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MORFOLOGIA KONTRA MOLEKULY - O KONFLIKCIE POMIEDZY
HIPOTEZAMI FILOGENETYCZNYMI NA PRZYKLADZIE LUSKONOSNYCH

WSTEP

Od samego poczatku systematyka biolo-
giczna opierata sie na danych fenotypowych,
glownie morfologicznych i anatomicznych.
Przez dhlugi czas nie potrafiono wykorzystac
danych molekularnych do badan filogene-
tycznych. Samo odkrycie, ze to DNA jest
materialem dziedzicznym, z ktérego zbu-
dowane sa geny, mialo miejsce dopiero w
potowie XX w. Niniejszy artykul skupia sie
na gadach tuskonosnych (Squamata), czyli
grupie obejmujacej jaszczurki i weze. Ogol-
ny obraz filogenezy tego kladu (Tabela 1),
zwlaszcza od czasu powszechnego przyjecia
kladystyki jako glownej metody rekonstruk-
cji pokrewienstw, pozostawal stosunkowo
staly, mimo pewnych réznic (np. CAMP 1923,
ESTES i wspotaut. 1988, CONRAD 2008, GAU-
THIER i wspétaut. 2012). Danych molekular-
nych uzywano powszechnie w badaniach fi-
logenetycznych gadéw od lat 70. XX w., lecz
stosowano wowczas glownie allozymy, dane
immunologiczne lub, podzniej, sekwencje mi-
tochondrialnego DNA (WIENS 2008). Wyko-
rzystanie na duza skale genow jadrowych,
rozpoczete ponad 10 lat temu, doprowadzito
do rewolucji w naszym rozumieniu filogenezy
gadow (TOWNSEND i wspotaut. 2004, VIDAL i
HEDGES 2005, FRrRy i wspoélaut. 2006). Proces
ten bywa okreslany jako rewolucja, poniewaz
hipotezy filogenezy huskono$nych oparte na

danych molekularnych ré6znia sie od morfo-
logicznych praktycznie w kazdym istotnym
punkcie. Sytuacja konfliktu pomiedzy dany-
mi morfologicznymi i molekularnymi w re-
konstrukcjach filogenetycznych wystepuje w
wielu grupach, jak np. pierwouste (DABERT
2009), zotwie (JOYCE 2015) czy krokodyle
(BROCHU 2003), jednak w zadnej z nich nie
jest tak skrajna, jak u tuskonosnych (WIENS
2008, Losos i wspoétaut. 2012). Wyjasnienie
tego konfliktu daloby nam niezwykle cenne
informacje o mechanizmach ewolucji.

FILOGENEZA MORFOLOGICZNA

Praktycznie wszystkie badania filogene-
tyczne oparte na cechach morfologicznych
dziela luskonosne na dwie gléwne grupy:
Iguania, obejmujaca legwany, agamy, ka-
meleony i ich najblizszych krewnych, oraz
Scleroglossa, do ktorej nalezg wszystkie po-
zostate tuskonosne (Ryc. 1A). W obrebie
Scleroglossa zachodzi kolejny dychotomiczny
podzial na: Gekkota (gekony i krewniacy) i
Autarchoglossa. Druga z tych grup obejmu-
je Scincomorpha (m.in. scynki i jaszczurki
wlasciwe) i Anguimorpha (padalce, warany,
helodermy i ich krewni). Problematyczna jest
pozycja beznogich huskonosnych: dibamidow,
amfisben i wezy. Wszyscy autorzy zgadzaja
sie jednak, ze naleza one do grupy obecnie
nazywanej Scleroglossa (CAMP 1923, ESTES i
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Tabela 1. Wyjasnienie podstawowych terminéw z dziedziny filogenetyki stosowanych w artykule.

