
39Komputerowe modelowanie ewolucji genomów

w populacjach, obniżenia płodności na sku-
tek zarówno zbyt wysokiego, jak i zbyt ni-
skiego współczynnika inbredu (Bońkowska 
i współaut. 2007). Jest to związane z nielo-
sowym rozmieszczeniem aktywności genów 
w komplementujących grupach sprzężenio-
wych i jest bezpośrednią przyczyną sympa-
trycznej specjacji. Na Ryc. 9 przedstawiono 
obraz populacji na siatce kwadratowej o 
wymiarach 512 × 512. Każdy osobnik na 
siatce zajmuje tylko jeden kwadrat i nadaje 
temu kwadratowi kolor, który odpowiada 
strukturze centralnej części jego chromoso-
mu. Osobniki o różnych kolorach mogą się 
krzyżować, ale z bardzo dużym prawdopo-
dobieństwem umrą przed osiągnięciem wie-
ku rozrodczego, różne kolory odpowiadają, 

więc różnym gatunkom. Ta zróżnicowana 
populacja powstała na skutek wirtualnej 
ewolucji początkowo homogennej popula-
cji przy ograniczeniu odległości, w której 
dobierają się partnerzy i gdzie lokują swoje 
dzieci. Analizując rozmieszczenie gatunków 
na przedstawionej siatce można stwierdzić, 
że osobniki z jednego gatunku nie powin-
ny szukać partnerów w zbyt dużej odległo-
ści, ponieważ prawdopodobieństwo sukce-
su reprodukcyjnego będzie wtedy mniejsze. 
Ten efekt zanika całkowicie, jeżeli zadekla-
rujemy w modelu, że populacja jest pan-
miktyczna. Więcej ilustracji ewolucji popu-
lacji można znaleźć na stronie: http://www.
smorfland.uni.wroc.pl/sympatry/
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Wyniki komputerowego modelowania 
ewolucji chromosomów i genomów sugerują 
inne niż przyjmowane dotychczas scenariusze 
ewolucji chromosomów płciowych. To przy-
jęta przez ssaki strategia rozrodcza doprowa-
dziła do utraty genów z chromosomu płcio-
wego Y, co z kolei zmieniło rolę społeczną 
osobników płci męskiej i różnice w umieral-
ności kobiet i mężczyzn. Wprowadzenie do 
modeli przestrzennej dystrybucji genów w 
genomach i osobników w środowisku zastą-
piło średniopolowe teorie neo-darwinowskie 

i pozwoliło wytłumaczyć zarówno zjawisko 
specjacji sympatrycznej, jak i obserwowany 
fakt wzrostu dzietności wraz ze wzrostem 
pokrewieństwa między rodzicami.

Praca została wykonana w ramach progra-
mu: COsT Action mP0801 i Katedry studiów 
interdyscyplinarnych uNesCO, uniwersytetu 
Wrocławskiego. symulacje komputerowe były 
przeprowadzone we Wrocławskim Centrum 
sieciowo superkomputerowym (http://www.
wcss.wroc.pl), grant#102.

A dozen years of computer simulations of age 
structured populations composed of individuals 
represented by their diploid genomes show how 
evolution of the genetic pool of populations de-
pends on the population size, intragenomic recom-
bination rate and promiscuity. The cross-over rate 
and the effective population size decide about the 
probability of separation of genes located on one 
chromosome during the reproduction. if this prob-
ability is low, the genes are inherited as a cluster. 
Purifying selection, which tries to minimise the 
number of mutations by eliminating defective 
genes from a cluster, seems to be the more cost-
ly strategy and genomes may chose the strategy 
of complementation. switching between the two 
strategies — purifying selection and complementa-
tion of haplotypes — has a character of transition. 
Results of the human chromosome analyses sug-
gest that our chromosomes evolve in conditions 
close to this transition and formation of clusters 

and their complementation should be expected. 
The distribution of genes in the complementing 
clusters is not random and it is specific for evolv-
ing populations. sympatric speciation, where one 
species splits into several within the same terri-
tory, should be considered as a very common phe-
nomenon in spatially distributed populations and, 
in fact, it is observed during the computer simula-
tions. in neo-darwinian theory of evolution, sym-
patric speciation has been considered as an im-
probable and negligible phenomenon just because 
in the mean field models of very large mendelian 
populations (panmictic, with very high intragen-
omic recombination rate) these effects cannot be 
observed. Computer modeling also showed that 
the shrinking of the Y chromosome observed dur-
ing genome evolution of mammals is connected 
with promiscuity in the strategy of their repro-
duction. 


