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Badania genetyczne biologicznego materia³u

wyjœciowego do prac nad restytucj¹ jesiotra ba³tyckiego

(Acipenser oxyrinchus oxyrinchus Mitchill) w Polsce

Wstêp

Jesiotr ba³tycki by³ jedynym dwuœrodowiskowym

przedstawicielem rodzaju Acipenser wystêpuj¹cym

w basenie Morza Ba³tyckiego. Dojrza³e osobniki na tar³o

wstêpowa³y do rzek wschodniego i po³udniowego Ba³tyku,

takich jak Newa, Wo³chow, DŸwina, Niemen, Prego³a,

Wis³a i Odra i wêdrowa³y na tarliska po³o¿one w ich gór-

nych nurtach lub w ich dop³ywach (Wa³ecki 1864, Kulma-

tycki 1933, Berg 1948, Kuderskii 1983).

Rozwój transportu wodnego, zabudowa hydrotech-

niczna rzek, ich zanieczyszczenie oraz nadmierna eksplo-

atacja rybacka to g³ówne przyczyny spadku liczebnoœci

ba³tyckiej populacji jesiotra ostronosego obserwowanego

ju¿ w œredniowieczu (Urbanowicz 1965, Kolman 2003).

Szczególnie drastyczne nasilenie tego procesu nast¹pi³o

w pierwszej po³owie XX wieku, co doprowadzi³o do

ca³kowitego wyginiêcia ba³tyckiej populacji jesiotra.

Poprawa jakoœci œrodowiska wodnego naszych rzek,

a tak¿e zmiana statusu systematycznego jesiotra ba³tyc-

kiego umo¿liwi³y podjêcie prac nad jego restytucj¹

(Kolman i in. 2008). Jedynym, mo¿liwym do pozyskania

i wykorzystania materia³em wyjœciowym, w œwietle wyni-

ków badañ zarówno morfometrycznych, jak i genetycz-

nych, jest zap³odniona ikra lub wylêg uzyskany od dzikich

tarlaków jesiotra ostronosego Acipenser oxyrinchus,

pochodz¹cych z pó³nocnych populacji i migruj¹cych na

tar³o do rzek Œw. Jana i Œw. Wawrzyñca (Artiukhin i Vecsei

1999, Ludwig i in. 2002, Kolman 2003, Stankovic i in. 2007,

Popovic i in. 2008).

Kieruj¹c siê powy¿szymi przes³ankami, w koñcu sierp-

nia 2004 roku, sprowadzono do Polski z Kanady wylêg

jesiotra ostronosego, a nastêpnie narybek pochodz¹cy

z rozrodu przeprowadzonego w 2002 roku. Pocz¹wszy od

2005 roku, corocznie do Polski przywo¿ona jest

zap³odniona ikra pochodz¹ca ze sztucznego rozrodu tarla-

ków ³owionych w rzece Œw. Jana (fot. 1) (Kolman i in. 2005).

Bezpoœredni udzia³ w po³owach oraz w sztucznym rozro-

dzie umo¿liwi³ zebranie materia³u biologicznego do badañ

genetycznych, których wyniki pozwoli³y na scharakteryzo-

wanie ich zró¿nicowania genetycznego. Czêœæ wylêgu

uzyskanego w efekcie podchowu w warunkach kontrolo-

wanych, przeznaczona jest do dalszego chowu w celu

stworzenia stad tarlaków. Dodatkowo stado selektów

zosta³o wzbogacone o roczniki 1997 i 2001 przekazane

w 2006 roku przez Instytut Ekologii Wód i Rybactwa w Ber-

linie w ramach podpisanej umowy o wspó³pracy z Instytu-

tem Rybactwa Œródl¹dowego w Olsztynie. Od przedstawi-

cieli wszystkich roczników pobierano materia³ biologiczny

do badañ genetycznych, na podstawie którego scharakte-

ryzowano polimorfizm genetyczny stada selektów. Wyniki

tych badañ, rozszerzone o badania indywidualne profili

genetycznych umo¿liwi¹ opracowanie schematu krzy-

¿owañ, tak by nie dosz³o do chowu wsobnego i aby utrzy-

many zosta³ mo¿liwie wysoki poziom zmiennoœci gene-

tycznej. Celem niniejszej pracy by³a analiza genetyczna

wylêgu jesiotra z rocznika 2011 i porównanie jej ze zmien-

noœci¹ genetyczn¹ hodowanego Polsce stada jesiotrów

ostronosych oraz populacj¹ za³o¿ycielsk¹ z rzeki Œw. Jana.

