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WPROWADZENIE

Gwattowny rozwoj technik biologii mole-
kularnej w ostatnich kilku dziesiecioleciach
oraz postep technologiczny, przejawiajacy
sie¢ m.in. automatyzacja wielu analiz, dostep-
noS$¢ oprogramowania i szybkich kompute-
row, zrewolucjonizowaly wszystkie dziedziny
biologii. Jako pierwsze ze zdobyczy biologii
molekularnej skorzystaly genetyka i nauki jej
pokrewne. Analizy informacji genetycznej
zakodowanej w kwasie deoksyrybonukleino-
wym (DNA) staly si¢ bodaj najistotniejszym
filarem badan systematycznych i filogene-
tycznych, poniewaz badajac bezposrednie
podioze zmian (mutacje w DNA) pomija si¢
plastycznos¢ fenotypu. Zdobycze biologii mo-
lekularnej wykorzystata takze genetyka popu-
lacji — nauka zajmujaca si¢ badaniem proce-
sow i zjawisk odpowiedzialnych za utrzymy-
wanie si¢ lub spadek zmiennoSci genetycznej
w populacjach, a takze poszukiwaniem przy-
czyn zrOznicowania genetycznego miedzy
populacjami. Genetyka populacji, z pomoca
ckologii i geografii, prébuje okresli¢ czynni-
ki ograniczajace swobodna wymian¢ osob-
nikbw miedzy populacjami. To potaczenie
genetyki populacji i ekologii spowodowato
powstanie dziedziny wiedzy okreSlanej mia-
nem genetyki ekologicznej, ktora bada Zrodta
i mechanizmy utrzymujace zmiennoS¢ gene-
tyczna w populacjach i miedzy populacjami,
prowadzace w efekcie do specjacji (LOWE i
wspolaut. 2004). Przed zastosowaniem tech-
nik DNA takie badania byly bardzo utrudnio-
ne ze wzgledu na niemal zupelny brak cech

nie podlegajacych plastycznosci fenotypowe;j,
o prostym sposobie dziedziczenia oraz nie-
mozno$¢ wykonania krzyzowek testowych
dla wigkszoSci organizmow wolnozyjacych.
Dopiero zastosowanie technik elektroforezy
bialek, a nastepnie analizy DNA pozwolilo na
szeroka skale wykorzysta¢ markery genetycz-
ne w badaniach ekologicznych. Szybko oka-
zalo si¢, ze w populacjach naturalnych, poza
nielicznymi wyjatkami, wystepuje zaskakuja-
co wysoki poziom zmiennoSci genetyczne;j.
W chwili obecnej dominuje poglad, ze wick-
szoSC obserwowanej zmiennosci jest neutral-
na wzgledem sil doboru, a jej utrzymywanie
sie wynika z rOGwnowagi miedzy tempem po-
wstawania nowych alleli na drodze mutagcji i
ich utraty z populacji wskutek procesow lo-
sowych, takich jak dryf genetyczny czy efekt
waskiego gardla. Przyktadem gatunku, ktory
wykazuje niski poziom zmiennoSci genetycz-
nej wskutek drastycznej redukcji liczebnosci
jest zubr, u ktorego Srednia heterozygotycz-
nos$¢ (H), oznaczona dla 69 loci bialkowych,
wyniosta zaledwie 1,2% (HARTL 1 PUCEK
1994). Okoto 1990 r. pojawia si¢ nowy ter-
min: ekologia molekularna, ktéra rozumiana
jest jako zastosowanie metod genetyki mo-
lekularnej do rozwiazywania problemow ba-
dawczych z zakresu wspolczesnej ekologii.
Do najwazniejszych mozna zaliczy¢ m. in.
ewolucje systemow kojarzen, czas i charak-
ter dyspersji, ewolucyjne konsekwencje frag-
mentacji Srodowisk, reintrodukcje gatunkow
i, od niedawna, ocene¢ ryzyka zwiazanego z
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genetycznie zmodyfikowanymi organizmami
(GMO). Wazny, z punktu widzenia ewolucji,
ale tez i ekologii, jest problem hybrydyza-
¢ji i kontaktu zréznicowanych genetycznie
form, ras, podgatunkéw i gatunké6w w zmie-
niajacym si¢ Srodowisku. Dane molekularne
pozwolily takze na badanie rozmieszczenia
roznych linii genealogicznych w obrebie za-
sicgu wystepowania gatunku, okreslane jako
filogeografia. Z kolei, znajomos¢ tempa aku-
mulacji zmian molekularnych pozwolita na
szacowanie wieku i dynamiki zmian liczeb-
nosci badanych populacji. Tak wszechstron-
ne zastosowanie metod biologii molekularne;j
do badan ekologicznych w celu testowania
roznych hipotez ewolucyjnych i filogenetycz-
nych wymaga zastosowania réznych klas mar-
keré6w molekularnych. Markery te rdznia si¢
sposobem dziedziczenia: moga byc¢ dziedzi-
czone po obu rodzicach, np. mikrosatelitarny
DNA zlokalizowany na autosomach, z kolei
mitochondrialny DNA przekazuja potomstwu
u wiekszosci gatunkoéw tylko samice, a gen
SRY zlokalizowany na chromosomie Y u ssa-
kow dziedzicza tylko samce. Markery dziedzi-
czone po obu rodzicach mozna podzieli¢ na
dwie kategorie: markery kodominujace, dla
ktorych mozliwe jest rozréznienie homo- i
heterozygot (np. mikrosatelitarny DNA i loci
kodujace biatka enzymatyczne zlokalizowane
na autosomach) oraz markery dominujace
(np. AFLP — polimorfizm dtugosci amplifiko-
wanych fragmentow DNA), dla ktorych takie
rozroznienie nie jest mozliwe. Zastosowanie
roznych klas markeréw w ekologii bedzie za-
lezalo od postawionych celow badawczych
(RATKIEWICZ i BORKOWSKA 2002). Na przyktad
mtDNA jest idealnym markerem w badaniach
filogeograficznych, a z definicji nie nadaje si¢
do ustalania ojcostwa. Przeglad technik mole-
kularnych i ich zastosowanie w ekologii moz-
na znalezé w ksiazkach pt. ,An introduction
to molecular ecology” (BEEBE i ROWE 2004)
i ,Zastosowanie metod molekularnych w ba-
daniach ekologicznych” (PILOT i wspolaut.
2005), natomiast ksiazka pt. ,Przykitady analiz
DNA” (StoMsk1 2004) oferuje bogaty zbior
przepisoOw procedur laboratoryjnych umozli-

