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Osiagniecie bedace podstawg ubiegania si¢ o stopien doktora habilitowanego.

Jako osiagniecie wynikajace z art. 16 ust. 2 ustawy z dnia 14 marca 2003 r. o stopniach
naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie sztuki (Dz. U. nr 65,
poz. 595 ze zm.) wskazuje cykl szesciu publikacji oryginalnych na temat:

a) tytul osiagniecia naukowego:

»Znaczenie zroznicowania genetycznego W badaniach filogenetycznych

| systematycznych palearktycznych pasikonikow (Orthoptera, Phaneropterinae)”
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b)

1)

2)

3)

4)

5)

6)

publikacje wchodzace w sklad osiggniecia naukowego:

Grzywacz B., Maryanska-Nadachowska A., Chobanov D.P., Karamysheva T.,
Warchatowska-Sliwa E. 2011. Comparative analysis of the location of rDNA in the
Palearctic bushcricket genus Isophya (Orthoptera: Tettigoniidae: Phaneropterinae).
European Journal of Entomology 108: 509-517.

[IFs-iemi = 1,118; IF2011 = 1,061; pkt MNiSW = 25]

Warchatowska-Sliwa E., Grzywacz B., Maryanska-Nadachowska A., Karamysheva
T., Heller K.-G., Lehmann A.W., Lehmann G.U.C., Chobanov D.P. 2013. Molecular
and classical chromosomal techniques reveal diversity in bushcricket genera of
Barbitistini (Orthoptera). Genome 56(11): 667-676.

[IFs-tetni = 1,991; 1F2013 = 1,668; pkt MNiSW = 20]

Grzywacz B., Heller K.-G., Lehmann A.W., Warchatowska-Sliwa E., Lehmann
G.U.C. 2014a. Chromosomal diversification in the flightless Western Mediterranean
bushcricket genus Odontura (Orthoptera: Tettigoniidae: Phaneropterinae) inferred
from molecular data. Journal of Zoological Systematics and Evolutionary Research
52(2): 109-118.

[IFs-1etmi = 1,930; IF2014 = 1,677; pkt MNiSW = 30]

Grzywacz B., Chobanov D.P., Maryanska-Nadachowska A., Karamysheva T.V.,
Heller K.-G., Warchatowska-Sliwa E. 2014b. A comparative study of genome
organization and inferences for the systematics of two large bushcricket genera of the
tribe Barbitistini (Orthoptera: Tettigoniidae: Phaneropterinae). BMC Evolutionary
Biology 14: 48.

[IFs.iemi = 3,628; 1F2014 = 3,368; pkt MNiSW = 30]

Chobanov D.P., Kaya S., Grzywacz B., Warchatowska-Sliwa E., Ciplak B. 2017. The
Anatolio-Balkan phylogeographic fault: asnapshot from the genus Isophya
(Orthoptera, Tettigoniidae). Zoologica Scripta 46: 165-179.

[IF5-1emi = 2,902; 1F2016/2017 = 2,837; pkt MNiSW = 35]

Grzywacz B., Lehmann A.W., Chobanov D.P., Lehmann G.U.C. 2018. Multiple
origin of flightlessness in Phaneropterinae bushcrickets and redefinition of the tribus
Odonturini (Orthoptera: Tettigonioidea: Phaneropteridae). Organisms Diversity &
Evolution. DOl 10.1007/s13127-018-0370-x.

[IFs.tetmi = 3,632; 1F2016/2017 = 2,313; pkt MNISW = 40]

Sumaryczny Impact Factor 5-letni dla wskazanego osiagnigcia: 15,201

Sumaryczny Impact Factor wedlug roku publikacji: 12,924

Sumaryczna liczba punktéw MNiSW: 180
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Oswiadczenia wszystkich wspotautorow, okreslajace indywidualny wktad kazdego z nich
W przygotowanie prac stanowigcych powyzsze osiggnigcie naukowe znajduja si¢

w zatgczniku nr 5.

C) omowienie celu naukowego pracy i osiagnietych wynikow wraz z omowieniem ich
ewentualnego wykorzystania.

Zrdznicowanie genetyczne jest definiowane poprzez zmiennos¢ nukleotydow, gendw,
chromosomow lub catych genoméw oraz jest szeroko stosowane we wspotczesnych
badaniach filogenetycznych i systematycznych organizméw zywych, na rowni z danymi
morfologicznymi. Polimorfizm genetyczny zalezy od wielu czynnikow miedzy innymi od:
migracji, dryfu genetycznego, doboru naturalnego, dywergencji, rekombinacji genetycznej,
przestrzennej struktury s$rodowisk 1 réznych typow izolacji (Avise 2004). Poszczegodlne
fragmenty genomowego DNA roznig si¢ tempem mutacji, co wptywa na ich zmiennos$¢.
Badania genetyczne przydatne w filogenezie mozna podzieli¢ na: (i) cytogenetyczne, ktore
opisuja chromosomy i ich aberracje w genomie oraz (ii) molekularne, ktoére analizujg
zmienno$¢ sekwencji nukleotydowej DNA.

Analizy cytogenetyczne moga by¢ stosowane jako wstgpny etap badan, poniewaz nie
wymagaja skomplikowanych procedur laboratoryjnych, ale moga posrednio przyczyni¢ si¢ do
poznania zréznicowania genetycznego organizmoéw (Noor i in. 2001; Rieseberg 2001,
Navarro i Barton 2003). Metody cytogenetyczne pozwalaja na wykrycie (i) rearanzacji
chromosomowych, ktore powodujg zmiang liczby i/lub struktury chromosomu, np. fuzje
Robertsona, inwersje oraz (ii) polimorfizmu wewnatrz chromosomow przy stabilnej ich
liczbie. Stopien zrdznicowania chromosomow U gatunkow W roéznym stopniu ksztaltujg
procesy biologiczne typu allopatria, sympatria, specjacja skokowa (nagta), hybrydyzacja
(niestabilno$§¢ mejotyczna i mitotyczna), kolonizacja (efekt zatozyciela), fragmentacja
srodowisk (np. Dion-Coté i in. 2017). Wyniki badan cytogenetycznych pozwalaja na
(i) wyznaczenie synapomorfii i grupy monofiletycznej, (ii) interpretacje ewolucji gatunkéw
oraz (iii) wyjasnienie znaczenia reorganizacji chromosomow W $wietle introgresji I Specjacji
(Navarro i Barton 2003; Brown i O’Neill 2010; Faria i Navarro 2010). Analizy
cytogenetyczne (np. zréznicowanie rozmieszczenia i ilosci heterochromatyny) dostarczaja

informacji na temat zmienno$ci wewnatrzgatunkowej (Britton-Davidian i1 in. 2012), ktora
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powigzana moze by¢ z izolacjg rozrodcza podczas specjacji (Cutter 2012). Bezposrednie
pOznanie genomu poprzez mapowanie gendow W ramach tzw. mapy fizycznej, ktora tworzy
zbior danych na temat zroéznicowania i lokalizacji loci genow w chromosomach gatunku jest
przydatne w badaniach filogenetycznych i systematycznych. Techniki cytogenetyczne mozna
podzieli¢ na klasyczne [barwienie heterochromatyny konstytutywnej (prazki C), identyfikacja
miejsc bogatych w kumulacje par AT i GC przy zastosowaniu barwienia fluorochromami (4-
6-diamidino-2-phenylindole - DAPI i chromomycyna As - CMAg), detekcja regionow
organizatora jaderkowego (Ag-NOR)] i molekularne [fluorescencyjna hybrydyzacja in situ
(FISH)].

Kolejnym typem badan jest analiza zréznicowania fragmentéw DNA, ktora umozliwia
rekonstrukcje procesow specjacji i filogenezy oraz identyfikacj¢ taksonomiczng gatunkow.
Podstawa badan molekularnych jest ocena stopnia polimorfizmu homologicznych sekwencji
DNA.

Najliczniejszg grupg zwierzat sg owady, U ktorych dokonano wielu interesujacych
odkry¢ dotyczacych mechanizmow ewolucji 1 specjacji oraz systemow rozrodczych (np.
Kawakami i in. 2011; Shuker i in. 2005). Wérod nich wyrdzniaja si¢ owady prostoskrzydte,
ktore posiadaja duze genomy (gigantyzm genomowy) z licznymi niefunkcjonalnymi kopiami
gendw, nazywanymi pseudogenami (np. Benasson i in. 2001; Hanrahan i Johnston 2011).
Dodatkowo Orthoptera charakteryzuja si¢ miedzy innymi adaptacjami do skrajnie suchych
srodowisk oraz bardzo rozbudowang wokalizacja (emitujg charakterystyczne dla gatunku
dzwigki godowe). W obrebie tego rzedu bardzo zréznicowang rodzing sg pasikonikowate
(Tettigoniidae KRAuss, 1902), do ktorych nalezy podrodzina dlugoskrzydlakowych
(Phaneropterinae BURMEISTER, 1838). Do Phaneropterinae zalicza si¢ okoto 2500 gatunkow
wystepujacych na calym $wiecie z wyjatkiem Antarktydy, z centrum dywersyfikacji
w strefach tropikalnej i subtropikalnej (Cigliano i in. 2018), oraz wyrozniajacych si¢ duzym
zroznicowaniem morfologicznym w pordéwnaniu z innymi przedstawicielami pasikonikow
(Mugleston i in. 2013). Do tej pory zardbwno mechanizm powstawania kompleksow
faunistycznych jak i sama specjacja tych owadow sg stabo poznane. Systematyka
Phaneropterinae nadal nie zostata ujednolicona, a zdania naukowcow na temat filogenezy sa
podzielone (Bey-Bienko 1954; Harz 1969; Gorochov 1995; Heller 1998; Heller i in. 2014;
Cigliano i in. 2018). Pierwszy przeglad systematyczny Phaneropterinae zostat opublikowany
ponad 100 lat temu. Brunner von Wattenwyl (1891) przeprowadzit rewizje¢ tej podrodziny,
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wyodrebnil wszystkie gatunki o zredukowanych skrzydtach zaliczajac je do Odonturae,
obecnie znanych jako Barbitistini (Jacobson 1905). Bey-Bienko (1954) w obrgbie
Phaneropterinae wydzielit osiem plemion m.in. Barbitistini (= Odonturini). Z kolei Harz
(1969) nie wyr6znit plemion, a pozostawit jedynie rodzaje. Natomiast Gorochov (1995)
podzielit przedstawicieli Phaneropterinae (sensu Bey-Bienko) na dwie grupy nadajac im
rang¢ podrodzin Phaneropterinae i Odonturinae.

Pasikoniki nalezace do Phaneropterinae (Cigliano i in. 2018) sg zwykle uskrzydlone
i posiadajg zdolno$¢ latania. Jednak w zachodniej Palearktyce wigkszo$¢ z nich ma
zredukowane skrzydta i utracita mozliwos¢ latania (Bey-Bienko 1965; Harz 1969). Wtorna
utrata skrzydel (brachypteryzm) u owadow jest powszechna, mimo ze posiadanie skrzydet
I umiejetnos¢ latania to  wspdlna cecha wyzszych owadow. Redukcja skrzydet
prawdopodobnie zachodzita wiele razy u Phaneropterinae (Naskrecki i Bazelet 2011).
Pomimo ponad 100 lat badan systematyka tej podrodziny dalej jest niejasna, co utrudnia
analiz¢ ewolucyjnych wzorcow brachypteryzmu. Okoto 400 gatunkéw Phaneropterinae, ktore
utracity zdolnos¢ latania zostato zaklasyfikowanych do plemion Brabitistini JACOBSON, 1905
i Odonturini BRUNNER VON WATTENWYL, 1878 (Cigliano i in. 2018). Formy krotkoskrzydte
wystepuja W kilku ograniczonych regionach $wiata i wszystkie przejawiaja uderzajace
podobienstwo morfologiczne. Barbitistini obejmuje ponad 300 endemicznych gatunkow
wystepujacych gldéwnie we wschodnim rejonie obszaru srédziemnomorskiego oraz regionie
Pontyjskim. Z kolei przedstawiciele Odonturini znajduja si¢ W zachodniej czgsci
srodziemnomorza, Afryce Wschodniej i Potudniowej oraz Ameryce Centralnej i Potudniowe;.

