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ABSTRACT: Linnaean, traditional taxonomy in its modern post-Darwinian synthesis is often
opposed to the new approaches stemming from the molecular techniques of DNA analysis. DNA
sequences data are used widely to construct gene phylogenies, from which organismal phylogenies
have been inferred. It is a base to create rankless and non-hierarchical phylogenetic taxonomy,
which the main tool is cladistics. In this context often expressed opinion is that traditional tax-
onomy should be replaced by more scientifically sound phylogenetic taxonomy. In the paper the
three prerogatives of the Linnaean taxonomy, i.e. the language of communication, data retrieval
system, and science — resolving the evolutionary Tree of Life — are envisioned. It is stressed that
phylogenetic-molecular analysis should be used as a complementary data set to the traditional
taxonomy, based on solid empirical ground: paleontology, historical biogeography and popula-
tion-ecology studies. Incongruencies between the two taxonomic systems should be discussed in
terms of their basic assumptions.
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‘WSTEP

Rozwdj metod biologii molekularnej i ich powszechne zastosowanie w przyrodoznawstwie
spowodowaty w okresie kilku zaledwie lat rewolucyjng zmiang w podejSciu do przedmiotu
badan. Dotyczy to przede wszystkim genetyki populacyjnej, biologii ewolucyjnej i makro-
ewolucji (BACHMANN 2001; CAroLL 2001). Spodziewany (i obserwowany) zalew danych
molekularnych (BROWN 1996) stwarza nowe perspektywy dla biologéw ewolucyjnych,
ktoérzy zapewne odegraja decydujaca role w ich interpretacji.

Pojawienie si¢ nowych metod badawczych spowodowato takze napigcie pomigdzy
zwolennikami réznych ujeé taksonomicznych. Najbardziej widoczny jest konflikt migdzy
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zwolennikami tradycyjnej taksonomii linneuszowskiej i tzw. taksonomii filogenetycznej.
Taksonomowie filogenetyczni, czyli kladysci, staraja si¢ zakwestionowaé dorobek tradycyj-
nej taksonomii, przypisujac jedynie swojej dziatalnosci status ,,prawdziwej nauki”.

Dajacy si¢ wyraznie zauwazy¢ nieprzychylny klimat wokét taksonomii spowodowat, ze
taksonomowie, przynajmniej w Europie, stali si¢ ,,gatunkiem zagrozonym” (Buyck 1999).
Zerwanie ciaglosci pokoleniowej w ksztalceniu systematykow spowoduje spowolnienie
badan w wielu dziedzinach nauk przyrodniczych. Trudno wyobrazi¢ sobie na przyktad
efektywna ochrong bioréznorodnosci bez dogtebnej znajomosci podstawowych jej elemen-
tow, tj. gatunkdw i ich ras geograficznych. Dotychczasowa wiedza o réznorodnosci Swiata
ozywionego 1 wszelkie decyzje dotyczace jego ochrony opieraja si¢ o ujecia pochodzace
z alfa taksonomii (LEE 2000). O ile wprowadzenie do komputerowego programu klady-
stycznego danych molekularnych jest dzialaniem rutynowym, o tyle dogl¢bne poznanie
zmienno$ci morfologicznej i rozmieszczenia geograficznego danej grupy organizméw
wymaga do§wiadczenia i dtugiego okresu badani. Taksonomowie sa unikatowymi specjali-
stami i dlatego nie jest mozliwe, aby zostali zastapieni przez biologa molekularnego, kt6-
rego przedmiot badari dotyczy odmiennego poziomu organizacji przyrodniczej i wymaga
stosowania wilasciwych sobie metod badawczych. Badania taksonomiczne nad gatunkami
politypowymi w oparciu jedynie o dane molekularne, bez znajomos$ci wydarzen obejmuja-
cych zjawiska migracji i wikaryzmu geograficznego (np. KORNAS & MEDWECKA-KORNAS
2002) musza prowadzi¢ do niepetnych wynikéw.

Celem pracy jest refleksja dotyczaca kondycji wspdtczesnej taksonomii linneuszow-
skiej, wskazanie jej gtéwnych tendencji rozwojowych oraz miejsca w gmachu przyro-
doznawstwa. Ten ostatni cel jest reakcja na pojawiajaca si¢ od pewnego czasu krytyke
tej dziedziny wiedzy. Gtéwni oponenci, tj. taksonomowie filogenetyczni podkreslaja, ze
taksonomia tradycyjna tworzy taksony parafiletyczne. Jak zostanie wykazane, kryterium
monofiletycznosci jest czesto w praktyce niemozliwe do utrzymania, a takze nie jest warun-
kiem koniecznym dla stworzenia Drzewa Zycia. Podjeta zostanie réwniez préba wykazania,
ze taksonomia linneuszowska miesci si¢ w paradygmacie metody nauki w ujgciu POPPERA
(1977, 1997). Spelnia ona nie tylko doniosta funkcje¢ jezyka i katalogu, lecz przede wszyst-
kim — w swojej syntezie réznych nurtéw badan przyrodniczych — jest nauka wydajnie wyja-
Sniajaca ewolucyjne mechanizmy powstania r6znorodnosci §wiata ozywionego.

TAKSONOMIA LINNEUSZOWSKA

,» Taksonomia linneuszowska”, czyli tradycyjna, jest terminem ogdlnym i dotyczy dziedziny
badan nad systematyka organizméw, ktdéra dla swoich celéw tworzy hierachiczng strukture
taksonéw, a dla nazewnictwa gatunkéw tworzy nazwy binominalne. Wigkszos¢ prawidet
stosowanych w taksonomii linneuszowskiej nie zostala wypracowana przez Linneusza,
w tym tak podstawowe, jak zasada pierwszenstwa i typizacja nazwy. Zasady te, dotyczace
nazewnictwa (nomenklatury) sa kodyfikowane w ramach doskonalonego od kilkudziesig-
ciu lat Miedzynarodowego Kodeksu Nomenklatury Botanicznej (GREUTER 2000) i innych
pokrewnych kodekséw: zoologicznego i mikrobiologicznego.
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Na wspdtczesng taksonomi¢ decydujacy wptyw ma teoria ewolucji Darwina. Pod
jej wptywem — od czaséw Linneusza — zmienito si¢ ujgcie gatunku: ze statycznego,
esencjonalistycznego na dynamiczny, podlegajacy ewolucji w czasie i przestrzeni. Ten
dtugotrwaty proces przyswajania ewolucjonizmu przez nauki przyrodnicze, w tym przez
taksonomig, zostal zakonczony w latach 60. dwudziestego wieku. Powstata wowczas
~howa synteza” w biologii ewolucyjnej, ktérej gtdbwnym celem stata si¢ ,klasyfikacja
naturalna”, tj. odzwierciedlajaca zwiazki pokrewieristwa ewolucyjnego. Architektami tej
syntezy, zwanej takze syntetyczng teorig ewolucji, czyli neodarwinizmem, byli przede
wszystkim T. Dobzhansky, R. A. Fischer, J. Huxley, E. Mayr, B. Rensch, G. G. Simpson,
L. G. Stebbins i S. Wright.

W taksonomii tradycyjnej mamy zatem do czynienia z pewnym paradoksem. Mozna
go wyrazi¢ w postaci pytania: czy system klasyfikacyjny budowany od 250 lat, gdy w tym
czasie zmienil si¢ radykalnie poglad na istotg gatunku, moze zachowacé swoja strukture
i logiczne podstawy? Przeciwnicy, czyli taksonomowie filogenetyczni twierdza, Ze nie
moze, i dlatego nalezy stworzy¢ od podstaw system nowy.

Aby to wyjasni¢ musimy przypatrzy¢ si¢ metodzie klasyfikacji organizmdéw stosowanej
w taksonomii tradycyjnej. Jej podstawa jest zasada ogélnego podobieristwa: morfologicz-
nego, behawioralnego, rozwojowego, cytogenetycznego, molekularnego i innych. Organi-
zmy do siebie podobne pod wzgledem analizowanych cech, ktérych stopienn podobienstwa
niekiedy wyrazony jest iloSciowo, jak czyni to fenetyka, taczone sa w hierarchiczne grupy,
ktérym przypisuje si¢ odpowiednig range taksonomiczng. Oznacza to, ze taksony nizszego
rzgdu wchodzace w sktad taksonu wyzszego rzgdu, np. wszystkie rodzaje w obrebie rodziny
A, sg ze sobg blisko spokrewnione, a zarazem nie spokrewnione z rodzajami w obr¢bie
rodziny B. Inaczej ujmujac, cechy umozliwiajace odréznienie rodziny A od B pochodza
od réznych przodkéw tych rodzin, zarazem rodzaje w obrebie poszczegdlnych rodzin
dziedzicza cechy od wspdlnego przodka, ktéry posiadat cechy ,,rodzinowe”. To samo rozu-
mowanie mozemy przeprowadzi¢ np. w stosunku do gatunkéw w obrgbie poszczegdlnych
rodzajéw. U podstaw tego myslenia lezy zatlozenie, ze hierarchia klasyfikacji odzwierciedla
kolejnos$¢ ewolucyjnego pojawiania cech, czyli linii filogenetycznych: najpierw pojawity
si¢ cechy rodzin, péZniej rodzajéw, a na koicu gatunkéw. Zatem podobieristwo fenetyczne
jest skorelowane z odlegltoscia od wspdlnego przodka: im jest ono mniejsze tym bardziej
odlegle w czasie oddzielenie si¢ nowej linii. Zarazem jest to mys$lenie na wskro$ ewolucyj-
ne: cecha charakterystyczna dla rodziny pojawita si¢ poczatkowo w populacji, ktéra data
poczatek nowej linii filogenetycznej, ujmowanej jako takson wyzszego rzgdu.

Pojawia si¢ tutaj niebezpieczenstwo pomyiki, gdy tempo ewolucji poszczegdlnych
rodzajéw a,, a, i a; w obrgbie rodziny A jest nieréwnomierne. Przyktadowo, rodzaje a,
i a, ewoluowaly w tym samym, szybkim tempie, natomiast rodzaj a; posiadat wolne tempo
ewolucji. Moze wowczas si¢ zdarzy¢ (i zapewne zdarza si¢), Ze na podstawie ogélnego
podobieristwa utworzymy dwie sztuczne rodziny, pierwsza obejmujaca rodzaje a; 1 a,
i druga wyltacznie rodzaj a;. Taksonomia wykorzystujaca zasad¢ ogdlnego podobienistwa
tworzy systematyke pozioma czyli horyzontalng, odzwierciedlajaca nie kolejno$¢ pojawia-
nia si¢ linii ewolucyjnych, lecz stopien ewolucyjnego zaawansowania (grade, por. FAL-
NIOWSKI 2003).



