Glownym celem badan byta wstepna weryfikacja hipotezy o zmniejszeniu zmienno$ci genetycznej dzikiej
populacji wizona amerykanskiego Neogale vison w potudniowo-wschodniej Polsce. Ponadto sprawdzono
hipotez¢ o podobienstwie genetycznym populacji z tej czgsci Polski z populacjami dzikich i hodowlanych
wizonow ze wschodniej Polski. W zwiazku z tym, ze zwierzgta hodowlane charakteryzujg si¢ wickszymi
rozmiarami niz osobniki dzikie analizowano rowniez zmienno$¢ morfologiczng wizona amerykanskiego.

Wizony amerykanskie odtawiano w poblizu stawow rybnych, zbiornikéw retencyjnych, kanatow i rzek w
potudniowej czes$ci Niziny Potudniowopodlaskiej, na Wyzynie Lubelskiej i Polesiu Zachodnim. Badania
prowadzono we wspoétpracy z zarzadcami stawow rybnych oraz z Kotami Lowieckimi i Zarzadami
Okregowymi Polskiego Zwigzku Lowieckiego w Lublinie, Chetmie i Biatej Podlaskiej oraz naukowcami z
Wydziatu Biologii Uniwersytetu Warszawskiego i Wydzialu Medycyny Weterynaryjnej Uniwersytetu
Przyrodniczego w Lublinie. Wizony odtawiano w okresie od lutego do kwietnia w 2021 roku oraz od
grudnia w 2021 roku do lutego w 2022 roku metoda putapek zywotownych®. W sezonie badawczym 2021/22
odlowy prowadzono zaréwno na nowych stanowiskach jak i na stawach rybnych, na ktérych schwytano
wizony podczas poprzedniego okresu odtowow. Na kazdym obiekcie pozostawiano na co najmniej 4 noce od
kilku do kilkunastu putapek, ktore codziennie kontrolowano. Przyngtag w putapkach byly ryby pozyskane z
gospodarstwa rybackiego. Zmienno$¢ morfologiczna wizona amerykanskiego zostata okreslona na
podstawie pomiaréw dtugosci i masy ciata®. Zmiennos¢ genetyczna schwytanych zwierzat zostata okreslona
na podstawie analizy 21 markeréw jadrowego DNA®. Pozyskano probki z 33 wizonéw amerykanskich (24
samce i 9 samic), w tym od czterech osobnikéw o nietypowym ubarwieniu futra (dwa szare samce, bragzowo-
bezowy samiec, czarno-biala samica). Uzyskane wyniki zostaly porownane ze strukturg genetyczng dzikich
wizonow amerykanskich z potnocno-wschodniej Polski (30 osobnikow), srodkowej Wisty (18 osobnikoéw)
oraz z hodowlanymi wizonami amerykanskimi z poludniowo-wschodniej Polski (29 osobnikéw). Analizy
genetyczne wykonano w laboratorium Instytutu Biologii Ssakoéw Polskiej Akademii Nauk w Bialowiezy.

Zakres zmienno$ci masy i dlugosci ciata schwytanych wizondw, podobnie jak u innych dzikich populacji
wizona amerykanskiego byt mocno zréznicowany’. Masa i dlugosé ciata schwytanych samcow i samic
wynosita odpowiednio: 830-1800 g (Srednia + SE, 1289,5 + 68,5 g), 39,5-55,0 cm ($rednia + SE, 42,5 + 0,7
cm) oraz 350-770 g (663,3 + 44,8 g), 33,0-40,0 cm (36,1 = 0,7 cm). Wérdd trzech najciezszych samcow byty
dwa osobniki o nietypowym ubarwieniu, ktore wazyty 1750 g i 1800 g. Masa ciata badanych samcéw byta
wigksza niz u samcow z Polski potnocno-wschodniej (srednio 1020 g, zakres: 650-1450 g). Natomiast masa
ciata samic byta dwukrotnie nizsza niz samcow i zblizona do danych z Polski pétnocno-wschodniej (Srednio
620 g, zakres: 450-900 g)*. Z kolei, wizony hodowlane waza co najmniej dwukrotnie wiecej niz schwytane
zwierzeta (srednio samce - 3100 g, samice - 1800 g)°. Uzyskana srednia dlugos¢ ciala byla typowa dla
dzikich wizonoéw. Srednia dhugoéé ciata roznych dzikich populacji wystepujacych w Polsce wynosita 39,9-
46,9 cm u samcow i 34,1-39,8 cm u samic®. Natomiast hodowlane wizony amerykanskie osiagaja dtugosé
ciata 48-68 cm ($rednio 52,1 cm) u samcow i 40-50 cm ($rednio 44 cm) u samic®.