wiajacych wykonanie poszczegélnych analiz.
Wiele sposrod obecnie stosowanych technik
biologii molekularnej, ze wzgledu na staly
spadek kosztow i automatyzacj¢ analiz, po-
zwala w rozsadnym czasie analizowaé zmien-
nos¢ w setkach loci (np. technika AFLP) dla
setek czy tysiecy osobnikéw. Jednoczesna
analiza wielu loci z réznych czeSci genomu,
w celu lepszego zrozumienia wplywu rézno-
rodnych sit ewolucyjnych na poziom zmien-
noSci w obrebie genomow i populacji, okre-
Slana jest terminem genomiki populacji (LU
KART i wspotaut. 2003). Ta nowa dyscyplina
nauki stanowi potaczenie koncepcji genomi-
ki, najnowszych zdobyczy biologii molekular-
nej i nowoczesnych technologii z tradycyjna
genetyka populacji, ktéra probuje rozréznic¢
zmienno$¢ adaptacyjna od tak zwanej zmien-
noSci neutralnej. Oznacza to, ze dla wiekszo-
Sci organizmow dziko zyjacych mozliwe jest
badanie duzej, reprezentatywnej czeSci geno-
mu w celu identyfikacji proceséw ewolucyj-
nych oddziatywujacych na wybrane loci (do-
bor, mutacje, nielosowe kojarzenia, rekombi-
nacje), jak i procesow oddzialtywujacych na
caly genom jednoczes$nie (dryf genetyczny,
efekt waskiego gardla, przeplyw genow czy
inbred). Rozréznienie tych dwoch katego-
rii ma zasadnicze znaczenie dla zrozumienia
procesow mikroewolucyjnych, poniewaz tyl-
ko mechanizmy oddziatlujace na caly genom
moga dostarczy¢ wiarygodnych informacji na
temat historycznych zmian demograficznych
i filogenezy badanych populacji (LUIKART i
wspolaut. 2003). Natomiast analiza procesow
ewolucyjnych oddziatujacych na niektore loci
stwarza mozliwoS¢ badania adaptacji osobni-
kéw do réznych warunkow srodowiska.

