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mie), wszystkie natomiast są empirycznymi 
wynikami, testującymi stawiane dotychczas 
hipotezy. 

Większość, o ile nie wszystkie z tych od-
powiedzi możliwe był dzięki zidentyfikowa-
niu alleli wpływających na fenotyp. Obec-
nie liczba zidentyfikowanych funkcjonalnie 
ważnych nukleotydów jest całkiem pokaźna, 
choć duża część zmienności genetycznej po-
została niewyjaśniona. Brak odpowiedzi na 
część pytań niektórzy naukowcy wiążą z tym 
problemem. Główna debata wokół genomi-
ki adaptacji toczy się obecnie wokół pytania 
czy identyfikacja kolejnych alleli wpływa-
jących na fenotyp pozwoli te wątpliwości 
rozwiać (Rockman 2012). Bez wątpienia w 
przeciągu kilku najbliższych lat będziemy 
świadkami odkryć umożliwiających wyjaśnie-
nie całej zmienności genetycznej albo wiesz-
czonej przez niektórych naukowców klęski 
związanej z identyfikacją większości ważnych 
fenotypowo mutacji. Dopiero ten krok po-
zwoli w pełni wnioskować o architekturze 
genetycznej dostosowania. 

rzalność zmian na poziomie pojedynczych 
nukleotydów jest powszechna. Da się zauwa-
żyć natomiast pewne wzorce, które pomaga-
ją nam zrozumieć naturę adaptacji. U złożo-
nych organizmów bardzo często następuje 
ona z zastanej zmienności genetycznej. Ma to 
ważne implikacje dla ochrony gatunkowej, 
ponieważ zachowanie zmienności genetycz-
nej populacji zwiększy prawdopodobieństwo 
zaadaptowania się jej do zmieniającego się 
środowiska. Często adaptatywne zmiany za-
chodzą w regionach regulatorowych zwłasz-
cza, jeżeli związane są z utratą jakiejś funkcji 
lub cechy. Coraz więcej danych wskazuje na 
to, że spora część obserwowanej zmienności 
genetycznej jest skutkiem działania doboru 
pozytywnego. Natomiast adaptacja związana 
jest z kilkoma mutacjami dużych i średnich 
efektów pojawiających się w pierwszym eta-
pie oraz coraz większą liczbą zmian zmniej-
szających się efektów pojawiających się póź-
niej. Część z tych wyników nie jest zaska-
kujących inne wręcz przeciwnie (np. duża 
liczba śladów doboru pozytywnego w geno-

GENOMIKA ADAPTACJI

Streszczenie

Genomika adaptacji to multidyscyplinarny pro-
jektem badawczy, którego celem jest zidentyfikowa-
nie wzorców genomowych związanych z procesem 
adaptacji. W poniższym artykule staram się zapoznać 
czytelników z podstawowymi pojęciami związanymi 
z zagadnieniem genomiki adaptacji. Badania w tym 
obszarze można podzielić na trzy grupy: laboratoryj-
ne eksperymenty naśladujące naturalne procesy ewo-
lucyjne, badania nad konwergencją i paralelizmem 
oraz badania prowadzone na całych genomach po-
szukujące związku alleli z wybranymi cechami. Róż-
ne podejścia badawcze wiążą się z koniecznością 

zróżnicowanej interpretacji uzyskiwanych wyników. 
W poniższym artykule omawiam szczegółowo te trzy 
podejścia oraz podaję przykłady prac związanych 
z konkretną strategią badawczą. Następnie uogól-
niam uzyskane wyniki, czego wynikiem jest obraz 
adaptacji jako skomplikowanego na poziomie mole-
kularnym procesu. Powtarzalność adaptacji można 
zaobserwować na poziomie szlaków metabolicznych; 
liczba fragmentów genomu ewoluująca pod wpły-
wem działania doboru pozytywnego jest większa niż 
sądzono wcześniej; niestety inne problemy pozostają 
jednak wciąż bez satysfakcjonującej odpowiedzi. 

ADAPTATION GENOMICS

Summary

Adaptation genomics is a multidisciplinary re-
search program, which aims at detecting genomic 
patterns resulting from the process of adaptation. 
Studies in this field can be divided into 3 groups: 
laboratory experiments that model evolutionary pro-
cesses, studies on convergence and parallelism and 
genome wide association studies. Results from par-
ticular scientific approaches should be interpreted 
in different ways. The three approaches accompa-

nied by examples are discussed in detail and then 
I try to draw some generalizations, which indicate 
that adaptation is a complex process, also at the mo-
lecular level . Repeatability of adaptation is evident 
at the level of metabolic pathways and large number 
of genes in genome evolve under positive selection. 
Unfortunately other problems remain unresolved. 
Basic terminology related to the field of adaptation 
genomics is introduced. 


