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Kolekcje przyrodnicze zdeponowane w muzeach historii naturalnej stanowig biblioteke zycia bedac
jednoczesnie gtownym zasobem informacji dla szeroko rozumianych badan réznorodnosci biologiczne;.
Biorgc pod uwage, ze przedstawiciele wielu obecnie znanych gatunkow zwierzat nie zostali nigdy
ponownie odtowieni, a gatunki te znane sg jedynie z pojedynczych okazow lub serii opisowych (typow),
kolekcje przyrodnicze sg kluczowe dla pelnego poznania historii Zycia na naszej planecie — szczeg6lnie w
konteksScie obecnego kryzysu bioréznorodnosci. Wigkszo$¢ z aktualnie dokonywanych odkry¢ nowych
gatunkow zwierzat oparta jest wytacznie o okazy muzealne odtowione w okresie ostatnich 100 lat.

Ze wzgledu na brak specyficznych protokotéw izolacji i sekwencjonowania DNA, zasoby
genetyczne okazow muzealnych przez dekady pozostawaly w znacznym stopniu niewykorzystane.
Niemniej jednak dynamiczny rozwdj technik biologii molekularnej odmienit te¢ sytuacje. Obecnie
sekwencjonowaniec DNA z okazoéw muzealnych zostalo wykorzystane przez wiele réznych dyscyplin
biologicznych, takich jak antropologia, czy ewolucja ssakow. Jednakze, opracowania dotyczace
systematyki chrzgszczy sg nadal nieliczne, za$ dostgpna metodyka wcigz wymaga testowania.

Niniejszy projekt ma na celu rekonstrukcj¢ powigzan filogenetycznych w obrgbie chrzaszczy
reprezentujacych plemi¢ Platynotini nalezgce do rodziny Tenebrionidae (Coleoptera). Obecnie do tej grupy
zaliczanych jest okolo 600 gatunkow sklasyfikowanych w 75 rodzajach. Cel projektu zostanie zrealizowany
glownie poprzez zastosowanie technik sekwencjonowania nowej generacji do odczytania DNA
pochodzacego z okazéw muzealnych. Metoda ta zostala wybrana jako najbardziej efektywna w stosunku
do kosztow, ze wzgledu na trudnosci z odtawianiem chrzaszczy reprezentujacych Platynotini, podyktowane
czynnikami geograficznymi (grupa szeroko rozmieszczona), politycznymi (gatunki wystepujace na
terenach niedostgpnych, np. objetych wojng), sSrodowiskowymi (degradacja siedlisk) oraz biologicznymi
(roznice fenologiczne blisko spokrewnionych gatunkéw). Na podstawie uzyskanej filogenezy zostanie
podjeta analiza ponizej opisanych szczegotowych probleméw ewolucyjnych i biogeograficznych.

Reprezentanci wybranego do analizy plemienia wystepuja dysjunkcyjnie w Afryce
Subsaharyjskiej, Potnocnej i Potudniowej Ameryce oraz na obszarze Indomalajskim. Zaden ze znanych
gatunkow czy rodzajow nie zostat wykazany z wigcej niz jednego z tych regionow. Biorgc pod uwagg, ze
wigkszo$¢ gatunkow nalezacych do Platynotini jest pozbawiona zdolnosci lotu, tworzy to interesujacy
obraz biogeograficzny, ktory umieszczony w kontekscie filogenetycznym dostarczy unikatowych danych
odnosnie historii naszej planety. Ponadto, u kilku grup przedstawicieli badanego plemienia zaobserwowane
zostalo zjawisko jajozyworodnosci. Ten typ rozmnazania, w ktérym jaja przetrzymywane sg w organizmie
matki do czasu wylegniecia si¢ larw, jest czgsto traktowany jako preadaptacja do zyworodnos$ci. Ze
wzgledu, Ze jajozyworodnos¢ jest niezwykle rzadko spotykana w obrebie chrzaszezy, uzyskana filogeneza
plemienia umozliwi analiz¢ unikatowych danych, na podstawie ktérych bedzie mozliwe zdefiniowane
morfologicznych i biologicznych czynnikdéw warunkujgcych ewolucj¢ tego sposobu rozmnazania.

W celu zbadania ograniczen sekwencjonowania muzealnego jako metody filogenetycznej, w
projekcie zostaly przedstawione dodatkowe problemy ewolucyjne dotyczace roznych szczebli
klasyfikacyjnych w obrebie Platynotini. Poza wktadem w rozwdj metodologii, realizacja tych projektow
przyczyni si¢ do pelniejszego poznania powigzan filogenetycznych w obrgbie badanego plemienia.

Ze wzgledu, na brak bezposredniej korelacji miedzy jakoscig uzyskanego DNA a czasem, ktory
uptynat od odlowienia danego okazu, okreslenie potencjatu filogenetycznego danej kolekcji jest
niemozliwe bez przeprowadzenia odpowiednich analiz. Dotychczas nie podjeto takich prob dla
historycznych kolekcji entomologicznych zdeponowanych w polskich muzeach. Realizacja niniejszego
projektu bedzie oparta gtéwnie o analiz¢ okazow przechowywaych w zbiorach Muzeum i Intytutu Zoologii
PAN pochodzacych z kolekcji utworzonych przez wybitnych entomologéow o randze §wiatowej, t.j. Hans
Gebien (1874-1947), Witold Eichler (1874-1960), Szymon Tenenbaum (1892—-1941), Carl Koch (1904—
1970), Zoltan Kaszab (1915-1986), oraz Sebastian Endrédy-Younga (1934-1999). Wymienieni badacze
gromadzili materialy reprezentujgce wiele rodzin chrzaszczy wystepujacych na roznych kontynentach, stad
wyniki niniejszej analizy bedg mogly by¢ wykorzystane w przysziosci do realizacji innych projektow
filogenetycznych. Ponadto, ze wzgledu na szczegdlng historyczng warto$¢ kolekcji Szymona Tenenbauma
(np. Film “Azyl”), wyniki projektu moga wzbudzi¢ zainteresowanie mi¢dzynarodowej opinii publiczne;.

Cele naukowe prowadzonych badan bg¢dg realizowane z uwzglednieniem dziatalnosci edukacyjne;.
W projekcie zostanie zatrudniony doktorant, ktérego zaangazowanie obejmujgce wszystkie planowane
aspekty badawcze umozliwi mu uzyskanie wiedzy i umieje¢tno$ci pozwalajagcych na prowadzenie
samodzielnych badan w zakresie taksonomii, filogenetyki i biogeografii.



