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Zubr to gatunek o wyjatkowe;j historii demograficznej. W latach dwudziestych XX wieku zubry
przetrwaly dramatycznie gwaltowny spadek liczebnosci. Wszystkie wspotczesne zubry bialowieskie
wywodza si¢ ze skromnej grupy 7 zatozycieli. Zaledwie dwoje z nich przekazato wspotczesnej populacji az
80% catej puli genowej. Wynikiem tego jest wyjatkowo niska zmienno$¢ genetyczna i bardzo wysoki
poziom chowu wsobnego (inbredu), si¢gajacy 75%. Oznacza to, ze 75% DNA kazdego zubra nie wykazuje
zZmiennos$ci genetycznej ze wzgledu na spokrewnienie rodzicow.

Potencjalne, zwykle niekorzystne objawy depresji inbredowej zostaty u zubrow powigzane z budowsa
szkieletu. Uwaza sig, ze szybki wzrost inbredu (wynikajacego ze spokrewnienia przodkow) u zubrow musiat
wptywac na morfometri¢ czaszek, podobnie jak ma to miejsce u innych zwierzat. Rozwoj technik
genomowych umozliwia precyzyjne obliczanie poziomu inbredu z zastosowaniem markerow genomowych o
wysokiej upakowaniu w genomie (SNP). Taki zestaw ponad 700 000 markeréw zostanie zastosowany w
niniejszym projekcie. Pozwoli to na stosunkowo doktadne obliczenie poziomu inbredu (wsobnosci).

Projekt zostanie wykonany na setkach wspotczesnych i historycznych zubrow. Czaszki i tkanki beda
pochodzi¢ ze zbiorow Instytutu Biologii Ssakow PAN w Biatowiezy oraz innych kolekcji, w wigkszosci
zagranicznych, posiadajacych liczne czaszki zubra sprzed obnizenia liczebno$ci gatunku. Wykorzystamy
skandéw 3D czaszek z europejskich kolekcji i muzeow i zestawimy je z informacjami o poziomie inbredu
opartymi o informacje uzyskane z pomocg markerow SNP.

Projekt ten umozliwia oszacowanie rzeczywistego wplywu ekstremalnego poziomu inbredu na zmiany
budowy czaszki na przestrzeni kilkuset lat, poprzez powigzanie danych genomowych i morfometrycznych
jednego z najbardziej wsobnych ssakoéw — zubra.

Badania bedg realizowane na 2 poziomach:

Morfometria - skanowanie 3D ok. 600 czaszek — historycznych i wspotczesnych z Instytutu Biologii
Ssakow PAN w Biatowiezy oraz innych kolekcji zagranicznych.

Analizy genomu - na podstawie zestawu bydlecych markeréw SNP 0 duZym zageszczeniu:
Przeanalizowanych zostanie 350 genomow czaszek z badan, zarowno wspotczesnych, jak i historycznych.
Na podstawie uzyskanych danych obliczymy rzeczywisty poziom inbredu oraz opiszemy powigzania
(asocjacje) genotyp — fenotyp. Pozwoli to stwierdzi¢ czy i w jakim stopniu rosnacy poziom inbredu
ksztattowal czaszki zubrow.

Badania wstepne przeprowadzone na czaszkach zubrow z kolekeji IBS PAN pozwolity stwierdzi¢ obiecujaca
zmienno$¢ morfometryczng tego gatunku.

Polgczenie analizy morfometrycznej czaszek ze szczegotowymi informacjami genomowymi tych samych
osobnikow daje rzadkq okazje do przesledzenia, w jaki sposob rosnqcy inbred wplyngl na konformacje
czaszKi Zubra. Poniewaz bedziemy uiywaé czaszek w réinym wieku, uzyskane informacje przesledzg nie
tylko zmiany w ksztalcie chowu wsobnego, ale takze zmiany rozwojowe czaszek Zubrow.

Informacje dostarczone z setek pomiaréw czaszek zubréw i analiz genomowych pozwolg odpowiedzie¢ na
nastepujace pytania:

1. Czy czaszka zubra zmienita si¢ w czasie?

2. Czy rosnacy poziom inbredu zubra spowodowat zmiany w budowie czaszki?

3. Jesli tak, to w jaki sposob podwyzszony inbred wplynat na rozwoj czaszek zubrow?



