Ze wzgledu na swoje izolowane potozenie geograficzne, niewielkg dostepnosé¢ siedlisk ladowych i skrajne warunki ekologiczne,
Antarktyda nalezy do najbardziej niezwyktych regionéw biogeograficznych $wiata. Obecnie, mniej niz 0.5% powierzchni
kontynentu jest wolna od pokrywajacej go czapy lodowej i stanowi potencjalne siedlisko dla bioty ladowej. Pomimo fascynacji
wielu pokolen badaczy, zrozumienie historii ladowej bioty tego wyjatkowego obszaru pozostaje wcigz naukowym wyzwaniem.
Do niedawna, w biogeografii zdecydowanie dominowata hipoteza catkowitej ekstynkcji bioty w okresach zlodowacen i
postglacjalnej rekolonizacji z obszaréw ladowych potozonych na nizszych szeroko$ciach geograficznych. Wynikato to z
zalozenia, ze obszary ladowe byty okresowo (fgcznie z ostatnim maksimum lodowcowym Plejstocenu, ok. 20 tys. — 18 tys. lat
temu) catkowicie pokryte czapg lodowa. Istotna rola dyspersji dalekiego zasiegu — ktéra bytaby podstawowym mechanizmem
dynamicznej rekolonizacji — znajduje zdecydowane potwierdzenie w biogeografii potkuli potudniowej (podobnie jak i w
badaniach obszaréw arktycznych). Podstawowym faktem stojagcym natomiast w konflikcie z powyzszym scenariuszem jest
stosunkowo znaczny udziat w biocie lagdowej Antarktydy endemitéw (gatunkéw wystepujacych w skali globalnej jedynie na
danym obszarze) — ich ewolucja wymagata najprawdopodobniej izolacji w tym regionie w dtugim okresie czasu obejmujacym
szereg zlodowacen. Dostepne rekonstrukcje historycznych zlodowacen maja zbyt mata rozdzielczos¢ by pozwoli¢ na
jednoznaczng weryfikacje istnienia niewielkich obszarowo i stabilnie dostepnych refugiow lagdowych. Teoretycznie, refugia takie
mogty istnie¢ na nunatakach (wierzchotkach gér wystajacych spod lodu, o stromych zboczach nie pozwalajacych na kumulacje
$niegu), klifach nadbrzeznych, a takze na peryferiach obszaréw aktywnych geotermalnie. Kluczowe dla zrozumienia historii bioty
Antarktydy jest zastosowanie nowoczesnych analiz filogeograficznych, ktore pozwalajg na rekonstrukcje proceséw historycznych
na podstawie badan struktury genetycznej wspoétczesnych populacji. W ostatnich latach ukazaty sie pierwsze analizy poswiecone
gtéwnie bezkregowcom, ktérych wyniki wspierajg mozliwos¢ przetrwania w refugiach i taki scenariusz staje sie coraz
powszechniej akceptowany. Dane sg jednak wcigz nieliczne i dotyczg niewielu grup organizmdw. Dlatego, nasz projekt
podejmuje unikatowa prébe szczegotowej analizy filogeograficznej wybranych przedstawicieli ladowej flory Antarktydy. Biom
antarktyczny jest wyjatkowy w skali $wiata m.in. ze wzgledu na to, ze na jego lagdowg biote skiadajg si¢ niemal wytacznie
organizmy ,,nizsze”: mikroorganizmy, porosty, mszaki, glony, bezkregowce. Flora obejmuje zaledwie dwa rodzime gatunki roslin
naczyniowych. Mszaki sg tu zatem dominujaca grupa roslin i badania im po$wiecone majg zasadnicze znaczenie dla zrozumienia
procesow biogeograficznych i ewolucyjnych ksztattujacych biote lgdows tego kontynentu. Mszaki charakteryzujg sie doskonatym
przystosowaniem do dyspersji dalekiego zasiegu dzieki lekkim zarodnikom. Z drugiej strony, znana jest ich duza tolerancja na
temperatury otoczenia ponizej optimum i zdolno$¢ przetrwania zywotnych tkanek w warstwach wiecznej zmarzliny przez
tysiaclecia. Sg to cechy wskazujace na potencjat do trwania in situ w niekorzystnych warunkach. Brak dotychczas prac opartych
na materiale populacyjnym mozliwie najbardziej reprezentatywnym dla zasiegdw geograficznych i zarazem na najbardziej
aktualnych narzedziach analitycznych filogeografii. Badania spetniajace te zatozenia sg w zwigzku z tym niezwykle potrzebne, w
duzej mierze pionierskie i mozna sie spodziewaé, ze beda miaty duze znaczenie dla biogeografii na poziomie miedzynarodowym.
Do zaplanowanych analiz wykorzystane zostang niezwykle cenne zbiory zielnikowe mchéw zgromadzone w Instytucie Botaniki
Polskiej Akademii Nauk w Krakowie — sg tu zgromadzone najwazniejsze kolekcje mszakdw z obszaréw polarnych potudniowej
potkuli. W badaniach zastosujemy réznorodne analizy zmiennosci materiatlu genetycznego, w ktdrym dostepny jest zapis
historycznych proceséw zachodzacych w populacjach badanuych gatunkéw. Wykorzystamy m.in. najnowocze$niejsze metody
tzw. ‘sekwencjonowania nowej generacji’, w potgczeniu z szeregiem analiz bioinformatycznych, ktére pozwolg na fascynujacy
wglad w rekonstrukcje historii biogeograficznej badanych gatunkéw mszakéw: ewolucji gatunkéw i dynamiki zmian ich zasiegéw
w czasie.



