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dami badań z ostatnich kilku, lat pozwoli 
czytelnikowi na zrozumienie podstawowych 
zagadnień związanych z genomiką adaptacji.

Adaptacja to cecha lub stan cechy, któ-
ra przyczynia się do lepszego przeżywania 
i rozrodu w porównaniu z organizmami o 
innym fenotypie. Powstanie jej wyobrazić 
sobie można tak: wraz ze zmianą środowi-
ska (np. ociepleniem klimatu), inne niż do-
tychczas cechy mogą stać się korzystne. No-
wopowstały lub rzadki w populacji wariant 
genu warunkujący tę korzystną cechę zysku-
je przewagę selekcyjną, jego częstość wzra-
sta i pod warunkiem utrzymywania się presji 
selekcyjnej wystarczająco długo, utrwala się 
w populacji. Tak powstałą cechę nazywamy 
adaptacją (Fisher 1930). Nawet intuicyjne w 
pewnej mierze podejście Fishera wyjaśniają-
ce powstanie adaptacji może budzić kontro-
wersje (Hughes 2011). Są one uzasadnione 
o tyle, o ile nie dodamy do definicji aspek-
tu historycznego. Jeżeli obecnie istniejąca w 
populacji cecha przyczynia się do wyższego 
dostosowania osobników ją posiadających, 
może być ona wynikiem zarówno doboru 
pozytywnego, jak i zaszłości historycznych 
czy ewolucji neutralnej (Futuyma 2008). W 
kontekście tego artykułu termin adaptacja bę-
dzie używany w węższym zakresie (Ramka 1) 
i określać będzie cechę, która wyewoluowała 
pod wpływem działania konkretnego czyn-
nika selekcyjnego (Harvey i Pagel 1991). W 
tym znaczeniu, cecha, której utrwalenie w 
populacji związane jest z ewolucją neutralną, 
nie będzie nazywana adaptacją, nawet jeżeli 

Od wielu lat biolodzy z uwagą badają 
cechy, które powstały pod wpływem dobo-
ru naturalnego i są przyczyną przystosowa-
nia organizmu do środowiska lub powodują 
zwiększony sukces reprodukcyjny osobnika. 
Wciąż jednak dalecy jesteśmy od odpowie-
dzi na wiele pytań związanych z powstaniem 
i naturą adaptacji. Obserwowana przez nas 
zmienność genetyczna w świecie organi-
zmów żywych może wynikać zarówno z pro-
cesów deterministycznych (dobór naturalny), 
jak i stochastycznych (dryf genetyczny), a 
spór pomiędzy „adapcjonistami” a „neutra-
listami” pozostaje otwarty (Nei 2005). Fun-
damentalne pytanie, w jakim stopniu dobór 
naturalny wpływa na zmienność genetyczną 
populacji pozostaje póki co bez odpowiedzi 
(Fraser 2011). W ostatnich kilku latach zbli-
żamy się jednak szybciej niż kiedykolwiek 
wcześniej do wyjaśnienia przynajmniej czę-
ści z tych wątpliwości. Gwałtowny rozwój 
technik sekwencjonowania pozwala na sto-
sunkowo precyzyjne wnioskowanie o zróżni-
cowaniu genetycznym oraz o molekularnych 
podstawach adaptacji u coraz większej liczby 
gatunków, a całościowa analiza genotypu, 
fenotypu i dostosowania pozwoliła naukow-
com na wysunięcie pierwszych wniosków o 
molekularnych podstawach adaptacji (Sta-
pley i współaut. 2010). 

Poniżej omawiam w jaki sposób naukow-
cy radzą sobie z niełatwą materią badania 
adaptacji na poziomie molekularnym. Mam 
nadzieję, że prezentacja różnych strategii 
badawczych, podparta konkretnymi przykła-
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genetyki traktuje obserwowane w genomie 
zjawiska całościowo, a wnioski wysuwane są 
na podstawie często wyrafinowanych analiz 
bioinformatycznych. W szczególności geno-
mika zajmuje się interakcjami pomiędzy po-
szczególnymi loci oraz tym, które geny odpo-
wiedzialne są za wykształcenie konkretnych 
cech. Genomika porównawcza natomiast, 

obecnie przyczynia się do wyższego dostoso-
wania osobników w porównaniu z cechą al-
ternatywną.

Ponieważ artykuł ten dotyczyć ma geno-
miki adaptacji, pozostaje nam jeszcze zde-
finiowanie, czym jest genomika. Ta dyscy-
plina zajmuje się badaniem genomów orga-
nizmów. W przeciwieństwie do klasycznej 

Ramka 1. Podstawowe pojęcia stosowane w genomice adaptacji

Adaptacja — cecha, która wyewoluowała pod wpływem działania określonego czynnika se-
lekcyjnego.
Dobór pozytywny — dobór zwiększający częstość korzystnego allelu w następnym pokole-
niu.
Dostosowanie — średni wkład fenotypu lub genotypu w pulę genową następnych generacji.
Dryf genetyczny — losowe zmiany częstości alleli w populacji.
Epistaza — interakcja między allelami znajdującymi się w różnych loci
Ewolucja eksperymentalna — testowanie hipotez biologii ewolucyjnej poprzez kontrolowa-
ne eksperymenty w laboratorium, wykorzystujące zróżnicowaną rozrodczość i przeżywania 
osobników w populacji pod wpływem ekspozycji na konkretny czynnik.
Ewolucja neutralna — zmiany częstości alleli w kolejnych pokoleniach powodowane przez 
mutacje (neutralne lub prawie neutralne) i dryf genetyczny.
Fenotyp — zbiór cech osobnika danego gatunku determinowanych przez jego genotyp, śro-
dowisko i ich interakcje.
Genomika — dziedzina zajmująca się badaniem genomów, kompleksów genów oraz interak-
cji pomiędzy genami.
Genotyp — zestaw alleli posiadany przez osobnika w interesujących nas loci.
Geny kandydackie — geny wytypowane do badań nad adaptacją na podstawie wcześniejszej 
wiedzy dotyczącej funkcji pełnionej przez produkty ich ekspresji
Geny ortologiczne — geny, których rozdzielenie i zróżnicowanie nastąpiło na skutek proce-
su dziedziczenia
GWAS (ang. Genome Wide Association Studies) — poszukiwanie związków pomiędzy wa-
riantami genetycznymi a interesującymi nas cechami poprzez ogólnogenomowe genotypo-
wanie w populacji osobników, dla których dostępna jest informacja o fenotypie
Indel — krótka delecja, insercja lub ich kombinacja
Konwergencja — niezależna ewolucja podobnych lub takich samych cech rozpoczynająca 
się z różnych punktów. 
Ontologia genów — hierarchiczna baza danych grupująca geny i ich produkty według funk-
cji pełnionych w organizmie. 
Paralelizm — niezależna ewolucja podobnych lub takich samych cech rozpoczynająca się z 
tego samego punktu.
Proteom — zbiór wszystkich białek ulegających ekspresji w konkretnym czasie i miejscu w 
organizmie.
Sekwencjonowanie nowej generacji (ang. next-generation sequencing) — technologie po-
zwalające stosunkowo szybko i tanio uzyskać sekwencje miliardów nukleotydów.
SNiP (ang. Single Nucleotide Polymorphism) — polimorfizm pojedynczego nukleotydu, wy-
stępuje, gdy w badanej próbie w konkretnej pozycji na chromosomie mamy do czynienia z 
więcej niż jednym wariantem nukleotydowym.
Transkryptom — zbiór wszystkich cząsteczek RNA, transkrybowanych w konkretnym czasie 
i miejscu w organizmie. 
Wymiatanie selekcyjne — proces zmniejszenia zmienności genetycznej w miejscu genomu 
sprzężonym z miejscem genomu znajdującym się pod wpływem działania doboru pozytyw-
nego.
Zastana zmienność genetyczna (ang. standing genetic variation) — zmienność genetyczna 
istniejąca w danym momencie w populacji.



15Genomika adaptacji

skupiają się na sytuacjach, w których odse-
parowane od siebie populacje wielokrotnie 
zaadaptowały się do podobnego środowiska 
(Taylor i McPhail 2000). Jeszcze inne ba-
dania dotyczą zmienności pomiędzy popula-
cjami danego gatunku (człowiek, rzodkiew-
nik) i związku poszczególnych wariantów 
nukleotydów w genomie z wykształceniem 
konkretnych cech fenotypowych (Stranger i 
współaut. 2011). Pomimo że ogólnogenomo-
we badania poszukujące związków konkret-
nych alleli z konkretnymi cechami (głównie 
chorobami) (ang. genome wide association 
studies, GWAS), prowadzone są zwykle dla 
innych celów niż badania molekularnych 
podstaw adaptacji, generowane przez nie 
dane mogą być w równym stopniu użytecz-
ne dla genomiki adaptacji. 

