Bevezetés

A déli félteke kontinenseinek biogeografiai kutatasa az elmult évszazadban tobb vita kozépponjaba
is keriilt, amely a vikarians fajképz6dés ¢és a hossztava diszperzio jelent6sége kozott folyt
(Platnick & Nelson, 1978; Rosen, 1978; de Queiroz, 2005). Dél-Amerika, Afrika, Ausztralia, India,
Madagaszkar és Antarktisz ugy 500 millio évvel ezel6tt alkottdk meg Gondvanat, a déli
szuperkontinenst. Ugy 170 millié évvel elezelétt kezdddott a szuperkontinens feldarabolodasa
(Blakey, 2008). Mivel a foldrész kialakulasa egybeesett a Phanerozoikum kezdetével, ezért annak
Ronquist (2004) és irodalomlista). Mindenesetre a kihaldsok, a hosszutava terjeszkedés és a
koviiletek gyakori hidnya gyakran teszi lehetetlenné a vikaridns fajképzdodések felfedezését
(Upchurch, 2008), mig sok eset egyszerlien tul récens ahhoz, hogy a szuperkontinens
feldarabolodasara lehessen kovetkeztetni beléle (Raxworthy et al., 2002; Renner, 2004; Cook &
Crisp, 2005).

A szazadfordulon egy masik vita kavarta fel a biogeografia allovizét, Gondvana egy kisebb
toredékének egyedi faundjanak és florajanak a torténelmi hattere. Uj-Zéland sok tekintetben
egyediilallo, az altalam vizsgélt 6rias gnompokok fele is itt (és csak itt fordul elé). Az Uj-Zélandi
bidta Gonvanai reliktumai régéta ismertek voltak, amikor Campbell and Landis (2003)
megkérddjelezte a szigetek folytonos szarazfoldi jellegét. Elméletiik azt sugallta, hogy az Oligocén
alatt Uj-Zélandot teljesen ellepte a az 6cean (innen ered az elmélet angol neve is ,,the ‘drowned’
New Zealand hypothesis”). Ha az elmélet helytallo, akkor az azt jelenti, hogy a teljes 0j-zélandi
fauna és flora az elmult 22 millio év ausztraliai betelepiiléseinek, illetve az azt kovetd

fajképz6désnek az eredménye (Waters & Craw, 2006).

Arra kerestem a valaszt ezen OTKA kutatas keretén beliil, hogy a vikariancia és a terjeszkedés
hogyan befolyasolta az 6rias gnompokok csaladjanak (Araneae, Orsolobidae) allatfoldrajzat, ami
a Gondvana szuperkontinens egyik tipikus eleme, és aminek diverzitasa a legkisebb szigeten, Uj-
Zg€landon éri el a csucsat. A diverzitasmintazatok alapjan, az 6riasgnompokok jelenlegi eloszlasara
a kontinensmozgas lehetséges, de nem elégséges valasszal szolgal, mert az Orsolobidae csalad

vizsgalatahoz sziikséges rokonsagi kapcoslatok hianyoznak Forster & Platnick, 1985: 227).

Jelen analizis tehat egyszerre a kovetkezd harom 6 célt tiizte ki maga elé



1) Az Orsolobidae Csalad filogenetikai fiajanak rekonstrukcioja, Milyen rokonsagi

kapcsolatrendszer figyelheté meg a csaladsorozaton beliil, és a csaladon beliil?

2) Mikor torténtek az egyes diverzifikaciés események és mikor tortént az 6rias gnémpokok
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3) Melyik Gondvana feldarabolédasi forgatokonyvet tamasztja ala a rekonstrualt torzsfa?

A filogenetika rekonstrukcio hipotéziseinek grafikus megjelenitése.
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Monofiletikus faunak esetében, ha a diszperzi6 jatszott Uj-Zéland betelepiilésében szerepet, ugy a
fajok az ausztraliai fajokkal mutatnak majd kozelebbi rokonsagot. Amennyiben a kontinensek
sodrodasa jelentette a f6 hatast, gy (az antarktiszi hid miatt) Dél-Amerika és Ausztralia faundjat

alkotd pokok lesznek egymas kozeli rokonjai.



