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Abstrakt: W niniejszej pracy okreslono i poréwnano strukture genetyczng oraz zmiennos¢ populacji
susta peretkowanego Spermophilus suslicus w dwdch réznych czesciach zasiegu, charakteryzujacych
sie réznym stopniem Igcznoéci siedliska. Dzigki temu, podjeto probe posredniej odpowiedzi na py-
tanie czy i w jakim stopniu zanik i fragmentacja siedliska wptywaja na zmiane struktury genetycznej
populacji susta peretkowanego. Przeprowadzone badania pozwolity réwniez na wyciagniecie prak-
tycznych wnioskéw, ktére moga by¢ wykorzystane w planowaniu ochrony i zarzadzaniu zagrozony-
mi populacjami susta perelkowanego w Polsce.

W analizach uwzgledniono 6 populacji z terenu Polski i 4 polozone za jej wschodnig grani-
ca (region zachodni), wystepujace w siedlisku o wysokim stopniu fragmentacji oraz 4 popula-
cje z okolic Odessy, wystepujace w siedlisku o wyzszym stopniu tacznoéci migdzy nimi (region
wschodni). Przeprowadzono analize¢ polimorfizmu 11 loci mikrosatelitarnych.

Analiza loci mikrosatelitarnych wykazata wyjatkowo wysoki poziom zréznicowania (F, =
0,202; p = 0,001) miedzypopulacyjnego w regionie zachodnim oraz istotnie niZszy niz w regionie
wschodnim poziom zmiennoéci genetycznej. Jednoczesnie silna korelacja miedzy dystansem
genetycznym i geograficznym w regionie zachodnim (r = 0,719; p = 0,0000008) wskazuje na
istnienie facznoéci miedzy populacjami w przeszlosci i strukture genetyczng zgodng z modelem
isolation by distance. Niska zmienno$¢ genetyczna i izolacja populacji zachodnich wynika naj-
prawdopodobniej z nakltadajacych si¢ efektow polozenia na skraju zasiegu gatunku oraz zaniku
i fragmentacji siedliska, ktére doprowadzily do zaniku tacznoséci miedzy populacjami i ograni-
czenia ich efektywnej wielkoéci.

Struktura genetyczna populacji z regionu wschodniego jest zdecydowanie odmienna.
Wykazano niewielkie zréznicowanie miedzy populacjami (F, = 0,032; p = 0,01) oraz istotnie wyz-
szg zmienno$¢ wewnatrzpopulacyjna. Przy uzyciu bayesowskiego testu przypisania wykazano
wysoki poziom migracji miedzy populacjami, lecz brak byto zaleznosci miedzy dystansem gene-
tycznym i geograficznym.

W oparciu o uzyskane wyniki zaproponowano dziatania ochronne, ktére przyczynia sie do
utrzymania réznorodnoéci genetycznej populacji susta peretkowanego na terenie Polski.