Trzy przedstawione powyżej strategie 
(badania w kontekście ewolucji eksperymen-
talnej, konwergencji/paralelizmu, GWAS), są 
dominującymi schematami, w jakich bada 
się adaptację oraz jej związek z konkretnym 
regionem genomu. Poniżej dokładniej oma-
wiam każdą z tych strategii, przedstawiając 
zarówno jej wady, jak i zalety, dzięki czemu 
czytelnik może w bardziej krytyczny sposób 
odnieść się do przedstawionych w kolejnych 
częściach wyników. W dodatkowych ram-
kach tłumaczę podstawowe pojęcia związane 
z artykułem, przedstawiam sygnatury doboru 
pozytywnego w genomie oraz testy wykorzy-
stywane do jego wykrywania.

to badania porównawcze całych genomów 
różnych organizmów. W genomice wnioski 
możemy formułować na podstawie badań ge-
nomu, lub pośrednio, badając transkryptom 
(Mortazavi i współaut. 2008) czy proteom 
(Diz i współaut. 2012). 

Genomika adaptacji jest więc multidyscy-
plinarnym projektem badawczym, którego 
celem jest zidentyfikowanie wzorców geno-
mowych związanych z pojawianiem się ada-
ptacji. Nieco bardziej szczegółowe pytania, 
jakie stawiają sobie naukowcy zaangażowani 
w te badania, można sformułować następu-
jąco: (i) czy adaptacja jest wynikiem mutacji 
w kilku loci o dużych efektach czy w wielu 
genach małych efektów, (ii) czy adaptacja 
następuje z nowopowstałych mutacji czy z 
istniejącej w populacji zmienności genetycz-
nej, (iii) czy źródłem adaptacji są mutacje w 
genach regulatorowych czy w sekwencjach 
kodujących, (iv) czy adaptacja jest powtarzal-
na na poziomie genetycznym, (v) jaka część 
obserwowanej pomiędzy populacjami zmien-
ności jest zmiennością adaptatywną a jaka 
neutralną, (vi) jak bardzo możliwość zaadap-
towania się do nowego środowiska wynika z 
ogólnogenomowej zmienności oraz poziomu 
interakcji pomiędzy poszczególnymi genami? 

Aby odpowiedzieć na powyższe pyta-
nia stosowane są różne strategie badawcze. 
Część naukowców bada te zagadnienia pro-
wadząc ewolucję eksperymentalną w labo-
ratorium (Tenaillon i współaut. 2012), inni 

ADAPTACJA W LABORATORIUM

Adaptacja jako cecha, która wyewoluowa-
ła pod wpływem działania doboru naturalne-
go, badana być może zarówno w naturze, jak 
i w laboratorium. Umożliwia to koncepcja 
ewolucji eksperymentalnej, gdzie badany w 
laboratorium gatunek poddajemy działaniu 
czynnika, do którego przez wiele pokoleń 
populacja o określonej wielkości się adaptu-
je. Takie eksperymenty przez setki pokoleń 
w łatwy sposób można prowadzić na mikro-
organizmach takich jak wirusy, bakterie czy 
grzyby (Rokyta i współaut. 2005, Barrick i 
współaut. 2009, Araya i współaut. 2010, Her-
ring i współaut. 2006, Tenaillon i współaut. 
2012). Więcej wysiłku i czasu wymagają na-
tomiast badania na bardziej złożonych orga-
nizmach, takich jak muszki owocowe, nicie-
nie czy myszy (Teotónio i współaut. 2009, 
Garland i Kelly 2006, Morran i współaut. 
2011). W ciągu ostatnich dwudziestu lat wie-

le z takich badań prowadzonych jest na nie-
spotykaną dotąd skalę, a dzięki technikom 
wielkoskalowego sekwencjonowania moż-
liwe jest wnioskowanie o zmianach gene-
tycznych leżących u podstaw zachodzącej w 
laboratorium ewolucji (Dettman i współaut. 
2012). 

Jedną z największych zalet takiego podej-
ścia jest potencjalne kontrolowanie niemal 
wszystkich czynników związanych z ewo-
luującą populacją. Przede wszystkim osoba 
prowadząca badania nad ewolucją ekspery-
mentalną sama określa, co jest czynnikiem 
selekcyjnym i tylko od poprawnego projektu 
eksperymentu zależy, czy zadany czynnik bę-
dzie jedynym aspektem, który różni selekcjo-
nowane i kontrole linie. W ewolucji ekspery-
mentalnej ważnym jest również, aby linii eks-
perymentalnych i kontrolnych było kilka, tak, 
aby możliwe było badanie powtarzalności 



16 Mateusz Stanisław Konczal

Ramka 2. Sygnatury doboru pozytywnego w genomie

Mając do dyspozycji ogólnogenomowe dane możemy poszukiwać w nich śladów działania 
doboru pozytywnego. Na podstawie takich śladów można przeprowadzić wnioskowanie o 
adaptatywnych zmianach, które zaszły w badanym regionie. Jest to możliwe dzięki istnieniu 
matematycznej teorii ewolucji neutralnej, która w testach na dobór często traktowana jest 
jak hipoteza zerowa. Generuje ona oczekiwania, co do tego jak powinna wyglądać zmien-
ność genetyczna w loci, w których nie działa dobór naturalny. Odstępstwa od tych predyk-
cji pozwalają nam wnioskować o działaniu w przeszłości doboru pozytywnego. 
Pierwszą z takich sygnatur doboru jest obniżona heterozygotyczność. Na skutek wymiatania 
selekcyjnego (Ryc. 1, 2) w populacji dochodzi do utrwalenia nie tylko selekcjonowanego 
wariantu, ale także fragmentu genomu będącego w bezpośredniej bliskości z tym warian-
tem. W porównaniu z innymi regionami genomu obniżona heterozygotyczność może być 
sygnaturą działania doboru. Może być ona związana zarówno z interesującym nas w tym 
przypadku doborem pozytywnym jak i z doborem oczyszczającym. Dobór oczyszczający po-
lega na usuwaniu nowopowstałych i szkodliwych mutacji z populacji. Można wyobrazić so-
bie to w taki sposób, że mamy w populacji utrwalony fragment genu kodującego białko, 
każda mutacja powodująca zmianę aminokwasu w sekwencji będzie powodować utratę wła-
ściwości białka i będzie usuwana z populacji. W ten sposób zarówno dobór oczyszczający 
jak i pozytywny będą powodować obniżenie zmienności. Sygnatura ta ma więc ograniczoną 
interpretację.
Kolejnym śladem działania doboru pozytywnego jest zmieniony kształt rozkładu frekwen-
cji alleli w populacji. Po wymiataniu selekcyjnym i redukcji heterozygotyczności zaczynają 
pojawiać się nowe neutralne mutacje. Potrzeba dużo czasu, aby dryf genetyczny spowodo-
wał wzrost ich częstości. W takim regionie genomu obserwujemy w związku z tym nadmiar 
rzadkich alleli i niedobór wariantów o pośrednich częstościach w porównaniu z przewidy-
waniami generowanymi przez teorię neutralną. Drugą zmianą jest nadmiar pochodnych w 
stosunku do stanu ancestralnego alleli. Pojawiają się one na haplotypie podczas doboru i 
są one podwożone razem z selekcjonowanym wariantem. Pochodne allele są oczekiwane w 
genomie średnio w niższej frekwencji w stosunku do ich ancestralnych odpowiedników z 
powodu ich relatywnie młodszego wieku. Wymiatanie selekcyjne tworzy sytuację, gdzie w 
porównaniu z oczekiwaniami, więcej pochodnych alleli ma wyższą częstość w populacji. 
Ponieważ w różnych populacjach działają różne czynniki selekcyjne, lokalne adaptacje przy-
czyniają się także do zwiększenia zróżnicowania pomiędzy populacjami. Jeżeli w danym 
regionie genomu miało miejsce wymiatanie selekcyjne w dwóch różnych populacjach, to 
selekcjonowane warianty znajdowały się najprawdopodobniej na różnym tle genetycznym 
(o ile nie zostały odziedziczone po wspólnym przodku). Dobór pozytywny powoduje więc 
zarówno zmniejszenie zróżnicowania genetycznego wewnątrz populacji jak i zwiększenie 
dywergencji pomiędzy populacjami. 
Śladem działania doboru pozytywnego są także długie i częste w populacji haplotypy. Jeżeli 
jakiś wariant genu ewoluuje neutralnie, to czas, w którym stanie się on częsty w populacji, 
jest długi, dużo dłuższy niż w przypadku doboru pozytywnego. Im dłuższy czas allel jest 
obecny w populacji tym więcej rekombinacji miało miejsce w regionie genomu związanym 
z tym wariantem. Natomiast im szybciej dany allel utrwala się w populacji tym dłuższy frag-
ment genomu jest z nim podwożony. 
Ostatnia ważna sygnatura działania doboru pozytywnego oparta jest na tempie podstawień 
synonimowych (ds) i niesynonimowych (dn). Podstawienia synonimowe to takie, które nie 
zmieniają sekwencji kodowanego białka. W związku z tym nie mają wpływu na fenotyp i 
powinny ewoluować neutralnie. Jeżeli nowopowstała mutacja zmieniająca strukturę białka 
ma takie samo prawdopodobieństwo zniknięcia z populacji jak ta, która zaszła w miejscu sy-
nonimowym, znaczy to, że mutacja taka jest neutralna, a proces ten jest stochastyczny. Jeżeli 
natomiast dobór faworyzuje taką mutacje, prawdopodobieństwo utrzymania się mutacji w 
populacji jest większe. Wyższe tempo podstawień niesynonimowych w stosunku do synoni-
mowych w jakimś regionie daje również możliwość wnioskowania o adaptatywnej ewolucji.
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razy liczbę osobników otrzymujemy liczbę 
nowowprowadzonych do populacji muta-
cji mających wpływ na dostosowanie. Mając 
tak uproszczony rachunek łatwo zauważyć, 
że ogromne populacje bakterii pozwalają 
na uzyskanie w każdym pokoleniu znacznie 
większej liczby nowych, wpływających na 
dostosowanie mutacji niż populacje innych 
organizmów. Duża liczba nowych mutacji 
pozwala populacjom mikroorganizmów ewo-
luować z wykorzystaniem nowopowstałych 
mutacji łatwiej niż innym organizmom. Ozna-
cza to, że wewnątrzpopulacyjna zmienność 
genetyczna w świecie mikroorganizmów nie 
ma tak dużego znaczenia, jak ma to miejsce 
u bardziej złożonych organizmów, ponieważ 
w każdym pokoleniu mutacje dostarczają wy-
starczająco dużo zmienności do populacji.