Anyag és Mddszer

A kutatashoz felhasznalt példanyokat Dr. Hannah Wood (Smithsonian Institute), Dr. Charles
Griswold (California Academy of Sciences) és Dr. Charles Haddad (University of Free State)
gyljtotték. A kutatas alatt egyszer volt lehetdségem egy tanzaniai gylijtéiton résztvenni, de az
intenziv gyiijtés sem hozott eredményt. A fajok az avarban és a talaj legfelsé rétegében élnek,
megfeleld kinyerésiik nemcsak iddszek, gyiijtési modszer de ugyanolyan mértékben a szerencséé
iS. A begyljtott példanyokat morphofajokba rendeztem és taxondmiai vizsgalatokhoz sziikséges
képeket készitettem roluk. A fajok hatdrozasa sok esetben okoz és okozott nehézséget a jellegek
abrazolasanak hidnya miatt. A masik ennél sokkal sulyasabb probléma az 0j fajok nagy aranya volt.
Az afrikai fajok (23 spp.) tobbszordse volt az eddig ismert faunanak (0%os atfedéssel), de a dél-
amerikai és Uj-zélandi példanyok is tobb 1) fajt tartalmaztak, mint eleddig ismertet. A példanyokat

minden esetben legalabb génusz szintig meghataroztam.

A voucher egyedek labait hasznaltuk fel DNS kivondsra. Sajnos sokszor teljes sorozatok jottek
vissza értékelhetetlen (DNS nélkiili) eredménnyel, ezért a Nébih laborjat is megkértem

ellenérzésre. A példanyok egy részét Amerikaban, a CAS laborjaban dolgoztam fel. Az ottani



szekvenald ¢és az altalam vasarolt Geneious szoftwer kozott kompatibilitasi problémak 1éptek fel.
Az labormunka tapasztalt problémai miatt egy kiilsds céget kértem fel a nyers szekvenciak
rendezésére és visszaellenorzésére (BLAST és BOLD adatbazisokban), hogy az esetlegesen

bakterialis vagy emberi feliilfert6z6désbol eredé hamis pozitiv mintakat kisziirjem.

A szekvenciakat harom kiilon analizishez hasznaltuk fel. Az egyik az G.n. ,,Spider Tree of Life”
amibe a hatarozott anyagbol tobb példannyal keriilt be. Ez egy nagyon sok szerzds jol kordinalt
munka volt. Az ebbdl publikalt Cladistics cikk (Wheeler et al. 2016) harom hénap alatt 5000
letoltésen van tul és harom citaciot eredményezett. Abban az analizisben az el6zetes transzkriptom
analizisek (Bond et al., 2014; Fernandez et al., 2014; Garrison et al., 2016) altal megtalalt rokonsagi

kapcsolatok kényszeritése alapjan tortént.

{00 7 Gioraptor sp. CASENT Trogloraptoridae
L B by oS
sp. A
iz fisa— Caponia sp. SP31 Caponiidae
——————Caponia sp. MA141
_—{W—Anam:" boesenbergl
lio adna T
b [rSegestia senocuiata Segestriidae
— stria sp. LBB-2011
r = Orchestina sp. MA172
| PP chesting sp. SP91
L. g PR s Oonopidae
‘( — Stenocps sp. MA1T7
L 17 ~ Ischnothyreus sp. MR692
s — e — Scaphieila sp. MA179
=1 kbl | o —Opopaea sp. MR688
4 Opopaca sp. MA140 higher gamasomorphines
1% —— ————— Triaeris sp. MA176
55— Orsolobidae sp. Western Australia GH56
N = T sp. MR690
1 e A 0D US $P. MA128 =
L fs sma1 Orsolobidae
| 10 Orsolobus montt

— cf. Mallecolobus sp. Chile MA188
= Osomolobus sp. SP8
Rhode

Parachtes vomae Dysderidae

A szekvenciak GenBankba valo feltoltése egyeldre még nem publikus. Akkor lesznek publikusak,
ha a masodik, mar elfogadott kézirat korrektaraja is elkésziil. Addig, hogy az ebbdl eredd hibakat

elkertiljiik ezek az adatok még nem publikusak.

A masik analizis f6 fokuszéban az 6ridsgnémpokok és az eldbb ismertetett harom kérdés allt. Az
analizisek nagy részét a CCG clusterén futatta Natalia Chousu-Polydouri PhD hallgatd. Az el6zetes
elemzésekhez MrBayest hasznaltunk ¢és foleg a kiilonb6z6é (gappy és non-gappy)
szekvenciarendezések eredményeit 0sszehasonlitva. Topologiailag semmiféle kiilonbséget nem

tapasztaltunk ezért mindeniitt az egyszerlibb szubsztitucidos modelleket hasznaltuk.

