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Tytut: Genomiczne konsekwencije sztucznej introdukciji, ekspansiji i zastgpienia populacji u
trynidadzkiego gupika

,Nikt nie jest idealny” — to zdanie dotyczy prawdopodobnie wszystkich organizméw zywych. W
wyniku réznych proceséw w genomach gromadzg sie mutacje, ktére mogg miec zaréwno negatywny
jak i pozytywny wptyw na dostosowanie danego osobnika. Od lat biologéw ewolucyjnych pasjonujg
pytania o przyczyny gromadzenia sie szkodliwych mutacji oraz o procesy utatwiajgce gromadzenie sie
korzystnych wariantéw.

Teoretyczne modele ewolucyjne sugeruja, ze szkodliwe mutacje mogg gromadzic sie w populacji,
ktéra rozprzestrzenia sie i zasiedla nowe terytoria. Taka ekspansja miata miejsce w przypadku
naszych przodkow, ktérzy wyszli z Afryki ok. 70 tys. lat temu i bardzo szybko zasiedlili ogromne
terytoria Euroazji. Wedtug tych modeli ewolucyjnych Europejczycy powinni posiadaé wiecej
szkodliwych mutacji niz Afrykanie. Dane empiryczne nie dajg nam jednak jednoznacznej odpowiedszi,
czy tak faktycznie jest.

W niniejszym projekcie planuje przyjrzec sie blizej procesowi potencjalnego gromadzenia sie
szkodliwych mutacji w rozprzestrzeniajgcej sie populacji. Aby mdc badac ten proces w czasie
rzeczywistym, postanowitem zbadac¢ populacje gupika (Poecilia reticulata), ktora 60 lat temu zostata
sztucznie wprowadzona do jednej z rzek na Trynidadzie. Od tego czasu, populacja gwattownie rosta i
zasiedlita praktycznie caty obszar rzeki, tworzac ciekawy model do badania skutkéw ekspansji.
Badajac cate genomy ryb, bede chciat odpowiedzie¢ na pytanie, czy gromadzg one szkodliwe mutacje
w wyniku ekspansji w sposdb zgodny z modelami teoretycznymi zbudowanymi dla ludzkich populacji.

Drugie zagadnienie, ktére zamierzam eksplorowaé, dotyczy potencjatu adaptacyjnego, czyli
mozliwosci gromadzenia sie korzystnych mutacji. Ten potencjat moze by¢ zwigzany z krzyzowaniem
sie blisko spokrewnionych ze sobg gatunkéw. Postugujac sie znowu analogig do historii populacji
ludzkiej — taki proces miat miejsce gdy wspdtczesny cztowiek zasiedlat nowe terytoria, spotykajac na
nich Neandertalczykdw. Udowodniono, ze wspdtczesni ludzie i Neandertalczycy krzyzowali sie, a w
naszych genomach caty czas obecne sg geny pochodzace od Neandertalczykéw. Mozliwe, ze geny te
byty korzystne dla naszych przodkoéw i dlatego zachowaty sie w naszym genomie.

Populacje gupika stanowig dobry model do badania réwniez takich proceséw. We wspomniane;j
rzece, w ktorej rozprzestrzenia sie wprowadzony sztucznie gupik, zyty wczesniej osobniki blisko
spokrewnionego z nim gatunku. Oba gatunki mogg sie krzyzowac i produkowac ptodne potomstwo.
Otwartym pozostaje pytanie na ile swobodnie geny moga przeptywaé pomiedzy tymi gatunkami i czy
moze byc¢ to zwigzane z wbudowywaniem w pule genetyczng korzystnych mutacji. Analizujgc genomy
badanych organizmoéw bede chciat odpowiedzie¢ na te pytania.

Badajac introdukowang populacje trynidadzkiego gupika bede chciat przyczynié sie do zrozumienia
podstawowych proceséw ewolucyjnych, ktére mogty mie¢ kluczowe znaczenie dla ewolucji wielu
populacji, w tym ewolucji populacji ludzkie;.