Barbitistini charakteryzuja si¢ stabilng liczba chromosomoéow (2nd = 31), z wyjatkiem
trzech gatunkow Leptophyes FIEBER, 1853 (2nd = 29) oraz modalnym, charakterystycznym
dla tej grupy owadéw typem determinacji ptci X0J3/XXQ (Warchatowska-Sliwa 1998).
W obrebie plemienia wyrdzniono grupg wysoko wyspecjalizowanych taksonow, ktore naleza
do rodzajow: Ancistrura UvAROV, 1921, Barbitistes CHARPENTIER, 1825, Isophya BRUNNER
VON WATTENWYL, 1878, Metaplastes RAMME, 1939, Parapoecilimon KARABAG, 1975,
Phonochorion UvARov, 1916, Poecilimon FISCHER, 1853 i Polysarcus FIEBER, 1853.
Natomiast pasikoniki o dtugich nogach np. Leptophyes i Andreiniimon CAPRA, 1937 r6znig si¢
od typowych Barbitistini. Wsrod rodzajow najliczniejszych w taksony, tj. Isophya
i Poecilimon wystepuja gatunki bardzo podobne do siebie pod wzgledem morfologicznym,

aich pozycja taksonomiczna wymaga dokladnego rozpoznania. W rodzaju Isophya
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wyrdzniono wiele gatunkéw blizniaczych, co stanowi interesujacy obiekt badan nad specjacja
I pokrewienstwem gatunkow Kryptycznych.

Odonturini sg bardzo stabo poznang grupa owadow, co wynika takze z ich
niewielkiego zroéznicowania morfologicznego i niewielu danych genetycznych. Rodzaj
Odontura RAMBUR, 1838 obejmuje 17 taksonow rozmieszczonych w  strefie
srodziemnomorskiej oraz Afryce Potnocnej. W obrgbie Odontura zachodzita intensywna
ewolucja zwigzana ze zréznicowaniem zarowno liczby chromosoméw (2nd = 27-31) jak
i typu determinacji pici (X0, neo-XY, neo-X1X2Y). Impulsem do poszerzenia badan tego
plemienia o dodatkowe metody genetyczne, byly wyniki wcze$niejszych analiz, ktore
wykazaly ze kariotypy Odontura roznig si¢ znacznie od palearktycznych przedstawicieli
Barbitistini (Warchatowska i in. 2011).

Pierwsze badania genetyczne Phaneropterinae opieraly si¢ na klasycznych analizach
cytogenetycznych, dzigki ktorym poznano kariotypy ponad 150 gatunkow i podgatunkow
(m.in. Alicata i in. 1974; Ferreira 1969, 1976, 1977; Ferreira i Mesa 2007; Messina i in. 1975;
Warchatowska-Sliwa 1998; Warchatowska-Sliwa i Maryanska-Nadachowska 1992;
Warchalowska-Sliwa i Bugrov 1998; Warchalowska-Sliwa i Heller 1998; Warchatowska-
Sliwa i in. 1995, 1996, 2000, 2008, 2009). Wsrod pasikonikéw wystepuja gatunki, ktore
wyrozniaja si¢ odmienng od modalnej/ancestralnej liczbg chromosomoéw i charakteryzujg si¢
rzadko obserwowang zmienno$cig kariotypow U prostoskrzydtych. W ostatnich latach podjeto
probe uzupetnienia stanu wiedzy o zrdéznicowaniu genetycznym i pokrewienstwie wewnatrz
podrodziny Phaneropterinae poprzez wprowadzenie dodatkowych metod genetycznych,
fluorescencyjnej hybrydyzacji in situ (FISH) i sekwencjonowania DNA (Grzywacz i in.
2011, 2014a,b, 2018; Warchalowska-Sliwa i in. 2013; Chobanov i in. 2017).

Analizy cytogenetyczne owadow prostoskrzydtych byty przedmiotem wieloletnich
badan prowadzonych w Zakladzie Bior6znorodnosci Molekularnej (dawna nazwa Zaktad
Zoologii Doswiadczalnej) Instytutu Systematyki i Ewolucji Zwierzat Polskiej Akademii Nauk
(ISEZ PAN). Moje zainteresowanie metodami genetycznymi si¢gajg studiow doktoranckich
kiedy to zafascynowaty mnie owady z tej grupy. Zapoczatkowane podczas doktoratu badania
filogenetyczne rodzaju Isophya (Phaneropterinae) kontynuowatam takze po uzyskaniu stopnia
doktora nauk biologicznych. Owady z podrodziny Phaneropterinae byty stosunkowo stabo
poznane: watpliwosci budzily powszechnie uznawane relacje pokrewienstwa zwlaszcza

w obrebie Barbitistini i Odonturini, ktore ustalone czesto byly tylko na podstawie cech
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morfologicznych. Moja praca koncentruje si¢ glownie wokot zagadnien dotyczacych
zroznicowania genetycznego u owadoéw. Publikacje skladajace si¢ na osiggnigcie
habilitacyjne  prezentuja  pierwsze badania z wykorzystaniem techniki FISH
i sekwencjonowania kilku fragmentow DNA u wybranych rodzajow nalezacych do
Phaneropterinae (np. Isophya i Odontura). Wskazalam na mozliwos¢ wykorzystania
niektorych cech genetycznych do analizy i identyfikacji wybranych taksonow
Phaneropterinae. Zastosowanie powyzszych narzgdzi pozwala na poszerzenie wiedzy na
temat genomow poszczegdlnych gatunkow i zmian obserwowanych w ich obrebie, a takze
szersze podejscie do zagadnien systematyki I taksonomii, szczegdlnie w grupie pasikonikow
0 malej zmiennosci morfologicznej. W zwigzku z tym tematem przewodnim badan
stanowigcych przedmiot dorobku habilitacyjnego jest zroznicowanie genetyczne wybranych
palearktycznych pasikonikoéw z plemion Barbitistini i Odonturini na tle innych przedstawicieli
Phaneropterinae.

Cykl szesciu publikacji stanowigcy osiagniecie habilitacyjne, powstat przy wspotpracy
migdzynarodowego zespotu naukowcoéw, ktory stanowig wzajemnie uzupelniajacy sig
specjalisci: prof. Dragan Chobanov (Institute of Biodiversity and Ecosystem Research,
Bulgarian Academy of Sciences) z Butgarii — specjalista od systematyki i bioakustyki; dr
Klaus-Gerhard Heller, dr Arne Lehmann i prof. Gerlind Lehmann (Humboldt University
Berlin) z Niemiec — specjali$ci od systematyki i bioakustyki; prof. Elzbieta Warchatlowska-
Sliwa (ISEZ PAN) i prof. Anna Maryanska-Nadachowska (ISEZ PAN) z Polski — specjalistki
od cytogenetyki; dr Tatyana Karamysheva (Institute of Cytology and Genetics of the Siberian
Branch, Russian Academy of Sciences) z Rosji — cytogenetyk; prof. Battal Ciplak (Akdeniz
University) z Turcji — systematyk i genetyk. Nasz zespot od wielu lat zajmuje si¢ badaniami
pokrewienstwa U owadow prostoskrzydtych na poziomie molekularnym, cytogenetycznym,
morfologicznym i bioakustycznym. Wyniki naszych analiz sg lub zostang wykorzystane do
rewizji kilku grup owadéw. Moja dtugoletnia wspotpraca z tym zespotem potwierdzona jest
licznymi publikacjami w czasopismach z bazy Journal Citation Reports.

Celem publikacji przedstawionych jako osiagniecie naukowe bylo: (i) poznanie
struktury genetycznej wybranych gatunkéw pasikonikow nalezacych do podrodziny
Phaneropterinae za pomoca roznych markerow genetycznych; (ii) wykazanie, ze plemi¢
Barbitistini jest odrebne genetycznie od plemienia Odonturini; (iii) wyznaczenie

poziomu zmiennoSci genetycznej w rodzajach Isophya i Poecilimon.
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Material wykorzystany w badaniach pochodzit z Batkanow (Bulgaria i Rumunia),
Potwyspu Iberyjskiego (Portugalia i Hiszpania) i innych regionéw Europy (Grecja,
Macedonia, Niemcy, Polska, Serbia, europejska czg$¢ Turcji, Wiochy). Zebrany materiat
postuzyt do izolacji, amplifikacji i sekwencjonowania DNA. Na wybor genow wptyw miaty
dostepne dane literaturowe dla owadoéw prostoskrzydtych. Wyselekcjonowane przeze mnie
geny okreslaly polimorfizm genetyczny u Orthoptera oraz byly przydatne w testowanie
hipotez filogenetycznych i stosowane w licznych badaniach tej grupy owadoéw (np. Ullrich
i in. 2010; Mugleston i in. 2013; Zhang i in. 2013; Song i in. 2015). Moje badania skupialy si¢
takze na poszukiwaniu najlepszych markerow do analizy zréznicowania molekularnego
Phaneropterinae. Wykorzystano fragmenty genéw mitochondrialnych [np. podjednostke
| oksydazy cytochromowej ¢ (COIl), dehydrogenaz¢ NADH (geny ND1 lub ND2)] i/lub
fragmenty gendéw jadrowych [histon 3 (H3) i mata podjednostke RNA (18S)] oraz
niekodujace fragmenty ITS1 i ITS2. Uzyskane sekwencje DNA uzyto do rekonstrukcji drzew
filogenetycznych. Analiza topologii dendrograméw pozwolita wyznaczyé stopien
zroznicowania badanych gatunkéw oraz pokrewienstwo mi¢dzy nimi. Ponadto uzyto metody
fluorescencyjnej hybrydyzacji in situ (FISH), ktora polega na identyfikacji okreslonej
sekwencji w chromosomach w badanym materiale przy uzyciu swoistej sondy
oligonukleotydowej znakowanej fluorescencyjnie. W prezentowanych pracach zastosowano
sonde na bazie sekwencji kodujagcych rybosomalne RNA (gen 18S) i niekodujacych
telomerowych (tDNA). Zastosowatam w badaniach r6zne markery genetyczne (molekularne
| cytogenetyczne) aby zweryfikowal istniejacy stan wiedzy na temat Orthoptera oraz
uzupehi¢ go o nowe elementy. Zdecydowana wigkszo$¢ prac laboratoryjnych i czgsé

ogoblnych koncepcji badan naukowych wykonana zostata przez habilitantke.

