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Zarys problemu badawczego

Wiedza na temat historii i wspolczesnego zréznicowania genetycznego organizmow w
Europie jest najpetniejsza dla gatunkoéw stref umiarkowanych 1 §rodziemnomorskich, gtownie
dla taksonow zwiazanych ze $rodowiskami lesnymi i stodkowodnymi (rewizje m. in.:
Taberlet 1 in. 1998; Hewitt 1999). W ostatnim czasie bardzo zwigkszyt si¢ takze zasdb
analogicznych informacji dla gatunkéw arktyczno-alpejskich i borealno-gorskich (rewizja w
Schneeweiss 1 Schonswetter 2011). Natomiast najstabiej rozpoznana jest ta problematyka dla
gatunkow strefy kontynentalnej zasiedlajacych $§rodowiska stepowe (Varga 2010, Stewart i in.
2010). Ten stan jest po cze$ci efektem mniejszej reprezentatywnosci stepowych gatunkow i
siedlisk na zachodzie Europy, gdzie filogeografia gatunkéw europejskich rozwijata sig
najprezniej. Efektem tej dysproporcji bylo pomijanie lub marginalizowanie wzorca
filogeograficznego gatunkow kontynentalno-stepowych w pracach podsumowujacych historig
zmian zasi¢gu i aktualnego zréznicowania flory i fauny europejskiej (Taberlet 1 in. 1998;
Hewitt 1999, Schmitt 2007). Tymczasem filogeografia gatunkéw kontynentalno-stepowych
prawdopodobnie jest rozbiezna z filogeografia gatunkéw lesnych i stodkowodnych. Pewne
cechy wspdlne moze mie¢ natomiast z filogeografia taksonow arktyczno-alpejskich z uwagi
na wspotwystgpowanie tundry i stepu w plejstocenie oraz aktualny regres i izolacje tych
srodowisk w tzw. refugiach fazy cieplej: strefie arktycznej i obszarach alpejskich, oraz strefie
kontynentalnych stepéw azjatycko-pontyjsko-pannonskich, iberyjskich i1 pozastrefowych
muraw kserotermicznych w Europie §rodkowe;.



Poza aspektem filogeograficznym, wiedza na temat zréznicowania genetycznego moze
mie¢ tez znaczenie dla ochrony gatunkoéw i siedlisk stepowych oraz kserotermicznych. Z
uwagi na regres zasiggu siedlisk stepowych wywotany zmianami klimatycznymi w holocenie
(ustgpowanie siedliskom lesnym, wycofanie si¢ do potudniowych i wschodnich refugiow) i
antropogenicznymi przeksztatceniami (degradacja i fragmentacja stepdw i pozastrefowych
muraw kserotermicznych), siedliska i gatunki stepowe sa w Europie silnie zagrozone (np.
JaniSova i in. 2011). Jednoczes$nie stepy i murawy kserotermiczne sa jednym z najbogatszych
gatunkowo 1 najbardziej zré6znicowanych populacyjnie ekosystemow europejskich (Dengler i
in. 2014). Zastosowanie mozliwo$ci jakie daja techniki i narzedzia molekularne pozwala
takze na lepsze poznanie ekologii tej grupy organizméw, szczegdlnie zaleznos$ci gatunkéw od
innych wspotwystepujacych organizméw, co moze miec istotne znaczenie w planowaniu
ochrony ich populacji i stanowisk. Ponadto uzycie genetyki konserwatorskiej do okreslania
zréznicowania populacji, w réznych skalach przestrzennych moze zobrazowaé istnienie
odrgbnych jednostek ewolucyjnych, ktére powinny by¢ traktowane oddzielnie w planowaniu
ochrony i zarzadzania populacjami (Ryder 1986; Moritz 1994). Niewykluczone takze, ze w
toku takich badan niektore jednostki ewolucyjne zostana podniesione do rangi
taksonomicznej, co moze prowadzi¢ do lepszego poznania zmienno$ci wewnatrzgatunkowej
lub nawet do wyodrebnienia nowych gatunkow (Avise i in. 1987).

Stan wiedzy

Dotychczasowe badania nad filogeografia oraz genetyka populacyjna i konserwatorska
gatunkow stepowych 1 kserotermicznych w Europie byly bardzo ubogie. Wiasciwie jedyna
dobrze poznana pod tym wzgledem grupa zwierzat pochodzenia stepowego sa gryzonie (np.
Biedrzycka i Konopinski 2008, Krystufek i in. 2009, Banaszek i in. 2011). Opracowano takze
genetyke populacji niektorych stepowych ptakéw (np. Zink 1 in. 2008, Kvist i in. 2011, Martin
i in. 2002) i gadow (np. Santos 1 in. 2008). Bezkregowce stepowe jak dotad byly badane
jedynie sporadycznie, a nieliczne przyktady dotycza motyli (np. Przybytowicz 1 in. 2013,
Wahlberg i Saccheri, 2007) i szaranczakow (np. Ortego i in., 2009). Prawdopodobnie
jedynym chrzaszczem stepowym przebadanym genetycznie byt trzyszcz Cicindela
deserticoloides (Diogo 1 in., 1999), jednakze jest to gatunek slonych stepéw iberyjskich.
Analogiczna sytuacja wystepuje wsrdd roslin, gdzie wsrdod gatunkéw stepowych (o zasiggu
srodkowo-wschodnio-europejskim) filogeografi¢ dla pojedynczych gatunkéw opublikowano
dopiero w ostatnich latach (np. Wroblewska 2008, Hensel 1 in. 2010, Cieslak 2013, 2014).

Nalezy podkresli¢, ze wigkszo$¢ z badan genetycznych owadéw stepowych dotyczyta
populacji zasiedlajacych stepy iberyjskie, a brakowato analogicznych danych dla gatunkéw i
populacji ze stepow pontyjsko-pannonskich, a szczegdlnie z izolowanych populacji
srodkowoeuropejskich zasiedlajacych pozastrefowe murawy kserotermiczne.

Jeszcze stabiej poznana jest ekologia molekularna gatunkow stepowych, poniewaz jak
dotad nie byto publikacji wykorzystujacych metody genetyczne np. do identyfikacji pokarmu
lub pasozytéw/symbiontéw zwiazanych z takimi gatunkami.

Powszechnym zatozeniem jest stosunkowo niedawne pochodzenie siedlisk stepowych
w Europie Srodkowej, ktorych ekspansja miata by¢ umozliwiona przez antropogeniczne
przeksztatcenia srodowiska (min. odlesienia, pasterstwo) trwajace od neolitu, a szczeg6lnie
zintensyfikowane w ostatnich kilku wiekach (np. Dzwonko i1 Loster 1998, Ratyfiska i Waldon
2010). Wyksztatcenie si¢ muraw kserotermicznych w Europie $rodkowej miato umozliwié
ekspansje¢ gatunkéw (min. owadow) ciepto- 1 sucho-lubnych z potudniowej i wschodniej
Europy. Jednakze taki scenariusz musiatby skutkowa¢ brakiem lub znikomym
zrdéznicowaniem genetycznym mig¢dzy populacjami z réznych rejondw Europy $rodkowej, a
szczegOlnie stanowisk usytuowanych na poilnoc od Alp i1 Karpat. Wyjasnienie historii



wystepowania (dawna — reliktowa czy niedawna — antropogeniczna) jest nie tylko istotne ze
wzgledow poznawczych, ale ma takze istotne znaczenie dla zrozumienia aktualnego stanu
populacji gatunkéw stepowych, mechanizmoéw ich regresu i planowania ich ochrony.

Uzasadnienie podje¢cia tematu

Jako temat przewodni badan stanowiacych przedmiot dorobku habilitacyjnego
(,;osiagnigcia naukowego”, bedacego w mysl ustawy podstawa do ubiegania si¢ o stopien
doktora habilitowanego) podjeto problematyke zrdéznicowania genetycznego stepowych
chrzaszczy (Coleoptera) 1 wynikajacych z tego implikacji dla zrozumienia przesztosci takich
gatunkéw, zmian ich zasiggu i aktualnego stopnia izolacji/migracji migdzy populacjami,
ekologii, oraz ochrony populacji i stanowisk. Temat ten wybrano z uwagi na regres zasiggu i
wymierania populacji gatunkéw stepowych w Polsce i innych krajach Europy $rodkowo-
wschodniej, a przede wszystkim postgpujaca degradacje 1 zanikiem siedlisk stepowych. Z
tego powodu moze by¢ to ostatni czas kiedy mozna bada¢ te organizmy i siedliska. W celu
ochrony siedlisk 1 gatunkow stepowych konieczne jest precyzyjne poznanie ich historii oraz
aktualnego zréznicowania i ekologii. Metody molekularne pozwalaja na znalezienie
odpowiedzi na wiele z tych zagadnien.

