Streszczenie rozprawy doktorskiej w jezyku polskim

Rodzina Strigeidae Railliet, 1919 sklada si¢ z gatunkéw zamykajacych cykl zyciowy
gléwnie w srodowisku wodnym. Jako zywicieli posrednich wykorzystuja bezkregowce wodne
takie jak pijawki czy slimaki, jak i kregowce (ryby, plazy, ptaki), natomiast zywicielami
ostatecznymi sg ptaki i ssaki. Wcigz stosunkowo malo jest poznana biologia i filogeneza
przedstawicieli tej rodziny.

W tej rozprawic doktorskiej zostala podjeta proba zrozumienia aspektoéw biologii i
filogenezy ukladu pasozyt-zywiciel przy pomocy metod molekularnych przedstawicieli
rodziny Strigeidae Railliet, 1919. Badania zostaly oparte w duzej mierze na molekularnej
detekcji 1 charakterystyce larw tetracotyle wystgpujacych w bezkregowych Zzywicielach
posrednich (pijawki, $limaki) oraz postaci dorostych pozyskanych z ptakow. Zostato zbadane
bogactwo gatunkowe, roznorodno$¢ molekularna i przedstawione relacje filogenetyczne w
obrebie dwdch rodzajow, tj. Australapatemon Sudarikov, 1959 i Cotylurus Szidat, 1928.

Od kwietnia 2017 pazdziernika 2022 roku zebrane zostaly bezkrggowce - pijawki 1
stodkowodne §limaki. F.gcznie przebadano 153 pijawki i 1273 stodkowodnych slimakéw. Do
najwazniejszych wynik6w tej rozprawy nalezg: wyizolowane metacerkarie z pijawek
reprezentujg rodzaje Australapatemon i Cotylurus, w przypadku Cotylurus sa to gatunki: C.
strigeoides 1 C. syrius; podczas analizy filogenetycznej (28S rDNA, COI i ITS2) tetracotyle z
pijawek potwierdzono separacje ktadow Australapatemon i Cotylurus; po raz pierwszy
odnotowano C. syrius z zywiciela posredniego tj. pijawki; wsrod populacji larw Strigeidac w
Slimakach odkryto duza roéznorodno$¢ molekularng w obrgbie Cotylurus, z wyraznymi
dowodami na kryptyczno$¢ gatunkow i istnienia kilku odrebnych linii; wykazano polifiletyczny
charakter gatunkéow C. syrius i C. cornutus; wykazano istnienie dwoch odrebnych
filogenetycznych i ekologicznych linii Cotylurus réznigcych strategiami zyciowymi (jedna
wykorzystujaca $limaki, druga pijawki jako zywicieli posrednich).

W rozprawie poruszono roéwniez temat wystepujgcego hiperpasozytnicta wsréd
metacerkarii tetracotyle z rodzaju Cotylurus, ktére zanotowano u $limakéw stodkowodnych.
Metacerkarie pasozytowaly wewngtrz larw przywr digenetycznych rozmnazajacych sie
bezptciowo (redie i/lub sporocysty). Zostal zweryfikowany potencjal tego zjawiska jako
strategii zyciowej w ukladzie zywiciel-pasozyt-hiperpasozyt. Fenomen hiperpasozytnictwa
metacerkarii na sporocystach/rediach w §limakach w rodzinie Strigeidae nie jest rzadkoscia,
jednakze niski poziom przypadkéw w zbadanej populacji §limakow i brak czytelnych trendow
sprzyjajgcych takiej strategii sugeruja przypadkowy charakter tego zjawiska.

Podczas badan wykorzystano metody molekularne do klasyfikacji zebranego materiatu
jak i analiz filogenetycznych. Stworzona baza danych sekwencji czeSciowo zostata
zdeponowana w bazie GenBank. Potwierdzono uzytecznosé¢ markerow: 28SrDNA i COI oraz
czesciowo ITS2 do prowadzonych badan i analiz. Wykazano uzyteczno$é a wrecz niezbednosé
stosowania metod molekularnych do oznaczania przywr w odniesieniu do metod klasycznej
taksonomii postugujacej si¢ metodami morfometrycznymi, czgsto bardzo problematycznymi w
przypadku larw przywr digenetycznych.



Streszczenie rozprawy doktorskiej w jezyku angielskim

The family Strigeidae Railliet, 1919 consists of species that complete their three-host
life cycle partly in the aquatic environment. They use aquatic invertebrates such as leeches and
snails as well as vertebrates (fish, amphibians, birds) as secondary hosts, while birds and
mammals are the final hosts. Little is known and understood about the biology, taxonomy, and
phylogeny of representatives of this family.

In this doctoral dissertation, an attempt was made to understand aspects of the biology
and phylogeny of the parasite-host system using molecular methods for representatives of the
Strigeidae family Railliet, 1919. The research was based largely on the molecular
characterization of tetracotyle larvae of digenetic flukes occurring in invertebrate intermediate
hosts (leeches, snails) and adults obtained from birds. Species richness, molecular diversity,
and phylogenetic relationships within two genera were examined, i.e. Australapatemon
Sudarikov, 1959 and Cotylurus Szidat, 1928.

From April 2017 to October 2022, invertebrate individuals were collected - leeches and
freshwater snails. A total of 153 leeches and 1273 freshwater snails were examined. The main
results of this dissertation include: isolated metacercariac from leeches represented the genera
Australapatemon and Cotylurus, in the case of Cotylurus these were the species: C. strigeoides
and C. syrius; during phylogenetic analysis (28S rDNA, COI, and ITS2) of leech tetracotyle,
the separation of the Australapatemon and Cotylurus clades was confirmed; C. syrius was
recorded for the first time from an intermediate host, i.c. leeches; among the Strigeidae larval
populations in freshwater snails, high molecular diversity was found within Cotylurus, with
clear evidence of cryptic species and the existence of several distinct lineages; the polyphyletic
character of the C. syrius and C. cornutus species was demonstrated; the existence of two
separate phylogenetic and ecological lineages of Cotylurus with different life strategies (one
using snails, the other leeches as intermediate hosts) was demonstrated.

The thesis also discusses the issue of hyperparasitism among tetracotyle metacercariac
of the genus Cotylurus which has been recorded in freshwater snails. Metacercariae parasitized
inside the larvae of digenetic flukes that reproduced asexually (redia and/or sporocysts). The
potential of this phenomenon as a life strategy in the host-parasite-hyperparasite system has
been verified. The phenomenon of hyperparasitism of metacercariae on sporocysts/redia in
snails in the Strigeidae family is not uncommon, however, the low level of cases in the
examined snail population and the lack of clear trends favoring such a strategy suggest the
random nature of this phenomenon.

During the research, genetic methods were widely used for phylogeny and classification
of the collected material. A sequence database has been created and partially deposited in
GenBank, which will help in future research on Digenca flukes. The usefulness of markers such
as 28SrDNA, COI, and ITS2 in genetic testing has been confirmed. The ease of usefulness of
molecular methods for species identification of flukes has also been demonstrated in relation to
the methods of classical taxonomy using morphometric methods, which are often very
problematic in the case of digenetic fluke larvae.