Omowienie uzyskanych wynikéw

Pierwszy etap badan (Grzywacz i in. 2011) obejmowal mapowanie cytogenetyczne
rodzaju Isophya, ktory byt kontynuacja analiz prowadzonych podczas doktoratu.
Weczedniejsze badania wykazaly pewna niezgodno$¢ pomigdzy lokalizacja sygnatow NOR
i tDNA. Nie mozna byto jednoznacznie okresli¢ czy uzyskane wyniki nie sa artefaktem

zwigzanym z przestrzennym lub czasowym zrdéznicowaniem lokalizacji sygnatow rDNA.
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Wykryto dwa (rzadko jeden) do pigciu sygnatdéw rDNA na autosomach i sporadycznie na
chromosomie pitciowym (X). W wigkszosci gatunkow Isophya sygnat rDNA wystepowat
blisko centromeru z wyjatkiem I. rectipennis BRUNNER VON WATTENWYL, 1878, w ktoérym
sygnat potozony byt dystalnie. Prawdopodobnie u tego gatunku doszto do niewielkiego
przegrupowania na dwoch parach dlugich chromosoméw w wyniku paracentromerycznej
inwersji, ktora zmienita pozycj¢ loci genu rDNA. W niektérych gatunkach sygnat rDNA
znajdowat si¢ na dtugiej lub krotkiej parze autosoméw, a jego wielko$¢ roznita si¢ pomigdzy
homologicznymi  ramionami. Wyodrebniono trzy specyficzne grupy W oparciu
0 zroznicowanie liczby i lokalizacji sygnatoéw rDNA. Taksony nalezace do | grupy zwykle
charakteryzowaly si¢ sygnatami rDNA obserwowanymi na dwoéch dlugich biwalentach
podczas diplotenu/diakinezy (czyli dwdch parach chromosoméw W podziatach mitotycznych).
W niektorych populacjach lub osobnikach I. bureschi PESHEV, 1959 wykryto sygnat rDNA na
jednym biwalencie. W grupie II sygnaty wystgpowaly na diugiej 1 krotkiej parze
chromosomow zawsze blisko centromeru. Grupa III posiadata sygnal na trzech lub czterech
biwalentach blisko centromeru, wyjatkowo u I. rhodopensis RAMME, 1951
i 1. rhodopensis/leonorae na trzech do pigciu lub dwoch do pigciu. Wystepowanie sygnatu
rDNA na dhugiej parze chromosoméw U wszystkich gatunkéw Isophya jest prawdopodobnie
cechg plezjomorficzng. Lokalizacja sygnatu rDNA wykazata korelacje potozenia z opisanym
heterochromatynowym prazkiem C na tych samych parach chromosoméw. Gatunki Isophya
wykazuja niezwykle wysoka liczbe regiondw organizatora jaderka na chromosomach
W pordwnaniu z innymi analizowanymi do tej pory przedstawicielami rodziny
pasikonikowatych. Wzorzec NOR z wyraznie zaznaczonym wzrostem liczby badanych
regionOw na autosomach 1/lub zréznicowaniem rozmieszczenia tych regiondw na
chromosomach u kilku gatunkéw Isophya jest wynikiem nieznanych rearanzacji
chromosomowych. Polimorfizm lokalizacji sygnatow rDNA i regionéw NOR moga wyjasnic¢
rozne mechanizmy, np. translokacje, inwersje lub transpozycje powtorzen rDNA do nowych
lokalizacji. W wigkszosci przypadkow sygnaty FISH pokrywaty si¢ z lokalizacja organizatora
jaderka (NOR). Sygnaty telomerowego DNA wykazaty zroznicowanie U wigkszosci
gatunkow. Nie wszystkie sygnaty tDNA wykryte przy uzyciu metody FISH sg aktywne
podczas mejozy, a lokalizacja regionow NOR jest tylko czeSciowo zgodna z wczesniejszymi

wynikami (Warchatowska i in. 2008). Wskazano, ze zréznicowanie liczby i lokalizacji
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sygnaléw rDNA i NOR w stabilnym kariotypie tego rodzaju moze zosta¢ wykorzystane
w rozwazaniach filogenetycznych i sta¢ si¢ uzupelnieniem wspolczesnej systematyki.

W drugiej pracy (Grzywacz i in. 2014b) kontynuowano badania nad Isophya oraz
dodatkowo wlgczono Poecilimon FISCHER, 1853. Obydwa rodzaje nalezg do plemienia
Barbitistini i stanowig prawdopodobnie jedng z najbardziej skomplikowanych taksonomicznie
grup palearktycznych przedstawicieli rodziny pasikonikowatych. Zbadano 40 taksonow
Isophya (wlaczajac dla poréwnania 21 gatunkow/podgatunkow wczesniej analizowanych
w omoéwionej wyzej pracy Grzywacz i in. 2011) i 39 gatunkow/podgatunkéw Poecilimon.
Wykorzystano metody cytogenetyki klasycznej (prazki C, fluorochromy, NOR) oraz
molekularnej (FISH z sonda 18S rDNA i tDNA). Stwierdzono tendencje do zmiany
morfologii chromosomu piciowego z akrocentrycznego - jednoramiennego (typowego dla
wickszos$ci przedstawicieli tego plemienia) w subacro- lub submetacentryczny - dwuramienny
u Isophya oraz zréznicowanie ilosci i lokalizacji sygnatow 18S rDNA pomig¢dzy rodzajami.
Analizowane gatunki w obrgbie rodzajow w oparciu o lokalizacje sygnatow rDNA
w chromosomach utworzyty grupy, ktore cz¢sciowo pokryly sie z grupowaniem na podstawie
cech morfologicznych (potwierdzenie wczesniejszych wynikéw). U gatunkéw Poecilimon
sygnal rDNA zlokalizowano na jednej (50% analizowanych gatunkow), dwoch (45%
analizowanych gatunkéw) lub czterech (5% analizowanych gatunkéw) parach chromosomow.
Natomiast u Isophya potwierdzono obecnos$¢ sygnatéw rDNA na dwoch do pigciu parach
chromosomoéow. Lokalizacja sygnatu rDNA na jednej lub dwoch parach chromosoméw
u wigkszosci gatunkéw rodzaju Isophya i Poecilimon utrudnia identyfikacje ich przodkow
(gatunkéw ancestralnych). Stwierdzono wystepowanie wigkszej liczby powtarzalnych
sekwencji DNA w obrebie wigkszosci par chromosoméw Poecilimon niz pokazywaty wzory
prazkow heterochromatyny u Isophya. Wszystkie analizowane gatunki posiadaty ancestralng
dla Tettigoniidae diploidalng liczbe chromosoméw (2nd = 31, 2nQ = 32), dlatego
zroznicowanie liczby 1 lokalizacji sygnatow rDNA jest prawdopodobnie wynikiem
transpozycji z udzialem ruchomych elementéw lub rekombinacji ektopowej. W obydwu
rodzajach sygnaty rDNA zwykle zlokalizowane zostaly w paracentromerycznym regionie
autosomow, rzadziej na chromosomie plciowym. Wyniki prezentuja zgodno$¢ pomiedzy
lokalizacjg rDNA oraz NOR i bogatymi w GC regionami heterochromatyny, co wskazuje na
obecno$¢ wielu powtarzajacych si¢ sekwencji DNA. Niektore gatunki nalezace do obydwu

rodzajow charakteryzowaly si¢ zrdznicowaniem intensywnosci sygnatow rDNA na
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homologicznych chromosomach kilku par autosomow, a takze heteromorfizmem we wzorze
prazkowym heterochromatyny. Taki polimorfizm moze by¢ wynikiem dziatania réznych
mechanizmow, np. duplikacji tandemowej genow rybosomalnych, nierownego crossing-over
podczas mejozy, translokacji lub homologicznych rekombinacji. Isophya posiada bardziej
skomplikowany wzor rozmieszczenia sygnaléw rDNA | heterochromatyny niz
Poecilimon. Sygnaly rDNA zlokalizowane na dwoch parach chromosoméw u wigkszosci
taksonow sa charakterystyczne dla prymitywnych linii ewolucyjnych, np. 1. hospodar
(SAUSSURE, 1898), I. straubei (FIEBER, 1853) i I. rectipennis. Z kolei sygnaty rDNA na trzech
do pigciu par chromosomoéw wykryto utaksonow, ktore powstaty niedawno i/lub
w populacjach, w ktorych prawdopodobnie doszto do zjawiska hybrydyzacji przez wtorny ich
kontakt. Drugi opisany przypadek dotyczy grupy gatunkow |. modesta (FRIVALDSzKY, 1868),
szczegolnie kompleksu I. rhodopensis, reprezentujacego kilka podgatunkow wystepujacych
na duzym obszarze wtornego kontaktu pomiedzy wczesniej izolowanymi populacjami.
Obserwowane zroznicowanie liczby sygnatléw rDNA pomiedzy populacjami polagczone jest
prawdopodobnie z trwajaca specjacjg i hybrydyzacja w strefach wtornego kontaktu.
Transpozycje i rekombinacje lub alternatywnie okazjonalna utrata sygnatlow rDNA mogta
wystepowaé czesto W réznych liniach ewolucyjnych Isophya i rzadko u Poecilimon.
Uzyskane wyniki analizowano w potaczeniu z danymi systematycznymi i filogenetycznymi.
Potwierdzono uzyteczno$¢ mapowania rDNA i rozmieszczenia heterochromatyny jako
dodatkowych markerow dla lepszego zrozumienia pokrewienstw i mechanizméw
specjacji w obrebie Barbitistini.

W zwigzku z wykrytym zréznicowaniem genetycznym na poziomie cytogenetycznym
w rodzaju Isophya istotne bylo wlaczenie badan molekularnych w celu weryfikacji
uzyskanych wynikow. W trzeciej pracy (Chobanov i in. 2017) testowano zmiennos¢
genetyczng Isophya na poziomie gatunku/podgatunku przy uzyciu markerow DNA.
W przesztosci  przedstawiciele morfologiczno-akustycznych grup gatunkow  Isophya
wystepowali po obu stronach ciesnin Dardanele | Bosfor. Przetestowano jak procesy
geologiczne zachodzace w obydwu ciesninach wptynety na ewolucje, specjacje i filogeografie
tego rodzaju. Zbadano 21 taksonow rozpoznanych w oparciu o cechy morfologiczne i/lub
bioakustyczne. Jako grupe zewnetrzng do badan wiaczono pigé gatunkow nalezacych do
dwoch innych rodzajow (Poecilimon, Leptophyes) blisko spokrewnionych z Isophya. Analizy

filogenetyczne przeprowadzono w oparciu o dwa zestawy danych. Pierwsza grupa
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obejmowata sekwencje genow mtDNA (COI, ND2), a druga sekwencje ITS1 i ITS2.
Woezesniejsze badania morfologiczne i bioakustyczne sugerowaly, ze skomplikowana
ewolucja Isophya moze by¢ powigzana z ewolucja morfo-akustyczng kilku odrebnych linii
w korelacji z potozeniem geograficznym (Chobanov i in. 2013). Wyniki analiz molekularnych
nie potwierdzity tej hipotezy, ani koncepcji wyrdznionych wczeéniej grup morfologicznych.
Uzyskane rezultaty badan sugeruja roézny przebieg ewolucji dla markerow
mitochondrialnych i  jadrowych. Analiza fragmentow mtDNA  potwierdzita
monofiletycznos¢ dwoch grup morfologicznych I. straubei i I. zernovi MIRAM, 1938, ale nie
pozostatych I. modesta, |. speciosa (FRIVALDSzKY, 1868), I. rectipennis. Podobne
rozbiezno$ci wykryto w przypadku rDNA. Datowane drzewo filogenetyczne umozliwito
odtworzenie historii ewolucyjnej badanego rodzaju. Radiacja rodzaju miala miejsce ok.
8,28 milionow lat temu. Datowanie molekularne umozliwito identyfikacje trzech gtéwnych
i znaczacych epizodéw geologicznych w ewolucji Isophya: (i) pierwsze zdarzenie (miedzy
7,32 do 5,84 milionoéw lat temu) powigzane byto z kryzysem messynskim, podczas ktorego na
skutek ocieplenia klimatu Morze Srédziemne prawie catkowicie wyschlo, a takze
z wystepowaniem lagdowego mostu migdzy Anatolig i Batkanami, ktory istniat do p6znego
pliocenu; (ii) drugi epizod (migdzy 2,56 do 2,18 milionéw lat temu) miat miejsce na poczatku
plejstocenu w czasie, kiedy Morze Srodziemne i Morze Czarne byly ponownie potaczone;
(iii) ostatni epizod (migdzy 1 do 0,34 miliondéw lat temu) miat miejsce U schytku srodkowego
plejstocenu, gdy wystepowaty oscylacje temperatury i zlodowacenia oraz kiedy zniknegta
cie$nina Sakarya-Karasu oddzielajaca Anatoli¢ od Batkanow.