12 Fragm. Flor. Geobot. Polonica, Suppl. 6, 2004

Wyréznianie wyzszych jednostek taksonomicznych na podstawie zasady ogdélnego
podobieristwa moze by¢ narazone na biedne interpretacje. Zarazem mozna wyrazi¢ opinig,
iz — schodzac coraz to nizej w hierarchii taksonomicznej — wnioskowanie w ramach zatozen
taksonomii linneuszowskiej staje si¢ coraz to bardziej pewne. Wynika to z faktu, ze zwtasz-
cza na poziomie rodzajowym i gatunkowym kryterium podobiefistwa morfologicznego traci
swoje znaczenie na rzecz innych kryteriéw, zwtaszcza historyczno-biogeograficznych. Tak-
sonomem, ktory szczegdétowo opracowat koncepcje¢ politypowego gatunku rozsiedlonego
w areale geograficznym byt B. Rensch (HUXLEY 1942). Badacz ten zaproponowat jako
gléwny mechanizm specjacji zastgpstwo geograficzne lub migracj¢ ewolucyjna, w zalez-
nosci od mechanizmu rozcztonkowania wyjsciowej formy (wikaryzm vs. dyspersalizm,
por. KORNAS & MEDWECKA-KORNAS 2002). Zgodnie z ta zasada wyjSciowa forma podlega
ewolucyjnej dywergencji w réznych, izolowanych od siebie regionach geograficznych two-
rzac Scisle spokrewnione, lecz odmienne formy, tworzace gatunki lub podgatunki, w zalez-
noSci od czasu powstania bariery geograficznej i tempa ewolucji. Dla grupy gatunkéw
pochodzacych od wspdlnego przodka, tworzacych przestrzenny wzorzec rozmieszczenia
geograficznego, Rensch zaproponowat nazwe Artenkreiss — krag gatunkdw, natomiast dla
podgatunkéw Rassenkreis — krag ras geograficznych. Jest oczywiste, ze krggowi gatunkéw
taksonomicznie najcze¢sciej odpowiadat bedzie poziom podrodzaju lub sekcji. W tym ujgciu
podgatunki sg rasami geograficznymi. Ostatnio koncepcja ta zostata z powodzeniem zasto-
sowana dla wyjasnienia systematyki rodzaju Aconitum (tojad) w Polsce i krajach oscien-
nych (MiTkA 2003).

Reasumujac, zadaniem taksonomii linneuszowskiej jest stworzenie ewolucyjnego
Drzewa Zycia w oparciu o mozliwie najwicksza liczbe danych, z zastosowaniem zasady
ogdlnego podobienistwa fenetycznego i innych niezaleznych informacji, jakich dostarczaja
biogeografia historyczna i wspétczesne rozmieszczenie geograficzne. Nie nalezy jej mylié
z systematyka linneuszowska, ktéra jest konkretna propozycja Linneusza odnoszaca si¢
do klasyfikacji organizméw roSlinnych i zwierzg¢cych, obecnie jedynie o znaczeniu histo-
rycznym.

TAKSONOMIA FILOGENETYCZNA

Taksonomii linneuszowskiej przeciwstawia si¢ tzw. ,taksonomi¢ filogenetyczng”
(DE QUEIROZ & GAUTHIER 1994), ktérej gldéwnym narzgdziem badawczym jest kla-
dystyka. Wedlug zwolennikow systematyki filogenetycznej jej zasady pozbawione sa
wad, jakie niesie metoda ogdlnego podobienstwa. Jak juz wspomniano, wnioskowanie
o pokrewieistwie na podstawie podobiefistwa ma czg¢sto znaczenie wzgledne. W zamian
proponuje si¢ inne kryterium: porzadek (sekwencj¢) pojawiania si¢ linii ewolucyjnych.
Zarazem taksonomia filogenetyczna rezygnuje z tradycyjnego wyrdzniania taksondéw
i nazewnictwa binominalnego. Kluczowym pojeciem jest ,,grupa siostrzana”. Dwie linie
filogenetyczne wywodzace si¢ od wspdlnego przodka, od ktérego nie wywodzi si¢ zadna
inna linia ewolucyjna, tworza grupe siostrzang. Zamiast taksonéw wyrdzniane ,.klady”. Sa
to jednostki, ktére obejmuja wspdlnego przodka i wszystkich jego potomkdéw, czyli grupe
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monofiletyczng. Jednostki te nie tworza struktury hierarchicznej, lecz sa dtugimi seriami
wynikajacymi z relacji przodek-potomek, zwanymi filogenia. Nie tworzg one rowniez klas
(taksondw) lecz sa zbiorami dowolnie, wedlug uznania badacza, zagniezdzonymi jeden
w drugim (BRUMMITT 1997; SOSEF 1997).

Najbardziej znanymi przykladami ujgcia kladystycznego jest utworzenie grup siostrza-
nych obejmujacych z jednej strony np. krokodyle i ptaki, z drugiej za$ ryby dwudyszne
i ptaki lub ssaki. W pierwszym przypadku traca racj¢ bytu tradycyjnie wyrézniane ,,gady”,
w drugim — ,;ryby”. Kladysci daza do skonstruowania hierarchii grup siostrzanych w celu
ustalenia nastepstwa podziatu grupy na gatezie (linie filogenetyczne) podczas jej ewolucyj-
nego rozwoju (GouLD 1999). Poniewaz tempo ewolucji poszczegdlnych linii ewolucyjnych
jest niejednakowe, w konsekwencji prowadzi to do niezgodnosci uje¢ klasyfikacyjnych tak-
sonomii linneuszowskiej i filogenetyczne;j.

Réwniez taksonomia filogenetyczna narazona jest na szereg putapek. Najwazniejsze
z nich to biedne rozpoznanie cech prymitywnych i homoplazje wynikajace z ewolucji para-
lelnej i konwergencji cech. Jednak najwigksze zagrozenie wyplywa z powszechnie akcep-
towanego faktu, ze 30-70% gatunkéw roSlin jest pochodzenia mieszaficowego (SOLTIS
& SoLtis 1999). Jedng z tego konsekwencji jest to, ze hybrydyzacja powoduje wymiesza-
nie si¢ genéw cpDNA, waznego markera genetycznego, czg¢sto stosowanego w badaniach
kladystycznych. Powoduje to niezgodnos$¢é wzorca zmiennosci haplotypéw cpDNA z istnie-
jacym podzialem taksonomicznym. W takim przypadku zréznicowanie markera genetycz-
nego odzwierciedla raczej jego historig, niz rzeczywista ewolucj¢ gatunku (GRANT 2003).
Rzeczywistosci czgsciej odpowiada model ewolucji retikularnej niz dychotomicznie rozga-
feziajacego si¢ drzewa. Zarazem model ten nie jest uwzglgdniony w zadnym z powszechnie
i rutynowo uzywanych programéw kladystycznych (np. PAUP, PHYLIP).

W ujeciach systematykéw filogenetycznych czgsto okazuje si¢, ze dany takson ,,linne-
uszowski” jest para- lub polifiletyczny, co automatycznie powoduje jego rozcztonkowanie
i w konsekwencji utrat¢ jednoznacznie zdefiniowanych wyrdzniajacych cech morfologicz-
nych. Takson jest parafiletyczny, jesli nie wszyscy jego cztonkowie pochodza od wspdl-
nego przodka. Pojawia si¢ pytanie: czy rzeczywiscie kryterium pochodzenia od wspdlnego
przodka powinno by¢ jedynym, ktére ma uwzglednia¢ systematyka? Jest to najbardziej
sporny punkt ozywionej dyskusji. Zarazem ujecie to krytykowane jest przez tradycyjnie
(w duchu linneuszowskim) nastawionych systematykdéw, ktérzy widza jej stabosci wynika-
jace zaréwno z praktyki, jak i teorii (BRUMMITT 1997; SOSEF 1997).

Wykazanie przez kladyste, ze dany takson (np. rodzaj) nie jest monofiletyczny czesto
skutkuje préba destabilizacji nomenklatorycznej danego sytemu klasyfikacyjnego. Wydaje
si¢, ze z punktu widzenia taksonomii linneuszowskiej nie istnieje problem para- i polifi-
letycznoSci. Zalézmy, ze pewien rodzaj ,,linneuszowski” wystepuje w Ameryce Péinocnej
i w Europie. Kladysta, po przeprowadzeniu badan stwierdza, Ze nie jest on monofiletyczny.
Moze to nastapi¢, gdy wyrdéznione zostang dwa klady: amerykanski i europejski, roz-
dzielone mtodszymi pochodnymi rodzajami. Przyktadem jest rodzaj Arbutus (HILEMAN
i in. 2001, por. takze GRANT 2003). Jest on przedstawicielem dysjunktywnego rodzaju,
ktory jest przedstawicielem historycznej, eoceniskiej geoflory madreansko-trzeciorzgdowej
(por. KORNAS & MEDWECKA-KORNAS 2002). Zatem gleboko w przesztosci z wyjSciowego
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amerykariskiego pnia nastapita migracja do Starego Swiata i réwnolegta ewolucja oddzielo-
nych bariera geograficzng genoméw, nie prowadzaca jednak do zasadniczych przeksztatcen
morfologicznych. Postulowany przez kladystéw podziat tego starego rodzaju ze wzglgdu
wylacznie na jego parafiletycznos$¢ jest catkowicie nieuzasadniony, zaréwno z punktu
widzenia taksonomii linneuszowskiej, jak i przypuszczalnego mechanizmu migracji ewo-
lucyjnej. Za utrzymaniem rodzaju w tradycyjnej postaci argumentow dostarczaja, obok cech
morfologicznych, takze dane molekularne i historyczno-biogeograficzne.

Konflikt moze rowniez powsta¢ w przypadku taksonéw mieszancowych. Przyktadowo,
z Sudetéw Wschodnich opisano endemiczny podgatunek Aconitum plicatum subsp. sude-
ticum (MITKA 2003). Roéwnocze$nie na podstawie kryteriow geograficzno-fenetycznych
wysuni¢to hipotezg, ze jest to takson mieszaicowy (by¢ moze introgresant), prawdopodob-
nie pochodzenia czwartorzgdowego, taczacy w sobie genomy zaréwno sudeckiego A. pli-
catum i karpackiego A. firmum. Wstepne badania molekularne (ISSR — A. Joachimiak,
A. Sutkowska, dane npubl.) wskazuja, ze jest to takson siostrzany dla zachodniokarpac-
kiego A. firmum subsp. maninense. Wynik ten posrednio potwierdza hipotez¢ o mieszaf-
cowym pochodzeniu taksonu. Zarazem zgodnie z zasadami systematyki filogenetycznej,
dla utrzymania monofiletycznosci A. firmum s.lato, subsp. sudeticum powinien by¢ uznany
za podgatunek gatunku karpackiego. Jednak z punktu widzenia taksonomii linneuszowskiej
nic nie stoi na przeszkodzie, aby utrzymac ten hipotetyczny nototakson w grupie A. plica-
tum. Po pierwsze — morfologicznie nawigzuje w wigkszym stopniu do gatunku sudeckiego,
po drugie — jego wspodtczesne rozmieszczenie geograficzne miesci si¢ w areale A. plicatum,
a nie A. firmum. Analiza molekularna potwierdzita jedynie wyjSciowa hipotezg, natomiast
zastosowanie regut taksonomii filogenetycznej spowodowatoby zbedna rewizj¢ nomenkla-
toryczna. Reguty te w tym przypadku okazaty si¢ calkowicie nieprzydatne. Przyktad ten
zarazem dowodzi, ze taksonomia filogenetyczna w matym stopniu uwzglednia zjawiska
ewolucyjne zachodzace w przestrzeni, ktadac nacisk jedynie na sktadowa czasu. Mozna
przyjaé, ze ostatnig sekwencja filogenetyczng byto powstanie subsp. sudeticum, czgSciowo
z puli genetycznej A. firmum (kryterium czasu — filogenetyczne), jednak jego obecny areat
i cechy morfologiczne wskazuja na obszar Sudetéw i przynalezno$¢ do A. plicatum (kry-
terium fenetyczno-geograficzne — ewolucyjne). Utrzymanie subsp. sudeticum w obrgbie
zmiennoSci gatunku sudeckiego jest konsekwencja przyjecia okreslonej koncepcji gatunku
— w tym przypadku gatunku fenetyczno-geograficznego.

