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Wptyw introgresji miedzygatunkowej i wewnatrzgatunkowej struktury
geograficznej na zmiennos¢ gendw gtownego uktadu zgodnosci
tkankowej (MHC)

Popularnonaukowe streszczenie projektu

Uklad odpornosciowy pozwala organizmom wykry¢ i zwalczy¢ atakujace je patogeny. U wigkszo$ci
gatunkdw wystepuje jedynie odpornosé nieswoista, reagujaca szybko, lecz mato precyzyjnie. U kregowcedw
pojawil si¢ natomiast uktad odpornosci swoistej, ktére dziata precyzyjnie przeciwko konkretnemu
patogenowi 1 zapamiegtuje go, aby szybko zwalczy¢ w przypadku ponownej infekcji. Zrozumienie
mechanizméw ewolucji gendéw zaangazowanych w odpornos¢ swoistg jest istotne nie tylko z czysto
poznawczego punktu widzenia, lecz réwniez ze wzgledu na znaczenie w ochronie gatunkowej. Geny
gléwnego ukladu zgodnosci tkankowej (dalej MHC) koduja bialka, odgrywajace kluczowsa rolg w
odpornosci swoistej. MHC sa najbardziej zmiennymi genami kregowcow, tzn. wiele wariantéw MHC
obecnych jest jednoczes$nie w populacji. Powszechnie uwaza sig, ze powodem tej wysokiej zmiennosci jest
ewolucyjny wyscig zbrojef mi¢dzy patogenami a gospodarzami. Jednak mechanizmy wytwarzajace i
utrzymujace zmienno$¢ MHC nie sa wystarczajaco poznane. W szczegdlnosci trudno jest pogodzi¢ szybka
wymiang wariantow MHC oczekiwang przy wyscigu zbrojet migdzy patogenami i gospodarzami
(mechanizm Czerwonej Krélowej) z empirycznymi obserwacjami wysokiej zmiennosci MHC w obrebie
populacji oraz wystgpowania starych wariantow MHC.

W proponowanym projekcie planujemy zbada¢ role dwoch czynnikéw, ktore moga odgrywac
istotna role w wytwarzaniu i utrzymywaniu zmienno$ci MHC: hybrydyzacji miedzygatunkowej i
wewnatrzgatunkowej struktury geograficznej. Projekt ma dwa gtéwne cele: i) empiryczny test hipotezy
mowiacej, ze hybrydyzacja prowadzi do intensywnej wymiany genéw MHC miedzy gatunkami, a tym
samym do wzrostu ich zmiennosci w krzyzujacych si¢ gatunkach, ii) sprawdzenie, za pomocg symulacji
komputerowych, czy hybrydyzacja i podzial geograficznych gatunku na subpopulacje ulatwiajq
dtugotrwate utrzymanie zmiennosci MHC w obrebie gatunku. Empiryczny test wplywu hybrydyzacji na
zmienno$¢ MHC przeprowadzimy w strefach kontaktu miedzy krzyzujacymi sig, lecz silnie izolowanymi
rozrodczo gatunkami. Zbadamy ponad 30 stref kontaktu miedzy gatunkami z 10 rodzajéw i wszystkich
najwazniejszych grup kregowcow (ryby kostnoszkieletowe, plazy, gady, ptaki, ssaki). Sprawdzimy, czy
podobiedstwo MHC miedzy gatunkami jest wigksze w poblizu strefy kontaktu. Wyniki z poszczegdlnych
stref kontaktu zostang zebrane w postaci metaanalizy. W teoretycznej czesci projektu zbadamy wplyw
hybrydyzacji i struktury genetycznej przy uzyciu symulacji komputerowych, ktére modelowac beda
zaréwno wyscig zbrojen miedzy patogenami i gospodarzami, jak i rézne formy struktury geograficzne;.
Oczekujemy wickszej zmiennosci MHC przy hybrydyzacji 1 silniejszej strukturze geograficzne;.

Poniewaz MHC odgrywa zasadnicza rol¢ w walce z patogenami, zrozumienie proceséw
ksztattujacych ewolucje MHC jest istotne zaréwno z teoretycznego (poznanie mechanizmdow
utrzymujacych zmiennos$¢ genetyczng) jak i praktycznego (ochrona i zarzadzanie gatunkami zagrozonymi,
minimalizacja ryzyka wymarcia, epidemiologia populacji naturalnych) punktu widzenia. W proponowanym
projekcie zbadamy wplyw dwdch potencjalnie istotnych czynnikéw, ktérych znaczenie nie zostato
wystarczajaco poznane: hybrydyzacii i struktury geograticznej. Polaczenie podejscia empirycznego z
teoretycznym powinno pozwoli¢ na calo$ciowe zrozumienie znaczenia tych procesoéw, dostarczy¢ ram dla
interpretacji istniejacych juz danych, a takze ukierunkowaé przyszte badania. Dlatego, naszym zdaniem,
wyniki beda intersujace dla szerokiego grona badaczy zainteresowanych biologia konserwatorska, genetyka
ewolucyjng oraz epidemiologia populacji naturalnych.



