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(plamiste) rozmieszczenie allela I® w innych czeéciach $wiata moze byé wyni-
kiem dryfu badz selekcji przez choroby. Antygen A i B to grupy cukrowe obecne
na powierzchniach erytrocytéw, a takze w wielu bakteriach i niektérych wirusach.
Przebieg i ostro$¢ wielu choréb pozostaje w zwigzku z grupami krwi. Na przy-
ktad: 1* zwieksza podatno$¢ na ospe prawdziwa w populacjach niezaszczepionych
przeciwko tej chrobie, dobdr naturalny moégt wiec te grupe eliminowac. Pierwotny
negatywny dobo6r lub dryf genetyczny mogty spowodowa¢ eksplozje demogra-
ficzng w niektérych plemionach, ktérych migracje i inwazje, niekiedy w wiel-
kiej skali, mogty rozprzestrzenic¢ allele na réznych kontynentach. Najazdy hord
Mongotéw na Europe Wschodnig i Bliski Wsch6d w wiekach XII i XIII zapropono-
wano jako wyjasnienie czestoéci 1B na tych obszarach, koncepcja ta nie thumaczy
jednak wysokiej czestosci tego allela w Afryce Zachodniej. Takie hipotezy tatwo
sie formutuje, ale ich weryfikacja jest prawie niemozliwa.
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Rysunek 1. Globalna dystrybucja allela 1 ludzkiej grupy krwi B w systemie ABO

Gatunki pierscieniowe

Kiedy jaki$ gatunek opanowuje dostatecznie duzy obszar, populacje zyjace na kran-
cach jego zasiegu moga réznicowac sie w stopniu wystarczajacym do utworzenia
nowych gatunkow. Jest to szczeg6lnie widoczne, gdy zasieg okraza przeszkode
wykluczajaca zamieszkanie, a nastepnie jego krance naktadaja sie na siebie. Tak
powstaja gatunki pierScieniowe. Jednym z przyktadéw jest mewa polarna (Laurus
glaucoides) otaczajaca swym zasiegiem Arktyke. W Europie jej zasiegi naktadajg sie
z zasiegami mewy srebrzystej (Laurus argentatus) i nieco mniejszej mewy zdttonogiej
(Larus fuscus). W ten spos6b sama odlegto$¢ ogranicza przeptyw gendéw w obrebie
populacji o wielkim zasiegu w stopniu wystarczajacym do powstawania na jego kran-
cach prekursoréw nowych gatunkéw, jesli centralna czes$¢ zasiegu zostanie usunieta.
Sktonnos¢ wielu gatunkéw ptakéw do gniazdowania i rozmnazania sie w poblizu
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miejsc wtasnych narodzin moze ogranicza¢ przeptyw genéw mimo wielkich migracji
sezonowych.

Zegary molekularne

Mutacje zdarzaja sie z czesto$cig wzglednie statg, okreslona gtéwnie przez praw-
dopodobienstwo btedéw replikacji DNA. Cze$¢ z nich jest nieszkodliwa (niektore
moga by¢ neutralne), w zwigzku z czym utrzymuja sie w populacjach, a ich czestosci
wzrastaja w nastepstwie dryfu genetycznego lub doboru naturalnego. Proporcja
ta zalezy od tego, jak Scisle konkretny produkt biatkowy (lub RNA) jest zachowy-
wany przez dobdr (Sekcja D2). Rdznice miedzy populacjami i gatunkami, w miare
akumulacji, pozwalajg ocenia¢ stopien rozbieznos$ci miedzy nimi. Niektére biatka
(np. fibrynopeptydy) zmieniaja sie stosunkowo szybko i sg uzyteczne w badaniach
gatunkoéw blisko spokrewnionych, inne natomiast (np. cytochrom c i rybosomalne
RNA) ewoluujg powoli i moga by¢ wykorzystywane do Sledzenia dywergencji
wywodzacych sie od najwcze$niejszych zywych organizmoéw (Rys. 2). Tempo zmian
dowolnej wybranej sekwencji jest w przyblizeniu state, dlatego moze peini¢ funkcje
zegara molekularnego.

Zegary wymagaja kalibracji. W tym przypadku opiera sie ona na dowodach ze
skamieniato$ci pozwalajacych ustali¢ granice poréwnywanych linii taksonomicz-
nych. Dla hemoglobiny tempo zmian aminokwaséw wynosi 1,2 zmiany pojedyn-
czej pozycji aminokwasu na 10 lat (czyli: 1,2 x 107 pozycja~* rok™1). Dla fibryno-
peptydéw warto$¢ ta jest wyzsza: 8,3 x 10~° (mniejsze zachowanie), a dla histonu
H4 tylko 0,01 x 107 (bardzo wysokie zachowanie). Zmiany sekwencji biatkowych
wydajg sie zachodzi¢ w jednakowym tempie u myszy i wielorybow, bardziej w skali
lat niz pokolen. Tempa zmian w niekodujacych obszarach genomdéw oraz zmian
synonimicznych w kodujacych loci sa wyzsze, przy czym zmiany u myszy wydaja
sie (w skali pokolen) szybsze niz u wielorybéw. Sugeruje to znaczny wptyw doboru
naturalnego na stato$¢ tempa zmian biatek w czasie w powigzaniu ze zmiang $rodo-
wiska. Przypuszczenie to, jesli stuszne, potwierdza hipoteze, ze dobdr naturalny,
bardziej niz dryf neutralnych mutacji, przyczynia sie do wiekszo$ci zmian amino-
kwasowych. Istnieja watpliwosci co do stabilnosci zegaréw molekularnych. Moga
one ‘przyspiesza¢’ w okresach szybkiej ewolucji, takiej jak radiacja adaptacyjna
ssakow po wyginieciu dinozauréw i wielu innych zwierzat pod koniec okresu kredo-
wego. Mogg réwniez ‘zwalnia¢ ch6d’ w okresach stagnacji. Wskazania zegara mole-
kularnego sugeruja, ze gtéwne grupy ssakow wyodrebnity sie znacznie wcze$niej
niz 65 milionéw lat temu, cho¢ pierwsze kopalne dowody ich istnienia sg ewidentnie
znacznie mtodsze. U gatunkdéw o diugich cyklach reprodukcyjnych obserwujemy
wiecej mutacji w stosunku do liczby pokolen, przy czym tempo mutacji jest wyzsze
u samcOw niz u samic. W spermatogenezie jest wiecej podzialéw komérkowych niz
w oogenezie, dlatego tempo mutacji w przeliczeniu na lata oraz szybko$¢ ‘tykanie’
zegaréw molekularnych moga zaleze¢ od liczby podziatéw mitotycznych w komér-
kach rozrodczych.



