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Znajomość biologii gatunku oraz 
procesów zachodzących w populacjach 
jest kluczowa w planowaniu skutecz-
nej ochrony gatunków i ekosystemów. 
Nawet jeśli przyczyny spadku liczebności 
populacji są tak oczywiste jak nadmier-
na eksploatacja czy utrata odpowiednich 
siedlisk, o sukcesie lub porażce ochrony 
mogą zadecydować inne czynniki, nie-
związane bezpośrednio z demografią. 
Pod koniec XX wieku do arsenału na-
rzędzi ekologa dołączyła genetyka mo-
lekularna. Dzięki metodom genetycz-
nym udało się poznać wiele elementów 
biologii gatunku, dla których uprzednio 
stosowane narzędzia były bezużyteczne. 
Genetyka otworzyła również możliwość 
wykorzystania nieinwazyjnie zbiera-

nych próbek, co ma ogromne znaczenie 
w przypadku gatunków chronionych, 
gdyż nie wymaga chwytania lub nawet 
zbliżania się do zwierząt, których popula-
cje są często niezwykle małe. Odławianie 
osobników w celu wykonania badań lub 
oznakowania powoduje stres, a w nie-
których sytuacjach może nawet dopro-
wadzić do ich śmierci. Istnieje też wiele 
gatunków, które prowadzą skryty tryb 
życia, co utrudnia lub wręcz uniemoż-
liwia ich obserwację. W ich przypadku 
narzędzia genetyczne bywają jedynym 
instrumentem dającym szansę poznania 
wielu aspektów ich biologii.

Jak policzyć zwierzęta,  
których nie chcemy łapać?

Chyba najistotniejszym parametrem 
wykorzystywanym w ochronie przyrody 
jest liczebność populacji. W przypadku 
roślin policzenie osobników nie powinno 
nastręczać trudności wykwalifikowanemu 
badaczowi, chyba, że mamy do czynienia 
z gatunkiem występującym w trudno do-
stępnym terenie. Inaczej wygląda sytuacja 
w przypadku zwierząt, które mogą się prze-
mieszczać lub ukrywać przed obserwa-
torem. Istnieje wiele tradycyjnych metod 
oceny liczebności. Zwierzęta duże, żyjące 
na otwartych terenach można policzyć na 
podstawie obserwacji, z powierzchni zie-
mi, a także z drona czy helikoptera. Takie 
badania wykonuje się do od dziesiątek lat, 
na przykład w celu szacowania liczebno-
ści reniferów w Arktyce (Øritsland 1998), 
słoni na sawannach (Blanc i in. 2007) czy 
kozic w Tatrzańskim Parku Narodowym 
(Chovancova i in. 2006). Niektóre zwierzę-
ta, jak rysie, kumaki czy długopłetwce po-
siadają na ciele wzory, które ułatwiają roz-
poznanie osobników. Na podstawie zdjęć 
wykonywanych przez fotopułapki oce-
nia się liczebność rysi (Fležar i in. 2019), 
a fotografie wzorów na płetwach ogono-
wych humbaków pozwoliły oszacować 
liczbę tych zwierząt w oceanach (Darling 
i Morowitz 1986). Przybliżoną ocenę li-
czebności można uzyskać na podstawie 
śladów bytowania zwierząt, na przykład 
tropów, odchodów, wypluwek, liczby nor. 
Są to jednak metody obarczone dużym błę-
dem. Liczba znalezionych tropów zależy 
od rzeźby terenu, grubości pokrywy śnie-
gowej, aktywności zwierząt, a także spo-

strzegawczości obserwatora. Porównując 
zagęszczenia populacji zamieszkującej 
określony teren można uzyskać różne wy-
niki nawet przy niezmiennej liczbie osob-
ników. Alternatywą dla tradycyjnych me-
tod są te oparte o identyfikację genetyczną 
osobników z pozostawionych przez nie 
śladów, takich jak odchody, włosy, wylinki 
czy wypluwki. W badaniach wykorzystuje 
się metody zaczerpnięte z kryminalisty-
ki. Z zebranej próbki izolowane jest DNA 
osobnika i, tak jak w przypadku sprawców 
przestępstw, tworzony jest unikalny profil 
genetyczny. Na podstawie takich profili 
można zidentyfikować poszczególne osob-
niki, a następnie wykorzystując metody 
statystyczne oszacować rzeczywistą wiel-
kość populacji zamieszkującej dany obszar. 
Metody genetyczne są od lat z powodze-
niem wykorzystywane do monitorowa-
nia liczebności dużych drapieżników, ta-
kich jak wilki, rysie czy niedźwiedzie (np. 
Konopiński i in. 2018). Ogromną zaletą 
tych metod jest to, że, inaczej niż w przy-
padku tropień, obliczenia są wykonywane 
na podstawie prawdziwych osobników, 
które zostawiły swój ślad w środowisku. 

