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1. Imie i nazwisko: Magdalena, Zuzanna Zaton-Dobrowolska
2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe/artystyczne - z podaniem nazwy,

miejsca i roku ich uzyskania oraz tytutu rozprawy doktorskie;.

1996 - tytul zawodowy magistra inzyniera zootechniki, Akademia Rolnicza
we Wroctawiu, Wydziat Zootechniczny, Kkierunek zootechnika,
specjalnos¢: ochrona srodowiska hodowlanego;

Praca magisterska z zakresu efektywnos$ci hodowli nutrii (Myocastor
corpus).
Promotor: prof. dr hab. Janusz KuZniewicz

2001 - stopien doktora nauk rolniczych, Akademia Rolnicza we Wroctawiu,
Wydzial Biologii i Hodowli Zwierzat, dyscyplina: zootechnika,
specjalnos¢: genetyka i hodowla zwierzat;

Tytut rozprawy doktorskiej: Dystans genetyczny w populacjach lisa
polarnego (Alopex lagopus L.) oraz lisa pospolitego (Vulpes vulpes L.) na
podstawie polimorfizmu biatek surowicy krwi oraz sekwencji
mikrosatelitarnych DNA

Promotor: prof. dr hab. Andrzej Filistowicz

2015 - tytul magistra MBA, Uniwersytet Ekonomiczny we Wroctawiu
Tytut pracy magisterskiej: Projekt analizy ryzyka w szkolnictwie
WYZszym

Promotor: prof. dr hab. Krzysztof Jajuga

3. Informacje o dotychczasowym  zatrudnieniu w  jednostkach

naukowych/artystycznych

2001 - obecnie: Uniwersytet Przyrodniczy we Wroctawiu, Katedra Genetyki,

stanowisko: adiunkt
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4. Wskazanie osiggniecia* wynikajacego z art. 16 ust. 2 ustawy z dnia 14
marca 2003 r. o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o
stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. 2017r. poz. 1789):

a) Zgodnie z treScia w/w ustawy osiggnieciem naukowym jest wskazany
ponizej cykl trzech powigzanych tematycznie prac naukowych, dotagczony do
dokumentacji, jako zatgcznik nr 5 do wniosku o wszczecie postepowania

habilitacyjnego. Cykl objeto wspélnym tytutem:

Analiza zmiennosci i porownanie populacji hodowlanej i dziko
zyjacej lisa pospolitego (Vulpes vulpes L.) w Polsce

b) Wykaz publikacji stanowigcych osiggniecie naukowe, o ktérym mowa w art.
16 ust. 2 Ustawy (autor/autorzy, tytut/tytuty publikacji, rok wydania, nazwa

wydawnictwa):

1) Zaton-Dobrowolska, M., Moska, M., Mucha, A, Wierzbicki, H.,
Przysiecki, P., & Dobrowolski, M. 2016: Variation in fur farm and wild
populations of the red fox, Vulpes vulpes (Carnivora: Canidae) - Part I:
Morphometry. Canadian Journal of Animal Science, 96(4), 589-597;
dx.doi. org/10.1139/cjas-2016-0026
Lista A, [[F2016 = 0.827, pkt MNiSW2016 = 25, pkt MNiSW2017 = 30, liczba

cytowan wg WoS = 1]

Méj udziat procentowy szacuje na 40%.

2) Zaton-Dobrowolska, M., Moska, M. Mucha, A., Wierzbicki, H., &
Dobrowolski, M. 2018: Variation in fur farm and wild populations of the
red fox, Vulpes wvulpes (Carnivora: Canidae) - Part II:
Craniometry. Canadian Journal of Animal Science 98: 84-97;
dx.doi.org/10.1139/CJAS-2017-0015
Lista A, [[F2017/2018 = 0.657, pkt MNiSW2017 = 30, liczba cytowan wg WoS

= 0]

Mdj udziat procentowy szacuje na 40%.

3) Zaton-Dobrowolska M., Mucha A., Morrice D., Wierzbicki H., Moska M,
Dobrowolski M. 2019: Admixture analyses and phylogeographic
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relationships reveal complete genetic distinctiveness of Polish farm and
wild red foxes (Vulpes vulpes) and the North American origin of farm-
bred individuals. Animal Science Journal DOI:10.1111/asj.13223

Lista A, [[F2012 = 1.402, pkt MNiSW2019 = 30, liczba cytowan wg WoS = 0]

MGdj udziat procentowy szacuje na 40%.

Wszystkie prace =zostaly opublikowane w czasopismach z listy JCR.
Sumaryczny wspotczynnik wptywu (IF) zgodnie z rokiem opublikowania
wynosi 2.886, suma pkt MNiSW za ww. publikacje zgodnie z rokiem
opublikowania wynosi 85, natomiast zgodnie z ostatnig listg - 90.

Oswiadczenia wspoétautordéw znajduja sie w zatgczniku nr 6.

c) Omoéwienie celu naukowego/artystycznego ww. pracy/prac i osiggnietych

wynikow wraz z omowieniem ich ewentualnego wykorzystania.

Lis pospolity [Vulpes vulpes (Linnaeus, 1758)], gatunek reprezentujacy
rodzine Canidae, jest jednym z najbardziej rozpowszechnionym gatunkiem na
Swiecie. Zamieszkuje ogromne obszary na pieciu kontynentach - Europa, Azja,
Ameryka Potnocna, Australia i potnocna Afryka. Ponadto Zyje w bardzo
zréznicowanych siedliskach, a poprzez duzg plastyczno$c potrafi
dostosowywac sie do nowych warunkéw i adaprowac¢ do nowych obszaréw np.
obszaréw miejskich. Lis rudy moze by¢ czesto spotykany w parkach miejskich,
ogrodach i cmentarzach i mozna je znalez¢ zaréwno w arktycznej tundrze
(Jones i Theberge 1982) i na pustyniach (Lindsay i Macdonald 1986).

W XIX wieku w Kanadzie rozpoczeto hodowle zamknietg lisa pospolitego
(Vulpes vulpes L.), od ktérych wczesniej pozyskiwano skdéry podczas polowan.
Jednak skoéry te przedstawialy niekiedy niskg warto$¢, ze wzgledu na istotny
wpltyw wielu czynnikéw, powodujacych uszkodzenia skér np. choroby, uzycie
broni palnej podczas polowania, zta dieta w niektorych latach.

Zapoczatkowanie hodowli spowodowato mozliwo$¢ ujednolicenia jakosSci
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pozyskiwanych skér, a takze prowadzenia selekcji w celu ich poprawy
(Forester i Forester 1973).

