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W czasie ostatniej epoki lodowcowej w plejstocenie, duze obszary Eurazji i Ameryki Pdtnocnej byty
pokryte stepo-tundrg, ktéra byta zamieszkiwana przez gatunki przystosowane do zimnego klimatu, np.
mamuty i nosorozce wtochate. Istotnym skfadnikiem tego kompleksu faunistycznego byta mata stepowa
antylopa - suhak (Saiga tatarica), ktéry przetrwat do czaséw wspdtczesnych (Ryc. 1), dlatego wiedza na
temat tego gatunku moze dostarczy¢ cennych informacji o rozwoju i zniknieciu tego ekosystemu, a takze
zweryfikowac koncepcje o réinych reakcjach poszczegdlnych gatunkdédw na zmiany klimatu i $Srodowiska.
Cechg charakterystyczng suhaka jest krétka trgbka, ktora w lecie odfiltrowuje pyt i chtodzi krew zwierzecia,
natomiast w zimie ogrzewa oraz nawilza chtodne i suche powietrze. W plejstocenie suhak byt szeroko
rozprzestrzeniony w srodkowej i pétnocnej Eurazji az po Ameryke Pétnocna. Jednakze, ten relikt z epoki
lodowcowej jest obecnie krytycznie zagrozony i reprezentowany przez tylko pie¢ populacji: jedng w Rosji,
trzy w Kazachstanie i jedng w Mongolii (Ryc. 2). Ich liczebno$¢ stale spada ze wzgledu na choroby,
ktusownictwo oraz zmiany klimatu i Srodowiska, dlatego badania tego gatunku powinny by¢ priorytetem.

Ryc. 1. Samiec suhaka. Ryc. 2. Wystepowanie populacji suhaka.

Zasieg geograficzny suhaka prawdopodobnie kurczyt sie i rozszerzat wiele razy w zaleznosci od
warunkow klimatycznych. Jednak szczegdty dotyczace jego szlakéw migracji wcigz nie sg jasne. Kolejny
nierozwigzany problem dotyczy liczby jego plejstoceriskich form i ich pozycji taksonomicznej. Wielu
autoréow opisuje szczatki suhaka pod rdéznymi nazwami i zmienia ich poziom taksonomiczny. Dlatego
historia ewolucyjna i status taksonomiczny suhaka sg nadal przedmiotem goracej i ozywionej dyskusji.

Najlepszym sposobem na rozwigzanie tych problemdw jest analiza kopalnego DNA ze szczatkéw
dawnych organizmoéw. Dlatego, celem tego projektu jest zbadanie sekwencji genomdw mitochondrialnych i
jadrowych pozyskanych nie tylko od wspdtczesnych osobnikdéw, ale przede wszystkim ze szczatkow
kopalnych pochodzacych z terendw catej Eurazji. Wykonamy analizy filogenetyczne, filogeograficzne i
demograficzne, aby okresli¢ ewolucje i genetyczng zmiennos$¢ suhaka w czasie i przestrzeni.

Wyniki analiz genetycznych beda poréwnane z wynikami badan morfometrycznych. Dzieki temu
bedziemy mogli sprawdzi¢, czy formy wyrdznione morfologicznie sg rdwniez uzasadnione genetycznie.
Formy te moga reprezentowaé ekotypy lub morfotypy powstate w wyniku lokalnego zrdinicowania
populacji suhaka szeroko rozpowszechnionego w plejstocenie. W przeciwnym przypadku, mogg one by¢
niezaleznie ewoluujgcymi i genetycznie izolowanymi liniami filogenetycznymi. Drugim celem naszego
projektu jest rekonstrukcja szlakdw migracji oraz ekspansji i lokalnego wymierania suhaka. Gatunek ten jest
szczegblnie dobrym taksonem do analizowania migracji, poniewaz prowadzi koczowniczy tryb zycia i
migruje sezonowo w poszukiwaniu obszaréw z lepszg dostepnoscig pokarm. Chcemy ustali¢, czy suhak
zasiedlat Europe kilka razy z odlegtych refugiéw, czy ewoluowat z lokalnych populacji.

Dane genetyczne beda poréwnywane z datowanymi probkami i zapisami izotopowymi tlenu, ktére s
dobrym wskaznikiem warunkdéw klimatycznych w przesztosci. Umozliwi nam to sprawdzenie, czy pojawianie
sie i zanikanie linii rodowych suhaka oraz jego szlaki migracyjne byty zwigzane ze zmianami klimatycznymi i
srodowiskowymi. Na przyktad migracje mogty sie nasila¢ w okresach klimatu kontynentalnego i ograniczaé
kiedy klimat stawat sie cieplejszy i bardziej wilgotny. Poniewaz istnieje wiele wspdlnych czynnikéw
wplywajacych na populacje suhaka w przesztosci i obecnie, wyniki tego projektu mogg pomédc w
przewidywaniu przysztych loséw tego gatunki i jego ochronie. Nasze wyniki bedg istotne dla inicjatywy
Parku Plejstoceriskiego tworzonego na Syberii w celu odtworzenia i zbadania ekosystemu jaki istniat w
czasie epoki lodowcowej, poniewaz suhak bedzie istotnym roslinozercg w tym rezerwacie.

Wyniki projektu bedg dobrym punktem odniesienia i modelem dla innych cztonkéw megafauny
plejstocenskiej oraz wspotczesnych gatunkdow, ktdre réwniez podlegajg drastycznym zmianom klimatu i
Srodowiska. Projekt jest interdyscyplinarnym podejsciem, ktdre pokazuje owocng integracje rdznych
dyscyplin: genetyki molekularnej i populacyjnej oraz paleontologii i paleoekologii.



