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Dzisiejsza réznorodnos¢ muchdéwek jest rezultatem jednej z czterech superradiacji owaddéw stanowigcych
zdecydowang wigkszo$¢ organizméw zyjacych na Ziemi. Najnowsze badania wykorzystujgce narzedzia
filogenetyczne dostarczaja danych na temat czasu i przebiegu ewolucji muchowek, wciaz jednak istnieje tu wiele
zastrzezen i problemow. Jednym z nich jest popularne stosowanie prostych metod sangerowskich w rekonstrukcjach
filogenezy opartych na danych molekularnych. Generuje to problemy gtéwnie w postaci stabego wsparcia
statystycznego weztow uzyskiwanych drzew filogenetycznych. Ponadto rekonstrukcje te zbyt czesto opieraja si¢ na
genach mitochondrialnych. Nie daje to gwarancji, ze uzyskane drzewa filogenetyczne sg rzeczywiscie drzewami
przedstawiajacych ewolucje gatunkow, a nie analizowanych genoéw. Nadzieje na rozwigzanie tych problemow
przyniosto pojawienie si¢ danych genomowych. Niestety empiryczne i symulowane analizy zbioréw danych
wskazaly na szereg problemow dotyczacych takze filogenomiki. W przedstawionym projekcie zamierzamy uzyskaé
dane genomowe za pomocg réznych metod sekwencjonowania nowej generacji (NGS) a nastepnie wykorzystac rozne
metody rekonstrukcji datowanych drzew filogenetycznych w obrgbie bardzo réznorodnej (ok. 15.000 gatunkow)
grupy muchowek wyzszych - nadrodziny Oestroidea. Nadrodzina Oestroidea obejmuje jedne z najbardziej znanych
i najczesciej spotykanych owadow, takie jak plujki (Calliphoridae), Scierwice (Sarcophagidae) czy gzy (Oestridae).
Muchowki te charakteryzujace si¢ bardzo szeroka gama strategii rozwojowych postaci dorostych i larw. Wiele
gatunkow ma istotne znaczenie medyczne i weterynaryjne bedac wektorami groznych patogenow lub wywotujac
muszyce. Nekrofagiczne gatunki Oestroidea sg najczesciej wykorzystywana grupa owadow w biologii sadowej do
szacowania okresu posmiertnego. Pomimo duzego zréznicowania Oestroidea sg grupa mloda ewolucyjnie (licza
mniej niz 50 mln lat). Ostatnie badania molekularne potwierdzaja monofiletyczny charakter tej nadrodziny, ale
relacje pomigdzy licznymi rodzinami i podrodzinami wewnatrz grupy sa skomplikowane i pozostaja nierozwigzane.
Problem ten ma dwie przyczyny, biologiczng i niezwigzang z biologia. Po pierwsze, dotychczas opublikowane
analizy zostaly przeprowadzone wylacznie przy uzyciu danych opartych na metodach sangerowskich. Po drugie,
ewolucja nadrodziny Oestroidea charakteryzuje si¢ krotkimi okresami szybkiego réoznicowania, majagcymi wyraz w
skroceniu wewngetrznych galezi drzewa filogenetycznego. Wplywa to na wyniki analiz, czgsto dajac biedny obraz
uzyskiwanych drzew. Ten problem mozna rozwigzaé poprzez zastosowanie duzych ilosci danych i réznorodnych
metod analizy pokrewienstw w badanej grupie. W naszym projekcie planujemy trzyetapowe podejscie do problemu
rekonstrukcji filogenezy Oestroidea: 1) wygenerowanie czterech typow danych genomowych, 2) wykorzystanie
dwoch alternatywnych metod do analizy tych danych, 3) wydatowania wysoko wspartych statystycznie i zgodnych
drzew filogenetycznych przy wykorzystaniu dostgpnych skamieniatosci Oestroidea. Ostatecznie zamierzamy
otrzyma¢ mozliwie najlepsza rekonstrukcje drzewa filogenetycznego muchowek reprezentujacych megaréznorodng
nadrodzing Oestroidea.