Termin Wyjasnienie

Apomorfia

Grupa zewnetrzna

cecha zaawansowana (nowa ewolucyjnie), nieobecna u przodka danego taksonu

takson spoza badanej grupy, poréwnanie z nim umozliwia polaryzacje cech, czyli usta-

lenie, ktoéry stan cech jest pierwotny

Klad grupa obejmujaca przodka danej grupy i wszystkich jego potomkoéw (monofiletyczna)
Kladystyka metoda ustalania pokrewienstw na podstawie wspoélnych cech zaawansowanych
Parafiletyzm grupa parafiletyczna obejmuje przodka danej grupy i nie wszystkich jego potomkow
Plezjomorfia cecha pierwotna, odziedziczona po przodkach
Synapomorfia apomorfia wspolna dla co najmniej dwoch taksonow

wspotaut. 1988, CONRAD 2008, GAUTHIER i czesto tracona), doszlo do redukcji lub za-

wspotaut. 2012). Taki ksztalt drzewa wydaje
sie ,logiczny”, poniewaz przedstawiciele jego
najpierwotniejszej galezi, Iguania, najbardziej
przypominaja gady ryjoglowe (Rhynchoce-
phalia), czyli grupe siostrzana do huskono-
snych (Ryc. 1A). Ich zblizona morfologia mo-
glaby wiec by¢ wspélnym dziedzictwem ewo-
lucyjnym. Silne wsparcie dla takiej koncep-
cji daje budowa czaszki. Iguania zachowaly
niektére cechy uwazane za pierwotne dla
tuskonosnych, ponadto cechuja sie skroconag
koscia ciemieniowa, przesunieciem otworu
ciemieniowego blizej przodu czaszki, znaczng
redukcja kosci zaczolowej i powiekszeniem
kosci zaoczodotowej. U Scleroglossa pojawit
sie metakinetyzm czaszki (ruchomosé¢ puszki
mozgowej wzgledem dachu czaszki — pozniej

A Fion B

Ko

Anguimorpha

NN

Serpentes

o

Lacertoidea

Scincoidea

S——

Gekkota

Rhynchocephalia

Ryc. 1. Roéznice pomiedzy koncepcjami filogene-
tycznymi w obrebie luskono$nych opartymi na
danych morfologicznych (A) i molekularnych (B).

Przedstawione uproszczone dendrogramy oparte sa
przede wszystkim na pracach ESTESA i wspoélaut. (1988)
i GAUTHIERA i wspotaut. (2012) w przypadku danych
morfologicznych oraz na pracach WIENSA i wspoétaut.
(2010, 2012) i PYRONA i wspodtaut. (2013) dla danych
molekularnych. Klad tuskono$nych zaznaczony na czar-
no. Wedlug niektéorych analiz morfologicznych weze
(Serpentes) moga naleze¢ do Anguimorpha. Ilustracje
pochodza ze strony PhyloPic (phylopic.org) i znajduja sie
w domenie publiczne;j.

mkniecia goérnego okna skroniowego w wy-
niku rozrostu kosci ciemieniowej. Sam otwoér
ciemieniowy jest niewielki i polozony mniej
wiecej posrodku koSci ciemieniowej (Ryc. 2).
Czaszke pokrywaja osteodermy (plytki =ze
skostniatej tkanki lacznej). Gekkota oraz,
niezaleznie, weze utracily kos¢ zaoczodotowa
i gorny tuk skroniowy (EVANS 2008).
Roéwniez dane ekologiczne wspieraja
pierwotny podzial hluskonosnych na Igu-
ania i Scleroglossa. Odnoszg sie one przede
wszystkim do sposobu wykrywania i rozroz-
niania ofiar, strategii zdobywania pokarmu,
jak i jego pobierania. WiekszoS¢ przedstawi-
cieli Iguania podczas polowania polega glow-
nie na wzroku, zas na swoje ofiary czyha z
zasadzki, w czym w wielu wypadkach poma-
ga im kryptyczne ubarwienie. Strategia wy-
czekiwania na zdobycz okreslana jest jako
,Sit-and-wait”. Chwytanie pokarmu odbywa
sie za pomoca silnego, masywnego jezyka.
Do aktywnych drapiezcow (strategia ,widely

A B

Ryc. 2. Budowa czaszki u poszczegélnych lepido-
zauréow. A - hatteria Sphenodon punctatus (Rhyn-
chocephalia), B - legwan zielony Iguana iguana
(Iguania), C — Podarcis cretensis (Lacertoidea).