Niekiedy wypowiadane jest twierdzenie, ze w rzeczywistoSci nie istnieje sytuacja
konfliktowa, gdyz dwa ujecia: tradycyjne i filogenetyczne spotkajg si¢ kiedy$ w tworczej
syntezie, tworzac jeden, ,,uzgodniony” naturalny system klasyfikacyjny organizméw. Nie-
stety, obydwa wymienione ujecia sg nie do pogodzenia w praktyce. Wynika to z faktu, ze
w taksonomii linneuszowskiej w sposdb nieunikniony wyrdzniane taksony sg parafiletycz-
ne. Zagadnienie to ilustruje nast¢pujacy, hipotetyczny przyktad. Ot6z w jednej z populacji
rodzaju A pojawia si¢ osobnik, ktéry dzigki zbiegowi réznych okolicznosci (mutacja, losowe
utrwalenie mato prawdopodobnej kombinacji alleli, itp.) staje si¢ wyjSciowa forma (przod-
kiem) wszystkich gatunkéw nowego rodzaju, nazwanego B. Utworzenie nowego rodzaju
jest zgodne z zasadami taksonomii linneuszowskiej. Na kladogramie zjawisko to przedsta-
wione jest jako dychotomiczne rozwidlenie (bifurkacja), gdzie u podstawy mamy rodzaj A,
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natomiast korice rozwidlenia tworzg rodzaje A i B. Problem polega na tym, ze dla syste-
matyka filogenetycznego nie istnieje nowy rodzaj B. Jest on jedynie taksonem siostrzanym
dla A, z ktérym tworzy grupe monofiletyczng. Zarazem w oczach kladysty ,,linneuszowski”,
nowo utworzony rodzaj B jest parafiletyczny, gdyz jego przodek A jest wspdlny zaréwno
dla A, jak i dla B. Ten sposéb definiowania i nazywania jednostek (taksonéw i kladéw) nie
jest mozliwy do dalszego uzgodnienia. Podkreslmy, ze réznice te maja bardziej charakter
doktrynalny niz rzeczywisty.

W zwiazku z tym pojawiaja si¢ opinie, Ze nie ma sensu porownywanie drzew klady-
stycznych i fenetycznych, ktére opisuja gatunki definiowane w ramach odmiennych kon-
cepcji (Luckow 1995). Wydaje sig, ze jest to poglad skrajny. Historia ewolucyjna gatunku,
chociaz skomplikowana, jest jedna. Z tego punktu widzenia kryterium grupy monofile-
tycznej zbyt mocno a priori zawgza scen¢ ewolucyjng i wydarzenia specjacyjne. Zarazem
informacja uzyskana metodami biologii molekularnej w sposéb niezastapiony wzbogaca
wiedz¢ o naturze tych wydarzen.

Taksonomowie filogenetyczni (DE QUEIROZ & GAUTHIER 1994) proponuja nazewnictwo
kladow przy rownoczesnej rezygnacji z nazewnictwa binominalnego. Zasadnicze znaczenie
posiadaja nazwy szczytowych galazek — gatunkéw. Proponowany system filogenetyczny
PhyloCode odzwierciedla fundamentalng zmian¢ w podejsciu do systematyki, polegajaca
na rezygnacji z nazywania i klasyfikowania gatunkéw na rzecz nazywania kladéw. Zara-
zem nie wszystkie klady musza zosta¢ nazwane. O tym decyduja inne kryteria, jak np.
fenotypowa odrgbnos¢, ekonomiczne znaczenie, itp. (CANTINO & DE QUEIROZ 2000). Znika
woéwczas problem niestabilno$ci nazewnictwa tak dotkliwie ngkajacy systematyke linne-
uszowska, zarazem jednak systematyka filogenetyczna skutecznie przestaje petni¢ funkcje
jezyka i katologu. Wydaje sig, iz jest to zbyt duza cena.

Obecnie gwattowny rozwoj przezywa taksonomia molekularna (SoLTis & Sortis 2001).
Ona takze stawia sobie zadanie stworzenie ewolucyjnego Drzewa Zycia w oparciu o geny,
ktére ewoluowaly w tempie adekwatnym do tempa zmian danej grupy organizmow.
W tym wzgledzie obiecujace sa sekwencje DNA organelli komérkowych: chloroplastéw,
mitochondriéw i rybosoméw. Pierwsze dwa sg czgs$cig genomu cytoplazmy. Rybosomy
sq pochodzenia jadrowego. Pulapka jaka si¢ tu moze pojawié, to ewolucja mozaikowa, tj.
nieréwnomierne tempo ewolucji ré6znych genéw (dotyczy to takze cech fenetycznych) w tej
samej grupie. Taksonomowie molekularni czesto staraja si¢ integrowac dane molekularne
z innymi danymi, na przyktad morfologicznymi, anatomicznymi, chromosomowymi i che-
micznymi. W tym przypadku, jesli nie wpadna w ortodoksj¢ grupy monofiletycznej, staja
sie taksonomami linneuszowskimi.

ZNACZENIE TAKSONOMII LINNEUSZOWSKIEJ

Taksonomia jest jedyna dziedzing wiedzy, ktéra taczy trzy odmienne funkcje: jezyka,
katalogu i nauki (STACE 1993; POkrYSZKO 1999). Jedna z podstawowych zasad ludzkiego
poznania jest symbolika nazw. Nadanie nazwy jest rownoznaczne z ,,zawladnigciem”
przedmiotu. Prawda ta pojawia si¢ w Ksiedze Rodzaju. Przed oblicze Adama Bo6g przy-
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prowadzit ,,wszelkie zwierzeta ladowe i ptaki powietrzne, aby przekonal sig¢, jak on je
nazwie” (Rdz. 2, 19). Zapewne patron systematykow nie uzywal nazw binominalnych,
a by¢ moze najbardziej naturalne — rodzajowe, jednak na pewno wypetnil podstawowa
potrzebe cztowieka, wynikajaca ze sposobu postrzegania rzeczywistosci, tzn. nazywania
»Izeczy po imieniu”.

Wspdlczesny jezyk systematyki linneuszowskiej, kodyfikowany przez Miedzynarodowe
Kodeksy Nomenklatury Zoologicznej lub Botanicznej (np. GREUTER i in. 2000), zapewnia
w blizej nieokreSlonej przysziosci stabilnos¢ i jednoznacznos$¢ rozwigzan systematycznych.
Zanim ten cel zostanie osiagnigty muszg zostaé przeprowadzone liczne rewizje nomenklato-
ryczne, co u niektérych wywotuje zrozumiatg irytacje. Nie oznacza to jednak, ze w zwigzku
z tym nalezy zrezygnowacé z bogatego dorobku tej dziedziny wiedzy, ktéra jako jedyna
wzigta na siebie cig¢zar ,,nazwania po imieniu” wszystkich organizméw zasiedlajacych
Ziemig¢ w przeszioSci i obecnie. Nie przeszkadza to jednak pojawianiu si¢ gloséw krytycz-
nych, wieszczacych nieuchronny kres tej funkcji systematyki linneuszowskiej. Wynikaja
one z blednego rozumienia jej roli, ktéra w rzeczywistosci, wbrew sadom krytykow, nie
tylko dostarcza narzgdzia porozumiewania si¢, lecz jest zarazem jedna z nauk o charakterze
catoSciowym. Syntetyzuje w sobie wiedz¢ o ewolucji i zréznicowaniu organizméw roslin-
nych i zwierzgcych.

Funkcja katalogu polega na stworzeniu wydajnego systemu magazynowania i odzysku
informacji. Hierachiczny system klasyfikacyjny, utworzony w oparciu o regule ,,ogélnego
podobiernistwa” organizmow, wydaje si¢ dobrze spetniac to zadanie. Taksonomowie filoge-
netyczni uwazaja jednak, ze reguta ta powinna by¢ zastapiona przez kryterium ,,wspélnego
przodka”. Oznacza to, Ze taksony (ktérych nazewnictwo nie musi byé wdéwczas bino-
minalne) powinny by¢ grupami monofiletycznymi. Jest to nadrzgdna zasada taksonomii
filogenetycznej. Grupa monofiletyczna, czyli pochodzaca od wspdlnego przodka, wiernie
oddaje relacje pochodzenia, lecz jej funkcja prognostyczna wydaje si¢ znikoma, poniewaz
w klasyfikacji filogenetycznej uzycie rang taksonomicznych nie jest wymagane. Natomiast
rangi w taksonomii tradycyjnej posiadaja funkcj¢ prognostyczna, ktéra wynika z pewnej
nadmiarowo$ci (redundancji) informacji w nich zawartej. Na przyktad ,trawy” jako
takson sg zdefiniowane na podstawie charakterystycznej kombinacji cech. Przyktadowo,
odkrycie nowej rosliny, ktéra posiada kwiat zbudowany z jednego stupka, trzech preci-
kéw 1 lisci o unerwieniu rownolegtym jednoznacznie wskazuje (w sensie prognostycznym)
na jej prawdopodobng przynalezno$¢ do tradycyjnie ujetej grupy ,.traw”. W tym sensie
taksonomia tradycyjna charakteryzuje si¢ pragmatyka; wyrdzniane przez nig taksony
w wigkszosci przypadkéw sa dobrze zdefiniowane i tatwo odréznialne jeden od drugiego.
Najczesciej nie ma istotnych réznic pomi¢gdzy omawianymi ujeciami taksonomicznymi.
Natomiast w tych przypadkach, gdzie pojawiaja si¢ niezgodnosci, jest mozliwe stworzenie
kompromisowej klasyfikacji tradycyjnej, uwzgledniajacej wyniki analizy filogenetycznej
(CANTINO i in. 1998).

