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Ryby wedrowne

swazny sktadnik bioroznorodnosci organizmow wodnych

szczegolnie zagrozone konsekwencjami zabudowy hydrotechnicznej oraz zmianami

w Srodowisku wodnym

Cykl zyciowy ryb wedrownych (tososie i jesiotry)

rzeka EEE) morze mm) rzeka

)

scoraz bardziej zalezne od cztowieka
*istotne w gospodarce i rekreacji



Ochrona ryb wedrownych

Obszar zainteresowania biologii konserwacyjnej

A. Dziatania na poziomie $srodowiska:
poprawa czystosci wody,
usuwanie barier w rzece,
odtworzenie drog wedrdéwki i tarlisk,

zwalczane gatunkow inwazyjnych i ktusownictwa.

B. Dziatania na poziomie populaciji:

produkcja i podchéw materiatu zarybieniowego w warunkach akwakultury,
zasilanie chronionych populacji materiatem uzyskanym w warunkach akwakultury,

zachowanie zroznicowania genetycznego populacji - jako podstawy jej zywotnosci.



Ochrona ryb wedrownych — ocena efektow

Odpowiedzi na pytania w tym:

1. pochodzenie ryb — naturalne lub zarybienia,
2. zroznicowanie genetyczne populaciji,

3. zmiany charakterystyk genetycznych populacji w wyniku prac ochronnych.

Zastosowanie baz danych genetycznych ryb moze by¢ pomocne w

odpowiedzi na te i szereg innych pytan.



Cel warsztatu

A. Prezentacja i oméwienie elementéw sktadowych baz profili genetycznych ryb.

B. Opis mozliwosci uzycia baz profili genetycznych w ochronie jesiotrow.

C. Bazy profili genetycznych w doborze osobnikow w pary lub grupy tartowe

Prezentacja programu Genassemblage 2.2.

D. Zastosowanie baz genetycznych i programu Genassemblage 2.2 w gospodarowaniu

zasobami kriokonserwowanego nasienia chronionych populacji ryb.



Baza danych genetycznych

Jest zbiorem charakterystyk genetycznych (profili) grupy osobnikéw (tarlakéw, selektow lub

materiatu zarybieniowego),

Profile genetyczne osobnikdéw sg tworzone poprzez badania réznic dtugosci lub sekwencji

nukleotydowej odcinkow DNA (markerdéw genetycznych),

Markerem genetycznym uzytecznym w tworzeniu bazy genetycznej moze by¢ dowolny odcinek
DNA w ktérym obserwujmy polimorfizm genetyczny (wystepowanie roznych wariantéw dtugosci

lub sekwencji danego genu),

Struktura bazy jest otwarta, dostosowywana do danego typu zadania, rozbudowywana,

aktualizowana,

Dostep do bazy profili genetycznych poprzez np. serwery, udostepnienie naukowcom,

jednostkom badawczym i instytucjom zaangazowanym w programy ochrony gatunkowej,



Na czym polega polimorfizm genetyczny?
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Etapy tworzenia bazy — badania molekularne
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Etapy tworzenia bazy — profile genetyczne

Elementy sktadowe bazy danych genetycznych na przyktadzie charakterystyk
genetycznych tarlakdw wiostonosa amerykanskiego z osrodka Pogoérze

