Analizy powigzan rodowych i historii ewolucyjnej papug przy po mocy nowych markeréw molekularnych

Stynne motto Jaya M. Savage’a méwi, ze ,,Zagadnienia w biologii ewolucyjnej nabieraja sensu, jesli je sie rozpatruje w Swietle
filogenezy”. Zdanie to podkresla znaczenie analiz filogenetycznych (tj. okreslajacych powigzania ewolucyjne miedzy gatunkami)
w zrozumieniu réznorodnych proceséw i mechanizméw ewolucyjnych, jak np. powstawanie gatunkdw (specjacja) oraz ich
roznicowanie sie i rozprzestrzenianie. Badania filogenetyczne sg réwniez niezbedne w tworzeniu nowoczesnej naturalnej
taksonomii i systematyki, ktére starajq sie opisywac i klasyfikowaé gatunki wedtug ich powigzan ewolucyjnych.

Jedna z grup organizmdw, ktora jest odpowiednia do takich badan jest rzad papug Psittaciformes. Papugi sg jednym z najbardziej
zasobnym w gatunki rzedem ptakoéw grupujacym 92 rodzaje i 394 gatunki. Obecnie zamieszkujg niemal wszystkie kontynenty
Ameryke Potudniowa i Srodkowa, Australie i Oceanie, Afryke oraz Azje Potudniowo-wschodnia. Sg bardzo zréznicowane
morfologicznie i ekologicznie. Odgrywaja istotng role ekologiczng w rozsiewaniu nasion wielu tropikalnych gatunkéw roslin.
Wedtug Miedzynarodowej Unii Ochrony Przyrody, Psittaciformes sg najbardziej zagrozonym wymarciem rzedem ptakow.
Szacuje sig, ze zagrozonych gatunkéw jest 111, a uznanych jest za wymarte 18. Spowodowane jest to degradacjg ich naturalnych
siedlisk, ekspansywnga gospodarka rolna, wycinkg laséw, a takze ktusownictwem. Problemy zwigzane z aktywng ochrong papug
Zwigzane sg z ciggle zmieniajaca systematyka. Wiele taksondw zaliczanych do Psittaciformes ma nierozstrzygniety status
gatunkowy i podgatunkowy, co znacznie utrudnia przeprowadzanie programéw ochronnych. Systematyka i nomenklatura wielu
gatunkéw papug ulega dynamicznym zmianom.

Wcigz wiele aspektow pochodzenia, ewolucji i taksonomii papug pozostaje nierozwigzanych, gtéwnie z powodu
niewystarczajacej liczby danych molekularnych. Dlatego celem niniejszego projektu jest poszukiwanie nowych jadrowych
markeréw molekularnych (gendw i retrotranspozondw) niosacych odpowiedni sygnat filogenetyczny. Zostang one zastosowane
razem z kompletnymi genomami mitochondrialnymi w rozlegtych analizach filogenetycznych papug. Badania bedg réwniez
obejmowaty datowanie molekularne (okre$lajgce czasy rozejscia sie linii rodowych) i analizy filogeograficzne (wigzace
rozdzielanie sie linii z geografig).

Proponowane analizy filogenetyczne oparte na duzej liczbie markerow molekularnych i wielu przedstawicieli Psittaciformes
pomoga okresli¢ nierozstrzygniety status taksonomiczny wielu papug i wybra¢ reprezentantdw poszczegélnych linii
filogenetycznych do celéw ochronnych uwzgledniajac rzadkie gatunki. Uzyskane wyniki beda miaty istotne znaczenie dla rzeszy
hodowcéw tych ptakéw, dla ktdrych ta wiedza jest istotna do dokkadnej identyfikacji gatunkéw w celach hodowlanych i
reprodukcyjnych. Wiasciwe rozpoznanie papug ma takze duze znaczenie w walce przeciwko przemytowi zagrozonymi
gatunkami.

Nasze badania umozliwig znalezienie najblizej spokrewnionej grupy z papugami wsréd innych rzedéw ptakow. Okresla rowniez
kiedy powstaty papugi, zréznicowaty sie na poszczegdlne linie, migrowaty i zasiedlaty poszczeg6lnych kontynenty oraz obszary.
Badania powiagzg ewolucje papug z fluktuacjami zmian klimatycznych, zmianami roslinnosci oraz wydarzeniami geologicznymi,
jak rozpad kontynentu Gondwany, powstanie Andéw, wylonienie sie przesmyku Panamskiego i innych szlakéw migracyjnych.

Planowane analizy wyjasnia zawita historie ewolucyjng papug oraz rozwiktaja kontrowersyjne problemy systematyczne na
roznych poziomach taksonomicznych, od rodzin do gatunkdw, w tym krzyzéwek miedzygatunkowych i gatunkéw Kkryptycznych
(trudno lub nierozréznialnych morfologicznie). Otrzymane wyniki pozwola okresli¢ jaka role w ewolucji i rozprzestrzenianiu
papug odegrata dyspersja (roznicowanie sie przez zasiedlanie nowych obszaréw), a jaka wikaryzm (réznicowanie sie przez
powstawanie barier miedzy populacjami, np. geograficznych). Analizy pokaza czy réznicowanie papug Nowego Swiata byto
zwigzane z rozpadem siedlisk Amazonii na potencjalne refugia (izolowane mate obszary, w ktérych mogty przetrwac gatunki).

Wieloaspektowe analizy umozliwig rekonstrukcje kompleksowego obrazu ewolucji i historii biogeograficznej papug. Dobrze
rozwigzane filogenezy beda istotne do wiasciwych interpretacji badan poréwnawczych papug w zakresie anatomii poréwnawczej,
mowy i wydawania dzwiekéw, dtugowiecznosci, zachowan legowych, inwazyjnosci oraz bioréznorodnosci. Pozwolg one
okresli¢, ktére cechy wyewoluowaty niezaleznie, a ktore zostaty oddziedziczone w poszczegdlnych liniach po wspolnych
przodkach. Przetestowana uzyteczno$¢ wielu markerdw oraz metod filogenetycznych i modeli ewolucyjnych bedzie miata duzy
wptyw na analizy filogenetyczne réwniez innych organizmoéw. Wyniki analiz moga stanowi¢ dobre odniesienie i wzorzec dla
innych grup ptakéw i réwniez ssakdw, ktérych szybka ewolucja i réznicowanie zwigzane z rozprzestrzenieniem sie na nowe
obszary rozpoczeta sie od przetomu kredy i paleogenu.