Wydawatoby sie, ze przeniesienie akcentu z relacji ,,podobieristwa” (i wnioskowanym
na jej podstawie pokrewienstwie) na dychotomicznie rozgatg¢ziajace si¢ relacje ,,pochodze-
nia” nie jest istotne, to jednak w rzeczywistosci odzwierciedla ono fundamentalne réznice
w sposobie myS$lenia o ewolucji. MyS$lenie w kategoriach ,,podobieristwa” jest bardziej
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oszczgdne (brzytwa Ockhama), gdyz stara si¢ budowac system klasyfikacji bez zatozen
wstepnych dotyczacych modelu ewolucji. Jest to system obejmujacy wszystkie aktualnie
zyjace i wymarte organizmy. Stara si¢ on uwzgledni¢ w swoich uzasadnieniach historig¢
taksonu rozgrywajaca si¢ zardwno w czasie, jak i przestrzeni. Staje si¢ przez to podstawg
do tworzenia syntez ujetych w prawidla wypracowane przez biogeografi¢ historyczna. Wyj-
Sciowym, chociaz nie jedynym kryterium klasyfikacji, jest ,,0g6lne podobienistwo™ definio-
wane na podstawie wszelkich dostgpnych informacji, w tym budowy molekularnej DNA.

Przyjecie za$ kryterium ,,pochodzenia” za podstawe tworzonego systemu klasyfikacyj-
nego wymaga zdefiniowania a priori danego modelu ewolucji. Jak si¢ wydaje, sktadowa
czasu odgrywa w nim rol¢ pierwszorz¢dna, natomiast sktadowa przestrzeni geograficznej,
drugorz¢dna. Musimy jednak pamigtac, ze jego sita wyjasniajaca uzalezniona jest od przy-
jetych zatozen, ktérych jako$ci nie jesteSmy pewni. Zatem mozna wyrazi¢ opini¢, ze two-
rzenie klasyfikacji linneuszowskiej i filogenetycznej jest dwoma, niezaleznymi od siebie
programami badawczymi. Czy rzeczywiscie jeden z nich posiada wyzszo§¢ metodologiczng
w poréwnaniu z drugim?

Istnieje wiele ujec dotyczacych podstawowego zagadnienia delimitacji nauki od innych
dziatari cztowieka. Jednym z nich, szeroko zaakceptowanym w przyrodoznawstwie, jest fal-
syfikacjonizm (POPPER 1977, 1997). Zagadnienie to, w stosunku do probleméw taksonomii,
w literaturze polskiej zostatlo oméwione w sposéb wyczerpujacy przez HOFFMANA (1997),
jednego z naszych najwybitniejszych ewolucjonistow.

Wydaje sig¢, iz najwigkszym zyskiem z zastosowania metod molekularnych w taksono-
mii linneuszowskiej jest mozliwos¢ stosowania procedury falsyfikacji hipotez dotyczacych
systematyki poszczegdlnych taksonéw roslin i zwierzat. Twierdzenie to zostanie ponizej
uzasadnione i zilustrowane na przyktadzie badan taksonomicznych w obrgbie rodziny
Ranunculaceae.

REWOLUCJA W TAKSONOMII, CZYLI O METODZIE BADAN MOLEKULARNYCH

W nawiazaniu do stynnego sporu pomigdzy fenetykami a kladystami, ktérego apogeum
wystapito w latach 80. ubiegtego wieku (np. CRONQUIST 1987), spopularyzowanego
na naszym gruncie przez HOFFMANA (1997), omdwione zostang rézne podejscia w bada-
niach systematycznych, wykorzystujace zdobycze biologii molekularne;.

Nie ulega watpliwosci, ze rzeczywisto$¢ przyrodniczg ogladamy przez pryzmat syste-
matyki linneuszowskiej, w ktdrej pojecie gatunku odgrywa decydujaca role. Systematyka
ta wykorzystuje zasadg ,,0gdélnego podobienistwa cech”, ktéra wspoétczesnie zostata zaadap-
towana i rozwini¢ta przez tzw. szkot¢ taksonomii numerycznej (fenetyki), zapoczatkowang
przez SNEATHA 1 SOKALA (1973). Jej celem jest stworzenie systemu klasyfikacyjnego, ktéry
obok funkcji jezyka i katalogu spetniatby réwniez funkcje nauki, w tym przypadku rozu-
mianej jako zbidr hipotez dotyczacych zwiazkéw pokrewienistwa ewolucyjnego pomigdzy
organizmami. Inaczej ujmujac, tworzone systemy klasyfikacyjne powinny krok po kroku
odzwierciedlaé coraz petniej system naturalny, tj. filogenie organizméw — Drzewo Zycia.
Powszechnie przyjmuje si¢, ze fenetyka w swojej klasycznej postaci odrzuca wszelkie
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modele a priori, ktére mogtyby ewentualnie rozstrzygnaé (lub wregcz narzuci¢) pewne
konkretne rozwigzania w postaci danej klasyfikacji. W typowej dla siebie sytuacji fenetyka
nie wypowiada si¢ np. w ogdle na temat modelu ewolucji, ktéry to proces jest ,,wbudo-
wany” w algorytm poszukiwan kladystycznych. Jest ona w swej istocie dedukcyjna, tzn.
tworzy system klasyfikacyjny a posteriori, po odszukaniu zwigzkéw podobieristwa, wyra-
zonych najczesciej w postaci dendrogramu cech, czyli fenogramu. Nie oznacza to jednak,
iz wyniki badafi fenetycznych nie moga by¢ interpretowane w terminach ewolucyjnych
(SzwEYKOWSKI 1984).

W przeciwienistwie do kladystéw, fenetycy staraja si¢ ttumaczyC zwiazki pokrewien-
stwa bez odwolywania si¢ do konkretnego modelu ewolucji (zdarzeni specjacyjnych opi-
sanych jako dychotomicznie rozgal¢ziajace si¢ drzewa), opierajac si¢ jedynie na empirii,
tzn. cechach fenetycznych. Nalezy podkresli¢, ze fenetycy pod tym mianem rozumiejg nie
tylko cechy morfologiczne, lecz kazdy zestaw danych opisujacych zmiennos¢é roboczych
jednostek taksonomicznych (OTU); moga by¢ nimi takze dane molekularne, uzyskane np.
metoda PCR, ktére sa w istocie cechami endomorficznymi. Wychodza z zalozenia, ze
mechanizmy ewolucji nie sa w rzeczywistoSci znane, moga zosta¢ co najwyzej a posteriori
,»wydedukowane” z zapisu cech wspétczesnie zyjacych i wymartych organizméw. Wedtug
wyrazenia HOFFMANA (1997) fenetycy sg ,,ewolucyjnymi agnostykami’.

Systematyka kladystyczna (HENNIG 1966) dazy do tego samego celu, tj. stworzenia
systemu naturalnego. Wychodzi jednak z odmiennych, niz fenetyka, przestanek. Przede
wszystkim kladyS$ci sa zdeklarowanymi ewolucjonistami. Stwierdzenie to oznacza, ze
przyjmuja oni jako sktadowa tworzonych systeméw konkretny model procesu ewolucji, co
dla fenetykéw jest intelektualnym naduzyciem. Problem ten dobitnie sformutowatl SNEATH
(1983) ,filogenetyczne klasyfikacje nie sg weryfikowalne, poniewaz rzeczywiste filoge-
nie nie sa znane. Filogenetyczna rekonstrukcja zalezy w spos6b podstawowy od zatozer
dotyczacych mechanizmdéw ewolucji i od tego czy wydarzyty si¢ w danym, konkretnym
przypadku”.

Kladysci uwazaja, ze celem taksonomii jest nie tyle ,.klasyfikacja”, co ,,systematyzacja”.
Pierwsza polega na tworzeniu klas obiektéw (zaréwno monotetycznych, jak i politetycz-
nych), ktére definiowane sg posiadaniem zestawu danych cech. Granice taksonéw w tym
ujeciu definiowane sg rozziewem (hiatus) fenetycznym. To zadanie jest gtéwnym celem
taksonomii linneuszowskiej. ,,Systematyzacja” za$§ ma polega¢ jedynie na rozpoznawaniu
naturalnych systemoéw, ktére sa wynikiem proceséw naturalnych, tj. ewolucyjnego dziedzi-
czenia. Sa to obiektywnie istniejace jednostki, ktére czekaja na swoje odkrycie. Kladysci
nie odzegnuja si¢ od identyfikowania lub diagnozowania takich systeméw (grup monofile-
tycznych) przy uzyciu cech, lecz grupy te nie sa definiowane na podstawie ich podobienstw
(gdy rozpoznane sg konwergencje), a raczej sa tworzone na podstawie zmian stanu cech
(synapomorfii). Nalezy jednak podkresli¢, ze juz stosunkowo dawno taksonomowie linne-
uszowscy sformutowali zasade badawcza, wedle ktdrej ,,gatunek posiada nadrzgdne zna-
czenie nie tylko dlatego, ze jest podstawowa jednostka taksonomiczna, lecz takze dlatego,
7e [..] jest biologiczng rzeczywistoscia, ktéra powinna byé odkryta przez taksonoméw”
(SzwEYKOWSKI 1978). Zatem sprawa ,,odkrycia” (a nie ,,zdefiniowania”) gatunku znana jest
taksonomom linnneuszowskim juz od dawna.
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Oprocz tego, jak stusznie zauwaza BACHMANN (1995), celem taksonomii nie powinna
by¢ jedynie rekonstrukcja pokrewiernistw filogenetycznych, lecz opisane taksony ,,powinny
by¢ rozpoznawalne w terenie, ich obfitos¢, geograficzne rozmieszczenie i ekologiczny wzo-
rzec naniesione na mape, a ich potencjalne zastosowanie okreslone”. Widoczne jest zatem
jasno, ze zastosowanie szeroko rozumianych cech fenotypowych prowadzi do klasyfikacji,
w ktérej uklad hierarchiczny idzie re¢ka w rek¢ z biologiczng charakterystyka taksondw,
co wydaje si¢ optymalnym wypelnieniem postulatu stworzenia klasyfikacji naturalne;.
Zauwazmy, iz te wazne cele systematyki tradycyjnej sa czyms$ réoznym od okreSlenia jedy-
nie filogenetycznych zaleznosci.

