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Wplyw paleocensko-eocenskiego maksimum termicznego na dynamike dywersyfikacji
u chrzaszczy kusakowatych Paederinae

Klimat jest jednym z gltéwnych czynnikéw napedzajacych ewolucje zycia na Ziemi, dlatego
rekonstrukcja dawnych proceséw biologicznych i geologicznych jest wazna dla poznania jego
wplywu na obecng bior6znorodnos¢. Eocen jest wyjatkowym czasem w erze kenozoicznej zarowno
pod wzgledem skali zmian klimatycznych, jak i powigzanych z nimi zmian biotycznych, a wiele
dzisiejszych grup ro$lin i zwierzat wywodzi si¢ z tej epoki. Jednak wplyw najszybszego i
najbardziej znaczacego zjawiska ocieplenia klimatu w ciggu ostatnich 65 milionow lat,
paleocensko-eocenskiego maksimum termicznego (PETM), na ewolucje dzisiejszych grup, jest
wcigz w niewielkim stopniu poznane. Co wigcej, wickszo§¢ badan pomija wysoce réznorodne
grupy organizmoéw, takie jak owady, a wszystkie nieliczne w tym temacie prace dotyczace owadow
koncentrujg si¢ wylacznie na grupach fitofagicznych. Drapiezniki lub grupy, ktére nie sa
bezposrednio zalezne od réznorodnosci roslin sa wciaz niezbadane w tym kontekscie.

Chrzaszcze kusakowate (Staphylinidae), najwicksza rodzina zwierzat, sa doskonalym
przyktadem niesamowitego sukcesu ewolucyjnego z ok. 64 000 znanymi wspotczesnymi gatunkami
wystepujacymi na kazdym kontynencie, z wyjatkiem Antarktydy. Jedng z najbardziej ro6znorodnych
wsrod nich grup pod wzgledem liczby gatunkow i1 rozmieszczenia na catym §wiecie sg Paederinae,
podrodzina skupiajaca wytacznie gatunki drapiezne. Jednocze$nie zaobserwowano znaczacy wzrost
ich zapisu kopalnego po PETM, co moze oznaczaé, ze miat on istotny wptyw na ewolucje grupy,
by¢ moze prowadzac do ich obecnej wielkiej roznorodnosci. Taka podrodzina stanowi bardzo
obiecujaca ,,grupe modelowa” dla badania wplywu przesztych zdarzen klimatycznych i dlatego
wlasnie Paederinae zostaly wybrane jako grupa badawcza w proponowanym projekcie.

Glownym celem proponowanego projektu jest zbadanie odpowiedzi ewolucyjnej chrzaszczy
drapieznych z podrodziny Paederinae na paleocensko-eocenskie maksimum termiczne.

Niestety, podrodzina Paederinae jest rowniez jednym z przyktadéw bardzo zréznicowanej grupy,
w ktorej wcigz niewiele wiemy o ich filogenezie. Bogactwo gatunkowe sprawia, ze grupa ta jest
niezwykle trudna dla badan filogenetycznych, a zatem nigdy nie byta przedmiotem szerszych badan
ewolucyjnych. Proponowany projekt pomoze pokonac te przeszkode, budujac pierwsza filogeneze
podrodziny na poziomie rodzaju 1 umozliwiajac wprowadzenie jej do dalszych badan
makroewolucyjnych.

Cel ten zamierzam osiggna¢ stosujac zestaw innowacyjnych metod, takich jak: uczenie
maszynowe do identyfikacji gatunkéw, sekwencjonowanie nowej generacji i bayesowska
filogenetyka statystyczna. Pierwsza na tak duza skale filogeneza chrzaszczy Paederinae zostanie
zbudowana na podstawie morfologii oraz informacji zawartych w ich genomach
(ultrakonserwatywne elementy) a nastgpnie wykorzystana do badania procesow ewolucyjnych.
Zastosuj¢ niedawno opracowang metod¢ datowania filogenezy, ktora wykorzystuje skamieniatosci
bezposrednio wprowadzone do matrycy danych. Wydatowanie filogenezy oraz testowanie roznych
modeli dywersyfikacji umozliwi oszacowanie wptywu PETM na dynamike¢ dywersyfikacji tej
grupy a takze odpowie na pytanie czy wydarzenie to byto jedng z glownych przyczyn ich obecnej,
wielkiej roznorodnosci gatunkowe;.

W wyniku projektu powstanie szereg artykuldow w czasopismach recenzowanych. Przyczyni si¢
to do zwigkszenia wiedzy na temat ewolucyjnych sit napedowych i zapewni wglad w role zmian
klimatu w ewolucji drapieznych owadoéw, takich jak chrzaszcze kusakowate. Jednym z posrednich
rezultatow projektu bedzie pierwsza filogeneza na poziomie rodzaju przy uzyciu danych
genomowych w catej rodzinie kusakowatych. Dodatkowo, metody uczenia maszynowego zostang
uzyte dla dwoch taksonomicznie trudnych rodzajow i po raz pierwszy zastosowane w badaniach
ewolucyjnych o szerszym zakresie.