Wybdr stepowych chrzaszczy jako przedmiotu badan zostat podyktowany stosunkowo
obszerna wiedza na temat zoogeografii, systematyki, a takze podstawowej biologii tej grupy
owadow w Polsce i Europie srodkowo-wschodniej (migdzy innymi Mazur 2001, 2002, Mazur
1 Kubisz 2013). Niebagatelne znaczenie przy wyborze grupy badawczej mialy sugestie i
dyskusje z entomologami, szczeg6lnie koleopterologami krakowskimi, ktérzy od lat badaja ta
ekologiczna grupg chrzaszczy: dr hab. Mieczystawem Mazurem (Uniwersytet Pedagogiczny
w Krakowie) i dr Danielem Kubiszem (Instytut Systematyki i Ewolucji Zwierzat PAN w
Krakowie). Ponadto nawiazano wspotprace badawcza z prof. dr hab. Jerzym M. Gutowskim
(Instytut Badawczy Le$nictwa z Biategostoku), dr Mitoszem A. Mazurem (Uniwersytet
Opolski), dr hab. Milada Holecova (Uniwersytet Komenskiego, Stowacja) i dr Borisem
Korotyaevem (Instytut Zoologiczny Rosyjskiej Akademii Nauk). Waznym powodem
podjecia tematyki badawczej byto dazenie habilitanta do wykonania cyklu badan, ktore poza
aspektem poznawczym — naukowym, miatyby takze implikacje praktyczne w postaci
wytycznych 1 wskazowek dla ochrony populacji badanych gatunkéw, catych zespotow
stepowej entomofauny oraz zarzadzania obszarami chronigcymi siedliska stepowe w Polsce i
Europie srodkowo-wschodnie;.

Cele

Przedstawiony cykl badawczy miat na celu zobrazowanie filogeografii 1 genetyki
konserwatorskiej u wybranych reprezentantéw stepowej koleopterofauny z Europy srodkowo-
wschodniej. Ponadto dla niektorych gatunkéw opracowano zagadnienia ekologiczne (np.
ros$liny zywicielskie, relacje z symbiotycznymi bakteriami), ktére potraktowano jako
narzedzia do dodatkowego zweryfikowania struktury populacji gospodarzy. Dla
poszczegolnych  gatunkéw  opracowano wybrane zagadnienia, w zaleznosci od
indywidualnych potrzeb badawczych w konkretnym przypadku.

Gloéwne hipotezy rozpatrywane w badaniach to:

Hipoteza 1.1 — Populacje badanego gatunku sa znaczaco zréznicowane genetycznie, a roznice
te powiazane sa z rozmieszczeniem geograficznym populacji i wskazuja na dtuzsza niz
holocenska historig ich wystgpowania w Europie srodkowo-wschodnie;.



Hipoteza 1.2 — W zasiggu badanych gatunkow mozna wyr6zni¢ odrgbne linie filogenetyczne,
ktoére nalezy potraktowac jako jednostki ewolucyjne o znaczeniu konserwatorskim lub nawet
o randze taksonomiczne;j.

Hipoteza I1.1 — Zr6znicowanie genetyczne chrzaszczy stepowych w skali lokalnej jest
niewielkie co wskazuje na redukcj¢ liczebnosci populacji

Hipoteza I1.2 — Populacje chrzaszczy stepowych sa w regresie min. z powoddéw populacyjno-
demograficznych (zredukowanej zmiennosci genetycznej i/lub niewielkiej efektywnej
wielko$ci populacji).

Hipoteza II1.1 — Populacje wybranych gatunkow w calym badanym zasiggu sa zainfekowane
jednolitym szczepem bakterii Wolbachia.

Hipoteza II1.2 — Populacje badanych chrzaszczy z réznych regionow wystgpowania nie
r6znia si¢ migdzy soba pod wzgledem preferencji pokarmowych zidentyfikowanych na
podstawie barkodingu DNA roslinnego.

Material i metody

Metodyka badawcza tematow omawianych w cyklu artykutow byla zasadniczo
zbiezna.

Pierwszym etapem poszczego6lnych projektéw byl wybor gatunkow. Skoncentrowano
badania na chrzaszczach bezskrzydlych lub na gatunkach uskrzydlonych o niewielkiej
mobilnosci. Wybor ten podyktowany byt zatozeniem, ze gatunki malo mobilne powinny
lepiej obrazowac¢ historig 1 aktualne zréznicowanie zespotu stepowej koleopterofauny, a takze
posrednio samych siedlisk stepowych (kserotermicznych). Ponadto wczes$niejsze nieliczne
badania stepowej entomofauny dotyczyty gatunkéw o wigkszych mozliwo$ciach migracji (jak
motyle 1 szaranczaki), celowe bylo wigc skoncentrowanie badan na gatunkach mato
mobilnych. Wybrane gatunki réznily si¢ natomiast pod wzgledem cech ekologicznych (np.
preferencji pokarmowych) i biologicznych (np. sposobu rozrodu). Wszystkie wytypowane
gatunki byly §cisle zwiazane z siedliskami stepowymi i murawami kserotermicznymi.

W efekcie konsultacji ze wspodlpracujacymi koleopterologami wytypowano kilka
gatunkow, z ktorych do weryfikacji postawionych hipotez wybrano szes¢, dla ktérych wyniki
badan zostaly juz opublikowane.

Wsroéd wybranych gatunkow znalazty sig:

(i) Centricnemus leucogrammus (Germar, 1824) — ryjkowiec biseksualny, polifagiczny,
stosunkowo liczny na stanowiskach, zasiedlajacy stepy Pontyjskie i Pannonskie oraz majacy
izolowane populacje w Polsce potudniowej 1 pdinocne;,

(i1) Polydrusus (Scythodrusus) inustus Germar, 1824 i P. (S.) pilifer Hochhuth, 1847 —
ryjkowce partenogenetyczne w Eurazji poza Kaukazem, polifagiczne, liczebne, pierwszy
wystegpuje od Kaukazu po Polske a drugi w Azji centralnej i potudniowej Rosji,

(iii) Cheilotoma musciformis (Goeze, 1777) — stonka biseksualna, oligofagiczna (zerujaca
glownie na Fabaceae), zasiedlajaca stepy pontyjskie i pannonsko-balkanskie oraz majaca
izolowane populacje na Wyzynach Potudniowopolskich,

(iv) Crioceris quatuordecimpunctata (Scopoli, 1763) — stonka biseksualna, monofag
Asparagus spp., zasiedlajaca gtownie stepy Pontyjskie 1 Pannonskie, w Polsce znany z kilku
izolowanych stanowisk,

(v) Coraebus elatus (Fabricius, 1787) - bogatek biseksualny, polifagiczny, majacy szeroki
zasig¢g od Bliskiego Wschodu po Potwysep Iberyjski, ale w Europie §rodkowej rozproszony, z
jedna odmienna ekologicznie populacja znana z mokradet (Biatorus i NE Polska).



Badane gatunki zbierano podczas kilkudziesigciu wypraw terenowych w Polsce a
takze na obszarze Moraw, Stowacji, Austrii, Wegier 1 Ukrainy. Ponadto dla niektérych
gatunkow pozyskano materiat z Rosji, Biatorusi, Kaukazu, Turcji, Batkan i Francji.