Przy prowadzeniu ewolucji eksperymen-
talnej na bardziej złożonych organizmach 
można zauważyć odwrotny problem, a mia-
nowicie populacje te są zazwyczaj mniejsze 
od naturalnych. Problemem może więc stać 
się wzrost wsobności i utrata zmienności 
w wyniku działania dryfu genetycznego. W 
końcu wielu autorów sugeruje, że ewolucja 
eksperymentalna ma niewiele wspólnego z 
tą zachodzącą w naturze, ponieważ, w przy-
rodzie nigdy nie działa tylko jeden czynnik 
selekcyjny, a dodatkowo występują zaniedby-
wane w laboratorium interakcje genotyp-śro-
dowisko. 

Pomimo ograniczeń badania ekspery-
mentalne prowadzone w laboratoriach zwią-
zane są obecnie praktycznie ze wszystkimi 
pytaniami genomiki adaptacji. Wady, które 
przed chwilą wymieniłem, powodują, że in-
terpretacja tak otrzymanych wyników powin-
na być ograniczona. Mimo to eksperymenty 
selekcyjne są jednymi z najciekawszych w 
kontekście badania molekularnych podstaw 
adaptacji. Poniżej streszczam rezultaty prac 
prowadzonych na dwóch modelowych orga-
nizmach: bakteriach (Escherichia coli) oraz 
na muszkach owocowych (Drosophila mela-
nogaster).

Escherichia coli to jeden z najczęściej wy-
bieranych do ewolucji eksperymentalnej or-
ganizmów (Shendure i współaut. 2005, Bar-
rick i współaut. 2009, Conrad i współaut. 
2009, Lee i Palsson 2010, Wang i współaut. 
2010, Tenaillon i współaut. 2012). Wynika 
to z faktu, że gatunek ten od wielu lat ho-
dowany jest w laboratoriach i używany w 
różnego rodzaju badaniach. Mając na uwa-
dze wymienione wcześniej ograniczenia eks-
perymentów selekcyjnych warto podkreślić, 

zachodzących procesów oraz testowanie hi-
potez stawianych w konkretnych badaniach. 
Dodatkowo w badaniach laboratoryjnych w 
łatwy sposób można określić wielkość po-
pulacji oraz częstości alleli w każdym poko-
leniu. Genomowe sygnatury doboru (Ramka 
2) często są podobne do efektów działania 
czynników demograficznych, które możemy 
kontrolować w laboratorium. Dzięki temu 
wnioskowanie o molekularnych podstawach 
zachodzących procesów staje się dużo prost-
sze. 

Nie jest to jednak podejście idealne. Po-
ważnymi problemami są dwie kwestie. Po 
pierwsze, ewolucja eksperymentalna, trwa-
jąca wystarczająco długo by pozostawić śla-
dy w genomie, jest wykonalna głównie przy 
użyciu mikroorganizmów rozmnażających się 
bezpłciowo. Po drugie, ewolucja w laborato-
rium nie koniecznie wygląda tak jak ta, która 
miała miejsce w przyrodzie i prowadziła do 
wykształcenia obecnie obserwowanych ada-
ptacji. 

Klonalność i bardzo duża wielkość popu-
lacji mikroorganizmów sprawia, że ich ewo-
lucja może wyglądać zgoła inaczej niż ewolu-
cja organizmów rozmnażających się płciowo 
i żyjących w mniejszych populacjach. Klonal-
ność sprawia, że brak w takich populacjach 
rekombinacji, a więc adaptatywne zmiany 
na poziomie genomu praktycznie muszą na-
stępować w sekwencji jedna po drugiej. Wy-
obrazić to sobie można w taki sposób, że 
osobnik zyskuje przewagę z powodu kon-
kretnego wariantu genu, więc jego klony 
stosunkowo szybko wypierają inne osobniki 
z populacji. Następnie, wśród dużej liczby 
klonów, jeden zyskuje przewagę z powodu 
nowopowstałej korzystnej mutacji i sytuacja 
się powtarza. U organizmów rozmnażających 
się płciowo, takie mutacje mogą występować 
niezależnie, po czym „spotkać się” w jednym 
osobniku. Przy rozmnażaniu płciowym waż-
nym zagadnieniem są więc interakcje pomię-
dzy korzystnymi wariantami różnych genów, 
natomiast u bakterii czy wirusów problem 
ten ma zupełnie inny wymiar (Muller 1932).

Prawdopodobieństwo wystąpienia muta-
cji na parę zasad na generację nie różni się 
bardzo pomiędzy różnymi gatunkami organi-
zmów zbudowanych na bazie DNA (Kondra-
shov i Kondrashov 2010). Różnice w liczbie 
genów, nawet pomiędzy bakteriami i ssaka-
mi, nie są większe niż jeden rząd wielkości. 
Mnożąc prawdopodobieństwo mutacji razy 
liczbę miejsc w genomie mających wpływ na 
fenotyp (fragmenty kodujące i regulatorowe) 



18 Mateusz Stanisław Konczal

na Drosophila melanogaster. Wywodzące się 
z jednej ancestralnej populacji osobniki w 
1980 r. zostały podzielone na 5 linii selekcjo-
nowanych na szybszy rozwój osobniczy oraz 
5 linii kontrolnych. Po ponad 600 pokole-
niach selekcjonowane muszki rozwijały się o 
ok. 20% szybciej niż te z populacji wyjścio-
wej. Aby zidentyfikować różnice genetyczne 
na przestrzeni całego genomu, zdecydowa-
no się na wykorzystanie sekwencjonowania 
nowej generacji i zsekwencjowanie zmie-
szanych próbek pochodzących z poszczegól-
nych linii w obrębie tego samego kierunku 
selekcji. Na podstawie ponad 680 tys. poje-
dynczych polimorfizmów nukleotydowych 
(ang. single nucleotide polymorphism, SNP), 
wytypowano kilkadziesiąt regionów genomu, 
które różniły się istotnie frekwencją alleli 
pomiędzy liniami selekcjonowanymi a kon-
trolnymi. Regiony genomu, w których zaob-
serwowano różnice w częstości alleli, cha-
rakteryzowały się także obniżoną heterozygo-
tycznością, co związane jest z wymiataniem 
selekcyjnym. Jest to zjawisko opisane przez 
Maynarda-Smitha i Haigha (1974) i nazywa-
ne inaczej podwożeniem (ang. hitchhiking). 
Polega ono na obniżeniu zmienności gene-
tycznej w miejscach, które są fizycznie sprzę-
żone z genem, na który działa dobór pozy-
tywny. Jeżeli konkretna kopia genu zyskuje 
przewagę selekcyjną i utrwala się w popula-
cji, fragmenty genomu znajdujące się w tym 
samym rejonie utrwalą (podwiozą) się razem 
z nią, dlatego, że rekombinacja „nie zdąży” 
zróżnicować tła genetycznego selekcjono-
wanego genu w tej części genomu (Ryc. 1). 
Zgodnie z oczekiwaniami, analiza ontologii 
genów różnicujących selekcjonowane i kon-
trolne linie wykazała, że regiony te związa-
ne były z rozwojem osobniczym. Udało się 
więc uzyskać geny kandydackie (Ramka 1), 
które najprawdopodobniej odpowiedzialne 
były za zaobserwowaną fenotypowo adapta-
cję. Dokonano tego bez wcześniejszych za-
łożeń (takich jak badanie tylko wybranych 
na podstawie wcześniejszej wiedzy genów, 
mogących mieć znaczenie w adaptacji), dzię-
ki czemu udało się uniknąć stronniczości i 
pominięcia niektórych potencjalnie ważnych 
fragmentów genomu. Zaskakujący okazał się 
natomiast fakt, że selekcja nie spowodowała 
utrwalenia potencjalnie korzystnych alleli w 
ewoluujących niezależenie populacjach (li-
niach). Pomimo silnego kierunkowego do-
boru trwającego przez kilkaset pokoleń nie 
zaobserwowano klasycznego obrazu zaniku 
zmienności w regionie związanym z adapta-

