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|. Informacje o wyksztalceniu i przebiegu zatrudnienia

Wyksztalcenie

e (9.2002 — 06.2007: Studia doktoranckie, Wydzial Biologii i Nauk o Ziemi, Uniwersytet
Jagiellonski, Krakéow, Polska
Tytul pracy doktorskiej: ,,Patterns of mtDNA sequence divergence in Bombina lineages”,
(praca napisana w jezyku angielskim).
Promotor pracy: Prof. dr hab. Jacek M. Szymura

e 10.1997 — 05.2002: Studia magisterskie, Wydzial Biologii i Nauk o Ziemi, Uniwersytet
Mikolaja Kopernika w Toruniu, Polska
Tytul pracy magisterskiej: ,,Herpetofauna Nadgoplanskiego Parku Tysiaclecia”.
Promotor pracy: dr hab. Andrzej Przystalski

Zatrudnienie

e 0d 01.02.2009 — stan obecny: adiunkt w Zaktadzie Anatomii Porownawczej Instytutu
Zoologii, Uniwersytet Jagiellonski
o bezplatny urlop naukowy w okresie 01.03.2013 — 31.08.2015
o bezptatny urlop naukowy w okresie 01.11.2009 — 31.01.2012
e 01.03.2013 - 31.08.2015: asystent naukowy z doktoratem (postdok) w Instytucie Nauk o
Srodowisku, Uniwersytet Jagiellonski, w ramach projektu NCN MAESTRO przyznanego dr
hab. Wiestawowi Babikowi
e 01.11.2009 — 31.01.2012: stypendium postdoktorskie Fundacji Aleksandra von Humboldta
w Instytucie Zoologii Uniwersytetu Technicznego w Brunszwiku, Niemcy, pod kierunkiem
Prof. Miguela Vencesa
e 01.10.2005 - 31.01.2009: asystent w Zaktadzie Anatomii Porownawczej Instytutu Zoologii,

Uniwersytet Jagiellonski

Il. Tytul osiagniecia naukowego

Czynniki ksztaltujace zmienno$¢ genetyczna plazow w czasie i przestrzeni.
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I11. Dorobek naukowy

Dorobek naukowy zdobyty przed uzyskaniem doktoratu

Zainteresowanie biologig i1 przyroda, a zwtaszcza historig naturalng ptazéw i gadow
(herpetologia) towarzyszyto mi od najmtodszych lat. Aktywny udziat w badaniach
herpetologicznych — poczatkowo faunistycznych - rozpoczalem na studiach magisterskich pod
kierunkiem dr hab. A. Przystalskiego, dokonujgc inwentaryzacji herpetologicznej rozleglych
terenéw bagiennych nad jeziorem Gopto (Pabijan & Przystalski, 2003; Parki Narodowe i Rezerwaty
Przyrody). W tym czasie nawigzatem wspolprace z niestety niezyjacym juz prof. dr hab. Leszkiem
Bergerem (Polska Akademia Nauk w Poznaniu), ktory zarazit mnie swoim entuzjazmem do
niezwyktej biologii reprodukcyjnej zab zielonych z rodzaju Pelophylax, w szczegdlnosci do
hybrydogenetycznego mieszanca P. esculentus. Z tej wspotpracy powstaty dwie publikacje w
czasopismach herpetologicznych — jedna przed doktoratem (Pabijan et al., 2004, Herpetozoa) i
druga po doktoracie (Czarniewska et al., 2011, Amphibia-Reptilia), obie dotyczyty obserwacji
fenotypowych (osobniké6w dorostych i jaj) u zab zielonych. Na ostatnich latach studiow
magisterskich znalaztem si¢ pod wptywem lektury Zarysu Mechanizméw Ewolucji pod redakcja
prof. H. Krzanowskiej et al. (2002), i Historii Zwierzqt Kregowych prof. H. Szarskiego (1998) oraz
kilku pozycji autorstwa R. Dawkinsa. Ksiazki te zainicjowaly moje zainteresowanie biologia
ewolucyjng, a zwlaszcza jej czgécia analizujacg przyczyny i konsekwencje zmienno$ci organizmow
na poziomie fenotypu i genotypu.

Dziatalno$¢ naukowo-badawcza kontynuowatem na studiach doktoranckich na Uniwersytecie
Jagiellonskim, pod kierunkiem prof. dra hab. Jacka M. Szymury. Profesor nauczyl mnie podstaw
pracy w laboratorium ekologii molekularnej, w tym technik elektroforezy enzymow i DNA,
namnazania genomowego DNA za pomocg PCR, i sekwencjownowania metoda Sangera. Na
drugim roku studiow doktoranckich otrzymalem na drodze konkursu stypendium Marie Curie
Predoctoral Training Position na Uniwersytecie w Barcelonie, w Hiszpanii. Pod kierunkiem prof.
Montserrat Aguadé w Zaktadzie Genetyki podnositem kwalifikacje w laboratorium genetycznym
oraz w zakresie analiz dotyczacych wykrywania zmian adaptatywnych na poziomie sekwencji DNA
u Drosophila.

Umiejetnosci analityczne zdobyte w Barcelonie znalazty bezposrednie zastosowanie podczas
przygotowywania mojej pracy doktorskiej, ktora dotyczyla analizy porownawczej genomow
mitochondrialnych u kumakoéw (Bombina sp.). Uzyskatem kompletne sekwencje genomow
mitochondrialnych siedmiu r6znych linii mitochondrialnych europejskich kumakéw: Bombina

bombina i B. variegata. Wykonatem anotacje wszystkich genoéw (13 gendéw kodujgcych biatka, 2
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geny rRNA oraz 22 czasteczki tRNA) 1 sekwencji regulatorowych. Opisatem miejsca
konserwatywne, ewolucyjnie stabilne, na ktore najpewniej dziatat dobor oczyszczajacy. Opisatem
réwniez odcinki zmienne, szybko ewoluujace, na ktore mogt dziataé w przesztosci dobor
pozytywny. W Kkilku genach wykrytem substytucje DNA powodujgce zmiang aminokwasdéw na inne
0 odmiennych wiasciwosciach biochemicznych (tzw. podstawienia radykalne). W pracy
postulowatem, ze niektore substytucje nukleotydow w mtDNA moga uczestniczy¢ w genetycznych
niezgodnosciach typu Dobzhansky-Muller u mieszancéw kumakow (B. bombina x B. variegata) w
naturalnych strefach mieszancowych tych gatunkéw. Na badania te uzyskalem grant promotorski z
KBN, prace doktorskg napisalem w jezyku angielskim i obronitem 20 listopada 2007 r. (dyplom
otrzymatem w maju 2008 r.). Wyniki z pracy doktorskiej zostaty przedstawione na dwoch
kongresach migdzynarodowych oraz opublikowane w Journal of Molecular Evolution (Pabijan et
al., 2008).