Pozostawiajac na boku gtéwna lini¢ sporu wroémy do wspomnianej w podtytule rewo-
lucji w taksonomii wynikajacej z powstania biologii molekularnej. Mozliwo$¢ okreslenia
frekwencji nukleotydéw u badanych organizméw pozwala na budowanie modeli filogenii
przy pomocy komputerowych programéw kladystycznych, ktére obecnie w sposéb bar-
dziej realistyczny uwzgledniaja nie tylko biologiczne mechanizmy ich substytucji (tranzycji
1 transwersji), lecz takze rézne tempo tranzycji pomi¢dzy poszczegélnymi kodonami (LEWIS
2001). Eksplozja technik molekularnych pociagngta réwniez za soba rozwdj teorii genetyki
populacyjnej, w ktérych coraz wigksze znaczenie posiadaja modele sieciowe. Znajduja
one zwlaszcza zastosowanie w badaniach zmienno$ci wewnatrzgatunkowej i populacyjnej,
gdzie zalezno$ci pomigdzy osobnikami nie posiadajg charakteru hierarchicznego, wyrazo-
nego w postaci rozgateziajacego si¢ dychotomicznie kladogramu. Dlatego tez w tych przy-
padkach powszechnie stosowane kryteria optymalizacyjne tworzenia drzew pokrewieristwa
genetycznego jak: najwigkszego prawdopodobienistwa (maximum likelihood), najwigkszej
parsymonii i minimalnej ewolucji nie znajduja zastosowania. Procesy genetyczne dziata-
jace na poziomie populacyjnym i wewnatrzgatunkowym, takie jak rekombinacja, tworzenie
mieszancéw pomiedzy réznymi liniami genetycznymi i homoplazja, powoduja tworzenie
sieciowych (retikularnych) powiazan pomig¢dzy osobnikami. Nie sg ich w stanie odzwier-
ciedli¢ powszechnie stosowane algorytmy kladystyczne. Zadanie to spetniaja metody sie-
ciowe, takie jak technika piramid, statystyczna parsymonia czy retikulogram, opierajacy si¢
o kryterium minimalnej liczby rozgat¢zien (PosADA & CRANDALL 2001). Co istotne, modele
te sg zgodne z wymagania fenetykdw, gdyz nie zaktadajg apriorycznego modelu ewolucji
wyrazonego w postaci dychotomicznie rozgatgziajacego si¢ drzewa.

IPOMOPSIS AGGREGATA CZYLI FENETYKA A CHEMOTAKSONOMIA

Pogtebiajacy si¢ deficyt taksonoméw tradycyjnych idzie w parze z dynamicznym rozwojem
biologii molekularnej. Na pierwszy rzut oka wszystko wydaje si¢ w porzadku. Ta ostatnia
wytycza awangarde biologii, natomiast taksonomia jest po prostu... tradycyjna. Oprécz
tego, biologia molekularna nalezy do hard science, natomiast taksonomia co najwyzej
do soft science. Poglad ten jest tyle szeroko rozpowszechniony, co szkodliwy.

Dat temu dobitny wyraz zasluzony amerykanski taksonom i ewolucjonista GRANT
(1992). W swojej pracy wskazat na mielizny i putapki, ktére czekaja na ufnych w swoj
molekularno-biochemiczny or¢z biologéw, nie-taksonoméw, ktérzy prébuja wypowiadac
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si¢ na temat zagadnien systematycznych. Owi ,,nowocze$ni”’ badacze mieli w oméwionym
przypadku pecha, gdyz trafili na wybitnego badacza, ktoéry systematyce grupy Ipomopsis
aggregata poSwigcit pewna czgS¢ swojego zycia (nb. jedng z cech badan systematyczno-
molekularnych jest ich krétki cykl ,,produkcyjny”, co zapewne w czasach projektow gran-
towych ma dodatkowe znaczenie).

Ipomopsis aggregata 1 jej pokrewne taksony jest diploidalng grupa krzyzujacych si¢
wzajemnie bylin wystgpujacych w zachodniej czgsci Ameryki Pdétnocnej. GRANT i jego
wspotpracownicy studiowali systematyke tej grupy stosujac tradycyjne terenowe, zielni-
kowe i laboratoryjne metody, wypracowujac linneuszowski system klasyfikacyjny. Zasto-
sowanie metody elektroforezy i ustalenie wzorca zmiennosci bialek w tej samej grupie
taksonomicznej przez zespdt biochemikéw doprowadzilo do konkluzji, ze ,,genetyczne
pokrewienistwa opierajace si¢ na wspotczynniku genetycznej tozsamosci Nei’a nie kore-
sponduja z pokrewienstwami taksonomicznymi”. Badacze owi zadowolili si¢ ta konkluzja,
nie przeprowadzajac rewizji taksonomicznej (co si¢ w innych przypadkach czesto zdarza).

Wydawatoby sig, ze wszystko jest w nalezytym porzadku. Jednak, jak stusznie zauwaza
GRANT (1992), stwierdzenie to sugeruje, ze z trudem wypracowany system klasyfikacyjny,
oparty na kryteriach taksonomii tradycyjnej, posiada blizej nieokreslone podstawy. To wia-
Snie spowodowalo reakcje. Pozostaje bowiem kwestia wyjasnienia przyczyny stwierdzonej
niezgodno$ci. Inaczej ujmujac, zostata wzigta pod lupe metoda pracy biologdéw ,.laborato-
ryjnych”. Okazato si¢, Ze wynik badari nad zmiennoS$cig biatek, jak to ujmuje autor krytyki,
obarczony byt ,.btedem eksperymentalnym”. Po prostu byt on spowodowany... nieprawidto-
wymi oznaczeniami taksonomicznymi poszczegdlnych badanych okazéw, co oczywiscie
musiato doprowadzi¢ do zafatlszowania wynikéw. W tym przypadku trudno$¢, na jaka
natrafili biochemicy polegala na istnieniu, obok gatunkéw rodzicielskich, form mieszarco-
wych i introgresywnych. Identyfikacja taksonomiczna okazéw jest problem nietrywialnym,
niosacym w sobie powazny potencjalny btad w badaniach kladystycznych prowadzonych
przez nieprzygotowanych taksonomicznie biologéw molekularnych (GRANT 2003).

W konkluzji krytycznego omdéwienia pracy grupy biochemikéw GRANT (1992) stwier-
dza, ze nieporozumieniem jest traktowanie wynikéw badan, w tym przypadku biochemicz-
nych, jako pierwszorzgdnych, poniewaz jakoby jedynie one okreslaja pokrewienstwa gene-
tyczne, natomiast cech fenotypowych jako drugorzednych, gdyz okreslaja pokrewienstwa
taksonomiczne. Obecnie wiemy, ze obydwa ujecia opisuja pokrewienistwo fenetyczne, lecz
na réznych poziomach ekspresji genéw. Wykorzystanie w badaniach taksonomicznych
wylacznie danych molekularnych dostarcza bardzo waska i czgsto niepewna, podstawe
klasyfikacji. Czgsto dotycza one cech endomorficznych i powinny by¢ traktowane na réwni
z cechami egzomorficznymi; obecnie tak ujmowane sga np. wyniki badain metoda RAPD.
Innym zagadnieniem jest relacja historii filogenetycznej organizmu i organelli komérko-
wych (chloroplastow, mitochondriéw), ktére posiadaja wtasny DNA. Historie te moga by¢
odmienne.

W tradycyjnej taksonomii przyjete jest wykorzystywanie wszystkich dostepnych cech
egzo- i endomorficznych, majac na uwadze fakt, Zze gatunki tworza system genetyczno-
populacyjny. Jako jednostki czasowo-przestrzenne posiadaja cechy bedace wynikiem ich
historii ewolucyjnej. Jej waznymi skltadowymi sa zmiany areatu, rozcztonkowanie popula-
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cji, powstanie barier geograficznych i epizody wtérnego kontaktu potaczone z poliploidy-
zacja 1 powstaniem mieszancéw (STEBBINS 1984). Nalezy dodaé, ze cechy szeroko rozu-
mianego fenotypu niosg prawdopodobnie silniejszy sygnat ewolucyjny, niz czg¢sto losowo
dobrane sekwencje nukleotydéw DNA.

CzY TAKSONOMIA LINNEUSZOWSKA JEST HARD SCIENCE?

Konfrontujac taksonomig linneuszowska z taksonomig filogenetyczng rézni autorzy pod-
kreslaja, iz jedynie ta ostatnia posiada cechg¢ nauki, gdyz tworzy weryfikowalne hipotezy
(np. POKRYSZKO 1999). Wydaje si¢, iz sad ten opiera si¢ na nieporozumieniu. Na pierwszy
rzut oka kladogram dzigki swej jednoznaczno$ci kryteriéw, np. parsymonii, jawi si¢ jako
blizszy metodzie naukowej. Jest to jednak ztudne. W omawianym przypadku prostota zato-
zefi metody nie odzwierciedla skomplikowanej rzeczywistoSci przyrodniczej. Natomiast
tradycyjne ujecie bierze pod uwage, obok relacji pokrewienistwa, takze histori¢ taksondw
bedaca przedmiotem analizy biogeografii historycznej, na przyktad wikaryzm i dysper-
salizm. Mozna odnie$¢ wrazenie, ze o ile kladySci uwzgledniaja w modelu parsymonii
jedynie sktadnik czasu, o tyle tradycjonaliSci biorg pod uwage zdarzenia rozgrywajace si¢
zarbwno w czasie, jak i w przestrzeni. OczywiScie, historia taksonu jest jedna, a metoda
badan uwzglednia jedynie taki lub inny jej aspekt. Przyktadowo, w kladogramie kolejno$¢
dychotomicznych rozgalezien (zdarzen specjacyjnych) moze odzwierciedla¢ kolejnosé
zasiedlen prowadzacych do powstania nowych gatunkéw (HOELZER & MELNICK 1994),
czyli sktadowq przestrzeni. Taka interpretacja wymaga jednak wyjScia poza paradygmat
parsymonii i uwzglednienia zjawisk historyczno-biogeograficznych.

Na czym miataby polegaé wyzszos$¢ (dojrzatos$¢) rozwigzan taksonomii filogenetycznej
w poréwnaniu z linneuszowska? POKRYSZKO (1999) rozwazajac to zagadnienie dochodzi
do wniosku, ze ,klasyfikacja ewolucyjna (nie poparta wyjasnieniami, a przedstawiona
jedynie w postaci hierarchii linneuszowej) [...] z punktu widzenia konstrukcji hipotez jest
obiektywnie gorsza” w porédwnaniu do systematyki filogenetycznej. Polemizujac z tym
sadem mozna zauwazy¢, ze obecnie istnieje tendencja, aby klasyfikacja linneuszowska,
opierajaca si¢ na przyktad na koncepcji gatunku morfo-geograficznego, byla poparta dodat-
kowymi wyja$nieniami, dotyczacymi historii ewolucyjnej badanego taksonu. W ten sposéb
zaproponowany system klasyfikacyjny, opatrzony narracja historyczno-biogeograficzna,
jest hipoteza, ktora posiada jasno sprecyzowane przewidywania.

Dla przyktadu, w Karpatach Zachodnich wyrdzniony zostal podgatunek tojadu Aconi-
tum firmum Rchb. subsp. moravicum Skalicky. Analiza numeryczna cech fenotypowych
reprezentatywnej proby z Karpat Zachodnich i Sudetéw wykazata (Mitka 2003), ze
morfotyp reprezentowany przez ten takson jest zblizony z jednej strony do karpackiego
A. firmum, z drugiej za$ do sudeckiego A. plicatum [=A. callibotryon]. Zarazem rozmiesz-
czenie geograficzne A. f. subsp. moravicum, ograniczone do karpackich pasm gérskich
przylegajacych do Bramy Morawskiej, rozdzielajacej Karpaty od Sudetéw sugeruje, ze
moze by¢ on utrwalonym mieszaficem pomi¢dzy genomem karpackim i sudeckim. Brama
Morawska nie zawsze tworzyla tak wybitng barier¢ geograficzng jak dzisiaj. Zapewne



22 Fragm. Flor. Geobot. Polonica, Suppl. 6, 2004

podczas zlodowacen alpejskie flory tych pasm goérskich stykaty si¢ na przedgérzach. Wow-
czas moglo doj$¢ do spontanicznego skrzyzowania si¢ taksonu sudeckiego i karpackiego
i powstania utrwalonego mieszafica. Wstgpne badania cytogenetyczne potwierdzity allopo-
liploidalne pochodzenie omawianego taksonu (A. Joachimiak, T. Ilnicki, inf. ustna).

