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Evoluutioteorian lyhyt historia
Antiikin filosofit, Cuvier, Lamarck, brittildiset
luonnonteologit

Darwin & Wallace: luonnonvalinnan teoria

Populaatiogeneettinen teoria: mendelismi,
biometriikka,Darwinin ja Wallacen teoria

Moderni synteesi: ekologia ja evoluutio,
lajiutuminen,paleontologia,botaniikka

Sukulaisvalinnan teoria, kayttaytymisekologian
teoriat: merkitysta sikali etta kiteytti yksilotason
keskeisyyden ja ennusteita luovan teorian
merkityksen

DARWIN-WALLACE MEDAL.
1st July, 1808,

By Linnean Society - Public Domain,
https://commons.wikimedia.org/w/index.php?curid=2064417



Evoluutioteorian lyhyt historia
1859: Darwin & Wallace: luonnonvalinnan teoria

1920-luku: Populaatiogeneettinen teoria:
mendelismi,biometriikka, Darwinin ja Wallacen
teoria

1930-40 -luvut: Moderni synteesi - ekologia ja
evoluutio, lajiutuminen,paleontologia, botaniikka

1960-70 =luvut: Sukulaisvalinnan teoria,
kayttaytymisekologian teoriat: merkitysta sikali
etta kiteytti yksilotason keskeisyyden ja ennusteita
luovan teorian merkityksen

1950-luku:DNA:n
’loytaminen”

1960-luku: entsyymielektro-
foreesi

1977: Sanger-sekvensointi

2000-luku:MModernit
sekvensointimenetelmat



Darwinin & Wallacen teorian ydin:
Sopeuttava evoluutio luonnonvalinnan kautta

Populaatioissa on muuntelua:yksiloiden valilla on eroja, jotka
vaikuttavat niiden lisaantymismenestykseen

Populaatiot eivat voi kasvaa rajatta, joten yksilot kilpailevat
keskenaan edustuksesta tulevaisuuden sukupolvissa

Yksiloiden valiset erot periytyvat
=>» Lisaantymiskilpailussa hyodylliset ominaisuudet yleistyvat ja
nain populaatio ajan myota sopeutuu ymparistoonsa yha

paremmin

=>» Sopeumien perusta on yksiloiden suhteellinen
lisaantymismenestys, ei populaation tai lajin selviytyminen



Darwinin & Wallacen teorian
kasitteellinen merkitys

Yhtaalta koko eliokunnan yhteinen
alkupera ja polveutuminen

Toisaalta ’miksi’’-selitykset jotka ovat
mekanistisen tieteellisen maailmankuvan
piirissa (vrt. luonnonteologit)

Kattoteoria:

””’Nothing in biology makes sense,exceptin
the light of evolution”

Theodosius Dobzhansky

By Hannes Grobe CC BY 3.0,
https://commons.wikimedia.org/w/index.php?curid=65041179



Luonnonvalinta: millaiset fenotyypit
menestyvat missakin oloissa ja miksi

Populaatiogenetiikka,
evolutiivinen genetiikka,

kvantitatiivinen

Evolutiivinen ekologia,
luonnonhistoria

(jalostus)genetiikka

Genotyypit: minkalainen
geenipooli valinnan jaljilta
siirtyy seuraavaan

sukupolveen

Fenotyypit: minkalainen
jakauma fenotyyppeja
geenipoolista syntyy ja
kehittyy

Molekyyligenetiikka, kvantitatiivinen
(jalostus)genetiikka, kehitysbiologia:
miten geenit ja ymparisto tuottavat

yksilon ominaisuuksineen



Luonnonvalinta: millaiset fenotyypit
menestyvat missakin oloissa ja miksi

Genomisekvenssit Teoreettiset tyokalut, kokeellinen
ja laskentatehon evoluutio, vertaileva fylogeneettinen
kehitys tutkimus, big data

Fenotyypit: minkalainen
jakauma fenotyyppeja
geenipoolista syntyy ja kehittyy

Genotyypit: minkalainen
geenipooli valinnan jaljilta
siirtyy seuraavaan sukupolveen

Geeniteknologia,genomikartoituksen
menetelmat, epigenetiikan tutkimus
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Genomisekvensoinnin lyhyt historia:

1976:faagit MS2 (RNA) ja PhiX174 (DNA)
1995: Haemophilus influenza (bakteeri),
Methanococcus jannaschii (arkki)
1996: Saccharomyces cerevisiae (eukaryootti)

2001:Human genome project ’valmistui”
(3 miljardia $, 13 vuotta, 20 tutkimuslaitosta)



2000 Insights into social insects from the
genome of the honeybee Apis mellifera

. The Honeybee Genome Sequencing Consortium*
The Genome Sequence of Drosophila melanogaster ’ . 2006

The Honeybee Genome Sequencing Consortium
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i5k: Sequencing Five Thousand Arthropod Genomes
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~OCUSES ON SPECIES KNOWN TO BE IMPORTAL!