0d 2003 roku wspotpracuje z dr hab. Wiestawem Babikiem (Instytut Nauk o Srodowisku,
UJ) nad zagadnieniami zwigzanymi z genetyka populacyjna, filogeografia i filogeneza traszek z
rodzajow Lissotriton, Ichthyosaura i Triturus. W tym celu stosowaliSmy rdzne markery
molekularne: allozymy, mikrosatelity, fragmenty mtDNA oraz geny kompleksu zgodnosci
tkankowej (MHC); bratem udziat w badaniach laboratoryjnych oraz w analizach i interpretacji
uzyskanych wynikéw. Okreslilismy strukture genetyczng oraz stopien przeptywu genéw pomiedzy
populacjami traszki gorskiej (Ichthyosaura alpestris), wyodregbniajac trzy linie ewolucyjne
zamieszkujace Sudety, Karpaty i Gory Swietokrzyskie, zastugujace na ochrone ze wzgledu na
swoja odmiennos$¢ genetyczng (Pabijan et al., 2005, Conservation Genetics; Pabijan & Babik, 2006,
Molecular Ecology). Waznym aspektem wspolnych prac nad zmienno$ciag MHC u traszek jest
zwigzek tych gendw z odpowiedzig immunologiczng ptazéw. Uktad odpornosciowy ptazow jest
stabo poznany, cho¢ jest to grupa zwierzat zanikajagca w szybkim tempie na calym $wiecie, a jedna
z najwazniejszych przyczyn wymierania sg choroby zakazne. Nasze wyniki nad zmiennoscig MHC
u traszek gorskich 1 grzebieniastych potwierdzity role doboru naturalnego w tworzeniu zmiennos$ci
allelicznej gendow MHC. Co wazniejsze, wskazaly na szczegdlng role dryfu genetycznego
ksztattujacego zasoby i wzorce zmiennosci MHC w przestrzeni. Badania te zaowocowaty dwiema
publikacjami w Molecular Ecology (Babik et al., 2008; 2009). Badania rozpoczeliSmy jeszcze w

trakcie mojego doktoratu, prace ukazaty si¢ w druku po obronie doktoratu.

Dorobek naukowy zdobyty po doktoracie:

Dorobek wchodzacy w sklad osiagniecia naukowego.
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IF podano wedlug danych z roku publikacji. Punkty MNiSW podano wedtug danych z roku 2015. Gwiazdka (*)
oznaczytem publikacje, w ktorych jestem autorem korespondencyjnym. W zatgczniku nr 4 podano liczbe cytacji prac
wchodzacych w sktad osiagnigcia naukowego oraz moj udziat w realizacji prac. Rezygnacja z chronologicznego
porzadku w ponizszym spisie wynika z kolejno$ci, w ktérych prace sa omoéwione w rozdziale o problematyce

badawczej osiagnigcia naukowego (ponizej).

1. Pabijan M*., Crottini A., Reckwell D., Irisarri I., Hauswaldt JS., Vences M. 2012. A multigene
species tree for Western Mediterranean painted frogs (Discoglossus). Molecular Phylogenetics and
Evolution, 64: 690-696.

IF = 4.066; MNiSW = 30 pkt;

2. Pabijan M*., Wandycz A., Hofman S., We¢cek K, Piwczynski M., Szymura J.M. 2013. Complete
mitochondrial genomes resolve phylogenetic relationships within Bombina (Anura:
Bombinatoridae) Molecular Phylogenetics and Evolution. 69: 63-74.

IF =4.018; MNiSW = 30 pkt;

3. Pabijan, M* ., Zielinski, P., Dudek, K., Chloupek, M., Sotiropoulos, K., Liana, M., Babik, W.
2015. The dissection of a Pleistocene refugium: phylogeography of the smooth newt, Lissotriton
vulgaris, in the Balkans. Journal of Biogeography, 42: 671-683

IF =4.59; MNiSW = 40 pkt;

4. Pabijan M*., Wollenberg K., Vences M. 2012. Small body size increases the regional
differentiation of populations of tropical mantellid frogs (Anura: Mantellidae). Journal of
Evolutionary Biology, 25: 2310-2324.

IF =3.479; MNiSW = 30 pkt;

5. Rodriguez A., Borner M., Pabijan M., Gehara M., Haddad C.F., Vences M. 2015.

Genetic divergence in tropical anurans: deeper phylogeographic structure in forest specialists and in
topographically complex regions. Evolutionary Ecology, 29: 765-785.

IF =2.517; MNiSW = 20 pkt;

6. Pabijan M*., Brown J.L., Chan L.M., Rakotondravony H.A., Raselimanana A.P., Yoder A.D.,
Glaw F., Vences M. 2015. Phylogeography of the arid-adapted Malagasy bullfrog, Laliostoma
labrosum, influenced by past connectivity and habitat stability. Molecular Phylogenetics and
Evolution, 92: 11-24.
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IF =3.92; MNiSW = 30 pkt;

Razem: IF = 22.59; MNIiSW = 180 pkt

Problematyka badawcza opisywana w cyklu publikacji ,,Czynniki ksztaltujgce zmiennosé
genetyczng plazow w czasie i przestrzeni” stanowiacych osiagniecie naukowe zgloszone do

postepowania habilitacyjnego.

Problematyka badawcza opisana w ramach osiggni¢cia naukowego pt. ,,Czynniki ksztattujgce
zmiennos¢ genetyczng plazow w czasie i przestrzeni” jest kontynuacja moich zainteresowan
dotyczacych zmiennosci geograficznej i specjacji u ptazéw. Wykorzystuje nowe koncepcije
teoretyczne i w duzym stopniu nowe sposoby analizy danych genetycznych. W czasie moich
studiow doktoranckich miatl miejsce intensywny wzrost zainteresowania specjacja i praktycznym
wyrdznianiem gatunkéw (delimitacjg) w oparciu o analizy wielogenowe. Do wazniejszych prac
koncepcyjnych zaliczam opublikowanie ujednoliconej koncepcji gatunku (unified species concept;
de Quieroz, 2007), ktora definiuje gatunki jako segmenty odrebnie ewoluujacych linii
metapopulacyjnych. Koncepcja ta wywarta duzy wplyw na metody delimitacji gatunku, stajac sie
fundamentem taksonomii zintegrowanej (integrative taxonomy; Dayrat, 2005). Kolejne istotne
postepy dotycza nowego podejscia do rekonstrukcji pokrewienstw gatunkow na podstawie
genealogii wielu genéw (multispecies coalescent, Degnan & Rosenberg, 2009), a takze
usprawnienia techniczne w datowaniu drzew genow i gatunkéw. Te i inne metody zastosowatem w
celu wyjasnienia kilku podstawowych pytan z zakresu biogeografii 1 ekologii ewolucyjnej: (1) jakie
czynniki historyczno-srodowiskowe uksztalttowaly wspotczesng roznorodnos¢ ptazéw oraz (2) czy
cechy ekologiczne i morfologiczne gatunkéw moga wptywac na ich strukture genetyczng i tempo
specjacji. W probie odpowiedzi na te pytania siggam do rejestru demografii historycznej zawartej w
genomie mitochondrialnym i jadrowym, do informacji w zapisie kopalnym oraz szeroko rozumianej
ekologii badanych gatunkow. W osiagnigciu naukowym znajduja si¢ wstgpne opracowania
filogeograficzne dla kilkudziesigciu gatunkow ptazéw strefy umiarkowanej i podzwrotnikowej; dla
rodzajéw Bombina, Discoglossus, Laliostoma i Lissotriton przedstawiam szczegolowe analizy

zmienno$ci genetycznej w czasie 1 przestrzeni.

W pierwszej pracy wchodzacej w sklad osiagniecia naukowego (Pabijan et. al., 2012,
Molecular Phylogenetics and Evolution) dokonuje rewizji systematycznej rodzaju Discoglossus.