Materia³y i metody

Materia³ do badañ

Materia³ biologiczny do badañ genetycznych pobie-

rano od ryb w postaci skrawków p³etw piersiowych.
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Pobrane fragmenty tkanek by³y konserwowane w 75% roz-

tworze alkoholu etylowego. W 2011 roku prowadzono

badania genetyczne w oparciu o piêæ doros³ych osobników

(dwóch samic i trzech samców) jesiotra ostronosego,

z³owionych w rzece Œw. Jana w Kanadzie, u¿ytych do

sztucznego tar³a oraz 24 osobników narybku otrzymanego

w wyniku tego tar³a, podzielonego na dwie grupy (po 12

osobników). Podzia³ narybku na dwie grupy (partie), wynika

z przeprowadzenia dwóch niezale¿nych krzy¿owañ pomiê-

dzy pozyskanymi tarlakami.

Izolacja i amplifikacja DNA

DNA ekstrahowano z fragmentów p³etw za pomoc¹

zestawu GenomicMini (A&A Biotechnology). Wyekstraho-

wany DNA zawieszano w 100 ìl wody. Jakoœæ izolowanego

DNA sprawdzono przeprowadzaj¹c elektroforezê w 1%

¿elu agarozowym. Stê¿enie DNA w próbkach okreœlono

spektrofotometrycznie (ND-1000 Nanodrop Technologies).

Amplifikacje fragmentów mikrosatelitarnego DNA

(msDNA) przeprowadzano z wykorzystaniem zestawu Qia-

gen Multiplex PCR. Reakcje amplifikacji wykonywano

z wykorzystaniem 16 par starterów reakcji PCR, pogrupo-

wanych w cztery zestawy – miksy (tab. 1). Reakcje multi-

pleks PCR by³y przeprowadzane w objêtoœci 10 ìl miesza-

niny reakcyjnej z u¿yciem 1 ìl matrycy DNA. Stê¿enie star-

terów w reakcji PCR wynosi³o 0,1 ìM (poza AoxD188 – 0,3

ìM, Ls68 – 0,4 ìM, AoxD241 – 0,05 ìM oraz AoxD297,

AoxC27, AoxD64 i – 0,2 ìM). Reakcje prowadzono w nastê-

puj¹cych warunkach: wstêpna denaturacja przez 15 min

w 95°C, kolejno 35 cykli denaturacji w 94°C przez 30 s,

przy³¹czania starterów w 63°C (miks 1 i 2) lub 61°C (miks 3

i 4) przez 90 s oraz wyd³u¿anie matrycy w 72°C przez 30 s.

Ostateczny czas wyd³u¿ania matrycy wynosi³ 30 min

w 60°C.

Zastosowane metody analiz statystycznych

Do analizy chromatogramów, identyfikuj¹cych d³ugo-

œci fragmentów mikrosatelitarnego DNA zastosowano pro-

gram PeakScanner Software v.1.0 (Applied Biosystem).

Podzia³u na grupy rodzinne oraz analizy sukcesu reproduk-

cyjnego poszczególnych tarlaków dokonano przypo-

rz¹dkowuj¹c genotypy badanego narybku do profili gene-

tycznych tarlaków. Otrzymane wyniki zweryfikowano, obli-

czaj¹c dystans genetyczny pomiêdzy parami osobników

narybku w programie GenAlEx v.6.1 (Peakall i Smouse

2006), który zobrazowano za pomoc¹ analizy g³ównych

koordynat (PCoA) oraz dokonuj¹c podzia³u na grupy pokre-

wieñstwa – rodzeñstwa (FSR, metoda Descending Ratio)

w programie Kingroup v.2.090501 (Konovalov i Heg 2008).