Glowng przyczyna specjacji rodzaju Isophya na terenach Anatolii i Batkanow byly
prawdopodobnie epizody powigzane z tworzeniem ladowych mostow lub ciesnin taczacych
morza. Okres potaczenia ladow sprzyjal rozprzestrzenianiu si¢ gatunkow, natomiast okres
izolacji ladow prowadzit do dywergencji izolowanych populacji. Od momentu pojawienia si¢
wspolnego przodka podczas Tortonu (miocen, kenozoik), obserwowano trzy fazy zwigzane
Z pojawieniem si¢ i zanikaniem bariery w postaci ciesnin. Wymiana osobnikéw pomigdzy
czeSciowo zroznicowanymi populacjami mogta doprowadzi¢ do powstania strefy
hybrydyzacji, waskiego gardta lub demograficznej ekspansji populacji. Sposréd wszystkich
przebadanych taksonéw, obecnie Zaden nie wystepuje po obydwu stronach cies$niny.
Uzyskane wyniki potwierdzily istotne znaczenie systemu ciesnin laczacych Morze

Czarne i Morze Srbodziemne, jako barier dla wymiany genéw miedzy Anatolia
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a Balkanami. Linie filogenetyczne gatunkéw zostaly oddzielone przez system ciesnin
prawdopodobnie co najmniej pot miliona lat temu. Ta hipoteza znajduje potwierdzenie
W badaniach roznych zwierzat: pasikonikow (Kaya i in. 2013; Ciplak i in. 2015), swierszczy
(Allegrucci i in. 2011), traszek (Wielstra i in. 2013), jaszczurek (Ahmadzadeh i in. 2013)
I wiewiorek (Gindiiz i in. 2007). Wspolna historia tektoniczna Anatolii i Batkanoéw jest
odzwierciedlona w historii ewolucyjnej ich ladowej fauny. Cie$niny tureckie odegraty glowna
role W tej wspodtzaleznoscei i sg gldownym czynnikiem do zapewnienia kolejnej $ciezki i bariery
dla ladowych organizmoéw. Przeprowadzone badania udowodnilty, ze rodzaj Isophya jest
interesujacym modelem w analizach filogeograficznych obszaru Anatolii i Batkanow oraz
dostarczyly podstaw dla przysztych badan/hipotez opartych na doktadnych danych
dotyczacych ewolucyjnych wzorcow fauny w tym szybko rozwijajacym si¢ obszarze
tektonicznym.

Problematyka, ktorg poruszono W trzech przedstawionych wyzej publikacjach
naukowych (Grzywacz i in. 2011, 2014b; Chobanov i in. 2017) byta impulsem do zbadania
zmiennos$ci genetycznej W obrgbie plemienia, do ktorego naleza rodzaje Isophya i Poecilimon
oraz innych przedstawicieli Phaneropterinae. Dlatego nastepny etap badan obejmowat analizg
pokrewienstw pomiedzy gatunkami pasikonikow nalezacymi do plemion Barbitistini
i Odonturini.

W pracy Warchalowska-Sliwa i in. (2013) przeprowadzono fizyczne mapowanie
chromosomow 17 gatunkéw nalezacych do o$miu rodzajow Barbitistini przy uzyciu
klasycznych (prazki C, fluorochromy i NOR) i molekularnych (FISH: rDNA i tDNA) metod
cytogenetycznych. Lokalizacja regionow NOR i sygnalow rDNA wykazata zgodno$é
w kariotypach Barbitistini. Zmapowane sekwencje 18S rDNA na pojedynczym biwalencie
wydaja si¢ by¢ typowa cytogenetyczng cechg dla przedstawicieli trzech rodzajéw nalezacych
do tego plemienia. W rodzaju Leptophyes zlokalizowano jeden sygnat rDNA u gatunkéw
0 r6znej liczbie chromosomoéw. Potwierdzono bliskie pokrewienstwo L. albovittata (KOLLAR,
1833) i L. boscii FIEBER, 1853 w oparciu 0 detekcje sygnatu sondy rDNA
W paracentromerycznym regionie S$redniej wielko$ci chromosomu U obydwu gatunkow
podobnych do siebie pod wzglgdem cech morfologicznych i bioakustycznych. W dwoch
gatunkach rodzaju Metaplastes i Parapoecilimon antalyaensis KARABAG, 1975
(reprezentujacym monotypowy rodzaj, blisko spokrewniony z Poecilimon) zlokalizowano loci

rDNA odpowiednio na dlugim lub krétkim chromosomie. Obecnos$¢ pojedynczego sygnatu
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FISH obserwowanego w paracentromerycznym regionie na autosomach, bardzo rzadko na
chromosomie ptciowym wystepuje rowniez U innych przedstawicieli Phaneropterinae, ktére
roznity sie liczbg chromosoméw, np. europejskie gatunki Odontura (2nd = 27-31;
Warchatowska-Sliwa i in. 2011), ale takze Saginae i Bradyporinae (2nd = 23, 27, 29;
Warchatowska-Sliwa i in. 2009, 2013). Dodatkowo detekcja jednego regionu NOR (na jednej
parze chromosoméw/biwalencie) jest prawdopodobnie typowa cechg cytogenetyczng
powigzang z ancestralng liczbg chromosomow u reprezentantow podrodziny Tettigoniinae
(Warchatowska-Sliwa i in. 2005). Dwa sygnaly rDNA wykryto na réznych parach
chromosomoéw w regionach paracentromerycznych lub dystalnych u gatunkow nalezacych do
monotypowych rodzajow Ancistrura i Andreiniimon. Natomiast u Phonochorion i Polysarcus
(wewnatrzgatunkowy polimorfizm) zlokalizowano odpowiednio trzy do czterech lub trzy do
pieciu sygnalow rDNA. W Barbitistes stwierdzono rdznice na poziomie wewnatrz-
i miedzygatunkowym wlaczajac liczbe (od jednego do czterech) i/lub lokalizacje (region
paracentromeryczny lub dystalny) sygnatow rDNA. W oparciu 0 wysoki genetyczny
polimorfizm stwierdzono, ze W tej grupie gatunkow trwa nadal proces strukturalnej
stabilizacji podczas specjaciji.

Zaobserwowano zroéznicowanie liczby i lokalizacji sygnaléw rDNA zaréwno
wewnatrz gatunkéw jak i miedzy gatunkami w plemieniu Barbitistini. Zmienno$¢ ta
moze by¢ spowodowana roéznymi mechanizmami takim jak strukturalne rearanzacje
chromosomoéw, rekombinacje, translokacje lub inwersje i transpozycje niektorych sekwencji
rDNA w tym samym lub na roéznych chromosomach. Niektore przegrupowania, np.
translokacje lub inwersje prawdopodobnie spowodowaly zmiang w lokalizacji rDNA
z paracentromerycznej na dystalng w autosomach oraz w chromosomie piciowym (X)
u wybranych gatunkow. Sygnaty telomerowego DNA potwierdzily wczesniejsze wyniki
uzyskane dla kilku innych Orthoptera. W niektorych przypadkach wykryto réznice
w intensywnosci sygnatu tDNA miedzy gatunkami, co moze $wiadczy¢ o obecnosci roznej
liczby powtorzen telomerowych. Podobne roznice zostaty opisane we wczesniejszej pracy
dotyczacej Isophya (Grzywacz i in. 2011). Stwierdzono réwniez brak sygnatow w niektorych
chromosomach, ktéry moze by¢ przyczyna malej liczby kopii telomerowych powtorzen.
Przeprowadzone badania po raz pierwszy wykazaly znaczny polimorfizm w obrebie
heterochromatyny u niektérych gatunkow Barbitistini. W poréwnaniu z wczeSniej

opublikowanymi danymi zaobserwowano inny typ chromosoméw dodatkowych
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w kariotypie (chromosom B), jednak w chwili obecnej nie mozna wyjasni¢ ich
pochodzenia. Wykazano, ze rozklad rDNA/NOR i sklad heterochromatyny chromosomu
s3 dobrymi markerami cytogenetycznymi do rozrézniania gatunkéw i linii
filogenetycznych oraz wyjasnienia zréznicowania genomowego i ewolucji plemienia
Barbitistini.

W nastgpnej pracy (Grzywacz i in. 2014a) zaprezentowano wyniki badan
genetycznych i bioakustycznych pieciu taksonow Odontura z Potwyspu Iberyjskiego i Sycylii
oraz tropikalnego gatunku Cohnia andeana (HEBARD, 1924) z Ekwadoru. W celu wyjasnienia
relacji pokrewienstwa miedzy gatunkami Odontura i ich pozycji taksonomicznej
przeprowadzitam sekwencjonowanie dwoch gendéw mitochondrialnych (COI, ND1) oraz
ITS2. Taksony nalezace do Odontura porownano z innymi przedstawicielami europejskich
Phaneropterinae. Wtaczono réwniez analizy bioakustyczne: komunikacja glosowa stanowi
istotng ceche diagnostyczng w badaniach tej podrodziny. Wyniki badan potwierdzily
monofiletycznos¢ rodzaju Odontura i status zréznicowanych morfologicznie
podrodzajow Odontura RAMBUR, 1838 i Odonturella BOLiVAR, 1900. Wzér dzwickow
wydawanych przez samcoéw Odontura byt bardziej ztozony niz u gatunkow Odonturella. Ten
podziat jest skorelowany z biogeografia, poniewaz przedstawiciele Odonturella wyst¢puja na
Potwyspie Iberyjskim, a Odontura w regionie zachodnio $rédziemnomorskim. Zréznicowanie
cytogenetyczne wykryte wsrod niektorych sycylijskich gatunkow Odontura stenoxypha
(FIEBER, 1853) (Alicata i in. 1974) doprowadzito do wyodr¢bnienia drugiego gatunku
O. arcuata MESSINA, 1981. Jednak dystans genetyczny pomiedzy O. stenoxypha i O. arcuata
byt znacznie nizszy niz heterogeniczno$¢ pomigdzy osobnikami innych taksonow Odontura.
Obydwa gatunki charakteryzowaly si¢ takim samym Systemem komunikacji dzwigckowej.
Zaobserwowano, ze samica mogta kopulowa¢ z samcami obydwu gatunkéw, poniewaz nie
wykryto barier akustycznych zapobiegajacych hybrydyzacji. Samiec O. stenoxypha mogt
»zaplemni¢” samice O. arcuata, poniewaz ich zaloty godowe nie rdéznig si¢ znaczaco
W obrgbie taksonow. W zwigzku z ich identyczng morfologia, podobnymi cechami
bioakustycznymi i brakiem barier przy krzyzowaniu po raz pierwszy zaproponowano, ze
obydwa taksony powinny by¢ traktowane jako podgatunki Odontura (Odontura)
stenoxypha stenoxypha (FIEBER, 1853) i O. (O.) s. arcuata MESSINA, 1981. Nie wykryto
bliskiego pokrewienstwa Odontura z europejskimi przedstawicielami Phaneropterinae

0 dtugich skrzydtach (np. Acrometopa FIEBER, 1853, Phaneroptera SERVILLE, 1831 i Tylopsis
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FIEBER, 1853). W odniesieniu do wszystkich innych Phaneropterinae Odontura moze
pochodzi¢ od nieznanego dotad przodka, prawdopodobnie wywodzacego si¢ z Afryki.
Przeprowadzone analizy sg pierwszym etapem badan wyjasniajacych filogeneze
Phaneropterinae, wigczajgc w to interpretacj¢ ewolucji chromosomow.

W ostatniej publikacji (Grzywacz i in. 2018) przedstawiono wyniki badan
genetycznych przeprowadzonych dla 42 gatunkow o krotkich skrzydtach i wszystkich
europejskich  przedstawicieli o dlugich skrzydtach z podrodziny Phaneropterinae.
Wykorzystano trzy markery DNA: histon 3 (H3), matg podjednostke RNA (18S)
i niekodujacy fragment ITS2. Analiza powigzan filogenetycznych w plemieniu Odonturini
wykazata molekularne podstawy do wyrdznienia dwoch wyraznie odmiennych genetycznie
linii w obrgbie pasikonikow z krotkimi skrzydtami. Redukcja skrzydel u gatunkow
nalezacych do Odontura i Cohnia BuzzeTTi, FONTANA & CAROTTI, 2010 prawdopodobnie
ewoluowata niezaleznie, poniewaz obydwa rodzaje wystgpujg na réznych kontynentach.
Efektem przeprowadzonych przeze mnie badan molekularnych Odonturini jest
propozycja nowego podzialu taksonomicznego. W oparciu o uzyskane wyniki stwierdzono
koniecznos¢ ograniczenia Odonturini  do przedstawicieli Odontura wystepujacych
w zachodniej Palearktyce. Natomiast pozostate rodzaje krotkoskrzydtych owadow z Ameryki,
Afryki i Papui-Nowej Gwinei wylaczono z plemienia i wskazano jako incertae sedis, dopoki
ich pozycja filogenetyczna nie zostanie wyjasniona. Najblizsi krewni Odonturini sa nadal
nieznani, prawdopodobnie trzeba ich szuka¢ wsrod gatunkow afrykanskich. Taksony
nalezace do Barbitistini tworza grupe monofiletyczna. Podobnie jak w przypadku
Odonturini, najblizsi krewni Barbitistini nie s3 znani; prawdopodobnie pochodza od
pasikonikow o dhugich skrzydtach, ktore wystepowaty w refugiach we wschodniej czesci
Morza Srodziemnego.