Przedstawiony przyktad ilustruje tezg, ze klasyfikacja linneuszowska, w ktérej zawarta
jest informacja o podobiefistwach morfologicznych i rozmieszczeniu geograficznym tak-
sonu, spetnia funkcje jezyka, katalogu i nauki. Koncentrujac uwage na ostatniej z funkcji,
tj. nauki, mozna zauwazy¢, ze poprawnie przeprowadzona klasyfikacja w duchu linneu-
szowskim umozliwia post hoc odtworzenie historii taksondw uwzgledniajac takie zjawiska,
jak drogi migracji, powstawanie barier geograficznych i wtérne kontakty pul genowych.
Odtworzona w ten sposob historia ewolucyjna taksonu jest zarazem zbiorem hipotez,
ktoére podlegajq falsyfikacji. W tym ujeciu taksonomia linneuszowska jest hard science.
Kladystyka, nie dos¢ ze nie spetnia funkcji jezyka i katalogu, to zarazem ogranicza opis
rzeczywistosci do uproszczonego modelu dychotomicznego rozgalgziania si¢ gatunkow,
czyli wedlug z géry zatozonego modelu ewolucji. Dlatego tez z punktu widzenia mozliwo-
Sci tworzenia falsyfikowalnych hipotez jest ,,obiektywnie gorsza”.

PRzYPADEK CIMICIFUGA — PRZYKLAD RZETELNEJ TAKSONOMII

Na sposéb mySlenia przyrodnikéw o sposobie badan naukowych wplyw maja poglady
R. Poppera, dotyczace np. teorii ewolucji. Mozna réwniez zada¢ pytanie, na ile systematyka
spelnia warunek falsyfikacji teorii naukowej. W jednym z ostatnich swoich dziet filozof
ten podsumowat wiasny poglad na metod¢ naukowa, przedstawiajac ja w postaci czterech
krokéw (PoppPER 1997).

Pierwszy polega na wyborze problemu, ktéry tworzy u badacza pewien dyskomfort
psychiczny (sytuacja nierozwigzanego zagadnienia). Drugi sprowadza si¢ do préby jego
rozwigzania w postaci wstepnej teorii. Trzeci krok jest najwazniejszy. Stworzona teoria
podlega krytycznej dyskusji, przez to wiedza rozwija si¢ wskutek eliminacji niektérych
btedow, a w ten sposdb uczymy si¢ rozumieé nasz problem oraz widzimy potrzebe nowych
rozwigzan. Krok czwarty sprowadza si¢ do konkluzji, ze krytyczna dyskusja nad naj-
lepszymi nawet teoriami zawsze odslania nowe problemy. W ten sposéb teorie mozemy
osadzad ,relatywnie” wybierajac t¢, o ktorej sadzimy, iz zbliza si¢ najbardziej do (niezna-
nej) prawdy.

Na ile zarysowany wymog metodologiczny jest spetniony w przypadku poszukiwan sys-
tematykow? Przypomnijmy, Ze starajq si¢ oni najlepiej odda¢ wzajemne relacje pokrewien-
stwa (fenetycy), badZ tez pochodzenia (kladysci), pomiedzy organizmami, tzn. stworzyé
system naturalny. Aby odpowiedzie¢ na to pytanie popatrzmy, dlaczego rodzaj Cimicifuga
stat si¢ synonimem Actea.

Zgodnie z zarysowanym powyzej schematem metodologicznym R. Poppera przesledZmy
poszczegdlne etapy analizy taksonomicznej, ktérej rezultatem byto rozwigzanie problemu
znanego juz od czaséw Linneusza. Sa to badania nad systemem klasyfikacyjnym i filogenig
dwdch linneuszowskich rodzajow Actea i Cimicifuga (COMPTON i in. 1998).
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Powstanie sytuacji problemowej

Bliskie pokrewienstwo rodzajow Actea L. i Cimicifuga L. ex WERNISCH jest botanikom
powszechnie znane. Kluczowymi cechami odrézniajacymi taksony sg migsiste jagody
Actea i suche mieszki Cimicifuga. Pozostate, wazne cechy makromorfologiczne, jak np.
kwiatu i lidci lub mikromorfologiczne, jak np. budowa ziaren pytku, sa zblizone. Wedtug
powszechnie stosowanej klasyfikacji Actea sktada si¢ z czterech gatunkdéw, tj. jednego
endemitu pdétnocnoamerykarskiego, jednego rozprzestrzenionego w Ameryce Pdéinocnej
i Eurazji i dwéch w Eurazji. Cimicifuga posiada 23 gatunki: 6 w Ameryce Pdétnocnej,
1 w Europie i 16 w Azji.

Sytuacja problemowa zarysowatla si¢ juz od poczatkdw nowoczesnej systematyki, gdy
Linneusz w 1752 r. opisat rodzaj ,, Cimicifuga”. Rodzaj ten zostal powotany do zycia
po to, aby przytaczy¢ do niego gatunek, ktéry wezesniej (w 1751 r.) nalezat do Actea. Ten
monospecyficzny rodzaj (,, Cimicifuga” z jedynym wéwczas znanym gatunkiem ,foetida’)
posiadat cztery stupki i tym odrézniat si¢ od znanych dwoéch gatunkéw Actea, ktére miaty
stupek pojedynczy. I tutaj pojawita si¢ putapka. Jeden z nich (,,A. spicata”) posiadatl jedna
miesista jagode, drugi (,,A. racemosa”) — jeden suchy mieszek (=jeden stupek), zblizony
przez to do ,, Cimicifuga”, ktora charakteryzowata si¢ jednak czterema stupkami i suchymi
mieszkami.

Nastgpnie Linneusz w 1753 r. uznal, ze liczba stupkéw nie jest dobrym kryterium
i przywrocit ,,Cimicifuga” do Actea jako A. cimicifuga L., opierajac si¢ na ogélnym podo-
bienistwie organdw generatywnych. Ostatecznie w 1767 r. za sugestia Wernischecka (1763)
zadecydowat, ze A. cimicifuga jest godna statusu rodzajowego i opierajac si¢ na liczbie
stupkéw przemianowat ja na monospecyficzng Cimicifuga foetida L. (cztery stupki, suchy
owoc), ktora istniata niezaleznie od Actea (jeden stupek, migsisty owoc).

W 1818 r. Nutall zaproponowat jako kryterium morfologi¢ owocéw. Dlatego tez prze-
niést (nie catkiem przekonany do tego rozwigzania) sporng A. racemosa L., ktéra, jak juz
stwierdzono, posiadata pojedynczy, lecz suchy owoc, do Cimicifuga jako C. racemosa (L.)
NUTT., zmieniajac zarazem rozwigzanie Linneusza. W ten sposéb migsistowocowa Actea
zostata oddzielona od suchoowcowej Cimicifuga.

Ostatecznie problem mozna sformutowaé nast¢pujaco: czy kryterium taksonomicznym
powinna by¢ liczba stupkéw (jeden vs. cztery — koricowa decyzja Linneusza z 1767 1.), czy
tez morfologia owocostandw: migsiste vs. suche (rozwigzanie Linneusza z 1753 r. potwier-
dzone przez Nutalla z 1818 r.). Zatem czas na drugi etap, tj. sformutowanie wstepnej teorii
(w tym przypadku systemu klasyfikacyjnego).

Wstepna teoria

Zarysowana powyzej sytuacja problemowa znalazta swoje wstgpne rozwigzanie w postaci
wynikéw badafi kladystycznych nad zréznicowaniem morfologicznym. Uwzgledniono
w nich 39 cech, tj. 8 binarnych (0-1) i 31 wielostanowych. W rezultacie zastosowane;j
procedury klasyfikacyjnej (most parsimonius tree) okazato si¢, ze sporny takson, sucho-
owocowa Cimicifuga racemosa, tworzy grup¢ monofiletyczng z gatunkami rodzaju Actea.
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Oznacza to, ze przewazyto kryterium liczby stupkéw, potwierdzajac ostatnie (z 1767 r.)
rozwiazanie Linneusza. Zarazem Actea nie utworzyla odrgbnej grupy, lecz zagniezdzona
byta wewnatrz Cimicifuga. Oznacza to, ze obydwie grupy posiadaja wspolnego przodka,
tworzac monofylum.

Krytyczna dyskusja modelu

W przypadku badari taksonomicznych etap krytycznej dyskusji przyjetej teorii polega
na utworzeniu alternatywnej (-ych) propozycji systemu klasyfikacyjnego. W tym przypadku
swoja warto$¢ ujawnia metoda badarn metodg PCR nad zréznicowaniem DNA jadrowego
i chloroplastowego. Dostarcza ona, jak przypuszczamy, niezaleznego zestawu danych,
na ktérych podstawie moga by¢ utworzone drzewa. Kladogramy moga by¢ nast¢pnie inter-
pretowane w kontekscie konkretnych rozwiazan systematycznych.

W omawianym przykladzie zastosowano amplifikacje genéw rybosomalnego RNA
(ITS) oraz regionéw chloroplastowego DNA (cpDNA) okreslanych jako trnL-F. Otrzy-
mano dwie macierze danych, ktére analizowano odrgbnie i tacznie. W ten sposéb autorzy
otrzymali trzy propozycje rozwigzan systematycznych.

Otrzymane kladogramy, uzyskane na podstawie danych molekularnych, wskazaty na ist-
nienie Actea w sensie Linneusza (1752), tj. z wlaczeniem Cimicifuga racemosa. Zarazem
tak zdefiniowana Actea okazata si¢ grupa siostrzang do Cimicifuga. Zatem obydwa kryteria,
tj. morfologiczne i molekularne zgodnie wskazaty na wspdlne pochodzenie ,,C. racemosa”
i grupy gatunkéw Actea. Jednoczesnie analiza molekularna, w przeciwiernistwie do morfo-
logicznej, wskazata na istnienie odrgbnych przodkéw obydwdéch rodzajow.

Whiosek

Odroéznienie Actea od Cimicifuga opierato si¢ na pojedynczym, migsistym owocu. Wyniki
analiz kladystycznych z wykorzystaniem cech morfologicznych wskazaly, ze Actea z mig-
sistym owocem tworzy klad monofiletyczny i zarazem siostrzany do Cimicifuga racemosa,
ktoéra posiada pojedynczy, lecz suchy owoc i jest zagniezdzona wewnatrz pozostalych
przedstawicieli Cimicifuga o czterech stupkach.