Liczenie zwierząt  
w zaciszu laboratorium

Aby policzyć osobniki, trzeba zebrać 
i zabezpieczyć próbki, wyizolować z nich 
DNA, a następnie oznaczyć genotyp osob-
nika, do którego należy próbka. Markerami 
genetycznymi, które najpowszechniej 
stosuje się w ocenach liczebności, są loci 
mikrosatelitarne. Są to wysoko zmienne 
fragmenty genomu, na podstawie których 
łatwo rozróżnić osobniki. Liczba badanych 

1 | Obraz DNA (pobrane z Pixabay) 
fot. Gerd Altman
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loci musi być wystarczająco duża, żeby 
zminimalizować ryzyko powtórzenia się 
tego samego genotypu w różnych prób-
kach. Ponieważ nawet przy bardzo dużym 
nakładzie pracy jest bardzo mała szansa 
znalezienia próbek od każdego osobni-
ka z  danej populacji, to na koniec należy 
wykonać obliczenia statystyczne, które 
pozwolą stwierdzić, jaka jest całkowita li-
czebność populacji, włączając w to osobni-
ki, których genotypy nie znalazły się wśród 
zebranych próbek.

Najczęściej wykorzystywanymi prób-
kami w ocenie liczebności populacji są od-
chody i włosy. Materiał genetyczny można 
również znaleźć w moczu pozostawionym 
na śniegu, śladach cieczki w czasie poprze-
dzającym okres godowy, czy w piórach 
zrzucanych przez ptaki. Uzyskanie dobrej 
jakości DNA z odchodów wcale nie jest 
łatwe. W odchodach znajduje się mnó-
stwo bakterii, które rozkładają materiał 
genetyczny. Z tego względu w naszej stre-
fie klimatycznej najlepszą porą roku na 
zbiór próbek jest zima. Po pierwsze, tem-
peratury w tym czasie są niskie, przez co 
aktywność bakterii i produkowanych przez 
nie enzymów znacznie spada, a po drugie 
– na śniegu można szukać tropów, które 
doprowadzą do miejsc defekacji. Niestety, 
niektóre zwierzęta nie są aktywne w zi-
mie. Jeśli chcielibyśmy policzyć tą meto-
dą niedźwiedzie, moglibyśmy nie znaleźć 
wystarczającej liczby próbek. Dlatego do 
szacowania liczebności niedźwiedzi znacz-
nie lepiej sprawdzą się pułapki włosowe, 
a odchody mogą być uzupełniającym źró-
dłem materiału genetycznego. Jeśli chcemy 
oprzeć nasze oszacowania na próbkach 

włosów, należy je zbierać w sposób sys-
tematyczny, rozmieszczając pułapki na 
włosy w terenie, a dodatkowo, żeby mieć 
pewność, że wszystkie włosy w pułapce 
pochodzą od jednego osobnika, najlepiej 
umieścić w jej pobliżu fotopułapkę, która 
zarejestruje zwierzęta odwiedzające dane 
miejsce. Aby przyciągnąć zwierzęta, sto-
suje się różnego rodzaju „wabiki”. Żbiki, 
jak to koty, uwielbiają kocimiętkę, dlatego, 
aby zwiększyć skuteczność pułapki, wy-
starczy ją nasączyć wyciągiem z kocimiętki 
właściwej Nepeta cataria. W ich przypad-
ku za pułapkę może posłużyć nieoheblo-
wany, drewniany kołek wystający z  ziemi 
– żbiki z lubością ocierają się o taki ko-
łek zostawiając przy tym kłaczki sierści. 
Niedźwiedzie lubią smołę bukową, dlatego 
pułapkę w postaci zwykłego drutu kolcza-
stego owiniętego wokół drzewa smaruje się 
taką właśnie mazią. Pojedynczy włos rzad-
ko wystarcza do stworzenia kompletnego 
profilu, dlatego należy użyć wszystkich 
włosów znalezionych w pułapce. To jednak 
może spowodować, że w próbce znajdzie 
się materiał genetyczny od więcej niż jed-
nego osobnika. Na szczęście takie próbki 
dosyć łatwo jest wykryć. Z założenia zna-
my ploidalność badanego gatunku (liczbę 
zestawów chromosomów znajdujących się 
w jądrze komórkowym), wiemy zatem, ja-
kiej liczby różnych alleli możemy się spo-
dziewać. W przypadku ssaków, które za-
wsze są diploidalne (posiadają dwa zestawy 
chromosomów – jeden od ojca, drugi od 
matki), będą to jeden lub dwa allele w po-
jedynczym locus. Wykrycie większej licz-
by alleli wskazuje na obecność w  próbce 
DNA pochodzącego od więcej niż jednego 
osobnika. 
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mutacji albo obserwując zmiany poziomu 
zmienności w kolejnych pokoleniach. 