Biata strzatka wskazuje pozycje otworu ciemieniowego,
czarna - gornego okna skroniowego. Na jasnoszaro za-
znaczono ko$c¢ ciemieniowa, na ciemnoszaro — koS¢ za-
oczodolowa, za$§ kolorem posrednim - ko§¢ zaczolowa.
Skala zmienna. Rysunki wykonano na podstawie oka-
zo6w w zbiorach Uniwersytetu Wroclawskiego oraz EVANS
(2008).
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foraging”), polegajacych gléwnie na chemo-
recepcji i chwytajacych pokarm za pomo-
ca szczek, naleza natomiast przedstawiciele
drugiej grupy (Scleroglossa). U Autarcho-
glossa jezyk wydaje sie wyspecjalizowany w
pelnieniu funkcji chemorecepcyjnych zwigza-
nych z narzadem Jacobsona (narzad lemie-
szowo-nosowy) (PIANKA i VITT 2003).

Wspomniany tutaj narzad lemieszowo-
-nosowy stanowi u tuskonosnych osobna,
niezalezna od jamy nosowej strukture. Kaz-
dy z pary tych narzadéw chemorecepcyjnych
uchodzi swoim osobnym kanalem poprzez
podniebienie do jamy gebowej (np. BELLAIRS
i BoyD 1950, PARSONS 1959). U Scleroglos-
sa narzad ten jest generalnie lepiej rozwinie-
ty (SCHWENK 1993). Mimo ze istnieja rozne
hipotezy tlumaczace mechanizm dostarcza-
nia substancji zapachowych do jamy narza-
du Jacobsona, we wszystkich istotng role w
probkowaniu otoczenia przypisuje sie jezyko-
wi (YOUNG 1990, SCHWENK 1994, FILORAMO
i SCHWENK 2009). U Iguania mozna zaob-
serwowacé jedynie proste wysuniecie jezyka,
zwykle konczace sie kontaktem tego organu
z podlozem. U Autarchoglossa powszechne
sg natomiast ruchy jezyka ,w powietrzu”, u
niektérych form, np. wezy czy padalcowa-
tych, przybierajace forme wielokrotnych ru-
chéw oscylacyjnych (SCHWENK 1993).

U Iguania jezyk jest masywny glownie za
sprawag wystepujacych na jego grzbietowej
powierzchni dlugich brodawek, za$§ jego
przednia cze$§¢ jest w niewielkim stopniu
rozdwojona. Pod tym wzgledem podobnag
morfologie jezyka wykazuje nalezaca do ryjo-
glowych hatteria (Sphenodon punctatus), choc¢
jezyk nie jest u niej rozdwojony. U Sclero-
glossa obserwuje sie natomiast duza rézno-
rodnos¢ morfologiczna tego organu. Silnie
wyspecjalizowany jezyk wystepuje zwlaszcza
w czterech grupach Autarchoglossa. U przed-
stawicieli wezy, waranow, teidow i mikrote-
idow jest on wyjatkowo smukly, silnie ske-
ratynizowany i istotnie rozwidlony (SCHWENK
1986, 1988). Ostatnia cecha umozliwia po-
réwnanie przez zwierze koncentracji czaste-
czek zapachowych z dwoéch réznych stron w
czasie jednego wyciagniecia jezyka, bez ko-
niecznosci obrotu glowy lub calego ciata (tro-
potaksja). Ulatwia to podazanie za zrodiem
zapachu (SCHWENK 1994).

Dychotomia zdolnosci chemorecepcyjnych
zwiazanych z narzadem lemieszowo-noso-
wym odzwierciedla diete gléwnych ,morfo-
logicznych” kladéw. Przedstawiciele Iguania
poluja przede wszystkim na szybko poru-
szajace sie ofiary, w tym takze na mrowki
czy inne blonkoskrzydle. Znaczacy, w po-
réwnaniu z druga grupa, jest takze udzial
chrzaszczy w diecie. Scleroglossa dzieki che-
morecepcji uzyskaly natomiast dostep takze

do ofiar prowadzacych osiadly i ukryty tryb
zycia, takich jak termity, larwy czy poczwar-
ki (VITT i PIANKA 2005).