Wynik ten daje dwa alternatywne rozwigzania systematyczne. Pierwsze z nich dopuszcza
utrzymanie dwdch rodzajéw, monofiletycznego Actea (opierajacego si¢ o ceche — pojedyn-
czy stupek) i parafiletycznego Cimicifuga. Ostatnie stwierdzenie oznacza, Ze nie Wszyscy
przedstawiciele Cimicifuga tworza grup¢ monofiletyczna, gdyz przynajmniej jeden z nich
(w tym przypadku C. racemosa — z pojedynczym suchym owocem) nalezy do innej grupy
(w tym przypadku Actea). Drugim rozwigzaniem jest utworzenie szeroko ujetego rodzaju
Actea (wlaczajac do niego Cimicifuga), powracajac w ten sposéb do koncepcji Linneusza
z 1753 r.

Za tym rozwiazaniem przemawia fakt, ze pozostate cechy mikromorfologiczne, fitoche-
miczne, serologiczne i skulptury ziaren pytku nie r6znig zbytnio obydwu tych grup. Osta-
tecznie autorzy (COMPTON i in. 1998) dochodza do wniosku, iz formalne utrzymanie dwdch
rodzajow wylacznie na podstawie kryteriéw molekularnych, z koniecznymi w tym przypadku
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zmianami nomenklatorycznymi (powrét do kombinacji Actea racemosa L. z 1752 r., czyli
do sytuacji wyjsciowej), nie jest rozwigzaniem praktycznym. Zarazem stwierdzaja, ze jest
dobrg praktyka taczenie matych rodzajéw zdefiniowanych przez pojedyncze cechy morfo-
logiczne, gdy brak dowodéw molekularnych potwierdzajacych ich istnienie.

KoNKLUZIA

Mozna sadzi¢, ze zarysowany powyzej spor pomigdzy zwolennikami taksonomii linne-
uszowskiej i filogenetycznej dotyczy w rzeczy samej réznicy spojrzenia na sposob upra-
wiania nauki i lezacych u jej podstaw zatozen metodologicznych. Istnieje obecnie mocno
ugruntowana, lecz z gruntu falszywa, tendencja utozsamiania biologii z biologia molekular-
na. Jest to wynik dominacji mys$lenia redukcjonistycznego, ktére wykazato swa przydatnosé
np. w fizyce czastek elementarnych. Sukces ten spowodowat, ze redefiniuje si¢ dyscypliny
naukowe tak, aby pasowaty do ideologii redukcjonistycznej: biologia jest biologia mole-
kularna (FEYERABEND 1996). W konsekwencji wybranym dziedzinom przyrodoznawstwa
przypisuje si¢ etykiete ,,naukowych”, natomiast innym ,,nienaukowym” lub przynajmniej
,»hiedojrzatych”. Linia demarkacji jest oczywista: jest nig zastosowanie, czgsto bezkrytycz-
ne, technik biologii molekularne;j.

Wydaje si¢ jednak, ze w przypadku obiektu badani taksonomicznych, tj. gatunku, pro-
gram redukcjonistyczny zatamuje si¢. Wynika to z faktu, ze systematyka kazdego taksonu
powinna odzwierciedla¢ jego ewolucj¢, ktérej nie mozna sprowadzi¢ jedynie do relacji
pochodzenia przodek — potomek. Filogenia jest uwiktana przeciez w ciag wydarzen histo-
rycznych (centra powstania, migracje, powstawanie barier geograficznych, wtérne kontakty
pul genowych, itp.), ktére wptywaja na ostateczng zmienno$¢ i réznorodnos$¢ organizmow.
Kazda propozycja linneuszowskiego systemu klasyfikacyjnego, opartego na morfo-geogra-
ficznej koncepcji gatunku, jest réwnoznaczna z przedstawieniem do krytycznego osadu
hipotezy dotyczacej mechanizméw jego powstania. Nalezy podkresli¢, ze na etapie fal-
syfikacji hipotezy (danego systemu klasyfikacyjnego) metody molekularne sa narz¢dziem
badawczym o niezastapionej wartosci.

Zapewne z tego powodu pojawiaja si¢ proby zdominowania systematyki przez taksono-
moéw ,,dwoéch gendw”, ktdrzy z nonszalancja odnosza si¢ do tradycyjnej szkoly taksonomii
linneuszowskiej (TURNER 1998). Jest to raczej, oby przejSciowa, moda begdaca reakcja
na pojawienia si¢ nowego narzedzia badawczego. Z czasem jednak, mozna zywi¢ nadzie-
j&, gorliwi neofici przejda na mniej eksponowane pozycje, natomiast na czoto wysunag si¢
badacze, ktérych przedmiotem badan nie bedzie ,,gatunek zielnikowy”, ,.kladystyczny” lub
»filogenetyczny”, lecz realny gatunek posiadajacy swoja histori¢ w czasie i1 przestrzeni.
Jego opis i poznanie historii wymagato bgdzie nie tylko znajomoSci sekwencji nukleotydéw
DNA, lecz réwniez wiedzy o jego ekologii, biologii i rozmieszczeniu geograficznym, ktorg
zdobywa si¢ wylacznie podczas badan terenowych, a nie w laboratorium. Przyszio$¢ zatem
nalezy do taksonoméw i biologéw molekularnych tworzacych interdyscyplinarne zespoty
badawcze, ktorzy potrafig potaczyé w jednym programie badawczym odmienne spojrzenia
na ten sam obiekt badai. Na szczgscie przyktadéw tej tendencji jest coraz wigcej, a jej
rezultatem naturalne systemy klasyfikacyjne o duzej bazie empiryczne;j.
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Podziekowania. Pragne zlozy¢ podzigkowanie wielu osobom, ktére wyrazaty uwagi krytyczne doty-
czace poruszonych w pracy tematéw, a zwlaszcza prof. prof. Alicji i Bogdanowi Zemankom, dr Agnieszce
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Stownik terminow

alfa taksonomia — wstgpny i obecny etap rozwoju taksonomii linneuszowskiej obejmujacy fazg odkry-
wania taksonéw i ich opisu na podstawie tatwo dostrzegalnych cech zewngtrznych (egzomorficznych);
nastgpny etap — omega taksonomii — jest réwnoznaczny z ostatecznym, dojrzalym systemem klasyfikacyj-
nym opartym na wszystkich dostgpnych cechach, w tym wewngtrznych (endomorficznych);

dyspersalizm — hipoteza majaca na celu wyjasnienie wspétczesnego rozmieszczenia organizmow
(taksondéw) na podstawie zatozenia, ze jest ono wynikiem réznic w tempie ich dyspersji;

dyspersja — zmiana potozenia organizmu (taksonu) od centrum jego powstania;

fenetyka (taksonomia numeryczna) — metoda badan ukierunkowana na uzyskanie hierarchicznego
podziatu taksonomicznego z wykorzystaniem informacji o ogélnym podobienstwie organizméw ustalonym
na podstawie cech ilosciowych i jakoSciowych;

ewolucja retikularna — powstanie nowego gatunku w wyniku hybrydyzacji genoméw, wiaczajac
w to réwniez zjawisko introgresji;

ewolucja réwnolegla (zbiezna) — pojawianie si¢ wspdlnych cech w dwéch odrebnych, nie pocho-
dzacych od wspélnego przodka liniach ewolucyjnych, wystepujacych w podobnych warunkach doboru
naturalnego, zaciemniajace ich taksonomiczne zréznicowanie;

falsyfikacjonizm — poglad filozoficzny ograniczajacy zbidr twierdzen naukowych do tych, ktére spet-
niaja kryterium falsyfikacji, czyli mozliwosci ich do§wiadczalnego odrzucenia;

grupa monofiletyczna — grupa gatunkéw obejmujaca wspélnego przodka i wszystkich jego potomkow;

grupa parafiletyczna — grupa gatunkéw obejmujaca wspdlnego przodka i nie wszystkich jego
potomkéw;

grupa siostrzana — dwa klady pochodzace od wspdlnego przodka lub dwa gatunki na szczytowych
gatazkach kladogramu pochodzace od wspélnego przodka;

homologia — podobienstwo struktur ze wzgledu na pochodzenie od wspélnego przodka;

homoplazja — pojawienie si¢ podobnej cechy, nie spetniajacej kryterium homologii, w r6znych kla-
dach w kladogramie w wyniku konwergencji lub ewolucji réwnolegtej;

klad — kazda grupa monofiletyczna wyrézniona na kladogramie;

kladogram — drzewo filogenetyczne obrazujace dychotomicznie rozgal¢ziajacy si¢ proces tworzenia
si¢ gatunkéw, czyli kladogeneze;

kladystyka (systematyka filogenetyczna) — metoda badari taksonomicznych ukierunkowana na two-
rzenie grup monofiletycznych na podstawie waloryzowania cech na pierwotne (plezjomorficzne) i wtérne
(apomorficzne);

konwergencja — podobieristwo struktur powstate nie wskutek pochodzenia od wspdlnego przodka,
lecz ze wzgledu na spetniane tych samych funkcji;

migracja ewolucyjna — zasiedlanie przez organizmy nowych obszaréw potaczone ze zmianami ewo-
lucyjnymi i powstawaniem nowych form, w tym ras geograficznych (podgatunkéw);

morfo-geograficzna koncepcja gatunku — grupa populacji wyrézniona na podstawie kryterium ogdl-
nego podobiefistwa i przypuszczalnie wspélnej historii zmian zasiggu (dyspersji) i pojawiania si¢ barier
geograficznych, ktére prowadza do ewolucyjnej dywergencji i powstania ras geograficznych — podgatun-
koéw (Rassenkreis);

ogolne podobienstwo — fenetyczne kryterium wyrézniania taksonéw na podstawie cech morfologicz-
nych, cytogenetycznych, rozwojowych, biochemicznych, molekularnych i in.;

parsymonia — zastosowanie kryterium maksymalnej parsymonii polega na wybraniu z wielu mozli-
wych rozwigazan tego (optymalnego) drzewa, ktére posiada najkrdtsza dhugos$é (mierzong liczba wezidw,
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czyli punktéw dychotomicznych rozgat¢zien) dla danego zestawu danych i przyjetych zatozer dotyczacych
ewolucji cech;

politypowy gatunek — gatunek zr6znicowany w swoim areale na rasy geograficzne — podgatunki;

redundantna cecha (nadmiarowa) — wynikajaca ze skorelowanego wyst¢gpowania cech;

synapomorfia — cecha zaawansowana specyficzna dla danego kladu;

systematyka — system klasyfikacyjny danej grupy spokrewnionych organizméw wraz z nazewnictwem
(nomenklatura) wyréznionych taksonéw;

taksonomia — nauka zajmujaca si¢ badaniem i opisem zmienno$ci organizmow;

strefa wtornego kontaktu — miejsce spotkania si¢ na nizu roslin gérskich (zwtaszcza alpejskich)
nalezacych do réznych systeméw gorskich (lub ich odrgbnych czgsci) podczas pleniglacjatéw, w ktérym
wystepowaly procesy hybrydyzacji polaczone z polyploidyzacja lub introgresja, ktére doprowadzity
do powstania nowych taksonéw mieszarficowych; zjawisko to obejmuje réwniez migracj¢ roslin alpejskich
z péinocy na potudnie i ich wzajemne kontakty w okresie zlodowaceri;

wikaryzm geograficzny (zastgpstwo geograficzne) — wzajemne wykluczanie si¢ zasiggéw geograficz-
nych spokrewnionych taksonéw w wyniku odmiennej historii ewolucyjnej formy wyjsciowej zwiazanej
z fragmentacja i oddalaniem si¢ kier kontynentalnych;

nototakson — takson mieszafncowy.
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SUMMARY

The advancements of molecular biology has resulted in revolutionary changes in e.g. populational
genetics, evolutionary biology and macroevolution (BACHMANN 2001; CAROLL 2001). The appearance of
new methods has also led to a tension between the traditional Linnaean and phylogenetic taxonomy. Phy-
logenetics, especially cladistics, have tried to neglect a 250-year-old tradition of the Linnaean taxonomy,
pointing that it is non-evolutionary, in much extent arbitrary and founded on irrational criteria. On the other
hand, they express an opinion that phylogenetic taxonomy, based on the dogma of the monophyletic group,
is a strict analytic method leading straightly to a phylogeny reconstruction, thus it is a hard science. In this
discussion the difference between Linnaean systematics and Linnaean taxonomy has been not properly
realized (BRumMITT 1997).