Celem niniejszego artykulu jest przeglad
osiagnie¢ genetyki i genomiki populacji oraz
prezentacja wybranych metod stosowanych
w ekologii molekularnej, z uwzglednieniem
identyfikacji loci neutralnych i tych, na ktore
dziala doboér naturalny. Omowiony zostanie
takze wktad polskich badaczy w genetyke po-
pulacji, ekologie molekularna i biologi¢ ewo-
lucyjna oraz nakreSlone zostana perspektywy
przyszilych badan.

BADANIA SYSTEMOW KOJARZEN I POKREWIENSTW OSOBNIKOW

W badaniu ewolucji systemOw kojarzen i
pokrewienstw okreSla si¢ genotypy osobni-
kéw z zastosowaniem loci dziedziczonych po
obu rodzicach, ktore posiadaja jak najwicksza

liczbe alleli. Do tego celu sporadycznie byly
uzywane biatka enzymatyczne, a w chwili
obecnej stosowany jest mikrosatelitrany DNA,
czyli krotkie, powtorzone wiele razy sekwen-
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cje, ztozone z 2-4 nukleotydow (GOLDSTEIN
i SCHLOTTERER 2000). Wysokie tempo muta-
¢ji mikrosatelitarnego DNA, rzedu 1072-107,
sprawia, ze liczba alleli w locus czesto prze-
kracza dziesie¢. Tak wysoki poziom zmienno-
Sci przy analizie 10-20 loci pozwala ustali¢
dla kazdego z badanych osobnikéw unikalny
genotyp. Informacje uzyskane dzieki gene-
tycznej identyfikacji osobnikéw w populacji
doprowadzily do weryfikacji pogladow na
temat systemOw kojarzen. Na przyktad, u po-
spolitego w Polsce leSnego gryzonia, jakim
jest nornica ruda, samice w okresie rozrod-
czym maja wykluczajace si¢ terytoria i areat
jednego samca moze zachodzi¢ na terytoria
kilku samic, co sugerowaloby ze system ko-
jarzen u tego gatunku to polygynia. Jednak
badania genetyczne z zastosowaniem Wwyso-
ce polimorficznego locus fosfoglukomutazy-
3 wykazaly istnienie wieloojcostwa w mio-
tach tego gatunku (RATKIEWICZ I BORKOWSKA
2000). Autorzy obserwowali kojarzenia po-
szczegOlnych samic w laboratorium z dwoma
samcami, a proporcja mlodych w uzyskanych
z tych kojarzenh miotach od obu samcow nie
roznila sie¢ istotnie. Oszacowana czestos$¢ tego
zjawiska w populacjach naturalnych wynio-
sta okoto 35% i zostalo ono stwierdzone od
wiosny do jesieni (RATKIEWICZ I BORKOWSKA
2000). Genetyczny systemem kojarzefi norni-
cy rudej to w rzeczywistoSci promiskuityzm.

Jest prawdopodobne, ze genotyp osobni-
ka ma istotny wplyw na jego sukces repro-
dukcyjny. KONIOR i wspoétaut. (2006) w bada-
niach roztocza Rhizoglyphus robini wykazali,
ze homozygotyczne samce posiadajace wa-
riant ,S” genu dehydrogenazy fosfoglukonia-
nowej posiadaly wiecej potomstwa, skutecz-
nie konkurujac z samcami o genotypie ,FF”.
Plodnos¢ samic nie zalezata od genotypu, kto-
ry posiadaly, jednak samice, ktore kojarzyly
sie z samcami o genotypie ,SS” skladaly zna-
cz3aco mnie€j jaj niz samice, ktore kojarzyly sie
z samcami ,FF”. Powyzszy przyklad ilustruje
konflikt pomiedzy wyzsza zdolnoScia do za-
ptodnienia samic przez samce ,SS” W porow-
naniu z samcami ,FF” a negatywnym wply-
wem kojarzen z samcami ,SS” na plodnos¢
samic. Badania te dowodza, ze enzymatyczne
warianty czesto nie sa neutralne wzgledem
sit doboru i maja wplyw na dostosowanie
osobnikow w warunkach naturalnych.