Emﬁmmnl«a DYSdel’Oidea



A modellkeresés és particidvalasztast a PartitionFinder (Lanfear et al., 2012; Lanfear et al., 2014)
BIC kritériumaval vizsgaltuk. A Jukes Cantor modellt is a lehetéségek kozé tettiik, amikor a
BEAST analizisek xml filejait készitettik. A BEAST analizist a BEAST1.8 (Drummond &
Rambaut, 2007; Drummond et al., 2012) verzidjan futtatuk a California Academy of Sciences
Center for Comparative Genomics (CCG) PhyloCluster-én. A kiilonb6z6 futtatasoknal 4 fliggetlen
MCMC lancot vettiink 100 millié generacioval, minden tizezredikb6l mintat véve. Az eredmények
értékelését Tracer v1.6.0 (Rambaut et al., 2013) és AWTY (Nylander et al., 2008) szoftverekkel

végeztiik.

Az eddig ismert afrikai fauna tobbszorosét fedeztem fel a kutatasok soran, ezért ésszeriien azokat
az adatokat is lefuttatam a matrix egy kisebb alegységén. Mivel ez egy joval kisebb egység volt,
ezért a modellvalasztast MrModeltest segitségével végeztem. A MrBayes futtatast szintén a CCG
Phyloclusterén végeztem, 100 milli6 generdciora. A kéttucatnyi uj faj markansan két génuszba az

eleddig is ismert Afrilobus és Azanialobus nemekre oszlott szét. A Szamos redundans (kiilonb6z6
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ivarokbol és juvenilisekbdl szarmazo szekvencia fajpdrositasokat tett lehetdve. A masodik és

harmadik analizis topologiaja az atfedd taxonok esetében megegyezett.



Eredmények

A kapott, és kalibralt fat alant lehet latni. Sajnos jelenleg nem ismert egyetlen Orsolobidae fosszilia
sem (Dunlop et al., 2016).
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Az ebbdl eredd problémakat ugy probaltuk orvosolni, hogy génspecifikus szubsztitiucids ratdkat

hasznaltunk az irodalombol, valamint a kiilcsoportokba tartozé fosszilidkkal kalibraltunk.



A Kkalibralt fakhoz a 28S szubsztitucios ratajat hasznaltuk Bidegaray-Batista and Arnedo (2011)
munkassagabol, ahol fosszilidk és biogeografiai kalibraciokat hasznaltak a szubsztiticios ratak
meghatdrozasahoz a fojtopokok esetében. Az adott tanulmany a ma ismert legintenzivebb
tesztelésnek alavetett becslésnek szamit, és mivel a Dysderidae kdzelrokon csalad ezért ugy véltiik,
hogy megfelel6 ha ezeket az adatokat hasznaljuk mi is. Sajnos az 6 CO1 becslésiiket nem

hasznalhattuk, a harmadik kodon pozici6 kizérasa miatt.

A kiilonboz6é diverzifikacidos események ideje a kiilonb6zd kalibracios modszerek alapjan. A
mediant 95% os valoszinliségi arany mellett adtuk meg és milli6 évben értendd. A négyzetek az

el6z6 oldalon talalhaté fan szerepld csomopontokat jelolik

Csomodpont fossils (crown) fossils (stem) 28S rate

Orsolobidae I:I 130 (92-167) 106 (81-132) 178 (97-314)
Africa - South America g 93 (65-125) 76 (55-99) 129 (68-227)
New Zealand . 73 (51-103) 60 (42-82) 101 (53-185)

Az eredményekbdl lathatd, hogy a legovatosabb becslések szerint is minimum 80 milli6 éves
csoportrol van sz6, amely akar 300 millio évnél is id6sebb lehet. A Blakey (2008) altal
valdszintisitett Gondvana feldaraboléssal egyez6 idot kaptunk Nyugat és Kelet Gondvana ~ 150
millié6 évéhez, akarcsak a 120 Millio évvel ezelott Dél-Amerika és Afrikai szeparacioval is

Osszhangban vannak az eredmények.

A kiilonb6zd faunacsoportok monofiletikusak, akarcsak az Orsolobidae csalad, valamint a
Dysderoidea oregesalad is. Ezek az eredmények varhatoak voltak, robosztus megerdsitésiik

azonban a tovabbi kovetkeztetések feltétele.

A csaladsorozat tobbi csaladja a morfologiai (Burger & Michalik 2010) tanulméanyoknak
megfeleld: A fojtopokok és az apropokok (Dysderidae-Oonopidae) alkotjak a legbelsé csoportot,
amihez az Orsolobidae majd a Segestriidae kapcsolodik. Az analizisiink érdekessége a 2012ben
felfedezett Trogloraptoridae csalad vizsgalata is. Az els6 analizis a Caponiidae csaladdal egyiitt a
Dysderoidea testvércsoportjanak hatarozta, mig a masodik analizis a Scytodiidae-vel sorolta be

(igaz rendkiviil gyenge alatamasztassal).
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semmiféle repitokésziilékkel nem rendelkeznek,

A kapott torzsfa egyszeriisitett a monofiletikus
faunakat végfaként abrazolé mutatja, hogy a
kiindulo két forgatokdnyv mindegyikét el kell

vetni.