Pelny rozwoj skrzydet to cecha plezjomorficzna u Phaneropterinae. Europejskie
gatunki o dhugich skrzydlach nie sg blisko spokrewnione ze sobg, CO jest zgodne
z tradycyjnym systemem taksonomicznym, w ktorym Acrometopa, Ducetia STAL, 1874,
Phaneroptera i Tylopsis naleza do réznych plemion (Cigliano i in. 2018). Prawdopodobnie
zaden z rodzajow obejmujacych dlugoskrzydie formy pasikonikow w regionie Morza
Srédziemnego nie jest blisko spokrewniony z krotkoskrzydtymi owadami Odonturini lub/i
Barbitistini.
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Otrzymane wyniki wskazaly, ze redukcja skrzydel i utrata zdolnosci do lotu
u gatunkow nalezacych do Phaneropterinae nastgpila prawdopodobnie wielokrotnie.
Zgodnie z dotychczasowymi wynikami badan brachypteryzm wystepuje u pasikonikoéw
zyjacych glownie w gorach, a jego potencjalng przyczyng jest oszczedzanie energii przy
nizszych temperaturach lub unikanie rozproszenia na duze odlegltosci (mniejsza mozliwos¢ do
kolonizacji nowych siedlisk w poréwnaniu z ptaskim terenem). Prawdopodobnie wspolny
przodek Barbitistini ewoluowal w srodkowym miocenie, ktory charakteryzowat sie
globalnym spadkiem temperatur i suchym klimatem. Utrata zdolnosci do lotu moze by¢ takze
zwigzana z konieczno$cig unikania utraty wody (Chobanov i in. 2017). Roznorodno$é
Barbitistini jest przyktadem szybkiej specjacji ograniczonej czasem. Mozna wnioskowac, ze
owady krotkoskrzydte nalezace do Barbitistini i Odonturini nie tworzg jednej grupy na catym
$wiecie, a raczej rozwijaly si¢ niezaleznie na r6znych kontynentach. W strefie umiarkowanej
zachodniej Palearktyki utrata umieje¢tnosci latania ewoluowata dwukrotnie: (i) w pierwszej
grupie krotkoskrzydtych pasikonikéw, Barbitistini, specjacja pozwolita na powstanie
imponujacej liczby gatunkow glownie allo- i parapatrycznie rozmieszczonych w potudniowo-
wschodniej Europie, Anatolii i na Srodkowym Wschodzie; (ii) w drugiej grupie, Odonturini,
wystepuje ograniczona liczba gatunkow W potudniowo-zachodniej Europie i pdinocnej
Afryce. Planowana jest kontynuacja badan afrykanskich gatunkow Phaneropterinac w celu

wyjasnienia wzajemnych relacji pokrewienstw wewnatrz plemienia Odonturini.

Najwazniejsze osiagniecia poznawcze zaprezentowanych badan jako osiagniecie

naukowe:

I. Ogolne wyniki

- Po raz pierwszy przeprowadzitam badania molekularno-cytogenetyczne i analizy
filogenetyczne oparte o sekwencje DNA dla wybranych gatunkow/rodzajow pasikonikow
z plemion Barbitistini i Odonturini;

- opublikowalam w bazie GenBank (www.ncbi.nlm.nih.gov) 571 sekwencji genéw COl,
ND1, ND2, 18S i H3 oraz ITS1i ITS2 dla 129 gatunkow pasikonikow z 18 rodzajow;
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dzieki wykonanym przeze mnie analizom wykazatam, ze najbardziej przydatnymi
markerami do badan zréznicowania genetycznego Phaneropterinae sg geny COIl i ND oraz
fragmenty ITS;

badania przeprowadzone za pomocg technik cytogenetycznych umozliwity mi wstepng
ocene polimorfizmu genetycznego u owadow z podrodziny Phaneropterinae;

wyniki analiz sugeruja, ze markery cytogenetyczne i molekularno-cytogenetyczne moga
stanowi¢ uzupetnienie badan molekularnych DNA;

poznanie polimorfizmu genetycznego przy uzyciu cytogenetycznych i molekularnych
markerOw moze stanowi¢ podstawe badan filogenetycznych i taksonomicznych dla
Phaneropterinae, ale takze innych owadéw. Analizy tego typu sa waznym uzupetnieniem
danych uzyskanych Kklasycznymi metodami w oparciu o cechy morfologiczne,
bioakustyczne i inne;

zmienno$¢ genetyczna moze by¢ analizowana przy uzyciu tylko technik cytogenetycznych
lub molekularnych. Jednak w celu weryfikacji hipotez filogenetycznych i jednostek
systematycznych  wskazuj¢ na uzyteczno$¢ stosowania kombinacji markerow
cytogenetycznych i molekularnych;

prowadzone przeze mnie badania wzbogacily dostepng wiedze dotyczaca genetyki

pasikonikow, ale takze innych owaddow.

I1. Podrodzina Phaneropterinae

- Wykazatam obecno$¢ wysokiego polimorfizmu genetycznego w obrgbie wszystkich
analizowanych taksonow;

- na podstawie analiz DNA ustalitam, Ze utrata zdolnosci do lotu u wybranych
przedstawicieli podrodziny wystepowata prawdopodobnie wielokrotnie w r6znym czasie

I niezaleznie na roznych kontynentach.

I11. Plemiona Barbitistini i Odonturini

- Potwierdzono mocny status taksonomiczny obu plemion;

- stwierdzono monofiletyzm plemienia Barbitistini i rodzaju Odontura.
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IV. Rodzaj Isophya
- Okreslono historyczne znaczenie ciesnin Dardanele i Bosfor jako bariery dla przeptywu
gendw migdzy Anatolia, a Batkanami. Prawdopodobnie taksony Isophya zostaty

oddzielone przez ciesniny co najmniej pot miliona lat temu.

V. Rodzaj Odontura
- Potwierdzono status taksonomiczny podrodzajow Odontura i Odonturella;
- okreslono status podgatunkowy bardzo podobnych morfologicznie i bioakustycznie
dwoch taksonow tego rodzaju;
- zaproponowano, wiaczenie do Odonturini tylko przedstawicieli Odontura z zachodniej
Palearktyki. Pozostate rodzaje krotkoskrzydtych owadow z Ameryki, Afryki i Papui-
Nowej Gwinei wskazano jako incertae sedis, dopoki ich status taksonomiczny nie

zostanie wyjasniony.

Uzyskane wyniki stanowia istotny wktad do wiedzy na temat systematyki i filogenezy oraz
stanowig baz¢ do dalszych badan wyjasniajacych relacje pokrewienstwa, a takze ewolucje

I specjacje W tej zréznicowanej genetycznie grupie owadow prostoskrzydtych.
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5. Omowienie dzialalnosci naukowej i pozostalych osiagni¢¢ naukowo-badawczych.

5.1 Omowienie pracy naukowe;j.

Jestem absolwentka Wydziatu Biologii i Ochrony Srodowiska Uniwersytetu Slaskiego
w Katowicach. Studia odegraty wazng role W rozwoju i ksztaltowaniu moich zainteresowan
entomologia. Bylam zatozycielem i pierwsza przewodniczacg Studenckiego Naukowego Kota
Zoologéw dziatajacego w Katedrze Zoologii. Prace magisterska, zatytutowana: ,,Zmienno$¢
morfologiczna Ceratophyllus hirundinis (Curtis, 1826)” realizowatam pod Kierunkiem prof.
dr hab. Wactawa Wojciechowskiego, a nast¢gpnie w 2004 roku obronitam w Katedrze
Zoologii Wydziatu Biologii i Ochrony Srodowiska US. Wyniki zawarte w pracy magisterskiej
zostaty opublikowane jako oryginalna publikacja Grzywacz i in. (2004-2005).

Po ukonczeniu studidw, dalsza kariere naukowa, ktorg kontynuuj¢ do tej pory
zwigzalam z Instytutem Systematyki i Ewolucji Zwierzat Polskiej Akademii Nauk (ISEZ
PAN) w Krakowie. W 2004 roku rozpoczgtam badania zwigzane z realizacjg pracy
doktorskiej pod kierunkiem prof. dr hab. Elzbiety Warchatowskiej-Sliwy. Dotyczyty one
zroznicowania genetycznego owadow prostoskrzydtych nalezacych do Isophya. Wstepne
wyniki  zostaly opublikowane W dwoch oryginalnych pracach: (i) Grzywacz
i Warchalowska-Sliwa (2008) oraz (ii) Warchalowska-Sliwa i in. (2008). Realizowany
w ramach pracy doktorskiej projekt zostal zgltoszony do Ministerstwa Nauki i Szkolnictwa
Wyzszego oraz zakwalifikowany do realizacji jako grant promotorski (nr N 303 2409 33).
Gléwnym celem moich badan byta rekonstrukcja pokrewiefistwa W obrgbie pasikonikdéw
Isophya w oparciu o dane molekularne i molekularno-cytogenetyczne. Najwazniejsze wyniki
badan genetycznych to: (i) wykazanie wysokiego stopnia zréznicowania genetycznego
w obrebie gatunkow, a takze populacji niektorych taksonow Isophya; (ii) stwierdzenie, ze
Isophya tworzy grupe monofiletyczng w obrebie podrodziny; (iii) czgsciowe potwierdzenie
podzialu gatunkow/podgatunkéw na poszczegolne grupy i kompleksy wydzielone na
podstawie analiz morfologicznych. Warto podkresli¢, ze byly to pierwsze analizy DNA
i FISH rodzaju Isophya.

Rownolegle, prowadzac analizy zmiennosci genetycznej Isophya zaangazowana
bytam w badania z zakresu genetyki populacyjnej szaranczaka Podisma sapporensis SHIRAKI,

1910, ktorych wyniki opublikowano w pracy Kowalczyk i in. (2008). Dodatkowo
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prowadzitam analizy polimorfizmu genetycznego u wybranych gatunkow Poecilimon, blisko
spokrewnionego z Isophya. Projekt, ktorego bylam kierownikiem uzyskal finansowanie
z funduszy The Orthopterists’ Society w ramach migdzynarodowego programu ,,Small Grants
Program™.

W 2009 roku w ISEZ PAN obronitam prac¢ doktorskg pod tytutem: ,,Filogeneza
pasikonikéw z rodzaju Isophya (Orthopetra: Tettigoniidae) w oparciu o dane molekularne”.
Wyniki badan zawarte W rozprawie doktorskiej zostaty opublikowane w pracy oryginalnej
Grzywacz-Gibala i in. (2010).