W analizach majacych na celu wyklucze-
nie rodzicielstwa wystarczajace jest zbadanie
genotypow domniemanych rodzicow i ich
potomstwa zaledwie w jednym wysoce poli-
morficznym locus. Az 19 loci jest konieczne,

by z wysokim prawdopodobienstwem odroz-
ni¢ kuzynow od rodzefistwa przyrodniego
(BEEBE 1 ROWE 2004). Analiza pokrewienstw
osobnikéw w populacji wilkow w Bialowie-
skim Parku Narodowym przy uzyciu 20 loci
mikrosatelitarnego DNA wykazala, ze osobni-
ki w obrebie poszczegolnych watah byly bar-
dziej spokrewnione ze soba niz z innymi wil-
kami w BPN (JEDRZEJEWSKI i wspoétaut. 2005).
Autorzy ci stwierdzili tendencje do wyzszego
pokrewienistwa samic niz samcoOw w obrebie
watahy, co moze sugerowaé wicksza dysper-
sj€ samcow.

Adopcje mtodych osobnikow przez zwie-
rzeta doroste sa ciekawym problemem ewo-
lucyjnym — czy osobniki adoptowane i adop-
tujace lacza zwiazki pokrewienstwa (altruizm
krewniaczy), czy jest to przejaw ,pasozytowa-
nia” na silnym instynkcie rodzicielskim ob-
cych, dorostych osobnikow? Badania z wyko-
rzystaniem analiz polimorfizmu fragmentéw
DNA u mewy pospolitej wykazaly, ze adopto-
wane osobniki sa blizej spokrewnione z adop-
tujacymi je dorostymi, niz te, ktore nie zostaty
adoptowane (BUKACINSKI i wspotaut. 2000).

Podczas badania rodowodow, gdy anali-
zuje sie duza liczbe loci posiadajacych cze-
sto wiecej niz 10 alleli, ryzyko btednego
oznaczenia genotypu jest wysokie i moze
dojs¢ do wykluczenia wlasciwego rodzica.
Ponadto, niezwykle wysoka czutos¢ metod
molekularnych stwarza mozliwos¢ falszywe-
go przypisania rodzicielstwa, wyniki musza
wiec by¢ weryfikowane. Aby uniknac¢ ewen-
tualnych bledéw w interpretacji, nalezy kil-
kukrotnie powtorzy¢ analize niepewnych
prob, a takzie powtOrnie przebada¢ losowo
wybrane ok. 5-10% osobnikéw. Umozliwi to
oszacowanie czestoSci popelnianych bledow
w genotypowaniu. Analiza pokrewiefistw po-
winna uwzglednia¢ obecno$¢ takich btedow,
co mozna wykona¢ za pomoca odpowied-
nich programéw komputerowych (POMPA-
NON i wspotaut. 2005). Do weryfikacji pokre-
wiefistw okreslonych przy uzyciu mikrosa-
telitarnego DNA mozna uzy¢ mitochondrial-
nego DNA, o ile mamy watpliwosci co do
pokrewienstw w linii matczynej. JEDRZEJEW-
SKI i wspotaut. (2005) w badaniach wilkow
wykazali, ze samiec z jednej watahy, dla kto-
rego analiza mikrosatelitow wskazywala bli-
skie pokrewiefistwo z samica z innej watahy,
posiadal odmienny haplotyp mtDNA, nie byt
wiec on z nia spokrewniony w linii matczy-
nej i w rzeczywistoSci moglt by¢ imigrantem
z innej populacji.
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ANALIZA ZROZNICOWANIA GENETYCZNEGO MIEDZY POPULACJAMI

NajczeSciej stosowana miara zréznicowa-
nia genetycznego miedzy populacjami jest
parametr Fst, to znaczy standaryzowana wa-
riancja frekwengcji alleli miedzy populacjami
(NEIGEL 2002). Parametr ten przyjmuje zakres
od zera (gdy frekwencje alleli sa identyczne
w porownywanych populacjach) do jednos-
ci (gdy populacje nie maja wspolnych alleli).
W teorii istnieje zaleznoS¢ miedzy Fst a po-
ziomem przeplywu genow (tj. liczba migran-
tow, Nm). Jednak réwnanie Fst = 1/(4Nm
+1), ktore ilustruje wspomniana zaleznosc,
poddano bardzo surowej krytyce, sugerujac
ryzyko popelnienia powaznych bledow in-
terpretacyjnych (patrz NEIGEL 2002). Rzeczy-
wiScie, analiza dywergencji genetycznej przy
uzyciu Fst nie zawsze jest jednoznaczna, o ile