Sukces komercyjny pionierskich farm futrzarskich zwiekszone
zainteresowanie hodowlg lisow, prowadzace do utworzenie wielu farm
futrzarskich na péinocy Ameryki i w Europie. Nowo utworzone farmy lisow
uzywat  importowanych liséw  poétnocnoamerykanskich jako stada
hodowlanego (Nes et al. 1988). Hodowla lisa pospolitego koncentruje sie na
genetycznym doskonaleniu najwazniejszych ekonomicznie cech tj. jakoSc
okrywy wtosowej czy wielkoSc pozyskiwanych skor poprzez prowadzenie
intensywnej sztucznej selekcji (Wierzbicki i in. 2004; Wierzbicki 2005;
Wierzbicki et al. 2007). Doprowadzito to do wystapienia istotnych réznic pod
wzgledem zewnetrznych wymiaréw ciata, zachowania, czy fizjologii miedzy
lisami hodowlanymi a ich dzikimi przodkami (Zaton-Dobrowolska i in. 2012).
Lisy hodowlane staty sie znacznie wieksze i ciezsze, jednocze$nie zwiekszyty
sie znacznie rozmiary niektérych narzadéw wewnetrznych, np. watroby,
Sledziony i nerkek (Kulawik et al. 2013). U dzikich psowatych wystepuja
wyrazne roznice w morfologii obu pfici (szczegdlnie w odniesieniu do czaszki i
uzebienia) (Gittleman 1997; Schutz et al. 2009). U lisow hodowlanych
wystepujacy dymorfizm piciowy jest znacznie zmniejszony (Trut 1999), co jest
oczywistym efektem udomowienia (Hartova-Nentvichova i in. 2010).
Zmniejszony jest rOwniez rozmiar mozgu zwierzat trzymanych w niewoli, co
jest uwazane za jeden z wazniejszych efektow udomowienia (Clutton-Brock
1999). Intensywne zmiany, jakie dokonaty sie w ciggu ponad 100-letniej
hodowli lisa pospolitego wynikaja z wysokiej odziedziczalnoSci
selekcjonowanych cech oraz zastosowaniem biotechnik (np. sztucznej
inseminacji). Ponadto obecnie hodowane zwierzeta hodowlane (w tym takze
lis) pochodzga z stosunkowo matych populacji zatozycielskich poddanych duzej
presji selekcyjnej (O’Regan i Kitchener 2005).

Oprocz intensywnej selekcji majacej miejsce w hodowli, drugim,

potencjalnie istotnym czynnikiem wplywajacym na znaczace morfologiczne
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réznice miedzy lisami hodowlanymi i dziko zyjagcymi moze by¢ pochodzenie
populacji. Statham i in. (2011) przeprowadzili analizy filogenetyczne populacji
lisa pospolitego, z ktorych wynika, populacja udomowionych srebrnych liséw
w Rosji ma swoje Zrédto ze wschodniej Kanady. Autorzy sugeruja, ze
wschodnia Kanada jest gtownym Zrédtem pochodzenia dla liséw pospolitych
hodowlanych nie tylko w Rosji, ale takze w innych regionach $wiata.
Rezultatem badan, ktérych celem byto okreslenie filogenetyczne relacja i czas
rozbieznoSci miedzy populacjami lisow pospolitych euroazjatyckich i
potnocnoamerykanskich, byto skonstruowanie drzewa filogetnetycznego, w
ktorym obie badane grupy grupuja sie jako siostrzane taksony (Statham et al.
2014). Autorzy, uzywajac 11 regiono6w genomu jadrowego, oszacowali, Ze obie
populacje lisa rudego rozdzielity sie 209 000 lat temu. Potwierdzito to
jednoczes$niejsze wczesniejsze wnioski wyciggniete przez Aubry et al. (2009) i
Kutschera et al. (2013). Mozna zatem stwierdzi¢, ze lisy pospolite z Ameryki
P6tnocnej ewoluowaty w odmienny genetycznie sposdb niz populacje
euroazjatyckie. Wyniki filogenetyczne i filogeograficzne sugerujg, ze
porownujac dzika populacje europejskich lisbw pospolitych z populacja
hodowlang, w rzeczywisto$ci porownujemy dwa odrebne genetycznie
populacje, wiec roéznice morfologiczne, antomiczne i genetyczne miedzy
dzikimi a hodowlanymi lisami mogty by¢ wywotane nie tylko przez intensywna
selekcje w warunkach hodowlanych, ale takze przez odrebne pule genowe obu
populacji. Tempo zmian na poziomie morfologicznym, anatomicznym, jak i
genetycznym hodowlanych liséw pospolitych jako rezultat sztucznej selekcji
znacznie przekracza tempo zmian wynikajace z doboru naturalnego. Jest to
dobrze udokumentowane w badaniach Onara et al. (2005), ktorzy
przeprowadzili analize poréwnawczg szkieletow dzikich liséw rudych zyjacych
na poczatku pierwszego tysigclecie B.C. i kosci wspotczesnych zwierzat. Mimo
uptywu 3000 lat nie znalezli zadnych znaczacych réznic morfologicznych

miedzy materiatami kostnymi z analizowanych dwoch populacji.
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Cel podjetych badan

Celem podjetych badan byta analiza zmienno$ci morfologicznej,
anatomicznej oraz genetycznej w obrebie dwoch populacji lisa pospolitego w
Polsce: hodowlanej i dziko Zyjacej, a nastepnie na podstawie uzyskanych
wynikéow w trzech poszczegdlnych aspektach poréwnanie obu populacji i
préba okreslenia stopnia ich podobienstwa. Aby precyzyjnie okresli¢ wptyw
bardzo intensywnej oraz stosunkowo krétko trwajacej sztucznej selekcji na
wazne cechy lisa pospolitego przeprowadzono analize poréwnawcza cech
morfologicznych i anatomicznych lis6w hodowlanych i ich dzikich krewnych. A
nastepnie podjeto probe wyjasnienia, w jakim stopniu fenotypowe réznice
miedzy dwiema poréwnywanymi grupami lisOw s3 zdeterminowane przez

rézne struktury genetyczne populacji dzikiej i hodowlane;j.

Realizacja zatozonego celu wigzata sie z koniecznoS$cig stworzenia
interdyscyplinarnego zespotu badawczego, w sktad ktérego, précz genetykow,
weszli takze biostatystycy. Wieloletnia wspdipraca z nimi pozwolita mi na
znacznie szersze spojrzenie na poruszang problematyke, przyczyniajgc sie

niewatpliwie do mojego indywidualnego rozwoju.

Osiagniete rezultaty

Wyniki prowadzonych przeze mnie badan, dotyczacych zréznicowania
populacji lisa pospolitego, zostaty opublikowane w postaci serii
wspotautorskich prac, w dwéch czasopismach obejmujacych tematyka nauki o
zwierzetach o tacznym IF = 2.886.

Analizy przedstawione we wszystkich trzech pracach zostaty
przeprowadzone na tym samym zgromadzonym materiale. Do badan
pozyskiwane byty cale tuszki zwierzat: lisow hodowlanych po
technologicznym uboju przeprowadzonym na fermach, natomiast liséw dziko

zyjacych zwierzeta pozyskane podczas polowan oraz zabite w wypadkach
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drogowych. Lisy hodowlane pozyskano z dwdéch ferm, natomiast lisy dziko
Zyjace pochodzity z roznych regionéw z catego kraju (21 lokalizacji).