Zebrany material postuzyl do izolacji, amplifikacji i sekwencjonowania DNA dla
wybranych markeréw. Wykorzystywano zawsze kombinacje fragmentow gendw
mitochondrialnych [cytochromu B (Cy¢B) i/lub fragment podjednostki I cytochromu oksydazy
(COI), ktory jest barkodem zwierzecym (Hebert i in. 2003)] oraz fragmenty gendéw jadrowych
[wewngtrzne transkrybowane przerywniki rybosomalnego DNA (Internal Transcribed
Spacers; ITS1 i ITS2) oraz gen czynnika wzrostu 1-alfa (Elongation Factor 1-alfa; EFI-a)],
ktére sa standardowymi markerami w badaniach filogenetycznych i filogeograficznych
owadow, w tym chrzaszczy (Gomez-Zurita i Gallan 2005, Kubisz i in. 2012). Ponadto w
niektorych przypadkach konieczne bylo opracowanie dodatkowych markerow —
anonimowych sekwencji DNA jadrowego. W tym celu wykorzystywano zamiennie dwie
techniki: klonowanie 1 sekwencjonowanie fragmentow DNA genomowego lub
sekwencjonowanie wielkoskalowe jedna z dostgpnych technik nowej generacji
sekwencjonowania. Do celéw badawczych nad jednym z gatunkéw (C. leucogrammus)
opracowano zestaw kilkudziesigciu loci mikrosatelitarnych wykorzystujac réwniez
sekwencjonowanie wielkoskalowe (Kajtoch 1 in. 2012a). W celu weryfikacji istnienia infekcji
bakteria Wolbachia i pdzniejszej identyfikacji jej szczepéw wykorzystane zostaty dwa geny
systemu Multilocus System Typing (Baldo 1 in. 2006): gen podziatu komdrkowego (fisZ) i
konserwatywnego hipotetycznego biatka hcpA. W celu okreslenia sktadu pokarmowego
niektorych gatunkéw wykorzystano barkody roslinne — fragmenty chloroplastowego intronu
trnL(UAA), ktéry z sukcesem byt juz wykorzystywany w okre$laniu roslin zywicielskich
chrzaszczy (np. Jurado-Rivera i in. 2009; Nawarro 1 in. 2010), a takze genu karboksylazy
rybulozo-bifosforanowej (rbcL) 1 maturazy K (matK), rekomendowane jako standardowe
barkody roslinne (CBOL 2009).

Sekwencje DNA (zarowno markeréw chrzaszczy jak i gendw Wolbachia) zostaty
wykorzystane do obliczenia podstawowych miar zmiennos$ci, zobrazowania relacji
filogenetycznych (konstrukcja drzew filogenetycznych genow i sieci haplotypdw), okreslenia
stopnia 1 datowania dywergencji oraz scharakteryzowania struktury populacji w odniesieniu
do rozmieszczenia badanych populacji i identyfikacji zjawisk demograficznych. Markery
mikrosatelitarne zostaly wykorzystane do analiz populacyjnych min. poprzez zobrazowanie
podstawowej zmienno$ci, ustalenia struktury genetycznej populacji, wykrycia czgstosci 1 skali
migracji miedzy populacjami 1 okreSlenia efektywnej wielkosci populacji. Sekwencje
barkodéw roslinnych identyfikowano poprzez ich poréwnanie z baza sekwencji dostgpna w
GenBanku i baza barkodow roslin stepowych z Polski (baza opracowana przez habilitanta we
wspotpracy min z dr W. Heise, Uniwersytet Jagiellonski).

Zdecydowana wigkszo$¢ prac laboratoryjnych wykonywana byla przez habilitanta. W
poszczegolnych tematach wspodtpracowano z dr hab. Wiestawem Babikiem i z dr hab. Dorota
Lachowska-Cierlik (Uniwersytet Jagiellonski). Badania bedace przedmiotem habilitacji
byly realizowane w ramach czterech grantow, w tym dwoch kierowanych przez
habilitanta:

- ,,Wplyw izolacji muraw kserotermicznych na genetyczna struktur¢ populacji ryjkowca
Centricnemus leucogrammus: implikacje konserwatorskie”, 2010-2013, MNiSW (N N303
612238);

-,,Chrzaszcze (Curculionoidea, Chrysomeloidea) i ich rosliny zywicielskie zagrozonych
siedlisk kserotermicznych: wnioskowanie o interakcjach ewolucyjnych i ekologicznych na
podstawie analizy barkodow DNA”, od 2011, NCN (UMO-2011/01/B/NZ8/01491);

oraz dwoch w ktorych habilitant byt gtéwnym wykonawca:



- L Struktura genetyczna $Srodkowoeuropejskich populacji  kserotermicznych chrzaszezy
(Coleoptera: Buprestidae, Chrysomelidae): historia kolonizacji, stopien izolacji 1 status
taksonomiczny”, 2010-2013, MNSW (N N303 311137) (kierownik dr D. Kubisz, ISEZ
PAN);

- ,,Partenogeneza apomiktyczna i poliploidalnos¢ u ryjkowcéw (Coleoptera: Curculionidae:
Entiminae) w $wietle badan molekularnych i cytogenetycznych”, 2010-2013, MNiSW (N
N303 523238) (kierownik dr hab. D. Lachowska-Cierlik, UJ).

Sumaryczny opis uzyskanych wynikow

Z uwagi na roznorodno$¢ badanych gatunkéw, podejmowanych problemdéw oraz
wynikow, kazda czes$¢ cyklu prac oméwiono odrgbnie, a nastepnie dokonano podsumowania
wynikow i wnioskow.

Ryjkowiec Centricnemus leucogrammus zostat potraktowany jako gtowny obiekt
badawczy z uwagi na fakt, Ze jest on uwazany za jeden z najbardziej reprezentatywnych
gatunkow stepowych w Europie srodkowo-wschodniej (Mazur 2001, 2002). Badania nad tym
gatunkiem zrealizowano w trzech etapowych pracach.

W pierwszej czgsci opisano genetyke konserwatorska populacji tego gatunku w
Europie $rodkowo-wschodniej (Kajtoch 2011). Wykorzystano 6 markeréw (3 geny
mitochondrialne 1 3 markery jadrowe, w tym anonimowy marker). Otrzymany obraz
zrdéznicowania wskazal, ze kazda z regionalnych grup populacji jest wyraznie odmienna
genetycznie. Pewne relacje filogenetyczne wykryto miedzy populacjami z Wyzyn
Potudniowopolskich i z Ukrainy. Interesujace bylo wykrycie istotnej odmiennosci populacji
kujawskich. Otrzymane wyniki zinterpretowano w kontekscie genetyki konserwatorskiej
identyfikujac regionalne linie filogenetyczne jako jednostki ewolucyjne, ktore powinny by¢
brane pod uwage w planowaniu ochrony gatunku (Kajtoch 2011).

Kolejny etap badan obejmowal wykorzystanie 16 loci mikrosatelitarnych sposrod
kilkudziesigciu loci specjalnie opracowanych 1 wytypowanych dla ryjkowca C. leucogrammus
(Kajtoch i in. 2012a). W tym projekcie skoncentrowano si¢ na analizie izolacji i migracji
miedzy populacjami w skali lokalnej, gtownie na Wyzynie Matopolskiej, a takze dla
porownania na Kujawach i na Podolu (Kajtoch i in. 2014a). Okre$lono, ze populacje z
Wyzyny Matopolskiej zachowaly podobna umiarowa zmiennos$¢ genetyczna jak populacje ze
zwartego zasiggu gatunku na ukrainskim Podolu. Wykryto takze $§lady niedawnej migracji
miedzy niektorymi stanowiskami (szczegdlnie w obrgbie Wyzyny Matopolskiej). Natomiast
izolowana grupa populacji z Kujaw okazala si¢ by¢ duzo mniej zréznicowana genetycznie i
nie stwierdzono migracji migdzy populacjami w tym regionie. Ponadto okreslono, ze
efektywne wielko$ci populacji tego gatunku sa bardzo niskie (w zakresie 15-45 osobnikéw na
populacj¢). Powyzsze dane zinterpretowano w kontekscie tacznosci populacji badanego
ryjkowca, co posrednio pozwala wnioskowaé na temat lacznosci siedlisk kserotermicznych
(stepowych) w badanych obszarach (Kajtoch 1 in. 2014a). Wyniki z tej czgsci projektu moga
by¢ szczegoblnie uzyteczne dla planowania ochrony muraw kserotermicznych.

Trzecia praca dotyczaca tego polifagicznego gatunku, testowala rozne techniki
sekwencjonowania i1 rézne barkodow roslinnych do identyfikacji sktadu pokarmowego w
skali populacyjnej (Kajtoch 2014). Wyniki tych badan wskazaty ze dieta polifagicznych
chrzaszczy moze by¢ znacznie niedoszacowana zarowno pod wzgledem generalnego sktadu
pokarmowego jak i zrdéznicowania preferencji pokarmowych migdzy populacjami. Analiza
barkodéw roslinnych z zastosowaniem m.in. sekwencjonowania wielkoskalowego dla



czterech grup populacji ryjkowca C. leucogrammus (z Wyzyny Matopolskie, Kujaw, Moraw i
Podola)wykazata, Zze gatunek ten Zeruje tacznie na ok. 30 taksonach (gatunkach) roslin, przy
czym sktad pokarmowy rozni si¢ istotnie i znacznie migdzy regionami. Praca ta ponadto
potwierdzita wigksza uzyteczno$¢ intronu trnL w badaniach ekologicznych ro$lin
zywicielskich owadow niz genu rbcL rekomendowanego jako standardowy barkod roslinny.