nie dysponujemy dodatkowymi informacja-
mi, np. na temat dyspersji mierzonej metoda-
mi ekologicznymi. Niska warto$¢ Fst miedzy
populacjami rownie dobrze moze oznaczad
swobodny przepltyw genow w chwili obec-
nej, jak tez niedawna ekspansje z niezroz-
nicowanego genetycznie Zrodia. Opinie na
temat bezuzytecznoSci Fst sa jednak nie w
petni uzasadnione, gdyz pordéwnanie tego
parametru dla roznych klas markerow ge-
netycznych pozwala z duzym powodzeniem
wnioskowa¢ o dyspersji osobnikow roznej
plci (patrz BORKOWSKA 1 RATKIEWICZ 2004a)
oraz okresla¢, kiedy zaszta dyspersja - przed
(jak np. u nornicy rudej; BORKOWSKA I RAT-
KIEWICZ 2004b) czy po zakonczeniu sezonu
rozrodczego.

IDENTYFIKACJA LOCI PODDANYCH DZIALANIU DOBORU

W ostatnich kilku latach dostrzezono
nowe mozliwosci analizy zwiazane ze sto-
sowaniem parametru Fst (LUIKART i wspol-
aut. 2003). Testy randomizacyjne pozwalaja
okresli¢ istotnoS¢ statystyczna zrOznicowania
genetycznego (Fst) niezaleznie w kazdym
locus (RAYMOND I ROUSSET 1995), w efekcie
czego istnieje mozliwos¢ identyfikacji loci
odbiegajacych od Sredniej (ang. outlier loci).
Loci, dla ktorych stwierdzono bardzo niskie
wartoSci Fst, moga by¢ potencjalnie podda-
ne dzialaniu doboru stabilizujacego. Z kolei
loci, dla ktorych Fst jest wyzsze od Sredniej,
moga odzwierciedla¢ zmiennos¢ adaptacyjna
(LUIKART i wspotaut. 2003). Identyfikacja loci
odbiegajacych od pozostalych pod wzgledem
zrOéznicowania genetycznego powinna byc¢
wykonana we wszystkich badaniach, prze-
prowadzonych nawet na 10-20 loci, ponie-
waz takie loci, chociaz nieliczne, to jednak
sa obecne w wiekszosci analiz (LUIKART i
wspolaut. 2003). Identyfikacja locus jako od-
biegajacego nie oznacza jeszcze, ze ten locus
podlega dzialaniu doboru naturalnego. Istnie-
je szereg innych powodow, ktére moga spra-
wicé, ze warto$S¢ Fst w tym locus jest wyzsza
niz dla innych loci: zbyt mata wielkoS¢ pro-
by (nie mniej niz 30 osobnikéw z populacji),
blednie odczytane genotypy, analiza popula-
¢ji mieszancowych (dlatego nie powinno si¢
definiowa¢ populacji a priori, lecz zastoso-
wac analize przyporzadkowania osobnikow
do populacji Zrodlowych (patrz PRITCHARD i

wspoétaut. 2000). Konieczne jest wiec prze-
testowanie, czy na dany locus rzeczywiScie
moze dziala¢ dobér, co wymaga przeprowa-
dzenia symulacji komputerowych rozkladu
Fst w grupie badanych loci. Istniejace testy
na neutralno$¢ loci roznia sie zalozeniami
i nie zawsze daja spOjne wyniki. Zaleca si¢
przeprowadzenie kilku réznych testow, np.
za pomoca programow Fdist lub DetSel (Lur-
KART i wspotaut. 2003), a przyjaé, ze na dany
locus moze dziata¢ dob6r mozna tylko wte-
dy, gdy rozne testy statystyczne wskazuja na
ten sam locus, a porOwnania przeprowadzo-
no miedzy populacjami zasiedlajacymi rézne
srodowiska (np. wystepuja w gorach na réz-
nych wysokoSciach n.p.m.). Jesli wykryliSmy
loci jako potencjalnie poddane dziataniu do-
boru, mozemy oceni¢ ich wplyw na obliczo-
ne parametry populacyjne.