Migracje osobników

W utrzymaniu zmienności genetycznej 
pomaga napływ osobników z innych popu-
lacji. Z tego względu niezwykle ważne jest 
utrzymanie łączności pomiędzy populacja-
mi – tak zwanych korytarzy ekologicznych, 
czyli skomunikowanych ze sobą obszarów 
środowiska o cechach optymalnych dla 

Oczywiście nie wszystkie gatunki moż-
na policzyć stosując narzędzia genetyczne. 
Żeby oszacowanie było bliskie rzeczywi-
stej liczebności należy zebrać od dwóch do 
trzech razy więcej próbek, niż spodziewamy 
się zwierząt zamieszkujących dany obszar. 
Dla przykładu, jeśli chcielibyśmy policzyć 
sarny czy dziki zamieszkujące samą tylko 
Puszczę Białowieską, oznaczałoby to ko-
nieczność przeanalizowania wielu tysięcy 
próbek, co wymagałoby ogromnego nakła-
du pracy w laboratorium oraz wiązałoby się 
z gigantycznymi kosztami. Znacznie lepiej 
w takim przypadku sprawdzą się metody 
tradycyjne jak pędzenia albo nowoczesne 
metody oparte o tak zwaną teledetekcję. 

Efektywna wielkość populacji

W poprzedniej części (Konopiński 
2021) opisane zostały skutki utraty zmien-
ności genetycznej przez gatunki zagrożone. 
Nasilenie procesu losowej utraty zmien-
ności (dryfu genetycznego) jest związane 
z wielkością populacji – im mniejsza po-
pulacja, tym utrata zmienności następuje 
szybciej. Jednak sama znajomość liczeb-
ności populacji nie wystarczy, aby oce-
nić, czy jej wielkość jest wystarczająca, by 
nie doszło do utraty zmienności. Jedyną 
miarą, która pozwala na taką ocenę, jest 
tak zwana efektywna wielkość populacji. 
Zależy ona od liczby osobników biorących 
udział w  rozmnażaniu i pozostawiających 
po sobie potomstwo, a także, u zwierząt 
rozmnażających się płciowo, od proporcji 
płci. U niektórych gatunków w rozmnaża-
niu bierze udział mała część osobników, co 
może doprowadzić do sytuacji, w której na-
wet z pozoru duża populacja wciąż będzie 

