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1. Imie i Nazwisko: Tomasz Mamos

2. Posiadane dyplomy, stopnie naukowe — z podaniem nazwy miejsca i roku ich uzyskania

oraz tytulu rozprawy doktorskiej

2015: Tytul doktora nauk biologicznych w zakresie biologii. Stacjonarne Studium
Doktoranckie Ekologii i Ochrony Srodowiska, Uniwersytet L£odzki. Tytut pracy
doktorskiej: ,,Phylogeography and cryptic diversity of Gammarus balcanicus
Schéferna, 1922 in Europe”. Promotor: prof. dr hab. Michat Grabowski, Katedra
Zoologii Bezkregowcow i Hydrobiologii, Uniwersytet £.odzki. Promotor pomocniczy:

dr Remi Wattier, Equipe Ecologie Evolutive, Biogeosciences, Universite de Bourgogne.

2009: Tytul magistra w zakresie biologii $rodowiskowej, Uniwersytet Lodzki, Katedra
Zoologii Bezkregowcow i Hydrobiologii. Tytul pracy magisterskiej: ,,ZréZnicowanie
geograficzne i ekologiczne kielza Gammarus balcanicus Schiferna, 1922 w Luku
Karpat”. Promotor: prof. dr hab. Michat Grabowski, Katedra Zoologii Bezkrggowcow
1 Hydrobiologii, UL.

3. Informacje o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych

Od pazdziernika 2016: Adiunkt naukowo-dydaktyczny w Katedrze Zoologii Bezkregowcow
1 Hydrobiologii (KZBiH), Uniwersytet £odzki.

4. Omowienie osiagnieé, o ktorych mowa w art. 219 ust. 1 pkt. 2 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r.

Prawo o szkolnictwie wyzszym 1 nauce (Dz. U. z 2021 r. poz. 478 z p6zn. zm.

Tytul osiggniecia naukowego:
Filogeneza, filogeografia i roznorodnos$¢ molekularna wybranych grup
bezkregowcow

Wykaz autorskich publikacji stanowigcych osiggnigcie naukowe wraz z okresleniem wktadu.

Na osiggniecie sktada si¢ cykl siedmiu publikacji z lat 2017-2021

L.p. | Publikacje oraz wklad w ich powstanie 1F2021

1. Mamos, T., Jazdzewski, K., Ciamporova-Zatovicova, Z., Ciampor, F., Jr., | 4.996
Grabowski, M. 2021. Fuzzy species borders of glacial survivalists in the
Carpathian biodiversity hotspot revealed using a multimarker approach.
Scientific Reports 11, 21629. DOI: 10.1038/s41598-021-00320-8

Wkiad: wiodaca rola w przygotowaniu koncepcji pracy, zbieranie materiatu w
terenie, catos¢ pracy laboratoryjnej, zarzadzanie danymi oraz wykonanie
analiz, przygotowanie rycin, wiodaca rola w interpretacji wynikow,
przygotowanie pierwszej wersji manuskryptu oraz jego edycja, autor
korespondencyjny.

2. Sworobowicz, L., Mamos, T., Grabowski, M., Wysocka, A. 2020. Lasting through | 3.538
the ice age: The role of the proglacial refugia in the maintenance of genetic




diversity, population growth, and high dispersal rate in a widespread
freshwater crustacean. Freshwater Biology 65, 1028-1046. DOI:
10.1111/fwb.13487

Wkiad: udziat w przygotowaniu koncepcji pracy ze wspodtautorami, zbieranie
materiatlu w terenie, analiza demograficzna danych (eBSP, migrate,
BAPS), wspotudzial w interpretacji wszystkich wynikow oraz konsultacje
na roznych etapach przygotowania manuskryptu, przygotowanie
fragmentéw manuskryptu dotyczacych metodyki oraz czesci wynikow,
edycja manuskryptu.

Wattier, R., Mamos, T., Copilas-Ciocianu, D., Jelic, M., Ollivier, A., Chaumot,
A., Danger, M., Felten, V., Piscart, C., Zganec, K., Rewicz, T., Wysocka,
A., Rigaud, T., Grabowski, M. 2020. Continental-scale patterns of hyper-
cryptic diversity within the freshwater model taxon Gammarus fossarum
(Crustacea, Amphipoda). Scientific Reports 10, 16536.

Wktad: wspotudziat w tworzeniu koncepcji pracy, zbieranie materiatu w terenie,
praca w laboratorium (na czg¢$ci materiatu z centralnej Europy), analiza
danych (filogeneza kalibrowana zegarem molekularnym, delimitacja
MOTU , genetic landscape) oraz ich interpretacja ze wspdtautorami,
przygotowanie rycin, konsultacje na réznych etapach przygotowania
manuskryptu, edycja manuskryptu.

4.996

Grabowski, M., Wysocka, A., Mamos, T. 2017. Molecular species delimitation
methods provide new insight into taxonomy of the endemic gammarid
species flock from the ancient Lake Ohrid. Zoological Journal of the
Linnean Society 20, 1-14.

Wkiad: wspotudziat w przygotowaniu koncepcji pracy, zbieranie materiatu w
terenie, zarzadzanie oraz analiza danych (filogeneza, delimitacja
gatunkéw, molekularne cechy diagnostyczne), interpretacja wynikow ze
wspotautorami, przygotowanie rycin w tym klucza morfologicznego,
przygotowanie fragmentow manuskryptu dotyczacych metodyki oraz
wynikéw analiz, edycja manuskryptu.

3.834

Jazdzewska, A. M., Mamos, T. 2019. High species richness of Northwest Pacific
deep-sea amphipods revealed through DNA barcoding. Progress in
Oceanography 178, 102184.

Wkiad: wspotudzial w przygotowaniu koncepcji pracy, analiza danych we
wspolpracy ze wspodtautorka, interpretacja wynikéw ze wspotautorka,
przygotowanie fragmentéw manuskryptu dotyczacych metodyki oraz
udziat w przygotowaniu pozostatych czesci, edycja manuskryptu.