że wiele z nich wniosło ciekawe obserwacje 
dla osób zajmujących się tematyką adaptacji. 
Na przykład Tenaillon wraz ze współpra-
cownikami (2012) opublikowali niedawno 
ciekawą pracę, w której testują liczbę po-
tencjalnie korzystnych mutacji pojawiają-
cych się w procesie adaptacji bakterii do 
wysokiej temperatury. Autorzy zauważyli, że 
wcześniejsze eksperymenty selekcyjne za-
wierały zazwyczaj tylko kilka równoległych 
linii, przez co możliwość wnioskowania o 
powtarzalności ewolucji była ograniczona 
(Teotónio i współaut. 2009, Lenski i współ-
aut. 1991). W ramach swojego eksperymentu 
autorzy przeprowadzili więc badania na po-
nad 100 liniach (populacjach) E. coli adapto-
wanych do życia w wysokiej temperaturze. Z 
oczywistych względów taki eksperyment jest 
niemal niemożliwy do wykonania dla więk-
szych organizmów. Po 2000 pokoleń autorzy 
zaobserwowali istotnie wyższe dostosowanie 
organizmów z linii selekcjonowanych, w po-
równaniu z kontrolnymi, podczas ekspozycji 
na wysoką temperaturę. Przystąpili więc do 
dalszych badań w celu określenia jakie zmia-
ny genomowe odpowiedzialne są za zaobser-
wowane adaptacje. Zidentyfikowali ponad 
600 pozycji, w których nowopowstałe muta-
cje były korzystne. Dodatkowo autorzy osza-
cowali, że liczba wszystkich potencjalnie ko-
rzystnych mutacji jest ogromna i trudna do 
bezpośredniego zaobserwowania. Natomiast 
udało im się oszacować zdecydowaną więk-
szość genów (loci) zaangażowanych w ada-
ptatywną ewolucję. Elementy te były zwią-
zane z dwiema alternatywnymi strategiami 
ewolucyjnymi: jedną związaną z kompleksem 
polimerazy RNA, a drugą z czynnikiem termi-
nacyjnym rho. Badania te pokazują, że o ile 
ewolucja zachodzi z nowopowstałych muta-
cji, potencjał adaptacyjny populacji może być 
duży, a adaptacja zachodzić może w różny 
sposób, zmieniając przebieg różnych proce-
sów w organizmie. Jeżeli występuje powta-
rzalność adaptatywnej ewolucji na poziomie 
molekularnym, to z przedstawionych badań 
wynika, że ma ona miejsce raczej na pozio-
mie funkcjonalnych elementów (takich jak 
szlaki metaboliczne) aniżeli pojedynczych 
podstawień nukleotydowych.

Jedną z pierwszych prac prowadzonych 
na bardziej skomplikowanych organizmach, 
analizującą ogólnogenomową odpowiedź w 
eksperymencie ewolucyjnym opublikowała 
na łamach Nature Burke i współaut. (2010). 
Zbadali oni genetyczne podstawy zmian za-
chodzących w eksperymencie prowadzonym 
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wanych przez dobór jest wiele niezależnych 
mutacji pojawiających się w tym samym ge-
nie. Dobór pozytywny działa do momentu aż 
suma frekwencji korzystnych wariantów w 
populacji wyniesie 1. Ponieważ mutacje po-
jawiały się niezależnie, występują na różnych 
tłach genetycznych. Zmienność genetyczna 
w tym rejonie zostanie obniżona, ale żaden 
z wariantów się nie utrwali. Drugi scenariusz 
zakłada adaptatywną ewolucję z zastanej 
zmienności genetycznej. Obecny, ale rzadki 
w populacji allel zyskuje przewagę i utrwa-
la się. Ponieważ wcześniej wariant ten był 
przez wiele pokoleń obecny w populacji, na 
skutek mutacji oraz procesów rekombinacji 
występuje on na różnych tłach genetycznych. 
W tym wypadku również nie zaobserwujemy 
zupełnego zaniku zmienności genetycznej 
w rejonie selekcjonowanego allelu (Ryc. 2) 
(Karasov i współaut. 2010).

Zaprezentowane prace to tylko przykłady 
tego, jak próbuje się odpowiadać na przed-
stawione pytania przy użyciu koncepcji ewo-
lucji eksperymentalnej. Podobne projekty ba-
dawcze prowadzone na mikroorganizmach 
podsumowane zostały w pracy Dettmana i 
współaut. (2012). Prace te dotyczyły m. in. 

tywnym genem. Taki zanik zmienności znany 
jest powszechnie z populacji rozmnażających 
się bezpłciowo mikroorganizmów. Przepro-
wadzone badania pokazują, że wykrywanie 
adaptacji na poziomie molekularnym u roz-
mnażających się płciowo organizmów jest 
trudniejsze niż u bakterii. Ewolucja adapta-
tywna z zastanej zmienności genetycznej, do-
bór zmienny w czasie, antagonistyczne dzia-
łanie różnych genów mogą spowodować, że 
nie będziemy obserwować zupełnego zaniku 
heterozygotyczności w regionach związanych 
z genem znajdującym się pod wpływem dzia-
łania doboru pozytywnego. W przypadku 
rozmnażania płciowego i działania doboru 
na złożone cechy warunkowane przez wiele 
genów, proces adaptacji może wpływać na 
zmienność genetyczną w inny sposób niż ma 
to miejsce u bakterii. 

Jednym z możliwych wyjaśnień wyników 
uzyskanych przez Burke jest model łagodne-
go wymiatania (ang. soft sweep) (Hermisson 
i Pennings 2005). Opisuje on dwa scenariu-
sze, z których każdy jest dużo trudniejszy do 
wykrycia na poziomie molekularnym, w po-
równaniu z klasycznym modelem wymiatania 
selekcyjnego. Pierwszy zakłada, że faworyzo-

Ryc. 1. Efekt działania doboru pozytywnego na zmienność w populacji. Po lewej stronie przedsta-
wione są fragmenty chromosomów obecne w populacji. Białe komórki oznaczają taki sam kodon, 
jak ten w sekwencji referencyjnej, a zacieniowane, to takie, w których kodon jest różny. Taki sam 
deseń oznacza taką samą różnicę. Na czarno zaznaczony jest różny od referencyjnego kodon, po-
wodujący korzystną zmianę w fenotypie. Po prawej przedstawiona jest zmienność fenotypowa w 
populacji. Czarnym kolorem zaznaczony jest selekcjonowany fenotyp. Sytuacja przedstawia efekt 
klasycznego wymiatania selekcyjnego i zanik heterozygotyczności w loci sprzężonych z selekcjo-
nowanym wariantem.
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ciała (Turner i współaut. 2011), długość ży-
cia (Wilson i współaut. 2006), kształt skrzy-
deł (Mezey i Houle 2005) czy odporność na 
głód (Harbison i współaut. 2005). Cytowane 
prace potwierdzają wcześniej zaproponowa-
ny przez Robertsona (1967) wykładniczy 
rozkład wielkości efektów, z kilkoma loci 
dużych lub średnich efektów oraz rosnącą 
liczbą loci malejących efektów. Jest to waż-
ne również w kontekście genomiki adaptacji, 
gdyż bardzo często to cechy ilościowe znaj-
dują się pod silnym działaniem doboru pozy-
tywnego (Ellegren i Sheldon 2008). Dobór 
ten w różny sposób będzie wpływał na ge-
nom w zależności od rozkładu efektów ge-
nów warunkujących ewoluującą cechę. 