FILOGENEZA MOLEKULARNA

Wydawa¢ by sie moglo, ze opisany ob-
raz filogenezy stanowi spéojny i dobrze uar-
gumentowany scenariusz, obrazujacy ewo-
lucje gtéwnych grup luskonosnych. Okazato
sie jednak, ze wyniki analiz molekularnych
nie wspieraja najwazniejszych topologii na
drzewie filogenetycznym generowanym przez
dane morfologiczne i ekologiczne (Ryc. 1B).
W tej wizji filogenezy Iguania sa zagniezdzo-
ne w obrebie Scleroglossa, co jednoznacznie
odrzuca monofiletyzm tych drugich. Iguania,
z wezami i Anguimorpha, tworza grupe na-
zywana Toxicofera. Nieoczekiwanie grupa
najbardziej bazalng okazuja sie dibamidy,
za$ pozostale huskonosne, ktére tworza klad
Bifurcata, dziela sie na siostrzane w sto-
sunku do siebie Gekkota i Unidentata. W
obrebie Unidentata mozemy wyrézni¢ nato-
miast: Scincoidea i Episquamata. W sktad
tych ostatnich wchodzi wspomniany juz
klad Toxicofera, a takze grupa o nazwie La-
certoidea. Te ostatnig tworza teidy oraz klad
jaszczurek wilasciwych i1 amfisben (VIDAL
i HEDGEs 2005, 2009; PYRON i wspoétaut.
2013). Dane molekularne odrzucaja wiec
pierwotny podzial luskonosnych na Iguania
i Scleroglossa. Sugeruja réwniez ,nowa” po-
zycje filogenetyczna form beznogich. Przy-
kladem tego sg dibamidy, ktore (z Gekkota
lub bez) maja by¢ siostrzane dla pozostatych
Squamata (np. WIENS i wspétaut. 2012, RE-
EDER i wspélaut. 2015).

W kontekscie analiz DNA interesujaca
wydaje sie koncepcja ,toksycznego” kladu.
Zaklada ona, ze przedstawiciele Toxicofera
wyewoluowali z jadowitego przodka, co suge-
ruje, ze jad jest efektem jednorazowego wy-
darzenia w historii ewolucji luskonosnych.
Wedlug tej wersji wydarzen w dalszej ko-
lejnosci doszlo do znacznego zrdznicowania
systemow jadowych w tej grupie Squamata,
w tym silnej specjalizacji czesSci przedsta-
wicieli Caenophidia (VIDAL i HEDGES 2005,
2009; Fry i wspoétaut. 2006, 2012). Chociaz
koncepcja jednorazowego powstania jadu
byla wielokrotnie podawana w watpliwosé
(np. REYES-VELASCO i wspoétaut. 2015), to
bliskie pokrewienstwo zupelnie réznych mor-
fologicznie Iguania oraz wezy i Anguimorpha
jest co najmniej zaskakujace.