4.416

Mamos, T., Grabowski, M., Rewicz, T., Bojko, J., Strapagiel, D., Burzynski, A.
2021. Mitochondrial Genomes, Phylogenetic Associations, and SNP
Recovery for the Key Invasive Ponto-Caspian Amphipods in Europe.
International Journal of Molecular Sciences 22, 10300. DOI:
10.1016/j.ympev.2020.107060

Wktad: wiodaca rola w przygotowaniu koncepcji pracy, zarzadzanie danymi oraz
ich analiza, interpretacja wynikdw, przygotowanie rycin, przygotowanie
pierwszej wersji manuskryptu oraz jego edycja, autor korespondencyjny.

6.208




Mamos, T., Uit de Weerd, D., von Oheimb, P. V., Sulikowska-Drozd, A. 2021. | 5.019
Evolution of reproductive strategies in the species-rich land snail subfamily
Phaedusinae (Stylommatophora: Clausiliidae). Molecular Phylogenetics
and Evolution 158, 107060. DOI: doi:10.3390/ijms221910300

Wktad: przygotowanie koncepcji pracy we wspolpracy ze wspotautorami,
zarzadzanie pracami w laboratorium molekularnym, analiza danych
molekularnych (edycja i wszystkie analizy zwigzane z przygotowaniem
zestawu danych, rekonstrukcja filogenezy w tym z uzyciem zegara
molekularnego, rekonstrukcja stanu cech ancestralnych we wspotpracy ze
wspotautorem), zarzadzanie danymi, interpretacja wynikow  ze
wspotautorami, przygotowanie rycin, przygotowanie fragmentow
manuskryptu dotyczacych metodyki i wynikéw oraz czes$ci pozostatych
rozdzialébw oraz edycja catego manuskryptu.

Omowienie celu naukowego ww. prac i osiggnigtych wynikow. Prace, ktorych cytowania sq
zaznaczone pogrubionq kursywq stanowiq czeS¢ osiggnigcia i zostaly opublikowane po
uzyskaniu stopnia naukowego doktora, cytowania z podkresleniem oznaczajq prace, ktorych

Jjestem (wspot)autorem | sq one tematycznie powigzane z osiggnigciem.

Wstep:

Metody molekularne staly si¢ w przeciaggu ostatnich 30 lat kluczowym narzedziem
W badaniu historii ewolucyjnej i réznorodno$ci organizméw. Obecnie sg one podstawowym
i nieodlagcznym narzgdziem badawczym w filogenetyce i biogeografii oraz doprowadzity do
powstania nowych kierunkéw badan, takich jak np. ekologia molekularna (Avise 1994,
Freeland 2020). Dzigki wykorzystaniu tzw. barkodow DNA, stworzono biblioteki referencyjne
(zebrane 1 udostgpnione publicznie np. w Barcode of Life Datasystems-BOLD) umozliwiajace
szybka 1 obiektywna identyfikacj¢ organizméw na réznych poziomach taksonomicznych
(Hebert 2003). Jednak mimo tego, ze jednymi z pierwszych organizméw modelowych w
szeroko pojetych badaniach molekularnych byly bezkregowce (i.e. Drosophila melanogaster,
Caenorhabditis elegans), molekularne badania filogenetyczne oraz ewolucyjne w wigkszosci
przypadkéw dotyczyly kregowcow.

Prowadzone przeze mnie badania skupiajg si¢ na filogeografii, filogenezie, taksonomii oraz
ewolucji réznych grup bezkrggowcow, ze szczegdlnym uwzglednieniem skorupiakéw
stodkowodnych. Zwierzgta te sluzg czesto jako organizmy modelowe w badaniach
ekologicznych oraz toksykologicznych, jednak ich r6znorodnosé, relacje filogenetyczne oraz
historia pochodzenia dopiero niedawno zostaly rozpoznane, do czego mig¢dzy innymi

przyczynily si¢ prace, ktorych jestem wspotautorem (podsumowanie w Wattier i in. 2020).




Naczelnym celem mojego osiggni¢cia naukowego byto przesledzenie historii ewolucyjnej
obunogow (Crustacea, Amphipoda), réwnonogéw (Crustacea, Isopoda) oraz §widrzykow
(Gastropoda, Clausiliidae) przy pomocy metod molekularnych. Publikacje sktadajace si¢ na
moje osiggni¢cie mozna podzieli¢ na trzy grupy tematyczne:

1. Rozpoznanie i opisanie molekularnej zmiennosci skorupiakow obunogich (Amphipoda)
w roznej skali geograficznej (artykuty: 1, 3, 4, 5).

2. Okreslenie wplywu zlodowacen plejstocenskich na histori¢ ewolucyjng i demograficzng
kielzy z rodzaju Gammarus (Amphipoda Gammaridae) oraz osliczek z rodzaju Asellus (Isopoda
Asellidae) w Europie (artykuty: 1, 2).

3. Ustalenie relacji filogenetycznych, z wykorzystaniem danych wielogenowych,
U skorupiakéw z nadrodziny Gammaroidea (Amphipoda) oraz $limakow z rodziny Clausiliidae

(Gastropoda) (artykuty: 6, 7)

Badania w ramach powyzszej tematyki rozpoczalem juz w trakcie realizacji zatozen
rozprawy doktorskiej. Dotyczyta ona zmienno$ci molekularnej gatunkow kietzy z grupy
G. balcanicus (sensu Karaman i Pinkster 1987). M¢j doktorat byt rozwinigciem prac
dotyczacych zmiennosci morfologicznej w grupie G. balcanicus, ktore prowadzitem w ramach
przygotowywania swojej pracy magisterskiej. Badania do doktoratu zrealizowatem cze§ciowo
podczas 6 miesiecznego stazu Erasmus w Equipe Ecologie Evolutive, Biogeosciences,
Universite de Bourgogne we Francji, pod opieka dr. Remiego Wattier. Moje badania ujawnity,
ze dystanse molekularne pomigdzy roéznymi populacjami G. balcanicus sa na poziomie
dzielacym rodzaje czy nawet rodziny w obrebie Amphipoda. Zroéznicowanie molekularne
odwzorowuje geograficzne rozmieszczenie badanych populacji, ale nie pokrywa sig
z geograficznym wzorcem zmiennos$ci cech morfologicznych, ktoérych polimorfizm jest