traciła zmienność. Dla przykładu samce 
jeleni czy słoni morskich walczą ze sobą 
o  haremy samic, a do rozmnażania przy-
stępują tylko najsilniejsze samce. W grupie 
rodzinnej wilków „monopol” na rozmna-
żanie ma tak zwana para alfa. Młode wilki, 
żeby się rozmnożyć, muszą opuścić grupę 
i założyć własną watahę zajmując inne te-
rytorium lub wstrzymać się z rozrodem 
pozostając w cieniu samca lub samicy alfa. 
Dlatego w ustabilizowanej populacji wilka 
efektywna wielkość populacji jest znacznie 
mniejsza od całkowitej liczby osobników. 
U innych gatunków ograniczeniem bywa 
liczba miejsc nadających się do założe-
nia gniazda (Jiménez-Franco i in. 2018). 
Zdarza się również, że różnice w sukcesie 
rozrodczym pomiędzy osobnikami są tak 
duże, że potomstwo kilku par zdominuje 
przyszłe pokolenia. Jest to szczególnie nie-
bezpieczne w programach hodowli ex situ. 
Po odłowieniu osobników w celu założenia 
hodowli może się okazać, że nie wszystkie 
osobniki równie dobrze radzą sobie z roz-
mnażaniem w niewoli i  część osobników 
nie weźmie udziału w rozrodzie. Efektywną 
wielkość populacji można ocenić na pod-
stawie analiz genetycznych. Najbardziej 
bezpośrednią metodą są badania ojcostwa 
w miocie lub lęgu. Używając metod gene-
tycznych podobnych do oznaczania oj-
costwa u ludzi można sprawdzić, czy cały 
miot pochodzi od jednego samca, czy też 
samice kopulowały z innymi samcami. 
Tutaj również przydają się loci mikrosateli-
tarne. Wykrycie u potomstwa alleli różnych 
od tych, które mogły zostać odziedziczone 
od matki i potencjalnego ojca, wskazuje, że 
ojcem w rzeczywistości był inny osobnik. 
Kojarzenia pozapartnerskie są trudne do 

wykrycia za pomocą zwykłych obserwacji, 
ponieważ dominujące samce pilnują samic 
należących do haremu lub zamieszkują-
cych wywalczony przez nich teren. Samice 
muszą zatem uciekać się do podstępu, aby 
zostać zapłodnione przez inne samce i tym 
samym zwiększyć różnorodność genetycz-
ną własnego potomstwa. 

Efektywną wielkość populacji można 
również obliczyć na podstawie poziomu 
różnorodności genetycznej oraz tempa 

2 | W monitorowaniu liczebności 
wilków od lat z powodzeniem 
wykorzystuje się metody genetyczne 
fot. Cezary Korkosz
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danego gatunku. Przemieszczanie się zwie-
rząt można badać stosując znakowanie lub 
nadajniki radiowe na przykład wyposażo-
ne w odbiornik GPS. Takie metody śledze-
nia ruchów zwierząt dostarczają ogromnej 
ilości danych na temat przemieszczania 
się, aktywności dobowej czy preferencji 
siedliskowych. Nie dają one jednak odpo-
wiedzi na pytanie, czy przemieszczające się 
osobniki biorą następnie udział w rozro-
dzie wzbogacając genetycznie populację, 
do której przybyły. Porównując zmienność 
genetyczną możemy określić, czy dany 
osobnik jest migrantem z innej popula-
cji, wykryć populację, z której pochodzi, 
lub określić ogólne natężenie migracji 
pomiędzy poszczególnymi regionami. Na 
podstawie tych wyników można na przy-
kład sprawdzić, czy przepławki dla ryb 
skonstruowane przy tamach i progach na 
rzekach są używane przez ryby albo czy 
zwierzęta korzystają z korytarzy ekologicz-
nych. Dane na temat łączności pomiędzy 
różnymi fragmentami zasięgu gatunku 
pozwalają określić, jak duży obszar jest 
zamieszkiwany przez pojedynczą popula-
cję, co może być przydatne w tworzeniu 
obszarów ochronnych oraz w planowaniu 
ochrony gatunkowej. 

Kondycja genetyczna populacji

Genetyka może być wykorzystywana do 
badania kondycji populacji. Badanie pozio-
mu zmienności jest podstawowym elemen-
tem genetyki konserwatorskiej. Określa się 
w ten sposób tak zwaną kondycję genetycz-
ną populacji. Szerzej na ten temat można 
przeczytać w części pierwszej (Konopiński 
2021). W trakcie procesu restytucji gatunku 

jest niezwykle ważne, aby nie dopuścić do 
utraty zmienności w nowo powstałej popu-
lacji. Początkowo kondycję populacji, które 
przeszły przez wąskie gardło demograficzne 
(zwykle doświadczając redukcji zmienno-
ści genetycznej), określano nie za pomocą 
genów kodujących białka, ale za pomocą 
markerów neutralnych, a więc takich, które 
nie podlegają działaniu doboru naturalnego 
(np. introny czy loci mikrosatelitarne). 