PROBLEMY

W przypadku analiz morfologicznych za
szczegblnie problematyczne uznawano su-
gerowane bliskie pokrewienstwo wiekszo-
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§ci grup beznogich (GAUTHIER i wspoétaut.
2012). Niektoérzy z przedstawicieli tej grupy
sg jednak powszechnie uznawani za odle-
glych krewnych innych beznogich grup, np.
rodzaj Anniella klasyfikowano zwykle w ob-
rebie padalcowatych (Anguidae), z dala od
wezy czy amfisben. Krytykowano tez fakt, ze
jako grupe zewnetrzna uzywano tylko gadow
ryjoglowych (GAUTHIER i wspotaut. 2012),
podczas gdy w analizach molekularnych
wykorzystywano réwniez sekwencje niekto-
rych archozauromorféw (REEDER i wspoélaut.
2015). Problemem bywa rowniez sposob for-
mulowania cech uzywanych w morfologicz-
nych analizach kladystycznych — stosowanie
cech sformulowanych niepoprawnie, jak np.
dzielenie ciaglej zmiennos$ci na subiektywne
kategorie, moze utrudnia¢ ustalenie homolo-
gii i tym samym wplywac¢ na ksztalt uzyska-
nego kladogramu. SIMOES i wspoétaut. (2017)
stwierdzili, ze blisko jedna trzecia cech uzy-
tych w analizach CONRADA (2008) i GAUTHIE-
RA i wspotaut. (2012) jest w jakims aspekcie
niepoprawna. Ich usuniecie z analizy pro-
wadzito do istotnych, cho¢ nie rewolucyj-
nych zmian w uzyskiwanych kladogramach.
Niektore analizy tlaczyly cechy morfolo-
giczne 1 molekularne. W takim wypadku
zwykle uzyskiwaly one wynik bardzo zbli-
zony do analiz tylko molekularnych, choé
W pewnym ograniczonym zakresie zmody-
fikowany rowniez danymi morfologicznymi
(WIENS i wspotaut. 2010). Tego typu anali-
zy zwykle uwzglednialy wielokrotnie wieksza
liczbe danych molekularnych niz morfolo-
gicznych, totez w niektérych nowszych ba-
daniach zmniejszano wage pojedynczej ce-
chy molekularnej (np. REEDER i wspoétaut.
20195). Uwzglednianie danych genetycznych
w macierzy obejmujacej rowniez taksony
wymarte niekiedy prowadzilo do zmiany ich
sugerowanej pozycji filogenetycznej (WIENS i
wspoétaut. 2010, REEDER i wspoétaut. 2015).
W jednej z takich laczonych analiz, obejmu-
jacej tylko taksony wspolczesne, uzyskano
wynik odpowiadajacy badaniom morfologicz-
nym, ale dodanie taksonéw wymarlych (a
wiec znanych tylko z cech morfologicznych)
zmienitlo wynik na zblizony do analiz mole-
kularnych (CONRAD i wspoétaut. 2011).
Glowne cechy morfologiczne, majace
wspiera¢ poszczegbdlne klady, uzyskiwane w
badaniach molekularnych, sa problematycz-
ne. Na przyklad rozdwojony jezyk interpre-
towano jako synapomorfie kladu Bifurcata,
obejmujacego wszystkie tuskonosne poza
Dibamidae (VIDAL i HEDGES 2005). U diba-
midow jezyk faktycznie nie jest rozdwojony,
jednak jego budowa jest podobna do budo-
wy jezyka u Scleroglossa, a brak rozdwoje-
nia moze byc¢ rewersjg (ewolucyjnym powro-
tem) do stanu pierwotnego, na co wskazuje

redukcja nablonka zmystowego (ASSIS i RIEP-
PEL 2011). Klad Unidentata, do ktérego na-
leza wszystkie luskono$ne poza dibamidami
i Gekkota, ma cechowac sie obecnoscia jed-
nego zeba jajowego (VIDAL i HEDGES 2005).
Jednak w rozwoju zarodkowym wszystkie
huskonosne wytwarzaja dwie generacje po-
dwojnych zawiazkéw zebow jajowych, przy
czym pierwsza generacja i zawiazek lewego
zeba drugiej generacji ulegaja zanikowi. Moz-
na wiec domniemywaé, ze dwa zeby jajowe
obecne u Dibamidae i Gekkota to cecha pe-
domorficzna, czyli polegajaca na utrzymaniu
u doroslych cechy mtodocianej lub zarodko-
wej (AssIS i RIEPPEL 2011).

Analizy molekularne sugeruja, ze Iguania
to grupa stosunkowo mloda. Rzeczywiscie,
ich zapis kopalny jest doS¢ ubogi i ograni-
czony gtoéwnie do okresu kredowego (ska-
mienialosci jurajskie maja niepewng pozycje
systematyczna), co zdawaloby sie potwierdzac
te hipoteze. Niektére kredowe skamieniatosci
naleza jednak do, jak sie wydaje, gatunkow
dos¢ zaawansowanych ewolucyjnie, co moze
sugerowac, ze poczatki Iguania siegaja cza-
sow duzo wczesSniejszych (SIMOES i wspol-
aut. 2015, DAzA i wspotaut. 2016). Czasowy
zasieg znanych skamienialosci nie wspiera
zadnej z tych dwoéch konkurencyjnych kon-
cepcji. Najstarsze znane niekwestionowane
szczatki luskonosnych pochodza ze srodkowej
jury (np. CALDWELL i wspoétaut. 2015), a wiec
okresu nastepujacego po triasie, kiedy praw-
dopodobnie tuskonosne wyewoluowatly. Nie-
ktore skamieniatosci wspieraja jednak pokre-
wienstwa postulowane na podstawie badan
molekularnych, jak w przypadku amfisben i
jaszczurek wilasciwych (TArANDA 2016). Warto
jednak zauwazyC, ze o przynaleznosci amfis-
ben do Scincomorpha spekulowat juz CaAwmP
(1923), na dlugo przed zastosowaniem badan
molekularnych w filogenetyce.