WILDING i wspétaut. (2001) w badaniach
dwoch form morfologicznych Slimaka Lit-
torina saxatilis, zyjacych na réznych gtebo-
kosciach i poddanych réznym presjom selek-
cyjnym wykazali, ze drzewo filogenetyczne
skonstruowane z pomini¢ciem 15 odbiegaja-
cych loci grupowalo razem najblizsze geogra-
ficznie populacje. We wczeSniejszej analizie
wszystkich 306 loci AFLP populacje morfo-
logicznie podobne grupowaly sie ze soba,
niezaleznie od dzielacej je odlegtoSci. Ponad-
to, wykluczenie loci odbiegajacych znaczaco
zmienilo wyliczenia przeptywu genow (Nm)
miedzy populacjami na podstawie Fst: z 3,9
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na 308 osobnikow na pokolenie na popula-
cje. WILDING i wspolaut. (2001) sugerowali,
ze znaczna dywergencja w malej liczbie loci
(15 z 306; 5%) moze oznaczaé nieallopatrycz-
na specjacje u Littorina saxatilis. Z kolei
RATKIEWICZ i JAROSZEWICZ (2006) wykazali, ze
dwie formy (podgatunki) motyla Carterocep-
halus palaemon: C. p. palaemon i C. p. tolli,
wystepujace sympatrycznie w Puszczy Bia-
lowieskiej, sa znaczaco zréznicowane azi w
25% badanych loci, co raczej wyklucza spe-
cjacje sympatryczng i sugeruje ich powstanie
w roznych refugiach.

Badania doboru powinny uwzgledniaé
populacje w gradiencie srodowisk lub czyn-
nika selekcyjnego, a wyniki powinny byc¢
poroéwnane z analiza cech iloSciowych lub
genow, co do ktorych wiadomo, ze dziala

na nie dobér naturalny, np. geny gtéwnego
kompleksu zgodnosci tkankowej (MHC). Ba-
BIK i wspotaut. (2005b) dokonali czeSciowe;j
rekonstrukcji struktury genetycznej popula-
cji bobra europejskiego przy zastosowaniu
dwoch klas markerow (mtDNA i geny MHC),
ktorych zmiennoS¢ ksztattowana byla przez
odmienne sily ewolucyjne, tj. dryf genetycz-
ny i dobor naturalny. Analiza sekwencji genu
MHC II DRB wykazala znaczacy nadmiar
niesynonymicznych substytucji, charaktery-
styczny dla pozytywnej selekcji. Dywergencja
sekwencji tego genu byla duza, co sugeruje
znaczny wiek alleli, podczas gdy obserwowa-
na nieduza zmienno$¢ neutralnych wzgledem
doboru haplotypéw mtDNA u tego gatunku
powstala zapewne podczas ostatniego zlodo-
wacenia (DURKA i wspotaut. 2005).

IDENTYFIKACJA REFUGIOW I ANALIZA STREF HYBRYDYZACJI

Ostatnie zlodowacenie mialo ogromny
wplyw na zmiennos¢ i strukture genetyczna
populacji réznych gatunkéw w Europie (Ta-
BERLET i wspotaut. 1998). Po ustapieniu lo-
dowca wskutek ocieplenia sie klimatu rozne
linie ewolucyjne skolonizowaly péinocne te-
reny z trzech glownych refugiow: Polwyspu
Iberyjskiego, Apeninskiego i Batkanow, two-
rzac strefy wtornego kontaktu (TABERLET i
wspolaut. 1998). Jednak w przypadku niekto-
rych gatunkéw obserwowana zmiennosS¢ ge-
netyczna w regionach wysunietych bardziej
na poilnoc Europy nie dala sie wytlumaczy¢
za pomoca trzech potudniowych refugiow.
Postulowano wie¢c istnienie kryptycznych”
refugiow potnocnych, co jednoznacznie po-
twierdzily badania traszek (BABIK i wspol-
aut. 20052) i kumakéw (SZYMURA i wspotaut.
2000), dla ktorych refugia zlokalizowane byty
w potudniowych Karpatach. Badania mtDNA
i allozymow ré6znych ras chromosomowych
ryjowki aksamitnej w Polsce sugeruja, ze roz-
ne rasy mogly powsta¢ w trakcie polodowco-
wej ekspansji (RATKIEWICZ i wspotaut. 2002,
WOJCIK i wspoétaut. 2002), a brak réznic ge-
netycznych miedzy nimi pozwala przypusz-
cza¢, ze wywodza si¢ one z jednego refu-
gium (JADWISZCZAK i wspotaut. 2000).

