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Celem projektu jest rekonstrukcja filogenezy bogatej w gatunki grupy slimakéw ladowych z rodziny
swidrzykow (Clausiliidae, podrodzina Phaedusinae), z wyznaczeniem momentow zmian strategii rozrodczej
w historii ewolucyjnej grupy.

Podrodzina obejmuje ok. 600 gatunkow zamieszkujagcych wschodnig i poludniowowschodnia Azje
(wschodnie Phaedusinae), a takze starg i mniej zréznicowana grup¢ wystgpujacg w rejonie pontyjskim
(zachodnie Phaedusinae). Rozdzielenie zasiggu nastgpito prawdopodobnie w miocenie, pod wplywem
wypietrzania Wyzyny Tybetanskiej i pustynnienia Azji Srodkowej. Tto dalszego roznicowania sie grupy to
powstanie cyrkulacji monsunowej, ksztattowanie si¢ wulkanicznych archipelagéw, a takze wielokrotne
wahania poziomu morza podczas zlodowacen, odstaniajace ladowe potaczenia pomiedzy wyspami szelfu
Malajskiego i Azji. Wspoéltczesne Phaedusinae, to slimaki lesne i naskalne, wystepujace W zrdéznicowanych
warunkach klimatycznych: od lasow tropikalnych Borneo az po klimat umiarkowany Hokkaido. Ze wzgledu
na intensywne przeksztalcanie naturalnych siedlisk le$nych na uprawy, pozyskiwanie surowcow
mineralnych, a takze przeludnienie krajow SE Azji, przetrwanie tej grupy swidrzykow jest silnie zagrozone.

Systematyka Phaedusinae jest oparta na budowie muszli (glownie tzw. aparatu zamykajacego), bez poparcia
w cechach uktadu rozrodczego i molekularnych, tym samym w mato wiarygodny sposob oddaje relacje
filogenetyczne. Wystepuja tu zréznicowane strategie rozrodu, jajorodnos¢ i zyworodnosé, ale ze wzglgdu na
stabe rozpoznanie biologii tych §limakéw (publikowane dane o0 2% gatunkow) nie mozna obecnie okresli¢
kiedy doszto do powstania zyworodnosci i czy przyspieszyto ono tempo dywersyfikacji grupy.

Zagadnienia te =zostang wyjasnione dzigki zastosowaniu taksonomii integratywnej. W badaniach
wykorzystamy barkodingowy marker mitochondrialny COI oraz zestaw markeréw nuklearnych (28S, ITS1,
ITS2, H3, H4). Przeprowadzona zostanie rekonstrukcja wielogenowej filogenezy, rekonstrukcja stanéw
ancestralnych dotyczacych strategii rozrodu, a takze analiza zmian tempa ewolucji. Oprocz poznania
zroznicowania grupy na poziomie molekularnym, zakres badan obejmuje takze analize poréwnawcza
elementow historii zyciowych oraz wybranych cech anatomicznych i morfologicznych zwigzanych ze
strategiag rozrodu. Dane o rozrodzie beda pochodzity przede wszystkim z obserwacji okoto 40 gatunkow
trzymanych w hodowli. Do wykrycia zyworodnosci oraz okreslenia liczby i rozmiaréw embrionow
przetrzymywanych w muszli rodzica uzyjemy takze mikrotomografii komputerowej (u-CT). Zbadamy
budowe aparatu zamykajacego W muszlach z kolekcji muzealnych. Przeksztalcenia aparatu zamykajacego
odtworzymy w poszczegdlnych liniach filogenetycznych Phaedusinae. W celu rozszerzenie wiedzy o
cechach taksonomicznych $widrzykow i ich adaptacjach do zyworodno$ci planowane sg réwniez badania
histologiczne i histochemiczne obejmujace poznanie budowy i funkcji narzadow rozrodczych. Analizy te
pozwolg ustali¢, ktore cechy morfologiczne i anatomiczne $wiadcza o wspolnej historii ewolucyjnej
gatunkow, €O w przysztosci moze zaowocowac rewizjg taksonomiczng Phaedusinae. W oparciu o dane o
rozmieszczeniu taksondw o réznych strategiach rozrodu i dostgpnych danych dotyczacych warunkow
klimatycznych w SE Azji powstana modele nisz klimatycznych zajmowanych przez gatunki zyworodne.

Rozpoznanie cech biologii i historii ewolucyjnej rzadkich i gingcych gatunkéow jest jednym z warunkow
koniecznych dla nowocze$nie pojetej ochrony zasobéw przyrodniczych. Realizacja projektu poszerzy wiedze
o réznicowaniu fauny rejonow uznawanych za hotspoty réznorodnosci biologicznej, ktore w odniesieniu do
malakofauny sg niedostatecznie zbadane.