relatywnie niski (Mamos et al. 2014). Integracja danych morfologicznych i molekularnych

ujawnita, ze G. balcanicus jest grupg kryptycznych gatunkow. Przeprowadzona przeze mnie
rekonstrukcja historii ewolucyjnej pokazata, ze dywersyfikacja grupy G. balcanicus w Europie
byta skomplikowanym i wielowymiarowym procesem, uwarunkowanym mig¢dzy innymi
postepujaca kontynentalizacja potudniowo-wschodniej Europy, zwigzang z orogeneza alpejska,
regresja plytkiego epikontynentalnego Morza Paratetydy, rozwijaniem si¢ sieci hydrologicznej
na nowo wypietrzonych ladach oraz ich kolonizacja, powigzang ze zmiang srodowiska zycia,

przez, najprawdopodobniej, stonawowodne populacje ancestralne (Mamos et al. 2016).

W trakcie studiow doktoranckich, uczestniczylem rowniez w badaniach zmiennosci

molekularnej innych gatunkéw obunogow (e.g. Grabowski et al. 2012, Wysocka i in. 2014),
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a takze osliczek (Isopoda, Sworobowicz i in. 2015). Wiedza zdobyta podczas realizowania

pracy doktorskiej przetozyta si¢ rOwniez na zaproszenie mnie do petnienia funkcji edytora
taksonomicznego w World Amphipoda Database (bedacej czescia World Register of Marine
Species, LifeWatch).

Po zakonczeniu doktoratu kontynuowatem badania nad zrdéznicowaniem genetycznym
bezkrggowcow, najpierw podczas 6 miesigcznego stazu w ramach programu CEEPUS w
Stowackiej Akademii Nauki w Bratystawie, pod opieka dr. Fedora Ciampora. Od pazdziernika
2016 jestem zatrudniony jako adiunkt w Katedrze Zoologii Bezkregowcoéw i Hydrobiologii.

Opis osiggniecia:

1. Rozpoznanie i opisanie molekularnej zmiennosci skorupiakéw obunogich
(Amphipoda) w roznej skali geograficznej (artykuly: 1, 3, 4, 5).

Badania prowadzone przeze mnie i wspotpracownikoéw wykazaty skomplikowana oraz
gleboka histori¢ ewolucyjng skorupiakow obunogich oraz niespotykang dotad wsréd
skorupiakoéw skale kryptycznej réoznorodnosci (Mamos i in. 2021a, Wattier i1 in. 2020),
pozwolity na opisanie, przy pomocy metod taksonomii integratywnej, gatunkéw nowych dla
nauki (Grabowski i in. 2017a, Mamos i in. 2021a) oraz ujawnily nieznang dotad, bogata
roznorodno$¢ gatunkow glebokowodnych (Jazdzewska i Mamos 2019).

W pracy Mamos i in. (2021a) zaobserwowatem dwa przeciwne schematy
przestrzennego zrdéznicowania genetycznego, pierwszy z niska dywergencja na szerokim
obszarze geograficznym, sugerujacy niedawng ekspansje oraz drugi, gdzie na ograniczonym
obszarze mozna znalez¢ wiele zroznicowanych linii filogenetycznych. Stosujac szeroka game
molekularnych metod analitycznych delimitacji gatunkéw, zidentyfikowatem szereg
molekularnych operacyjnych jednostek taksonomicznych (Molecular Operational Taxonomic
Unit, MOTU). Moga one reprezentowa¢ gatunki nowe dla nauki. Badania te ujawnity
kontrastujacy wzoér zrdznicowania molekularnego pomigdzy DNA mitochondrialnym
i jadrowym. Ten skomplikowany wzorzec moze by¢ wynikiem hybrydyzacji/introgresji lub
utrzymaniem ancestralnego polimorfizmu niektorych genow (,,incomplete lineage sorting”).
Dodatkowo, badania potwierdzity wystgpowanie duzo wigkszej, geograficznie
uporzadkowanej, zmienno$ci mitochondrialnego DNA w poréwnaniu z niejasnym wzorem
zmiennosci nuklearnego DNA. Jednym z dodatkowych atutow omawianej pracy jest ulepszona
baza danych referencyjnych kodow kreskowych, ktore beda stanowi¢ podstawe dla
monitoringu biordéznorodnosci opartego o metody molekularne. Badania te, taczac dane
morfologiczne z molekularnymi, umozliwity opisanie gatunku nowego dla nauki (G. stasiuki,

Ryc. 1) oraz redeskrypcje G. tatrensis, ktory byl uznawany za synonim G. balcanicus.
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Wskazana praca ujawnita jednoczesnie wysoki poziom kryptycznej réznorodnosci kietzy w
péinocnych Karpatach. Publikacja Mamos i in. (2021a) byta podsumowaniem badan, ktore
realizowatlem w ramach projektu NCN MINIATURA 1 ,Filogeografia porownawcza
organizméw wodnych o réoznym potencjale dyspersji w systemach rzecznych Zachodnich
Karpat” oraz polsko-stowackiego bilateralnego grantu na wymian¢ naukowcow, ktérego bytem
wykonawca. Projekty te zaowocowaly réwniez publikacjami dotyczacymi struktury

genetycznej owadéw wodnych w strumieniach i zrodlach Karpat (Bozéanova i in. 2020,

Bozéiovd i in. 2021), ktorych pierwsza autorka jest studentka ze Stowacji odbywajaca pod

mojg opiekg staz w KZBiH.