Wyniki badan molekularnych préb dato-
wanych przed ostatnim zlodowaceniem wy-
kazaly, ze przed nadejSciem zlodowacefi Eu-
rope zasiedlaly niezréznicowane genetycznie
populacje i ich obecna struktura wynika z
postglacjalej kolonizacji z réznych refugiow,
w ktorych doszlo do utrwalenia réznych wa-

riantow wskutek dryfu (HOFREITER i wspotaut.
2004). Oznacza¢ to moze, ze obecna struktu-
ra genetyczna populacji wielu gatunkow ma
bardzo niedawne pochodzenie, to znaczy
mniej niz 10 tysiecy lat, wiec nie jest efektem
dlugofalowych proceséw. Badania stref hy-
brydyzacji powstatych po ustapieniu ostatnie-
go zlodowacenia stanowia probe wgladu w
Jnaturalny eksperyment ewolucyjny” i przez
analizowanie zachodzacych w takich strefach
procesoOw dostarczaja informacji o przebiegu
specjacji. WiekszoS¢ badan pokazuje, ze takie
strefy kontaktu sa stosunkowo trwate, choc
ma w nich miejsce introgresja genow miedzy
zroznicowanymi genetycznie formami (Szy-
MURA I BARTON 1991, SzYMURA i wspolaut.
2000). Niekiedy moze jednak dochodzi¢ do
rozmywania si¢ granic gatunkow, jak ma to
miejsce u traszki karpackiej i zwyczajnej (Ba-
BIK i wspoétaut. 2003, 2005a). W badaniach
stref hybrydyzacji ryjowki aksamitnej FEDYK i
wspotaut. (1991) wykazali istnienie mechani-
zmow ulatwiajacych przeplyw gendow miedzy
rasami, przejawiajacy si¢ akumulacja rekom-
binantéw miedzyrasowych w centrum strefy
(mechanizm ten chroni przed obnizeniem
plodnosSci w populacjach hybrydowych). Ba-
dania RATKIEWICZA i wspotaut. (2000) wydaja
si¢ potwierdza¢ niemal swobodny przeptyw
genoOw w strefie kontaktu o podwyzszonej
czestosci rekombinantow. Jezeli sugestie HO-
FREITERA i wspotaut. (2004), dotyczace bar-
dzo niedawnej dywergencji wielu gatunkow
w Europie sa stuszne, a co za tym idzie, zroz-
nicowanie genetyczne miedzy nimi jest sto-
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sunkowo niewielkie, to rzeczywisScie nalezy
spodziewac sie przeplywu gendéw w wickszo-
Sci stref hybrydyzacji zlokalizowanych na na-
szym kontynencie. Interesujacym wydaje si¢
pytanie, czy w przysztoSci nastapi catkowite

wymieszanie si¢ kontaktujacych si¢ form, czy
tez strefy kontaktu raz zréznicowanych form
pozostana wzglednie trwalym elementem ge-
netycznego ,krajobrazu” obszar6w polodow-
cowych.

