
Bevezetés 

 

A déli félteke kontinenseinek biogeográfiai kutatása az elmúlt évszázadban több vita középponjába 

is került, amely a vikariáns fajképződés és a hosszútávú diszperzió jelentősége között folyt 

(Platnick & Nelson, 1978; Rosen, 1978; de Queiroz, 2005). Dél-Amerika, Afrika, Ausztrália, India, 

Madagaszkár és Antarktisz úgy 500 millió évvel ezelőtt alkották meg Gondvánát, a déli 

szuperkontinenst. Úgy 170 millió évvel elezelőtt kezdődött a szuperkontinens feldarabolódása 

(Blakey, 2008). Mivel a földrész kialakulása egybeesett a Phanerozoikum kezdetével, ezért annak 

széttöredezedése a rajta élő szárazföldi bióta további evolúcióját határozta meg (lásd Sanmartín & 

Ronquist (2004) és irodalomlista). Mindenesetre a kihalások, a hosszútávú terjeszkedés és a 

kövületek gyakori hiánya gyakran teszi lehetetlenné a vikariáns fajképződések felfedezését 

(Upchurch, 2008), míg sok eset egyszerűen túl récens ahhoz, hogy a szuperkontinens 

feldarabolódására lehessen következtetni belőle (Raxworthy et al., 2002; Renner, 2004; Cook & 

Crisp, 2005).  

A századfordulón egy másik vita kavarta fel a biogeográfia állóvizét, Gondvána egy kisebb 

töredékének egyedi faunájának és flórájának a történelmi háttere. Új-Zéland sok tekintetben 

egyedülálló, az általam vizsgált óriás gnómpókok fele is itt (és csak itt fordul elő). Az Új-Zélandi 

bióta Gonvánai reliktumai régóta ismertek voltak, amikor Campbell and Landis (2003) 

megkérdőjelezte a szigetek folytonos szárazföldi jellegét. Elméletük azt sugallta, hogy az Oligocén 

alatt Új-Zélandot teljesen ellepte a az óceán (innen ered az elmélet angol neve is „the ‘drowned’ 

New Zealand hypothesis”). Ha az elmélet helytálló, akkor az azt jelenti, hogy a teljes új-zélandi 

fauna és flóra az elmúlt 22 millió év ausztráliai betelepüléseinek, illetve az azt követő 

fajképződésnek az eredménye (Waters & Craw, 2006).  

Arra kerestem a választ ezen OTKA kutatás keretén belül, hogy a vikariancia és a terjeszkedés 

hogyan befolyásolta az óriás gnómpókok családjának (Araneae, Orsolobidae) állatföldrajzát, ami 

a Gondvána szuperkontinens egyik tipikus eleme, és aminek diverzitása a legkisebb szigeten, Új-

Zélandon éri el a csúcsát. A diverzitásmintázatok alapján, az óriásgnómpókok jelenlegi eloszlására 

a kontinensmozgás lehetséges, de nem elégséges válasszal szolgál, mert az Orsolobidae család 

vizsgálatához szükséges rokonsági kapcoslatok hiányoznak Forster & Platnick, 1985: 227).  

Jelen analízis tehát egyszerre a következő három fő célt tűzte ki maga elé 



1.) Az Orsolobidae Család filogenetikai fájának rekonstrukciója, Milyen rokonsági 

kapcsolatrendszer figyelhető meg a családsorozaton belül, és a családon belül? 

2) Mikor történtek az egyes diverzifikációs események és mikor történt az óriás gnómpókok 

új-zélandi hatalmas radiációja? 

3) Melyik Gondvána feldarabolódási forgatókönyvet támasztja alá a rekonstruált törzsfa? 

 

A filogenetika rekonstrukció hipotéziseinek grafikus megjelenítése.  

 

Monofiletikus faunák esetében, ha a diszperzió játszott Új-Zéland betelepülésében szerepet, úgy a 

fajok az ausztráliai fajokkal mutatnak majd közelebbi rokonságot. Amennyiben a kontinensek 

sodródása jelentette a fő hatást, úgy (az antarktiszi híd miatt) Dél-Amerika és Ausztrália faunáját 

alkotó pókok lesznek egymás közeli rokonjai.  

