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Struktura przestrzenna zmiennosci genetycznej gatunkdéw, w tym takze europejskich
malzy stodkowodnych, ksztaltowana jest zardwno przez ich histori¢ ewolucyjna,
jak 1 wspolczesne zjawiska demograficzne - ograniczony przeplyw gendéw zwigzany
z barierami geograficznymi oraz antropogenicznym zanieczyszczeniem 1 fragmentacjg
srodowiska.

W ramach niniejszej pracy badano zmienno$¢ genetyczng, zagrozonego wyginigciem
I objetego ochrong, stodkowodnego gatunku matza, skojki gruboskorupowej Unio crassus
(Philipsson 1788) w rzekach Polski, w celu okreslenia struktury i identyfikacji jednostek
ochrony.

Przestrzenng strukture genetyczng Unio crassus okreslono przy wykorzystaniu dwoch
kategorii markerow molekularnych: jadrowego DNA — 13 loci mikrosatelitarnego DNA
(msatDNA) oraz mitochondrialnego DNA, dziedziczonego w linii matczynej (mtDNA typu
F) — Fcoxl i ND3-ND2. Ponadto, wykorzystujac heteroplazmie mtDNA w tkankach
somatycznych, testowano uzyteczno$¢ markera Mcox1, dziedziczonego w linii ojcowskiej
(mtDNA typu M), w odtwarzaniu relacji filogeograficznych gatunku.

Zaobserwowano gleboki podzial badanych populacji Unio crassus z rzek Polski
na dwa klady: ,,p6tnocny” (populacje z rzek nizinnych) 1 ,,poludniowy” (populacje z rzek
gorskich). Struktura przestrzennej zmiennos$ci genetycznej Unio crassus jest zasadniczo
zgodna na poziomie mitochondrialnego i jadrowego DNA. Analiza struktury genetycznej,
na poziomie loci mikrosatelitarnego DNA, ujawnila podzial nizszego rzedu w kladzie
,potudniowym” — na grupy osobnikdw z dorzecza Dunaju i dorzecza Wisty.

Zardéwno wzory dystrybucji zmienno$ci genetycznej jak i wyniki testow neutralnosci,
sa charakterystyczne dla zjawisk ekspansji przestrzennej oraz demograficznej 1 dowodza
postglacjalnej kolonizacji Polski przez dwie rdzne linie ewolucyjne Unio crassus. W Polsce
Centralnej stwierdzono strefe wtérnego kontaktu obu linii genealogicznych. Niemniej,
wykazano rowniez, ze zmienno$¢ genetyczna populacji Unio crassus jest wspotczesnie
ksztattowana zgodnie z modelem izolacji przez dystans. Wyniki przeprowadzonych badan

umozliwily identyfikacje, na terenie Polski, dwoch gtdéwnych jednostek ochrony, tj. jednostek



istotnych ewolucyjnie (Evolutionary Significant Units), odpowiadajacych dwom kladom Unio

crassus, ktore ewoluowaly w izolacji geograficzne;.