W publikacji 1) przedstawiono analizy i wyniki dotyczace cech
morfologicznych lisa pospolitego. Badania dotyczyty 132 liséw dzikich (w tym
63 samcéw, 63 sami oraz 6 osobnikéw, dla ktorych ptec nie zostata okreslona)
oraz 199 lis6w hodowlanych (85 samcéw i 114 samic). Analizowano
nastepujace cechy: masa, dtugos¢ i obwdd ciata, dtugos¢ ogona, wysokos$¢ ucha,
dtugos¢ przedniej i tylnej prawej tapy oraz dtugos$¢ przedniej i tylnej prawej
stopy. Oszacowano takze wspétczynnik proporcjonalnosci dla konczyn oraz
wspotczynnik dymorfizmu piciowego. Podczas analiz porownywano obie
populacje, a takze przeprowadzono poréwnanie uwzgledniajgce pte¢ zwierzat i
jednoczes$nie ich przynalezno$¢ populacyjng. Istotne roéznice wystapity
pomiedzy oboma populacjami dla wszystkich pomiardw, z wyjatkiem dtugosci
tylnej prawej konczyny. Wiekszymi wartoSciami S$rednimi cech
charakteryzowaty sie lisy hodowlane z wyjatkiem dtugosci ogona, wysokosci
ucha oraz dtugosci tylnej prawej konczyny. Natomiast wiekszg zmienno$¢
zaobserwowano u liséw dziko zyjacych, z wyjatkiem masy i dtugosci ciata,
ktore to byty bardziej zmienne u liséw hodowlanych. Stwierdzono takze, ze
proporcja dtugosci konczyn przednich i tylnych u lisow hodowlanych jest
réwna, natomiast lisy dziko zyjgce charakteryzujg dtuzsze konczyny przednie
niz tylne. Duzo rdznic stwierdzono, gdy poréwnano $rednie wartosci cech dla
wyroznionych czterech grup z uwzglednieniem ptci i populacji (samce
hodowlane FM, samice hodowlane FF, samce dziko zyjagce WM, samice dziko
zyjace WF). Dla wiekszosci cech stwierdzono najwyzsze wartosci dla samcow
hodowlanych, natomiast najnizsze dla samic dziko zyjacych. Wszystkie grupy
réznilty sie statystycznie istotnie pod wzgledem obwodu ciata, dtugosci
przedniej i tylnej stopy. Dla masy i dtugosci ciata takie réznice nie wystapity
jedynie miedzy samicami hodowlanymi a samcami dziko Zyjgcymi. Natomiast
wysoko$¢ ucha istotnie rdznita sie jedynie miedzy samcami hodowlanymi i

samicami dziko zyjacymi, podczas gdy pod wzgledem diugos$¢ ogona ptcie w
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obrebie populacji nie réznity sie, natomiast pomiedzy populacjami réz nice te
byty statystycznie istotne. Oszacowane wspdétczynniki proporcjonalnosci nie
réznity sie statystycznie. Najwieksze wspotczynniki dymorfizmu ptciowego
uzyskano dla samcéw hodowlanych i samic dziko zyjacych pod wzgledem
prawie wszystkich analizowanych cech wskazujgce na duze réznice pomiedzy
nimi. Natomiast przy poréwnaniu samcéw dziko zyjacych i samic hodowlanych
warto$ci tego wspotczynnika osiggaty warto$¢ okoto 1, co $wiadczy o
wyrownaniu obu grup.

Ponadto dla analizowanych cech oszacowano korelacje fenotypowe, z
ktorych wiekszos$¢ okazata sie istotna. Sposréd wszystkich wartosci jedynie
pomiedzy masg i obwodem ciata wartosci korelacji byly identyczne w obu
populacjach i byly to wartosci najwyzsze (0.73). Nizsze wartosSci dla
wiekszosci korelacji jak rowniez bardziej zr6znicowane uzyskano dla populacji
hodowlanej niz dziko zyjacej (np. korelacja masy ciata z pozostatymi cechami
w populacji hodowlanej przyjmowaty wartosci od -0.28 do 0.73, natomiast w
populacji dziko zyjacej ten zakres byt mniejszy od 0.31 do 0.73). W odniesieniu
do trzech cech korelacje byty przeciwne w obu populacjach - ujemna korelacja
miedzy masg ciata a dtugoscig obu konczyn oraz diugoscig ciata i dtugoscia
przedniej prawej konczyny charakteryzowata populacje hodowlang, natomiast
w populacji dziko zyjacej te korelacje byty dodatnie. Poréwnujgc wartosci
korelacji w obu populacjach stwierdzono istotne réznice w przypadku 11 z
nich. Najnowsze badania filogenetyczne i filogeograficzne (Aubry et al. 2009;
Statham et al. 2011; Kutschera et al. 2013; Statham et al. 2014) wskazujg, ze
euroazjatyckie i hodowlane lisy pospolite pochodza z réznych populacji
zatozycielskich. To sugeruje, Ze réznice morfologiczne miedzy osobnikami z
obu populacji moga by¢ wynikiem réznych historii ewolucyjnych obu grup.
Jednak, intensywna selektywna hodowla, ktéra miata miejsce, réwniez
przyczynita sie do powstania istotnych réznic zaré6wno genetycznych, jak i
fenotypowych miedzy dzikimi i hodowlanymi lisami pospolitymi (patrz np.

Trut 1999; Trut et al. 2009). Porownanie cech morfologicznych miedzy
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populacjami liséw dzikich a hodowlanych wykazaty znaczacy wptyw sztucznej
selekcji na lisy hodowlane. Dotyczy to gtéwnie skracania tylnych konczyn i
jednoczesne wydtuzenie przedniej konczyny i przedniej tapy, a takze
zmniejszenie wysokos$ci ucha i dtugosci ogona. Lisy hodowlane byty wieksze
(dtuzsze, szersze, ciezsze) niz dzikie, ale jednoczesnie bardziej podobne przy
poréwnaniu pitci niz samce i samice dzikich liséw. Réznice zaobserwowano
réwniez w ksztatcie ciata i proporcjach obu populacji. Ciato liséw hodowlanych
jest prostokatne, podczas gdy ksztalt ciata liséw dziko zyjacych moze by¢
opisane jako trapezoidalne z powodu wiekszych réznic w dtugosci konczyn
przednich i tylnych. Wszystkie cechy ujete w tych badaniach sg wazne z punktu
widzenia przetrwania lisow. Poniewaz istotna rola nie ktérych z nich zostata
jednak ostabiona w przypadku lisow hodowlanych podczas udomowienia i
selekcji (lisy hodowlane nie muszg walczy¢ o przetrwanie), dlatego tez zwigzek
genetyczny miedzy nimi by¢ moze zostat ostabiony. Ponadto zmianione
proporcje ciata moga wptywac na ostabienie ruchu i zdolnosci do polowania
lisow hodowlanych.

Publikacja 2) dotyczyta poréwnania liniowych pomiaréw czaszek lisow
z populacji hodowlanej i dziko zyjacej. Czaszki wypreparowano od 75 liséw
dziko zyjacych (32 samic, 38 samcéw oraz 5 osobnikéw o nieokreslonej ptci)
oraz od 90 lisow hodowlanych (33 samic i 57 samcéw). Dokonano 19
pomiaréw dla kazdego osobnika: dtugos$¢ czaszki, maksymalna szerokos¢
jarzmowa i minimalng szeroko$¢ czaszki, wysokos$¢ czaszki, Srodkowa dtugos¢
oraz szeroko$¢ podniebienia, maksymalng szerokos$¢ podniebienia, dtugos¢ i
szeroko$¢ nozdrzy wewnetrznych oraz zewnetrznych, szerokos¢ czotowa,
wysoko$¢ i szeroko$S¢ grzebienia czaszki, wysoko$¢ wyrostka sutkowego,
odlegto$¢ miedzy ostatnim siekaczem i ktem, pierwszym siekaczem i ktem,
ktem i pierwszym przedtrzonowcem, ostatnim siekaczem i pierwszym
przedtrzonowcem oraz wyliczono 4 indeksy: indeks czaszki, indeks
podniebienia, stosunek dtugosci podniebienia do dtugosci czaszki, indeks

dtugosci-szerokosci (Onar 1999; Onar et al. 2001). Oszacowano S$rednie
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wartosci dla poszczegélnych pomiaréw i poréwnano je pomiedzy populacjami,
a takze pomiedzy grupami uwzgledniajagcymi jednoczes$nie pte¢ i populacje
(analogicznie jak w publikacji 1). Ponadto obliczono korelacje fenotypowe
pomiedzy cechami, a takze wykonano analize PCA.