 

  



Anyag és Módszer 

 

A kutatáshoz felhasznált példányokat Dr. Hannah Wood (Smithsonian Institute), Dr. Charles 

Griswold (California Academy of Sciences) és Dr. Charles Haddad (University of Free State) 

gyűjtötték. A kutatás alatt egyszer volt lehetőségem egy tanzániai gyűjtőúton résztvenni, de az 

intenzív gyűjtés sem hozott eredményt. A fajok az avarban és a talaj legfelső rétegében élnek, 

megfelelő kinyerésük nemcsak időszek, gyűjtési módszer de ugyanolyan mértékben a szerencséé 

is. A begyűjtött példányokat morphofajokba rendeztem és taxonómiai vizsgálatokhoz szükséges 

képeket készítettem róluk. A fajok határozása sok esetben okoz és okozott nehézséget a jellegek 

ábrázolásának hiánya miatt. A másik ennél sokkal súlyasabb probléma az új fajok nagy aránya volt. 

Az afrikai fajok (23 spp.) többszöröse volt az eddig ismert faunának (0%os átfedéssel), de a dél-

amerikai és új-zélandi példányok is több új fajt tartalmaztak, mint eleddig ismertet. A példányokat 

minden esetben legalább génusz szintig meghatároztam.  

A voucher egyedek lábait használtuk fel DNS kivonásra. Sajnos sokszor teljes sorozatok jöttek 

vissza értékelhetetlen (DNS nélküli) eredménnyel, ezért a Nébih laborját is megkértem 

ellenőrzésre. A példányok egy részét Amerikában, a CAS laborjában dolgoztam fel. Az ottani 



szekvenáló és az általam vásárolt Geneious szoftwer között kompatibilitási problémák léptek fel. 

Az labormunka tapasztalt problémái miatt egy külsős céget kértem fel a nyers szekvenciák 

rendezésére és visszaellenőrzésére (BLAST és BOLD adatbázisokban), hogy az esetlegesen 

bakteriális vagy emberi felülfertőződésből eredő hamis pozitív mintákat kiszűrjem.  

A szekvenciákat három külön analízishez használtuk fel. Az egyik az ú.n. „Spider Tree of Life” 

amibe a határozott anyagból több példánnyal került be. Ez egy nagyon sok szerzős jól kordinált 

munka volt. Az ebből publikált Cladistics cikk (Wheeler et al. 2016) három hónap alatt 5000 

letöltésen van túl és három citációt eredményezett. Abban az analízisben az előzetes transzkriptom 

analízisek (Bond et al., 2014; Fernandez et al., 2014; Garrison et al., 2016) által megtalált rokonsági 

kapcsolatok kényszerítése alapján történt. 

 

A szekvenciák GenBankba való feltöltése egyelőre még nem publikus. Akkor lesznek publikusak, 

ha a második, már elfogadott kézirat korrektúrája is elkészül. Addig, hogy az ebből eredő hibákat 

elkerüljük ezek az adatok még nem publikusak.  

A másik analízis fő fókuszában az óriásgnómpókok és az előbb ismertetett három kérdés állt. Az 

analízisek nagy részét a CCG clusterén futatta Natalia Chousu-Polydouri PhD hallgató. Az előzetes 

elemzésekhez MrBayest használtunk és főleg a különböző (gappy és non-gappy) 

szekvenciarendezések eredményeit összehasonlítva. Topológiailag semmiféle különbséget nem 

tapasztaltunk ezért mindenütt az egyszerűbb szubsztitúciós modelleket használtuk.  



A modellkeresés és partícióválasztást a PartitionFinder (Lanfear et al., 2012; Lanfear et al., 2014) 

BIC kritériumával vizsgáltuk. A Jukes Cantor modellt is a lehetőségek közé tettük, amikor a 

BEAST analízisek xml filejait készítettük. A BEAST analízist a BEAST1.8 (Drummond & 

Rambaut, 2007; Drummond et al., 2012) verzióján futtatuk a California Academy of Sciences 

Center for Comparative Genomics (CCG) PhyloCluster-én. A különböző futtatásoknál 4 független 

MCMC láncot vettünk 100 millió generációval, minden tízezredikből mintát véve. Az eredmények 

értékelését Tracer v1.6.0 (Rambaut et al., 2013) és AWTY (Nylander et al., 2008) szoftverekkel 

végeztük. 

Az eddig ismert afrikai fauna többszörösét fedeztem fel a kutatások során, ezért ésszerűen azokat 

az adatokat is lefuttatam a mátrix egy kisebb alegységén. Mivel ez egy jóval kisebb egység volt, 

ezért a modellválasztást MrModeltest segítségével végeztem. A MrBayes futtatást szintén a CCG 

Phyloclusterén végeztem, 100 millió generációra. A kéttucatnyi új faj markánsan két génuszba az 

eleddig is ismert Afrilobus és Azanialobus nemekre oszlott szét. A Számos redundáns (különböző 

ivarokból és juvenilisekből származó szekvencia fajpárosításokat tett lehetőve. A második és 

harmadik analízis topológiája az átfedő taxonok esetében megegyezett. 