Problematyka badawcza, ktora poruszono w badaniu dwoch kolejnych gatunkéw
ryjkowcow pochodzenia stepowego (Polydrusus (Scythodrusus) inustus i P. (S.) pilifer)
miata charakter filogenetyczno-ewolucyjny (Kajtoch i in. 2012). P. (§.) inustus w wigkszosci
zasiggu (w Europie $rodkowo-wschodniej) reprezentowany jest wylacznie przez forme
partenogenetyczna, ale znane sa jego populacje biseksualne na Kaukazie i w Turcji. W tym
rejonie wystgpuja tez populacje biseksualne siostrzanego taksonu P. (S.) pilifer, ktérego
forma partenogenetyczna rozprzestrzenita si¢ w Azji centralnej i na potudniu Rosji. Badania
miaty zweryfikowac hipotez¢ postawiona we wczesniejszej publikacji (Kajtoch 1 Lachowska-
Cierlik 2009), ze do powstania partenogenezy doszto na drodze hybrydyzacji miedzy tymi
gatunkami. Jednakze analiza gendéw mitochondrialnych i jadrowych zaprzeczyla takiemu
procesowi. Niewielka zmienno$¢ genetyczna P. (S.) inustus (takze endosymbiotycznej
bakterii Wolbachia ktora jest zainfekowany) wskazata na prawdopodobna niedawna ekspansje
formy partenogenetycznej w Europie.

Kolejna praca dotyczyta rzadkiego i zagrozonego w Polsce gatunku (wymienianego w
Polskiej Czerwonej Ksiedze Zwierzat) — stonki Cheilotoma musciformis. Praca ta miata na
celu okreslenie stopnia izolacji i odrgbnos$ci populacji z izolowanego obszaru wystgpowania
na Wyzynie Malopolskiej (Kajtoch i in. 2013). Zarowno analiza DNA mitochondrialnego jak
i jadrowego udowodnita, Ze populacje polskie sa wyraznie odrgbne genetycznie od
najblizszych geograficznie populacji stowackich 1 ukrainskich. Stopien dywergencji byt
najwyzszy (ok. 2%) sposrod wszystkich przebadanych gatunkéw chrzaszezy stepowych i
pozwolit na wyznaczenie polskiej populacji jako jednostki odrgbnej ewolucyjnie oraz
wysunigcie hipotezy, ze jest to podgatunek endemiczny dla Polski. Jednoczesnie stwierdzono
prawie zupetny brak zmiennosci genetycznej w skali populacji z Polski potudniowej, co wraz
z obserwowanym zanikiem stanowisk mocno wskazuje na aktualna redukcj¢ liczebnosci.
Stwarza to powazne zagrozenie dla istnienia tego gatunku w Polsce. Spotggowane moze by¢
to zaleznoscia od jednej rosliny zywicielskiej — sparcety Onobrychis spp. w Polsce, co
potwierdzono poprzez barkoding chloroplastowego DNA.

Rozmieszczenie i problematyka badawcza kolejnego obiektu badan - stonki Crioceris
quatuordecimpunctata, byty podobne  jak dla  poprzedniego gatunku.
C. quatuordecimpunctata nie jest tak rzadka 1 ma wigcej stanowisk. W Polsce znana jest
jednak aktualnie jedynie z trzech rejonow: Wyzyny Malopolskiej, Kujaw i dolnej Odry. Proby
z tych trzech rejondw wystepowania, a takze Stowacji 1 Ukrainy dowiodly, ze gatunek ten jest
zrdéznicowany genetycznie w DNA mitochondrialnym, natomiast marker jadrowy okazal si¢
monomorficzny dla populacji polskich (Kubisz i in. 2012a). Dywergencja miedzy kladami
mitochondrialnymi byta niewielka (na tle weze$niejszych badan filogenetycznych na rodzaju
Crioceris, Kubisz 1 in. 2012b), ale wystarczajaca by okresli¢ kazda z regionalnych grup
populacji jako jednostke istotna ewolucyjnie. Ponadto wykazano brak zroznicowania
genetycznego w obrebie populacji, co wskazuje na redukcje liczebnosci. Migdzyregionalne
zréznicowanie genetyczne populacji C. quatuordecimpunctata oraz monomorfizm wewnatrz-
populacyjny zostaty dodatkowo potwierdzone badaniami polimorfizmu szczepodw Wolbachia.
Wykorzystujac barkoding DNA chloroplastowego udowodniono, ze jest to wylaczny
monofag dzikich szparagow Asparagus spp.



Ostatni watek badawczy dotyczyl genetyki bogatka Coraebus elatus, ktory jest
jednym z nielicznych bogatkéw zwiazanych z siedliskami stepowymi i suchymi takami
gorskimi. Znana jest takze jedna odmienna ekologicznie populacja z Biatorusi i
p6nocno-wschodniej Polski, gdzie gatunek ten wystepuje na mokradtach. W szerokim
zasiggu tego chrzaszcza, poza podgatunkiem nominatywnym z Europy, opisano C. e. repletus
z Bliskiego Wschodu. Badania podjete na tym gatunku miaty na celu weryfikacje odrgbnosci
podgatunkow, populacji z mokradet, a takze okre$lenie czy w zasiggu gatunku obecne sg inne
jednostki filogenetyczne. Bogate proby pozyskane z centralnej i wschodniej czgsci zasiggu
bogatka, pozwolity na precyzyjne opisanie filogeografii tego chrzaszcza (Kajtoch 1 in. 2014b).
W badaniach postuzono si¢ markerem mitochondrialnym i specjalnie opracowanym
anonimowym markerem jadrowym. Wyniki z obu markerow potwierdzity odmienno$¢
populacji kaukaskich, reprezentujacych podgatunek C. e. repletus, ale takze wskazaty na
analogiczna odrgbno$¢ populacji  krymskich, batkanskich, $rodkowoeuropejskich i
prawdopodobnie  zachodnioeuropejskich. Ponadto  zidentyfikowano odrgbna lini¢
filogenetyczna ograniczona wytacznie do terenu Kujaw. Wyciagnigto wniosek, ze C. elatus
sktada si¢ z kompleksu podgatunkéw lub nawet gatunkéw, co jednak wymaga jeszcze
potwierdzenia w analizach polimorfizmu morfologicznego. Jednoczesnie z uwagi na rzadkos¢
tego gatunku w Europie $rodkowej wykorzystano wnioski do wyodrgbnienia jednostek
istotnych ewolucyjnie do celoéw konserwatorskich (Kajtoch i in. 2014b).

Najwazniejsze wnioski i osiagnigcia oraz omowienie mozliwosci ich wykorzystania

Badania scharakteryzowane powyzej pozwolily na weryfikacj¢ postawionych hipotez i
opracowanie szeregu zgeneralizowanych stwierdzen na temat filogeografii, genetyki
populacyjnej i konserwatorskiej oraz ekologii molekularnej stepowej koleopterofauny.