Ryc. 1. Nowy dla nauki gatunek kietza Gammarus stasiuki Jazdzewski K., Mamos T., Grabowski

M. 2021 (fot. T. Mamos).

Prace nad strukturg genetyczng Amphipoda prowadzilem réwniez na G. fossarum,
ktory jest gatunkiem kietza bardzo szeroko rozpowszechnionym w Europie (Wattier i in. 2020,

Rudolph i in. 2018). Jest to modelowy organizm w badaniach ekologicznych i

ekotoksykologicznych oraz jeden z bioindykatorow stanu ekologicznego wod stodkich.
Badania molekularne, uwzgledniajace populacje z catego obszaru Europy zasiedlonego przez
G. fossarum, wykazaty, ze charakteryzuje si¢ on niespotykanym wczesniej u innych taksonow
poziomem réznorodnosci kryptycznej (Wattier i in. 2020). Zdefiniowalismy, w zaleznosci od
metody analizy danych, migdzy 84 a 152 MOTU, réwniez wystepujacych sympatrycznie,

z ktérych wiele z pewnoscig reprezentuje nowe gatunki. Potwierdza to praca Lagrue i1 in. 2014,



ktéra dowodzi¢ ze dystans 16% (K2p distance) jest definitywng granica reprodukcyjna u kietzy
z grupy G. fossarum. Biorgc pod uwage ten dystans mamy do czynienia z przynajmniej 32
gatunkami. Dywergencja migdzy MOTU sigga oligocenu a centra dywersyfikacji znajduja si¢
w potudniowo-wschodniej Europie, w poinocnej czgsci Karpat oraz potudniowej Francji (Ryc.
2). Praca jednoznacznie potwierdzita nie tylko przydatnos$¢ ale rdwniez konieczno$¢ uzycia
barkodingu DNA do identyfikacji gatunkbw w badaniach  ekologicznych,

ekotoksykologicznych oraz w szacowaniu biordéznorodnosci.

Ryc. 2 Przestrzenny wzér zrdéznicowania genetycznego (genetic landscape) G. fossarum w
Europie. Czarne kropki oznaczajg stanowiska poboru préb, Skala barwna odzwierciedla
poziom dywergencji genetycznej (niebieski - najnizsza, czerwony - najwyzsza); a —
catos¢ zasiegu, b - z wytaczeniem hiper zmiennego kladu z potudniowej Europy

(Wattier i in 2020).

Innym wynikiem moich badan nad Amphipoda bylo wyr6znienie i opisanie gatunkow
nowych dla nauki. W tym celu korzystalem z metod taksonomii integratywnej, laczac
molekularng delimitacj¢ gatunkéw 2z analizag obrazow ze skaningowego mikroskopu
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elektronowego (e.g. Rudolph i in. 2018, Hupalo i in. 2018, Hupato i in. 2020, Grabowski i in.
2017a, Mamos i in. 2021a). Badania te byly m.in. czescig projektu NCN OPUS 11 pt.:

»Neogenskie i czwartorzedowe wahania poziomu morza a pochodzenie epigeicznej fauny
stodkowodnej pancerzowcow (Malacostraca) regionu peryadriatyckiego”, ktorego bylem
gléwnym wykonawcga. Dwie publikacje stanowity cze$¢ rozprawy doktorskiej Kamila Hupato
(2019, tytut rozprawy: “Diversity and origin of freshwater amphipods of Mediterranean
islands™), gdzie pelnilem funkcje promotora pomocniczego. Publikacja Grabowski i in.
(2017a) byta kontynuacjg badan nad endemicznym kompleksem gatunkow kielzy z Jeziora

Ochrydzkiego (Wysocka i in. 2014). W tej pracy, jako pierwsi uzyliSmy cech molekularnych

do opisu nowych gatunkéw Amphipoda oraz wskazaliSmy, ze majac do czynienia z grupg
morfologicznie podobnych gatunkéw lub gdy wlasciwa rewizja taksonomiczna jest
niemozliwa, ocene réznorodno$ci gatunkowej mozna przeprowadzi¢ na podstawie metod
delimitacji molekularnej. Co wigcej, udowodniliSmy, Ze bioréznorodno$¢ w najstarszym
jeziorze Europy nadal jest nie do konca zbadana. Wspodlpraca przy molekularnych badaniach
grupy gatunkéw obunogéw z Jeziora Ochrydzkiego rozwineta moje zainteresowania specjacja
adaptacyjna. Dlatego postanowilem zaja¢ si¢ wyjasnieniem mechanizméw radiacji w
starozytnym Jeziorze Ochrydzkim. Jest to cze§ciowo mozliwe dzigki nawigzaniu wspotpracy z
jednym z najlepszych o$rodkéw naukowych, zajmujacych si¢ badaniem radiacji: Salzburger
Lab, University of Basel w Szwajcarii (pozycja 96 w rankingu Academic Ranking of World
Universities 2018-2023). Wspolpraca ta pozwolita mi na uzyskanie, w ramach programu im.
Bekkera finansowanego przez NAWA, rocznego stazu (2019/2020) w jednostce kierowanej
przez prof. Waltera Salzburgera. Realizacja tych badan byta rowniez mozliwa dzigki grantowi
,Integratywne badania radiacji adaptacyjnej w starozytnych jeziorach - przyktad endemicznej
grupy gatunkow kietzy (Gammarus spp.) z Jeziora Ochrydzkiego” (2018-2023), ktdry
zdobytem w konkursie NCN OPUS16. Moje badania w tej tematyce przyniosly juz pierwsze
efekty, czego wyrazem moze by¢ zaproszenie mnie do wygloszenia wyktadu plenarnego na
prestizowej konferencji Speciation in Ancient Lakes 9 (18-21 lipiec 2022 Kigoma, Tanzania),
tytut wystapienia: ,,Why freshwater amphipods need ancient lakes to diversify?”.