Eredmények 

 

A kapott, és kalibrált fát alant lehet látni. Sajnos jelenleg nem ismert egyetlen Orsolobidae fosszília 

sem (Dunlop et al., 2016). 

Az ebből eredő problémákat úgy probáltuk orvosolni, hogy génspecifikus szubsztitúciós rátákat 

használtunk az irodalomból, valamint a külcsoportokba tartozó fosszíliákkal kalibráltunk.  



A kalibrált fákhoz a 28S szubsztitúciós rátáját használtuk Bidegaray-Batista and Arnedo (2011) 

munkásságából, ahol fosszíliák és biogeográfiai kalibrációkat használtak a szubsztitúciós ráták 

meghatározásához a fojtópókok esetében. Az adott tanulmány a ma ismert legintenzívebb 

tesztelésnek alávetett becslésnek számít, és mivel a Dysderidae közelrokon család ezért úgy véltük, 

hogy megfelelő ha ezeket az adatokat használjuk mi is. Sajnos az ő CO1 becslésüket nem 

használhattuk, a harmadik kodon pozíció kizárása miatt.  

A különböző diverzifikációs események ideje a különböző kalibrációs módszerek alapján. A 

mediánt 95% os valószínűségi arány mellett adtuk meg és millió évben értendő. A négyzetek az 

előző oldalon található fán szereplő csomópontokat jelölik 

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

Orsolobidae  130 (92-167) 106 (81-132) 178 (97-314) 

Africa - South America 93 (65-125) 76 (55-99) 129 (68-227) 

New Zealand   73 (51-103) 60 (42-82) 101 (53-185) 

 

Az eredményekből látható, hogy a legóvatosabb becslések szerint is minimum 80 millió éves 

csoportról van szó, amely akár 300 millió évnél is idősebb lehet. A Blakey (2008) által 

valószínűsített Gondvána feldarabolással egyező időt kaptunk Nyugat és Kelet Gondvána ~ 150 

millió évéhez, akárcsak a 120 Millió évvel ezelőtt Dél-Amerika és Afrikai szeparációval is 

összhangban vannak az eredmények. 

A különböző faunacsoportok monofiletikusak, akárcsak az Orsolobidae család, valamint a 

Dysderoidea öregcsalád is. Ezek az eredmények várhatóak voltak, robosztus megerősítésük 

azonban a további következtetések feltétele.  

A családsorozat többi családja a morfológiai (Burger & Michalik 2010) tanulmányoknak 

megfelelő: A fojtópókok és az apropókok (Dysderidae-Oonopidae) alkotják a legbelső csoportot, 

amihez az Orsolobidae majd a Segestriidae kapcsolódik. Az analízisünk érdekessége a 2012ben 

felfedezett Trogloraptoridae család vizsgálata is. Az első analízis a Caponiidae családdal együtt a 

Dysderoidea testvércsoportjának határozta, míg a második analízis a Scytodiidae-vel sorolta be 

(igaz rendkívül gyenge alátámasztással). 

 



A kapott törzsfa egyszerűsített a monofiletikus 

faunákat végfaként ábrázoló mutatja, hogy a 

kiinduló két forgatókönyv mindegyikét el kell 

vetni. 

Az Orsolobidae család feltehetőleg 

Ausztráliában alakult ki, egy jól elkülönülő 

keleti csoporttal. A geográfiai közelség 

ellenére a szétterjedés Új-Zéland esetében nem 

játszott szerepet, és a teljes Oligocén elársztást 

feltételező megfulladt Új-Zéland állatföldrajzi 

hipotézis el kell vetni. Az óriás gnómpókok 

semmiféle repítőkészülékkel nem rendelkeznek, és a teljes elárasztást semmiféleképpen nem 

élhették volna túl. A magasabb hegyek csúcsaiba, mint refúgiumokba visszahúzódó génuszszintű 

diverzifikáció azonban pont arra a 20-30 millió évvel ezelőtti vízborításra és elárasztásra esik. 

 

Eredmények publikációja 

 

A kutatás alatt hatalmas mennyiségű morfológiai és genetikai adatot generáltam, aminek a 

feldolgozása még évekre meghatározza a kutatási portfóliómat.  

A kutatást két közölt publikációval és egy elfogadott kézirattal zártam, melyek összesített impakt 

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