Przeprowadzone badania genetyczne schwytanych wizondéw nie potwierdzily hipotezy o zmniejszeniu si¢
zmiennos$ci genetycznej zbadanej populacji. Catkowita liczba alleli na locus (Na) u wizondw amerykanskich
z terenu badan wahata si¢ od 4 (Mvi027, Mvi072) do 11 (Mvi099), przy czym S$rednia liczba alleli (+=SE)
wyniosta 6,5 + 0,4. Natomiast w poréwnywanych populacjach dzikich i hodowlanej catkowita liczba alleli
na locus wahata si¢ od 2 do 11, a $rednia liczba alleli na locus wynosita od 5,1 + 0,3 (srodkowa Wista) do
6,7 £ 0,4 (wizony hodowlane) (ryc. 1.). Uzyskane dla badanych wizonow wskazniki genetyczne takie jak
srednia liczba efektywnych alleli na locus (Ne = 3,768 + 0,323), indeks Shannona ( I = 1,445 + 0,077),
oczekiwana heterozygotyczno$¢ (He = 0,694 + 0,029) rowniez osiggnety warto$ci posrednie w poréwnaniu z
pozostaltymi populacjami (ryc. 1.). Analiza dystansu genetycznego pomiedzy poréwnywanymi populacjami
wizonow wykazala, ze zbadane wizony amerykanskie r6znig si¢ od wizonéw z potnocno-wschodniej Polski
oraz zwierzat hodowlanych, natomiast sa podobne do populacji ze $rodkowej Wisly (ryc. 2.). Struktura
genetyczna o$miu schwytanych wizonow wskazywata na ich przynalezno$¢ do populacji nadwislanskiej
(ryc. 3, poziom 3, zielony Klaster), wsrdod ktorych cztery wizony zostaty schwytane w dolinie Wisty, a
kolejne cztery wizony pochodzily ze stawow potozonych w dolinach dolnych odcinkow rzek bedacych
doplywami Wisty.

Analiza struktury genetycznej pozyskanych osobnikow wizona amerykanskiego z Polski poludniowo-
wschodniej wykazata, ze stanowig one odrgbng grupe genetyczng na skutek krzyzowania si¢ osobnikow
migrujacych z réznych kierunkow. Profile genetyczne zbadanej populacji oraz osobnikéw z Polski poétnocno-
wschodniej rdznig sie diametralnie. Najwicksze podobienstwo genetyczne stwierdzono z populacja
pochodzacg ze $rodkowej Wisty. Wysokie zrdznicowanie genetyczne zbadanych wizondéw $wiadczy o
wystepujacym naptywie nowych osobnikoéw, ktory odbywa si¢ prawdopodobnie z dwoch kierunkow.
Zbadany obszar zostal cze$ciowo skolonizowany przez wizony migrujace doptywami Wisty w kierunku
wschodnim. Z kolei wyr6zniajgca sie populacja z Polesia Zachodniego mogta powsta¢ w wyniku migracji
wizonoéw zza wschodniej granicy Polski.



Realizacja dziatania naukowego umozliwita rozwoj wspotpracy z Instytutem Biologii Ssakow Polskiej
Akademii Nauk w Biatowiezy, co wptyngto na poszerzenie wiedzy na temat biologii inwazyjnych gatunkow
ssakow 1 nabycie nowych doswiadczen z zakresu genetyki populacyjnej i metod badawczych ssakéow.
Zaplanowano dalszg wspotprace podczas przygotowywania i realizacji projektu badawczego bedacego
kontynuacja badan dotyczacych mechanizméw kolonizacji obszarow przez wizona amerykanskiego.
Planowane jest rowniez rozpoczecie wspolnych badan dotyczacych biologii innego gatunku inwazyjnego
jakim jest szop pracz Procyon lotor.
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Ryc. 1. Wskazniki zré6znicowania genetycznego trzech populacji dzikich wizonéw amerykanskich z terenu
badan (1), srodkowej Wisty (2), potnocno-wschodniej Polski (3) i wizonow hodowlanych (4).
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Ryc. 2. Analiza glownych wspotrzednych (PCoA)
na podstawie dystansu genetycznego pomigdzy
czterema populacjami wizona amerykanskiego:
dzikie osobniki z terenu badan (zielone kotka),
srodkowej Wisty (kwadraty), pétnocno-wschodniej
Polski (trojkaty) i wizony hodowlane (fioletowe
kotka).
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Ryc. 3. Wyniki analizy w programie STRUCTURE
przedstawiajace rozmieszczenie i udzial klastrow
mikrosatelitarnego DNA (K = 4) czterech populacji:
dzikich wizonéw amerykanskich z terenu badan (1),
srodkowej Wisty (2), poétnocno-wschodniej Polski
(3) i hodowlanych wizonow (4).
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