Jest to bardzo stara grupa ptazéw bezogonowych, ktoérej obecne rozmieszczenie koncentruje si¢ na
6



AUTOREFERAT — M.PABIUAN

wyspach jak i wokot Morza Srédziemnego. W tej pracy korzystali$émy z modelu koalescencji
wielogatunkowej stosowany w programie *BEAST (Heled & Drummond, 2010). Model ten
umozliwia jednoczesng estymacje genealogii dla wielu markerow zagniezdzonych we wspdlnym
drzewie gatunkow (Species tree) wraz z oszacowaniem waznych parametrow genetyczno-
populacyjnych (takich jak efektywne wielkos$ci populacji wspotczesnych i ancestralnych).
Analizowalem zmienno$¢ w 7 genach jadrowych i1 4 mitochondrialnych uzyskanych z 5 gatunkéw
rodzaju Discoglossus (tacznie 17 osobnikéw). Uzyskane drzewo gatunkow wyjasnilo pozycje
systematyczna poszczegélnych taksonow, ktora wczesniej byta kwestig sporng. Otrzymane
drzewo gatunkéw nie bylo jednak w petni rozwigzane — otrzymalismy politomi¢ u podstawy kladu
ztozonego z 4 taksonow, ktora zinterpretowalismy jako skutek synchronicznego rozejsécia si¢
populacji ancestralnych 4 linii ewolucyjnych Discoglossus w wyniku wielkoskalowych wydarzen
srodowiskowych. Na podstawie biogeografii zachodniej Palearktyki, nielicznych skamieniato$ci tej
grupy ptazoéw oraz uzyskanych pokrewienstw filogenetycznych, zasugerowali§my dwa
alternatywne scenariusze historyczne: (i) specjacji na skutek ostatecznej fragmentacji masywow
orogenezy hercynskiej w p6znym Oligocenie i wezesnym Miocenie, lub (ii) specjacji na skutek
ruchow tektonicznych w srodkowym i p6znym Miocenie (m.in. rozejscie Kalabrii i Sardynii) wraz
z towarzyszacym kryzysem messynskim. Postawione hipotezy oczekuja na weryfikacje metodami
datowania molekularnego wspartymi nowymi fosyliami.

Datowanie molekularne byto gtownym tematem drugiej pracy wchodzacej w sklad
osiggniecia naukowego (Pabijan et. al., 2013, Molecular Phylogenetics and Evolution). W tej
pracy skorzystatem ze stosunkowo licznych skamieniatosci dostgpnych dla kumakow (Bombina) w
celu uzyskania kalibracji uzytecznych w datowaniu molekularnym dla tej grupy ptazow. W naszej
pracy wykorzystaliSmy metode uwzgledniajaca nierdwne tempo zegara molekularnego (relaxed
molecular clock). Zastosowalismy kombinacje rozktadow kalibracyjnych na weztach w obrgbie
kladu Bombina i bezposrednio na korzeniu drzewa (na przodku Bombina i Discoglossus);
rozwigzania te sg dostgpne w pakiecie programéw BEAST (Drummond & Rambaut, 2007).
Rozktady kalibracyjne oparto na fosyliach o wysokiej jakosci — byly one wzglednie kompletne 1
pochodzily ze skatl lub osadéw o do$¢ pewnej stratygrafii. Stosowanie rozktadow zamiast punktow
kalibracyjnych jako priory w datowaniu Bayesowskim jest postgpem uwzgledniajagcym niepewnosci
w okreslaniu wieku skamieniato$ci, przez co wyniki tracg na pozornej precyzji ale stajg si¢ bardziej
wiarygodne z punktu widzenia niedoskonatosci zapisu kopalnego. Wykorzystatem tgcznie 18
genomow mitochondrialnych (wyréwnanie 15 360 par zasad) z czego 7 nowych genoméw mtDNA
zsekwencjonowalismy dla potrzeb tej pracy. UzyskaliSmy chronogram o pelnym poparciu

statystycznym, obrazujacy rozejscie si¢ glownych linii mtDNA kumakoéw poczawszy od
7
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najstarszego podziatu Bombina i Grobina (podrodzaj obejmujacy duze kumaki z potudniowo-
wschodniej Azji) juz w péznym Oligocenie lub wezesnym Miocenie, a skonczywszy na powstaniu
mtodych linii filogeograficznych w obrebie europejskich przedstawicieli. Na podstawie uzyskanych
wynikow zaproponowali§my scenariusze historyczne zwigzane z ruchami tektonicznymi i
zmianami klimatu, ktore mogty wptyna¢ na specjacje w tej grupie ptazéw. Ponadto, dokonalismy
ponownej analizy zbioru sekwencji 2 loci jadrowych i 3 genéw mtDNA dla kumakéw z podrodzaju
Grobina uzyskanych 4 lata wczesniej przez innych autorow (Zheng i in. 2009). WykazaliSmy, ze
kumaki dalekowschodnie B. fortinuptialis, B. lichuanensis oraz B. microdeladigitora najpewniej
naleza do izolowanych populacji tego samego gatunku — wniosek ten byt zupetnie odmienny od
konkluzji Zhenga et al. (2009). Warto zaznaczy¢, ze oprocz wnioskow biogeograficznych i
konsekwencji taksonomicznych dla Bombina, nasze analizy datowania molekularnego zostaty
wykorzystane w pracy metodologicznej wprowadzajacej nowe modyfikacje algorytmow w
programie BEAST2, ktére pozwalaja na bardziej efektywne wykorzystanie wielu rozktadow
kalibracyjnych jako prioréw w jednej analizie Bayesowskiej (Heled & Drummond, 2015).

Temat datowania molekularnego kontynuowatem w trzeciej pracy wchodzacej w sklad
osiggniecia naukowego (Pabijan et. al., 2015, Journal of Biogeography). Jest to praca skupiajaca
si¢ na analizie filogeograficznej traszki zwyczajnej Lissotriton vulgaris z populacji batkanskich. W
tej pracy usystematyzowaliSmy i zinterpretowali$my najwazniejsze skamieniatosci dla rodzaju
Lissotriton (Appendix S2 w Pabijan et al. 2015, Journal of Biogeography); najstarsze z nich to
szczatki pochodzace ze skat z poznego Oligocenu, liczniej wystepuja w Miocenie z wielu
europejskich stanowisk. Wykazalismy, ze wszystkie linie filogeograficzne znane dla traszki
zwyczajnej powstaly najwczesniej w Pliocenie 1 wywodzg si¢ od przodka zamieszkujacego Azje
Mniejszg i/lub zbocza Kaukazu. To z kolei sugeruje, ze ancestralne (miocenskie) populacje
traszki zwyczajnej wystepujace na terenie Europy najpewniej wymarly bez pozostawienia
sladu w genomie mitochondrialnym, a Europ¢ objeta fala kolonizacji z potudniowego wschodu w
trakcie zmian klimatycznych zachodzacych w Pliocenie/Plejstocenie. Potwierdzeniem tej tezy byto
opisanie 7 wspotczesnie wystepujacych lecz filogenetycznie starych linii mitochondrialnych na
Batkanach, z czego tylko jedna skolonizowala rozlegly zasi¢g tego gatunku w Europie zachodniej i
péinocnej (w Karpatach 1 Europie srodkowej wystepuje kilka kolejnych linii filogeograficznych
powstalych po rozejsciu si¢ gldéwnych linii batkanskich). Rozmieszczenie gtownych linii
filogeograficznych na Batkanach jest parapatryczne: pomimo dos$¢ gestego probkowania,
syntopiczne wystepowanie 2 linii mtDNA (tj. u traszek zlowionych w tym samym zbiorniku
wodnym) zaobserwowano tylko w 4% wszystkich populacji na Batkanach. Dla poréwnania, w

Europie srodkowej 20% wszystkich przebadanych populacji zawiera 2 lub wiecej linii mtDNA.
8
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Taki obraz jest zgodny z obecnoscig kilku izolowanych refugiéw plejstocenskich traszki zwyczajnej
na Batkanach, pomig¢dzy ktérymi brak bylo wymiany mtDNA. Zatem ,,refugium” balkanskie
skladalo si¢ z kilku pomniejszych ostoi, w ktorych przetrwaly niezalezne linie mtDNA traszki
zwyczajnej. Wynik ten wskazuje, ze koncepcja refugia-within-refugia wysunieta dla potwyspu
iberyjskiego (Gémez & Lunt, 2007) rowniez dotyczy innych regionéw Palearktyki. Cho¢ praca ta
nie miata formalnych konsekwencji taksonomicznych, wykazali§my w niej, ze podgatunki traszki
zwyczajnej na Batkanach (wyznaczone na podstawie morfologii) nie posiadajg diagnostycznych
(monofiletycznych) linii mtDNA — jest to temat obecnie przez nas eksplorowany.