Czg$¢ moich badan dotyczyla struktury genetycznej oraz demografii organizméw
morskich. Przyktadem modelowych organizméw w takich badaniach sa otwornice
(Foraminifera),. bedace szeroko wykorzystywane w rekonstrukcjach paleoekologicznych.
Wspotpracowatem przy badaniach molekularnych tej grupy ze specjalistami z Instytutu

Paleobiologii PAN (Majda i in. 2018, Majewski i in. 2021) a jednym z efektéw tej pracy byt

mdj udziat w przewodzie doktorskim Anety Majdy w charakterze promotora dodatkowego
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(2019, tytut rozprawy:”Kenozoiczna dyspersja ptytkowodnych otwornic bentosowych
Antarktyki”). Jednak wigkszo$¢ mojej pracy odno$nie organizméw morskich dotyczy
obunogdéw pochodzacych z glebin oceanicznych (Jazdzewska i in. 2019, 2021). W pracy
Jazdzewska i in. (2019) wykazalismy, ze Row Kurylsko-Kamczacki, si¢gajacy prawie 10 tys.
metréw p.p.m. jest miejscem wystepowania duzej liczby MOTU, co daje podstawe dla dalszych
prac taksonomicznych, ekologicznych i biogeograficznych. Odkrylismy ze niektore MOTU sg
rozpowszechnione po obu stronach Rowu Kurylsko-Kamczackiego, co dowodzi, ze nie stanowi

on powaznej bariery dla tacznosci genetycznej u badanych obunogow.

2. Okreslenie wplywu zlodowacen plejstocenskich na histori¢ ewolucyjna i demograficzng
kielzy z rodzaju Gammarus (Amphipoda Gammaridae) oraz osliczek z rodzaju Asellus
(Isopoda Asellidae) w Europie (artykuly: 1, 2).

W publikacji Mamos i in. (2021a), wykazatem, ze wiele linii filogenetycznych z grupy
G. balcanicus przetrwato plejstocenskie zlodowacenia w refugiach kryptycznych,
zlokalizowanych w $rodkowej Europie. Zlodowacenia miaty katastrofalny wpltyw na
réznorodno$¢ genetyczng wigkszosci organizmoéw zamieszkujacych poinocna Europe,
zmuszajac je do schronienia si¢ w refugiach na potudniowych krancach kontynentu i powodujac
lokalne wymierania. W pracy Mamos i in. (2021a), udowodnitem, ze plejstocenskie
zlodowacenia miaty kluczowy wpltyw na specjacje tej grupy. Podczas zlodowacen, populacje
przetrwaly w rejonach, ktore prawdopodobnie nie byty pokryte ladolodem. Doprowadzito to do
izolacji i w konsekwencji wyodrgbniania si¢ lokalnych MOTU, a w$rod nich prawdopodobnie,
odregbnych gatunkéw. Badania nad filogenezg 1 filogeografig, w ktérych ujawnione zostato
znaczenie refugiow plejstocenskich w ksztaltowaniu przestrzennej zmiennos$ci genetycznej,

prowadzitem rowniez na kietzach z grupy G. roeselii (Grabowski i in 2017b, Csapo i in. 2020)

i na osliczce (Asellus aquaticus) (Sworobowicz i in 2015, Sworobowicz i in. 2020).

Szczegodlnie duzy udzial miatem w pracy Sworobowicz i in. (2020), gdzie ze wspotautorami,
udowodnitem, Zze w czasie zlodowacenia plejstocenskiego, rozlegle jeziora peryglacjalne na
przedpolach lodowca stworzyty dogodne warunki do zycia i dyspersji A. aquaticus, a samo
zlodowacenie nie wpltyngto na obnizenie poziomu rdznorodno$ci genetycznej w lokalnych

populacjach tego réwnonoga (Ryc. 3).
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Ryc. 3 Kierunki oraz natezenie (grubosé strzatki) dyspersji osliczki (A. aquaticus) (Sworobowicz
i in 2020), po prawej stronie zdjecie osliczek z jednej z analizowanych populacji (fot.

T. Mamos)

3. Ustalenie relacji filogenetycznych, z wykorzystaniem danych wielogenowych, u
skorupiakow z nadrodziny Gammaroidea (Amphipoda) oraz S$limakéw z rodziny
Clausiliidae (Gastropoda) (artykuly: 6, 7)

Metody filogenetyczne wykorzystuje réwniez w pracach genomicznych, ktore sa
stosunkowo nowym podejsciem w badaniach obunogoéw stodkowodnych. Moje najnowsze
prace skupiaja si¢ na przygotowaniu referencyjnych genomoéw oraz transkryptomow dla
wybranych modelowych gatunkow oraz identyfikacji genéw zwigzanych z ich dywersyfikacja
I procesami specjacji. Pierwsze moje badania w ramach tego zagadnienia, prezentujgce oraz
analizujace struktur¢ mitogenomoéw inwazyjnych skorupiakéw obunogich stanowig czes¢
osiggni¢cia naukowego (Mamos i in. 2021b). Celem tej pracy byta rekonstrukcja filogenezy
w obrebie nadrodziny Gammaroidea (Ryc. 4) oraz identyfikacja pojedynczych mutacji (single
nucleotide polymorphism - SNP) rozrézniajacych dwie inwazyjne populacje o réznym
pochodzeniu. W pracy wykorzystaliSmy nie tylko nowo zsekwencjonowane dane ale rowniez
zrekonstruowaliSmy mitogenomy wszystkich gatunkéw Gammaroidea, dla ktorych istnieja
dane w bazie GenBank (krotkie odczyty 2. generacji sekwencjonowania). Stwierdzitem, ze
rodzina Gammaridae jest polifiletyczna i wymaga rewizji taksonomicznej. Odkrytem rowniez,
ze w trakcie ewolucji tej grupy doszto do zmiany lokalizacji pary genow t-RNA. Zmiana ta,
charakterystyczna dla kladu zawierajacego rodzing Pontogammaridae i siostrzanego dla niej
rodzaju Homoeogammarus, zaliczanego dotychczas do rodziny Gammaridae, daje istotng
wskazowke do wyznaczenia nowych granic rodziny Pontogammaridae. Zidentyfikowane SNPy

moga pomoc w monitoringu zmian zasiggu poszczegdlnych inwazyjnych populacji oraz
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identyfikacji populacji zrodtowych ponto-kaspijskich obunogéw. Dodatkowo, wyznaczytem w
pracy tempo substytucji dla poszczegolnych genow mitochondrialnych, wskazujac geny ATP6
i ND6 jako te z najwyzszym tempem ewolucji. WspoOlprowadzitem réwniez badania
filogenetyczne z wykorzystaniem filogenezy catych gendow przy odkryciu i identyfikacji

akwaporyn (rodzina genéw) u Amphipoda, (Desiderato i in. 2021) oraz przy rekonstrukcji

filogenezy akwaporyn u wieloszczetow (Mucciolo i in. 2021).
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Ryc. 4 Bayesowska rekonstrukcja filogenezy obunogdéw z nadrodziny Gammaroidea
wykorzystujgca petny zestaw gendw mitochondrialnych oraz kalibracje zegarem
molekularnym. Nazwy gatunkdéw oznaczone na niebiesko oznaczaja nowo uzyskane
mitogenomy z danych trankryptomicznych. Strzatki oznaczajg moment w filogenezie,
w ktdrym doszto do translokacji t-RNA, * oznacza btednie oznaczony gatunek w bazie