Stwierdzono istotne réznice pomiedzy populacja hodowlang i dziko
zyjaca w przypadku 14 z 19 pomiaréw, jedynie dtugo$¢ i szerokos¢
podniebienia, szeroko$¢ czotowa, dlugo$¢ nozdrzy wewnetrznych oraz
maksymalna szeroko$¢ podniebienia nie wykazywaty réznic. Czaszki lisow
hodowlanych byty istotnie dtuzsze i wyzsze, jednoczesnie takze istotnie
wezsze W porOwnaniu do lisow dziko zyjacych. Lisy hodowlane
charakteryzowaty sie takze statystycznie istotnie wiekszymi parametrami
grzebienia czaszki, nozdrzy, jednoczesnie wyrostek sutkowy byt istotnie
mniejszy. OdlegloSci pomiedzy zebami takze byty wieksze w czaszkach lisow
hodowlanych, z wyjatkiem odstepu miedzy kiem a pierwszym
przedtrzonowcem. W przypadku pomiaréw anatomicznych takze mozna
zauwazy¢ mniejszg zmienno$¢ parametrow w populacji hodowlanej w
porownaniu do dziko zyjacej. Analiza obliczonych indeksé6w wykazata, ze
indeks czaszki oraz stosunek dtugosci podniebienia do dtugosci czaszki byty
istotnie wyzsze u lisdw dziko zyjacych, natomiast indeks podniebienia oraz
indeks dtugosci-szerokosci u lisow hodowlanych, co potwierdza, ze czaszki
zwierzat hodowlanych sg proporcjonalnie wezsze. Sposréd 171 oszacowanych
wspotczynnikéw korelacji 95 okazato sie istotnych w populacji hodowlanej,
natomiast w populacji dziko zyjacej - 80. Poréwnujac uzyskane wartoSci
pomiedzy populacjami stwierdzono, ze 85 z nich rdzni sie w sposob istotny.
Populacja hodowlana charakteryzowata sie zakresem korelacji od bardzo
stabej miedzy szerokoscig grzebienia a najmniejszg szerokoscig czaszki (0.01)
do bardzo silnej miedzy dtugoscia podniebienia i dtugoscig czaszki (0.83).
Natomiast dla populacji dziko zyjacej zakres ten mieScit sie od stabej korelacji
na poziomie -0.02 miedzy maksymalng szerokoscig podniebienia a wysokoscia

czaszki oraz wysokos$cig grzebienia a najmniejszg szerokoscig czaszki do silnej
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zalezno$ci miedzy dtugosciag podniebienia i dtugoscig czaszki (0.81). W 26
przypadkach stwierdzono przeciwne korelacje w obu populacjach, np. miedzy
wysokos$cig czaszki a jej maksymalng szerokoscia u lisow hodowlanych
zalezno$¢ wyniosta 0.55, natomiast dla dzikich korelacja ta osiggneta wartos$¢
-0.48.

W wyniku analizy gtéwnych sktadowych (PCA) stwierdzono, ze
pierwsza i druga sktadowa wyjasnia wiekszo$¢ zmiennos$ci, w zwigzku z tym
dla nich przeprowadzono dalsze analizy. Wyniki PCA wskazujga na catkowitg
odrebno$¢ obu populacji i potwierdzajg wyniki wcze$niejszych analiz.
Porownujac picie w populacji hodowlanej stwierdzono, ze w przypadku 15 z
19 pomiaréow (z wyjatkiem szeroko$ci nozdrzy wewnetrznych, wysokosci
grzebienia, najmniejszej szerokoS$ci czaszki i odlegto$ci miedzy ktem a
pierwszym przetrzonowcem) statystycznie istotnie wyzsze wartoSci
otrzymano dla samcow niz dla samic. Podobne wyniki otrzymano takze dla ptci
w obrebie lisow dziko zyjacych. Jedyna réznica polegata na tym, ze dla tych
czterech pomiaréw w przypadku samic dziko zyjacych wartosci byty istotnie
wyzsze, natomiast w populacji hodowlanej w ich przypadku nie stwierdzono
réznic. Zdecydowana wiekszo$¢ pomiarow osiggata istotnie wyzsze wartosci u
osobnikéw hodowlanych niz dzikich. Sposréd wszystkich pomiaréw dla 10
(dtugos¢ czaszki, szeroko$¢ nozdrzy wewnetrznych, diugo$¢ i szerokosc
nozdrzy, wysokoS¢ i szerokoS$¢ grzebienia, najmniejsza szerokos$¢ czaszki,
odlegtosci miedzy: ostatnim siekaczem i ktem, pierwszym siekaczem i kiem
oraz ostatnim siekaczem i pierwszym przedtrzonowcem) stwierdzono istotnie
wyzsze wartosci dla samic hodowlanych niz dla samic dzikich, w przypadku 7
(wysokos$¢ czaszki, dtugo$¢ i szerokoS¢ podniebienia, diugo$¢ nozdrzy
wewnetrznych, maksymalna szeroko$¢ podniebienia, szeroko$¢ czotowa
czaszki i wysoko$¢ wyrostka sutkowego) nie stwierdzono istotnych roéznic
miedzy tymi grupami, natomiast w dwdch przypadkach (szeroko$¢ czaszki
oraz odstep miedzy ktem i pierwszym przedtrzonowcem) byty istotnie wyzsze

u samic dzikich. Podobne wyniki uzyskano poréwnujac grupy samcéw: dla 9 z
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19 pomiaréw (dtugo$¢ czaszki, szeroko$¢ nozdrzy wewnetrznych, dtugosc i
szeroko$¢ nozdrzy, wysoko$¢ i szeroko$¢ grzebienia, odlegtosci miedzy:
ostatnim siekaczem i ktem, pierwszym siekaczem i kltem oraz ostatnim
siekaczem i pierwszym przedtrzonowcem) statystycznie istotnie wyzsze
wartos$ci charakteryzowaty samce hodowlane, w przypadku 7 (wysoko$¢
czaszki, dtugo$¢ i szeroko$¢ podniebienia, dtugo$¢ nozdrzy wewnetrznych,
maksymalna szeroko$¢ podniebienia, szerokos¢ czotowa czaszki i wysokos¢
wyrostka sutkowego) nie stwierdzono réznic, natomiast dla 3 pomiarow
(szeroko$¢ czaszki, najmniejsza szeroko$¢ czaszki i odstep miedzy ktem a
pierwszym przedtrzonowcem) stwierdzono wyzsze wartoSci u samcow
dzikich.

