Celem niniejszego projektu jest weryfikacja taksonomii ryjkowcow (rodzina chrzaszczy) z podrodzaju Liophloeodes Weise, 1894.
Badane przeze mnie gatunki, wchodzace w skiad tego podrodzaju, sa do siebie bardzo podobne. Jedyna cecha, przy pomocy ktorej
mozemy je oznaczyé, to ksztat aedeagusa (cze$¢ meskich genitaliéw). Co wiecej, rowniez ta cecha jest bardzo zmienna w obrebie
poszczegélnych gatunkéw. Efekty tego sg takie, ze oznaczenie samcdw jest trudne, a samic-praktycznie niemozliwe. Nasuwa sie
wiec pytanie: moze tych kilka (wg obecnej literatury 5-8) gatunkéw, wcale nie jest ,,prawdziwymi gatunkami”? Jak to jednak
sprawdzié? | po co to w ogble robic?

Zacznijmy od drugiego pytania. Budowanie taksonomii jest zajeciem zmudnym, trudnym oraz pochtaniajacym czas i koszty. W
efekcie otrzymujemy skomplikowany system, w ktérym kazda grupa organizméw ma swojg wiasng ,,szufladke.” Wydawa¢ by sie
wiec mogto, ze takie badania mijajg sie z celem- ale to bledny trop. Przy wszystkich kontrowersjach zwigzanych z definicjg
gatunku, pozostaje on podstawowg jednostka w Swiecie przyrody. Znajac podziat gatunkowy $wiata 0zywionego, jesteSmy w
stanie zrozumie¢ procesy zachodzace w srodowisku, zmiany ewolucyjne, a takze-czesto specyficzne dla gatunkéw lub wyzszych
jednostek taksonomicznych- procesy odbywajace sie na poziomie fizjologicznym. Nasza wiedza na temat r6znorodnosci
gatunkowej, mimo, ze systematycznie wzrasta, jest wciaz niewielka. Co wiecej, od dtuzszego czasu jesteSmy Swiadkami-oraz,
niestety, przyczyna- wymierania wielu gatunkéw. Z jednej strony wcigz ging grupy, ktdrych nawet nie zdazylisSmy pozna¢, z
drugiej- nie majac prawdziwego obrazu bior6znorodnosci, nie potrafimy jej skutecznie chroni¢. Nalezy wiec zaznaczy¢, ze
rozwijanie metody tworzenia rzetelnej taksonomii jest zadaniem bardzo waznym.

Teraz skupmy sie na kwestii, jak to zrobi¢ w przypadku badanego przeze mnie taksonu. Diuga i wcigz trwajaca historia pomytek,
btednych ocen i sporéw naukowych dotyczacych taksonomii, pokazuje nam, ze opieranie sie tylko na jednym zrédle informacji
nie jest najlepszym pomystem. Najlepsza metodg taksonomiczng jest podejscie integratywne- taczace wszystkie dostepne rzetelne
metody. Metoda ta jest obecnie w fazie rozwoju i, niestety, wciaz nie jest stosowana na tak szerokg skale jak powinna by¢.
Zgodnie z tg metoda zaprojektowane jest moje badanie: do sprawdzenia taksonomii badanej grupy uzyje zaréwno metod
molekularnych jak i morfologicznych i powiazanych z ekologig badanego gatunku. Swoje badania rozpoczne od zebrania
odpowiedniej liczby ryjkowcéw Liohploeodes z catego znanego zasiegu ich wystepowania. Nastepnie zebrane owady zostang
zbadane nastepujagcymi metodami:

1) Zréznicowanie i filogeneza DNA. Przeprowadze badanie na trzech markerach genetycznych: COI (gen nalezacy do DNA
mitochondrialnego), EF-1a oraz I1TS-2 ( fragmenty DNA jadrowego). Zbadam ich r6znorodnos$é w obrebie i pomiedzy gatunkami,
zeby stwierdzié, ktére z populacji sa najblizej ze soba spokrewnione. W tym samym celu odtworze filogeneze (rodowdd i historie
rozwoju) tych populacji.

2) Zréznicowanie morfologiczne. Przeprowadze pomiary morfometryczne wybranych czesci ciata badanych ryjkowcow: gtowa,
genitalia, pokrywy, noga. Uzyskane wyniki réwniez pomoga mi okresli¢ stopieri podobienstwa miedzy gatunkami i populacjami.
3) Zréznicowanie roslin zywicielskich. Opierajac sie na roslinach, z ktérych zostang zebrane badane ryjkowce oraz na
sekwencjach DNA ros$lin zywicielskich wyizolowanych z uktadu pokarmowego badanych owadoéw, okresle roznice pomiedzy
gatunkami roslin, ktérymi odzywiajq sie poszczegolne gatunki i populacje.

4) Zroznicowanie szczepdw endosymbionta Wolbachia. Zbadam r6znorodnosé szczepow bakterii (gen wsp), ktéra zamieszkuje
komdrki badanych przeze mnie ryjkowcow. Znajomos¢ tej réznorodnosci pomoze mi w interpretacji wynikéw uzyskanych
poprzednimi metodami.

W wyniku przeprowadzonych badan, zaproponuje nowy podziat taksonomiczny badanego podrodzaju. Badanie to pomoze
réwniez rozwingé integratywna metode w pracy nad systematyka ryjkowcéw.