Zbiezno$¢ wynikow wigkszosci badan gatunkowych pozwala na stwierdzenie, Ze
gatunki stepowe (przynajmniej stepowe chrzaszcze) wystepowaly i réznicowaty si¢ na terenie
Europy s$rodkowo-wschodniej od dluzszego czasu (hipoteza I.1). Gatunki te byly
prawdopodobnie szerzej rozmieszczone 1 pospolitsze w okresie zlodowacen, kiedy to znaczne
obszary Europy pokrywato $rodowisko stepo-tundry (Nehring 1890), niespotykane prawie
obecnie na Ziemi poza Kamczatka 1 Alaska (Yurtsev 1982, Lloyd i in. 1994). Niedawne
badania wykazaly, ze stepowa koleopterofauna jest lokalnie obecna w tundrze Beringii
(Berman 1 in. 2011), co dodatkowo potwierdza, ze takze w plejstocenie gatunki stepowe
mogly wystgpowaé w pozornie niesprzyjajacych warunkach. Gatunki stepowe (zaréwno
bezkregowce jak 1 ro$liny) wymagaja jedynie krotkiego 2-3 miesigcznego okresu
sprzyjajacych warunkéw do zamknigcia cykli rozrodczych, sa takze wybitnie tolerancyjne na
roznice temperatur 1 deficyt wody. Wniosek, ze koleopterofauna stepowa ma dluga historie
wystepowania w Europie srodkowej, w tym w Polsce wskazuje, ze takze siedliska stepowe
musialy istnie¢ na tym obszarze od dawna (podkreslajac fakt, ze wykonane badania dotyczyly
gatunkéw malo mobilnych 1 wybitnie stenotopowych). Twierdzenie takie stoi w sprzecznosci
z postulatami na temat niedawnego 1 antropogenicznego pochodzenia muraw
kserotermicznych w Polsce (np. Dzwonko i Loster 1998, Ratynska i Waldon 2010), jest
jednak zgodne z najnowszymi wynikami badan genetycznych nad stepowymi ro§linami (np.
Cieslak 2013, 2014). Pewnym odstgpstwem od scharakteryzowanego wzorca
filogeograficznego jest genetyka populacji partenogenetycznej formy ryjkowca P. (S.)
inustus, ktéra rozprzestrzenila si¢ w Europie $rodkowo-wschodniej najprawdopodobniej
dopiero w holocenie. Ekspansja tego gatunku mogta zachodzi¢ stosunkowo szybko pomimo
jego nielotno$ci z uwagi na partenogenetyczny sposob rozrodu, ktory ulatwia zasiedlanie
nowych obszarow.



Wysoki poziom zréznicowania populacji wigkszosci stepowych chrzaszezy i
umiarkowana lub duza dywergencja migdzy ich liniami filogenetycznymi pozwala na
wyrdznianie w zasiggach badanych gatunkow jednostek ewolucyjnych, sposrod ktorych czesé
moze mie¢ rangg taksonomiczng (odrgbne podgatunki badZ gatunki) (hipoteza 1.2). Jednostki
takie maja takze istotne znaczenie dla planowania ochrony, zarzadzania populacjami i
stanowiskami gatunkéw stepowych poniewaz najczesciej kazda regionalna grupa populacji
powinna by¢ zarzadzana i chroniona indywidualnie. Zréznicowanie populacji moze by¢ takze
problemem w przypadku plandéw reintrodukcji lub zasilania populacji z uwagi na ryzyko
depresji outbredowej w przypadku wymieszania osobnikdéw nalezacych do réznych kladow.

Kolejnym istotnym wnioskiem z przeprowadzonych badan jest niewielkie
zréznicowanie genetyczne w obrgbie populacji lub wreez brak zmiennosci wewnatrz-
populacyjnej (przynajmniej w wykorzystywanych markerach) (hipoteza I1.1). Takze wykryte
bardzo niskie efektywne wielkosci populacji u C. leucogrammus sa cieckawym odkryciem.
Whioski te takze moga mie¢ istotne implikacje konserwatorskie, poniewaz wskazuja na
zmniejszenie liczebno$ci populacji chrzaszczy stepowych w Europie $§rodkowo-wschodniej.
Odkrycie to, wraz z danymi na temat regresu zasiggu gatunkow stepowych i wymierania
lokalnych populacji wskazuje, ze zagrozenia dla stepowej entomofauny wynikaja nie tylko z
zaniku 1 degradacji siedlisk, ale takze z przyczyn populacyjno-demograficznych (hipoteza
11.2).

Efektem przeprowadzonych badan jest tez zebranie danych na temat wybranych
aspektow ekologii badanych gatunkéw. Wykazano, ze mozliwe jest wykorzystywanie
obecnosci infekcji bakteria Wolbachia do pomocniczego wnioskowania na temat filogeografii
badanych gatunkéw i1 populacji (hipoteza III.1). Potwierdzono takze, ze mozliwe jest
okreslanie sktadu pokarmowego na podstawie barkodingu chloroplastowego DNA
wyizolowanego z ciat (przewodéw pokarmowych) chrzaszczy, zar6wno osobniczo jak i na
poziomie populacyjnym (co jest efektywniejsze 1 mniej kosztowne). Dowiedziono, ze
niektore populacje moga preferowa¢ rdzne gatunki roslin lub, ze sktad pokarmowy rézni si¢
miedzy regionami (hipoteza IIL.2), co jest nowatorskim aspektem podjetego projektu,
poniewaz dotad nie prowadzono tak szczegdélowych badan na owadach. Ponadto,
zidentyfikowanie Ilub potwierdzenie roslin zywicielskich dla gatunkéw mono- 1
oligofagicznych moze mie¢ znaczenie praktyczne w ochronie. Jako przyktad mozna podaé
zaleznos$¢ krajowej populacji stonki C. musciformis od sparcety (Onobrychis spp.), ktora jest
takze chetnie zgryzana przez owce i kozy wykorzystywane do czynnej ochrony muraw w
Polsce 1 w Europie. Niekontrolowane wypasanie owiec 1 k6z na murawach moze wigc
przyczynia¢ si¢ do zmniejszenia zasobow pokarmowych rzadkich gatunkéw owadow lub
nawet do eliminacji ich populac;ji.

Powyzsze wnioski konserwatorskie przedstawiono pracownikom krajowych stuzb
ochrony przyrody, przyrodnikom z organizacji pozarzadowych zaangazowanym w ochrong
muraw kserotermicznych w Polsce oraz czlonkom migdzynarodowej organizacji European
Dry Grasslands Group na kilku konferencjach krajowych 1 jednej konferencji
mig¢dzynarodowej. Ponadto habilitant uwaza, ze celowe byloby wykorzystanie informacji i
wnioskow z powyzszych badan w krajowym 1 migdzynarodowym planowaniu ochrony
siedlisk stepowych oraz gatunkéw z nimi zwigzanych. Wnioski te postuzyty juz do wskazania
zabiegdbw ochronnych do planow zadan ochronnych wykonywanych dla trzech ostoi Natura
2000 w Niecce Nidzianskiej. Mozliwe bytoby takze wykorzystanie danych na temat
zmiennos$ci 1 przeptywu genow miedzy populacjami wybranych gatunkéw (np. ryjkowca C.
leucogrammus) do posredniego monitoringu jakosci stanowisk kserotermicznych i stopnia
izolacji ptatow siedlisk kserotermicznych. Ponadto zespot autorski publikacji dotyczacej
Cheilotoma  musciformis, gatunku wykazanego w Polskiej Czerwonej Ksiedze
Zwierzat,(Scibior 2004) podczas ostatniej (w 2012 r.) nowelizacji rozporzadzenia do ustawy o



ochronie przyrody, ztozyl wniosek o ochrong gatunkowa tej stonki w Polsce. Jednakze
gatunek ten, bez podania merytorycznego uzasadnienia, nie zostal wilaczony do listy
gatunkéw chronionych.