A transformative, broad, & inclusive initiative to organize
sequencing and analysis of 5,000 arthropod genomesﬁ
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Earth BioGenome Project: Sequencing life for the
future of life

Harris A. Lewin®® <", Gene E. Robinson®, W. John Kress', William J. Baker?, Jonathan Coddingtonf,
Keith A. Crandall”, Richard Durbin, Scott V. Edwards*!, Félix Forest?, M. Thomas P. Gilbert™",
Melissa M. Goldstein®, Igor V. Grigoriev®9, Kevin J. Hackett, David Haussler®*, Erich D. Jarvis",
Warren E. Johnson", Aristides Patrinos", Stephen Richards™, Juan Carlos Castilla-Rubio¥*,
Marie-Anne van Sluys®**®, Pamela S. Soltis<, Xun Xu®?, Huanming Yang®®, and Guojie Zhang®-f:99

Edited by John C. Avise, University of California, Irvine, CA, and approved March 15, 2018 (received for review January 6, 2018)

Increasing our understanding of Earth’s biodiversity and responsibly stewarding its resources are among th:
most crucial scientific and social challenges of the new millennium. These challenges require fundaments
new knowledge of the organization, evolution, functions, and interactions among millions of the planet’
organisms. Herein, we present a perspective on the Earth BioGenome Project (EBP), a moonshot for biolog
that aims to sequence, catalog, and characterize the genomes of all of Earth’s eukaryotic biodiversity over
period of 10 years. The outcomes of the EBP will inform a broad range of major issues facing humanity, suc
as the impact of climate change on biodiversity, the conservation of endangered species and ecosystems



Esimerkkitutkimuksia:

Evoluutiota koeputkessa — bakteerien sopeutuminen muuttuvaan
ymparistoon

Lajiutuminen ja risteytyminen kekomuurahaispopulaatioissa

Yhteistyon evoluutio fylogeneettisessa katsannossa

Sukulaisvalinta, yhteistyo ja konfliktit



Esimerkki |: Evoluutiota koeputkessa
- bakteerien sopeutuminen
muuttuvaan ymparistoon
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Evoluutiota ajatellaan usein hyvin hitaana .| (BT st SEe
prosessina jota voimme ldhestya vain epasuorasti, T WOl = [ =L
mutta tama ei aina pida paikkaansa |

Evoluutiota voidaan tutkia laboratoriossa

reaaliajassa mikrobien populaatioita kayttaen:
kokeellinen evoluutiotutkimus hyvin
kontrolloiduissa oloissa

Jopa kymmmenia tuhansia sukupolvia!



Ketola, T, Mikonranta, L., Zhang,]. ., Saarinen,K., Ormila,A. M., Friman,V.
P, ... & Laakso,]. (201 3). Fluctuating temperature leads to evolution of
thermal generalism and preadaptation to novel environments. Evolution,

67(10),2936-2944.

Bruneaux, M., Kronholm, I., Ashrafi, R., & Ketola, T. (2022). Roles of
adenine methylation and genetic mutations in adaptation to different
temperatures in Serratia marcescens. Epigenetics, 17(8), 861-881.

Tarmo Ketola, JY



Sopeutuminen muuttuvaan
ymparistoon ja sopeutumisen
evoluutio

Teoreettinen tausta:
Evoluutio ei katso kauas tulevaisuuteen,vaan
toimii tassa ja nyt, yksiloiden tasolla

Miten evoluutio sitten ”’takaa” kyvyn jatkuvaan
sopeutumiseen?

Kaytannon merkitys: pelastava evoluutio ja
ymparistonmuutos = milld ehdoilla evoluutio
voi parantaa populaatioiden tulevaisuuden-
nakymia ennustamattomien muutosten edessa?

