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XLIII Warsztaty Biologii Ewolucyjne;j
(Warszawa, 26 stycznia 2008 r.)

Tematyka 43 Warsztatow Biologii Ewolucyjnej organizowanych przez Komitet
Biologii Ewolucyjnej i Teoretycznej PAN dotyczyla analizy zmiennosci genetycz-
nej w kontekscie ewolucji gatunkéw i populacji. Warsztaty otworzyl i poprowadzit
Jacek Radwan z Uniwersytetu Jagielloniskiego. Uczestnicy Warsztatow dopisali, tacz-
nie wzigto w nich udzial 91 os6b. Swiadczy to o duzym zainteresowaniu zagadnie-
niami ewolucyjnymi zaréwno wéréd zawodowych badaczy, doktorantéw jak i stu-
dentéw. Najliczniej reprezentowane byly osrodki badawcze z Warszawy i Krakowa,
ponadto w Warsztatach uczestniczyly osoby z osrodkéw z Biategostoku, Bialowiezy,
Bydgoszczy, Lodzi, Poznania, Rzeszowa i Sopotu.

W pierwszej czgsci Warsztatow zostaly zaprezentowane dwa bardzo interesujace
wyklady plenarne. Pierwszy z nich, zatytulowany ,Genetyka krajobrazu - identy-
fikacja czynnikéw odpowiedzialnych za poziom przeptywu genéw i zréznicowanie
migdzy populacjami” wygtosil Mirostaw Ratkiewicz z Uniwersytetu w Bialymsto-
ku. Prelegent wyjasnil, ze genetyka krajobrazu lub tez genetyka krajobrazowa (ang.
landscape genetics) zajmuje si¢ zwigzkiem pomiedzy heterogenicznoscia Srodowiska
a strukturg genetyczng gatunku. Umozliwia ona odpowiedz na pytania, ile odreb-
nych pul genowych (populacji) wystepuje na danym obszarze, pozwala zidentyfiko-
wacé np. kryptyczng strukture populacji. Ponadto, pozwala bada¢ bariery przeptywu
genéw, zaréwno naturalne jak i pochodzenia antropogenicznego, a takze wzorce
kolonizacji gatunku i korytarze migracji. Dziedzina ta wykorzystuje techniki mo-
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lekularne oraz metody charakteryzujace zréznicowanie krajobrazu, m.in. GIS (ang.
Geographic Information System, system informacji geograficznej) czy cyfrowe mo-
dele wysokosci nad poziomem morza. Uzyskane dane pozwalajg na identyfikacje
niecigglosci gatunku poprzez korelacyjne wykrywanie tych niecigglosci z danymi
krajobrazowymi. Autor przedstawil metody analizy danych oraz przyklady wyko-
rzystania genetyki krajobrazu w badaniach. Prezentowany temat, dotyczacy dopiero
ksztaltujacej si¢ dziedziny, wzbudzit duze zainteresowanie, o czym $wiadczyt szereg
pytan i komentarzy ze strony stuchaczy.

Drugi wyklad plenarny pt. ,Koalescent i wnioskowanie o historii populacji”
przedstawil Wiestaw Babik (Uniwersytet Jagielloniski, Krakéw). Autor podkreslit
znaczenie genomow organizmoéw jako no$nikéw informacji dotyczacej wieku ga-
tunku, wielko$ci populacji i jej zmian w czasie, demografii specjacji, historycznego
i wspotczesnego przeplywu genéw oraz tempa rekombinacji. Poréwnawcza analiza
sekwengji blisko spokrewnionych gatunkéw pozwala wykry¢ zmienno$¢ oraz umoz-
liwia tworzenie drzew genealogicznych. Ponadto, informacja zawarta w homolo-
gicznych sekwencjach reprezentujacych wiele czgéci genomu moze by¢ odczytana
i przeanalizowana dzigki teorii koalescencji. Przedstawiony zostal zarys tej teorii;
autor postugujac si¢ prostymi ilustracjami polozyt gtéwny nacisk na intuicyjne zro-
zumienie jej gtéwnych zasad, pomijajac zlozony opis formalny zalozen. Prelegent
przedstawit zalety i problemy zwigzane z wykorzystaniem teorii koalescencji oraz
zastosowanie tej teorii w genetyce dywergencji populacji. Genetyka ta, poprzez
badanie wzorcéw koalescencji réznych czgéci genomu, pozwala na wnioskowanie
o przebiegu specjacji. Niewatpliwg zaleta prezentacji byto proste i klarowne przed-
stawienie tego trudnego zagadnienia.

Dluzsza przerwa pomiedzy wykladami a doniesieniami, teoretycznie przeznaczo-
na na positek, byta doskonalym czasem na kontynuacje dyskusji zagadnien poruszo-
nych w trakcie wyktadéw plenarnych i ptynng wymiane innych mygli, bardziej lub
mniej naukowych.

Poza wyktadami plenarnymi program styczniowych Warsztatéw obejmowat szes¢
doniesien. Jacek M. Szymura z Uniwersytetu Jagiellonskiego zaprezentowatl donie-
sienie zatytulowane ,,Czy negatywne interakcje jadrowo-cytoplazmatyczne thtumacza
rozmieszczenie mtDNA w strefach mieszaricowych Bombina?”. W strefie mieszan-
cowej kumakéw Bombina bombina i B. variegata obserwuje si¢ odmienne dzialanie
doboru naturalnego w gradiencie srodowisk, ponadto mieszance wykazujg nizsze
dostosowanie powodowane niezgodnoscia genetyczng i/lub rozbiciem koadaptacji
genéw w obrebie genomu. Niezgodnosci genetyczne obserwowane w strefie mie-
szaficowej stanowi¢ moga uboczny efekt dywergencji gatunkéw, a ponadto nie-
zgodnosci te powinny gwaltownie rosngé wraz z dywergencja (ang. snowball effect).
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W tym kontekscie autor podjat dyskusje o interakcjach miedzy DNA jadrowym
i mitochondrialnym oraz mozliwosci ich koadaptacji.

