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Ewolucja fenotypow wzdluz linii filogenetycznych Echiniscoidea

Rozwigzywanie zagadek filogenezy, to znaczy historii naturalnej réznych organizmow, ktora
doprowadzita do ewolucji zadziwiajacej roznorodnosci form zyjacych na Ziemi, od zawsze
znajdowato si¢ w samym sercu nauk biologicznych. Solidne drzewa filogenetyczne, doktadnie
przedstawiajace drogi ewolucyjne danej grupy organizmdw, oraz wynikajagce z nich naturalne
klasyfikacje (systemy taksonomiczne) lezag u podstaw badan nad roéznorodnoscia biologiczng i
ekologia. Jednak, wciaz wiele grup roslin, zwierzat czy grzybow nie posiada wiarygodnych filogenez,
co utrudnia zrozumienie ich biologii na ré6znych poziomach — od molekularnej maszynerii komorek
po zachowanie i relacje ekologiczne. Rekonstrukcja filogenez jest trudna zwlaszcza dla
nieuchwytnych mikroorganizmoéw, takich jak niesporczaki, drobnych zwierzat (zazwyczaj dtugich
tylko na pot milimetra) szeroko znanych z ich zdolnosci do zycia w trudnych warunkach
srodowiskowych. Jest tak z powodu problemdéw z otrzymaniem wysokiej jakosci sekwencji DNA 1
trafnej oceny zmienno$ci morfologicznej. Projekt zaklada wyjasnienie ewolucji morfologicznej 1
rozwiklania relacji filogenetycznych pomiedzy cztonkami niesporczakowego rzedu Echiniscoidea,
fascynujacej linii ewolucyjnej zamieszkujacej zardwno S$rodowiska plywowe (zwigzane z
wybrzezami morskimi), jak i wodno-ladowe (obecne w wodach stodkich, mchach i porostach).

Badania bedg skoncentrowane na roznorodnosci przedstawicieli rzedu Echiniscoidea na odmiennych
poziomach: molekularnemu zréznicowaniu gatunkéw, cech morfologicznych kluczowych rodzajow
oraz ich rozmieszczeniu geograficznemu na kuli ziemskiej w $wietle filogenezy. W obliczu szostego
masowego wymierania organizmow (okreslanego tez jako ,,wymieranie antropocenu”), ujawnienie
filogenezy i réznorodnos$ci stabo poznanych grup zwierzat jest szczegolnie istotne, jako ze pozwala
na lepsze zrozumienie ich cech biologicznych i znaczenia. Program badawczy obejmuje obszerne
analizy morfologiczne 1 molekularne oparte na wielu loci, ktore maja na celu rozszyfrowanie relacji
pomiedzy rodzajami niesporczakdéw. Zrekonstruowana filogeneza wskaze prawdopodobnag
morfologi¢ ostatniego wspolnego przodka wszystkich cztonkoéw Echiniscoidea. Co za tym idzie,
nowe zmiany w systematyce zostang zaproponowane, aby poprawi¢ i unowocze$ni¢ klasyfikacje
grupy. Zapewni to porzadne tto filogenetyczne dla przysztych badan nad, na przyktad, kolonizacja
ladow przez formy pierwotnie morskie oraz pochodzeniem kryptobiozy. Co nie mniej wazne, odkryte
pokrewienstwa w obrebie Echiniscoidea postuza jako przyktadowe studium przypadku dla innych
zoologdw pracujacych na mikroskopijnych bezkregowcach, demonstrujac ,.know-how” dla
wnikliwej analizy molekularnych 1 morfologicznych komponentow oszatamiajagco duzej 1
skomplikowanej réznorodnos$ci biologicznej.