GLOBAL AVERAGE SURFACE TEMPERATURE
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Kysymys ja koeasetelma

Johtaako vaihteleva ymparisto

- sopeutumiseen laajaan kirjoon eri olosuhteita
- parempaan kykyyn sopeutua myos ennen
kokemattomiin muutoksiin

Onko vaihtelevaan ymparistoon sopeutumisella
hintansa sopeutumisessa muihin tekijoihin?

. .o . . By de:Benutzer:Brudersohn -
Tutkimuslaji bakteeri Serratia marcescens German Wikipedia:

http://de.wikipedia.org/wiki/Bild:

(mm. sairaalabakteerina tunnettu) SerrmarcKol.jpg, CC BY-SA 3.0

20 tutkimuspopulaatiota,alun perin samasta kloonista,
jaettiin kahteen kasittelyyn: tasainen 31C tai paivittain
valilla 24 - 38C, jatkettiin n. 1000 sukupolvea



A | L Tasainenlampotila 38C

Kasvunopeus

0,25 _

25C 3IC 38C DTT H,0, Peto Virus

Lampotilavaihteluun sopeutuneet kannat menestyivat parhaiten
kaikissa lampotiloissa seka uusia haasteita kohdatessaaan!



Mutta olivat
vahemman
virulentteja
taudinaiheuttajina:
evolutiiivinen

”vaihtokauppa”
(trade-off) 0.

Tasainen lampotila 38C
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Sopeutumisen geneettinen ja epigeneettinen tausta?

Sekvenssianalyysit yhdistettyna geenipankkien ja -
tietokantojen aineistoihin antavat vinkkeja siita mitka
mekanismit sopeutumisen taustalla ovat

Kokeessa evolvoituneissa kannoissa havaittiin geneettisia
muutoksia jotka liittyivat metaboliaa ja ravinnon saantia
saateleviin geeneihin

Mutta myos epigeneettisia (adeniinimetylaatiota) muutoksia
jotka voivat liittya geenien saatelyyn

Epigeneettisen muuntelun periytyvyys ja sen suhde

genotyyppiin ja ymparistoon on hyvin aktiivisen tutkimuksen
kohde



Yhteenveto

Evoluutiohistorialla ja ympariston vaihtelulla on
merkitysta tulevaisuuden sopeumille,vaikka
evoluutio onkin ’likinakoinen”

Sopeutumisella on kustannuksia: kaikkeen ei
voi sopeutua,ja ”’vaihtokauppojen’” ymmartaminen
on keskeinen osa evoluution tutkimista

. . o oo e | Myopia
Sekvenssianalyysit tuovat arvokkaan lisan (nearsightedness)

kokeelliseen tutkimukseen

Epigenetiikka:sopeutuminen ei aina ole yksinomaan

geenisekvenssin muutosta By National Eye Institute -

http://www.nei.nih.gov/healthyeyes/eye_images/Myopia.gif,
Public Domain



Esimerkki Il:
Lajiutuminen ja risteytyminen
kekomuurahaispopulaatioissa

Lajiutuminen prosessina klassinen
evoluutiobiologian kysymys

Lajit syntyvat yleensa maantieteellisen eristyksen
aikana, mutta miksi lajit eivat sulaudu takaisin
yhteen kun ne taas kohtaavat?

Lisaantymisesteiden etsinta on saanut valtavasti
uutta vauhtia genomitutkimusten myota




Kekomuurahaiset
Pitka tutkimushistoria Suomessa

Hankalasti toisistaan erotettavia lajeja,
lajiutuminen melko tuoretta

Mainio mallisysteemi lisaantymisesteiden synnyn
ymmartamiselle:

- mika on risteymien menestys ja kuinka yleisia
ne ovat?

- Miten risteytyminen ja lisaantymisesteet
nakyvat genomeissa:”’lajiutumislokukset’?

Ja risteymien positiivisen roolin yymmartamiselle:
- voiko geenivirta lajien valilla auttaa
sopeutumisessa?

www.AntWeb.org, CC BY 4.0
https://commons.wikimedia.d



Satokangas, ., Nouhaud, P, Seifert, B., Punttila, P, Schultz, R.,
Jones, M. M., ... & Kulmuni, J. (2023). Semipermeable species
boundaries create opportunitiesfor gene flow and adaptive
potential. Molecular Ecology.
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Nouhaud, P.,, Martin, S. H., Portinha, B., Sousa, V. C., & Kulmuni,
J.(2022). Rapid and predictable genome evolution across three
hybrid ant populations. PLoS Biology, 20(12), e3001914.
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Martin-Roy, R., Nygard, E., Nouhaud, P., & Kulmuni, J. (2021).
Differences in thermal tolerance between parental species
could fuel thermal adaptationin hybrid wood ants. The
American Naturalist, 198(2), 278-294.

