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Populacje zwierzat i roslin w procesie ewolucji przystosowuja si¢ do warunkow, w ktorych zyja. W obliczu
zmian klimatu moga reagowa¢ w rézny sposob. Moga je tolerowa¢ w ramach swojej plastycznosci
fenotypowej, moga zmienia¢ swoj zasieg w poszukiwaniu optymalnych warunkéw lub adaptowac si¢ do
nowych. Jezeli jednak zmiany sg zbyt duze lub zbyt szybkie, populacje wymierajg. Zrozumienie w jaki
sposob populacje reaguja na zmiany klimatu i $rodowiska jest wiec bardzo wazne z punktu widzenia ich
ochrony, zwlaszcza w obliczu obecnie postepujacych przemian klimatycznych. Informacje o reakcjach
populacji na zmiany klimatu majgce miejsce w przesztosci, takich jak zmiany demograficzne czy
adaptacyjne, ktore moga pomoc w modelowaniu i przewidywaniu reakcji wspotczesnych populacji, mozemy
odczyta¢ z genomoéw wspoélczesnie zyjacych osobnikow. Jednak mozliwo$¢ wnioskowania na podstawie
takich danych jest ograniczona. Wynika to z faktu, ze podobne wzory w genomie mogg powstawaé w
wyniku roznych proces6w oraz ze nastgpujgce po sobie procesy czesto wymazuja sygnal wczesniejszych.
Jedng z mozliwo$ci wyeliminowania tych ograniczen jest analiza kopalnego DNA, czyli DNA osobnikow
pochodzacych z wykopalisk paleontologicznych. Analiza genomow osobnikéw z réznych okresow daje
unikalng mozliwo$¢ bezposredniego $ledzenia zmian w rdznorodnosci genetycznej populacji i
rekonstruowania proces6w jakie w nich zachodzity.

W proponowanym projekcie planujemy zrekonstruowaé¢ odpowiedzi szeregu gatunkow nornikow
(Microtus sp.) na zmiany klimatu, ktére mialy miejsce w p6Znym glacjale i wczesnym holocenie. Do
rekonstrukcji wykorzystamy sekwencje genomdéw odczytane z kopalnych szczatkéw tych gatunkow.
Szczatki nomikow licznie wystgpuja na stanowiskach paleontologicznych i mozliwe jest uzyskanie serii
okazow obejmujacych szereg kolejnych zmian klimatu. Najnowsze metody pozwalaja na bezposrednie
datowanie radiowgglowe nawet tak matych probek jak szczatki nornikow, dzigki czemu mozliwe jest
doktadne umiejscowienie zmian populacyjnych na skali czasowej i poréwnanie ich wystepowania z
dostepnym zapisem paleoklimatu. Wstepne badania Kierownika projektu wykazaty tez, ze zgby trzonowe
nornikow zawieraja dobrze zachowany DNA w ilosci i jako$ci wystarczajacej do analiz genomow
jadrowych. Jednak z uwagi na degradacje DNA, sekwencjonowanie genomow ze szczatkow kopalnych jest
bardzo trudne i kosztowne. Z tego wzgledu pierwszym etapem projektu bedzie optymalizacja metody
umozliwiajacej efektywne genotypowanie tysi¢cy polimorfizmow jadrowych u wielu okazow.

W ramach projektu planujemy badania trzech gltéwnych zagadnien. Pierwszym z nich jest
rekonstrukcja poglacjalnej historii populacji nornikow zwyczajnych (M. arvalis) i burych (M. agrestis) na
Wyspach Brytyjskich. Historia ewolucyjna obydwu gatunkéw byla intensywnie badana z wykorzystaniem
mitochondrialnego DNA, jednak proces zasiedlenia Wysp Brytyjskich po ostatnim zlodowaceniu nie zostat
w pemi zrekonstruowany. W przypadku nornikow zwyczajnych dopiero niedawno dowiedziono jego
naturalnej obecnosci na Wyspach, a w przypadku nornikow burych dane genetyczne sugeruja co najmniej
dwukrotna kolonizacje Wysp i udziat selekcji w ksztaltowaniu wspolczesnych populacji. Uzyskanie danych
genomowych dla kilkudziesigciu osobnikéw kopalnych i wspotczesnych pozwoli stwierdzi¢ czy do
zasiedlenia Wysp Brytyjskich dochodzito jedno- czy kilkukrotnie oraz jaki wpltyw na formowanie si¢
dzisiejszych populacji miata selekcja naturalna.

Drugim zagadnieniem bedzie rekonstrukcja i porownanie odpowiedzi za zmiany klimatu czterech
gatunkow nornikéw na obszarze Karpat Zachodnich. Do poréwnania wybraliSmy norniki zwyczajne, norniki
ponocne (M. oeconomus), norniki waskogtowe (Lasiopodomys gregalis) oraz nornice ruda (Clethrionomys
glareolus). Planujemy uzyskaé sekwencje genomoéw dla co najmniej 50 okazow kazdego z nich. Gatunki te
zajmuja spektrum nisz ekologicznych od zimnej i suchej stepotundry po lasy strefy umiarkowane;.
Przewidujemy wigc, ze analizujac okazy z poznego glacjalu i wezesnego holocenu, w ktorych miato miejsce
szereg glebokich zmian klimatu i $rodowiska, zaobserwujemy caty wachlarz reakcji takich jak zmiany
zasiggu, adaptacje czy lokalne wymierania.

Planujemy tez poszerzy¢ i uszczegolowic istniejgce dane na temat warunkow srodowiska panujacych
w poszczegdlnych okresach na badanym obszarze poprzez analizy metagenomiczne osadow jaskiniowych.
Analizy takie uzupelniaja rekonstrukcje szaty roslinnej oparte na analizach pytkowych, a wstgpne dane
uzyskane przez Kierownika wskazujg, ze moga by¢ one z powodzeniem stosowane dla osadow
jaskiniowych.

Potgczenie analizy genomoéow gatunkéw o réznych przystosowaniach z doktadng informacja
dotyczaca zmian warunkoéw $rodowiska w czasie pozwoli okreslic, ktore czynniki miaty najwickszy wpltyw
na badane gatunki. Proponowany projekt nie tylko pozwoli stwierdzi¢, jakie byty reakcje populacji na
konkretne zmiany klimatu, daje tez mozliwos¢ lepszego zrozumienia mechanizmoéw tych reakc;ji.



