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Biologia jest peªna fascynuj¡cych relacji, gdzie odlegªe genetycznie organizmy mog¡ tworzy¢ skompli-

kowane powi¡zania. Badanie tych relacji staje si¦ mo»liwe dzi¦ki coraz lepszemu rozumieniu procesów

biologicznych, obejmuj¡cych nie tylko poziom molekularny, ale tak»e rekonstrukcj¦ wydarze« ewolucyj-

nych, które ksztaªtowaªy histori¦ odpowiadaj¡cych im organizmów. Te relacje cz¦sto s¡ przedstawiane

jako sieci, dostarczaj¡c naturalnego i intuicyjnego sposobu wizualizacji. W tym projekcie planujemy

bada¢ zªo»one modele biologiczne m.in. dla makro-ewolucyjnych zjawisk specjacji, hybrydyzacji ga-

tunków i duplikacji genomowych.
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Drzewa rodzin genów z se-

kwencjami z genomów ga-

tunków a, b i hybrydy (h),

gdzie ka»dy li±¢ reprezentuje

jeden gen.
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Drzewa genów wbudowane w sie¢

z wyró»nionymi duplikacjami ge-

nów (gwiazdy) pochodz¡cymi od

makro-ewolucyjnego zjawiska du-

plikacji genomowej.

Zdarzenie hybrydyzacji wyst¦puje, gdy krzy»owanie ró»nych gatunków daje potomstwo. Takie potom-

stwo, nazywane hybryd¡, dziedziczy cechy, czyli geny, od obu rodziców. U ro±lin, zwierz¡t i mikroor-

ganizmów hybrydyzacja mo»e prowadzi¢ do powstania nowych gatunków, stanowi¡c alternatyw¦ dla

klasycznej specjacji, które wyst¦puje, gdy nowe gatunki powstaj¡ ze wspólnego przodka.

Z kolei zdarzenie duplikacji genomowej obejmuje kopiowanie du»ych fragmentów DNA, co skutkuje

dodatkowymi kopiami genów lub nawet caªych sekwencji genomu. Duplikacja genomowa to naturalny

proces w ewolucji organizmów, który, podobnie do hybrydyzacji, odgrywa istotn¡ rol¦ w zwi¦kszaniu

ró»norodno±ci genetycznej.

Jednym z gªównych celów tego projektu jest zbadanie nowych modeli biologicznych i efektywnych

algorytmów do identy�kacji oraz badania sieci �logenetycznych pod k¡tem zjawisk hybrydyzacji i

duplikacji genomowych. Aby skutecznie podj¡¢ si¦ tego interdyscyplinarnego projektu, zgromadzili±my

mi¦dzynarodowy zespóª ekspertów w dziedzinie biologii, medycyny, matematyki i informatyki.

Zaproponowane algorytmiczne rozwi¡zania b¦d¡ cz¦±ciowo oparte na naszych wcze±niejszych do±wiad-

czeniach i b¦d¡ wykorzystywaªy ró»norodne nowoczesne techniki matematyczno-informatyczne. Opra-

cujemy potoki �logenetyczne i symulacyjne, aby uªatwi¢ przetwarzanie danych i wery�kacj¦ wyników.

Przedstawione wyzwania stanowi¡ okazj¦ do zbadania makro-ewolucyjnych zdarze«, których natura

jest wyra¹nie wykracza poza klasyczn¡ �drzewowo±¢�. Ich rozwi¡zanie otworzy nowe mo»liwo±ci dla

badaczy przez udost¦pnienie innowacyjnych narz¦dzi uªatwiaj¡cych eksploracj¦ zªo»onych zwi¡zków

ewolucyjnych mi¦dzy sekwencjami, genami, genomami i gatunkami przez integracj¦ biologiczych modeli

uwzgl¦dniaj¡cych genomowe duplikacje, oraz zdarzenia sieciowe, takie jak hybrydyzacja gatunków,

reasortacja czy rekombinacja.
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