Beresford, J., Elias, M., Pluckrose, L., Sundstrom, L., Butlin, R. K.,
Pamilo, P., & Kulmuni, J. (2017). Widespread hybridization
within mound-buildingwood antsin Southern Finland results in
cytonuclear mismatches and potential for sex-specific hybrid

breakdown. Molecular Ecology, 26(15), 4013-4026. jonna Kulmunl UnIV.AU“I§
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Geneettisen analyysin 2. paakomponentti

paljon hybrideja!

Geneettiset markkerit
paljastavat lajirajojen ® b
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Muinainen kantamuoto
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Nykyisia hybridipopulaatioita
Koko genomien sekvenssidatasta voidaan arvioida simulaatioiden tukemana lajien

todennakoista historiaa: koska lajit erkaantuneet, minkalaista geenivirtaa on
todennakoisimmin tapahtunut



Latitude
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Maanlaajuinen tutkimus jossa
hyodynnettiin suurta maaraa genomi-
sekvensseja:

Useat lajit risteytyvat keskenaan, mutta
erityisesti pohjoinen F. aquilonia ja
etelaisemmatF. polyctena ja F. rufa
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Genomidata yhdistettiin saa- ja ilmastodataan:
risteymat esiintyvat pohjoista kantalajia

lampimammilla ja kevaalla kuivemmilla paikoilla
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Yhteenveto:

Populaatioiden historiaa voidaan rekonstruoida
genomidatan avulla

Lajivertailut paljastavat myos risteymien yleisyyden

Mutta pelkka genomidata ei riita pitkalle:
tarvitaan huolellisia morfologisia analyyseja ja
monipuolista ekologista dataa

On mahdollista, etta risteytyminen eteldaisempien
lajien kanssa voi tulevaisuudessa auttaa pohjoisia
kekomuurahaisia sopeutumaan muuttuvaan
ymparistoon




Esimerkki lll:Yhteistyon evoluutio
fylogeneettisessa katsannossa

Lisaantymisyhteistyo on yksi evoluution ja kayttaytymis-
ekologian suuria kysymyksia

Jos luonnonvalinta kerran toimii yksilotasolla, niin
mika selittaa niiden systeemien evoluution missa
kaikki yksilot eivat lisaanny, tai missa yksilot auttavat

toisia lisaantymaan?

Sama teema toistuu monella tasolla: monisoluisten Pjotr Kropotkin:

organismien evoluutio! ” Sociabilityis as much a
law of nature as mutual

struggle.”



Ratkaisu aarimmaisten yhteistyon muotojen
evolutiiviseen ongelmaan on sukulaisuus

Yksilo voi luopua omasta lisaantymisestaan jos se
sita kautta voi auttaa sukulaisiaan lisaantymaan

’Sukulaisvalinnan” tai kokonaiskelpoisuuden teoria:
geneettinen sukulaisuus keskeinen tekija sosiaalisen
kayttaytymisen evoluutiossa

Muurahaisten, mehildisten,termiittien pesat ovat
perheryhmia, ja monisoluiset organismit klooneja

”Evoluution siirtymat”’, uusien hierarkiatasojen William D. Hamilton
synty (1936-2000)

https://en.wikipedia.org/w/index.php?curid=6076103



Ongelma:

Miten sukulaisuuden tarkean roolin voi nayttaa
toteen, jos yhteistyon evoluutio on tapahtunut
jossain kaukana historiassa?

Vertaileva fylogeneettinen tutkimus on tarkea
tapa adaptiivisten hypoteesien testaamiseen

”Fylogeneettinen rekonstruktio’ auttaa
selvittamaan piirteen evoluutiohistorian ja
muutoksia mahdollisesti ajavat tekijat

Elioiden polveutumisjarjestyksen huomioon
ottaminen on myos tilastollisen analyysin kannalta
tarkeaa: jos lajit ovat toisilleen sukua, jokaista lajia
ei ole oikein kasitella riippumattomana
datapisteena




Cornwallis, C. K., West, S. A., Davis, K. E., & Griffin, A. S. (2010).
Promiscuity and the evolutionary transition to complex
societies. Nature, 466(7309), 969-972.