WskaŸniki pokrewieñstwa (Rxy) pomiêdzy parami tarlaków

jesiotra ostronosego obliczono metod¹ Quellera i Goodni-

ghta (1989) w programie Kingroup v.2.090501. Analizy

wskaŸników Rxy wykonano w oparciu o frekwencje alleli

dotychczas zbadanej naturalnej populacji jesiotrów z rzeki

Œw. Jana.

Przeprowadzono porównawcz¹ analizê polimorfizmu

16 loci msDNA dla narybku uzyskanego w 2011 z naryb-

kiem uzyskanym w poprzednich latach (1997-2009) (ana-

lizy objê³y przede wszystkim osobniki oznakowane,

wchodz¹ce w sk³ad tworzonego stada zarodowego).

W powy¿szej analizie obliczono nastêpuj¹ce wskaŸniki

polimorfizmu: Na – liczbê alleli w locus, Ne – efektywn¹

liczbê alleli w locus, Np – liczbê alleli prywatnych, HO – hete-

rozygotycznoœæ obserwowan¹ oraz HE – heterozygotycz-

noœæ oczekiwan¹. Nastêpnie obliczono dystans genetyczny

(FST), który zobrazowano za pomoc¹ analizy g³ównych

koordynat (PCoA). Analizy te wykonano w programie GenA-

lEx v.6.1. Pogl¹dow¹ analizê genetycznego przyporz¹dko-

wania osobników jesiotra ostronosego do poszczególnych

grup roczników narybku i tarlaków z populacji Œw. Jana

przeprowadzono w oparciu o analizê frekwencji alleli (Paet-

kau i in. 2004) w programie GenAlEx v.6.1.

TABELA 1

Zestawy (miksy) multipleksowe do amplifikacji 16 loci msDNA.
Ka¿dy ze starterów forward (For) zosta³ wyznakowany jednym

z trzech barwników fluorescencyjnych: TAMRA- ¿ó³ty, FAM- nie-
bieski, HEX- zielony

No. Miks Nazwa
Nr dostêpu

GenBank
No. Miks Nazwa

Nr dostêpu

GenBank

1

1

AoxC45 AY093632 1

3

AoxD64 AY093637

2 AoxD54 AY093636 2 AoxD242 AY093647

3 AoxD161 AY093639 3 AoxC27 AY093629

4 AoxD297 AY093648 4 AoxC55 AY093633

5 Aox45 AF067813 5 AoxC30 AY093631

6

2

AoxD170 AY093641 6

4

AoxD241 AY093646

7 AoxD188 AY093644 7 Ls68 U72739

8 AoxD234 AY093645 8 AoxD186 AY093643

Wyniki

Otrzymano profile mikrosatelitarne oraz wykonano

analizy polimorfizmu dla piêciu tarlaków jesiotra ostrono-

sego, uczestnicz¹cych w sztucznym rozrodzie w 2011

i dwóch grup narybku z rocznika 2011 (24 osobniki), z u¿y-

ciem 16 loci msDNA. Izolowane DNA by³o dobrej jakoœci

(œrednie stê¿enie 700 ng/ìl), umo¿liwiaj¹c uzyskanie kom-

pletnych genotypów w prawie wszystkich przypadkach

(tab. 2). Sukces reprodukcyjny odnios³y trzy z piêciu anali-

zowanych tarlaków oraz dwa dodatkowe tarlaki, oznaczone

jako 2011_XM i 2011_XF, dla których nie otrzymano mate-

ria³u do analiz. Na podstawie uzyskanych profili genetycz-

nych narybku oraz pozosta³ych tarlaków, odtworzono bra-

kuj¹ce genotypy dla tych osobników (tab. 2), z wyj¹tkiem

szeœciu alleli, w których przypadku mo¿na by³o jedynie

domniemywaæ, ¿e badane loci s¹ homozygotyczne. Analizy

tej dokonano w oparciu o prawo dziedziczenia, w której

stwierdzone u potomstwa, a nie zidentyfikowane wœród

zbadanej puli tarlaków allele, zosta³y przypisane do profili
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genetycznych osobników rodzicielskich 2011_XM

i 2011_XF.