RS BIERE pte¢  nrznaczka Psp18 Psp28 Psp26 Psp21 Psp20 Psp32 Psp29
pog 1 @ 0633 31F7 170 170 250 250 138 152 150 152 208 210 179 181 195 203 211 215
pog 2 @ 0633 329C 170 170 244 246 136 138 146 150 208 210 181 181 195 203 211 215
pog 3 @ 0633 590A 170 170 244 246 138 142 146 150 208 210 181 181 195 203 211 211
pog 5 @ 0633 C4BE 170 170 244 246 136 142 150 152 210 210 181 181 195 203 211 215
pog 6 @ 0633 4AA4 170 170 230 254 136 142 146 152 208 210 181 181 195 203 211 215
pog 10 @ 0634 2D37 170 170 230 244 138 152 150 150 210 210 181 181 195 203 211 215
pog 14 @ 0635 FC74 170 170 244 246 138 142 150 150 210 210 181 181 195 195 211 211
pog 15 @ 0634 34B1 170 170 244 246 136 142 150 150 210 210 181 181 195 195 211 215
pog 16 @ 06341C42 170 170 230 254 138 142 150 152 210 210 179 181 195 195 211 215
pog 17 @ 0636 225B 170 170 230 244 138 142 150 150 210 210 179 181 195 203 211 215
pog 21 @ 0634 540F 170 170 230 254 138 152 150 150 208 208 179 181 195 203 211 215
pog 9 g 0637 E64B 168 170 244 246 138 152 150 150 210 210 181 181 195 203 211 215
pog 13 g 0636 0E12 170 170 246 254 136 142 146 150 208 210 179 181 195 203 211 215
pog 19 d 0633 285E 170 170 246 254 138 138 150 150 208 210 181 181 195 203 211 215
pog 20 d 0633 2E73 170 170 246 254 138 138 150 154 208 210 181 181 195 203 211 215
pog 22 d 06333078 170 170 246 254 138 138 150 154 208 210 181 181 195 203 211 215
pog 23 g 0636 213F 170 174 246 254 138 138 150 154 210 210 181 181 195 195 211 215
pog 24 g 06335782 170 170 230 244 152 160 150 154 208 208 179 181 195 195 211 211
pozostatel ptecinr dane zawierajgce genotypy przebadanych osobnikéw
dane identyfikacyjny
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Zastosowania baz danych genetycznych w ochronie ryb wedrownych

A. Szacowania prawdopodobienstwa pochodzenia ztowionej ryby z zarybien lub tarta

naturalnego

Tarlaki

4

=

Badania
genetyczne

=

Materiat zarybieniowy

4

Zarybienia

J

Osobniki doroste

4

Ryba z zarybien czy tarta =
naturalnego?

Baza profili
genetycznych tarlakow

Badania = Oprogramowanie komputerowe np,
genetyczne SPAGeDi lub COLONY

{

Obliczenia prawdopodobienstwa,
pochodzenia ryby z zarybien




Weryfikacja pochodzenia na podstawie prawdopodobienstwa wystgpienia ryby o
okreslonym genotypie w danym stadzie (Kaczmarczyk i in. 2012)

+ osobnik ze stada Pogodrze + osobnik ze stada Gorny Tykich
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Wynik testu pokrewienstwa przeprowadzonego pomiedzy dwoma stadami rozrodczymi wiostonosa

amerykanskiego Pogérze (PL) i Gorny Tykich (UA)



Weryfikacja pochodzenia na podstawie tzw. alleli wtasnych stad, populacji, lub
gatunkow ryb jesiotroksztatinych

Zestawienie dtugosci alleli charakterystycznych dla stad polskich wiostonosa amerykanskiego
oraz stada ukrainskiego (Kaczmarczyk i in. 2012)

Dtugosc alleli (pz)

Locus
Psp 12 214 216 218 220
Psp 18 170 174
Psp 20 208 210
Psp 21 146 150 152 154
Psp 26 136 138 142 152 160
Psp28 230 244 246 250 254 258
Psp 29 195 203 211 215
Psp 32 179 181

zielona czcionka — allele charakterystyczne dla stada Wasosze i Gorny Tykich

czerwona czcionka - allele charakterystyczne dla stad polskich
czarna czcionka — allele wspdlne dla trzech przebadanych stad




B. Szacowanie zmiennosci genetycznej, efektu genetycznego gardta, wspoétczynnika inbredu |

zgodnosci z rownowagg H-W w populacjach lub stadach tartowych

Zastosowania bazy danych genetycznych

Bazy profili genetycznych mozna zastosowac w:

e Szacowaniu oraz opisie roznic genetycznych w obrebie stad tartowych, populacji, oraz miedzy

nimi (zmiennos¢ genetyczna) w tym porownan z materiatem archiwalnym,

* monitorowaniu zmiennosci genetycznej populacji w tym szacowania efektu genetycznego
waskiego gardta oraz zatozyciela,

« oceny kondycji genetycznej populacji (rownowaga H-W),

« szacowanie stopnia przekrzyzowania wsobnego populacji (wspotczynnik inbredu).