Cornwallis, C. K., Botero, C. A., Rubenstein, D. R., Downing, P.
A., West, S. A., & Griffin, A. S. (2017). Cooperation facilitates
the colonization of harsh environments. Nature Ecology &
Evolution, 1(3), 0057.

Downing, P. A., Griffin, A. S., & Cornwallis, C. K. (2020). Group
formation and the evolutionary pathway to complex sociality
in birds. Nature Ecology & Evolution, 4(3), 479-486.

Philip Dowing



Sukulaisuuden merkitys
avustamiskayttaytymisen
evoluutiossa

Eri asteisia avustamisen muotoja
on dokumentoitu useissa lintulajeissa

Myoskin lintujen fylogenia on hyvin tunnettu
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Pesivien naaraiden moni-
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Lisaantymisyhteistyo, missa jalkelaiset auttavat vanhempiaan,on

yleisempaa yksiavioisissa lajeissa: naissa kaikki jalkelaiset ovat laheista
sukua keskenaan

Mutta tama ei kerro piirteiden evoluutiojarjestyksesta:piirteiden
kartoittaminen fylogeniaan kertoo mika on evolutiivinen alkutilanne
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Sukulaisuuden merkitys nahdaan myos suuremmissa ryhmissa:

Lisaantymistyonjako, missa vain pieni osa ryhmasta lisaantyy,
on yleista vain perheryhmissa
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. Moniavioiset

Ei yhteistyota
tekevat lajit

Yhteistyota
tekevat lajit

Fylogeneettinen analyysi paljastaa toisenlaisen selityksen:
Yhteistyon evoluutio ei ole todennakoisempaa karuissa oloissa,
mutta yhteistyota tekevat lajit pystyvat paremmin valtaamaan

karuja elinymparistoja




Yhteenveto:
Nykyhetken fenotyyppidata yhdistettyna yha parempaan eliokunnan
sukupuun tuntemukseen ja tehokkaisiin tilastomenetelmiin on voimakas

keino adaptiivisten hypoteesien testaamiseen

Eri lajeista keratyn tiedon koostaminen tietokantoihin on tarkea osa alan
kehitysta: meta-analyysit, vertailevat tyot

Vertailevat analyysit useassa elioryhmassa tukevat sukulaisvalintateorian
ennusteita: sukulaisuus on keskeista yhteistyon evoluutiolle,ja siten koko
elonkirjon historialle - monimutkainen elama perustuu pohjimmiltaan

yhteistyolle



Esimerkki IV: sukulaisvalinta, yhteistyo
ja konfliktit

Sukulaisvalinta teoria selittaa miten sukulaisten
valinen yhteistyo voi kehittya, mutta sama teoria
voi myos ennustaa konflikteja ryhmien sisalle

Kun eletaan ryhmissa joiden sisalla yksiloiden
valiset sukulaisuuden asteet vaihtelevat, on
yksiloiden evolutiivisten ’intressien” valilla eroja

Mita kaukaisempaa sukua yksilot ovat, sen
todennikoisempaa konflikti on
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Ozan, M., Helantera, H., d'Ettorre, P., & Sundstrom, L.
(2023). Queen fecundity, worker entourage and cuticular

chemistry in the ant Formica fusca. Proceedings of the
Royal Society B, 290(2004),20230861.

Helantera, H., Ozan, M., & Sundstrom, L. (2023).
Relatedness modulates reproductive competition among

qgueens in ant societies with multiple queens. Behavioral
Ecology, 34(3), 340-345.

Schultner, E., Gardner, A., Karhunen, M., & Helantera, H.
(2014). Ant larvae as players in social conflict:
relatedness and individual identity mediate cannibalism
intensity. The American Naturalist, 184(6), E161-E174.

Lotta Sundstrom




Esimerkki Formica-suvun muurahaisista

Toukat syovat usein pesissa kasvaessaan munia

Tama voidaan nahda kilpailuna ja ”itsekkaana”
resurssien haalimisena

Sukulaisvalintateoriasta johdetut matemaattiset
mallit osoittavat etta tallaisen kaytoksen tulisi olla sita
yleisempaa, mita matalampi sukulaisuus pesan sisalla
vallitsee

Formica-suvun lajien ja pesien valilla suurta vaihtelua
kuningatarten maarassa ja siten myos sukulaisuudessa
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Esimerkki Formica-suvun muurahaisista Sukulaisuusaste

Eli voimme kokeellisesti testata teorian ennustetta:
onko ’kannibalismi” yleisempaa pesissa joissa sukulaisuus on matala?

