Nr rejestracyjny: 2018/29/B/NZ8/02745; Kierownik projektu: prof. dr hab. inz. Kazimiera Wioletta Tomaszewska

Biedronkowate — rodzina Coccinellidae, obejmujaca ponad 6000 znanych gatunkow,
rozsiedlonych na catym S$wiecie, to wazna modelowa grupa w badaniach biologicznych,
ekologicznych i genetycznych. W wigkszos$ci sg drapieznikami odzywiajacymi si¢ gtownie mszycami
i czerwcami, ale ich dieta jest znacznie bardziej zroznicowana, obejmujac tez inne owady z rz¢du
Hemiptera (pluskwiaki r6znoskrzydte, koliszki, maczliki), larwy chrzaszczy i1 motyli, a takze grzyby,
pytek kwiatowy i zielone tkanki roslin. Wiele gatunkéw jest wykorzystywanych do walki
biologicznej ze szkodnikami roslin; niektore za$ bywajg gatunkami inwazyjnymi, wplywajacymi na
stabilno$¢ ekosystemow w skali catych kontynentow (np. biedronka azjatycka, Harmonia axyridis).

Woeigz jednak zaskakujaco niewiele wiadomo 0 ewolucji i relacjach pokrewienstwa w obrebie
biedronkowatych - grupie, tak szeroko wykorzystywanej w badaniach, gdzie ramy filogenetyczne sa
szczegollnie istotne. Dotychczasowe proby rekonstrukeji filogenezy rodziny Coccinellidae oparte
byty na niewielkiej liczbie gatunkow i co najwyzej kilku genach. I cho¢ wszystkie dotychczasowe
badania wskazujg iz rodzina biedronkowatych jest taksonem naturalnym (grupa monofiletyczna), to
relacje w obrgbie tej grupy, na poziomie podrodzin 1 plemion pozostajg w wickszosci nierozwigzane.
Sytuacja ta — brak wiarygodnej hipotezy o filogenezie rodziny - uniemozliwia kompleksowe badania
najwazniejszych aspektow ewolucji biedronkowatych (np. ewolucja preferencji pokarmowych czy
kluczowych cech morfologicznych) i znaczaco utrudnia badania taksonomiczne, systematyczne i
ekologiczne Coccinellidae.

Proponowane badania, poprzez analizy danych filogenomicznych (sekwencje transkryptomowe i
genomowe) oraz morfologicznych, maja na celu wiarygodna rekonstrukcje relacji pokrewienstwa w
obrgbie rodziny biedronkowatych a takze calej nadrodziny Coccinelloidea, oraz ustanowienie ram
czasowych dywersyfikacji biedronkowatych. Uzyskane drzewa filogenetyczne zostang wykorzystane
do testowania hipotez dotyczacych ewolucyjnej historii réznicowania si¢ Coccinellidae, relacji
pokrewienstwa, ewolucji cech morfologicznych oraz zmian preferencji pokarmowych w toku
ewolucji.

Wykorzystujgc wynikowe drzewo czasu molekularnego (molelecular timetree), czyli chronogram
oraz poréwnawcze metody filogenetyczne, chcemy w szczegdlnosci przesledzi¢ (a) absolutny i
relatywny czas roznicowania linii ewlucyjnych, (b) obecno$¢ istotnych zmian w tempie
roznicowania, (C) wzor zmian w preferencjach pokarmowych, oraz (d) powstanie i nastepujace
zmiany w mechanizmach obronnych Coccinellidae. Analizom poddany zostanie réwniez zestaw
danych morfologicznych biedronkowatych oraz grup pokrewnych, jako niezalezne (od analiz danych
molekularnych) oszacowanie filogenezy tej grupy. Dane morfologiczne bedg tez stanowity podstawe
do testowania hipotez o ewolucji morfologii, zarowno osobnikow dorostych jak i larw Coccinellidae.

Proponowane badania, oparte na wielkoskalowej analizie danych filogenomicznych beda
prowadzi¢ do uzyskania pierwszej, wiarygodnej filogenezy i opartego na datowaniu w oparciu o
materiaty kopalne molekularnego drzewa czasu (molecular timetree) rodziny biedronkowatych, oraz
nadrzednej nadrodziny Coccinelloidea.

Uzyskane ramy filogenetyczne i ewolucyjne umozliwig wykorzystanie biedronkowatych jako
grupy modelowej do testowania bardziej ogolnych teorii, dotyczacych koewolucji uktadéw
drapieznik-ofiara 1 ewolucji zmian preferencji pokarmowych (np. zmian z drapieznictwa na
roslinozernosc¢).

Prowadzone rownolegle analizy morfologiczne pozwola na uzyskanie niezaleznej hipotezy o
filogenezie tej grupy chrzaszczy. Umozliwi t0 wzajemne testowanie wynikow analiz réznych
zestawOw danych, oraz poszerzy wiedz¢ odnos$nie przydatnosci cech morfologicznych w odtwarzaniu
filogenezy szybko ewoluujacych i réznicujacych si¢ grup owadow.

Proponowany projekt lokuje si¢ w czolowce obecnych prac z zakresu systematyki
filogenetycznej, stanowiac jedno z pierwszych zastosowan tacznej analizy transkryptoméw i danych
pochodzacych z zakotwiczonego hybrydowego wzbogacenia.