Po obronie rozprawy doktorskiej rozpoczetam prace na stanowisku adiunkta w ISEZ
PAN. Glowny nurt moich badan dotyczy genetyki owaddéw prostoskrzydtych, ze szczegdlnym
uwzglednieniem przedstawicieli rodziny pasikonikowatych, ktory mogtam realizowaé dzigki
uzyskaniu finansowania w ramach dwoch projektow Ministerstwa Nauki i Szkolnictwa
Wyzszego oraz Narodowego Centrum Nauki w latach 2010-2015. Bytam kierownikiem
jednego z nich (2011/01/B/NZ8/01467), natomiast w drugim petlilam funkcje glownego
wykonawcy (N 303 6117 38). W listopadzie 2015 roku z sukcesem aplikowatam 0 staz
naukowy w ramach programu ogloszonego przez Japonskie Towarzystwo Popierania Nauki
(ang. Japan Society for the Promotion of Science, JSPS). Wyjechatam do Japonii na
dwuletnie stypendium naukowe, ktore realizowatam na Wydziale Rolniczym Uniwersytetu
Ryukyus, pod kierunkiem prof. Harukiego Tatsuta. Podczas stazu udoskonalitam
i rozbudowatam warsztat badawczy o nowe umiejetnosci z zakresu analiz genomu
Z wykorzystaniem narzedzi biologii molekularnej (np. klonowanie DNA, genotypowanie
mikrosatelitow, a takze obstluga sekwenatora) oraz zorganizowalam samodzielnie zaplecze
laboratoryjne do analiz molekularno-cytogenetycznych przy uzyciu metody FISH.

Efektem badan realizowanych po doktoracie byta publikacja 25 artykuldéw naukowych
w czasopismach indeksowanych w Journal Citation Reports. Ponizej prezentuje¢ opis
osiggnie¢ naukowo-badawczych w poszczegolnych tematach mojej dziatalno$ci naukowe;,

wykaz omawianych publikacji, a takze ilosciowe zestawienie dorobku.
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. Taksonomia i zréznicowanie genetyczne pasikonikow nalezacych do podrodziny

Phaneropterinae

Istotnym watkiem mojej pracy naukowej byta kontynuacja badan nad wybranymi
taksonami podrodziny Phaneropterinae. Jeden z tematéw dotyczyl poznania kariotypu
gatunkéw  Odontura.  Przeprowadzono badania z  wykorzystaniem  markeréw
cytogenetycznych. Stwierdzono znaczne zroznicowanie liczby chromosomow 1 typu
determinacji plci u Odonturini w poréownaniu z innymi palearktycznymi pasikonikami
nalezacymi do Barbitistini. Wykryte wzorce roznorodno$ci genetycznej sugeruja, ze rodzaj
ten przeszedt intensywna radiacje (Warchalowska i in. 2011).

Drugi temat obejmowat rewizje Isophya, ze szczegdlnym uwzglgdnieniem grupy
Isophya modesta w oparciu o cechy morfologiczne i bioakustyczne. Uzyskane wyniki zostaty
poréwnane z opublikowanymi wczesniej danymi morfologicznymi, bioakustycznymi
I cytogenetycznymi, w celu wyjasnienia uktadu taksonomicznego i ewolucji tej intrygujace;j
grupy batkanskich pasikonikow. Efektem badan byta zmiana statusu taksonomicznego dwoch
gatunkoéw oraz synonimizacja pigciu taksonow (Chobanov i in. 2013).

Wigkszo$¢ wynikow uzyskanych w ramach tematyki badawczej zwigzanej z analizg
zroznicowania genetycznego I relacji pokrewienstwa W obrgbie dwoch plemion nalezacych do
podrodziny Phaneropterinae zostata szczegétowo omowiona w rozdziale 4 i wchodzi w sktad
osiggnigcia naukowego stanowigcego podstawg¢ ubiegania si¢ o stopien doktora

habilitowanego.

1. Zastosowanie markeréw molekularno-cytogenetycznych w analizie zmiennoSci
genetycznej owadow prostoskrzydlych nalezacych do podrodzin Saginae
i Bradyporinae (Tettigoniidae)

Rozszerzajac zakres swoich zainteresowan dotyczacych zmiennos$ci genetycznej pasikonikow
uczestniczytam rowniez W badaniach przedstawicieli podrodzin Saginae i Bradyporinae.
Przeprowadzono analizy cytogenetyczne (prazki C, NOR, fluorochromy) oraz molekularno-
cytogenetyczne (FISH: rDNA i tDNA). Wykazano, ze taksony nalezgce do obydwu podrodzin

charakteryzuja si¢ wysokim polimorfizmem genetycznym, np. zmiany w liczbie i morfologii
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chromosomow oraz miedzygatunkowym zrdéznicowaniem W rozmieszczeniu i ilosci
heterochromatyny konstytutywnej. W efekcie podj¢tych badan powstaly dwie publikacje,
dotyczace przedstawicieli Saginae (Warchalowska-Sliwa i in. 2009) i Bradyporinae
(Warchalowska-Sliwa i in. 2013).

I11.  Ekotoksykologia

W trakcie pracy naukowej bratam réwniez udziat w badaniach nad wptywem metali cigzkich
na populacje skakuna Tetrix tenuicornis (SAHLBERG, 1891) (Orthoptera, Tetrigidae) z obszaru
hatd cynkowo-otowiowych W rejonie olkuskim (Gérny Slask). Analizowano koncentracje
metali cigzkich w ciele owada, ekspresje biatek szoku termicznego, oraz zmiany
cytogenetyczne W poréwnaniu z populacjami kontrolnymi. Na podstawie wczes$niejszych
badan (Warchatowska-Sliwa i in. 2005), gtéwnie cytogenetycznych uznano, ze gatunek ten
moze by¢ bioindykatorem ekosystemow narazonych na dziatanie metali cigzkich.
Kontynuujagc badania poréwnano wyniki analiz polimorfizmu losowo namnozonych
fragmentow DNA (ang. Randomly Amplified Polymorphic DNA, RAPD) i mikroanalizy
rentgenowskiej tego gatunku. Wykazano, ze gatunki nalezagce do populacji z terendéw
zanieczyszczonych metalami cigzkim charakteryzowaty si¢ niskim poziomem zroéznicowania
genetycznego W poréwnaniu z populacjami kontrolnymi z terenéw niezanieczyszczonych.
Natomiast spektrofotometria rentgenowska wykryla zmiany W stgzeniu pierwiastkow
w nerwach i migsniach u owadow =z terenow skazonych. Wyniki ostatnich badan

opublikowano w pracy Grzywacz i in. (2012).

IV.  Systematyka, specjacja, ewolucja i filogeneza afrykanskich owadéw

prostoskrzydlych

Kolejny dobrze zdefiniowany obszar mojej dziatalno$ci badawczej, stanowig prace dotyczace
kompleksowych badan taksonomicznych i filogenetycznych wybranych przedstawicieli
afrykanskich owadow prostoskrzydtych z podrodzin Conocephalinae, Hetrodinae,

Meconematinae i Phaneropterinae. Centrum réznorodnosci wielu owadow z rzedu Orthoptera
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zlokalizowane jest w Afryce Wschodniej. Przeprowadzone analizy z wykorzystaniem miedzy
innymi markeréw morfologicznych, bioakustycznych, genetycznych 1 ekologicznych
przyczynily si¢ do poszerzenia wiedzy na temat systematyki, ewolucji i pokrewienstwa
owadow wystepujacych w Afryce Wschodniej. Badania te realizowano we wspolpracy
z naukowcami z Niemiec (dr Claudia Hemp, dr Andreas Hemp i dr Klaus-Gerhard Heller).
Efektem przeprowadzonych badan jest uporzadkowanie systematyki analizowanych owadow
oraz opisanie nowych dla nauki gatunkow i rodzaju. Wyniki zostaly opublikowane
W dziewieciu pracach (Hemp i in. 2013, 2015a, 2015b, 2016, 2017, 2018a, 2018b;
Grzywacz i in. 2015; Warchalowska-Sliwa i in. 2015).

V. Kofilogeneza czerwcow (Hemiptera, Coccoidea) i ich endosymbiotyczne

mikroorganizmy

W 2013 roku, w zwigzku z nawigzang wspotpracg z dr Anng Michalik z Zaktadu Biologii
Rozwoju i Morfologii Bezkregowcow, Instytutu Zoologii i Badan Biomedycznych
Uniwersytetu Jagiellonskiego w Krakowie, rozpoczetam badania genetyczne symbiontow
pluskwiakéw. Endosymbiotyczne mikroorganizmy odgrywaja kluczowa role w biologii,
ekologii i ewolucji owadow. U pluskwiaka Evacanthus interruptus (Cicadellidae) wykryto
dwa rodzaje obligatoryjnych symbiotycznych bakterii (bakteria Candidatus Sulcia muelleri
I betaproteobakteria) przy uzyciu metod histologicznych, ultrastrukturalnych i molekularnych.
Koewolucja uktadu endosymbiont-gospodarz pozwala na badania pokrewienstwa w danej
grupie pluskwiakow na podstawie analizy zmienno$ci genetycznej ich endosymbiontow.
Otrzymane wyniki zostaly opublikowane w oryginalnej pracy Szklarzewicz i in. (2016).
Wspotpraca naukowa z dr Michalik umozliwita mi kontynuacje badan kofilogenetycznych
czerwcoOw I ich endosymbiontow w ramach grantu MNiSW luventus Plus V pt. ,,Kofilogeneza
czerwcow (Insecta, Hemiptera, Coccoidea) i ich endosymbiotycznych mikroorganizmow” (nr
IP2015050374).
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VI. Ewolucja, systematyka i filogeneza pasikonikow z podrodziny Tettigoniinae
(Tettigoniidae)

Jest to zbior tematow badawczych dotyczacych wyjasnienia ewolucji, problemow
taksonomicznych i powiagzan filogenetycznych wybranych rodzajow Tettigoniinae. W obrebie
tej podrodziny znajduja si¢ gatunki o niejasnym statusie taksonomicznym. W zasig¢gach
geograficznych  u  wielu gatunkow stwierdzono obecno$¢ niezidentyfikowanych
I nicopisanych taksonow w randze jednostek ewolucyjnych. Po raz pierwszy analizowatam
szczegolowo relacje filogenetyczne u tych pasikonikow z uwzglednieniem markerow
genetycznych. Badania realizowalam w ramach grantu NCN (2011/01/B/NZ8/01467),
ktorego bytam kierownikiem. Efektem analiz bylo opracowanie filogenezy zielonych
pasikonikow (ang. Green Bushcrickets), w oparciu o metody genetyczne, bioakustyczne
i morfologiczne (Grzywacz i in 2017a) oraz charakterystyka kariotypow rodzaju
Parnassiana ZEUNER, 1941 (Grzywacz i in. 2017b) 1 przedstawicieli plemienia
Pholidopterini (Warchalowska i in. 2017) przy uzyciu metod klasycznej i molekularnej

cytogenetyki.

VIIl. Zroéznicowanie genetyczne plemienia Podismini (Acrididae)

Podczas dlugoterminowego stazu podoktorskiego w Japonii prowadzitam badania
zroznicowania genetycznego | pokrewienstw pomiedzy gatunkami szaranczakow z plemienia
Podismini JAcoBsoN, 1905 (Orthoptera: Acrididae: Melanoplinae). lzolacja geograficzna
Japonii od Eurazji prawdopodobnie rozpoczeta si¢ w miocenie. Obecny Archipelag Japonski
uformowat si¢ pod koniec plejstocenu. Mosty ladowe pomiedzy kontynentami i wyspami
formowaty si¢ trzykrotnie podczas okresow pomigdzy pliocenem i plejstocenem. Te cykliczne
wydarzenia prawdopodobnie uksztattowaty flor¢ 1 faung w Japonii - dlatego mozliwe, ze
japonskie Podismini pochodza od kontynentalnych gatunkéw, ale ewoluowaly juz
allopatrycznie w nowym miejscu. Systematyka tego plemienia nie jest do konca wyjasniona
i nadal budzi kontrowersje. Owady nalezace do Podismini byty stosunkowo dobrze poznane
morfologicznie, ale bardzo stabo genetycznie. Analize wzorca struktury genetycznej

japonskich szaranczakoéw przeprowadzitam w oparciu o sekwencje genu mitochondrialnego
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(COI), markeréw jadrowych [16S i czynnika wzrostu 1-alfa (EF1a)], a takze ITS2 oraz
klasycznej (prazki C, NOR, fluorochromy) i molekularnej (FISH) cytogenetyki. Do
najwazniejszych wnioskow wynikajacych z badan genetycznych opartych o rézne algorytmy
zaliczy¢ nalezy (i) potwierdzony monofiletyzm plemienia Podismini; (ii) bliskie
pokrewienstwo japonskich gatunkéw wyspowych, w stosunku do ktorych gatunki
kontynentalne tworzyty bazalne klady; (iii) wskazanie na brak monofiletyzmu podplemienia
Tonkinacridina w oparciu o sekwencje genu COI i markery cytogenetyczne. Cze$¢ wynikow
zostata opublikowana jako dwie prace oryginalne (Grzywacz i Tatsuta 2017; Grzywacz i in.
2018), w przygotowaniu sa dwie kolejne publikacje. Wyniki tych badan prezentowatam
rowniez na 12 Migdzynarodowym Kongresie Orthoptera w Brazylii w 2016 roku, a takze jako
wyktad w ramach programu wymiany ,,Sakura Science Plan — Exchange Program in Science
2016” pomigdzy Uniwersytetem Ryukyus w Japonii oraz Uniwersytetem Rolniczym

i Uniwersytetem Zhejiang w Chinach.