epistazy; pokazano, że mutacje w konkret-
nych genach mogą mieć pozytywny wpływ 
na dostosowanie tylko pod warunkiem wy-
stępowania konkretnego allelu w innym ge-
nie (Lee i Palsson 2010), a prezentowane na 
tle genetycznym populacji ancestralnej mogą 
mieć nawet negatywny wpływ na dostosowa-
nie (Conrad i współaut. 2009). Inne badania 
pokazują, że więcej mutacji oraz mutacje w 
genach tzw. dużych efektów pojawiają się 
na wczesnym etapie procesu adaptacji (Bar-
rick i współaut. 2009, Conrad i współaut. 
2009). Większość badań na muszkach owo-
cowych skupiała się natomiast na poszukiwa-
niu rozkładu wielkości efektów genów wa-
runkujących cechy ilościowe, takie jak masa 

Ryc. 2. Efekt działania doboru pozytywnego na zmienność w populacji. Po lewej stronie przedsta-
wione są fragmenty chromosomów obecne w populacji. Białe komórki oznaczają taki sam kodon, 
jak ten w sekwencji referencyjnej, a zacieniowane, to takie, w których kodon jest różny. Taki sam 
deseń oznacza taką samą różnicę. Na czarno zaznaczony jest różny od referencyjnego kodon, po-
wodujący korzystną zmianę w fenotypie. Po prawej przedstawiona jest zmienność fenotypowa w 
populacji. Czarnym kolorem zaznaczony jest selekcjonowany fenotyp. Sytuacja przedstawia efekt 
łagodnego wymiatania selekcyjnego i ewolucję z zastanej zmienności genetycznej. Korzystna mu-
tacja w tym przypadku obecna jest na dwóch różnych tłach genetycznych.

BADANIA NAD PARALELIZMEM I KONWERGENCJĄ W NATURALNYCH POPULACJACH

Alternatywnym podejściem dla prac la-
boratoryjnych są badania naturalnych popu-
lacji (Nadeau i Jiggins 2010). Jeżeli intere-
suje nas architektura genetyczna ważnych 
ekologicznie i ewolucyjnie cech (Orr 1998) 

oraz zależności, jakie występują pomiędzy tą 
architekturą a procesem adaptacji (Merilä 
i Sheldon 1999), to oczywiście najlepszymi 
miejscami do badania tych zależności są na-
turalne populacje. Jednym ze stosowanym od 
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wych zmian częstości alleli w populacji (dryf 
genetyczny). W związku z tym większość 
zmienności genetycznej obecnej w popula-
cji jest neutralna i obojętna dla procesu ada-
ptacji. Zmienność w populacji jest również 
przejściowa, nowopowstały allel znajduje się 
na drodze albo ku utrwaleniu albo ku znik-
nięciu z populacji. Motoo Kimura przyjmując 
te założenia zbudował niezwykle wyrafino-
wane modele matematyczne opisujące ewo-
lucję na poziomie molekularnym. Jednym 
z ważniejszych wyników jest stwierdzenie, 
że liczba mutacji, które powstają w każdym 
pokoleniu i pewnego dnia ulegną utrwale-
niu jest równa tempu mutacji i nie zależy od 
wielkości populacji. Ten i inne wyniki wyko-
rzystywane są w testach na obecność doboru 
pozytywnego w genomie (Ramka 3).

Wracając do badań adaptacji w modelach 
związanych z paralelizmem pierwszym i naj-
poważniejszym ograniczeniem jest skupienie 
się tylko na tych cechach, co do których nie 
ma wątpliwości, że związane są z adaptatyw-
ną ewolucją do konkretnego środowiska. Jest 
to podejście oparte na badaniu populacji 
pod kątem pewnej wybranej cechy tak, aby 
upewnić się, że cecha ta ma dodatni wpływ 
na dostosowanie. Następnie na podstawie ist-
niejącej wiedzy próbuje się wytypować geny, 
które mogą być odpowiedzialne za wykształ-
cenie tej cechy, a następnie na poziomie mo-
lekularnym bada się właśnie te geny. Może 
to doprowadzić do pominięcia ważnych ge-
nów i procesów zaangażowanych w adapta-
cję oraz ograniczyć postrzeganie adaptacji 
tyko do cech, które łatwo zauważyć i mie-
rzyć na poziomie fenotypu (Oleksyk i współ-
aut. 2010, Barrett i Hoekstra 2011).

Duża część rewolucji, którą przyniosło ze 
sobą wykorzystanie sekwencjonowania no-
wej generacji w badaniach adaptacji związa-
na jest z rozwiązaniem wyżej wymienionych 
problemów (Stapley i współaut. 2010). Po 
pierwsze, nie trzeba już skupiać się na typo-
waniu genów, które prawdopodobnie odpo-
wiedzialne są za adaptacje, można zsekwen-
cjonować całe transkryptomy, a nawet geno-
my organizmów i szukać tych fragmentów 
genomu bez wcześniejszych założeń. Dzięki 
śladom pozostawionym przez dobór na po-
ziomie genetycznym (Ramka 2) jesteśmy w 
stanie za pomocą testów statystycznych lo-
kalizować geny, na które działał dobór po-
zytywny (Ramka 3). W taki sposób zdolni 
jesteśmy do wykrycia nie tylko łatwo zauwa-
żalnych adaptacji, jak na przykład wielkość 
ciała czy pigmentacja, ale także dużo bar-

wielu lat podejść jest badanie niezależnych 
od siebie populacji przystosowujących się do 
podobnego środowiska i wykształcających 
podobne cechy (Ellegren i Sheldon 2008, 
Elmer i Meyer 2011).

Procesy, które dla niezależnych populacji 
doprowadziły do powstania podobnych lub 
takich samych cech nazywamy konwergen-
cją i paralelizmem. Granica pomiędzy tymi 
dwoma pojęciami jest nieostra i bywa inter-
pretowana w różny sposób. Przyjmijmy, że 
paralelizm to niezależna ewolucja podob-
nych cech, rozpoczynająca się z tego same-
go punktu początkowego, a konwergencja 
to powtarzalna ewolucja rozpoczynająca się 
niezależnie z różnych punktów. Badania na-
turalnych populacji są o tyle problematycz-
ne, że zazwyczaj trudno oddzielić od siebie 
procesy, które związane były z adaptacją, od 
tych determinowanych przez zaszłości histo-
ryczne i ewolucję neutralną (Futuyma 2008). 
Wykształcenie takich samych cech pod wpły-
wem działania podobnego czynnika selekcyj-
nego (w takich samych warunkach środo-
wiska) w niezależnych populacjach skłania 
do stwierdzenia, że cechy te są adaptatywne 
(Losos 2011). Prawdopodobieństwo takiego 
zjawiska obserwowanego na skutek proce-
sów stochastycznych (ewolucja neutralna) 
jest bardzo niskie.

Zasada ta nie jest jednak uniwersalna. Ce-
chy, które nie mają wpływu na dostosowa-
nie w nowym środowisku mogą ewoluować 
powtarzalnie, zwłaszcza, jeżeli ewolucja ta 
związana jest z utratą wcześniej pełnionej 
funkcji. Taka sytuacja ma miejsce na przykład 
u ryb żyjących w jaskiniach, gdzie neutralne 
mutacje doprowadziły do utraty pigmentacji 
ciała niezależnie w wielu populacjach (Jeffe-
ry 2009). Jeżeli cecha jest wielogenowa, to 
prawdopodobieństwo pojawienia się mutacji, 
która spowoduje utratę tej cechy jest duże, 
a więc prawdopodobieństwo, utrwalenia 
się takiej neutralnej mutacji także jest duże 
[zgodnie z neutralną teorią ewolucji moleku-
larnej Kimuray (1983)].

Neutralna teoria ewolucji molekularnej 
Kimury jest niezwykle ważna w poszukiwa-
niu śladów działania doboru pozytywnego, 
gdyż prawie zawsze stanowi hipotezę zero-
wą w przeprowadzanych analizach. Stwier-
dza ona, że niewiele mutacji jest korzystnych 
i zostaje utrwalona na skutek doboru, prze-
ciwnie, wiele mutacji jest szkodliwych i usu-
wanych jest z populacji w ramach działania 
doboru oczyszczającego. Większość mutacji 
utrwalanych jest natomiast na skutek loso-
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(ang. discovery mode of research) (Korona 
2009).

