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Modelowanie i przewidywanie ewolucji cech morfologicznych jest najwazniejszym i dotychczas nierozwigzanym problemem w
biologii ewolucyjnej. Gtéwnym celem projektu jest przyczynienie sie do lepszego zrozumienia wptywu architektury genetycznej
na ewolucje cech. Zgodnie z teorig genetyki ilosciowej, ewolucja cech zalezy od sity dziatania doboru oraz od zmiennosci
genetycznej. Jednak czes¢ tej zmiennosci moze zosta¢ zwigzana przez korelacje miedzy cechami. W konsekwencji potencjalna
zdolno$¢ do ewolucji pod dziataniem doboru moze zosta¢ ograniczona pomimo iz cecha posiada duzg zmienno$¢. Jednak
pozostaje otwarta kwestia jak silnym ograniczeniem jest architektura genetyczna - czy wptywa jedynie na ewolucje w krotkiej
skali czasowej, a w dtuzszej jest tatwo przetamywana, czy moze jest ona istotng dtugoterminowg determinantg kierunku ewolucji.
W niniejszym projekcie chcemy odpowiedzie¢ na te pytania wykorzystujac jako modelowy system dwa gatunki roélin z rodziny
baldaszkowatych, marchew (Daucus carota) oraz zapaliczke (Ferula communis). Oba badane gatunki r6znig sie wzorcami
zmiennosci wewnatrzgatunkowej i rozmieszczeniem. Dzieki temu bedziemy mogli przetestowaé czy nasza hipoteza moze hy¢
uogdlniona na organizmy o skrajnie réznych wzorcach dywergencji cech. W celu sprawdzenia czy obserwowana na poziomie
miedzypopulacyjnym zdolnos¢ do ewolucji badanych cech ma swoje odzwierciedlenie w historii grupy, do ktorej naleza oba
badane gatunki, zamierzamy odpowiedzie¢ na pytanie czy cechy o wysokim potencjale ewolucyjnym posiadaja takze zdolno$¢
szybszej adaptacji do zmieniajgcych sie warunkow. Analizy te zostang przeprowadzone na wydatowanym drzewie pokrewienistw
(filogenezie) rodzaju Daucus (<10 min lat), Ferula (<6 min) oraz catego plemienia Scandiceae (<35 min), do ktérego naleza oba
rodzaje. Pozwoli to na okreslenie ram czasowych, w ktérych wptyw architektury genetycznej na ewolucje jest najwiekszy. Aby
osiagna¢ zamierzone cele, wykorzystamy w projekcie najnowsze techniki obliczeniowe oraz metody sekwencjonowania DNA.



