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Czy mozna zjes¢ ciastko i je mie¢? Teoria (i zdrowy rozsadek) mowia nam, Ze nie, przynajmniej jesli chodzi
o rozmnazanie. Z jednej strony rozmnazanie bezplciowe ma wyrazne zalety, takie jak brak kosztow produkcji
samcow (ktore nie produkujg potomstwa, wigc lepiej jest produkowac tylko corki, ktére moga produkowac
wigcej corek), brak ryzyka zwiazanego z kojarzeniem (koszty czasu zwigzane z poszukiwaniem partnera,
potencjalne obrazenia w walkach o partnera, zwickszone ryzyko drapieznictwa z powodu ekstrawaganckich
ornamentoéw piciowych i w trakcie samego aktu kopulacji, choréb przenoszonych droga piciows itp.) oraz
wigkszy potencjal rozprzestrzeniania si¢ (pojedyncza samica wystarcza do skolonizowania nowego
srodowiska). Z drugiej strony, teoria przewiduje, ze linie ptciowe powinny by¢ bardziej trwate w ewolucyjnych
skalach czasowych niz linie bezplciowe, poniewaz uwaza si¢, ze rekombinacja (mieszanie genow
rodzicielskich, gdy plemnik i jajo tacza si¢ w zygote) i dobor ptciowy (proces ewolucyjny, w ktorym zwykle
samce konkurujg o samice i tylko niektére sa w stanie sptodzi¢ potomstwo) ulatwiajg zaréwno
rozprzestrzenianie si¢ dobrych gené6w w populacjach, jak i usuwanie zlych genéw. Dlatego oczekuje sie, ze
porzucenie rozmnazania ptciowego ze wszystkimi jego wadami, nawet jesli poczatkowo moze by¢ korzystne,
nieuchronnie prowadzi do akumulacji ztych mutacji, co skutkuje wyginigciem linii bezptciowych. W zwiazku
z tym przewidziano i zaobserwowano, ze linie bezptciowe stanowia krétkotrwate gatazki na filogenetycznym
drzewie zycia, rozproszone wsrdd starych, duzych i szeroko rozprzestrzenionych galezi linii rozmnazajacych
si¢ plciowo. Co wazne, istnieja jednak godne uwagi wyjatki od tego wzorca, takie jak wrotki bdelloidalne lub
roztocza oribatidowe, czesto okreslane jako "ewolucyjne skandale" wtasnie dlatego, ze ich istnienie koliduje
Z naszym rozumieniem ewolucji. Innymi stowy, pytanie brzmi: dlaczego niektore bezptciowe linie sg w stanie
przetrwac przez dtugi czas ewolucji, podczas gdy wiekszos¢ z nich wydaje sie by¢ ewolucyjnymi §lepymi
zautkami? Czy s3 to przyktady sytuacji, w ktorych mozna zjes¢ ciastko i mie¢ ciastko, tj. czerpa¢ korzysci
zarbwno z cech rozmnazania bezpiciowego, jak i plciowego, bez wytwarzania samcoOw i ponoszenia
wszystkich zwigzanych z tym kosztow? Do niedawna nie bylo narzedzi, ktore pozwolityby na wiarygodne
przetestowanie, czy starozytne bezptciowce mogg genetycznie kompensowaé brak samcow przez nieznane
sposoby rekombinacji lub horyzontalny transfer genow od niespokrewnionych organizmow.

Dlatego proponuje wielkoskalowy projekt, ktory wykorzystuje najnowoczes$niejsza metodologie
sekwencjonowania genomu i analizy niesporczakow, stabo zbadanej grupy zwierzat znanej szerszej
publicznosci dzigki ich uroczemu wygladowi i zdolnosciom do wytrzymywania ekstremalnych warunkoéw
srodowiskowych (nawet przestrzeni kosmicznej), aby sprawdzi¢, czy starozytni bezptciowcy znalezli sposdb
na obejscie kosztow utraty plci przy jednoczesnym czerpaniu korzys$ci z rozmnazania klonalnego. Aby to
osiagna¢, wykorzystamy dwie grupy niesporczakow: wsrod jednej z nich nigdy nie znaleziono samcow, wige
s3 one uwazane za starozytne bezplciowce, natomiast druga grupa obejmuje mieszanke gatunkéow ptciowych
i partenogenetycznych (bezptciowych), co wskazuje, ze bezptciowos$¢ w tej grupie jest niedawna i ewoluowata
niezaleznie wiele razy. Gtéwna hipoteza, ktdra ma zosta¢ przetestowana w ramach projektu, jest to, ze
starozytne bezptciowce byly w stanie przetrwac, poniewaz kompensowaty utrate samcoéw za pomocg innych
srodkow rekombinacji genetycznej. Przewiduje si¢ zatem, ze starozytne bezplciowce wykazuja genomowe
oznaki rekombinacji, podczas gdy mtodsze linie bezpiciowe takich oznak nie posiadaja. W ten sposdb projekt
zapewni pierwszg na duzg skale, systematyczng analizg porownawczg architektury genomowej starozytnych i
niedawnych bezptciowcow i moze pomdc nam zrozumieé, dlaczego rozmnazanie plciowe jak i bezptciowe
wspotistnieje w $wiecie organizméw zywych. Co wazne, dzicki bardzo niedawnym postepom w
sekwencjonowaniu genomoéw mikroskopijnych zwierzat (ktore majg mate ilosci DNA), genomy
niesporczakow zostang uzyskane od pojedynczych osobnikéw (do tej pory bardzo niewiele dostepnych
genomoOw niesporczakow uzyskano z grup tysiecy osobnikéw, aby zapewni¢ wystarczajaca ilos¢ DNA do
analizy).

Oprocz glownego celu, projekt zaowocuje rowniez pierwszym eksperymentalnym oszacowaniem szybkos$ci
mutacji u niesporczakow i pierwsza filogeneza niesporczakow oparta na genomach. Wreszcie, duza liczba
danych genetycznych zebranych w projekcie przetozy si¢ na badanie bioréznorodnosci niesporczakow o
niespotykanej dotad rozdzielczosci geograficznej i taksonomicznej oraz doktadno$ci, co bedzie stanowito
wazng informacje z punktu widzenia ochrony przyrody i bedzie solidnym punktem odniesienia do
monitorowania przysztych zmian w zbiorowiskach mikrometazoanéw, co ma szczegolne znaczenie w obliczu
obecnego kryzysu bioréznorodnosci.