W 2009 r. wygratem konkurs na stypendium postdoktorskie Fundacji Aleksandra von
Humboldta w Instytucie Zoologii na Technicznym Uniwersytecie w Brunszwiku w Niemczech.
Badania prowadzitem pod kierunkiem Prof. Miguela Vencesa, a projekt badawczy, na ktory
uzyskali$my finansowanie z fundacji, dotyczyl wptywu czynnikéw srodowiskowych i cech historii
zyciowych na strukture genetyczng ptazow i gadow Madagaskaru (“Influence of landscape features
and life histories on genetic structure and species diversification in a Malagasy herpetofauna™).
Stypendium to uleglo przedtuzeniu na skutek 6-tygodniowego wyjazdu terenowego po zbidr prob
do badan na Madagaskar, oraz w wyniku otrzymania 2-miesiecznego stypendium na intensywng
nauke jezyka niemieckiego w Instytucie Goethego w Berlinie. W zwigzku z tym wrocitem do
Polski w styczniu 2012 r.

Na stypendium postdoktorskim w Niemczech rozpoczatem szeroko zakrojone badania nad
filogeografia ptazéw tropikalnych zamieszkujacych Madagaskar. W przeciwienstwie do
organizmo6w strefy umiarkowanej, geograficzne rozmieszczenie zmiennos$ci genetycznej oraz
historia ptazéw tropikalnych jest stabo poznana. Liczba gatunkéw ptazow Madagaskaru jest bardzo
wysoka (>300 opisanych gatunkow, dla poréwnania w Polsce jest 18 gatunkdéw, w Europie ok. 75
gatunkow), charakteryzuje si¢ 100% endemicznoscig na poziomie gatunku i niekiedy wysoka
regionalng mikroendemiczno$cig — np. wsrod plazéw nie brakuje gatunkow o zasiegu
geograficznym mniejszym niz 10 000 km?. Interesowaty mnie czynniki i procesy, ktore determinujg
owg wysoka bior6znorodnos¢. Do tego zagadnienia podszedtem zaktadajac, ze procesy ksztattujace
zmienno$¢ w obregbie gatunku maja wptyw rowniez na procesy makroewolucyjne, dotyczace
powstawania gatunkow i ich wzajemnych relacji (Vellend & Geber, 2005). W czwartej pracy
wchodzacej w sklad osiagniecia naukowego (Pabijan et. al., 2012, Journal of Evolutionary
Biology) porownatem strukture genetyczng 40 gatunkow zab (z rodziny Mantellidae) z lasow
deszczowych wschodniego Madagaskaru. Celem tej pracy byto sprawdzenie czy cechy biologii
gatunkow (wielko$¢ ciala, tekstura skory, system rozrodu, wybor mikrosiedliska oraz wielko$¢

zasiggu geograficznego) moga wptywac na zroznicowanie genetyczne pomiedzy populacjami i tym
9



AUTOREFERAT — M.PABIUAN

samym wywiera¢ wplyw na tempo specjacji (allopatrycznej) zab z rodziny Mantellidae. Probki dla
wszystkich gatunkéw zostaly pobrane z tych samych miejsc (po 2 populacje na gatunek, z parku
narodowego Ranomafana i potozony o 250 km na pdétnoc park narodowy Andasibe-Mantadia) —
takie probkowanie umozliwito kontrolowanie wplywu geografii. Uzyskalismy sekwencje z genu
16S rRNA (mtDNA) dla 1030 osobnikow. Za pomocg kilkunastu modeli regresji
wieloczynnikowej, ustaliliémy cechy, ktére najlepiej thumacza zakres zmiennos$ci genetycznej
obserwowanej pomigdzy i w obrebie gatunkéw. Pomimo, iz wszystkie nasze zmienne objasniajace
mogty potencjalnie wptywac na roznicowanie si¢ gatunkow, jedynie wielkos$¢ ciata w sposob
znaczacy korelowata ze zroéznicowaniem migdzypopulacyjnym (dxy). Ujemna korelacja wielkosSci
ciata z dywergencja miedzypopulacyjng wskazuje, ze populacje zab o niewielkich rozmiarach ciata,
nalezace do tego samego gatunku, sg genetycznie izolowane, natomiast populacje zab o duzych
rozmiarach ciata sg bardziej podobne genetycznie, niekiedy dzielac te same haplotypy. Roznice w
dywergencji byly duze — warto$ci dxy dla populacji gatunkow matych (maksymalnie 11%) byty 10-
100 razy wyzsze niz pomi¢dzy populacjami gatunkow duzych. Preferowana przez nas interpretacja
(przedstawili$my kilka alternatywnych wyjasnien) dotyczy zwigzku pomiedzy wielkoscig ciata a
mobilno$cig ptazéw — gatunki duze sg bardziej mobilne niz gatunki mate. Zdolnosci dyspersyjne
wynikajace z wielkos$ci ciala z kolei r6znicujg tempo przeplywu gendw pomiedzy populacjami
gatunkow. Zaktadajac, ze dywersyfikacja zachodzi najczesciej na drodze specjacji allopatrycznej u
zab z rodziny Mantellidae, nasze wyniki wskazuja, ze tempo specjacji gatunkéw o niewielkich
rozmiarach ciala jest szybsze niz gatunkéw duzych. Praca ta taczy procesy genetyczno-
populacyjne zachodzace u organizméw zyjacych z prawidtowosciami makroewolucyjnymi — w
tym przypadku z tendencjg do wigkszej liczby gatunkéw w liniach filetycznych mantellidow o
matych 1 Srednich rozmiarach ciata. Nasze podejscie, polegajace na probkowaniu wielu gatunkow z
tych samych stanowisk w celu kontrolowania wplywu geografii na rzecz ekologii badanych
gatunkow, zostato nazwane ,,ekofilogeografia” (Paz et al., 2015).

W piatej pracy wchodzacej w sklad osiagniecia naukowego (Rodriguez et. al., 2015,
Evolutionary Ecology) postawiliémy hipoteze, ze rdznice w strukturze filogeograficznej ptazéw
tropikalnych moga by¢ wynikiem zmienno$ci w kluczowych cechach ekologicznych. Zakres
taksonomiczny omawianej pracy byl znacznie szerszy niz w typowych opracowaniach filogeografii
poréwnawczej, obejmujac 39 gatunkoéw z 10 rodzin pochodzacych z Ameryki Srodkowej, Brazylii,
Kuby i Madagaskaru. WybraliSmy gatunki o wzglednie duzych zasiegach (wykluczajac gatunki
mikroendemiczne), dla ktorych dostepne byty probki populacyjne reprezentatywne dla catego
zasiggu. Uzyskalismy sekwencje fragmentu genu cyt b (mtDNA) dla 2680 osobnikow, z czego

