Streszczenie

Globalny rozwdj transportu, handlu i turystyki przyczynia sie do przenoszenia gatunkéw
zwierzat oraz roslin poza ich rodzimy zasieg. Tylko niewielka czes¢ obcych gatunkéw zaktada
populacje poza swoim rodzimym zasiegiem i rozprzestrzenia sie, powodujgc powazne szkody
zarowno ekologiczne, jak i ekonomiczne. Inwazyjne gatunki obce s3 jednym
z najpowazniejszych probleméw wspodtczesnej ochrony przyrody, dlatego identyfikacja
czynnikéw, ktdre przyczyniajg sie do sukcesu inwazji jest kluczowa dla zaplanowania dziatan
zaradczych.

Celem mojej pracy doktorskiej byto zbadanie grupy mechanizméw, ktére utatwiajg
skuteczng adaptacje, a w rezultacie umozliwiajg inwazje. Skupitam sie na okresleniu
mechanizmdéw ksztattujgcych zmiennosé genetyczng i dziataniu doboru naturalnego oraz roli
mikrobiomu jelitowego w przystosowaniu do nowego s$rodowiska. Najnowsze badania
podkreslajg role danych genomowych w procesie zrozumienia mechanizmoéw ttumaczacych
sukces gatunkédw inwazyjnych. Uzupetnienie wynikéw badan genomowych analizg
mikrobiomu jelitowego pozwolito na lepsze zrozumienie czynnikéw ufatwiajgcych inwazje.

W pierwszej czesci mojej pracy, wykonatam systematyczny przeglad opublikowanych
prac wykorzystujgcych dane genomowe do analizy wptywu mechanizméw demograficznych na
ksztattowanie sie zmiennosci genetycznej oraz dziatanie doboru naturalnego w procesie
inwazji. Zauwazytam wyrazny wzorzec iloSciowy wskazujacy, ze pierwotny spadek zmiennosci
spowodowany dryfem genetycznym oraz efektem waskiego gardta, podczas zaktadania
populacji w nowym zasiegu, jest czesty, jednak nie powoduje trwatego obnizenia zmiennosci.
Migracje pomiedzy genetycznie odmiennymi introdukowanymi populacjami oraz introgresja
wariantéw genetycznych w procesie hybrydyzacji powodujg odtworzenie zmiennosci
wewnatrzpopulacyjnej. Ponadto, slady doboru naturalnego sg najczesciej identyfikowane
w regionach genomu zwigzanych z funkcjami biologicznymi, ktére potencjalnie mogg utatwiac
inwazje, jak np. tolerancja na zmiany temperatury, odpornos¢ immunologiczna, szlaki
metaboliczne oraz odpornos¢ na pestycydy. Systematyczny przeglad artykutéw umozliwit
okreslenie luk w wiedzy i zaproponowanie przysztych kierunkéw badan.

Wzorzec, ktéry zidentyfikowatam na podstawie analizy opublikowanych artykutéw
potwierdzitam badajac strukture genetyczng i zmiany adaptacyjne, zwigzane z inwazjg szopa
pracza Procyon lotor, bedgcego jednym z najszybciej rozprzestrzeniajgcych sie inwazyjnych
ssakow w Europie. Odnotowatam obnizenie zmiennosci genetycznej w zasiegu inwazyjnym,
i jednoczesnie admiksje miedzy populacjami inwazyjnymi. Obecnos¢ doboru réwnolegtego
pomiedzy populacjami inwazyjnymi oraz populacjg rodzimg, wystepujgcymi w podobnych

warunkach klimatycznych, sugeruje specyficzne lokalne adaptacje. Wyniki podkreslaja



znaczenie podobienstwa siedlisk miedzy zasiegami rodzimymi oraz inwazyjnymi. Slady doboru
zlokalizowane byty w regionach genomu zwigzanych z rozrodem, szlakami hormonalnymi,
procesami neurologicznymi i poznawczymi, uktadem ruchu oraz procesami biochemicznymi
odpowiadajgcymi na zmiany Srodowiskowe. Wykrycie dziatania doboru naturalnego w tych
specyficznych grupach gendéw sugeruje, ze lokalne adaptacje mogg mieé¢ znaczenie
W wygrywaniu przez szopy konkurencji z rodzimymi gatunkami.

W ostatniej czesci mojej pracy, poréwnatam sktad i funkcjonalnos¢ mikrobiomu
jelitowego rodzimych i inwazyjnych populacji szopa pracza jako czynnika potencjalne majacego
znaczenie dla jego inwazji. Populacje z obydwu zasiegéw rdznity sie skladem mikrobiomu, co
mogto by¢ spowodowane odmienng dietg lub zmiang sktadu taksonéw bakteryjnych w wyniku
przeniesienia poza naturalny zasieg i inwazji. Populacje z zasiegu inwazyjnego byty bardziej
zréznicowane miedzy sobg niz badane populacje rodzime. Jednocze$nie duza réznorodnosé
wewnatrzpopulacyjna nie potwierdzita wptywu efektu zatozyciela na poziom zmiennosci
mikrobiomu jelitowego inwazyjnych populacji. Populacje rodzime miaty mniej réznorodny
mikrobiom, nie tylko w obrebie populacji, ale réwniez bardzo zblizony pomiedzy odlegtymi
geograficznie lokalizacjami. Moze to wskazywaé na wysoki poziom stabilnosci mikrobiomu
sugerujacy jego odpornosc i rezyliencje. Z drugiej strony moze to réwniez odzwierciedlac
uboga, opartg na Zrédtach antropogenicznych diete. Pomimo wykrytych réznic w sktadzie,
profile funkcjonalne mikrobiomu jelitowego rodzimych i inwazyjnych populacji pokrywaty sie,
co wskazuje na funkcjonalng redundancje, czyli naktadanie sie funkcji petnionych przez rézne
grupy bakterii. W przypadku szopa pracza, wysokie zrdznicowanie i niezaburzona
funkcjonalno$¢ mikrobiomu jelitowego w populacjach inwazyjnych moze by¢ kolejnym
czynnikiem utatwiajgcym inwazje.

Zarzgdzanie gatunkami inwazyjnymi jest najbardziej skuteczne podczas poczatkowych
etapdéw inwazji, kiedy dziatania zaradcze powinny by¢ skupione na przeciwdziataniu migracji
oraz zaktadaniu nowych populacji. Wyniki przegladu systematycznego, jak i badania inwazji
szopa pracza, wskazujg na wptyw mieszania sie odmiennych genetycznie populacji na sukces
inwazji. Stad tez, na pdzniejszych etapach inwazji dziatania stajg sie mniej efektywne, poniewaz
odbudowanie zmiennosci genetycznej potencjalnie utatwia adaptacje i sukces w nowym
zasiegu. Przy uzyciu danych o zmiennosci genetycznej wykazatam, ze zgodnos¢ siedliska
pomiedzy zasiegiem naturalnym i inwazyjnym ma znaczenie dla sukcesu w nowym zasiegu,
dlatego warunki klimatyczne i cechy $rodowiska powinny by¢ brane pod uwage podczas
ochrony zagrozonych terendéw. Dane genomowe mogg usprawni¢ zarzgdzanie gatunkami
inwazyjnymi, nie tylko poprzez odtworzenie historii inwazji, ale rowniez oszacowanie
potencjatu adaptacyjnego. W konsekwencji mozliwe bedzie zaplanowanie dopasowanych do

gatunku efektywnych dziatan.