Na podstawie porównania genotypów tarlaków z profi-

lami genetycznymi narybku stwierdzono, ¿e grupy narybku

oznaczone jako 1 i 2 pochodz¹ z tar³a dwóch ró¿nych

samic. Grupa narybku nr 1 sk³ada siê z potomstwa samicy

2011_XF i trzech samców (2011_XM, 2011_M1 i 2011_M2).

Stwierdzono, ¿e w przypadku dziewiêciu osobników

narybku tej grupy (75%) obserwowano allele charaktery-

styczne dla genotypu samca oznaczonego symbolem

2011_XM. Pozosta³y udzia³ samców: 2011_M1 i 2011_M2

wyniós³ odpowiednio: 17% i 8%. Grupa narybku nr 2

sk³ada³a siê z potomstwa samicy 2011_F2 i dwóch samców

(2011_XM oraz 2011_M1). W tym przypadku dominuj¹cy

udzia³ w reprodukcji mia³ równie¿ samiec 2011_XM (75%).

Analiza dystansu genetycznego wykonana w progra-

mie GenAlEx v.6.1 oraz podzia³ na grupy pokrewieñstwa

metod¹ FSR w programie Kingroup v.2.090501 wyró¿ni³y 5

grup rodzeñstwa, z których analiza osobniczego dystansu

genetycznego by³a w pe³ni zgodna z analiz¹ przyporz¹dko-

wania genotypów narybku do profili genetycznych tarlaków

(rys. 1). Stosuj¹c metodê FSR stwierdzono nieznaczne roz-

bie¿noœci w podziale na grupy rodzeñstwa w przypadku

osobników 11, 3 i 2 z grupy narybku nr1, w której to osobniki

2011_1_11 oraz 2011_1_2 uznane zosta³y b³êdnie za

rodzeñstwo pe³nej krwi, choæ s¹ rodzeñstwem przyrodnim

(patrz tab. 2). Analiza ta wyodrêbni³a jednak zasadniczo

takie same grupy krewniacze, co pozosta³e metody, dla-

tego mo¿e byæ z powodzeniem stosowana w analizach bar-

dzo liczebnych grup lub w sytuacjach, w których brak jest

informacji o genotypach rodzicielskich.

Przeprowadzone analizy pokrewieñstwa krzy¿owa-

nych tarlaków nale¿y traktowaæ jako wynik przybli¿ony,

gdy¿ bazuj¹ one na aktualnej (zbadanej dotychczas) fre-
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osobnik/lo-