GenBank zidentyfikowany w biezgcej pracy (Mamos i in. 2021b)

Dodatkowo, moje zainteresowania ewolucja zwierzat bezkregowych sprawily, zZe
wlaczylem si¢ w badania strategii rozrodczych u §limakow ladowych z rodziny Clausiliidae
($widrzyki). Studia nad ewolucjg historii Zyciowych organizmdéw, w tym strategii rozrodczych,
sa uznawane za jedng z istotniejszych i bardziej rozwojowych galezi biologii ewolucyjne;.
Badania te wspotprowadzitem jako wykonawca w projekcie NCN OPUS 11 ”Alternatywne

strategie rozrodcze (jajorodnos¢/zyworodnos¢) w filogenezie zroznicowanej grupy Slimakow
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ladowych” kierowanym przez dr hab. Ann¢ Drozd. M6j wktad w badania polegat na analizie
danych molekularnych, szczegolnie na rekonstrukcji wielomarkerowej filogenezy swidrzykow
z potudniowo-wschodniej Azji, w kontekscie ewolucji roznych strategii rozrodczych. Wstepne
wyniki badan, stanowigce pierwsza rekonstrukcje historii ewolucyjnej $widrzykéw z
podrodziny Phaedusinae, zostaly opublikowane w czasopismie Molecular Phylogenetics and
Evolution (Mamos et al. 2021c). Korzystajac z wielomarkerowej analizy filogenetycznej
(Ryc.5) pokazujemy ze zmiana sposobu rozrodu od jajorodno$ci przez retencje jaj i
zyworodno$¢ zachodzita kilkukrotnie w obrgbie grupy 1 prawdopodobnie miata duzy wplyw na
jej dywersyfikacje oraz sukces ewolucyjny. Praca dostarcza istotnych informacji o relacjach
filogenetycznych $§widrzykow oraz daje podstawy do dalszych badan majacych na celu

identyfikacj¢ czynnikow stojacych za zmianami trybdw rozrodczych u §limakow ladowych.

2u303

_/ QOviparous E'"'."Y" Viviparous S ’?7’?'
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Ryc. 5 Filogeneza, rekonstrukcja strategii rozrodczych oraz rozmieszczenie badanych slimakow
z rodziny Clausiliidae (Mamos i in. 2021c)
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Podsumowanie osiagni¢cia:

Prowadzone przeze mnie badania skupiajg si¢ na wykorzystaniu metod molekularnych
w filogenezie, filogeografii, demografii czy badaniach r6znorodnosci genetycznej
bezkregowcoOw. Badania zaprezentowane w osiggni¢ciu pokazaty po raz pierwszy niezwykle
wysoki poziom rdéznorodnosci kryptycznej u skorupiakow oraz wskazaty, ze dywergencja
r6znych linii filogenetycznych w obrebie konwencjonalnie uznawanych morfogatunkéw sigga
wielu milionow lat wstecz 1 jest wynikiem dzialania mechanizmoéw geologicznych oraz
klimatycznych ktére uksztattowaly kontynent europejski. Czg$¢ obserwowanej zmiennosci
udato si¢ nakresli¢, opisujac nowe gatunki przy zastosowaniu metod integratywnych lub dzieki
analizie zmiennos$ci na poziomie DNA. Badania nad r6znorodnosciag obunogéw morskich
wykazaty ich niespodziewane bogactwo w rejonach glebokowodnych oraz to, ze row
oceaniczny nie stanowi bariery dla tacznosci genetycznej migdzy populacjami
zamieszkujacymi jego krawedzie. Wyniki moich badan pokazaty, ze zlodowacenia
plejstocenskie odegraly znaczaca role w specjacji oraz demografii skorupiakow
zamieszkujacych pdéinocng i $rodkowa Europe. Zlodowacenia wplynely, zaréwno na
dywersyfikacje prowadzaca do powstawania nowych gatunkéw obunogéow jak 1 na
podtrzymanie zmiennosci 1 wymiang genéw w rejonie peryglacjalnym u o$liczek (Isopoda).
Otrzymane wyniki wniosly rowniez istotny wktad w zrozumienie taksonomii Gammaroidea
oraz po raz pierwszy pokazaly relacj¢ i histori¢ ewolucyjng $widrzykow z podrodziny
Phaedusinae. Wszystkie badania skladajace si¢ na osiggniecie zostaly opublikowane w
renomowanych czasopismach naukowych oraz, w wigkszos$ci, zawierajg pionierskie odkrycia

dla wybranych grup bezkregowcow.

5. Informacja o wykazywaniu sie istotna aktywno$cia naukowa albo artystyczna

realizowana w wiecej niz jednej uczelni, instytucji naukowej lub instytucii kultury, w

szczegOlno$ci zagranicznej.