srednio na gatunek przypadato 66 sekwencji z 13 stanowisk. WybraliSmy 5 cech: wielko$¢ ciala,
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makrosiedlisko, mikrosiedlisko, miejsce rozrodu, oraz zréznicowanie klimatu jak i stopien
zréznicowania topograficznego w obrebie calych zasiegéw poszczegodlnych gatunkow. Wartosci
sredniej dywergencji pomigdzy populacjami w obrgbie gatunku roznity si¢ nawet 100-krotnie, co
$wiadczy o znacznym zréznicowaniu w strukturze filogeograficznej pomigdzy gatunkami. Model
najbardziej pasujacy do danych wyjasnit 53% zmienno$ci w strukturze filogeograficznej pomigdzy
gatunkami i wskazal, ze najwickszy wplyw wywarto makrosiedlisko (zmienna kategoryczna o
dwoch poziomach: siedlisko lesne/siedlisko bezlesne), a w drugiej kolejnosci ztozonos¢
topograficzna. Wykazalismy, iz gatunki zamieszkujace lasy tropikalne na terenie gorzystym sg
bardziej zr6znicowane genetycznie niz gatunki zamieszkujace tereny bezlesne i nizinne (sawanny,
obszary wylesione przez cztowieka). Wyniki te wskazujq, ze tempo specjacji ptazow
bezogonowych (zakladajac dominacje specjacji allopatrycznej) w gorskich lasach
deszczowych moze by¢ wyzsze niz u gatunkéw zamieszkujacych tereny bezlesne o malo
zroznicowanym Kkrajobrazie. Naszym zdaniem, wigksza dywergencja mi¢edzypopulacyjna ptazow
lasow tropikalnych wynika z ich mniejszej mobilno$ci w poréwnaniu do gatunkoéw z terenow
otwartych. U gatunkow lesnych, mniejsza mobilno$¢ moze by¢ warunkowana: (i) wieksza filopatrig
w zwigzku z wzgledna statoscig miejsc rozrodu, (ii) wigksza wybidrczoscig co do warunkow
rozrodu (np. silnie zacienionej $ciotki, leSnych strumieni) oraz (iii) mniejszej odpornosci na
amplitudy temperatury i wilgotnosci. Mniejsza odpornos¢ na warunki atmosferyczne moze
ograniczy¢ migracje w siedlisku lesnym pofragmentowanym na skutek zmian klimatycznych i/lub
antropogenicznych. Miejsca rozrodu ptazow (zbiorniki wodne, katuze, strumienie) na terenach
bezlesnych o cieptym klimacie czgsto maja charakter tymczasowy 1 ich umiejscowienie jest malo
przewidywalne. U ptazéw z terenow bezlesnych, dobor naturalny mogt dziata¢ w kierunku
zmniejszenie filopatrii 1 wybidrczos$ci co do miejsc rozrodu oraz wzmozenia wytrzymatosci na
skrajnosci klimatyczne. Taka presja selekcyjna mogta si¢ przyczyni¢ do zwigkszenia zdolnosci 1
sktonnos$ci do dyspersji, zwigkszajac tym samym podobiefistwa genetyczne pomiedzy populacjami.
Nasze wyniki wskazujg, ze interakcja pomiedzy makrosiedliskiem organizmu a cechami
biologii determinujacymi dyspersje moze w znaczacy sposéb wplywa¢ na zmiennos$é
genetyczna w obrebie gatunku, i tym samym na tempo specjacji allopatrycznej. Ta konkluzja
jest zbiezna z obserwacja bardzo wysokiej bior6znorodnosci gorskich lasow tropikalnych i ich rola
jako centrow specjacji (,,species pumps’’). Badania te angazowaly naukowcow z kilku panstw i
zostaty sfinansowane przez Deutsche Forschungsgemeinschaft (DFG).

Ostatnia praca wchodzaca w sklad osiagniecia naukowego (Pabijan et. al., 2015,
Molecular Phylogenetics and Evolution), oparta na wielogenowej (4 geny mtDNA, 3 geny jadrowe)

analizie filogeograficznej madagaskarskiej zaby Laliostoma labrosum, jest przyktadem ilustrujagcym
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ogolne zasady omdwione w pracach nr 4 i 5 dorobku habilitacyjnego. Jest to ptaz bezogonowy o
szerokim zasiggu (zachodnia cz¢$¢ Madagaskaru), ktorego dywergencja genetyczna pomiedzy
populacjami odlegltymi od siebie nawet o 1400 km jest stosunkowo niewielka (1.1% w genie 16S
rRNA). Nasze badania filogeograficzne wykazaty, iz wysoki poziom przeplywu genéw pomiedzy
populacjami L. labrosum przeciwdziala réznicowaniu si¢ populacji, a dywergencja powstala
na skutek historycznej fragmentacji zasiegu w refugiach plejstocenskich ulegla czeSciowemu
zatarciu w wyniku ekspansji przestrzennej i demograficznej. Gatunek ten wykazuje szereg cech
(morfologicznych i ekologicznych) zgodnych z przewidywaniami (prace nr 4 1 5) dla taksonow o
duzych zdolnosciach dyspersyjnych. Nasza praca jest takze jedng z nielicznych ukazujacych
demografie¢ historyczng kregowca w perspektywie zmian klimatycznych krainy etiopskiej
(afrotropikalnej). Klimat zachodniego Madagaskaru w Plejstocenie charakteryzowat si¢ na
przemian wystepujacymi okresami suchymi i wilgotnymi, ktére byty w duzym stopniu
zsynchronizowane ze zmianami zachodzacymi na potkuli péinocnej. WykazaliSmy, iz gléwne linie
mitochondrialne L. labrosum przetrwaly zmiany klimatyczne Plejstocenu przynajmniej w 5
osobnych refugiach polozonych wzdluz zachodniego wybrzeza Madagaskaru. ModelowaliSmy
nisze ekologiczna tego gatunku na podstawie jego wspodtczesnego rozmieszczenia i nastgpnie
rzutowali$my potencjalny zasieg L. labrosum w przesztos¢, w oparciu o dostepne modele
klimatyczne dla 6, 21 i 120 tysigcy lat temu. Zademonstrowali$my, iz pod wzgledem wymagan
ekologicznych tego gatunku, srodowisko w zachodniej cze$ci wyspy (a zwlaszcza wzdtuz
potudniowo-zachodniego wybrzeza) byto odpowiednie i do$¢ stabilne przynajmniej od 120 tysigcy
lat, co z kolei sugeruje, ze dostepnosc¢ siedliska nie byfo glownym czynnikiem determinujagcym
wystepowanie tego gatunku w refugiach. UzyskaliSmy natomiast silng pozytywna korelacje
pomiedzy ancestralnymi zasiggami linii filogeograficznych a facznoS$cig przestrzenng populacji.
Analizg tacznosci przestrzennej (Spatial connectivity analysis) zapozyczyliSmy z warsztatu genetyki
krajobrazu (least cost paths). Jest to metoda okreslajaca kierunek i site dyspersji organizmu w
krajobrazie, zmodyfikowana odpowiednio dla naszych potrzeb: zastosowaliSmy stabilnos$¢ niszy L.
laliostoma w czasie jako warstwe oporowo-srodowiskowa (friction layer). Silna zbiezno$é
przestrzenna pomi¢dzy ancestralnymi zasiggami linii filogeograficznych a tacznoscig miedzy-
populacyjna z okresu ostatnich 120 tysiecy lat sugeruje, iz procesy demograficzne polegajace na
utrzymaniu migracji pomiedzy populacjami zadecydowaly o przetrwaniu L. labrosum w

obrebie refugiow.
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Prace naukowe po doktoracie nie wliczane do osiagniecia naukowego zglaszanego do

postepowania habilitacyjnego

Niezaleznie od badan przedstawionych w cyklu tematycznym osiggniecia naukowego, moje
zainteresowania na temat szeroko poj¢tej struktury genetycznej ptazéw zaowocowaty wspotpracg
z licznymi naukowcami nad zmiennos$ciag genetyczng ptazow: u rzekotek hiszpanskich (Barth et al.,
2011, Amphibia-Reptilia), zab brunatnych zachodniej Palearktyki (Vences et al., 2013, Molecular
Phylogenetics and Evolution), receptorami TLR u traszek (Babik et al., 2015, Genome Biology and
Evolution), a takze madagaskarskich zab z rodzaju Heterixalus (Gehring et al., 2012, Molecular
Phylogenetics and Evolution). W tej ostatniej zadaliSmy pytanie, w jakim stopniu bariery
geograficzne w postaci duzych rzek i wysokich pasm gorskich ograniczaja przeptyw genéw miedzy
populacjami zab z rodzaju Heterixalus i tym samym stanowig potencjalny czynnik wyzwalajacy
specjacje allopatryczna. WykazaliSmy, iz jedynie najwigksza rzeka Madagaskaru (Mangoro), i
wylacznie w swoim dolnym biegu, ogranicza przeptyw gendéw pomig¢dzy populacjami tych
niewielkich zab. Bylo to dos¢ zaskakujace, iz wiadomo byto z wczesniejszych badan nad lemurami
1 chrzaszczami, ze zarowno rzeki jak 1 pasma gorskie tworza znaczace bariery dla przeptywu genow
1 poniekad wyznaczaja granice zasiggéw gatunkow siostrzanych. Obecnie kontynuuj¢ wspotprace z
prof. M. Vencesem nad filogeografiag dwoch kompleksow gatunkéw ptazoéw na Madagaskarze.