cus
AoxC45 AoxD170 AoxD234 Aox45 AoxD54 AoxD188 AoxD161 AoxD297

Tarlaki

2011_F2 1 1 1 3 5 5 2 2 3 4 1 1 1 3 1 5

2011_M1 1 1 2 5 2 3 2 4 3 3 1 3 1 2 3 4

2011_M2 1 1 2 2 6 7 4 5 1 3 3 4 1 1 2 4

2011_XM 1 1 1 4 1 8 1 2 2 3 1 2 3 3 1 4

2011_XF 1 1 2 5 4 1 3 2 2 3 3 1 1 3 4 6

Potomstwo pary tar³owej 2011_XF * 2011_XM

2011_1_1 1 1 4 5 4 8 2 3 2 2 1 2 1 3 4 4

2011_1_10 1 1 1 5 1 8 2 2 3 3 1 1 1 3 1 4

2011_1_12 1 1 1 2 1 4 1 2 2 3 1 3 3 3 4 4

2011_1_4 1 1 2 4 1 4 2 3 2 3 2 3 1 3 4 6

2011_1_5 1 1 4 5 1 4 2 2 3 3 1 2 1 3 4 4

2011_1_6 1 1 1 0 1 4 2 3 3 3 1 3 1 3 1 4

2011_1_7 1 1 1 5 4 8 1 3 3 3 1 1 1 3 1 6

2011_1_8 1 1 2 4 1 8 2 3 2 3 2 3 3 3 4 6

2011_1_9 1 1 1 0 4 8 2 3 3 3 1 3 3 3 4 4

Potomstwo pary tar³owej 2011_XF * 2011_M1

2011_1_11 1 1 2 5 2 4 2 4 3 3 1 1 1 3 4 4

2011_1_3 1 1 2 2 1 2 2 2 2 3 1 3 1 3 3 6

Potomstwo pary tar³owej 2011_XF * 2011_M2

2011_1_2 1 1 2 2 4 7 3 5 2 3 3 3 1 3 4 4

Potomstwo pary tar³owej 2011_F2 * 2011_XM

2011_2_24 1 1 1 4 1 5 2 2 2 3 1 2 3 3 1 4

2011_2_22 1 1 1 1 1 5 1 2 3 4 1 2 1 3 1 0

2011_2_13 1 1 3 4 5 8 2 2 2 4 1 2 3 3 5 1

2011_2_14 1 1 1 4 5 8 1 2 3 3 1 2 1 3 1 1

2011_2_15 1 1 1 4 5 8 1 2 3 4 1 2 3 3 4 1

2011_2_16 1 1 3 4 5 8 1 2 2 3 1 2 1 3 1 1

2011_2_17 1 1 1 4 5 8 1 2 2 4 1 2 1 3 4 5

2011_2_20 1 1 1 1 5 8 2 2 2 4 1 1 1 3 1 1

2011_2_23 1 1 1 0 5 8 2 2 2 3 1 1 1 3 4 5

Potomstwo pary tar³owej 2011_F2 * 2011_M1

2011_2_18 1 1 1 5 3 5 2 4 3 3 1 3 1 2 1 4

2011_2_19 1 1 2 3 3 5 2 2 3 4 1 1 1 2 1 3

2011_2_21 1 1 1 2 3 5 2 4 3 3 1 1 1 1 4 1

osobnik/lo-

cus
LS68 AoxD241 AoxC55 AoxC27 AoxD64 AoxD186 AoxD242 AoxC30

Tarlaki

2011_F2 2 3 4 5 1 1 1 1 1 3 1 1 1 1 1 1

2011_M1 1 3 1 5 1 1 1 1 1 6 1 4 1 2 1 1

2011_M2 5 5 2 5 1 1 1 2 1 4 2 5 1 2 1 2

2011_XM 4 6 6 7 1 1 1 1 1 1 2 4 1 3 1 2

2011_XF 3 4 3 4 1 1 1 1 2 5 3 5 2 4 1 1

Potomstwo pary tar³owej 2011_XF * 2011_XM

2011_1_1 4 6 4 7 1 1 1 1 1 5 4 5 3 4 1 2

2011_1_10 4 4 3 6 1 1 1 1 1 5 3 2 3 4 1 2

2011_1_12 4 4 3 7 1 1 1 1 1 5 4 5 1 2 1 1

2011_1_4 4 4 4 7 1 1 1 1 1 2 3 4 1 4 1 1

2011_1_5 4 4 3 7 1 1 1 1 1 2 2 5 2 3 1 1

2011_1_6 3 4 4 7 1 1 1 1 1 0 3 4 1 2 1 1

2011_1_7 3 6 3 6 1 1 1 1 1 2 4 5 1 2 1 1

2011_1_8 3 6 3 6 1 1 1 1 1 2 4 5 3 4 1 1

2011_1_9 3 0 4 0 1 1 1 1 1 5 3 4 1 0 1 1

Potomstwo pary tar³owej 2011_XF * 2011_M1

2011_1_11 3 4 4 5 1 1 1 1 5 6 1 5 0 4 1 1

2011_1_3 1 4 3 5 1 1 1 1 2 6 3 1 1 4 1 1