Kylla on: sukulaisvalintateoriasta johdettu matemaattinen malli selittaa
kannibalismin esiintymisen



Enta samassa pesassa asuvat

ja lisaantyvat kuningattaret?

Miten kuningattaret jakavat
lisaantymisen ja miten sukulaisuus
vaikuttaa tahan?

Koordinaatiota vai kilpailua?

Tutkimuslaji mustamuurahainen
Formica fusca: pesissa usein muutamia
kuningattaria, ja naiden keskinainen
sukulaisuuden aste voi olla hyvin
vaihteleva
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Koordinaatiota vai kilpailua? Kuva: Lotta Sundstrém

Koe: kuningattaret altistettiin kemikaaleille jotka olivat peraisin joko lahisukuisen
tai etaisen sukulaisen pinnalta,ja joiden hedelmallisyys vaihteli

Jos kuningattaret kilpailevat, pitiisi kuningattaren lisita omaa munintaansa aistiessaan kilpailijan

Jos kuningattaret lisaantyvat koordinoidusti,pitaisi kuningattaren hillita munimistaan
aistiessaan toisen kuningattaren lasnaolon




Sukulaisuus

10

« matala

(7]

(7]

&
m .E
§ S 0 Sukulaisuus
3 £
£ ¢ keskiverto
e 9
0
E 'IO °
9 20 Sukulaisuus
£
h S korkea

10 20 30 40
Kilpailijan (jonka hajulle altistus) hedelmallisyys

Vaste riippui sukulaisuudesta:lahisukulaisten kanssa lisaantymista koordinoitiin, kaukaiset
sukulaiset puolestaan johtivat kiihtyneeseen kilpailuun

Kaikki tama pelkastaan kuningattaren pinnasta eristettyjen
kemikaalien haistamisen perusteella!



Yhteenveto:

Eli muurahaiset voivat tehda yhteistyota, tai toisaalta kilpailla kiihkeasti,
hyvin joustavasti tilanteen mukaan

Sukulaisuus tassakin keskeinen selittava tekija

Kemialliset analyysit paljastavat etta pintakemikaalit kertovat kuningattaren
hedelmallisyydesta, ja mahdollisesti myos sukulaisuuden asteesta



Evoluutiotutkimus on hyvin monipuolista:

Mika elio vaan on sopiva tutkimuskohde

Matemaattista teoriaa, viimeisinta teknologiaa

Kokeita, maastotoita

Elioiden perusbiologian tuntemuksen merkitys yha korvaamaton

Evolutiivista ymmarrysta voidaan syventaa mekanismien ja organismien
fysiologian ja molekyylitason toiminnan kautta, ja painvastoin

Mekanistiset ’miten’’ —selitykset taydentavat evolutiivisia ”’miksi’’ -selityksia



Vaikka evoluutioteorian keskeinen asema onkin vankkumaton, avoimia
kysymyksia tietysti riittaa

Epigeneettisen ja muun ei-geneettisen periytymisen laajuus ja merkitys

Genomien evoluutio: roska-DNA ja erilaiset saatelyelementit,neutraalin ja adaptiivisen
evoluution suhde

Genomidatan valtava maara antaa mahdollisuuksia lopultakin toden teolla testata 1900-
luvun alkupuolen teorioita, mutta valtavat datamassat tuovat uusia haasteita

Kehitysbiologia,morfologinen evoluutio ja evoluution innovaatiot

Evoluutiopotentiaalin evoluutio, miten esim. saatelyverkostojen
monimutkaisuus vaikuttaa evoluution kulkuun

Biodiversiteettikriisi:huonosti tunnettuja ja monimuotoisia elioryhmia yha paljon, ja voi
olla etta niita ei ikina ehdita kuvaamaankaan - tassakin DNA-menetelmilla keskeinen osuus



Miksi evoluutiotutkimusta?
Keskeinen teoria tieteelliselle maailmankatsomukselle

Emme voi ymmartaa elonkirjon tulevaisuutta ymmartamatta
prosesseja sen synnyn taustalla

Evoluutio on muutoksen teoria, ja taman muutoksen rajoitteiden,
reunaehtojen ja potentiaalin yymmartaminen on valttamatonta
ymparistonmuutoksen pitkan aikavalin seurausten ymmartamiseksi
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