In the result of the neglecting of Linnaean taxonomy, taxonomists become such endangered as species
they describe (Buyck 1999). But taking into account that all our knowledge on the world biodiversity is
founded on the concepts come from alfa-taxonomy (LEE 2000), the generation gap in the teaching of tax-
onomy will slow the scientific investigations in many fields, especially in nature conservation. Taxonomist
are unique specialists and cannot be replaced by the molecular biologist, whose topic covers the different
level of nature organisation and requires another specialized tools.

Natural systematics should encompasses not only the molecular phylogeny, but also historical-bio-
geographic events as migrations, barriers, geographical replacement and secondary contacts. On the other
hand, the criterion of monophyly is unable to cope with reticulate evolutionary relationships, and, more
importantly, the two models of taxonomy are intrinsically incongruent (SOSEF 1997).

Linnaean, or traditional taxonomy, have used binomial nomenclature for species level and built a hier-
archical classifications of taxa. Almost all rules used in traditional taxonomy were not known in times
of Linnaeus, in this such basic as the rule of priority and typification of names. The current use of these
guidelines regulates the International Code of Botanical Nomenclature (GREUTER et al. 2000), and related
Codes, zoological and microbiological. At present Linnaean taxonomy is evolutionary. After Darwin
a species concept has changed radically: from static and essentialistic to changing in time and space. It is
a part of the “Modern Synthesis” or neodarwinism, and its architects were, among others, T. Dobzhansky,
R. A. Fischer, J. Huxley, E. Mayr, B. Rensch, G. G. Simpson, L. G. Stebbins and S. Wright. The main aim
of post-Darwinian Linnaean taxonomy is to create a natural classification, i.e. that resembling evolutionary
affinities between organisms (7ree of Life). So, this is the misunderstanding to declare that traditional
taxonomy lost its rationale since its is motivated stricte by Linnaeus views. In fact, the method of classi-
fication relies on the phenetic rule of “overall similarity”, generalized to other similarities as behavioural,
cytogenetic, molecular, et.c. All these data enable the hierarchical taxonomy to be created, in which taxa of
lower ranks are nested within the higher taxa. An assumption at the base of this model is that the hierarchy
reflects the time sequence: the first appeared characters of a family, then those of a genus, and finally spe-
cific to a species. Thus, the phenetic similarity is correlated with the distance from the common ancestor:
the lesser similarity the more distant in time the separation of a new lineage.

This theoretical assumption is prone to error because the evolutionary rates of the comparable taxa
may differ. In the effect the horizontal systematics is created, in which no time sequence but the level of
the evolutionary advancement (grade) is reflected (FALNIOWSKI 2003). On the other hand, at genus, and
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especially at species level, this error has lost its potential power because the criterion of overall similarity
is supported by other, especially historical-biogeographical. This approach was worked out by B. Rensch,
who proposed the concept of the polytypic species (Rassenkreise, species with geographical subspecies)
occurred in a given area. The main mechanism of speciation is evolutionary migration. The formation of
a new geographical race (often describe as a subspecies) may occur when some type of isolation appears,
leading to a geographical divergence. Recently, this approach was successfully used in the systematics of
Aconitum (MITKA 2003).

Linnaean taxonomy fulfills three important functions: it is an efficient communication system, it forms
a data-base or catalogue with the prognostic function, and it is hard science which seeks for natural order.
It cannot be said about phylogenetic taxonomy.

Phylogenetic taxonomy (DE QUEIROZ & GAUTHIER 1994), which the main tool is cladistics, in eyes of
its proponents should replace in future the obsolete Linnaean taxonomy. The main criterion of delimiting
the natural groupings is monophyly. Here, the main stress is put into the order (sequence) of the particular
lineages appearing, using explicite posed criteria, e.g. parsymony. There are no binomials and hierarchical
taxa, only freely defined “clades”. The main concept is a “sister group”. A serious weakness of the phyloge-
netic taxonomy is a priori defined model of (in fact most often unknown) evolution expressed in a picture
of dichotomically branched tree (a cladogram), eliminating the hybridization phenomena. In this context
traditional taxonomists are “evolutionary agnostics”. Phylogenetic taxonomy is also prone to other pitfalls,
e.g. the erroneous recognizing of primitive characters, and homoplasy in effect of parallel evolution and
character convergence. On the other hand, it is widely accepted that 30—70% of plants is of hybridogenous
origin (SoLTIS & SoOLTIS 1999). In the case of incongruence between the trees obtained within the two
taxonomic schools, it should be inferred that the “molecular tree” reflects rather evolutionary history of
a molecular marker than evolutionary history of a species (GRANT 2003).

Another problem, posed by phylogenetic taxonomy, is a paraphyly of the “Linnaean” taxa. An example
is a disjunctive Arbutus occurring in the Old and New World. In the Old World it is probably of secondary
origin and it comes from the ancestral forms evolved in North America as a part of the Madrean-Tethyan
flora (HILEMAN et al. 2001). Molecular analysis showed the existence of two clades of the genus, from the
Old and New World separately, the latter one being a sister group to other genera. It means that molecu-
larly the taxon is paraphyletic. However, from the point of view of traditional taxonomy there is no need
to split the genus into two taxa-clades, because they share the same set of morphological characters and
have common root.

In the result of taxonomic revision the genus Aconitum in Central Europe gained a new taxon, endemic
to the Eastern Sudetes A. plicatum subsp. sudeticum (MITKA 2003). It was hypothesized that it is a hybri-
dogenous taxon (maybe of introgressive origin) of the Quaternary age originated in the effect of secondary
contact between Aconitum from the Eastern Sudetes and Western Carpathians. A pilot molecular analyses
(PCR — ISSR) shows the close affinity between the newly described taxon and Western Carpathian
A. firmum subsp. maninense. So, the hypothesis of its hybridogenous origin has gained a strong support.
However, according to the rules of phylogenetic taxonomy the putative nothosubspecies should be placed
into A. firmum s. lato. But from the perspective of traditional taxonomy this nomenclatural change is not
necessary or even validated. This is because of the morphological and geographical criteria. Molecular
analysis shows only the mechanism of its origin, but does not contribute to the systematic placement. This
example clearly shows that Linnaean taxonomy may produce heuristic hypothesis that may be further falsi-
fied with the use of independent data-sets.

As it was stressed by GRANT (1992) it is a misunderstanding to treat the results of molecular biochem-
ical analyses as a superior to phenotypic ones because both describe genetic relationships but on various
levels of gene expression. The use in taxonomic investigations only the molecular data gives only a narrow,
and often uncertain, basis for classifications. They often concern endomorphic characters (in such a way
should be treated e.g. the RAPD data) and should be treated equally with the egzomorphic ones. The other
problem is the relation between the phylogenetic history of a organism and cell organelles (chloroplasts
and mitochondria) which have own DNA. Their histories may be quite different.

The reclasification of Actea to include Cimicifuga based on morphology, ntDNA ITS, cpDNA #rnlL-F
sequence variation (COMPTON et al. 1998) gives a good example of a taxonomic treatment which follows
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four steps of PoPPER’S (1997) scientific method. The first is a problem situation and accompanying it the
mental discomfort, the second is an attempt to solve it and to create a pilot hypothesis, the third, most
important, encompasses critical discussion in the light of the results obtained and following elimination of
errors. The fourth step enable to realize that the critical discussion on the our best solutions always unveils
new perspectives. Both data-sets: phenetic and molecular, were treated equally. Thus, molecular analysis
helps to elucidate the taxonomic problem known from Linnaeus’ times. In conclusion the authors stressed
that the formal recognition of taxa based on sequence data but not easily defined by morphological char-
acters would result in taxonomic groupings that are not practical to use.

The conflict between traditional and phylogenetic taxonomy has its genesis in the strong, but false,
tendency to identification of biology with molecular biology. It is the result of a domination of the reduc-
tionistic view, which proved its usefulness in the physics. Its success yielded in redefinition of scientific
disciplines to assign them to the reductionistic ideology: biology is molecular biology (FEYERABEND 1996).
In the consequence some of the disciplines gain the label of “scientific” but other are seen as “non-scien-
tific” or, at least, “immature”. The demarcation line is obvious: the use (often uncritical) the methods of
molecular biology.

It seems that in the case of taxonomic investigations the reductionistic programme collapses. The
evolution of species is not only a phylogeny described as a chain of ancestor-descendant sequence but it
also confounds historical events, as the centre of origin, migrations, arising of geographical barriers and
zones of secondary contacts. All those factors have resulted in the biological diversity today observed.
Every Linnaean classification system, based e.g. on the morpho-geographical species concept, is a working
hypothesis on the mechanism of its origin posed to critical evaluation. It should be stressed that at this stage
of a hypothesis falsification the molecular methods have given the tools of unquestionably value.

That is likely a reason of tendency to domination of systematics by a “two-gene” taxonomist (TURNER
1998), whose with a kind of arrogance express their attitude to works of Linnaean taxonomy. It is a hope
that today’s neophytes will turn attention from the “cladistic” or “phylogenetic” to real species which has
own history both in time and space. There is not only knowledge on DNA nucleotide sequence but also
on its ecology, biology and geographical distribution. This kind of knowledge can be acquired during the
field studies, not in the laboratory. Thus, the future belongs to taxonomists and molecular biologists who
can form interdisciplinary scientific teams and focus within one programme the different views on the same
object of investigations. Fortunately, such tendency becomes more and more common, and in the effect the
natural classification systems of wide empirical base are created.

Przyjeto do druku: 15.03.2004
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