Potomstwo pary tar³owej 2011_XF * 2011_M2

2011_1_2 3 5 4 5 1 1 1 1 1 5 2 5 2 2 1 2

Potomstwo pary tar³owej 2011_F2 * 2011_XM

2011_2_24 3 4 5 7 1 1 1 1 1 1 1 4 1 1 1 1

2011_2_22 2 4 4 7 1 1 1 1 1 3 1 2 1 1 1 1

2011_2_13 2 6 4 7 1 1 1 1 1 1 1 2 1 1 1 1

2011_2_14 2 4 4 6 1 1 1 1 1 1 1 4 1 1 1 1

2011_2_15 2 4 4 7 1 1 1 1 1 1 1 2 1 3 1 1

2011_2_16 2 4 4 6 1 1 1 1 1 1 1 4 1 1 1 1

2011_2_17 2 6 4 6 1 1 1 1 1 1 1 4 1 1 1 2

2011_2_20 3 4 5 7 1 1 1 1 1 1 1 4 1 3 1 1

2011_2_23 2 6 4 6 1 1 1 1 1 3 1 2 1 3 1 2

Potomstwo pary tar³owej 2011_F2 * 2011_M1

2011_2_18 3 3 1 5 1 1 1 1 1 6 1 1 1 1 1 1

2011_2_19 1 3 5 5 1 1 1 1 1 1 1 4 1 2 1 1

2011_2_21 1 3 1 5 1 1 1 1 3 6 1 4 1 1 1 1

TABELA 2

Profile genetyczne badanych osobników u¿ytych do tar³a oraz narybku jesiotra ostronosego z rocznika 2011 dla 16 loci msDNA. Allele
zakodowano w postaci numerycznej. Podzia³u na grupy rodzinne dokonano, przyporz¹dkowuj¹c genotypy badanego narybku do profili

genetycznych tarlaków. Unikalne dla tarlaków allele w danym locus, umo¿liwiaj¹ce pewne przypisanie narybku w³aœciwym osobnikom ro-
dzicielskim, oznaczono odpowiednio kolorami



kwencji alleli w populacji jesiotrów z rzeki Œw.

Jana i mog¹ ulegaæ nieznacznym zmianom

w zale¿noœci od puli zbadanych osobników (tab.

3):

Pokrewieñstwo (wskaŸnik Rxy) krzy¿owanych

osobników w grupie narybku nr 1:

� 2011_XF * 2011_XM (75%) – pokrewie-

ñstwo nieznaczne, rzêdu kuzynów trze-

ciego stopnia (Rxy= 0,07).

� 2011_XF * 2011_M1 (17%) – pokrewie-

ñstwo doœæ wysokie, rzêdu kuzynów dru-

giego stopnia (Rxy = 0,18).

� 2011_XF * 2011_M2 (8%) – osobniki nie-

spokrewnione, ró¿ne genetycznie (Rxy =

-0,08).

Pokrewieñstwo krzy¿owanych osobników w gru-

pie narybku nr 2:

� 2011_F2 * 2011_XM (75%) – pokrewie-

ñstwo doœæ wysokie, rzêdu kuzynów dru-

giego stopnia (Rxy = 0,16).

� 2011_F2 * 2011_M1 (25%) – pokrewie-

ñstwo wysokie, pomiêdzy rzêdem kuzy-

nów pierwszego a drugiego stopnia (Rxy =

0,21).

Porównanie polimorfizmu genetycznego tar-

laków i narybku z roczników 1997-2011

wykaza³o, ¿e zmiennoœæ genetyczna narybku

z rocznika 2011 zbli¿ona jest do zmiennoœci

obserwowanej u narybku w latach poprzednich

(rys. 2). Zmiennoœæ ta jest jednak du¿o ni¿sza w porównaniu

z grup¹ tarlaków od³owionych w rzece Œw. Jana, gdy¿ jest

wynikiem krzy¿owania kilku osobników z tej populacji.