Badania nad mitogenomikg plazéw kontynuuje po dzien dzisiejszy we wspotpracy z dr S.
Hofmanem z Instytutu Zoologii UJ na monofiletycznej grupie zab zielonych zachodniej Palearktyki
(Pelophylax sp.) zawierajacej obecnie 16-17 gatunkow. Na te badania zdobylismy dwa granty
badawcze (MNiSW oraz NCN) a wyniki opublikowalismy w 3 pracach (Hofman et al., 2012, Gene;
Hofman et al., 2014, Mitochondrial DNA; Hofman et al., 2015, Mitochondrial DNA). Badania te
poczatkowo byly porownawcze, nastepna faza przewiduje wykorzystanie historii geologiczne;j
basenu Morza Srodziemnego do wykalibrowania tempa ewolucji mtDNA i okre$lenia czasu
powstania gtdéwnych linii mtDNA (i w przyblizeniu gatunkow) zab zielonych zachodniej
Palearktyki.

Moje zainteresowania procesami ksztattujacymi zmienno$¢ genetyczng i specjacje u ptazow
z czasem objety rowniez bardziej praktyczny wymiar, czyli konsekwencje taksonomiczne.
Taksonomia zajatem si¢ po powrocie z wyprawy badawczej na Madagaskar, a ,,szkolenie” w tym
zakresie uzyskatem pod kierunkiem doswiadczonych taksonomow z Niemiec (M. Vences,
Brunszwik; F. Glaw, Monachium; J. Koéhler, Darmstadt). W wyznaczaniu nowych gatunkéw
stosowalismy si¢ do zalecen taksonomii zintegrowanej (integrative taxonomy), ktora traktuje

gatunki jako hipotezy podlegajace weryfikacji. Odrebnos$¢ gatunkowgq ustala si¢ na podstawie
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zbiezno$ci przynajmniej kilku niezaleznych cech organizmu - w przypadku ptazéw sg to z reguty
cechy morfologiczne, bioakustyczne, ekologiczne oraz genealogie oparte na zmienno$ci mtDNA i
jadrowego DNA. Bazujac na materiale zebranym na Madagaskarze, uczestniczylem w
opracowaniach dla 8 gatunkow zab i jednego kameleona nowych dla nauki (Gehring et al., 2010,
Salamandra; Vences et al. 2010, African Journal of Herpetology; Kohler et al., 2011, Salamandra;
Pabijan et al., 2011, Zootaxa; Lehtinen et al., 2012, Copeia; Kohler et al., 2015, Zootaxa).

Wspdlczesna filogenetyka wchodzi w ere genomowa, w ktorej w celu wyjasnienia
pokrewienstw pomigdzy taksonami korzysta si¢ z co najmniej kilkudziesieciu niezaleznych loci
jadrowych reprezentatywnych dla genomu. Ponadto, wspdtczesne metody delimitacji gatunkow
opieraja si¢ na wielogenowych analizach, zgodnych z duchem ujednoliconej koncepcji gatunku de
Quieroz’a (2007). Duza ilo$¢ danych genetycznych stosowanych w nowych odstonach
filogenomiki i delimitacji gatunkéw, wymagaja od badacza catkowicie odmiennego warsztatu
bioinformatycznego i nowych narzedzi analitycznych. Podstawowe umiejetno$ci w tym zakresie
zdobytem jako postdok w grupie dr hab. W. Babika (Instytutu Nauk o Srodowisku, UJ) w latach
2013-2015. W tym czasie uzyskalem sekwencje kilkudziesigciu loci jadrowych dla duzej liczby
(>100) traszek (Lissotriton sp.) korzystajac z jednej z metod sekwencjonowania nowej generacji
(NGS, next generation sequencing). Nauczyltem si¢ podstawowych technik analitycznych
stosowanych w delimitacji i filogenetyki wielogenowej; jedna z nich (analiz¢ konkordancji)
zademonstrowalem w pracy o traszkach z rodzaju Triturus (Wielstra et al., 2014, PLoS ONE).
Uzyskane wyniki dla rodzaju Lissotriton przedstawitem na 3 konferencjach miedzynarodowych w
2015r., a praca jest przygotowywana do druku. W przysztosci planuje rozszerzenie swoich
umiejetnosci w tym zakresie i zastosowanie nowych technik wielogenowych do rozwiktania historii
i taksonomii zab zielonych (Pelophylax sp.) oraz kilku kompleksow gatunkow tropikalnych.

Na koniec chciatbym wspomnie¢ o moich zainteresowaniach w faunistyce i rejestrowaniu
liczebnosci osobnikow populacji w czasie (monitoring populacyjny). Uwazam, iz poznanie
rozmieszczenia organizmow to podstawa do zrozumienia ich biologii 1 historii ewolucyjnej, a
monitoring liczby populacji w skali regionalnej oraz liczby osobnikow w skali lokalnej (np. jedne;j
populacji) jest konieczny w opracowywaniu strategii ochrony bioréznorodnos$ci. Biorg czynny
udziat w zbieraniu danych o rozmieszczeniu ptazow i gadéw w Polsce, co udokumentowatem (po
doktoracie) w publikacjach o charakterze faunistycznym (Pabijan et al., 2009 Herpetology Notes;
Bonk & Pabijan, 2010, North-Western Journal of Zoology; Bonk et al. 2011, Chronmy Przyrode
Ojczystg; Bonk et al., 2012, Herpetology Notes; Kaczmarski et al., 2015, Chronmy Przyrode
Ojczystq; Sadza et al., 2015, w druku). Warto podkresli¢, iz wspotautorami wszystkich publikacji to

studenci lub absolwenci UJ i innych uczelni, ktorych miatlem przyjemno$¢ wprowadzi¢ w metodyke
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faunistyki i monitoringu. Do moich najwazniejszych osiggnie¢ w tej dziedzinie zaliczam badania
kwantyfikujace zanik ptazéw w ciagu ostatnich 25 lat w Niecce Nidzianskiej i w dolinie Wisty
(Bonk & Pabijan, 2010, North-Western Journal of Zoology; grant na te badania uzyskatem z
IUCN/SSC Amphibian Specialist Group). Wyniki wskazuja na istotny regres przynajmniej 4
gatunkéw ptazow 1 na ogdlne zubozenie réznorodnosci gatunkowej o 2.2 gatunkow na stanowisko
rozrodcze. Sa to pierwsze dla Polski wyniki obrazujace tendencje demograficzne ptazéw na tak
duza skalg. Inne osiggni¢cie to opracowanie metodyki monitoringu dla traszki grzebieniastej w
latach 2007-2008 (GIOS, Monitoring Gatunkéw i Siedlisk Przyrodniczych). Efektem tej pracy jest
rozdzial w Przewodniku Metodycznym dla traszki grzebieniastej (Pabijan, 2010), w ktorym
szczegdtowo opisatem proponowane przeze mnie metody inwentaryzacji, odtowu, monitoringu i
oceny przydatnosci siedliska. To opracowanie stworzylo podwaliny do przysztego monitoringu 16
gatunkoéw ptazow w Polsce (Monitoring Gatunkéw w latach 2009-2011). Kolejna faza monitoringu
krajowych ptazow, w ktoérej bedg uczestniczyt jako koordynator krajowy, przypada na lata 2016-
2018. Ptazy sg niezwykle wrazliwe na zmiany srodowiskowe i w konsekwencji sg zanikajaca w
skali globalnej grupa kregowcéw. Wraz z prof. M. Ogielska (Uniwersytet Wroctawski), napisalem
prace przegladowa (Pabijan & Ogielska, w druku), w ktorej podsumowali§my doniesienia
empiryczne na temat zaniku ptazéw na terenie Polski w XX 1 XXI w., wskazujac rowniez na obecne
zagrozenia i najwazniejsze dziatania ochroniarskie. Praca ta jest rozdzialem w wielotomowym
dziele Amphibian Biology pod redakcja prof. H. Heatwole (North Carolina State University, USA).
Jestem rowniez autorem lub wspotautorem opisow do 6 gatunkéw w drugiej edycji Atlasu Ptazow i

Gadow Polski, majacym si¢ ukaza¢ w 2016 lub 2017.