Analiza indeks6w w obrebie czterech wyréznionych grup wykazata dla
indeksu podniebienia brak istotnych roéznic, indeks czaszki nie roéznit sie
pomiedzy ptciami w obrebie populacji, ale istotne réznice odnotowano
pomiedzy samcami hodowlanymi i zaré6wno samcami jak i samicami dziko
zyjacymi. Podobnie ksztaltowaty sie wyniki analizy dla indeksu dtugosci-
szerokoSci, tylko stwierdzono roznice miedzy obiema grupami samic oraz
obiema grupami samcow. Dla stosunek dtugosci podniebienia do dtugosci
czaszki uzyskano roznice istotne miedzy ptciami w obrebie populacji
hodowlanej oraz pomiedzy populacjami zaréwno w poréwnaniu samic jak i
samcOw, nie roznity sie jego wartoSci natomiast w obrebie populacji dziko
Zyjacej.

Wyniki PCA ponownie potwierdzily odrebnos¢ ptci miedzy populacjami,
ale takze w obrebie populacji hodowlanej. Samce i samice dziko Zyjace nie
stanowity az tak wyraznie odrebnych grup. Pomimo, Ze rézne czynniki moga
wpltywaé na ewolucje wymiaréw i ksztaltu czaszki, a rola wielu z nich
pozostaje nadal niejasna, to na bazie uzyskanych wynikéw ponownie mozna
spekulowaé, ze pochodzenie lisow oraz selektywna hodowla odgrywaja
znaczacg role w roznicowaniu czaszek hodowlanych i dzikich liséw

pospolitych. Bedac pod silng presjg sztucznej selekcji pod wzgledem waznych
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ekonomicznie cechy lisy hodowlane, majace odrebng pule genéw w
poréwnaniu z dzikimi odpowiednikami pochodzenia euroazjatyckiego, tworzg
wtasng mikroewolucyjng Sciezke pod wzgledem ksztattu i wymiaréw czaszki.

Wskazanie czynnikow, wpltywajacych na réznice w obrebie
analizowanych cech morfologicznych i anatomicznych, wymagato takze
genetycznej analizy poréwnawczej obu populacji, a takze analizy
filogenetycznej. Wyniki tego zakresu badan zostaty przedstawione w
Publikacji 3). Do badan genetycznych wykorzystano pobrang od zwierzat
tkanke (koniuszek jezyka). Probki pobrano od 200 zwierzat hodowlanych oraz
130 dziko zyjacych. Analizy genetyczne dotyczyly analizy wybranych 30
sekwencji mikrosatelitarnych (REN135K06, REN210114, REN307J23, REN88HO03,
REN258F18, REN248F14, RENG64E19, REN252E18, REN144022, REN44K10,
REN75M10, FH2613, FH2097, FH2980, FH3970, FH3241, FH2263, FH3713,
FH2060, FH2295, FH3775, FH3824, FH3771, FH2312, FH3853, FH3287,
FH4001, ZUBECA6, UOR4101 i AHT137; Breen et al. 2001; Ladon et al. 1998;
Guyon et al. 2003; Neff et al. 1999; Holmes et al. 1995; Jouquand et al. 2000)
dla wszystkich préb oraz dwéch fragmentéw mitochondrialnego DNA
(fragmentu cytochromu b oraz fragmentu regionu kontrolnego D-Loop) dla 96
osobnikéw (48 hodowlanych i 48 dziko zyjacych).

Analiza sekwencji mikrosatelitarnych oparta zostata na reakcji PCR z
wykorzystaniem kitu Qiagen Multiplex PCR. Wielko$¢ produktéow PCR byta
nastepnie analizowana na sekwenatorze automatycznym ABI 3130XL Genetic
Analyzer (Applied Biosystems), a nastepnie z wykorzystaniem programu
GeneMapper v4.0 (Applied Biosystems) okre$lane byty genotypy dla
poszczegoOlnych osobnikow dla wszystkich marker6w. Nastepnie oszacowano
obserwowana (Ho) i oczekiwang (Hg) heterozygotycznos$¢, wspoétczynnik
inbredowania Fis oraz wspo6tczynnik utrwalenia Fsr z wykorzystaniem pakietu
hierfstat w R (Goudet & Jombart, 2015). Do oszacowania liczby alleli oraz
przetestowania rownowagi Hardy’'ego-Weinerga uzyto pakietu pegas (Paradis,
2010). Do oceny odrebnosci obu populacji wykorzystano dwa podejscia -
klastrowanie bayesowskie programu Structure v2.3.4 (Pritchard et al. 2000;
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Falush et al. 2003) oraz opartej na entropii metody implementowanej w
pakiecie LEA w R (Frichot & Francois, 2015). Dla sekwencji mikrosatelitarnych
wykonano takze analize gléwnych sktadowych (PCA) z uzyciem pakietu
adagenet w R (Jombart, 2008).

Fragment 354bp cytochromu b analizowano z wykorzystaniem
primeréw RF14724 i RF15149 (Perrine et al. 2007), natomiast do amplifikacji
343 bp fragmentu regionu kontrolnego D-Loop uzyto primeréw VVDL1 oraz
VVDL6 (Aubry et al. 2009). Protokét reakcji PCR byt zgodny z opisanym przez
Perrine et al. (2007) oraz Aubry et al. (2009). W zwigzku z problemami z
namnozeniem produktu zwtaszcza dla wielu préb pochodzacych od liséw
dziko zyjacych zaprojektowano nowe primery dla wiekszych fragmentow obu
gendow (odpowiednio 878 bp i 443 bp), ktére obejmowaty takze fragmenty
wspomniane wczes$niej: dla cytochromu b VVGIuF3 i VVCytbR3, natomiast dla
regionu kontrolnego VVProF oraz VVCRR2. Warunki PCR dla nowych primerow
byty nastepujace: 94°C przez 5 minut, nastepnie 40 cykli obejmujgcych 94°C
przez 45 s, 55°C przez 30 s oraz 72°C przez 1 min i 10 s, zakonczone 10 min w
72°C.

Uzyskane produkty PCR byty nastepnie oczyszczane i sekwencjonowane
na kapilarnym sekwenatorze automatycznym ABI 3730. DI dalszych analiz
wykorzystano zaréwno uzyskane peine, dtuzsze sekwencje obu genow, jak i
sekwencje dopasowane do analizowanych w innych publikacjach (np. Aubry et
al. 2009; Lounsberry et al. 2017) krotszych fragmentéw. Uzyskane sekwencje
byty odczytane, sprawdzone pod katem jakosSci chromatogramow, a nastepnie
zapisane w formacie fasta w programie BioEdit (Hall, 1999). Nastepnie
wykorzystano algorytm BLAST do przeszukiwania bazy danych w GenBank w
celu poszukiwania znanych haplotypéw oraz okreslenia haplotypu dla kazdej
proby poprzez pordwnanie ich w programie MEGA6 (Tamura et al. 2013).
Okreslone haplotypy dla cytochromu b oraz D-Loop byty nastepnie dla kazdego
osobnika tgczone w celu jednoczesnej analizy ich zmiennos$ci w pakiecie pegas

w R (Paradis, 2010). W celu zobrazowania rozktadu frekwencji haplotypéw w
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poszczeg6lnych populacjach opracowano sie¢ potgczen (network) zaréwno dla
krétkich, jak i dtugich fragmentéw. Analiza filogenetyczna zostata wykonana z
wykorzystaniem wnioskowania Bayesowskiego oraz implementacji w
programie MrBayes 3.2.7 (Ronquist et al. 2012) oraz metody Maximum
Likelihood z IQ-TREE (Nguyen et al. 2015). Analizy metoda bayesowska z
wykorzystaniem modelu substytucji GTR+G+] zostaly przeprowadzone w
czterech niezaleznych przebiegach (po cztery tancuchy kazdy) z drzewami
probkujacymi co 200 generacji tancucha Markowa dla 60 000 000 pokolen. W
IQ-TREE wykorzystano ten sam model i analize bootstrap z 1000 powtérzen.
W wyniku przeprowadzonych analiz uzyskano wyniki dla 24 sekwencji
mikrosatelitranych, poniewaz dla 6 nie uzyskano produktu amplifikacji.