Obliczony dystans genetyczny (FST), wykaza³, ¿e nary-

bek z rocznika 2011 jest najbardziej zbli¿ony do rocznika

2002, a najbardziej odmienny od rocznika 1997. W sto-

sunku do grupy tarlaków z lat 2005-2011 (90 osobników),

badany narybek charakteryzuje ma³y dystans genetyczny

(tab. 4, rys. 3). Podobnie analiza przyporz¹dkowania osob-

ników (rys. 4) wykaza³a, ¿e narybek z rocznika 2011 ³¹czy

siê wraz z tarlakami z rzeki Œw. Jana w jednorodn¹ grupê.

Podsumowanie

Przeprowadzone analizy wykaza³y, ¿e narybek z rocz-

nika 2011 jest wynikiem dwóch niezale¿nych krzy¿ówek

jednej samicy (2011_XF) z trzema (grupa 1) oraz jednej

samicy (2011_F2) z dwoma samcami (grupa 2), w których

ten sam samiec (2011_XM) mia³ dominuj¹cy udzia³ (75%).

W czterech przypadkach stwierdzono, ¿e krzy¿owane tar-
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Rys. 1. Relacje pokrewieñstwa w obrêbie narybku z rocznika 2011 przedstawione
w postaci analizy g³ównych koordynat (PCoA) osobniczego dystansu gene-
tycznego. Osobniki oznaczone nr 1 lub 2 to odpowiednio potomstwo samic:
2011_XF oraz 2011_F2. Zbiory reprezentuj¹ rodzeñstwo pe³nej krwi (wspólnej
matki i ojca) pochodz¹ce od samców 2011_XM (niebieski), 2011_M1(zielony)
oraz 2011_M2 (fioletowy). Przedstawiona analiza PCoA dystansu genetycz-
nego obrazuje 56% rzeczywistego zró¿nicowania miêdzy osobnikami.

Rys. 2. Porównanie zmiennoœci genetycznej roczników narybku z lat 1997-2011
oraz tarlaków z rzeki Œw. Jana w Kanadzie z wykorzystaniem podstawowych
wskaŸników polimorfizmu genetycznego (s³upki b³êdów reprezentuj¹ warto-
œci b³êdu standardowego).

TABELA 3

WskaŸniki pokrewieñstwa (Rxy) pomiêdzy parami osobników je-
siotra ostronosego wykorzystanych do sztucznego tar³a latem

2011 roku (Kingroup v.2.090501). Osobniki oznaczone kolorem
czerwonym reprezentuj¹ tarlaki o zrekonstruowanych genoty-
pach. Wartoœci pokrewieñstwa dla udanych krzy¿ówek, odpo-

wiednio w grupie narybku nr 1 oraz 2 wyt³uszczono

Rxy 2011_F1 2011_F2 2011_M1 2011_M2 2011_M3 2011_XM

2011_F2 0,2101

2011_M1 0,1644 0,2140

2011_M2 0,0071 -0,2473 0,0679

2011_M3 -0,2956 0,0075 0,3066 0,0043

2011_XM -0,1623 0,1586 0,0031 -0,1751 0,0445

2011_XF -0,1792 0,0282 0,1825 -0,0823 0,1573 0,0694

TABELA 4

Wartoœci zró¿nicowania genetycznego (FST) pomiêdzy poszcze-
gólnymi rocznikami narybku oraz tarlakami jesiotra ostronosego