Podsumowujac, moja dotychczasowa dziatalno$¢ naukowa koncentrowata si¢ na opisywaniu
1 interpretacji ogdlnie pojetej zmiennosci genetycznej 1 morfologicznej ptazow. W tym celu
stosowatem warsztat genetyki populacyjnej, filogeografii i filogenetyki, w pdzniejszych latach
przechodzac stopniowo do analiz wielogenowych z uzyciem sekwencyjnych markerow DNA
jadrowego. Interesuja mnie czynniki zewnetrzne wptywajace na specjacje i makroewolucje, w tym
czynniki historyczne determinujace przesztos¢ ewolucyjng i biogeografi¢ roznych grup ptazow.
Badatem w jaki sposob kluczowe cechy morfologiczne i ekologiczne moga ksztattowac zmienno$¢
genetyczng w obrebie gatunkow. Moje zainteresowania systematyka przetozyty si¢ rowniez na
prace taksonomiczne, w tym uczestnictwo w dokumentacji nowych gatunkéw ptazow i gadow
Madagaskaru. Innym kierunkiem, aktywnie przeze mnie eksplorowanym, jest rozmieszczenie i

monitoring populacji ptazoéw w Polsce. Na dorobek moj sktada si¢ 28 prac z listy SCI, 9 prac spoza
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listy oraz 2 rozdzialy w ksigzkach. Catkowita liczba cytacji tych prac to 224 (Web of Science), a
index Hirscha wynosi 9 (Web of Science).

Zajgcia dydaktyczne z Zoologii - Krggowce (¢wiczenia oraz zajecia terenowe) prowadze od
2004 r. (z przerwami na 2 urlopy naukowe wynikajace z otrzymania stazoéw postdoktorskich,
lacznie 5 lat). Konwersatorium z ewolucjonizmu prowadzitlem w 2012 i 2015r. Bylem promotorem
1 pracy magisterskiej, 2 prac licencjackich, i opiekunem pomocniczym (merytorycznym) 3 prac
magisterskich. Jestem opiekunem Sekcji Herpetologicznej Kota Przyrodnikow Studentéw
Uniwersytetu Jagielloriskiego w ramach inwentaryzacji i monitoringu herpetologicznego
Tatrzanskiego Parku Narodowego. Wyglosilem 1 wyklad popularno-naukowy dla mlodziezy w
Krakowie, napisalem 2 prace popularno -naukowe i jestem wspolautorem czterech plakatow
popularyzujgcych herpetofaung Madagaskaru: Snakes of Ranomafana National Park, Frogs of
Ranomafana National Park, Lizards of Ranomafana National Park, Chameleons of Ranomafana
National Park. Plakaty te (w angielskiej i francuskiej wersji jezykowej), o silnym przestaniu
ochroniarskim, zawierajg zdjecia kilkudziesigciu najpospolitszych przedstawicieli herpetofauny i

zostaly rozpropagowane w wioskach otaczajacych Park Narodowy Ranomafana na Madagaskarze.

Data: ,}? 42 QO& Podpis habilitanta: /Z{M / ?06,)‘*_._.

16



AUTOREFERAT — M.PABIUAN
Bibliografia

Babik W., Pabijan M., Radwan J. 2008. Contrasting patterns of variation in MHC loci in the Alpine newt. Molecular
Ecology, 17: 2339-2355.

Babik W., Pabijan M., Arntzen P., Cogalniceanu D., Durka W., Radwan J. 2009. Long-term survival of an urodele
amphibian despite depleted MHC variation. Molecular Ecology, 18: 769-781.

Babik W., Dudek K., Fijarczyk A., Pabijan M., Stuglik M., Szkotak R., Zielinski P. 2015. Constraint and adaptation in
newt Toll-like receptor genes. Genome Biology and Evolution, 7: 81-95.

Barth A., Galan P., Donaire D., Gonzalez de la Vega J.P., Pabijan M., Vences M. 2011. Mitochondrial uniformity in
populations of the treefrog Hyla molleri across the Iberian Peninsula. Amphibia-Reptilia, 32: 557-564.

Bonk M., Pabijan M. 2010. Changes in a regional batrachofauna in south-central Poland over a 25 year period. North-
Western Journal of Zoology, 6: 225-244.

Bonk M., Bury S., Pabijan M. 2011. Nowe stanowiska gniewosza plamistego (Coronella austriaca Laurenti, 1768) w
Polsce poludniowej. Chronmy Przyrode Ojczystq, 67: 474—478.

Bonk M., Bury S., Hofman S., Szymura J.M., Pabijan M. 2012. A reassessment of the northeastern distribution of Rana
dalmatina (Bonaparte, 1840). Herpetology Notes, 5: 345-354.

Czarniewska E., Rybacki M., Pabijan M., Berger L. 2011. Large eggs and ploidy of green frog populations in Central
Europe. Amphibia-Reptilia, 32: 149-158.

Dayrat B. 2005. Towards integrative taxonomy. Biological Journal of the Linnean Society, 85: 407-415.

Degnan J.H., Rosenberg N.A. 2009. Gene tree discordance, phylogenetic inference and the multispecies coalescent.
Trends in Ecology & Evolution, 24: 332—340.

de Queiroz K. 2007. Species concepts and species delimitation. Systematic Biology 56: 879-886.

Drummond A.J., Rambaut, A. 2007. BEAST: Bayesian evolutionary analysis by sampling trees. BMC Evolutionary
Biology, 7: 214.

Gehring P.-S., Pabijan M., Ratsoavina F.M., Kohler J., Vences M., Glaw F. 2010. A Tarzan yell for conservation: a new
chameleon, Calumma tarzan sp. n., proposed as a flagship species for the creation of new nature reserves in
Madagascar. Salamandra, 46: 167-179.

Gehring P-S., Pabijan M., Randrianirina J.E., Glaw F., Vences M. 2012. The influence of riverine barriers on
phylogeographic patterns of Malagasy reed frogs (Heterixalus). Molecular Phylogenetics and Evolution, 64: 618—
632.

Gomez A., Lunt D.H. 2007. Refugia within refugia: patterns of phylogeographic concordance in the Iberian Peninsula.
In: Phylogeography of southern European refugia (ed. S.Weiss & N. Ferrand), pp. 155-188. Springer, Dordrecht.

Heled J., Drummond A.J. 2010. Bayesian inference of species trees from multilocus data. Molecular Biology and
Evolution, 27: 570-580.

Heled J., Drummond A.J. 2015. Calibrated birth—death phylogenetic time-tree priors for Bayesian inference. Systematic
Biology, 64: 369-383.

Hofman S., Pabijan M., Dziewulska-Szwajkowska D., Szymura J.M. 2012. Mitochondrial genome organization and
divergence in hybridizing central European waterfrogs of the Pelophylax esculentus complex (Anura, Ranidae),
Gene, 491: 71-80.

Hofman S., Pabijan M., Osikowski A., Szymura J.M. 2014. Complete mitochondrial genome of the Greek marsh frog
Pelophylax cretensis (Anura, Ranidae). Mitochondrial DNA, (0), 1-2.