Obie populacje réznity sie zaréwno liczba alleli w poszczego6lnych loci
(lisy hodowlane od 1 do 12 Srednio 5.14, natomiast lisy dziko zyjace od 1 do
60, Srednio 17.25), ale réwniez poziomem heterozygotycznosci zaréwno
obserwowanej (lisy hodowlane od 0.00 do 0.77, $rednio 0.47, natomiast dziko
zyjace od 0.00 do 0.91, $rednio 0.66), jak i oczekiwanej (odpowiednio od 0.00
do 0.75, $rednio 0.48 i od 0.00 do 0.97, srednio 0.71), a takze liczba alleli
prywatnych - 27 charakterystycznych dla populacji hodowlanej i 328 dla dziko
Zyjacej.

Wartosci wspoéiczynnika Fis w obu grupach byty niskie, jednak 13
sposrod 23 obliczonych dla lisow dzikich istotnie réznito sie od 0 wskazujac na
brak réwnowagi Hardy'ego-Weinberga, natomiast w przypadku lisow
hodowlanych taka sytuacja miata miejsce jedynie w przypadku 3 sekwencji z
19. Wspoétczynnik utrwalenia Fst oszacowany zaréwno dla pojedynczych
sekwencji, jak i dla wszystkich tacznie (Fst = 0.27) wskazuje na istotny
genetyczny dystans miedzy populacja hodowlana a dziko zyjgca lisa
pospolitego. Wyniki analizy PCA wskazujg na catkowita genetyczna odrebnos¢
obu populacji i spojne grupowanie sie miedzy nimi. Analiza wykonana w
programie Structure i pakietem LEA w R jednoznacznie wskazujg podziat

danych na dwie subpopulacje, co potwierdza wyniki uzyskane z PCA.
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W wyniku analizy mtDNA zidentyfikowano dziesie¢ haplotypow dla
fragmentu 354 bp cytochromu b (4 haplotypy u liséw hodowlanych i 6
haplotypéw u dzikich liséw), z ktorych jeden (FOX) nie byl wczeSniej
publikowany (numer dostepu GenBank MK244494) oraz 24 haplotypy dla
fragmentu 343 bp D-Loop (5 haplotypéw u lisow hodowlanych i 19
haplotypéw u dzikich liséw), z ktérych osiem (FOX1 do FOX8) nie byty
wczesniej publikowane (numery dostepu GenBank MK244591 - MK244598).
Jesli chodzi o ,dluzsze” sekwencje (fragment genu cytochromu b o dtugosci
878 pz i fragment D-Loop o dtugosci 443 pz), zostaty okreSlone 23 haplotypy
dla cytochromu b (6 haplotypéw u lisow hodowlanych i 17 haplotypéw u
dzikich lisow), z ktérych ogromna wiekszos¢ (FOX9 do FOX29) nie byta
wczesniej publikowana (numery dostepu GenBank MK244398 - MK244493);
ponadto tylko 3 haplotypy (KHARKIV10, RFO1 i 3) zostaty wczes$niej
znalezione na Ukrainie, w Mongolii i Korei Potudniowej (Fernandes et al. 2008;
Yu et al. 2012). Analiza fragmentu petli D ujawnita 25 unikalnych haplotypow
(6 haplotypdéw u liséw hodowlanych i 19 u dzikich lisow), z ktorych wiekszos¢
(FOX30 do FOX46) nie byta wczesniej publikowana (numery dostepu GenBank
MK244495 - MK244590), natomiast 8 haplotypéw (POLI79, P02, D08, D09,
D10, D408, D658 i RS56) wczesniej zaklasyfikowane zostaty do kladu
holarktycznego (z wyjatkiem lisow rudych z Ameryki Péinocnej, Japonii i
Syberii) (Kutschera et al. 2013).

Poréwnanie potaczonych haplotypéw zaréwno dla krétszych, jak i
dtuzszych fragmentéw obu regionéw mtDNA wykazuje brak wspdlnych
haplotypéw dla obu grup lisow. Charakterystycznych tylko dla lisow
hodowlanych stwierdzono 6 potaczonych haplotypéw, natomiast
wystepujacych tylko u dzikich liséw byto 19 potgczonych haplotypdéw.
Najczesciej spotykany potaczony haplotyp dla kroétszych fragmentow
wystepujacy w grupie lisow hodowlanych (E-86, n = 19) zostal wcze$niej
znaleziony u liséw hodowlanych (Statham et al. 2011; Statham et al. 2012)

oraz w populacji ze wschodnich Stanéw Zjednoczonych (Kasprowicz et al.
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2016). W grupie liséw dzikich haplotypy U, U4, U33, H4 i 57 byly wczesniej
klasyfikowane jako europejskie lub eurazjatyckie i nalezaly do kladu
holarktycznego (Aubry et al. 2009; Statham et al. 2011; Galov et al. 2014).
Poréwnanie potaczonych haplotypéw skonstruowanych przy uzyciu
,dtuzszych” fragmentéw mtDNA pokazuje rowniez dwie odrebne grupy
haplotypéw charakterystycznych dla liséw hodowlanych (8 haplotypéw) i
dzikich (23 haplotypy). Dominowaty dwa haplotypy - FOX9-FOX30 (n = 17 u
lisow hodowlanych) i FOX29-D408 (n = 14 u dzikich lisow).

Obie skonstruowane sieci haplotypow (dla potgczonych krétszych i
dtuzszych analizowanych fragmentow) wyraznie wskazuja na dwie
genetycznie odrebne grupy (haplotypy ,fermowe” i ,dzikie” sg zgrupowane
osobno), co potwierdza wyniki wczes$niej przedstawionych analiz sekwencji
mikrosatelitarnych oraz wskazuje na odrebne, pdinocnoamerykanskie
pochodzenie lis6w hodowlanych.

Drzewa filogenetyczne skonstruowane przy uzyciu dwoch metod (ML i
BI) mialy te samg topologie i tylko niewielkie réznice. Drzewo skladato sie z
dziewieciu odrebnych kladoéw genetycznych (od A do I). Haplotypy polskich
dzikich lisow rudych wraz z innymi haplotypami eurazjatyckimi i alaskanskimi
tworzyly klady |] i H (Aubry et al. 2009 Kklasyfikowali je do kladu
holarktycznego), podczas gdy haplotypy polskich lisow hodowlanych
grupowaty sie wraz z haplotypami charakterystycznymi dla Ameryki Poinocnej
w dwédch innych kladach G i F (przez Aubry et al. 2009 zwane kladem
Nearctic). Po raz kolejny potwierdza to pochodzenie pdéinocnoamerykanskie
polskich lisow hodowlanych.