Ryby

=) | Badania
genetyczne

:,Llsaza profil

genetycznych

=

Oprogramowanie:
Arlequin, MSA,
Structure, Genepop,
Bottleneck i inne
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C. Bazy profili genetycznych w doborze osobnikow w pary lub grupy
tartowe - prezentacja zastosowania programu Genassemblage 2.2.

1. Modut: Select the best breeding pair

2. Modut: Select individuals for group spawning

® | Geneassemblage 2.2

Choose the module

Select the best breeding pair

Enable identification of the best pair based on indicators of genetic variation

Select individuals for group spawning

Enable identification of a set of males and females for group spawning to obtain the highest
possible genetic diversity in progeny

Management of genetic variation in a gamete bank

Enable management of genetic variation resources deposited in banks of cryopreserved
gametes

File conversion to Arlequin format

Enable conversion of input data and MSA files to the format used by Arlequin software

15



Znaczenie doboru osobnikdéw do rozrodu

W ochronie gatunku konieczne jest unikanie kojarzen wsobnych, zachowanie
zmiennosci genetycznej stad tartowych oraz chronionych populacji

_prod=253

inbredt koniec
P F. zmiennos$é 1
genetyczna
Konsekwencje zarybienia osobnikami pochodzgcymi od niewielkiej liczby osobnikéw
rodzicielskich 1 nieznanej charakterystyce genetycznej moga by¢ katastrofalne dla

programow ochrony gatunkowej oraz akwakultury

16



Genassemblage 2.2
 program komputerowy przeznaczony do zarzgdzania zmiennoscig
genetyczna,
* dziata w srodowisku Windows, ulepszona wersja Genassemblage 1.0,

» moze byc¢ stosowany do ryb tetraploidalnych lub czesciowo
tetraploidalnych (jesiotrow),

« kompatybilny z MS Excel 2003 i nowszymi,
*przyjazny dla uzytkownika i bezptatny,
 obecnie mozna pobrac ze strony autora:

http://pracownicy.uwm.edu.pl/d.kaczmarczyk/main_page.htm

1.7



Modut: Select the best breeding pair

Uzywa danych obejmujgcych: polimorfizm loci genetycznych zawarty w bazach profili
genetycznych, szacowanie zmiennosci genetycznej potomstwa oparte na
dziedziczeniu mendlowskim

Umozliwia wybér sposrod wielu wariantow doboru osobnikéw do rozrodu takich, ktére
umozliwig uzyskanie najwiekszej zmiennosci genetycznej u potomstwa

Moze by¢ uzyty w:

e 0Szacowaniu zmiennosci genetycznej potomstwa kazdej potencjalnej pary
tartowej,

« doborze zestawu par tartowych ryb w celu ochrony gatunkowej lub hodowli,
« unikaniu kojarzenia osobnikow, genetycznie podobnych do siebie,
« zmniejszeniu ryzyka krzyzowania osobnikéw blisko spokrewnionych,

e oceny i porOwnania wartosci kazdej pary tartowej w zachowaniu zmiennosci
genetycznej (indeks ,,v"),