Z czasem zaczęły się pojawiać dowody, 
że utrata zmienności w regionach nieko-
dujących niekoniecznie odzwierciedla stan 
zmienności w ważnych regionach genomu. 
Oznacza to, że ogólna utrata zmienności 
nie musi się wiązać z niekorzystnym wpły-
wem na kondycję genetyczną populacji. 
Świetnym przykładem jest historia lisów 
z wyspy San Nicolas w pobliżu południowej 
Kalifornii (Aguilar i in. 2004). Populacja 
tych ssaków została prawie całkowicie wy-
tępiona – ocalało jedynie kilka osobników. 
Spadek liczebności wywołał ekstremalny 
spadek neutralnej zmienności genetycz-
nej. Jednocześnie badania pięciu genów 
głównego kompleksu zgodności tkankowej 
(MHC) wykazały wysoki poziom zmienno-
ści genetycznej. Geny MHC, dzięki swojej 
bardzo wysokiej zmienności utrzymywanej 
poprzez koewolucję z patogenami, które są 
jednym z najważniejszych czynników wpły-
wających na dostosowanie dzikich popula-
cji, okazały się być ważnymi markerami ge-
netycznymi pozwalającymi ocenić kondycję 
populacji. Współcześnie badania genetycz-
ne zagrożonych gatunków coraz częściej 
wykorzystują arsenał najnowocześniejszych 
technik badania genomu. W ostatnich la-
tach błyskawiczny rozwój metod sekwen-

cjonowania wielkoskalowego pozwolił na 
prowadzenie badań, które jeszcze niedawno 
trudno było sobie wyobrazić. Dzięki maso-
wemu sekwencjonowaniu genomów udało 
się między innymi opracować szczepionkę 
na zaraźliwy nowotwór zagrażający dia-
błom tasmańskim (Owen i Siddle 2019).

Taksonomia molekularna

Metody genetyczne wykorzystuje się 
nie tylko w badaniach na poziomie popu-
lacji, ale również na poziomie gatunków 
czy wyższych taksonów. Istnieje gałąź wie-
dzy zwana taksonomią molekularną, która 
wykorzystuje sekwencje DNA do badania 
ewolucji gatunków. Jeszcze pół wieku temu 
jedynym narzędziem ewolucjonisty było 
badanie cech morfologicznych. Istnieją 
jednak gatunki, których zmienność mor-
fologiczna jest na tyle mała, że nie da się 
na jej podstawie jednoznacznie stwierdzić, 
czy dana grupa organizmów stanowi od-
rębny gatunek. Przykładem mogą być spo-
ry wokół liczby gatunków słonia afrykań-
skiego. Jeszcze kilka dekad temu uczono 
nas w szkołach, że obecnie na świecie wy-
stępują dwa gatunki słonia: afrykański i in-
dyjski. Naukowcy, co prawda, od lat toczyli 
debatę na temat podziałów taksonomicz-
nych słonia afrykańskiego, ale nie mogli 
dojść do porozumienia, czy poszczególne 
populacje stanowią ekotypy, podgatunki 
czy gatunki. Dopiero zastosowanie badań 
genetycznych pozwoliło bezsprzecznie po-
twierdzić, że słoń afrykański to w istocie 
dwa gatunki – słoń afrykański Loxodonta 
africana oraz wyodrębniony z tego gatun-
ku słoń leśny Loxodonta cyclotis (Roca i in. 
2001). Odkrycie to miało bezpośrednie 