Niemniej jednak również to podejście ma 
swoje ograniczenia. Pomimo tego, że adapta-

dziej subtelnych zmian (Nielsen i współ-
aut. 2007). Możemy więc badać niezależne, 
ale żyjące w podobnym środowisku popu-
lacje bez wcześniejszych założeń i hipotez 

Ramka 3. Testy na obecność doboru pozytywnego w genomie

Statystyka D Tajimy — populacyjne tempo mutacji można oszacować za pomocą dwóch es-
tymatorów. Pierwszy z nich to różnorodność nukleotydów, czyli średnia liczba różnic na 
pozycję nukleotydową między parami sekwencji. Drugi to proporcja miejsc zmiennych, czy-
li udział miejsc polimorficznych w porównywanych sekwencjach. Oszacowane na podsta-
wie tych wartości szacunkowych populacyjnego tempa mutacji powinny być sobie równe 
w przypadku neutralności (Tajima 1989). Jeżeli wyższa jest wartość szacunkowa oparta na 
proporcji miejsc zmiennych, znaczy to, że mamy do czynienia z nadmiarem rzadkich alleli, 
który jest jedną z sygnatur działania doboru pozytywnego. 
Statystyka FST — koncepcyjnie jest to spadek heterozygotyczności w wyniku podziału na sub-
populacje (Weir i Cockerham 1984). FST można obliczyć według wzoru (HT-HS)/HT, gdzie HT 
to oczekiwana heterozygotyczność w całej populacji obliczona z frekwencji alleli (dla dwóch 
alleli: 2pq), a HS to średnia oczekiwana heterozygotyczność dla subpopulacji. W przypadku 
neutralności FST zależy od dryfu genetycznego i migracji, ale lokalne adaptacje mogą przy-
spieszyć różnicowanie się populacji w loci znajdujących się pod wpływem działania doboru 
pozytywnego i tym samym zwiększyć FST w miejscu związanym z adaptacją.
Statystyka H Faya i Wu — statystyka wykrywająca nadmiar pochodnych w stosunku do stanu 
ancestralnego alleli o wysokiej częstości w populacji, co zazwyczaj związane jest z działa-
niem doboru pozytywnego (Fay i Wu 2000).
Test dn/ds — test wykonywany dla sekwencji kodujących; jest to stosunek podstawień niesy-
nonimowych na miejsce niesynonimowe do podstawień synonimowych na miejsce synoni-
mowe (Nei i Gojobori 1986). Gdy jako wynik testu otrzymamy dn/ds > 1 możemy wniosko-
wać o działaniu doboru pozytywnego. 
Test Hudsona-Kreitmana-Aguade — wykorzystuje tylko te allele, które są allelami pochodny-
mi w stosunku do stanu ancestralnego i porównuje proporcję utrwalonych i segregujących 
wariantów pomiędzy dwoma regionami genomu (Hudson i współaut. 1987). W badaniach 
ogólnogenomowych można zastosować to podejście testując kolejne fragmenty genomu i 
porównywać je ze średnią dla całego genomu lub chromosomu (Begun i współaut. 2007). 
Regiony, w których jest istotnie więcej utrwalonych fragmentów mogą być związane zdzia-
łaniem doboru pozytywnego. Efekt ten związany jest z działaniem wymiatania selekcyjnego, 
gdzie podczas doboru pozytywnego utrwalany jest nie tylko allel znajdujący się pod dobo-
rem, ale także fragmenty sekwencji znajdujące się z nim w fizycznym sprzężeniu.
Test McDonalda Kreitmana — test wykorzystywany do wykrywania doboru pozytywnego po-
między dwoma gatunkami. Wykorzystuje utrwalone różnice pomiędzy gatunkami (D), oraz 
te, które są polimorficzne (P) (McDonald i Kreitman 1991). Dodatkowo do testu dane dzie-
lone są na różnice synonimowe(Ds, Ps) i niesynonimowe(Dn, Pn). W przypadku neutralno-
ści Pn/Ps=Dn/Ds, natomiast dobór pozytywny powoduje zwiększenie dywergencji niesynoni-
mowej, czego efektem jest Dn/Ds>Pn/Ps.
Test oparty na strukturze haplotypów — test ten polega na analizowaniu długości haploty-
pów w genomie. W pierwszym etapie identyfikujemy warianty w interesującym nas locus 
(rdzeń haplotypu). Następnie szacuje się sprzężenie pomiędzy konkretnymi rdzeniami ha-
plotypów a loci coraz bardziej oddalonymi od tego miejsca na chromosomie. W ten sposób 
szacuje się wydłużoną homozygotyczność haplotypów (ang. Extended Haplotype Homozygo-
sity, EHH). Rdzenie haplotypów, które mają wysokie wartości EHH oraz są częste w popula-
cji opisują te mutacje, których częstość wzrosła szybciej niż wynikałoby to z teorii neutral-
nej (Sabeti i współaut. 2002).

Dokładne omówienie sposobu testowania neutralności na poziomie genomowym można 
znaleźć w Biswas i Akey 2006, Nielsen i współaut. 2007.
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było z kilkoma czynnikami, takimi jak niewiel-
ka liczba drapieżników, ograniczony dostęp 
do wapnia, drapieżnictwo ze strony owadów 
(Bell i współaut. 1993), szybszy wzrost czy 
wcześniejsza reprodukcja (Barrett i współaut. 
2008).

Ostatnie badania słodkowodnych popu-
lacji ciernika wskazały kluczową w redukcji 
kolców rolę delecji występującej w elemen-
cie cis, regulującym ekspresję genu Pitx1 
(Chan i współaut. 2010). Co ciekawe, dele-
cje te miały różne rozmiary, w zależności od 
tego, z jakiej populacji pochodziły osobniki, 
potwierdzając przypuszczenia o niezależnej 
ewolucji cechy w różnych populacjach. Au-
torzy pracy zbadali także ślady doboru po-
zytywnego w regionie odpowiedzialnym za 
redukcję omawianej cechy. Wykorzystując 
statystykę H (Ramka 3) zaobserwowali oni 
nadmiar alleli, w których zaszła mutacja w 
regionie związanym z genem Pitx1, oraz ob-
niżoną w tym regionie heterozygotyczność 
(Ramka 2). Te efekty nie mogły być spowo-
dowane przez efekt wąskiego gardła mają-
cego miejsce podczas kolonizacji potoków, 
ponieważ heterozygotyczność była istotnie 
niższa u słodkowodnych populacji ze zre-
dukowanymi kolcami, w porównaniu z po-
dobnymi populacjami, w których ta cecha 
była obecna. Dodatkowo ogólnogenomowe 
badania Hohenlohe i współaut. (2010) rów-
nież wskazały na gen Pitx1, jako na jedno z 
miejsc w genomie, które związane są z ada-
ptatywną ewolucją do słodkowodnego środo-
wiska. Genomowe badania zwróciły uwagę 
także na kilka innych wcześniej niebadanych 
regionów genomu, które również wykazują 
ślady działania doboru pozytywnego. 

Badania nad ciernikiem pokazują, że ada-
ptacja do nowego środowiska nie zawsze 
związana jest z mutacjami we fragmentach 
kodujących. Specyficzne dla tkanki wyciszenie 
homeoboksu Pitx1 jest doskonałym przykła-
dem przewidywalnej mutacji w genie regulato-
rowym, powodującej adaptacje w konkretnym 
środowisku. Badania genomu ciernika pozwo-
liły wysunąć wnioski, że zdecydowana więk-
szość adaptatywnych zmian u tego gatunku 
była wynikiem mutacji w genach regulatoro-
wych (Jones i wspóaut. 2012). Również bada-
nia prowadzone na rybach z rodziny łososio-
watych wskazują na istotną rolę powtarzalnych 
zmian ekspresji genów w procesie adaptacji 
(Derome i Bernatchez 2006). Niewiadomą jed-
nak pozostaje, czy zmiany te związane są głów-
nie z utratą pełnionej funkcji lub redukcją ja-
kiejś cechy (Stern i Orgogozo 2008).

cja mogła zajść w podobny sposób u dwóch 
siostrzanych populacji, różna demografia 
może zatrzeć obraz molekularnych zmian 
spowodowanych takimi procesami. Innym 
problemem jest to, że nie jesteśmy w stanie 
dowiedzieć się, jak proces adaptacji wpływał 
na wzorce genomowe w kolejnych pokole-
niach, zazwyczaj obserwujemy tylko efekt 
końcowy zaistniałych procesów. 

Pomimo tych wątpliwości, wiele prac ba-
dających molekularne podstawy adaptacji w 
kontekście konwergencji i paralelizmu przy-
niosło interesujące odkrycia, chociaż jak zo-
stało to przedstawione wcześniej, należy je 
interpretować w nieco inny sposób niż wy-
niki badań laboratoryjnych. 

W tym kontekście na szeroką skalę pro-
wadzone są badania nad kryptycznym ubar-
wieniem u gryzoni w Ameryce Północnej. 
Dowodzą one, że podobne fenotypowo, ada-
ptatywne zmiany mogą zachodzić na skutek 
mutacji w różnych genach, nawet u blisko ze 
sobą spokrewnionych gatunków myszaków 
(Linnen i współaut. 2009). Z drugiej strony, 
można zauważyć konwergencję spowodowa-
ną dokładnie taką samą mutacją w genach 
ortologicznych (Manceau i współaut. 2010). 
Tego typu wyniki jeszcze raz potwierdzają 
brak prostego schematu adaptatywnej ewolu-
cji, nawet w blisko ze sobą spokrewnionych 
liniach. 