Najwazniejsza dzialalno$¢ naukowa poza Uniwersytetem L.6dzkim

Po doktoracie moja najistotniejsza aktywnos$¢ naukowa poza Uniwersytetem todzkim
dotyczyta pracy w Walter Salzburger Laboratory, Institute of Zoology, University of Basel w
Szwajcarii. Laboratorium Prof. Waltera Salzburgera stanowi jeden z czotowych zespotow
zajmujacych si¢ tematyka radiacji adaptacyjnej. Pracowatlem w tej jednostce przez rok jako

post-doc (23.09.2019-22.09.2020) w ramach grantu z programu imienia Bekkera
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finansowanego przez Narodowg Agencje Wymiany Akademickiej, tytut projektu “Origin and
history of the ancient Lake Ohrid gammarid species flock — an integrative approach for
speciation research”. Odbylem tam rowniez dwa staze z wydzialowych konkurséw na
finansowanie wyjazdow zagranicznych (10/11.2018, 11/12.2022). Podczas mojego pobytu w
Bazylei zaymowalem si¢ przede wszystkim pracg nad endemicznym kompleksem obunogow
pochodzacych z jeziora Ochrydzkiego. Pierwsza praca o tej tematyce, dotyczaca dystrybucji i
zmienno$ci kietzy w aspekcie glebokosciowym, w oparciu o barkoding DNA, jest po pierwszej
rundzie recenzji w Journal of Biogeography (tytut manuskryptu: Distribution, diversity and
diversification from a DNA barcoding perspective: the case of Gammarus radiation in Europe’s
oldest inland waterbody - the ancient Lake Ohrid). Czeg$¢ stazu poswigcitem na nauke metod
analizy danych z drugiej i trzeciej generacji sekwencjonowania pod okiem bioinformatykow z
Salzburger Laboratory. Wspolpraca ta doprowadzita do rekonstrukcji catych transkryptomow
kielzy z jeziora Ochrydzkiego 1 jego okolic, a jej wyniki beda wykorzystane w publikacjach
dotyczacych molekularnych podstaw radiacji tych skorupiakéw. Jednym z dodatkowych
osiggnie¢, wynikajacych z pracy na stazach w Bazylei bylo uzyskanie projektu w ramach
konkursu NCN OPUS16, ktory realizuj¢ we wspolpracy z Salzburger Laboratory.
Dotychczasowym efektem publikacyjnym z tych stazy sa nastepujace prace afiliowane przeze
mnie do Institute of Zoology, University of Basel: Mamos i in. 2021 a, b, ¢; Wattier i in. 2020;
Sworobowicz 1 in. 2020; Jazdzewska 1 in. 2020; Hupato 1 in. 2020; Csapo 1 in. 2020; Bozanova
i in. 2020.

Wspolprace zagraniczng o duzym znaczeniu prowadze takze z ZooLab, Plant Science and
Biodiversity Centre, Slovak Academy of Sciences (SAV). Wspoltpraca ta zaczeta si¢ od mojego
potrocznego stazu w SAV, w ramach programu CEEPUS, jeszcze w trakcie trwania doktoratu
(12.02.2015-17.08.2015), pod opieka Dr Fedora Ciampora Jr.,podczas ktoregou skupitem sig
na badaniu zmienno$ci molekularnej bezkregowcow wodnych pédinocnej czeSci Karpat.
Efektami tego stazu 1 wspotpracy byty: projekt NCN w ramach konkursu NCN MINIATURAI,
a takze bilateralny projekt Polsko-Stowacki na wymiang naukowcéw, ktory pozwolit na
zebranie bogatego materiatu z potnocnych Karpat oraz na wspdlne przygotowanie publikacji.
Staz jak 1 p6zniejsza wspotpraca zaowocowaly do tej pory trzema publikacjami: Mamos i in.

2021a, Bozanova i in. 2019, Bozanova i in. 2020.

Wazna wspotprace naukowsa z Equipe Ecologie Evolutive, Biogeosciences, Universite de
Bourgogne we Francji rozpoczatem stazem jeszcze w trakcie realizowania doktoratu, w ramach

programu Erasmus (15.10.2011-29.02.2012), pod opieka dr. Remiego Wattier. Ten pierwszy
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staz dotyczyt gldwnie nauki pracy w laboratorium molekularnym i zwigzany byt z tematyka
zmiennos$ci genetycznej kietzy z grup Gammarus balcanicus i G. fossarum w Europie.
Nawigzana ponad dziesi¢¢ lat temu wspotpraca trwa i rozwija si¢ nadal. Regularnie przebywam
w jednostce Biogeosciences we Francji, w ramach wspdlnych projektow naukowych, czy tez
np. realizujgcprogram Erasmus+ (17-25.10.2018). Efektem tej wspotpracy sa trzy dobrze
cytowane publikacje: Bacela-Spychalska i in. 2018, Mamos i in. 2014, Mamos i in. 2016,
Wattier i in. 2020.

6. Informacja o osiagnieciach dydaktycznych, organizacyjnych oraz popularyzujacych

nauke lub sztuke.

Osiagnie¢cia dydaktyczne:

W trakcie mojej pracy po doktoracie prowadzilem zajecia w ramach przedmiotow:
Zoologia bezkregowcow (¢wiczenia), hydrobiologia (wyktad i ¢wiczenia), Biologia zwierzat z
zoogeografia (¢wiczenia) dla kierunkéw Biologia i Ochrona Srodowiska I i II stopnia. Wiedze
z dziedziny molekularnej zmiennosci, filogenetyki i filogeografii wykorzystuje w samodzielnie
opracowanym wykladzie monograficznym w jezyku angielskim ,,Molecular Ecology” (26
godzin, przedmiot dla studentow II i III stopnia). Wspottworzylem kompleksowe zajecia ,,0d
genu do ekosystemu”, w ramach ktorych prowadzg wszystkie wyktady oraz czes¢ ¢wiczen,
przedmiot jest przeznaczony dla studentéw II stopnia Ochrony Srodowiska. Dodatkowo,
wspoltworzytem przedmiot ,Filogenetyka 1 ekologia molekularna”, w ramach ktorego
prowadze wyktady oraz ¢wiczenia dla studentow II stopnia Genetyki oraz studentow II stopnia
specjalnosci Genetyka, kierunku Biologia. Od 2017 roku bytem promotorem pomocniczym w
dwoch przewodach doktorskich oraz opiekowalem si¢ dwoma pracami licencjackimi i dwoma
magisterskimi. Bylem opiekunem studenckich grantow badawczych UL oraz regularnie
opiekuje si¢ projektami ucznidow licebw w ramach projektu UL ,,Zdolny uczen, swietny
student”. Bytem opiekunem dwdjki studentéw w ramach stazy “Student’s Power”. Regularnie
opiekuje si¢ zagranicznymi studentami z wymiany akademickiej (np. Erasmus), ktorych prace
zwigzane s3 z badaniami molekularnymi.

