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0,01-1,00 0s/1000 ha
1,01-3,00 0s/1000 ha
3,01-5,00 0s/1000 ha

5,01-10,00 0s/1000 ha

10,01-15,00 0s/1000 ha
>15 0s/1000 ha

Rycina 1. Zasieg i zaggszczenie tosi (liczba osobnikow/1000 ha) w Polsce w roku 2010
oraz rozmieszczenie 29 analizowanych populacji tosi. Na fioletowo zaznaczone zostaly
populacje (nr 1 — 14) uwzglednione w analizach zréznicowania genetycznego, na niebiesko
populacje (nr 15 — 29), ktére wraz z populacjami 1 — 14 postuzyty do uzyskania ogolnego
obrazu zmienno$ci genetycznej u tosi.
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Rycina 2. Frekwencja 12 haplotypow regionu kontrolnego mtDNA badanego odcinka
0 dhugosci 607 par zasad w 27 populacjach tosi z Polski, jednej z Litwy oraz jednej
z Niemiec.
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Rycina 3. Drzewo filogenetyczne skonstruowane metoda taczenia sasiadow
(ang. neighbor-joining; NJ) odzwierciedlajace pokrewienstwa filogenetyczne miedzy

haplotypami mtDNA-cr (607 pz) tosi. Jako grupg zewngtrzna wykorzystatam sekwencje

mtDNA jelonka btotnego, Hydropotes inermis i renifera, Rangifer tarandus. Pozostate
numery haplotypow mtDNA-cr tosi pochodza z GenBanku 1 zostaly objasnione

w rozdziale Materiaty i Metody. Haplotypy tosi stwierdzone w Polsce oznaczytam
symbolem ,,H” oraz odpowiednim numerem. Oceng istotnoSci statystycznej drzewa
uzyskalam wykonujac test samoprobkowania (ang. bootstrap, 1000 replikacji). Procent
poparcia bootstrap (ang. bootstrap suport, BS) > 70% pozwala przypisaé otrzymanemu

weztowi duze prawdopodobienstwo. Nad kreska znajduja si¢ wartosci poparcia bootstrap

uzyskane dla drzewa NJ, natomiast pod kreska warto$ci poparcia bootstrap dla drzewa
filogenetycznego skonstruowanego metoda maksymalnego prawdopodobienstwa
(ang. maximum likelihood, ML) zgodnie z modelem sekwencji ewolucji HKY +I.
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Rycina 4. Drzewo filogenetyczne skonstruowane metoda taczenia sasiadow

(ang. neighbor-joining; NJ) odzwierciedlajace pokrewienstwa filogenetyczne migdzy
haplotypami mtDNA-cr (351 pz) tosi. Jako grupg zewngtrzna wykorzystatam sekwencje
mtDNA jelonka btotnego, Hydropotes inermis i renifera, Rangifer tarandus. Pozostate
numery haplotypow mtDNA-cr fosi pochodza z GenBanku i zostaly objasnione

w rozdziale Materiaty i Metody. Haplotypy tosi stwierdzone w Polsce oznaczytam
symbolem ,,H” oraz odpowiednim numerem. Oceng istotnosci statystycznej drzewa
uzyskatam wykonujac test samoprobkowania (ang. bootstrap, 1000 replikacji). Procent
poparcia bootstrap (ang. bootstrap suport, BS) > 70% pozwala przypisa¢ otrzymanemu
weztowi duze prawdopodobienstwo.
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Rycina 5. Drzewo filogenetyczne skonstruowane metoda taczenia sasiadow

(ang. neighbor-joining; NJ) odzwierciedlajace pokrewienstwa filogenetyczne migdzy
haplotypami cytochromu b mtDNA (1140 pz) tosi. Jako grupg zewngtrzna wykorzystatam
sekwencje mtDNA jelonka btotnego, Hydropotes inermis i renifera, Rangifer tarandus.
Haplotypy tosi cytochromu b mtDNA z haplogrupy Azjatyckiej pochodza z GenBanku

i zostaty objasnione w rozdziale Materiaty i Metody. Haplotypy tosi stwierdzone w Polsce
oznaczytam symbolem ,,H”” oraz odpowiednim numerem. Oceng istotnosci statystyczne;j
drzewa uzyskatam wykonujac test samoprobkowania (ang. bootstrap, 1000 replikacji).
Procent poparcia bootstrap (ang. bootstrap suport, BS) > 70% pozwala przypisac¢
otrzymanemu weztowi duze prawdopodobienstwo. Nad kreska znajduja si¢ wartosci
poparcia bootstrap uzyskane dla drzewa NJ, natomiast pod kreska warto$ci poparcia
bootstrap dla drzewa filogenetycznego skonstruowanego metoda maksymalnego
prawdopodobienstwa (ang. maximum likelihood, ML) zgodnie z modelem sekwencji
ewolucji HKY.
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Rycina 6. Drzewo filogenetyczne skonstruowane metoda taczenia sasiadow