Modelowym gatunkiem w badaniach para-
lelizmu jest ciernik (Gasterosteus aculeatus). 
Był to jeden z pierwszych gatunków ryb, dla 
którego udało się zsekwencjonować cały ge-
nom, co bez wątpienia ułatwiło badania nad 
molekularnym podłożem adaptacji do życia 
w słodkiej wodzie (http://www.ensembl.org/
Gasterosteus_aculeatus/Info/Index) (Jones i 
współaut. 2012). Badania nad ewolucją słodko-
wodnych populacji dają klarowny obraz tego, 
jak wyglądały zmiany demograficzne i struktu-
ra populacji u tego gatunku (Foster i Baker 
2004). Po ustąpieniu lądolodu cierniki skolo-
nizowały słodkie wody Ameryki Północnej i 
Europy. Od wielu lat stawiana była hipoteza, 
że ewolucja ryb do słodkich wód następowała 
niezależnie (Taylor i McPhail 2000). Ilościo-
we potwierdzenie tej hipotezy udało się uzy-
skać dzięki użyciu narzędzi związanych z geno-
miką (Hohenlohe i współaut. 2010). Cierniki 
nazywane są w taki właśnie sposób, ponieważ 
osobniki tego gatunku posiadają kolce. Dodat-
kowo, cechuje je posiadanie wzdłuż boków 
szeregu płytek kostnych. Te właśnie cechy ule-
gły redukcji lub całkowitemu zanikowi w wie-
lu słodkowodnych populacjach, co związane 
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ewoluować pod wpływem działania konkret-
nego czynnika selekcyjnego.

Niemniej jednak projekty asocjacyjne 
oraz ogólnogenomowe skany w poszukiwa-
niu śladów doboru pokazują pewne cieka-
we zależności, jakie zachodzą na poziomie 
genetycznym podczas procesu adaptacji. Je-
den z takich programów prowadzony jest na 
rzodkiewniku pospolitym (Atwell i współ-
aut. 2010, Cao i współaut. 2011). W 2010 r. 
opublikowano badania, w których przeanali-
zowano 107 różnych fenotypów tego gatun-
ku (Atwell i współaut. 2010). W zamyśle tak 
szerokie badania mają dać możliwość ziden-
tyfikowania genów czy nawet konkretnych 
alleli odpowiadających za zmienność feno-
typową. Przebadane przez autorów fenoty-
py związane były z kwitnieniem, rozwojem 
osobniczym, odpornością na patogeny i kon-
centracją pierwiastków w organizmie. Dzięki 
zaprojektowanej mikromacierzy SNiPów au-
torzy odnaleźli wiele częstych alleli dużych 
efektów warunkujących badane fenotypy. 
Problemem okazała się natomiast struktura 
populacji, która uniemożliwiła oddzielenie 
prawdziwych asocjacji od efektu izolowa-
nych populacji. 

Z tym wyzwaniem postanowili zmierzyć 
się inni badacze, którzy od 2008 r. prowa-
dzą projekt mający na celu zidentyfikowanie 
zmienności genetycznej odpowiadającej za 
adaptację w 1001 szczepach rzodkiewnika 
pochodzących z różnych populacji. W 2011 
r. ukazała się praca podsumowująca pierwszą 
część tego projektu (Cao i współaut. 2011). 
Przeanalizowano w niej genomy 80 linii 
rzodkiewnika pochodzących z 8 regionów 
Europy i Środkowej Azji. Zidentyfikowano 
niemal 5 mln polimorfizmów pojedynczych 
podstawień (SNiPów) i ponad 800 tys. krót-
kich indeli. Ta ogromna zmienność pokazała, 
że wcześniejsze analizy ograniczające się do 
pewnej części genomu (np. mikromacierze, 
czyli genotypowanie milionów wcześniej 
wyselekcjonowanych SNiPów) pokazują tyl-
ko niewielką część funkcjonalnie ważnych 
polimorfizmów. W przebadanych szczepach 
rzodkiewnika scharakteryzowano jeden re-
gion, gdzie oprócz obniżonej różnorodności 
haplotypów, zgodnie z przewidywaniami dla 
niedawnego silnego wymiatania, znaleziono 
także nadmiar rzadkich alleli (Ramka 2). Był 
to region związany z genem FRIGIDA, głów-
nym genem odpowiadającym za regulację 
czasu kwitnienia. Gen ten już wcześniej był 

Kolejnym podejściem do badania mole-
kularnych podstaw adaptacji w naturalnych 
populacjach jest wykorzystanie danych ge-
nerowanych przez ogólnogenomowe bada-
nia asocjacyjne. Są to prace, oparte na po-
szukiwaniu korelacji, pomiędzy genotypem 
a fenotypem. Dla organizmów, dla których 
znany jest stan danej cechy (np. choroba, 
wzrost) sprawdza się genotyp w milionach 
polimorficznych miejsc nukleotydowych. 
Jeżeli widoczna jest korelacja pomiędzy ge-
notypem w konkretnym miejscu w genomie 
a fenotypem badanych organizmów, można 
wnioskować o istnieniu związku pomiędzy 
allelem a stanem badanej cechy. Znalezienie 
markerów genetycznych predysponujących 
osobniki je posiadające do zapadnięcia na 
konkretną chorobę było głównym czynni-
kiem determinującym rozpoczęcie takich 
badań (Gibson 2012). Obecnie badania tego 
typu dotyczą nie tylko chorób, ale także 
wielu innych, złożonych i odziedziczalnych 
cech (np. wzrost) oraz prowadzone są nie 
tylko na populacji ludzkiej, ale także na in-
nych organizmach (np. Arabidopsis thali-
na) (Flint i Mackay 2009, Cao i współaut. 
2011). GWAS umożliwiają także poszuki-
wanie ogólnogenomowych śladów presji 
selekcyjnej, co może pomóc odpowiedzieć 
na pytania o zależność pomiędzy cechami 
genomu i procesem adaptacji (Oleksyk i 
współaut. 2010). 

Pierwszym poważnym problemem, który 
napotkały ogólnogenomowe badania asocja-
cyjne u ludzi było to, że pomimo dużej pró-
by osobników i skanowania całego genomu, 
w wielu przypadkach nie udało się wyjaśnić 
więcej niż połowy zmienności genetycznej 
oszacowanej na podstawie badań odziedzi-
czalności (Manolio i współaut. 2009). De-
bata na temat „brakującej odziedziczalności” 
pozostaje otwarta, a dwa główne modele pró-
bujące wyjaśnić ten fenomen mówią albo o 
rzadkich wariantach genów dużych efektów, 
które to warianty nie są wykrywane przez 
badania prowadzone na tak dużą skalę, albo 
o dużej liczbie częstych wariantów bardzo 
małych efektów (Gibson 2012). Wyjaśnienie 
tego sporu ma o tyle ważne dla genomiki 
adaptacji konsekwencje, że obserwując do-
bór na złożoną cechę fenotypową, będziemy 
mogli przewidzieć ile genów jakich efektów 
mogło znajdować się pod presją selekcyjną. 
Posiadając taki model precyzyjniej niż dzisiaj 
będzie można poszukiwać genów mogących 

OGÓLNOGENOMOWE BADANIA ASOCJACYJNE
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nia doboru pozytywnego oraz sami sugero-
wali, że takie analizy generują dużo fałszy-
wie negatywnych i fałszywie pozytywnych 
wyników. Niemniej jednak zaskakujący jest i 
tak duży udział genów związanych z ewolu-
cją adaptatywną, który zauważalny jest także 
u innych gatunków (Fay i współaut. 2002). 
Ogólnogenomowe skany wykazały nie tylko 
wcześniej badane geny związane z adaptacją, 
ale także nowe loci, które niekoniecznie mo-
głyby być silnymi kandydatami a priori do 
badania doboru pozytywnego. Udało się wy-
sunąć też nieco bardziej ogólne wnioski, np. 
takie, że znaczna jest rola doboru pozytyw-
nego działającego na procesy metaboliczne, 
co sugeruje ich ważną rolę w niedawnej hi-
storii ewolucyjnej naszego gatunku. Ponadto, 
dane sugerują, że najważniejszym czynnikiem 
selekcyjnym w niedawnej historii były pato-
geny (Fumagalli i współaut. 2011). Średnio 
w rejonach związanych z adaptacją zaobser-
wowano natomiast rzadkie występowanie 
oznak klasycznego wymiatania selekcyjnego 
kosztem prawdopodobnie modelu łagodnego 
wymiatania (Hernandez i współaut. 2011). 
Badania wskazują również na istotną rolę 
działania doboru oczyszczającego (Lohmuel-
ler i współaut. 2011).