Jak to wykonac?
18



Zastosowanie baz profili genetycznych w doborze osobnikow do tarta grupowego

Problem - ogromna liczba wariantow sktadu grup samcéw i samic do przebadania

liczba samcow w stadzie 23

liczba samic w stadzie 25
liczba samcow w grupie 4
liczba samic w grupie 4

liczba kombinacji

samce 8855

samica 12650 Gdyby analiza zmienno$ci genetycznej
potomstwa jednego wariantu kojarzen
trwata 2 minuty — przebadanie

catkowita liczba wariantéw 112015750=> J =R

wszystkich zajetoby prawie 426 lat

Modut: Select individuals for group spawning programu Genassemblage 2.2

Plik wejsciowy, zakres danych i metoda szacowania zmiennosci genetycznej
potomstwa jak w poprzednim module

Umozliwia szybkie przebadanie i poréwnanie ogromnej liczby wariantow grupy
tarlakow i wybor optymalnego sktadu

Istnieje mozliwos¢ wyboru gtbwnego wyznacznika zmiennosci genetycznej oraz
dodatkowego

Jak to wykonac? 19



D. Prezentacja programu Genassemblage 2.2 jako narzedzia w gospodarowaniu
zasobami kriokonserwowanego nasienia chronionych populacji ryb.

Kriokonserwacja gamet ryb:

stosowana w programach ochrony
gatunkowej

zabezpiecza zmiennoS¢  genetyczag
(réznorodnosc alleli) populacii

moze by¢ uzyta w zapobieganiu
wyginieciu populaciji

pomocna w hodowli towarowej jesiotrow

stosowana w ochronie gatunkéw ryb
zagrozonych  wyginieciem  (jesiotrow)
oraz cennych linii hodowlanych

potrzebuje narzedzi do zarzgdzania
zasobami genetycznymi

o &
s
i

Rysunek: https://en,wikipedia,orq




Zarzadzanie zasobami zmiennosci genetycznej w banku gamet jest mozliwe, gdy:
1) Znane sg charakterystyki genetyczne (profile) dawcow gamet
2) Dysponujemy narzedziem bioinformatycznym umozliwiajgcym:

a) ldentyfikacje roznic genetycznych miedzy dawcami

b) unikanie stosowania probek od ryb podobnych genetycznie (zmniejszenie
ryzyka chowu wsobnego)

c) dobor grupy probek, ktore umozliwiajg uzyskanie jak najwiekszej zmiennosci
genetycznej przy uzyciu jak najmniejszej liczby probek (ekonomia
wykorzystania probek)

d) zastosowanie r6znorodnosci allelicznej jako kluczowego wskaznika

Oprogramowanie Genassemblage 2.2 spetnia te wymagania

21



Przyktad uzycia programu

W banku gamet przechowywana jest grupa probek nasienia pochodzgca od 24
samcow, profile genetyczne ryb sg znane i obejmujg 9 loci mikrosatelitarnych,

Celem jest:

1) zidentyfikowanie grupy probek, ktére najbardziej réznig sie genetycznie miedzy
soba,

2) przeniesienie przy uzyciu jak najmniejszej liczby probek 100% réznorodnosci alleli
zidentyfikowanej wsrod profili genetycznych ryb do nastepnej generaciji,

Jak to wykonac? 2



Podsumowanie

Bazy profili genetycznych w potgczeniu z technikami bioinformatycznymi sg
uniwersalnym narzedziem wspoétczesnej biologii konserwacyjnej,

Umozliwiajg ocene efektow prowadzonych prac ochronnych i restytucyjnych
gatunkow ryb zaleznych od cztowieka,

Majg zastosowanie w pracach majgcych na celu zachowanie zmiennosci
genetycznej ryb rozradzanych w warunkach akwakultury,

Mozna je stosowac jako narzedzie w optymalizacji zarzadzania zasobem
zmiennosci genetycznej zdeponowanej w bankach kriokonserwowanego
nasienia,

Budowa, aktualizacja i zastosowanie baz profili genetycznych jest istotna w
ochronie ryb tososiowatych, jesiotréow oraz innych gatunkéw zagrozonych
wyginieciem.
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