Hofman S., Pabijan M., Osikowski A., Litvinchuk S.N., Szymura J.M. 2015. Phylogenetic relationships among four new
complete mitogenome sequences of Pelophylax (Amphibia: Anura) from the Balkans and Cyprus. Mitochondrial
DNA, DOI:10.3109/19401736.2015.1025266.

Kaczmarski M., Kolenda K., Pabijan, M. 2015. Nowe stanowisko gniewosza plamistego Coronella austriaca na Ziemi
Ktodzkiej. Chronmy Przyrode Ojczystg, 71: T1-76.

Kohler J., Glaw F., Gehring P.-S., Pabijan M., Rosa G.M., Andreone F., Vences M. 2011. Two new bright-eyed treefrogs
of the genus Boophis from Madagascar. Salamandra, 47: 207-221.

Kohler J., Glaw F., Pabijan M., Vences M. 2015. Integrative taxonomic revision of mantellid frogs of the genus
Aglyptodactylus (Anura: Mantellidae). Zootaxa, 4006: 401-438.

Krzanowska H., Lomnicki A., Rafinski J., Szarski H., Szymura J.M. 2002. Zarys Mechanizméw Ewolucji. Wydawnictwo
Naukowe PWN, Warszawa.

17



AUTOREFERAT — M.PABIUAN

Lehtinen M., Glaw F., Andreone F., Pabijan M., Vences M. 2012. A new species of putatively pond breeding frog of the
genus Guibemantis from south-eastern Madagascar. Copeia, 2012 (4): 648-662.

Pabijan M. 2010. Traszka grzebieniasta Triturus cristatus (Laurenti, 1768). W: Makomaska-Juchiewicz M. (red.)
Monitoring gatunkéw zwierzqt. Przewodnik metodyczny. Czes¢ pierwsza. Gtowny Inspektorat Ochrony Srodowiska,
Warszawa.

Pabijan M., Przystalski A. 2003. Wystepowanie ptazow i gadow w Nadgoplanskim Parku Tysigclecia. Parki narodowe i
Rezerwaty Przyrody, 22: 593-603.

Pabijan M., Babik W. 2006. Genetic structure in northeastern populations of the Alpine newt Triturus alpestris: evidence
for post-Pleistocene differentiation. Molecular Ecology, 15, 2397-2407.

Pabijan M., Ogielska M. Conservation and declines of amphibians in Poland. w: H. Heatwole, J.W. Wilkinson (eds)
Amphibian Biology. Status of Conservation and Decline of Amphibians: Eastern Hemisphere. Pelagic Publishing [w
druku]

Pabijan M., Czarniewska E., and Berger L. 2004. Amelanistic phenotypes in Western Palearctic water frogs from Poland.
Herpetozoa, 17: 127-134.

Pabijan M., Babik W., Rafinski J. 2005. Conservation units in northeastern populations of the Alpine newt (Triturus
alpestris). Conservation Genetics, 6: 307-312.

Pabijan M., Spolsky C., Uzzell T., Szymura J.M. 2008. Comparative analysis of mitochondrial genomes in Bombina
(Anura; Bombinatoridae). Journal of Molecular Evolution, 67: 246-256.

Pabijan M., Rozej E., Bonk M. 2009. An isolated locality of the alpine newt (Mesotriton alpestris Laurenti, 1768) in
central Poland. Herpetology Notes, 2: 23-26.

Pabijan M., Gehring P-S., Kohler J., Glaw F., Vences M. 2011. A new microendemic frog species of the genus
Blommersia (Anura: Mantellidae) from the east coast of Madagascar. Zootaxa, 2978: 34-50.

Pabijan M., Crottini A., Reckwell D., Irisarri 1., Hauswaldt JS., Vences M. 2012. A multigene species tree for Western
Mediterranean painted frogs (Discoglossus). Molecular Phylogenetics and Evolution, 64: 690-696.

Pabijan M., Wollenberg K., Vences M. 2012. Small body size increases the regional differentiation of populations of
tropical mantellid frogs (Anura: Mantellidae). Journal of Evolutionary Biology, 25: 2310-2324.

Pabijan M., Wandycz A., Hofman S., Wecek K, Piwczynski M., Szymura J.M. 2013. Complete mitochondrial genomes
resolve phylogenetic relationships within Bombina (Anura: Bombinatoridae) Molecular Phylogenetics and
Evolution. 69: 63-74.

Pabijan M., Brown J.L., Chan L.M., Rakotondravony H.A., Raselimanana A.P., Yoder A.D., Glaw F., Vences M. 2015.
Phylogeography of the arid-adapted Malagasy bullfrog, Laliostoma labrosum, influenced by past connectivity and
habitat stability. Molecular Phylogenetics and Evolution, 92: 11-24.

Pabijan, M., Zielinski, P., Dudek, K., Chloupek, M., Sotiropoulos, K., Liana, M., Babik, W. 2015. The dissection of a
Pleistocene refugium: phylogeography of the smooth newt, Lissotriton vulgaris, in the Balkans. Journal of
Biogeography, 42: 671-683

Paz A., Ibafiez R., Lips K.R., Crawford A.J. 2015. Testing the role of ecology and life history in structuring genetic
variation across a landscape: a trait-based phylogeographic approach. Molecular Ecology, 24: 3723-3737.

Rodriguez A., Bérner M., Pabijan M., Gehara M., Haddad C.F., Vences M. 2015.Genetic divergence in tropical anurans:
deeper phylogeographic structure in forest specialists and in topographically complex regions. Evolutionary Ecology,
29: 765-785.

Sadza I., Oles W., Zajac B., Bury S., Zuwata K., Pabijan M. 2015. Aktualne rozmieszczenie plazéw na terenie
Tatrzanskiego Parku Narodowego na tle badan prowadzonych w drugiej potowie XX wieku. w: Przyroda
Tatrzanskiego Parku Narodowego a Cztowiek. Tom II Nauki Biologiczne. Wydawnictwa Tatrzanskiego Parku
Narodowego, Zakopane, ISBN: 978-83-941445-5-5 [w drukul].

Szarski H. 1998. Historia Zwierzqt Kregowych. Wydawnictwo Naukowe PWN, Warszawa.

Vellend M., Geber M.A. 2005. Connections between species diversity and genetic diversity. Ecology Letters, 8: 767-781.

Vences M., Kohler J., Pabijan M., Glaw F. 2010. Two syntopic and microendemic new frogs of the genus Blommersia
from the east coast of Madagascar. African Journal of Herpetology, 59: 133-156.

Vences M., Hauswaldt J.S., Steinfartz S., Rupp O., Goesmann A., Kiinzel S., Orozco-terWengel P., Vieites D.R., Nieto-
Roman S., Haas S., Laugsch C., Gehara M., Bruchmann S., Pabijan M., Ludewig A.-K., Rudert D., Angelini C.,
Borkin L.J., Crochet P-A., Crottini A., Dubois A., Ficetola G.F., Galan P., Geniez P., Hachtel M., Jovanovic O.,
Litvinchuk S.N., Lymberakis P., Ohler A., Smirnov, N.A. 2013. Radically different phylogeographies and patterns

18



AUTOREFERAT — M.PABIUAN

of genetic variation in two European brown frogs, genus Rana. Molecular Phylogenetics and Evolution, 68: 657—
670.

Wielstra B., Arntzen J.W., van der Gaag K.J., Pabijan M., Babik W. 2014. Data concatenation, Bayesian concordance
and coalescent-based analyses of the species tree for the rapid radiation of Triturus newts. PLoS ONE, 9(10):
e111011.

Zheng Y.,FulJ., LiS., 2009. Toward understanding the distribution of Laurasian frogs: a test of Savage’s biogeographical
hypothesis using the genus Bombina. Molecular Phylogenetics and Evolution, 52: 70-83.

19



	Zalacznik_2_autoreferat_pol_1
	MP  005
	Zalacznik_2_autoreferat_pol_2