Wykaz oméwionych publikacji:

1. Grzywacz B., Blaski M., Wojciechowski W. 2004-2005. Morphological variability of
Ceratophyllus hirundinis (Curtis, 1826), (Insecta, Siphonaptera). Acta Entomologica Silesiana
12/13: 41-50.

2. Kowalczyk M., Tatsuta H., Grzywacz B., Warchatowska-Sliwa E. 2008. Relationship
between chromosomal races/subraces in the brachypterous grasshopper Podisma sapporensis
Shiraki (Orthoptera: Acrididae) inferred from mitochondrial ND2 and COI gene sequences.
Annals of Entomological Society of America 101: 837-844.

3. Grzywacz B., Warchatowska-Sliwa E. 2008. Polymorphism of the genus Isophya (Orthoptera,
Phaneropteridae, Barbitistinae) revealed by RAPD. Folia Biologica (Krakéw) 56: 153-157.

4. Warchatowska-Sliwa E., Chobanov D., Grzywacz B., Maryanska-Nadachowska A. 2008.
Taxonomy of the genus Isophya (Orthoptera, Phaneropteridae, Barbitistinae): comparison of
karyological and morphological data. Folia Biologica (Krakow) 56: 227-241.

5. Warchatowska-Sliwa E., Grzywacz B., Maryanska-Nadachowska A., Karamysheva T.V.,
Rubtsov N. B. Chobanov D. P. 2009. Chromosomal differentiation among bisexual European
species of Saga Charp. (Orthoptera, Tettigoniidae, Saginae) detected by both classical and
molecular methods. European Journal of Entomology 106: 1-9.

6. Grzywacz-Gibala B., Chobanov D.P., Warchatowska-Sliwa E. 2010. Preliminary
phylogenetic analysis of the genus Isophya (Orthoptera: Phaneropteridae) based on molecular
data. Zootaxa 2621: 27-44.

7. Warchatowska-Sliwa E., Maryanska-Nadachowska A., Grzywacz B., Karamysheva T.,
Lehmann AW., Lehmann G.U.C., Heller K.-G. 2011. Changes in the numbers of
chromosomes and sex determination system in bushcrickets of the genus Odontura
(Orthoptera: Tettigoniidae: Phaneropterinae). European Journal of Entomology 108: 183-195.
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17.

18.

19.

20.

Grzywacz B., Warchalowska-Sliwa E., Banach Z., Pyza E. 2012. Genetic variability and
changes of elemental concentrations in cells of Tetrix tenuicornis (Orthoptera: Tetrigidae)
from polluted and unpolluted areas. Folia Biologica (Krakow) 60: 17-25.
Warchatowska-Sliwa E., Grzywacz B., Maryanska-Nadachowska A., Karamysheva T.V.,
Chobanov D.P., Heller K.-G. 2013. Cytogenetic variability among Bradyporinae species
(Orthoptera: Tettigoniidae). European Journal of Entomology 110(1): 1-12.

Hemp C., Heller K.-G., Warchatowska-Sliwa E., Grzywacz B., Hemp A. 2013.
Biogeography, ecology, acoustics and chromosomes of East African Eurycorypha Stal species
(Orthoptera, Phaneropterinae) with the description of new species. Organisms Diversity &
Evolution 13: 373-395.

Chobanov D.P., Grzywacz B., lorgu 1.S., Ciplak B., Ilieva M.B., Warchatowska-Sliwa E.
2013. Review of the Balkan Isophya (Orthoptera: Phaneropteridae) with particular emphasis
on the Isophya modesta group and remarks on the systematics of the genus based on
morphological and acoustic data. Zootaxa 3658: 1-81, Monograph.

Hemp C., Heller K.-G., Warchatowska-Sliwa E., Grzywacz B., Hemp A. 2015a. Ecology,
acoustics and chromosomes of the East African genus Afroanthracites Hemp & Ingrisch
(Orthoptera, Tettigoniidae, Conocephalinae, Agraeciini) with the description of new species.
Organisms Diversity & Evolution 15(2): 351-368.

Warchatowska-Sliwa E., Grzywacz B., Maryanska-Nadachowska A., Hemp A., Hemp C.
2015. Different steps in the evolution of neo-sex chromosomes in two East African
Spalacomimus species (Orthoptera: Tettigoniidae: Hetrodinae). European Journal of
Entomology 112(1): 1-10.

Hemp C., Heller K.-G., Warchatowska-Sliwa E., Grzywacz B., Hemp A. 2015b. Review of
the Plangia graminea (Serville) complex and the description of New Plangia species from
East Africa (Orthoptera: Phaneropteridae, Phaneropterinae) with data on habitat, bioacoustics,
and chromosomes. Organisms Diversity & Evolution 15: 471-488.

Grzywacz B., Hemp C., Heller K.-G., Hemp A., Chobanov D.P., Warchatowska-Sliwa E.
2015. Cytogenetics and molecular differentiation in the African armoured ground bushcrickets
(Orthoptera: Tettigoniidae: Hetrodinae). Zoologischer Anzeiger 259: 22-30.

Szklarzewicz T., Grzywacz B., Szwedo J., Michalik A. 2016. Bacterial symbionts of the
leafhopper Evacanthus interruptus (Linnaeus, 1758) (Insecta, Hemiptera, Cicadellidae:
Evacanthinae). Protoplasma 253: 379-391.

Hemp C., Grzywacz B., Warchatowska-Sliwa E., Hemp A. 2016. Topography and climatic
fluctuations boosting speciation: biogeography and a molecular phylogeny of the East African
genera Afroanthracites Hemp & Ingrisch and Afroagraecia Ingrisch & Hemp (Orthoptera,
Tettigoniidae, Conocephalinae, Agraeciini). Organisms Diversity & Evolution 16: 211-223.
Hemp C., Heller K.-G., Warchatowska-Sliwa E., Grzywacz B., Hemp A. 2017. Review of the
East African species of the phaneropterine genus Parapyrrhicia Brunner von Wattenwyl, 1891
(Insecta: Orthoptera): secret communication of a rest-bound taxon. Organisms Diversity &
Evolution 17: 231-250.

Grzywacz B., Heller K.-G., Warchatowska-Sliwa E., Karamysheva T.V., Chobanov D.P.
2017a. Evolution and systematics of Green Bush-crickets (Orthoptera: Tettigoniidae:
Tettigonia) in the Western Palearctic: testing concordance between molecular, acoustic, and
morphological data. Organisms Diversity & Evolution 17: 213-228.

Grzywacz B., Heller K.-G., Chobanov D.P., Warchatowska-Sliwa E. 2017b. Conventional
and molecular chromosome study in the European genus Parnassiana Zeuner, 1941
(Orthoptera, Tetttigoniinae, Platycleidini). Folia Biologica (Krakow) 65: 1-8.
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21. Warchatowska-Sliwa E., Grzywacz B., Heller K.-G., Chobanov D.P. 2017. Comparative
analysis of chromosome in the Palearctic bush-crickets of tribe Pholidopterini (Orthoptera,
Tettigoniinae). Comparative Cytogenetics 11: 309-324.

22. Grzywacz B., Tatsuta H. 2017. Phylogenetic relationship of Japanese Podismini species
(Orthoptera: Acrididae: Melanoplinae) inferred from a partial sequence of cytochrome
c oxidase subunit i gene. Journal of Orthoptera Research 26: 11-19.

23. Hemp C., Heller K.-G., Warchatowska-Sliwa E., Grzywacz B., Hemp A. 2018a. New genera
and new species of Acrometopini (Orthoptera: Tettigonioidea, Phaneropterinae) from East
Africa and a review of all known stridulatory organs, songs and karyotypes of the tribe. Insect
Systematics & Evolution 49: 241-298.

24. Hemp C., Heller K.-G., Warchatowska-Sliwa E., Grzywacz B. 2018b. A molecular phylogeny
of East African Amytta (Orthoptera: Tettigoniidae, Meconematinae) with data on their
cytogenetics. Systematic Entomology 43: 239-249.

25. Grzywacz B., Tatsuta H., Shikata K., Warchalowska-Sliwa E. 2018. A comparative
chromosome mapping in Japanese Podismini grasshoppers (Orthoptera: Acrididae:
Melanoplinae). Cytogenetic and Genome Research 154: 37-44.

5.2 Prace naukowe

Moj dotychczasowy dorobek naukowy obejmuje tacznie 31 publikacji (nie liczac doniesien
konferencyjnych), w tym 29 artykuléw naukowych opublikowanych w czasopismach
indeksowanych w bazie Journal Citation Reports (JCR). Publikacje indeksowane w bazie
Web of Science Core Collection (wyszukiwanie Grzywacz B. lub Grzywacz-Gibala B.) byty
dotychczas cytowane 221 (bez autocytacji 116). Sumaryczny Impact Factor prac wedtug
JCR, zgodnie z rokiem opublikowania wynosi 46,817. Liczba punktow MNiSW zgodnie
z rokiem publikacji wynosi 715. Indeks Hirscha publikacji na dzien 21.08.2018 wynosi h =
10.

5.3 Projekty naukowe

W trakcie dziatalnosci naukowej pehitam funkcj¢ kierownika w miedzynarodowym
projekcie naukowym finansowanym przez The Orthopterists’ Society [,,Phylogeny of the
genus Poecilimon (Orthoptera: Tettigoniidae) based on molecular markers”, Small Grants
Program, 2008-2009] i krajowym projekcie finansowanym przez Narodowe Centrum
Nauki (NCN) [,,Phylogeny of the Palearctic Tettigoniinae (Insecta: Orthoptera: Tettigoniidae)

inferred by molecular, chromosomal, morphological and bioacoustic traits”, nr
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2011/01/B/NZ8/01467, 2011-2015] oraz uczestniczytam w realizacji dwoch projektow
badawczych finansowanych przez Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa Wyzszego (MNiSW)
[,,Filogeneza pasikonikéw z rodzaju Isophya (Orthoptera: Tettigoniidae) w oparciu o dane
molekularne”, nr N 303 2409 33, 2007-2009 oraz ,,Phylogenetic relationships in the tribe
Barbitistini (Orthopetra, Tettigoniidae, Phaneropterinae) based on genetic studies”, nr N 303
6117 38, 2010-2013] i JSPS KAKENCHI [,,Chromosomal rearrangements and
endosymbiont bacteria in the grasshopper Podisma (Orthoptera)”, nr 15F15762, 2015-2017]
jako glowny wykonawca. Obecnie jestem wykonawcg grantu MNiSW [,,Kofilogeneza

czerwcow (Insecta, Hemiptera, Coccoidea) 1 ich endosymbiotycznych mikroorganizméw”, nr

IP2015050374, 2016-2019].