Az Orsolobidae csalad  feltehetdleg
Ausztralidban alakult ki, egy jol elkiiloniilé
keleti csoporttal. A geografiai kozelség
ellenére a szétterjedés Uj-Zéland esetében nem
jatszott szerepet, €s a teljes Oligocén elarsztast
feltételezd megfulladt Uj-Zéland allatfoldrajzi
hipotézis el kell vetni. Az 6rids gnompokok

¢s a teljes elarasztast semmiféleképpen nem

¢lhették volna tal. A magasabb hegyek cstcsaiba, mint refugiumokba visszahuzodo génuszszinti

diverzifikécidé azonban pont arra a 20-30 millid évvel ezeldtti vizboritasra és elarasztasra esik.

Eredmények publikacidja

A kutatas alatt hatalmas mennyiségii morfologiai és genetikai adatot generaltam, aminek a

feldolgozasa még évekre meghatarozza a kutatasi portfoliomat.

A kutatast két kozolt publikéacioval és egy elfogadott kézirattal zartam, melyek Osszesitett impakt

faktora 9.885. A Journal of Biogeography kézirat atdolgozast igényel, ez még folyamatban van

Ezek:

Sziits, T, Zalai, B, Villepoux, O, Buchholz, S, Eichardt, J, Zhukovets, E, Oger P & Szinetar Cs

(2017) On the identity of the Palearctic species of the spider genus Trebacosa (Araneae:

Lycosidae). Zootaxa. 4216 (4): 384-394 IF: 0.906



Ward C. Wheeler, Jonathan A. Coddington, Louise M. Crowley, Dimitar Dimitrov, Pablo
Goloboff, Charles E. Griswold, Gustavo Hormiga, Lorenzo Prendini, Martin J. Ramirez, Petra
Sierwald, Lina Almeida-Silva, Fernando Alvarez-Padilla, Miquel Arnedo, Ligia R. Benavides
Silva, Suresh Benjamin, Jason E. Bond, Cristian J. Grismado, Emile Hasan, Marshal Hedin, Matias
Izquierdo, Facundo M. Labarque, Joel Ledford, Lara Lopardo, Wayne Maddison, Jeremy Miller,
Luis N. Piacentini, Norman Platnick, Daniele Polotow, Diana Silva-Davila, Nikolaj Scharff,
Tamas Sziits, Darrell Ubick, Cor Vink, Hannah M. Wood, and Junxia Zhang. (in press) The spider
tree of life: Phylogeny of Araneae based on target-gene analyses from an extensive taxon sampling.
Cladistics. DOI: 10.1111/cla.12182 Impakt Faktor 4.952

Natalia Chousou-Polydouri, Tamas Sziits, Anthea Carmichael, Alma Saucedo, Rosemary Gillespie
and Charles Griswold Giant Goblins above the waves at the southern end of the world: the
biogeography of the spider family Orsolobidae (Araneae, Dysderoidea). Journal of Biogeography
Accepted: Reference Number: JBI-16-0478 Impakt faktor: 3.997



Idézett szakirodalom

Bidegaray-Batista, L. & Arnedo, M.A. (2011) Gone with the plate: the opening of the Western
Mediterranean basin drove the diversification of ground-dweller spiders. BMC Evolutionary
Biology, 11(1), 317.

Blakey, R. C (2008) Gondwana paleogeography from assembly to breakup—A 500 m.y. odyssey.
Geological Society of America Special Papers, 441, 1-28.

Bond, J.E., Hendrixson, B.E., Hamilton, C.A., Hedin, M., 2012. A reconsideration of the
classification of the spider infraorder Mygalomorphae (Arachnida: Araneae) based on three nuclear
genes and morphology. PLoS ONE 7, e38753.

Burger, M., & Michalik, P. (2010). The male genital system of goblin spiders: evidence for the

monophyly of Oonopidae (Arachnida: Araneae). American Museum Novitates, 1-13.
Campbell, H. & Landis, C. (2003) New Zealand awash. New Zealand Geographic, 6-7.

Cook, L. G & Crisp, M.D. (2005) Not so ancient: the extant crown group of Nothofagus represents
a post-Gondwanan radiation. Proceedings of the Royal Society B: Biological Sciences, 272.1580,
2535-2544.