Doniesienie ,,Zastosowanie sieci Bayesowskiej do wyznaczania wspoiczynnika oj-
costwa z uwzglednieniem efektow ewolucyjnych” zaprezentowata Paulina Wolanska-
Nowak (Instytut Ekspertyz Sadowych, Krakéw). Prelegentka objaénita teoretyczne
i praktyczne metody analiz sadowych wykorzystywanych w dochodzeniu ojcostwa,
tudziez poszukiwaniu domniemanych sprawcow przestepstwa. Przedstawiono moz-
liwo$¢ wnioskowania w sytuacji niepewnosci z wykorzystaniem acyklicznego grafu
skierowanego, czyli sieci Bayesowskiej, ktéra wyraza probabilistyczne zaleznosci po-
miedzy zmiennymi lub zdarzeniami. Doniesienie to, i swoista ,,egzotyka aplikacyj-
na” wystapienia, wzbudzity wyrazne zainteresowanie stuchaczy.

Wstepne wyniki badan dotyczace genetycznej i fenologicznej charakterystyki
kosodrzewiny w doniesieniu pt. ,,Przeptyw genéw w transektach wysoko$ciowych
na przykladzie metapopulacji Pinus mugo z Tatr” zaprezentowal Konrad Celinski
z Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu.

W kolejnym wystapieniu zatytutowanym ,,Mikrosatelity - markery prawie kodo-
minujace” Igor Chybicki (Uniwersytet w Bydgoszczy) poruszyt problemy zwigzane
z tzw. allelami zerowymi (ang. null allels). Allele te pojawiaja si¢, gdy dochodzi do
mutacji w miejscu przylaczania startera; wowczas starter nie rozpoznaje miejsca
przylaczenia, a w efekcie brak jest produktu w reakcji PCR. Sytuacja taka stanowi¢
moze powazny problem w trakcie analizy frekwencji sekwencji mikrosatelitarnych
w populacji. Przedmiotem dyskusji byty metody postepowania w przypadku stwier-
dzenia, prawdopodobnych lub domniemanych, alleli zerowych.

Sebastian Tarcz z Instytutu Systematyki i Ewolucji Zwierzat PAN w Krakowie
przedstawil doniesienie pt. ,Zmiennos¢ genetyczna w obrebie gatunku blizniaczego
Paramecium novaurelia (Ciliophora, Protozoa)”. Autor skoncentrowat si¢ na okre-
sleniu poziomu zmiennosci genetycznej pantofelka dla trzech regionéw genomu
i oméwil réznice w otrzymanych wynikach.

Maciej Pabijan (Uniwersytet Jagiellonski) zaprezentowal temat ,,Dobor natu-
ralny i dryf genetyczny ksztaltuja zmienno$¢ MHC u dwoch gatunkow traszek”
Autor podjal probe okreslenia wptywu tych dwoch podstawowych mechanizméw
ewolucyjnych na poziom polimorfizmu w genach kompleksu zgodnosci tkankowej
(MHC). W trakcie badan oceniono polimorfizm drugiego egzonu genéw MHC
klasy IT u dwdch gatunkéw traszek w populacjach pochodzacych z refugiéw oraz
terendw postglacjalnych. U traszek stwierdzono dzialanie doboru pozytywnego,
ktory zwigkszal réznorodnos¢ w miejscach wigzania antygenéw (region PBR).
Drastyczny spadek zmiennosci w genach MHC na terenach kolonizacji postgla-
cjalnej stwierdzono u traszki grzebieniastej. Ponadto wykazano, ze zaréwno dryf
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genetyczny, jak i dobor naturalny, ksztattowaty polimorfizm genéw MHC u trasz-
ki gorskiej.

Ostatnie doniesienie o niezwykle interesujacej tematyce i duzym znaczeniu za-
réwno naukowym, jak i dla diagnostyki medycznej, przedstawil Borys Wrébel
(Instytut Oceanologii PAN, Sopot). W prezentacji zatytulowanej ,Mierzalnie ewo-
luujace populacje: zegar molekularny w rejonie E1/E2 genomu wirusa zapalenia
watroby typu C” zaprezentowal wyniki analizy molekularnej genomu wiruséw po-
branych od zarazonych pacjentéw. Pozwolilo to na przesledzenie ewolucji genomu
wirusa, a ponadto w znacznym stopniu umozliwito okreslenie czasu jaki minat od
zarazenia pacjenta wirusem.

Podsumowujac, mozna stwierdzi¢, ze przedstawione referaty i doniesienia w wigk-
szoéci reprezentowaly wysoki poziom, dostarczyly interesujacych wynikéw i infor-
macji. Ponadto, z punktu widzenia uczestnika Warsztatow, jestem skfonna wyrazic
przekonanie, ze udzial w nich niewatpliwie moze, a nawet powinien, stanowic ,,po-
zywke” dla przysztych i obecnych naukowcow.

Magdalena Zagalska-Neubauer



