
Analizy powiązań rodowych i historii ewolucyjnej papug przy po mocy nowych markerów molekularnych

Słynne motto Jaya M. Savage’a mówi, że „Zagadnienia w biologii ewolucyjnej nabierają sensu, jeśli je się rozpatruje w świetle
filogenezy”. Zdanie to podkreśla znaczenie analiz filogenetycznych (tj. określających powiązania ewolucyjne między gatunkami)
w zrozumieniu różnorodnych procesów i mechanizmów ewolucyjnych, jak np. powstawanie gatunków (specjacja) oraz ich
różnicowanie się i rozprzestrzenianie. Badania filogenetyczne są również niezbędne w tworzeniu nowoczesnej naturalnej
taksonomii i systematyki, które starają się opisywać i klasyfikować gatunki według ich powiązań ewolucyjnych.

Jedną z grup organizmów, która jest odpowiednia do takich badań jest rząd papug Psittaciformes. Papugi są jednym z najbardziej
zasobnym w gatunki rzędem ptaków grupującym 92 rodzaje i 394 gatunki. Obecnie zamieszkują niemal wszystkie kontynenty
Amerykę Południową i Środkową, Australię i Oceanię, Afrykę oraz Azję Południowo-wschodnią. Są bardzo zróżnicowane
morfologicznie i ekologicznie. Odgrywają istotną rolę ekologiczną w rozsiewaniu nasion wielu tropikalnych gatunków roślin.
Według Międzynarodowej Unii Ochrony Przyrody, Psittaciformes są najbardziej zagrożonym wymarciem rzędem ptaków.
Szacuje się, że zagrożonych gatunków jest 111, a uznanych jest za wymarłe 18. Spowodowane jest to degradacją ich naturalnych
siedlisk, ekspansywną gospodarką rolną, wycinką lasów, a także kłusownictwem. Problemy związane z aktywną ochroną papug
związane są z ciągle zmieniającą systematyką. Wiele taksonów zaliczanych do Psittaciformes ma nierozstrzygnięty status
gatunkowy i podgatunkowy, co znacznie utrudnia przeprowadzanie programów ochronnych. Systematyka i nomenklatura wielu
gatunków papug ulega dynamicznym zmianom.

Wciąż wiele aspektów pochodzenia, ewolucji i taksonomii papug pozostaje nierozwiązanych, głównie z powodu
niewystarczającej liczby danych molekularnych. Dlatego celem niniejszego projektu jest poszukiwanie nowych jądrowych
markerów molekularnych (genów i retrotranspozonów) niosących odpowiedni sygnał filogenetyczny. Zostaną one zastosowane
razem z kompletnymi genomami mitochondrialnymi w rozległych analizach filogenetycznych papug. Badania będą również
obejmowały datowanie molekularne (określające czasy rozejścia się linii rodowych) i analizy filogeograficzne (wiążące
rozdzielanie się linii z geografią).

Proponowane analizy filogenetyczne oparte na dużej liczbie markerów molekularnych i wielu przedstawicieli Psittaciformes
pomogą określić nierozstrzygnięty status taksonomiczny wielu papug i wybrać reprezentantów poszczególnych linii
filogenetycznych do celów ochronnych uwzględniając rzadkie gatunki. Uzyskane wyniki będą miały istotne znaczenie dla rzeszy
hodowców tych ptaków, dla których ta wiedza jest istotna do dokładnej identyfikacji gatunków w celach hodowlanych i
reprodukcyjnych. Właściwe rozpoznanie papug ma także duże znaczenie w walce przeciwko przemytowi zagrożonymi
gatunkami.

Nasze badania umożliwią znalezienie najbliżej spokrewnionej grupy z papugami wśród innych rzędów ptaków. Określą również
kiedy powstały papugi, zróżnicowały się na poszczególne linie, migrowały i zasiedlały poszczególnych kontynenty oraz obszary.
Badania powiążą ewolucję papug z fluktuacjami zmian klimatycznych, zmianami roślinności oraz wydarzeniami geologicznymi,
jak rozpad kontynentu Gondwany, powstanie Andów, wyłonienie się przesmyku Panamskiego i innych szlaków migracyjnych.

Planowane analizy wyjaśnią zawiłą historię ewolucyjną papug oraz rozwikłają kontrowersyjne problemy systematyczne na
różnych poziomach taksonomicznych, od rodzin do gatunków, w tym krzyżówek międzygatunkowych i gatunków kryptycznych
(trudno lub nierozróżnialnych morfologicznie). Otrzymane wyniki pozwolą określić jaką rolę w ewolucji i rozprzestrzenianiu
papug odegrała dyspersja (różnicowanie się przez zasiedlanie nowych obszarów), a jaką wikaryzm (różnicowanie się przez
powstawanie barier między populacjami, np. geograficznych). Analizy pokażą czy różnicowanie papug Nowego Świata było
związane z rozpadem siedlisk Amazonii na potencjalne refugia (izolowane małe obszary, w których mogły przetrwać gatunki).

Wieloaspektowe analizy umożliwią rekonstrukcję kompleksowego obrazu ewolucji i historii biogeograficznej papug. Dobrze
rozwiązane filogenezy będą istotne do właściwych interpretacji badań porównawczych papug w zakresie anatomii porównawczej,
mowy i wydawania dźwięków, długowieczności, zachowań lęgowych, inwazyjności oraz bioróżnorodności. Pozwolą one
określić, które cechy wyewoluowały niezależnie, a które zostały oddziedziczone w poszczególnych liniach po wspólnych
przodkach. Przetestowana użyteczność wielu markerów oraz metod filogenetycznych i modeli ewolucyjnych będzie miała duży
wpływ na analizy filogenetyczne również innych organizmów. Wyniki analiz mogą stanowić dobre odniesienie i wzorzec dla
innych grup ptaków i również ssaków, których szybka ewolucja i różnicowanie związane z rozprzestrzenieniem się na nowe
obszary rozpoczęła się od przełomu kredy i paleogenu.