PRZYCZYNY NIEZGODNOSCI

Ustalenie przyczyn tak skrajnego konfliktu
pomiedzy roznymi zrodtami danych jest trud-
nym zadaniem. Teoretycznie latwiejsze wydaje
sie wytlumaczenie wynikéw analiz morfolo-
gicznych powszechnoscia konwergencji, kto-
ra zaburza wyniki tych badan. Na przyklad
niektore analizy morfologiczne sugeruja ist-
nienie kladu obejmujacego wiekszos¢ bezno-
gich tuskonosnych, tj. amfisbeny, dibamidy,
weze i rodzaj Anniella (GAUTHIER i wspétaut.
2012). Taki rezultat moze by¢ wynikiem kon-
wergencji zwiazanej z podziemnym trybem
zycia, ktory wymusza podobne adaptacje u
blizej niespokrewnionych ze soba taksonow
(REEDER i wspotaut. 2015). Konwergencja
tlumaczono réwniez pierwszy dychotomiczny
podzial w obrebie tuskonosnych, na Iguania
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i Scleroglossa, wspoélna ceche badan morfo-
logicznych. Podobienstwa pomiedzy Iguania a
gadami ryjoglowymi niekoniecznie musza byc
wsplOlnymi plezjomorfiami, lecz mogly wyewo-
luowac¢ niezaleznie. Podobny spos6éb pobie-
rania pokarmu, ekologia czy fizjologia mogty
doprowadzi¢ do powstania zblizonej budowy
tych zwierzat (REEDER i wspoélaut. 2015).

Proba wyjasnienia wynikéw analiz mo-
lekularnych konwergencja wydaje sie mato
przekonujaca, gdyz czesto uwzgledniaja one
kilkadziesiat genéw z réznych miejsc geno-
mu (WIENS i wspélaut. 2012, PYRON i wspol-
aut. 2013, REEDER i wspétaut. 2015, ZHENG
i WIENS 2016). Inne podejscie do rozwiazania
omawianego problemy zastosowali MCMAHAN
i wspotaut. (2015). Nie zakladajac wyzszosci
zadnego zestawu danych nad drugim, nato-
zyli oni apomorfie molekularne na drzewa
morfologiczne i molekularne. Nieoczekiwanie
ich analizy wsparly topologie generowane
przez dane morfologiczne. Metoda ta zosta-
la jednak skrytykowana przez HARRINGTONA
i wspotaut. (2016), gdyz zarzucano jej m.in.
uwzglednienie jedynie dwéch wersji filogene-
zy (molekularna i morfologiczna) oraz to, ze
autorzy podzielili tuskonosne jedynie na dwa
gltowne klady (np. Iguania i Scleroglossa). Fi-
logenetyka molekularna ma jednak inne pro-
blemy. Jednym z nich jest zjawisko ,przy-
ciagania dtugich gatezi”, w ktorym blizej nie-
spokrewnione ze sobag taksony cechujgce sie
szybka ewolucja na poziomie molekularnym
sytuuja sie blisko siebie na drzewie filogene-
tycznym (w przypadku danych morfologicz-
nych zjawisko to uznawane jest za znacznie
mniej istotne). W takim przypadku dodawa-
nie do analizy kolejnych genéw nie tylko nie
poprawiloby sytuacji, ale wrecz spotegowa-
lo ten niekorzystny efekt (np. JOYCE 2015).
Wiekszos¢ gatunkéw  tuskonosnych  zyje
kréocej niz przedstawiciele pozostaltych grup
wspolczesnych gadéw. To moze wplywac na
tempo ewolucji molekularnej, co z kolei po-
tencjalnie odciska pietno na calym genomie,
ttumaczac fakt, ze roznice pomiedzy koncep-
cjami morfologiczna a molekularna dotycza
roznych miejsc genomu (GAUTHIER i wspol-
aut. 2012). W obrebie luskonosnych jedne
z najszybciej ewoluujacych taksonow (a wiec
tych tworzacych ,najdluzsze galezie”) to weze
i Iguania, ktore wedlug analiz molekular-
nych sa ze soba blisko spokrewnione. Po-
nadto hatteria, jedyny wspoélczesny przedsta-
wiciel gadéw ryjoglowych, takze cechuje sie
bardzo szybkim tempem ewolucji molekular-
nej. W konsekwencji réznice pomiedzy nig a
luskonosnymi moga by¢ tak duze, ze, mimo
niewatpliwie bliskiego pokrewienstwa, stano-
wi ona kiepska grupe zewnetrzna, co takze
moze zaburza¢ wyniki badan genetycznych
(MCMAHAN i wspoétaut. 2015).