Wyniki przeprowadzonych badan, przedstawione w Publikacji 3),
wskazuja na zdecydowanie wyzsze genetyczne zrdéznicowanie liséw dziko
zyjacych w poréwnaniu do zwierzat hodowlanych. Jednak wspo6tczynnik
inbredu Fis, w przeciwienstwie do tego czego mozna byto oczekiwac, byt
wyzszy wsrod dzikich lisow. Zaréwno analiza markeréw mikrosatelitarnych,

jak i fragmentow mtDNA dostarczyta mocnych dowodéw potwierdzajacych
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potnocnoamerykanskie pochodzenie lisé6w pospolitych hodowanych na

polskich fermach oraz genetyczng odrebnos¢ obu populacji.

Cykl przedstawionych publikacji stanowigcych szczegélne osiggniecie
habilitacyjne w kompleksowy sposéb przedstawia poréwnanie dwéch
populaciji lisa pospolitego: hodowlanej i dziko zyjacej i pozwala wnioskowac iz
s3 to catkowicie odrebne populacje. R6znig sie w sposoéb istotny zaréwno

morfologicznie, anatomicznie jak i genetycznie.

Najwazniejsze osiggniecia opublikowane w pracach 1-3 to:
e Stwierdzenie istotnej odrebnosci populacji hodowlanej od dziko zyjacej
zarowno morfologicznej, anatomicznej, jak i genetycznej;
e Potwierdzenie pochodzenia i Scistego powigzania genetycznego lisow
hodowlanych z populacjg pétnocnoamerykanska lisa pospolitego;
e Wskazanie bardzo wyraznych réznic w zmiennoS$ciach na wszytskich
etapach analizy - zwierzeta hodowlane s3 bardziej wyréwnane niz

dziko zyjace, co najprawdopodbniej jest wynikiem silnej selekcji.
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5. Omoéwienie pozostatych osiggnie¢ naukowo - badawczych

Moje zainteresowania naukowe od poczatku koncentrowaty sie na genetyce
populacji i  wykorzystaniu  markeréw  genetycznych. = Rdéwnolegle
interesowatam sie (1) wykorzystaniem markeréw genetycznych w pracy
hodowlanej i ich zwigzku z cechami, (2) genetyka populacji zwierzat
hodowlanych - analizg zmiennoSci w populacji i dystanséw genetycznych, (3)

szacowaniem parametrow genetycznych, (4) ochrong zasob6w genetycznych.

23



Magdalena Zaton-Dobrowolska Autoreferat Zatgcznik nr 3

5.1. Wykorzystanie markeréw genetycznych w pracy hodowlanej i ich zwigzek
z cechami uzytkowymi.

Interesujgcym zagadnieniem z punktu widzenia hodowlanego jest
wskazanie markeréw genetycznych, ktére wykazywatyby zwigzek z cechami
istotnymi z punktu widzenia doskonalenia zwierzat, a ktoére to cechy w
wiekszosci przypadkéw sa cechami iloSciowymi. Przeprowadzona analiza
zwigzku markeréw mikrosatelitarnych z cechami morfometrycznymi
hodowlanych liséw pospolitych pozwolita wskaza¢ markery, ktérych genotypy
istotnie roznity sie pod wzgledem analizowanych cech. Wyniki przedstawiono
w Publikacji 4). Podobna analize wykonano takze dla hodowlanej populacji
wizona amerykanskiego (Publikacja 13) ).

Podjeto takze probe wykorzystania tgczenia prob tzw. pooling samples
do analizy genetycznych zaleznosci, wyniki analiz przedstawiono w Publikacji
5).

Przeglad mozliwych biotechnik, ktoére majg znaczenie w hodowli
zwierzat i mogg przyczyni¢ sie do doskonalenia cech przedstawiono w
Publikacji 11).

Lisy polarne charakteryzuja sie specyficznym polimorfizmem
kariotypowym, czyli zmiennos$cig w liczbie chromosoméw. Wyréznia sie lisy z
liczba chromosomo6w wynoszaca 2n = 50, 49 i 48. Prowadzone badania
wskazywaty na wplyw tej zmiennos$ci na rozne cechy lis6w. Wykonano szeroka
analize zwigzku polimorfizmu Kkariotypowego a cechami reprodukcji
Publikacja 24), ptodnoscia Publikacja 26), a takze wzrostem zwierzat i
jakoscig skor Publikacja 29). Wykonano takze analize zwigzku polimorfizmu
transferryny z umaszczeniami lisa polarnego i pospolitego (Publikacja 27) ).

Opracowano prace przegladowa dotyczaca znaczenia polimorfizmu
kappa-kazeiny w hodowli bydta (Publikacja 33) ), w ktérej przedstawiono
wyniki wielu badan wskazujacych istotng zalezno$¢ miedzy genotypem kappa-

kazeiny a wydajnoscig mleka i jego parametrami technologicznymi.
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5.2. Genetyka populacji zwierzat hodowlanych - analiza zmiennos$ci w
populacji i dystanséw genetycznych.

Zagadnienia zwigzane z szeroko rozumiang genetyka populacji
stanowig wazny fragment moich zainteresowan naukowych. Dotyczyta tego
zagadnienia praca doktorska, w ktérej w oparciu o polimorficzne biatko, jak i
sekwencje mikrosatelitarne oszacowano dystans genetyczny miedzy
populacjami lisa pospolitego i polarnego, wykazujac, ze gatunki stanowig
odrebne grupy. Wyniki dotyczace dystansu genetycznego miedzy tymi
gatunkami oszacowane w oparciu o zmienno$¢ transferryny przedstawiono w
Publikacji 7) oraz Publikacji 32).

Waznym elementem w realizowanych badaniach byta analiza

zmienno$ci i szacowanie dystansu genetycznego dla réznych ras bydta
czerwonego w oparciu o réznego typu markery genetyczne, zaréwno o geny,
geny biatek mleka, jak i loci mikrosatelitarne (Publikacja 6), Publikacja 19),
Publikacja 20) ). Podobne badania wykonano takze dla réznych ras owiec -
Publikacja 18).
Wykonatam analizy zmiennoSci dla populacji wizona amerykanskiego -
Publikacja 12), oraz obu gatunkéw lisow: pospolitego i polarnego -
Publikacja 14), Publikacja 15) oraz Publikacja 23), Publikacja 30) i
Publikacja 31).

W oparciu o zdobytg wiedze z zakresu genetyki populacji bratam udziat
w opracowaniu we wspdélautorstwie monografii, stanowigcej takze podrecznik

akademicki - Publikacja 10).

5.3. Szacowanie parametréw genetycznych.

Innym zagadnieniem, ktérym sie interesuje, a ktdre jest zwigzane takze z
genetyka populacji i analizg zwigzku pomiedzy cechami, jest szacowanie
parametrow genetycznych i analiza wpltywu czynnikéw takich jak ple¢, sezon
urodzenia, czynniki Srodowiskowe na wielko$¢ ciata i cechy uzytkowe lisow

polarnych i pospolitych - Publikacja 16), ale takze wspéipraca w tym zakresie
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w analizach dotyczacych cech u koni w zaktadach treningowych - Publikacja

21) i 22).

5.4. Ochrona zasobow genetycznych.
Zagadnienia dotyczace ochrony zasobéw genetycznych, w tym takze
genetyki konserwatorskiej i analizy wpltywu gatunkéw inwazyjnych zostaty

przedstawione w formie dwoch monografii - Publikacja 8) i 9).