5. Omowienie pozostalych osiagni¢¢ naukowo — badawczych (artystycznych).

Moje zainteresowania przyroda rozwijalem podczas studidw biologicznych na
Wydziale Biologii i Nauk o Srodowisku UJ w Krakowie (1999-2004). W tamtym czasie
skupilem si¢ glownie na ornitologii. Pierwsze kroki w badaniach przyrodniczych
realizowatem dziatajac w Kole Przyrodnikow Studentow UlJ, czego efektem byto kilka moich
pierwszych publikacji faunistycznych w czasopismach o zasiggu krajowym. Na pracg
magisterska zdecydowatem si¢ wybra¢ zagadnienia zwigzane z zastosowaniem technik
molekularnych w badaniach relacji filogenetycznych i populacyjnych, a obiektem moich
badan zostaly owady — chrzaszcze. W 2004 r. obronitem pracg magisterska pt. ,,Wplyw
plejstocenu na specjacje ryjkowcoéw z rodzaju Bryodemon” w Zakladzie Entomologii
Instytutu Zoologii UJ pod kierunkiem dr Tomasza Skalskiego. Na ostatnim roku studiow
(2004) odbylem takze trzymiesigczny staz badawczy w Holandii na Uniwersytecie w
Nijmegen, gdzie bralem udzial w projekcie dotyczacym ekspresji genow u Plasmodium
falciparum. W 2004 r. rozpoczalem badania do pracy doktorskiej jako uczestnik
Migdzynarodowego Studium Doktoranckiego PAN w Krakowie, w Instytucie Systematyki i
Ewolucji Zwierzat PAN. W trakcie studiéw doktoranckich realizowatem zaré6wno badania do
pracy doktorskiej, uczestniczytem w pracach badawczych z zakresu genetyki gatunkow i
populacji owadow realizowanych w ramach projektéw pracownikéw naukowych jednostki
macierzystej (prof. dr hab. A. Maryanskiej-Nadachowskiej i dr hab. D. Lachowskiej-Cierlik)
oraz we wspolpracy z dr hab. M. Mazurem z Uniwersytetu Pedagogicznego w Krakowie, a
takze prowadzilem wlasne badania faunistyczne 1 ekologiczne ptakow. Efektem
prowadzonych badan byly kolejne publikacje wlasne lub wspoétautorskie (11 publikacji) oraz
prezentacje wynikow badan na konferencjach. W 2008 r. w Zakladzie Zoologii
Dos$wiadczalnej ISEZ PAN skoficzylem i1 obronitem pracg doktorska pt. ,,Genetyczne
zroznicowanie kserotermicznych ryjkowcow Centricnemus leucogrammus 1 Polydrusus
inustus (Coleoptera: Curculionidae) w Polsce” pod kierunkiem dr hab. Anny Maryanskiej-
Nadachowskiej. Badania te byty ograniczone gltéwnie do problematyki pochodzenia populacji
(szlakow migracji) tych gatunkow w waskim ich zasiggu (opublikowane w pracy Kajtoch i in.
2009). Staly si¢ one preludium do moich zainteresowan filogeografia kserotermicznych
chrzaszczy w Eurazji. Temat ten rozwinatem pdzniej o rézne aspekty genetyki populacyjnej i
konserwatorskiej oraz ekologii molekularnej wybranych gatunkéw stepowych chrzaszczy w
Europie srodkowej i wschodniej. Pod koniec studiow doktoranckich zostalem zatrudniony w
macierzyste] jednostce na stanowisku technicznym jako kierownik laboratorium
molekularnego.

Po ukonczeniu doktoratu zostatem przeniesiony na stanowisko adiunkta w ISEZ PAN
(2009 r.). Dzigki uzyskaniu funduszy z kilku projektéw badawczych MNiSW i NCN (sposrod
ktorych trzy dotyczyly bezposrednio réznych aspektow genetyki stepowych chrzaszczy, w
tym dwoch projektow kierowanych przeze mnie), mozliwe bylo podjgcie przeze mnie szeroko
zakrojonych badan nad filogenetyka, filogeografia, genetyka populacyjna i konserwatorska
oraz eckologia molekularng wybranych grup owaddéw. Roéwnolegle, we wspolpracy z
naukowcami z réznych krajowych 1 zagranicznych jednostek naukowych, prowadzilem
badania nad ekologia i biologia konserwatorska wybranych gatunkéw ptakéw. Efektem badan
realizowanych po doktoracie byta publikacja szeregu artykutldw naukowych, w wigkszosci w
czasopismach migdzynarodowych indeksowanych w Journal Citation Reports (26 publikacji).



Ponadto prezentowatem wyniki badan na kilku konferencjach migdzynarodowych i
krajowych.

Moja dziatalno$¢ badawcza od samego poczatku kariery naukowej realizowana jest
dwutorowo. Zasadniczy watek badawczy, ktory prowadzg zwiazany jest z ewolucja i ekologia
molekularna oraz genetyka konserwatorska owadow. Drugi watek badawczy dotyczy
faunistyki, ekologii i biologii konserwatorskiej ptakow.

Ponizej charakteryzuj¢ tematy badawcze jakie podejmowatem po uzyskaniu stopnia
doktora.

Tematy z zakresu ewolucji i ekologii molekularnej oraz genetyki konserwatorskiej owadow
Filogeografia stepowych bezkregowcow — kontynuacja

Aktualnie w fazie poczatkowej realizacji jest kontynuacja badan nad filogeografia i genetyka
konserwatorska innych gatunkoéw stepowych bezkregowcow. Celem kontynuacji tematyki,
ktora szerzej omawialem w opisie dorobku habilitacyjnego, jest weryfikacja hipotezy, ze
zaobserwowany wzorzec filogeograficzny u chrzaszczy jest wspolny dla calego zespotu
stepowych bezkrggowcoOw. Wybrane gatunki bezkrggowcoéOw zostana poddane analogicznym
badaniom jak te wykonane na stepowych chrzaszczach, celem sprawdzenia, czy wysoka
odmienno$¢ populacji migdzy regionami, a jednocze$nie niskie zroznicowane w skali lokalne;
sa wspdlnymi cechami dla calego zespotu kserotermicznych bezkrggowcé4w. Pozwoli to
dodatkowo zweryfikowa¢ hipotezg, ze fauna stepowa ma dluga histori¢ wystgpowania w
Europie $rodkowo-wschodniej, a aktualnie jest w regresie czego efektem jest min. niskie
zréznicowanie wewnatrz-populacyjne. Rozpoczalem wstepne testowanie zroznicowania
genetycznego populacji stepowego $limaka Cepaea vindobonensis we wspolpracy min. z
zagranicznymi specjalistami (dr Z. Fehér z Wegier, Prof. A. Davison z Wielkiej Brytanii i dr
S. Kramarenko z Ukrainy). Ponadto rozpoczgte sa badania nad zmienno$cia genetyczna
sucholubnych stonek Cryptocephalus bameuli i C. flavipes min. we wspotpracy z dr M.
Montagna z Wtoch.

Rosliny zywicielskie stepowej koleopterofauny

Temat ten jest rozwinigciem dotychczasowych przyczynkowych studiow nad wybranymi
gatunkami chrzaszczy (Kubisz i1 in. 2012a., Kajtoch i in. 2013, Kajtoch 2014), a docelowo ma
doprowadzi¢ do poznania skladu pokarmowego wigkszosci gatunkéw kserotermicznych
ryjkowcdow 1 stonek z Polski i posrednio do okreslenia relacji ewolucyjnych i1 ekologicznych
miedzy chrzaszczami a roslinami zywicielskimi oraz przedstawienia implikacji dla ochrony
kserotermicznych zespotdw. Badania te sa realizowane w ramach grantu NCN, ktorego jestem
kierownikiem (,,Chrzaszcze (Curculionoidea, Chrysomeloidea) i ich ro$liny zywicielskie
zagrozonych siedlisk kserotermicznych: wnioskowanie o interakcjach ewolucyjnych i
ekologicznych na podstawie analizy barkodow DNA”, UMO-2011/01/B/NZ8/01491). Grant
realizowany jest w zespole z dr D. Kubiszem (ISEZ PAN), dr hab. W. Babikiem (UJ), dr
M.A. Mazurem (Uniwersytet Opolski) i dr W. Heise (UJ).

Ewolucja molekularna i genetyka populacyjna pluskwiakow (Hemiptera)

Jest to zbior tematow badawczych dotyczacych poznania mechanizmoéw specjacji, rewizji
taksonomicznych, filogenezy i genetyki populacyjnej wybranych grup pluskwiakow.



Jeden z tematéw dotyczy poznania genetyki populacyjnej i1 hybrydyzacji gatunkéw
pluskwiakow z rodzaju Philaenus ze szczegdlnym udzialem badan na P. spumarius. Badania
te realizowane byly w ramach dwoch grantow MNiISW, ktorymi kierowala
prof. dr hab. A. Maryanska-Nadachowska, a w ktorych bylem odpowiednio wykonawca
technicznym i gtéwnym wykonawca (,,Genetyczne pokrewienstwa pomigdzy europejskimi
gatunkami z rodzaju Philaenus (Aphrophoridae, Auchenorrhyncha, Hemiptera”, N303 017
31/0639 i Filogeografia pienika $linianki Philaenus spumarius (Hemiptera, Auchenorrhyncha,
Aphrophoridae)”, N N303 579839). Efektem tych badan jak dotad bylo opracowanie
filogenezy rodzaju Philaenus (Maryanska-Nadachowska 1 in. 2008, 2010), filogeografii P.
spumarius (Maryanska-Nadachowska 1 in. 2012) oraz odkrycie zjawiska hybrydyzacji
wewnatrzgatunkowej u P. spumarius, jako cz¢sci rozprawy doktorskiej mgr. A. Lis (Lis i in.,
w druku), ktorej jestem promotorem pomocniczym. Aktualnie badania te rozszerzane sa na
populacje azjatyckie, gdzie nowe gatunki zostaly niedawno odkryte (wspoétpraca z E. Sanaie z
Iranu).