PODSUMOWANIE

Konflikt pomiedzy hipotezami filogenetycz-
nymi opartymi na danych morfologicznych i
molekularnych ma bardzo istotne implika-
cje. Utrudnia stworzenie rzetelnej, naturalne;j
klasyfikacji tuskonosnych, a w konsekwencji
badanie ich ewolucji. Badanie morfologii i
anatomii wspoélczesnych zwierzat czy doda-
wanie do analiz sekwencji kolejnych genéw
prawdopodobnie nie przyczyni sie do rozwia-
zania tego konfliktu. Mozliwe, ze najwieckszy
potencjal do rozwiklania problemu ma pale-
ontologia, czyli nauka pokazujaca, jak fak-
tycznie wygladaly tuskonosne w momencie,
gdy powstawaly ich gléwne klady. Niezaleznie
od tego, ktéra z dwéch powyzszych koncepcji
jest prawdziwa (a moze zadna lub, do pew-
nego stopnia, obie), konflikt pomiedzy nimi w
przypadku tuskonosnych daje nam wiele in-
formacji o dziataniu ewolucji.

PODZIEKOWANIA

Dziekujemy anonimowemu recenzentowi
za cenne uwagi dotyczace tekstu.

Streszczenie

Luskonosne to jedna z najwiekszych grup wspolcze-
snych kregowcow. Przez wiele lat jej systematyka wyda-
wala sie dobrze ustalona, jednak zaawansowane badania
molekularne prowadzone w XXI wieku sugeruja zupel-
nie odmienny jej obraz. Tradycyjne dane morfologiczne
wskazuja, ze luskonosne obejmuja dwie gléwne grupy
— Iguania i Scleroglossa. Z kolei wedlug badan moleku-
larnych Iguania sa zagniezdzone gleboko wewnatrz Scle-
roglossa i blisko spokrewnione z zupelnie odmiennymi
morfologicznie waranami, padalcami, czy wezami. Wska-
zywaloby to na ogromng konwergencje w morfologii lub
sekwencjach genoéw pomiedzy réznymi grupami tuskono-
$nych i ich krewnych.
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MORPHOLOGY VERSUS MOLECULES - ON THE CONFLICT BETWEEN PHYLOGENETIC HYPOTHESES IN
SQUAMATE REPTILES

Summary

Squamates are one of the largest groups of extant vertebrates. For many years, their systematics seemed to be
well established, yet comprehensive molecular genetics analyses conducted in the XXI century suggest completely
different picture of the squamate phylogeny. Traditional morphological data suggest that squamates comprise two
main groups — iguanians and scleroglossans. However, molecular data imply that iguanians are deeply nested within
Scleroglossa and most closely related to squamates of strikingly different morphology such as monitor lizards, slow
worms and snakes. This would suggest a huge amount of convergence either in morphology or gene sequences be-
tween many groups of squamates and their closest relatives.
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