Reasumując, technologie sekwencjono-
wania nowej generacji umożliwiły wniosko-
wanie o adaptacji na niespotykaną dotąd 
skalę. Możliwe stało się sekwencjonowanie 
całych genomów, genotypowanie tysięcy 
loci u tysięcy osobników czy wykorzystanie 
w badaniach genetycznych organizmów mo-
delowych dla ekologii. Nie jest to rewolucja 
intelektualna, ale rewolucja technologiczna, 
porównywalna do tej, jaką przyniosło wyko-
rzystywanie reakcji łańcuchowej polimerazy 
pod koniec lat 80. XX w. Póki co nie udało 
się jednak znaleźć wyczerpujących odpowie-
dzi na postawione w pierwszej części artyku-
łu pytania. Próby zrozumienia molekularnych 
i ogólnogenomowych podstaw adaptacji po-
dejmowane są poprzez trzy wyżej opisane 
strategie. Żadne z tych podejść nie jest wol-
ne od założeń i ograniczeń, a rozwój w ge-
nomice adaptacji może się odbyć tylko po-
przez równoległe kontynuowanie badań we 
wszystkich trzech kierunkach. 

Jednym z celów osób zajmujących się ge-
nomiką adaptacji było zweryfikowanie hipo-
tezy o istnieniu przewidywalnych wzorców 
genetycznych związanych z fenotypową ewo-
lucją (Stern i Orgogozo 2009). Po przeana-
lizowaniu dotychczasowych wyników badań 
nie mamy podstaw, aby sądzić, że powta-

przedstawiany jako ewoluujący pod wpły-
wem doboru pozytywnego (Toomajian i 
współaut. 2006), niemniej jednak nie został 
wykryty w badaniach GWAS opartych na ma-
cierzy SNiPów (Atwell i współaut. 2010). 

Badania Atwell i współpracowników, 
jak i Cao i współpracowników pokazują, że 
struktura populacji może utrudnić wniosko-
wanie o działaniu ewolucji adaptatywnej na 
podstawie danych molekularnych. Obie pra-
ce potwierdzają natomiast, że u rzodkiewni-
ka pospolitego za zmienność fenotypową od-
powiadają geny dużych efektów, które nie są 
jednak w stanie wyjaśnić całej szacowanej na 
podstawie badań odziedziczalności zmienno-
ści genetycznej. 

Podobne badania prowadzi się także od 
kilku lat na ludziach. Z wielu względów naj-
ciekawsze dla nas samych jest poznanie hi-
storii i ewolucji własnego gatunku. Obecnie 
na świecie żyje ponad 7 miliardów ludzi, 
różnych od siebie pod wieloma względami. 
Naukowcy próbują odpowiedzieć na pytanie, 
jaka część, z obserwowanej zmienności po-
między populacjami jest wynikiem adaptacji, 
a co pozostaje zaszłością związaną ze stocha-
stycznymi zmianami w izolowanych grupach. 
Do niedawna prace takie prowadzone były 
na pojedynczych genach (geny kandydackie). 
Wybierano loci, które na podstawie dotych-
czas posiadanej wiedzy mogły być związane 
z obserwowanymi w środowisku przysto-
sowaniami i o których sądzono, że znajdo-
wały się pod presją doboru pozytywnego. 
Dzięki tym badaniom udało się wykryć ślady 
działania doboru pozytywnego na gen LCT, 
związany z tolerancją laktozy u dorosłych 
osobników (Bersaglieri i współaut. 2004), 
czy geny związane z odpornością na malarię 
(Hamblin i Di Rienzo 2000, Hedrick 2011). 
Niemniej jednak badania przy użyciu genów 
kandydackich mają wiele przedstawionych 
już wcześniej wad. Dlatego też od kilku lat 
prowadzone są badania mające na celu odna-
lezienia ogólnogenomowych śladów doboru 
pozytywnego. Podsumowania kilku lat takich 
badań dokonał Akey (2009). W dwudziestu 
jeden pracach, które przeanalizował, ziden-
tyfikowano 5110 odległych regionów, które 
wykazywały ślady działania doboru pozytyw-
nego. Sumarycznie, miejsca te związane były 
z 23% wszystkich ludzkich genów. Ten obraz 
budzi jednak pewne zastrzeżenia. Tylko 722 
regiony zidentyfikowane zostały w więcej niż 
jednej pracy, a zaledwie 129 w więcej niż 3. 
Nie jest to zaskakujące, gdyż autorzy używali 
różnych testów statystycznych do wykrywa-
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mie), wszystkie natomiast są empirycznymi 
wynikami, testującymi stawiane dotychczas 
hipotezy. 

Większość, o ile nie wszystkie z tych od-
powiedzi możliwe był dzięki zidentyfikowa-
niu alleli wpływających na fenotyp. Obec-
nie liczba zidentyfikowanych funkcjonalnie 
ważnych nukleotydów jest całkiem pokaźna, 
choć duża część zmienności genetycznej po-
została niewyjaśniona. Brak odpowiedzi na 
część pytań niektórzy naukowcy wiążą z tym 
problemem. Główna debata wokół genomi-
ki adaptacji toczy się obecnie wokół pytania 
czy identyfikacja kolejnych alleli wpływa-
jących na fenotyp pozwoli te wątpliwości 
rozwiać (Rockman 2012). Bez wątpienia w 
przeciągu kilku najbliższych lat będziemy 
świadkami odkryć umożliwiających wyjaśnie-
nie całej zmienności genetycznej albo wiesz-
czonej przez niektórych naukowców klęski 
związanej z identyfikacją większości ważnych 
fenotypowo mutacji. Dopiero ten krok po-
zwoli w pełni wnioskować o architekturze 
genetycznej dostosowania. 

rzalność zmian na poziomie pojedynczych 
nukleotydów jest powszechna. Da się zauwa-
żyć natomiast pewne wzorce, które pomaga-
ją nam zrozumieć naturę adaptacji. U złożo-
nych organizmów bardzo często następuje 
ona z zastanej zmienności genetycznej. Ma to 
ważne implikacje dla ochrony gatunkowej, 
ponieważ zachowanie zmienności genetycz-
nej populacji zwiększy prawdopodobieństwo 
zaadaptowania się jej do zmieniającego się 
środowiska. Często adaptatywne zmiany za-
chodzą w regionach regulatorowych zwłasz-
cza, jeżeli związane są z utratą jakiejś funkcji 
lub cechy. Coraz więcej danych wskazuje na 
to, że spora część obserwowanej zmienności 
genetycznej jest skutkiem działania doboru 
pozytywnego. Natomiast adaptacja związana 
jest z kilkoma mutacjami dużych i średnich 
efektów pojawiających się w pierwszym eta-
pie oraz coraz większą liczbą zmian zmniej-
szających się efektów pojawiających się póź-
niej. Część z tych wyników nie jest zaska-
kujących inne wręcz przeciwnie (np. duża 
liczba śladów doboru pozytywnego w geno-

GENOMIKA ADAPTACJI

Streszczenie

Genomika adaptacji to multidyscyplinarny pro-
jektem badawczy, którego celem jest zidentyfikowa-
nie wzorców genomowych związanych z procesem 
adaptacji. W poniższym artykule staram się zapoznać 
czytelników z podstawowymi pojęciami związanymi 
z zagadnieniem genomiki adaptacji. Badania w tym 
obszarze można podzielić na trzy grupy: laboratoryj-
ne eksperymenty naśladujące naturalne procesy ewo-
lucyjne, badania nad konwergencją i paralelizmem 
oraz badania prowadzone na całych genomach po-
szukujące związku alleli z wybranymi cechami. Róż-
ne podejścia badawcze wiążą się z koniecznością 

zróżnicowanej interpretacji uzyskiwanych wyników. 
W poniższym artykule omawiam szczegółowo te trzy 
podejścia oraz podaję przykłady prac związanych 
z konkretną strategią badawczą. Następnie uogól-
niam uzyskane wyniki, czego wynikiem jest obraz 
adaptacji jako skomplikowanego na poziomie mole-
kularnym procesu. Powtarzalność adaptacji można 
zaobserwować na poziomie szlaków metabolicznych; 
liczba fragmentów genomu ewoluująca pod wpły-
wem działania doboru pozytywnego jest większa niż 
sądzono wcześniej; niestety inne problemy pozostają 
jednak wciąż bez satysfakcjonującej odpowiedzi. 

ADAPTATION GENOMICS

Summary

Adaptation genomics is a multidisciplinary re-
search program, which aims at detecting genomic 
patterns resulting from the process of adaptation. 
Studies in this field can be divided into 3 groups: 
laboratory experiments that model evolutionary pro-
cesses, studies on convergence and parallelism and 
genome wide association studies. Results from par-
ticular scientific approaches should be interpreted 
in different ways. The three approaches accompa-

nied by examples are discussed in detail and then 
I try to draw some generalizations, which indicate 
that adaptation is a complex process, also at the mo-
lecular level . Repeatability of adaptation is evident 
at the level of metabolic pathways and large number 
of genes in genome evolve under positive selection. 
Unfortunately other problems remain unresolved. 
Basic terminology related to the field of adaptation 
genomics is introduced. 
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