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Zwierzeta zamieszkujace odlegle obszary roznia sie pod wzgledem zmiennoSci genetycznej. Te
geograficzne réznice sg skutkiem dziatania dwdch proceséw: demografii (wzrostu populacji,
migracji) oraz doboru naturalnego. Wzajemne oddziatywania tych dwoch sit nie sg ciagle dobrze
wyjasnione. W niniejszym projekcie zajmiemy sie tym zagadnieniem na przyktadzie nornicy rudej
Myodes glareolus, malego leSnego gryzonia zamieszkujacego nizinne czesci Europy, oraz jej
pasozyta, nicienia Heligmosomum mixtum.

Poprzednie badania wykazaly, Ze zmiennoS¢ genetyczna nornic zostata uksztaltowana przez
migracje z refugiow glacjalnych po ostatnim zlodowaceniu. Badania te jednak opieraly sie tylko na
jednym miejscu w genomie. Inne prace wykazatly, Ze nornice pochodzace z réznych refugiow réznia
sie fizjologicznie, ale nie jest jasne, jak wiele gendéw zréznicowanych jest geograficznie. W
proponowanym projekcie podejmiemy probe odpowiedzi na to pytanie poprzez charakterystyke
zmiennosci w catym genomie, a nie w pojedynczych genach, jak w innych pracach.

Co wiecej, niedawne badania wykazaty, ze zmienno$¢ w genach kodujacych geny odpowiedzi
immunologicznej nie pokrywa sie ze zmiennoscig opisang powyzej. Powstaje wiec pytanie o
mechanizmy dostosowania do lokalnych warunkéw, na ktore odpowiemy badajac zmiennos¢
genetyczna nicienia H. mixtum, spotykanego czesto u nornic. Pasozyty sg istotna sila selekcyjng
wplywajaca na dostosowanie zywicieli, a ze wzgledu na swoje zr6znicowanie geograficzne dobrze

nadajq sie do badania lokalnego wplywu doboru na zmienno$¢ genetyczng zywicieli.