Drummond, A. J., Suchard, M. A., Xie, D., & Rambaut, A. (2012) Bayesian phylogenetics with
BEAULti and the BEAST 1.7. Molecular Biology and Evolution, 29(8), 1969-73.

Drummond, A.J. & A Rambaut, A. (2007) BEAST: Bayesian evolutionary analysis by sampling
trees. BMC evolutionary biology, 7(1), 214.

Dunlop, J. A., Penney, D. & Jekel, D. (2016) A summary list of fossil spiders and their relatives.
In World Spider Catalog. Natural History Museum Bern, online at http://wsc.nmbe.ch, version
16.5, accessed on April 19, 2016

Fernandez, R., Hormiga, G., & Giribet, G. (2014). Phylogenomic analysis of spiders reveals
nonmonophyly of orb weavers. Current Biology, 24(15), 1772-1777.

Forster, R. R. & Platnick, N.I. (1985) A review of the austral spider family Orsolobidae (Arachnida,
Araneae), with notes on the superfamily Dysderoidea. Bulletin of the American Museum of Natural
History, 181, 1-230.



Garrison, N. L., Rodriguez, J., Agnarsson, I., Coddington, J. A., Griswold, C. E., Hamilton, C. A,,
... & Bond, J. E. (2016). Spider phylogenomics: untangling the Spider Tree of Life. PeerJ, 4,
el719.

Lanfear, R., Calcott, B., Ho, S. Y. W., & Guindon, S. (2012) Partitionfinder: combined selection
of partitioning schemes and substitution models for phylogenetic analyses. Molecular Biology and
Evolution, 29(6), 1695-701.

Lanfear, R., Calcott, B., Kainer, D., Mayer, C., & Stamatakis, A. (2014) Selecting optimal
partitioning schemes for phylogenomic datasets. BMC evolutionary biology, 14(1), 1.

Nylander, J. A., Wilgenbusch, J. C., Warren, D. L., & Swofford, D. L. (2008) AWTY (are we there
yet?): a system for graphical exploration of MCMC convergence in Bayesian phylogenetics.
Bioinformatics, 24(4), 581-583.

Platnick, N. 1., & Nelson, G. (1978) A method of analysis for historical biogeography. Systematic
Biology, 27(1), 1-16.

Queiroz, A. de (2005) The resurrection of oceanic dispersal in historical biogeography. Trends in
ecology & evolution, 20(2), 68-73.

Raxworthy, C. J., Forstner, M. R. J. & Nussbaum, R. A. (2002) Chameleon radiation by oceanic
dispersal. Nature, 415.6873, 784-787.

Renner, S. S. (2004) Multiple Miocene Melastomataceae dispersal between Madagascar, Africa
and India. Philosophical Transactions of the Royal Society of London B: Biological Sciences,
359(1450), 1485-1494.

Rosen, D. E. (1978) Vicariant patterns and historical explanation in biogeography. Systematic
Biology, 27(2), 159-188.

Sanmartin, I. & Ronquist, F. (2004) Southern Hemisphere biogeography inferred by event-based
models: plant versus animal patterns. Systematic Biology, 53(2), 216-243.

Upchurch, P. (2008) Gondwanan break-up: legacies of a lost world? Trends in ecology & evolution,
23(4), 229-36.

Ward C. Wheeler, Jonathan A. Coddington, Louise M. Crowley, Dimitar Dimitrov, Pablo

Goloboff, Charles E. Griswold, Gustavo Hormiga, Lorenzo Prendini, Martin J. Ramirez, Petra



Sierwald, Lina Almeida-Silva, Fernando Alvarez-Padilla, Miquel Arnedo, Ligia R. Benavides
Silva, Suresh Benjamin, Jason E. Bond, Cristian J. Grismado, Emile Hasan, Marshal Hedin, Matias
Izquierdo, Facundo M. Labarque, Joel Ledford, Lara Lopardo, Wayne Maddison, Jeremy Miller,
Luis N. Piacentini, Norman Platnick, Daniele Polotow, Diana Silva-Davila, Nikolaj Scharff,
Tamas Sziits, Darrell Ubick, Cor Vink, Hannah M. Wood, and Junxia Zhang. (in press) The spider
tree of life: Phylogeny of Araneae based on target-gene analyses from an extensive taxon sampling.
Cladistics. DOI: 10.1111/cla.12182

Waters, J. & Craw, D. (2006) Goodbye Gondwana? New Zealand biogeography, geology, and the
problem of circularity. Systematic Biology, 55(2), 351 356.