Drugi temat, realizowany min. w ramach grantu NCN kierowanego przez
dr hab. K. Wieczorek z Uniwersytetu Slaskiego, w ktorym jestem gtéwnym wykonawca
(,,Filogeneza i ewolucja mszyc z podrodzin Chaitophorinae i Drepanosiphinae (Insecta,
Hemiptera, Aphididae) na podstawie analiz molekularnych i morfologicznych”, UMO-
2011/01/B/NZ8/00157), obejmuje filogenez¢ mszyc Chaitophorinae i Drepanosiphinae.
Wstepem do tych badan jest jedna publikacja (Wieczorek i Kajtoch 2012). Powiazany temat
badawczy w ktorym bior¢ udzial jako promotor pomocniczy mgr M. Kanturskiego
(Uniwersytet Slaski), dotyczy filogenezy i taksonomii mszyc z rodzaju Eulachnus.

Ostatni watek badawczy dotyczy opracowania filogenezy pluskwiakéw z rodzaju Eupteryx.
Sa to badania realizowane we wspdlpracy z naukowcami z Wtoch (dr A.Guglielmino) i
Niemiec (dr Ch. Biickle), a ich efektem jest jedna publikacja (Guglielmino i in. 2014), w
ktorej opisano dwa nowe gatunki w rodzaju.

Cytogenetyka, partenogeneza, poliploidalnos¢ i infekcja bakteria Wolbachia wu
ryjkowcow

Jest to zbior tematow dotyczacych wyjasnienia mechanizméw powstawania form
partenogenetycznych i poliploidalnych u ryjkowcow, oraz werytikacja wptywu Wolbachia na
m.in. indukcje¢ partenogenezy. Ponadto miatem niewielki udzial w projektach dotyczacych
poznania kariotypow ryjkowcow, szczegolnie form poliploidalnych. Badania te realizowane
byly w ramach dwoch grantéw (KBN i MNiSW) kierowanych przez dr hab. D. Lachowska-
Cierlik (UJ), w ktorych bytem odpowiednio wykonawca technicznym i gtléwnym wykonawca
(,,Cytogenetyczne roznice pomigdzy partenogenetycznymi i biseksualnymi gatunkami
Brachyderini 1 Strophosomini (Coleoptera, Curculionidae)”, 3 PO4C 085 i ,,Partenogeneza
apomiktyczna 1 poliploidalnos¢ u ryjkowcéw (Coleoptera: Curculionidae: Entiminae) w
swietle badan molekularnych 1 cytogenetycznych”, N N303 523238). W badaniach tych
wspotpracowalem min z dr B. Korotyaevem z Rosji i dr hab. M. Holecova ze Stowacji.
Efektem tych badan byty jak dotad dwie publikacje omawiajace cytogenetyke wybranych
ryjkowcoéw (Lachowska-Cierlik 1 in. 2006, Rozek 1 in. 2009), specjacje form
partenogenetycznych ryjkowcow (Kajtoch 1 in. 2010) oraz infekcje ryjkowcow przez bakterig
Wolbachia (Lachowska-Cierlik i in. 2010). Aktualnie rozpoczatem nowy grant NCN
(Sonata6) pt. Interakcje miedzy chrzaszczami a endosymbiotyczna bakteria Wolbachia:
znaczenie niszy ekologicznej (UMO-2013/11/D/NZ8/00583).

Tematy z zakresu ekologii i biologii konserwatorskiej ptakow.



Genetyka populacji dzig¢ciolow

Tematyke ta zapoczatkowatlem po nawigzaniu kontaktu z dr. A. McDevitt z Irlandii, a
nastgpnie kontynuowatem we wspotpracy m.in. z dr. J. Michalczukiem (Uniwersytet
Rzeszowski) i dr hab. T. M. Mazgajskim (Muzeum i Instytut Zoologii PAN). W efekcie
prowadzonych badan powstaty dwie publikacje, jedna omawiajaca pochodzenie dzigciotéw
duzych Dendrocopos major w Irlandii (McDevitt i in. 2011) oraz druga na temat mozliwosci
genetycznej identyfikacji dzigciotow duzych 1 biatoszyich D. syriacus oraz ich hybryd
(Michalczuk i in. 2014).

Ekologia przestrzenna ptakow lesnych i gérskich

Jest to cykl prac omawiajacy wptyw fragmentacji lasu, jakosci siedlisk lesnych oraz formy
gospodarowania lasem w rejonach gorskich na rozmieszczenie wybranych rzadkich gatunkow
ptakow. Jak dotad badaniami objalem karpackie populacje: puszczyka uralskiego Strix
uralensis (Bylicka i in. 2010), jarzabka Tetrastes bonasia (Kajtoch i in. 2012) oraz
dzigciotow: biatogrzbietego Dendrocopos leucotos 1 trdjpalczastego Picoides tridactylus
(Kajtoch 1 in. 2013). W badaniach tych poza aspektem poznawczym precyzujacym
wymagania siedliskowe i1 przestrzenne rzadkich gatunkéw ptakow lesnych-gorskich, istotny
jest takze aspekt praktyczny, umozliwiajacy wykorzystanie wynikow badan w planowaniu
ochrony tych gatunkéw. Badania te realizowatem we wspotpracy z naukowcami z Polski
(min. z dr M. Bylicka (Instytut Ochrony Przyrody PAN), dr M. Zmihorskim (MilZ PAN), dr
hab. Z. Bonczarem (Uniwersytet Rolniczy w Krakowie)). Aktualnie czg$¢ z tych badan
realizowana jest w ramach grantu ,Iuventus” pt. Segregacja przestrzenna i siedliskowa
puszczyka uralskiego 1 puszczyka w  pofragmentowanym krajobrazie leSnym
(9007/1P1/2014/72).

Biologia konserwatorska ptakow nadrzecznych

Badania majace na celu okreslenie jaki wplyw maja naturalne zmiany rezimu wodnego (min.
powodzie) oraz hydrotechniczne przeksztatcenia koryt rzecznych (regulacje, pozyskanie
surowcOw z koryt rzecznych) na awifaung rzek podgorskich. Dotychczas opublikowatem
dwie prace: omowienie wpltywu naturalnych powodzi na renaturalizacj¢ siedlisk koryt
rzecznych 1 w efekcie na zwigkszenie roznorodnosci ptakéw (Kajtoch 1 Figarski 2013) oraz
weryfikacje uzyteczno$¢ nuroggsi Mergus merganser jako bioindykatorow w dolinach
podgorskich (Kajtoch 1 in., 2014). Kolejna praca nt. wptywu regulacji na awifaung koryt
rzecznych jest aktualnie w korekcie po recenzji. Podobnie jak temat poprzedni, badania te sa
wykonywane min. w celach konserwatorskich. Badania te byly wykonywane m.in. wraz z
mgr inz. T. Figarskim, aktualnym doktorantem ISEZ PAN, ktorego jestem opiekunem
pomocniczym.

Faunistyka i problematyka ochrony zwierzat w Karpatach

Jest to przyczynkowy cykl prac na temat wyst¢powania, zagrozen i wymagan ochronnych
zwierzat, gtownie ptakow, w siedliskach lesnych, gorskich i nadrzecznych Karpat
Zachodnich. Badania te realizowano na dwoch plaszczyznach. Cze$¢ badan dotyczyta
poznania skladu gatunkowego, liczebnos$ci i rozmieszczenia wybranych gatunkoéw ptakéw
lesnych, gorskich 1 nadrzecznych w wybranych rejonach w potudniowej Polsce (gtownie w
Beskidzie Wyspowym, Pogdérzu Zachodniokarpackim i w dorzeczu Raby). Druga grupa
badan skoncentrowana byla na okresleniu wystgpowania, zagrozen i wymagan ochronnych



wybranych gatunkéw i grup ptakow, w tym séw, szponiastych, dzigciotéw, kurakéw lesnych,
ptakow nadrzecznych 1 gatunkéw gorskich. Szczegdlnym obiektem badan bylo
monitorowanie i opisanie ekspansji nuroggsi w Karpatach. Powyzsze badania zostaly
opublikowane w cyklu 21 prac (Kajtoch 2002, 2006, 2007, 2008, 2009a,b, 2010a,b, 2011,
2012, Kajtoch i in. 2008, 2010, 2011, 2012, Kajtoch i Piestrzynska-Kajtoch 2005a,b, 2006,
2008, Wilk i in. 2009, Matysek i1 Kajtoch 2010).