PERSPEKTYWY I KIERUNKI PRZYSZEYCH BADAN

Jakie sa perspektywy dalszych badan z
zakresu genetyki i genomiki populacji w Pol-
sce i na Swiecie? Przyszte badania powinny
z zasady uwzglednia¢ rozroznienie loci neu-
tralnych od tych, na ktére moze oddzialywac
dobor. Po dokonaniu takiej identyfikacji moz-
liwe sa dwa kierunki analiz: loci selekcyjnie
neutralne poshuza do zaawansowanych ana-
liz demograficznych, ekologicznych (w tym
zwiazanych z ochrong gatunkow3d) i filogene-
tycznych w celu lepszego zrozumienia pro-
cesoOw ewolucyjnych oddziatujacych na ogét
genow (genom) w obrebie badanego gatun-
ku. Z kolei badanie wybranych loci, ktore
wykazuja przejawy dziatania doboru, umozli-
wi poznanie mechanizméw adaptacji do roz-
nych warunkéw Srodowiska. Kontynuowane
zapewne beda badania na loci, co do ktorych
juz teraz wiadomo, ze dziala na nie dobor
naturalny (np. geny MHC), a analizy z zakre-
su genomiki populacji znacznie przyspiesza
identyfikacje kolejnych loci nalezacych do
tej grupy, ulatwiajac np. badanie doboru w
gradiencie Srodowiskowym, czy tez w roz-
rOoznianiu specjacji sympatycznej i parapar-
tycznej. Celowym bedzie kontynuowanie ba-
dain nad okreSleniem potozenia i roli barier
genetycznych (np. ras chromosomowych)
oraz Srodowiskowych w powstawaniu roz-
nic miedzy populacjami oraz stref hybrydy-
zacji jako ,naturalnych laboratoriow ewolu-
¢ji”. Wskazane byloby rozpoczecie w Polsce
badan okreslajacych wplyw autostrad i drog
szybkiego ruchu (fragmentacja Srodowisk)
na poziom zmiennoSci genetycznej w podzie-
lonych sztucznie populacjach i powstawanie
roznic miedzy nimi. Z drugiej strony, okre-
Slenia wymaga ocena negatywnych efektow

niedawnego przeplywu gendéw na zmiennos¢
adaptacyjna populacji przystosowanych do
odmiennych Srodowisk a zagrozonych zmia-
nami antropogenicznymi. Istnieje ogromna
potrzeba zidentyfikowania obszarOw o wyso-
kiej genetycznej roznorodnoSci oraz wskaza-
nia jednostek odrebnych ewolucyjnie (ang.
evolutionary significant units, ESU) przynaj-
mniej dla gatunkéw rzadkich i zagrozonych
wyginieciem. Identyfikacja populacji wyka-
zujacych duze zréznicowanie wskutek dryfu
genetycznego jak i tych, ktore zréznicowaty
sic wskutek zmian adaptacyjnych, pozwoli
oceni¢ shusznos¢ ewentualnych translokacji
celem wzmocnienia ostabionych genetycznie,
niskich liczebnie populacji rzadkich gatun-
kow. Do translokacji powinny by¢ wybierane
osobniki z populacji niezréznicowanych, a
przede wszystkim nie wykazujacych adaptacji
do odmiennych warunkow Srodowiska niz
te, w ktorych wystepuje populacja docelowa.
Przejscie od genetyki do genomiki popula-
cji nie jest wi¢c jedynie iloSciowa zmiana w
liczbie badanych loci. U podstaw genomiki
populacji lezy rozréznianie sit dzialajacych
na pojedyncze geny od zjawisk obejmuja-
cych caly genom. Ta nowa dyscyplina wiedzy
wplynie na sposoéb myslenia, co doprowadzi
do zmiany dotychczasowych strategii badaw-
czych, tak by uwzglednialy one aspekt ewo-
lucyjny w kontekScie catego genomu.

Niniejszy artykul dedykuje¢ pamieci prof.
dr hab. Jana Rafinskiego i prof. dr hab. Sta-
nistawa Sywuli, genetykOw populacji i biolo-
gow ewolucyjnych, ludzi wielkiej osobowo-
sci i kultury, ktorym wielu z nas tak wiele
zawdziecza.

FROM POPULATION GENETICS TO POPULATION GENOMICS: NEW PERSPECTIVES IN
ECOLOGY AND EVOLUTIONARY BIOLOGY

Summary

Application of molecular methods in biology
has revolutionized ecology, population genetics and
evolutionary biology. For example, the molecular
studies revealed complex mating systems and social

structures. Analysis of molecular markers revealed
the existence of cryptic boundaries such as second-
ary contact (hybrid zones) among previously isolat-
ed populations. Most recently, due to simultaneous
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study of numerous loci (the population genomics
approach), the distribution of estimates of genetic
differentiation (Fst) from individual loci has allowed
the identification of candidate loci to be under se-
lection. Such analyses may help answer many impor-
tant evolutionary questions and will also improve

inferences in classical population genetics dealing
with demography and evolutionary history. Several
papers concerning interesting aspects of population
genetics and molecular ecology revealed by Polish
scientists are discussed and future perspective for
population genomics approach are highlighted.
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