5.5. Pozostate badania

Poza tym w swoim dorobku wykonywatam takze badania dotyczace
behawioru koéz (Publikacja 17) ), a takze bratam udziat w pracach
dotyczacych opisania nowej odmiany barwnej u lisow polarnych - Publikacja

34).

6. Omowienie dzialalnosci dydaktycznej, popularyzatorskiej i

organizacyjnej.

6. 1. Dzialalnos$¢ dydaktyczna:
Dziatalno$¢ dydaktyczna stanowi istotny element mojej pracy w Uniwersytecie
Przyrodniczym we Wroctawiu. Wykaz prowadzonych przeze mnie

indywidualnie lub zespotowo przedmiotow przedstawia sie nastepujgco:

Przedmioty obligatoryjne (nazwa, kierunek, rodzaj):
e Genetyka populacji i cech ilosciowych (Biologia) - wyktad i ¢wiczenia
e Genetyka populacji (Bioinformatyka) - wyktad i ¢wiczenia
e Genetyka (Zootechnika, Biologia) - ¢wiczenia
e Podstawy hodowli zwierzat (Zootechnika) - ¢wiczenia
¢ Informatyka (Zootechnika) - ¢wiczenia
e Biometria (Zootechnika) - ¢wiczenia

e Metody hodowlane (Zootechnika) - ¢wiczenia
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Przedmioty fakultatywne (nazwa, Kierunek, rodzaj):

Kynologia i felinologia (Zootechnika) - wyktad, ¢wiczenia

Hodowla zwierzat towarzyszacych (Zootechnika) - wyktad, ¢wiczenia
Genetyka populacji zwierzat gospodarskich (Zootechnika) - wyktad,
¢wiczenia

Terapeutyczne wykorzystanie zwierzat (Biologia cztowieka) - wyktad,
¢wiczenia

Dzicy przodkowie i Kkrewni zwierzat towarzyszacych (Biologia,
Zootechnika) - wyktad i ¢wiczenia

Bior6znorodno$¢ organizméw (Biologia) — wyktad, ¢wiczenia, ¢wiczenia

terenowe

Prowadzitam i prowadze réwniez zajecia w jezyku angielskim dla studentéw

programu Erasmus:

Population genetics - wyktad i ¢wiczenia,

Wild ancestors and relatives of pets — wyktady i ¢wiczenia,

Przygotowatam autorskie i wspoétautorskie programy wyktadow i ¢wiczen z

nastepujacych przedmiotéw:

Genetyka populacji

Kynologia i felinologia

Hodowla zwierzat towarzyszacych

Genetyka populacji zwierzat gospodarskich
Terapeutyczne wykorzystanie zwierzat

Dzicy przodkowie i krewniacy zwierzat towarzyszacych

Bior6znorodno$¢ organizmow (Zatacznik nr 5, 111. 1)

Dotychczas bytam opiekunem 61 prac inzynierskich i licencjackich oraz 30

prac magisterskich realizowanych przez studentow Zootechniki, Biologii i

Bioinformatyki Uniwersytetu Przyrodniczego we Wroctawiu (Zatacznik nr 5,
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I1I. J). Bytam réwnieZ promotorem pomocniczym w 1 przewodzie doktorskim
zakonczonym obrong oraz jestem promotorem pomocniczym w 2 otwartych
przewodach doktorskich (Zatgcznik nr 5, I1I1. K).

Jestem takze opiekunem Studenckiego kota naukowego ,Kynologéw”.

6.2. Dzialalnos$¢ popularyzatorska

Jestem wspétautorkg 1 pracy o charakterze popularno-naukowym,
prowadzitam dla dzieci warsztaty ,DNA - kod zycia” w ramach projektu
UniKids w Swidnicy i Watbrzychu oraz wygtositam wyktad w ramach
Dolnoslaskiego Festiwalu Nauki ,Pies - towarzysz czy przyjaciel?” (Zatacznik

nr 5, IIL I).

6.3. Dzialalnos¢ organizacyjna

Waznga cze$¢ mojej pracy stanowi takze dziatalno$¢ organizacyjna. W trakcie
zatrudnienia w Uniwersytecie Przyrodniczym we Wroctawiu petnitam funkcje
prodziekana ds. kierunku bioinformatyka i bezpieczenstwo zywnosci w
kadencji 2012-2016. W tym czasie bratam udziat w opracowaniu,
uruchomieniu i wdrozeniu II stopnia studiéw na kierunku Bioinformatyka.
Przez dwie kadencje (2012-2016, 2016-2020) jestem czlonkiem Senatu
Uniwersytetu Przyrodniczego we Wroctawiu jako przedstawiciel adiunktéw z
WBIiHZ. W tym czasie bytam cztonkiem Senackiej Komisji Kadry Naukowej
oraz Senackiej Komisji Spraw Studenckich i Edukacji. Od roku 2019 jestem
cztonkiem Rektorskiej komisja ds. przeciwdziatania dyskryminacji.

Przez 8 lat bytam przedstawicielem adiunktéw w Radzie Wydziatu (kadencje
2008-2012, 2016-2020), przez wiele lat cztonkiem Komisji Programowej dla
kierunku Zootechnika (kadencja 2005 - 2008, 2008 - 2012, 2016-2020) oraz
cztonkiem Zespotu do przygotowania planu i programu studiéw I stopnia
kierunku Bezpieczenstwo zywnosci (2012).

Od roku 2016 petnie funkcje Przewodniczgcej Wydzialowej Komisji ds.
Dydaktyki i Jako$ci Ksztatcenia.
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W ostatnich latach bratam udziat jako przewodniczacy oraz cztonek w pracach
zespolow ds. opracowania raportéw dla PKA dla kierunkéw bezpieczenstwo
zywnosci, bioinformatyka, biologia, zootechnika.

Od roku 2017 petlnie na wuczelni role Koordynatora Uczelnianego
Dolnoslaskiego Festiwalu Nauki.

Podczas pracy na Uczelni wielokrotnie pracowatam w roznych komisjach:
Wydzialowej Komisji Wyborczej (cztonek), Wydzialowej komisji ds. oceny
adiunktow (sekretarz), Komisji rekrutacyjnych (sekretarz i przewodniczacy).
Bytam takze opiekunem roku na kierunku Bioinformatyka i koordynatorem
ECTS dla kierunku Zootechnika i Bioinformatyka.

W 2004 i 2012 roku bytam cztonkiem Komitetu Organizacyjnego cyklicznej
konferencji miedzynarodowej International Conference Genetic Days. W 2009
roku jako cztonek komitetu organizacyjnego organizowata Zjazd Katedr
Genetyki i Metod Hodowlanych w Dusznikach Zdroju. W 2009 natomiast bytam
cztonkiem Komitetu naukowego IV Miedzynarodowej Konferencji Nauk o
Cztowieku ,W pierScieniu wspomnien. Zostatam zaproszona takze jako cztonek
komitetu naukowego do wziecia udziatu w organizacji w Polsce XIIth
International Scientific Congress in Fur Animal Production (IFASA) w roku
2020.

Wielokrotnie bytam egzaminatorem na egzaminach dyplomowych
inzynierskich na studiach stacjonarnych pierwszego stopnia na kierunku
Zootechnika (2005, 2007-2018). Pracowatam takze jako przewodniczacy w
komisjach egzaminacyjnych dla kierunku Bioinformatyka i Bezpieczenstwo

Zywnosci.
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