(ang. neighbor-joining; NJ) odzwierciedlajace pokrewienstwa filogenetyczne migdzy
haplotypami mtDNA (mtDNA-cr + cytb, 1747 pz) tosi. Jako grupg zewngtrzna
wykorzystalam sekwencje mtDNA jelonka btotnego, Hydropotes inermis i renifera,
Rangifer tarandus. Haplotypy tosi stwierdzone w Polsce oznaczytam symbolem ,,H” oraz
odpowiednim numerem. Do konstrukcji drzew wykorzystatam rowniez sekwencje mtDNA
tosia o numerze GenBank JN632595 nalezacego do haplogrupy Azjatyckiej. Oceng
istotnosci statystycznej drzewa uzyskatam wykonujac test samoprobkowania (ang.
bootstrap, 1000 replikacji). Procent poparcia bootstrap (ang. bootstrap suport, BS) > 70%
pozwala przypisa¢ otrzymanemu w¢ztowi duze prawdopodobienstwo. Nad kreska znajduja
si¢ wartosci poparcia bootstrap uzyskane dla drzewa NJ, natomiast pod kreska wartosci
poparcia bootstrap dla drzewa filogenetycznego skonstruowanego metoda maksymalnego
prawdopodobienstwa (ang. maximum likelihood, ML) zgodnie z modelem sekwencji
ewolucji HKY +G + 1.
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Rycina 7. Sie¢ ilustrujaca pokrewienstwa filogenetyczne migdzy haplotypami mtDNA (mtDNA-cr + cytb, 1747 pz) u tosi w Europie. Haplotypy
tosi stwierdzone w Polsce oznaczylam symbolem H oraz odpowiednim numerem. Do konstrukeji sieci wykorzystatam roéwniez sekwencje mtDNA
tosia o numerze GenBank JN632595 nalezacego do haplogrupy azjatyckiej. Mate czarne kotka oznaczaja brakujace haplotypy, natomiast krotkie

odcinki oznaczaja mutacje rdzniace poszczegolne haplotypy.
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Rycina 8. Sie¢ ilustrujaca pokrewienstwa filogenetyczne migdzy haplotypami genu DBY14 (129 pz) u tosi (haplotypy H1 — H4), sarny europejskiej,
Capreolus capreolus i syberyjskiej, C. pygargus (H5), bawolu domowego, Bubalus bubalis (H6; GenBank nr AY936552), bizona, Bison bison

(H7; GenBank nr AY936553), gaura, Bos gaurus (H8; GenBank nr AY936554) i bydta, Bos taurus (H9; GenBank nr AY936555). Male czarne
kotka oznaczaja brakujace haplotypy, natomiast krétkie odcinki oznaczaja mutacje rézniace poszczeg6lne haplotypy.
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Rycina 9. Ilustracja graficzna wynikow analizy sktadowych gtownych (PCA) wykonanej
na bazie macierzy wartosci @st w mtDNA-cr dla 13 populacji tosi z Polski i jednej
populacji z Litwy. Symbole populacji zostaty wyjasnione w Tabeli 1.
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Rycina 10. Ilustracja graficzna wynikoéw analizy sktadowych gtownych (PCA) wykonanej
na bazie macierzy wartosci Fst w mtDNA-cr dla 13 populacji tosi z Polski i jednej
populacji z Litwy. Symbole populacji zostaty wyjasnione w Tabeli 1.
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Rycina 11. Tlustracja graficzna wynikoéw analizy sktadowych glownych (PCA) wykonanej
na bazie macierzy wartosci Rst w 11 loci mikrosatelitarnego DNA dla 13 populacji tosi
z Polski i populacji z Litwy. Symbole populacji zostaty wyjasnione w Tabeli 1.
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Rycina 12. Tlustracja graficzna wynikoéw analizy sktadowych gtownych (PCA) wykonanej

na bazie macierzy wartosci Fst w MHC |1 DRB dla 7 populacji tosi z Polski i jednej

populacji z Litwy. Symbole populacji zostaty wyjasnione w Tabeli 1.

205



40000 7
warto$¢ obserwowana

wartos¢ oczekiwana (ekspansja przestrzenna)
30004 | 20 wartos¢ oczekiwana (ekspansja demograficzna)

30000 A

R

n

25000 A

20000 A

Liczba poréwna

15000

10000

5000 A

o 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1 12 13 14 15 16
Liczba réznic nukleotydowych miedzy parami sekwenc;ji
Rycina 13. Wykres rozktadu liczby niedopasowan nukleotydowych par porownywanych

sekwencji (ang. mismatch distribution) wyznaczone z analizy haplotypéw mtDNA-cr
(607 pz) dla 13 populacji tosi z Polski.
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Rycina 14. Wykres rozktadu liczby niedopasowan nukleotydowych par porownywanych
sekwencji (ang. mismatch distribution) wyznaczone z analizy haplotypéw mtDNA-cr
(607 pz) nalezacych do kladu Centralna Europa.
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Rycina 15. Wykres rozktadu liczby niedopasowan nukleotydowych par poréwnywanych
sekwencji (ang. mismatch distribution) wyznaczone z analizy haplotypow mtDNA-cr
(607 pz) nalezacych do gatezi Biebrza.
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Rycina 16. Wykres rozktadu liczby niedopasowan nukleotydowych par porownywanych
sekwencji (ang. mismatch distribution) wyznaczone z analizy haplotypow mtDNA-cr
(607 pz) nalezacych do gatezi Fennoscandia.
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Rycina 17. Wptyw doboru na gen MHC 11 DRB przy wykorzystaniu 11 loci mikrosatelitarnych jako neutralne tlo genetyczne, na ktore
z zatozenia nie dziala dobor naturalny. Analizy, ktore umozliwity wygenerowanie przedstawionej ryciny zostaty wykonane w programie
Lositan, ktory pozwala wyznaczy¢ zwiazek pomiedzy wspotczynnikiem Fst Wright’a i heterozygotycznoscia oczekiwana (Hg).
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