przełożenie na strategię ochrony gatun-
kowej, ponieważ słoń leśny został objęty 
ochroną jako odrębny gatunek. W takso-
nomii molekularnej stosuje się często tak 
zwane barkody (niezbyt zgrabny termin 
zaczerpnięty z angielskiego barcode, czyli 
kod paskowy). Są to sekwencje określo-
nych regionów genomu, które pozwalają 
na przyporządkowanie do gatunku, rodza-
ju lub wyższego taksonu. Rozwój sekwen-
cjonowania wielkoskalowego przyczynił 
się do powstania metod, które przy użyciu 
barkodów pozwalają na badanie bioróż-
norodności całych ekosystemów. Co cie-
kawe, badania bioróżnorodności można 
prowadzić nie mając nawet dostępu do po-
szukiwanych w  środowisku organizmów. 
Ponieważ sekwencjonowanie wielkoska-
lowe pozwala na jednoczesne odczytanie 
bardzo wielu sekwencji w jednej próbce, 
można za jego pomocą analizować DNA 
wyizolowane z próbek wody, gleby czy na-
wet z powietrza. W próbkach wody moż-
na znaleźć DNA mikroskopijnych glonów, 
bakterii, sinic, ale także dużych organi-
zmów – ryb, mięczaków czy skorupiaków. 
Drobiny odfiltrowane z powietrza to mię-
dzy innymi pyłki roślin. Metoda ta została 
nazwana metabarkodingiem i polega na 
wykrywaniu gatunków na podstawie po-
dobieństwa uzyskanych sekwencji z tymi 
zgromadzonymi w ogólnodostępnych ba-
zach danych sekwencji, takich jak ame-
rykański GenBank, europejski European 
Nucleotide Archive lub japoński DNA 
Data Bank of Japan. Dzięki niej możemy 
oszacować bioróżnorodność danego regio-
nu i wykrywać organizmy, których stwier-
dzenie za pomocą klasycznych metod by-
łoby bardzo trudne lub wręcz niemożliwe. 
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Analizę DNA środowiskowego można użyć 
do wykrywania rzadkich gatunków lub tra-
piących je chorób (np. dżumy raczej, która 
dziesiątkuje nasze populacje raka szlachet-
nego). Innym zastosowaniem metabarko-
dingu może być na przykład oszacowanie 
różnorodności patogenów w próbkach 
odchodów czy określanie mikrobiomu, 
czyli składu bakteryjnego skóry czy róż-
nych odcinków przewodu pokarmowe-
go. Wbrew pozorom takie badania mogą 
odegrać znaczącą rolę również w ochronie 
przyrody. Znajomość presji ze strony pato-
genów pozwala wyciągnąć wnioski na te-
mat kondycji populacji, a bogactwo i skład 
mikrobiomu może wskazywać choćby na 
współwystępowanie rozmaitych chorób. 
Metabarkoding można stosować również 
do określania diety populacji czy gatun-
ków (Kowalczyk i in. 2019). DNA wyizo-
lowane z odchodów i poddane sekwen-
cjonowaniu wielkoskalowemu przy użyciu 
barkodów charakterystycznych dla odpo-
wiednich grup roślin, bezkręgowców czy 
kręgowców pozwala określić gatunki, które 
wchodzą w skład diety interesującego nas 
organizmu. Badania diety mogą z kolei po-
móc zrozumieć, w jaki sposób zwierzęta 
przyczyniają się do rozsiewania niektórych 
gatunków roślin (García-Rodríguez i in. 
2021).

W zmieniających się warunkach kli-
matycznych i biorąc pod uwagę zwięk-
szającą się antropopresję, obok ratowania 
gatunków zagrożonych, coraz większego 
znaczenia nabiera konieczność ochrony 
tzw. odpornych (ang. resilient) ekosyste-
mów i populacji. Taki rodzaj odporności 
wynika przede wszystkim z zachowanych 

możliwości adaptacyjnych populacji i ga-
tunków tworzących dany ekosystem. Tutaj 
również przychodzi z pomocą genetyka. 
Wykorzystując badania genomowe może-
my oszacować zmienność zarówno na po-
ziomie całego genomu, jak i zmienność po-
szczególnych istotnych genów, które mogą 
mieć znaczenie dla przetrwania w  zmie-
niających się warunkach środowiska. Być 
może już w niedalekiej przyszłości określe-
nie ogólnych wzorców genetycznych, jaki-
mi powinny się charakteryzować odporne 
ekosystemy i populacje, pozwoli na ocale-
nie jak największej części bioróżnorodno-
ści naszej planety.

Genetyka sądowa

Genetyka znajduje wreszcie zastosowa-
nie przy egzekwowaniu prawa dotyczącego 
ochrony przyrody (Burnham-Curtis i in. 
2021). Genetyka sądowa obejmuje bowiem 
nie tylko poszukiwanie sprawców prze-
stępstw czy potwierdzanie ojcostwa, ale też 
dostarcza materiału dowodowego w  spra-
wach dotyczących kłusownictwa, czy han-
dlu gatunkami chronionymi. Do tego celu 
wykorzystuje się metody stosowane w  tak-
sonomii molekularnej. Materiał genetyczny 
wyizolowany z gulaszu albo leków stoso-
wanych w tradycyjnej medycynie chińskiej 
może stanowić dowód w sprawie sądo-
wej o pozyskiwanie i handel zagrożonymi 
gatunkami.
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