Podsumowanie dotychczasowego dorobku i dzialalnoSci naukowej (szczegdtowe
zestawienie 1 opis dorobku zawarte sa w zataczniku nr 3)

Moja dziatalno$¢ badawcza od samego poczatku kariery naukowej realizowana jest
dwutorowo. Zasadniczy watek badawczy, ktory prowadze¢ zwiazany jest z zastosowaniem
technik molekularnych w badaniach nad relacjami filogenetycznymi organizmow i populacji.
W szczegdtowosci badania te dotycza uzycia informacji jakie niesie DNA do okre$lania
stopnia pokrewienstwa filogenetycznego migdzy gatunkami owadéw oraz weryfikacji statusu
taksonomicznego badanych gatunkéw owadoéw lub identyfikacji nowych jednostek
ewolucyjnych, do okreslania stopnia zmiennos$ci i zréznicowania populacji wybranych
gatunkow oraz do analizy zalezno$ci ekologicznych migdzy organizmami (gléwnie
identyfikacji roslin zywicielskich 1 relacji z symbiotycznymi bakteriami). Badania te
realizowatem jak dotad dzigki finansowaniu z pigciu grantow MNiSW i trzech grantow NCN,
sposrdd ktorych kierowatem dwoma projektami (jeden grant MNiSW i jeden NCN). Drugi
watek badawczy dotyczy analizy zalezno$ci siedliskowych i przestrzennych oraz form
uzytkowania $rodowiska przez czltowieka na wystgpowanie wybranych gatunkow ptakow,
gtownie gatunkow rzadkich i1 zagrozonych, zwiazanych z siedliskami le§nymi, gorskimi i
nadrzecznymi. Badania te realizuj¢ gléwnie ze $rodkow statutowych ISEZ PAN, jednego
grantu MNiSW 1 w ramach wiasnych ambicji badawczych.

Moj dotychczasowy dorobek badawczy obejmuje 48 publikacji recenzowanych (nie
liczac doniesien konferencyjnych i publikacji o charakterze popularnonaukowym oraz
raportow Srodowiskowych). Ponad polowa prac (26) to artykuly opublikowane w
czasopismach indeksowanych w bazie JCR, w tym waznych dla reprezentowanych dziedzin
periodykach, takich jak Animal Conservation, Ecological Indicators, Systematic Entomology,
Journal of Insect Conservation, Journal of Ornithology, Acta Ornithologica 1 in. Moje
dotychczas opublikowane prace indeksowane w bazie Web of Knowledge cytowane byly 68
razy, a mdj indeks Hirsha (wg. Web of Science) wynosi 5 (stan na 14.08.2014). Dla
czasopism w ktorych ukazaly si¢ moje artykuty sumaryczny Impact Factor (zgodny z rokiem
opublikowania) wynosi 40,887 (38,622 dla prac opublikowanych po doktoracie). Sumaryczna
liczba punktow MNiSW za publikacje naukowe wynosi dla moich artykuléw (zgodnie z
rokiem wydania) 828 (w tym 753 punkty za publikacje w czasopismach indeksowanych w
JCR).

Jestem redaktorem jednej pozycji ksiazkowej omawiajacej wytyczne dla ochrony
siedlisk ptakéw w sieci Natura 2000 opracowanej na zlecenie Generalnej Dyrekcji Ochrony
Srodowiska (Zawadzka i in. 2013, wraz z moim autorstwem 9 rozdziatéw), oraz dodatkowo
jestem autorem rozdziatow w dwoch ksiazkach (Grzegorczyk 2007; Wilk 1 in. 2010).

Badania prezentowalem samodzielnie lub we wspotautorstwie na 14 konferencjach
tematycznych (8 migdzynarodowych 1 6 krajowych, nie liczac lokalnych konferencji i1
zjazdow) w formie 9 referatow 1 9 posteréw. Bylem cztonkiem komitetu organizacyjnego VII
Sympozjum Polskiego Towarzystwa Taksonomicznego (2006 r.).

W 2013 r. wraz ze wspolpracownikiem dr D. Kubiszem (ISEZ PAN) otrzymatem
wyroznienie Wydziatu 11 Nauk Biologicznych i Rolniczych Polskiej Akademii Nauk za cykl



artykuléw pt. “Genetyka konserwatorska chrzaszczy zasiedlajacych reliktowe biotopy
kserotermiczne”.

Z uwagi na prace w jednostce naukowej Polskiej Akademii Nauk moja dzialainosc
dydaktyczna byla ograniczona. W 2007 wyglositem wyklad na Akademii Ochrony Przyrody
w Instytucie Ochrony Przyrody PAN w Krakowie, a od 2013 r. prowadze wyklady w ramach
zaje¢ dla doktorantéw Migdzynarodowego Studium Doktoranckiego PAN w Krakowie.
Aktualnie jestem opiekunem pomocniczym jednego doktoranta oraz promotorem
pomocniczym doktorantki w ramach Migdzynarodowego Studium Doktoranckiego PAN w
Krakowie. W 2014 r. zostalem takze promotorem pomocniczym jednego doktoranta na
Uniwersytecie Slaskim.

W 2009 r. bylem na krotkiej wizycie naukowej w Molecular Biology Institute Spanish
National Research Council (CSIC) w Barcelonie w Hiszpanii, a w latach 2007, 2011 1 2012
wizytowatem Muzeum Przyrodnicze Ukrainskiej Akademii Nauk we Lwowie na Ukrainie.

Recenzowatem jak dotad 23 publikacje dla 15 czasopism (min. Acta Ornithologica,
Biological Journal of Linnean Society, Bird Study, Ecological Indicators, Journal of
Biogeography, Journal of Insect Conservation, Journal of Pest Science, Molecular Biology
Reports, Systematic & Diversity, Conservation Genetics). Od 2014 r. jestem redaktorem
(Review Editor) czasopisma Frontiers in Ecology and Evolution oraz od 2014 r. jestem
cztonkiem rady redakcyjnej czasopisma Polish Journal of Ecology.

Dzialam takze aktywnie na rzecz ochrony przyrody w Polsce (min. jako czionek
Ogoblnopolskiego Towarzystwa Ochrony Ptakow). Staram si¢ by cz¢$¢ z moich badan, tych
skoncentrowanych na rzadkich gatunkach kserotermicznych owadéw oraz na rzadkich
ptakach goérskich i nadrzecznych, skutkowata wnioskami mogacymi stuzy¢ w planowaniu
ochrony populacji tych gatunkéw i w zarzadzaniu ich siedliskami. Bylem glownym
pomystodawca i autorem projektow dla utworzonego w 2010 r. rezerwatu faunistycznego
(,,Mogielica”), jednej ostoi siedliskowej w sieci Natura 2000 (,,Tarnawka” PLH120089) i
jednej ostoi ptakéw o znaczeniu migdzynarodowym (,,Beskid Wyspowy”). Uczestniczytem
takze w pracach zespotéw eksperckich powolywanych przy Generalnej Dyrekcji Ochrony
Srodowiska, Regionalnej Dyrekcji Ochrony Srodowiska w Krakowie, Regionalnej Dyrekcji
Laséw Panstwowych w Krakowie, a takZe organizacji pozarzadowych (OTOP, WWF).
Opiniowatem szereg dziatah w zakresie ochrony przyrody w Wojewodztwie Matopolskim.
Koordynuje krajowy Monitoring Rzadkich Dzigciotéw w ramach Pafistwowego Monitoringu
Srodowiska (OTOP, Gléwny Inspektorat Ochrony Srodowiska). Wyniki badan
ornitologicznych umozliwity mi opracowanie wytycznych do monitoringu siedlisk wybranych
gatunkow ptakow w sieci Natura 2000 (Zawadzka i in. 2013). Natomiast wnioski z badafi nad
genetyka stepowych chrzaszczy prezentowatem na forum migdzynarodowej konferencji
organizacji European Dry Grasslands Group, na dwéch konferencjach lokalnych o tematyce
czynnej ochrony muraw w Polsce, oraz wykorzystalem w opiniowaniu planéw i dziatan
ochronnych na murawach kserotermicznych w Polsce potudniowe;.
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