Dzialalno$¢ organizatorska oraz popularyzatorska

Pethitem funkcje zastepcy krajowego cztonka komitetu zarzadzajacego akcjg CA15219:
DNAqua-net (Developing new genetic tools for bioassessment of aquatic ecosystems in
Europe) finansowanej przez European Cooperation in Science and Technology (COST) (w
latach 2017- 2021).
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Bytem cztonkiem organizacyjnym dwoch konferencji migdzynarodowych oraz dwoch
krajowych. Regularnie prowadze szkolenia dotyczace prac laboratoryjnych oraz wykorzystania
baz danych molekularnych i analizy danych zaréwno na Uniwersytecie £.odzkim jak i w ramach
warsztatow 1 konferencji zewngtrznych (“Wprowadzenie do barkodingu DNA podczas XXVI
Ogolnopolskich Warsztatow Bentologicznych w 2019 roku w Spale, Introduction to BOLD
podczas 18th International Amphipoda Colloquium, Dijon, Francja 2019). Doswiadczenie z
przygotowywania kursow naukowym przetozylo si¢ roéwniez na moja wspOlprace z firma
Physalia (physalia-courses.org), ktore zaowocowaly zorganizowaniem dwoch kursow na
Wydziale Biologii i Ochrony Srodowiska UL (DNA-sequence data and phylogenies in
biodiversity 2019, Introduction to statistics using R 2020)

Aktywnie uczestnicz¢ w dziataniach popularyzujacych nauke i promujacych Wydziat
Biologii i Ochrony Srodowiska UL. Dzialania popularyzatorskie prowadzitem juz w trakcie
studiow I stopnia. Bralem wtedy udzial w zalozeniu Sekcji Zoologii Bezkr¢gowcow
Studenckiego Kota Naukowego Biologow (SZB SKNB) i bytem czlonkiem jej zarzadu. Jako
student, wielokrotnie wspotorganizowalem akcje promocyjne, takie jak pikniki naukowe UL.
Po doktoracie nadal bratem udzial w r6znego rodzaju akcjach promocyjnych (Festiwal Nauki,
Techniki 1 Sztuki w Lodzi, Dni Nauki w Lodzi). Dodatkowo zorganizowatem warsztaty oraz
prowadzitem wyktady podczas ,,Nocy biologow” w 2022 i 2023 roku.

Bylem zaproszonym gosciem w lokalnym radiu (Radio £6dZ) jako ekspert biolog w
audycji Nasze Dzieci. Do dziatan popularyzatorskich zaliczy¢ moge rowniez udzial w
przygotowaniu dwoch filméw opublikowanych w serwisie YouTube w ramach prowadzonego
przeze mnie projektu (https://youtu.be/o7WNIZPkpVs, https://youtu.be/95mF57uoCuk).
Szerokim echem w mediach odbito si¢ rowniez opisanie ze wspotautorami nowego dla nauki
gatunku G. stasiuki (np.: https://krakow.wyborcza.pl/krakow/7,44425,27977665,na-tropie-
gammarus-stasiuki-jak-odkryto-nowy-gatunek-i-skad.html,
https://lodz.tvp.pl/58023312/lodzcy-naukowcy-odkryli-nowy-gatunek-skorupiakow,
https://gorlice.naszemiasto.pl/gorlickie-w-beskidzkich-potokach-zyje-nowy-gatunek/ar/c15-
8635019, https://www.thefirstnews.com/tag/Gammarus%?20Stasiuki, https://www.lem.fm/na-

lemkovini-vystupuye-gammarus-stasiuki/).

7. Inne informacje:

Pozostale istotne aktywnosci oraz osiggniecia:
Miatem znaczacy udzial w powstaniu oraz rozwoju laboratorium ekologii molekularnej

przy Katedrze Zoologii Bezkregowcow i1 Hydrobiologii UL, na co wptyngto moje

17



doswiadczenie oraz wiedza zdobyta podczas stazy w jednostkach zagranicznych 1 kurséw
biologii molekularnej.

Bratem udziat w ponad 20 ekspedycjach naukowych (réwniez jako organizator),
gtéwnie do potudniowej Europy (Potwysep Batkanski, Ptw. Apeninski), podczas ktorych
zebralem materiat stanowigcy znaczng czgs$¢ kolekeji Katedry Zoologii Bezkregowcow i
Hydrobiologii Uniwersytetu Lodzkiego, bedacy podstawa do publikacji wielu artykulow
naukowych.

W 2019 roku, grupa badawcza, do ktorej naleze, otrzymata Nagrode Naukowg Rektora
Uniwersytetu Lodzkiego I stopnia za cykl publikacji pt. “Ewolucja i struktura bior6znorodnos$ci
wod srodladowych Europy: niespodziewanie wysoki poziom réznorodnosci gatunkowej oraz
nowe transeuropejskie scenariusze historycznych 1 wspoétczesnych kolonizacji ekosystemow
stodkowodnych na przyktadzie skorupiakow i ich symbiontow”.

Otrzymatem Nagrod¢ Rektora Uniwersytetu L.odzkiego za istotny wktad w osiagnigcia
przedstawione do ewaluacji dyscypliny nauk biologicznych w latach 2017-2021 oraz nagrodg
indywidualng Dziekana Wydzialu Biologii i Ochrony Srodowiska za wysoka aktywno$¢ w
2020 roku w zakresie upowszechniania badan w grupie 10% najlepszych czasopism z bazy
JCR.

Dwukrotnie (2017, 2019) otrzymatem granty konferencyjne European Cooperation in
Science and Technology (COST, Action CA15219) inclusiveness target countries (ITC).

W trakcie studiow doktorskich kilkukrotnie otrzymatem stypendium Rektora
Uniwersytetu Lodzkiego dla najlepszych studentow oraz granty badawcze Wydziatu Biologii 1

Ochrony Srodowiska UL dla mtodych badaczy.
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