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Streszczenie Popularnonaukowe

Biologia jest pelna fascynujacych relacji, gdzie odlegte genetycznie organizmy moga tworzy¢ skompli-
kowane powiazania. Badanie tych relacji staje sie mozliwe dzieki coraz lepszemu rozumieniu proceséw
biologicznych, obejmujacych nie tylko poziom molekularny, ale takze rekonstrukcje wydarzeri ewolucyj-
nych, ktére ksztattowaly historie odpowiadajacych im organizmoéw. Te relacje czesto sa przedstawiane
jako sieci, dostarczajac naturalnego i intuicyjnego sposobu wizualizacji. W tym projekcie planujemy
badaé¢ zlozone modele biologiczne m.in. dla makro-ewolucyjnych zjawisk specjacji, hybrydyzacji ga-
tunkéw i duplikacji genomowych.
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Sie¢  filogenetyczna  dla Drzewa rodzin gendw z se- Drzewa gendw wbudowane w sieé
trzech gatunkow a, b i ich kwencjami z genomdw ga- 2z wyrozmonymi duplikacjams ge-
hybrydy wraz z makro- tunkéw a, b i hybrydy (h), now (qwiazdy) pochodzacymi od
ewolucyjnymi zjowiskams gdzie kazdy 1i$¢ reprezentuje makro-ewolucynego zjawiska du-
specjacyt 1 hybrydyzacyi. jeden gen. plikacyi genomowej.

Zdarzenie hybrydyzacji wystepuje, gdy krzyzowanie roznych gatunkéw daje potomstwo. Takie potom-
stwo, nazywane hybrydg, dziedziczy cechy, czyli geny, od obu rodzicéw. U roélin, zwierzat i mikroor-
ganizméw hybrydyzacja moze prowadzi¢ do powstania nowych gatunkéw, stanowiac alternatywe dla
klasycznej specjacyi, ktére wystepuje, gdy nowe gatunki powstaja ze wspélnego przodka.

Z kolei zdarzenie duplikacji genomowej obejmuje kopiowanie duzych fragmentéw DNA, co skutkuje
dodatkowymi kopiami genéw lub nawet catych sekwencji genomu. Duplikacja genomowa to naturalny
proces w ewolucji organizméw, ktéry, podobnie do hybrydyzacji, odgrywa istotna role w zwickszaniu
réznorodnoéci genetyczne;j.

Jednym z gtéwnych celéw tego projektu jest zbadanie nowych modeli biologicznych i efektywnych
algorytméw do identyfikacji oraz badania sieci filogenetycznych pod katem zjawisk hybrydyzacji i
duplikacji genomowych. Aby skutecznie podjac sie tego interdyscyplinarnego projektu, zgromadzilisSmy
miedzynarodowy zespot ekspertéw w dziedzinie biologii, medycyny, matematyki i informatyki.

Zaproponowane algorytmiczne rozwiazania beda czesciowo oparte na naszych wczesniejszych dosgwiad-
czeniach i beda wykorzystywaly réznorodne nowoczesne techniki matematyczno-informatyczne. Opra-
cujemy potoki filogenetyczne i symulacyjne, aby utatwié¢ przetwarzanie danych i weryfikacje wynikow.

Przedstawione wyzwania stanowia okazje do zbadania makro-ewolucyjnych zdarzen, ktérych natura
jest wyraznie wykracza poza klasyczna “drzewowos¢”. Ich rozwigzanie otworzy nowe mozliwosci dla
badaczy przez udostepnienie innowacyjnych narzedzi ulatwiajacych eksploracje ztozonych zwiazkéw
ewolucyjnych miedzy sekwencjami, genami, genomami i gatunkami przez integracje biologiczych modeli
uwzgledniajacych genomowe duplikacje, oraz zdarzenia sieciowe, takie jak hybrydyzacja gatunkoéow,
reasortacja czy rekombinacja.