5.4 Wspolpraca miedzynarodowa

Wspotpracuj¢ z naukowcami z: Bulgarii (prof. Dragan Chobanov, Institute of Biodiversity
and Ecosystem Research, Bulgarian Academy of Sciences — systematyk i bioakustyk), Japonii
(prof. Haruki Tatsuta, University of the Ryukyus — systematyk i genetyk), Niemiec (dr Klaus-
Gerhard Heller; dr Claudia Hemp, Biodiversity and Climate Research Centre; dr Andreas
Hemp, University of Bayreuth; dr Arne Lehmann; prof. Gerlind Lehmann, Humboldt
University Berlin — systematycy i bioakustycy), Rosji (dr Tatyana Karamysheva, Institute of
Cytology and Genetics of the Siberian Branch, Russian Academy of Sciences - cytogenetyk)
i Turcji (prof. Battal Ciplak, Akdeniz University — systematyk i genetyk). Diugoletnia
wspotpraca zagraniczna jest udokumentowana w licznych publikacjach w czasopismach
z listy JCR.

5.5 Konferencje naukowe

W 2006 roku, organizowalam VII Sympozjum Polskiego Towarzystwa
Taksonomicznego. Wyniki badan prezentowatam na czterech konferencjach
miedzynarodowych: 1) 10th International Congress of Orthopterology, 2009, Antalya,
Turcja [prezentacja ustna: ,,Phylogeny and systematics of the Isophya modesta group
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(Phaneropteridae: Barbitistinae)”’; Chobanov D., Grzywacz B. i plakat: ,,Comparative
analysis of rDNA and tDNA locations in the genus Isophya (Orthoptera, Phaneropterinae)”;
Grzywacz B., Warchatowska-Sliwa E., Maryanska-Nadachowska A., Chobanov D.P.]; 2)
11th International Congress of Orthopterology, Orthoptera in scientific progress and Human
culture, 2013, Kunming, Chiny [prezentacja ustna: ,Barbitistini under the molecular
eyeglass”; Grzywacz B., Warchalowska-Sliwa E.” i plakat: ,,A tree in the jungle: COI data
in Isophya”; Grzywacz B., Chobanov P.D., Heller K.-G., Warchatowska-Sliwa E.]; 3) Joint
meeting of the 76th Entomological Society of Japan and 60th Applied Entomology
& Zoology, 2016, Osaka, Japonia [prezentacja ustna: ,,Molecular phylogeny of Tettigonia
(Orthoptera:  Tettigoniidae)”’; Grzywacz B.]; 4) 12th International Congress of
Orthopterology, 2016, Ilheus, Bahia, Brazylia [prezentacja ustna: ,,Preliminary phylogeny
of the tribe Podismini (Orthoptera: Acrididae: Melanoplinae) in Japan based on mitochondrial
cytochrome c oxidase | gene sequences”; Grzywacz B., Tatsuta H.]. W 2016 roku bytam
przewodniczaca sesji ,,Phylogeography & speciation” na 12th International Congress of
Orthopterology w Brazylii.

5.6 Recenzje prac naukowych

Recenzowatam 10 artykuléw naukowych dla miedzynarodowych czasopism: BMC
Evolutionary Biology, Comparative Cytogenetics, Cytogenetic and Genome Research,
European Journal of Entomology, Folia Biologica (Krakéw), Journal of Insect Science,

Molecular Cytogenetics, Molecular Genetics and Genomics, Oriental Insects i PLoS ONE.

5.7 Dzialalnos¢ dydaktyczna

W latach 2015 i 2017 poza praca naukowa zaangazowana bylam roéwniez W dziatalno$¢
dydaktyczng prowadzac wyklady dla doktorantow w ramach Studium Doktoranckiego
Polskiej Akademii Nauk (SD PAN) w Krakowie. W 2018 roku bede dalej kontynuowaé
prowadzenie wyktadow dla doktorantow. Pelnie funkcje opiekuna pomocniczego jednego
z doktorantow SD PAN. Bylam opiekunem dwéch studentek 2z Uniwersytetu
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Jagiellonskiego (2014 rok) i Uniwersytetu Pedagogicznego (2015 rok) w Krakowie w ramach
praktyk studenckich oraz dwéch stazystéw: pracownika Uniwersytetu Jagiellonskiego
(2014 rok) i absolwent Uniwersytetu Technologiczno-Przyrodniczego w Bydgoszczy (2015
rok). W latach 2014 i 2015 przeprowadzitam indywidualne szkolenia: (i) studentki
Uniwersytetu Warszawskiego; (ii) doktoranta Uniwersytetu Pedagogicznego w Krakowie
oraz (iii) pracownika Uniwersytetu Bielefeld w Niemczech. W 2016 roku poprowadzitam
lekcje ,,Molecular phylogeny of insects, mainly Orthoptera” i ,,Poland — a country in Europe”
dla uczniéw liceum Kyuyo Senior High School w Japonii w ramach programu JSPS
Science Dialogue. W 2016 roku wyglositam wyklad w ramach Sakura Science Plan —
Exchange Program in Science 2016 Faculty of Agriculture, University of the Ryukyus in
Japan, Yunnan Agricultural University and Zhejiang University in China.

5.8 Dzialalnos¢ popularyzatorska

W 2015 roku wyglositam pogadanke pt. ,,Jak wyglada DNA?” dla klasy IV Prywatnej
Szkoly Podstawowej i Gimnazjum Salwator w Krakowie. W latach 2015 i 2018
prowadzitam warsztaty podczas imprez naukowych, Nocy Biologow i Festiwalu Nauki.
W 2017 roku bratam udziat w Festiwalu Dni Otwartych Wydzialu Rolniczego
Uniwersytetu Ryukyus w Japonii. W 2018 roku wspoélorganizowalam Festiwal Nauki
z ramienia ISEZ PAN.

5.9 Krotkoterminowe staze naukowe

W latach 2007 i 2015 odbytam wizyty naukowe w Biology Centre CAS w Czechach (14

dni) i na Uniwersytecie Granada w Hiszpanii (7 dni).
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5.10 Dlugoterminowe staze naukowe

W latach 2015 - 2017 odbytam dlugoterminowy zagraniczny staz podoktorski na Wydziale

Rolniczym Uniwersytetu Ryukyus w Japonii (24 miesigce).

5.11 Szkolenia naukowe

Odbytam szkolenia w zagranicznych osrodkach: (i) Training School on Genomics and
Evolutionary Biology na Uniwersytecie Camerino we Wleszech (2013 rok); (ii) Training
School on Bioinformatics approaches to adaptions, genome evolution and biological

associations na Uniwersytecie Cambridge w Wielkiej Brytanii (2015 rok).

5.12 Badania terenowe

Bratam udziat w badaniach terenowych w Bulgarii (2006 i 2008 rok) oraz Japonii (2016
i 2017 rok).

5.13 Czlonkostwo w stowarzyszeniach i radach redakcyjnych czasopism

Od 2005 roku jestem czlonkiem miedzynarodowego towarzystwa The Orthopterists’
Society oraz od 2014 roku krajowego Stowarzyszenia Rozwoju Karier Doktorantow
i Doktorow ,,PolDoc”. Od 2017 roku naleze do grupy ekspertéw dziatajacej w ramach
Miedzynarodowej Unii Ochrony Przyrody i Zasobow Naturalnych (ang. IUCN SSC
Grasshopper Specialist Group). Od 2018 roku jestem czlonkiem Rady redakcyjnej

czasopisma Folia Biologica (Krakéw).
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5.14 Podsumowanie - informacje bibliometryczne:

a) Indeks Hirscha (21.08.2018)
wedtlug bazy Web of Science Core Collection - 10
wedtug bazy Scopus — 10

b) Prace naukowe:

Sumarvezn Sumaryczna
Liczba YEZY Jiczba
Impact a
prac Factor! punktow
MNiSW?
I ———————————————
Prace opublikowane w czasopismach znajdujacych si¢ w bazie JCR: 29 46,817 715
- przed uzyskaniem stopnia doktora 4 3,29 20
- po uzyskaniu stopnia doktora 20 30,603 515
- wchodzace w sktad osiggni¢cia habilitacyjnego 6 12,924 180

1 warto$¢ IF wg JCR dla prac opublikowanych podano zgodnie z rokiem ich opublikowania
2_ punktacje MNiSW dla poszczegdInych publikacji podano zgodnie z rokiem wydania

c) Projekty naukowe finansowane z funduszy krajowych:

- ,,Kofilogeneza czerwcow (Insecta, Hemiptera, Coccoidea) i ich endosymbiotycznych
mikroorganizmow”, 2016-2019, MNiISW, nr [P2015050374, wykonawca
w projekcie;

- ,,Phylogeny of the Palearctic Tettigoniinae (Insecta: Orthoptera: Tettigoniidae)
inferred by molecular, chromosomal, morphological and bioacoustic traits”, 2011-
2015, NCN nr 2011/01/B/NZ8/01467, kierownik w projekcie;

- ,,Phylogenetic relationships in the tribe Barbitistini (Orthopetra, Tettigoniidae,
Phaneropterinae) based on genetic studies”, 2010-2013, MNiSW nr N 303 6117 38,
glowny wykonawca w projekcie;

- ,,Filogeneza pasikonikéw z rodzaju Isophya (Orthoptera: Tettigoniidae) w oparciu
0 dane molekularne”, 2007-2009, MNiSW nr N 303 2409 33, gtowny wykonawca

w projekcie.
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d) Projekty naukowe finansowane z funduszy miedzynarodowych:

- ,Chromosomal rearrangements and endosymbiont bacteria in the grasshopper
Podisma (Orthoptera)”, 2015-2017, JSPS KAKENHI nr 15F15762, gléwny
wykonawca w projekcie;

- ,,Phylogeny of the genus Poecilimon (Orthoptera: Tettigoniidae) based on molecular
markers”, 2008-2009, The Orthopterists’ Society - Small Grants Program,

kierownik w projekcie.

e) Konferencje naukowe:

- 30.10-03.11.2016 12th International Congress of Orthopterology, Ilheus, Brazylia —
referat [,,Preliminary phylogeny of the tribe Podismini (Orthoptera: Acrididae:
Melanoplinae) in Japan based on mitochondrial cytochrome ¢ oxidase | gene
sequences”; Grzywacz B., Tatsuta H.] oraz przewodniczaca sesji ,,Phylogeography
& speciation”;

- 26-29.03.2016 Joint meeting of the 76th Entomological Society of Japan and 60th
Applied Entomology & Zoology, Osaka, Japonia — referat [,,Molecular phylogeny
of Tettigonia (Orthoptera: Tettigoniidae)”’; Grzywacz B.];

- 10-16.08.2013 11-th International Congress of Orthopterology, Kunming, Chiny —
referat [,,Barbitistini under the molecular eyeglass”; Grzywacz B., Warchalowska-
Sliwa E.”] i plakat [,,A tree in the jungle: COIl data in Isophya”; Grzywacz B.,
Chobanov P.D., Heller K.-G., Warchatowska-Sliwa E.];

- 21-25.06.2009 10th International Congress of Orthopterology, Antalya, Turcja —
referat [,Phylogeny and systematics of the Isophya modesta group
(Phaneropteridae: Barbitistinae)”; Chobanov D., Grzywacz B.] i plakat
[,,Comparative analysis of rDNA and tDNA locations in the genus Isophya
(Orthoptera, Phaneropterinae)”; Grzywacz B., Warchalowska-Sliwa E.,
Maryanska-Nadachowska A., Chobanov D.P.].

f) Dzialalnos$¢ dydaktyczna:
- wyktady dla doktorantow Studium Doktoranckiego Polskiej Akademii Nauk;
- lekcja dla uczniow liceum Kyuyo Senior High School w Japonii;
- wyktad w ramach Sakura Science Plan — Exchange Program in Science 2016 Faculty
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of Agriculture, University of the Ryukyus in Japan, Yunnan Agricultural University
and Zhejiang University in China;

- opiekun pomocniczy doktoranta Studium Doktoranckiego Polskiej Akademii Nauk;

- opiekun dwdch praktykantek i dwoch stazystow;

- indywidualne szkolenia dla trzech os6b.

5.15 Pozostale osiggniecia naukowe i dydaktyczne przedstawitam w ,,Wykazie
opublikowanych prac naukowych oraz informacjach o osiaggnigciach dydaktycznych,

wspolpracy naukowej i popularyzacji nauki”, stanowiagcym zatacznik 6 dokumentacji.
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