z rzeki Œw. Jana

FST 1997 2001 2002 2004 2005 2006 2007 2009 2011

2001 0,17

2002 0,16 0,08

2004 0,20 0,13 0,14

2005 0,15 0,11 0,13 0,10

2006 0,19 0,12 0,11 0,12 0,12

2007 0,14 0,08 0,09 0,10 0,08 0,06

2009 0,15 0,07 0,08 0,14 0,09 0,08 0,05

2011 0,18 0,09 0,08 0,13 0,12 0,14 0,09 0,09

Tarlaki 0,10 0,05 0,06 0,09 0,06 0,06 0,02 0,03 0,05



laki s¹ ze sob¹ spokrewnione, o czym

œwiadcz¹ dodatnie wartoœci wskaŸnika

pokrewieñstwa Rxy. Warto zaznaczyæ,

¿e w jednym przypadku (pary tar³owej

2011_F2 * 2011_M1) by³o to wysokie

pokrewieñstwo (Rxy = 0,21), które mo¿e

skutkowaæ negatywnymi efektami

wsobnoœci w postaci ujawnienia siê

recesywnych chorób genetycznych,

gorszej ¿ywotnoœci oraz dostosowania

u tej partii narybku. Szczêœliwie, udzia³

procentowy tego samca w rozrodzie nie

by³ wysoki. Najkorzystniejszymi krzy¿-

ówkami by³y pary tar³owe 2011_XF *

2011_XM oraz 2011_XF * 2011_M2, dla

których stwierdzono znikome pokrewieñstwo lub jego brak.

Narybek z rocznika 2011, cechuje siê porównywalnym

polimorfizmem genetycznym do dotychczas analizowa-

nych grup narybku z lat 1997-2009. Analizowana grupa

narybku jest bardzo podobna genetycznie do zbadanej

dotychczas puli tarlaków pochodz¹cej z rzeki Œw. Jana, co

wskazuje na fakt, i¿ wykorzystane do rozrodu tarlaki w roku

2011 stanowi¹ reprezentatywn¹ pulê genow¹ tej populacji.

Na potrzeby utworzenia przysz³ego stada zarodowego

z osobników nale¿¹cych do badanego rocznika, optymalne

by³oby wytypowanie grup osobników (o takiej samej liczeb-

noœci), pochodz¹cych od ka¿dej pary tar³owej. Dziêki temu,

zachowana zostanie zmiennoœæ genetyczna przy jednocze-

snym zniesieniu efektu dominacji poszczególnych samców

w sukcesie reprodukcyjnym. W zale¿noœci od kondycji

narybku, pochodz¹cego od pary blisko spokrewnionych

rodziców, jego iloœciowy udzia³ w tworzonym stadzie

tar³owym pozostaje do rozwa¿enia.

W przysz³oœci krzy¿owania w obrêbie grupy ryb z rocz-

nika 2011 powinny zostaæ poprzedzone badaniami gene-

tycznymi znakowanych osobników i zaplanowane, gdy¿

znaczna wiêkszoœæ osobników jesiotra ostronosego sta-

nowi przyrodnie rodzeñstwo b¹dŸ ze strony matki (2011_F2

lub 2011_XF) b¹dŸ ojca (2011_XM lub 2011_M1).
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GENETIC STUDIES OF THE INITIAL BIOLOGICAL MATERIAL USED IN WORK TO RESTORE THE BALTIC STURGEON

(ACIPENSER OXYRINCHUS OXYRINCHUS MITCHILL) IN POLAND

Hanna Panagiotopoulou, Danijela Popoviæ, Anna Stankoviæ, Ryszard Kolman, Marek Raczkowski,

Miros³aw Szczepkowski

ABSTRACT. Work to restore the Baltic sturgeon was begun in Poland in 2004. The initial material has comprised mainly fertilized

Atlantic sturgeon eggs imported annually from Canada. The aim of the current study was to use to perform genetic analyses based on

16 microsatellite loci of Atlantic sturgeon wild spawners used in artificial reproduction and breeding in 2011. These results were

compared to those of previous analyses of individual Atlantic sturgeon bred for the restoration of this species in Poland and to

individuals from the founder population from the Saint John River.

The analysis of polymorphism indicated that the genetic variation of the 2011 fry was similar to that observed in previous years. It was

confirmed that groups of 2011 fry, designated as 1 and 2, originated from two different females. The group 1 fry were the progeny of

one female and three males, while those in group 2 were the progeny of one female and two males. The reproductive success of the

males was not equal, and in both instances the same male dominated. Some of the individuals used in breeding were related, which

can produce negative inbreeding impacts in the progeny of these pairs. In the interests of building a future broodstock from the year

class analyzed in this study, it would be optimal to identify individuals that originate from each pairing in equal numbers.

Keywords: Atlantic sturgeon, microsatellite loci, genetic polymorphism, Baltic sturgeon restoration
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