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Abstrakt

Calochromini jsou kosmopolitn¢ rozsitena skupina c¢eledi Lycidae obsahujici
ptiblizné¢ 300 druhi. Vtribu jsou klasifikovany rody Adoceta Bourgeois, 1882,
Caloptognatha Green, 1954, Calochromus Guérin-Méneville, 1833, Lucaina Duges, 1879,
Lygistopterus Mulsant, 1838 a Macrolygistopterus Pic, 1929. Cilem prace je vytvofeni
fylogenetické hypotézy s pouzitim molekularnich markeri. K tomu byly sekvenovany
markery 18S, 28S jaderna rRNA a 16S rRNA, COl mtDNA, ND5 mitochondrialni DNA.
Fylogenetické stromy byly sestaveny pomoci metod maximalni parsimonie, bayesidnské
metody a maximum likelihood. Vsechny analyzy potvrdily monofylii tribu Calochromini,
avSak nebyla potvrzena monofylie morfologicky definovanych rodd. Rody Adoceta
a Lygistopterus Vv topologii stromu vytvarely pouze terminalni linie uvniti morfologicky
definovaného rodu Calochromus. Dosavadni studium morfologie neposkytlo zadné
morfologické znaky, které¢ by definovaly jednotlivé podskupiny v rodu Calochromus.
Pro navrh robustni fylogeneticky zalozené klasifikace je nutné podrobnéjsi studium

morfologie a rozsifeni poctu sekvenovanych taxon.
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Abstract

The Calochromini (Coleoptera: Lycidae) is spread worldwide with around 300 known
species. Six genera are classified in Calochromini: Adoceta Bourgeois, 1882,
Caloptognatha Green, 1954, Calochromus Guérin-Méneville, 1833, Lucaina Duges, 1879,
Lygistopterus Mulsant, 1838 and Macrolygistopterus Pic, 1929. Primary aim of this thesis
is to create a phylogenetic hypothesis with application of molecular markers. 18S, 28S
nuclear rRNA and 16S rRNA, COl mtDNA, ND5 mitochondrial DNA were sequenced.
The criterion of maximum parsimony, bayesian analysis and maximum likelihood were
used to analyze the dataset. All analyzes supported the monophyly of the tribe
Calochromini, however monophyly of morphologically-defined genera was not confirmed.
Genera Adoceta and Lygistopterus created only terminal lines in a tree topology within
morphologically defined genus Calochromus. The existing morphological studies provided
no morphological characters which would define different subgroups in the genus
Calochromus. Detailed study of the morphology and increase in the number of sequenced

data is necessary to design a robust phylogenetically based classification.
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1. Uvod

Celed’ Lycidae je druhové velmi bohata skupina brouk®, ktera zahrnuje na 150 rodi
Celed’ zafazena spoleéné s ¢eled’'mi Brachypsectridae, Cantharidae, Drilidae, Lampyridae,
Omalisidae, Phengodidae, Rhagopthalmidae a Telegeusidae v nadéeledi Cantharoidea
(Lawrence & Newton, 1982). Tyto celedi spojovala podobna morfologie odvozena
od slabé sklerotizované kutikuly dospélct. Pozdéjsi studie prokazaly, ze i pies vyznamné
morfologické odlisnosti, jsou Cantharoidea polyfylum a jednotlivé linie jsou piibuzné
celedim Cerophytidae, Elateridae, Eucnemidae a Throscidae. Spojenim téchto skupin
vznikla nad¢eled’ Elateroidea (Lawrence & Newton, 1995).

Celed Lycidae je kosmopolitné rozsifend, zastupci se nevyskytuji, vzhledem
ke svym narokim na prostiedi, pouze v arktickych a aridnich oblastech bez dfevinné
vegetace. Centra jejich diverzity jsou oblasti okolo rovniki, smérem k poliim se druhova
bohatost prudce snizuje. Celkem bylo popsano okolo 4200 druhti (Bocak et al., 2008),
pocet popsanych druhti v poslednich letech prudce roste (Bocak, 2001a, 2001b; Bocak et
al. 2006; Bocakova, 2001, 2003; Dvorak & Bocak, 2007; Kazantsev, 2005a, 2005b;
Tvardik & Bocak, 2001). Pomér mezi popsanymi a neznamymi druhy v tropickych
oblastech dosahuje az 1:24 (Dvorak & Bocak, 2007, 2009). Klasifikace ¢eledi Lycidae
byla v poslednich letech modifikovana na zakladé molekularné fylogenetickych studii.
Tribus Calochromini Lacordaire, 1857 ziskal rank podceledi (Kleine, 1933; Bocak &
Bocakova, 1990) a pozdé€ji na zékladé fylogenetické hypotézy, byl hodnocen pouze
natribus v podgeledi Lycinae (Bocak & Bocakova, 2008). Celed Lycidae aktualné
obsahuje 6 podceledi: Ateliinae, Dictuyopterinnae, Dexorinae, Libnetinae, Lycinae
a Lyropaeinae. Podéeled Lycinae je druhové nejbohatsi a zahrnuje kromé tribu
Calochromini 13 dalsich tribG: Calopterini Green, Conderini Bocak, Dihammatini Bocak et
Bocakova, Eurrhacini Bocakova, Erotini Leconte, Leptolycini Leng et Mutchler, Lycini
Laporte, Lyponiini Bocak et Bocakova, Macrolycini Kleine, Metriorrhynchini Kleine,
Platerodini Kleine, Slipinskiini Bocak et Bocakova, Thonalmini Kleine et Bocakova,
(Bocak & Bocakova 2008). Tribus Calochromini obsahuje rody Adoceta Bourgeois, 1882,
Caloptognatha Green, 1954, Calochromus Guérin-Méneville, 1833, Dumbrellia Lea, 19009,
Lucaina Duges, 1879, Lygistopterus Mulsant, 1838 a Macrolygistopterus Pic, 1929.
Pivodné byly do tribu zahrnuty i rody Lycoprogenthes Pic, 1915, (Kleine, 1933)
a Falsocalochromus Pic, 1942 (Bocak & Bocakova, 1990), ale na zakladé¢ morfologickych



studii byl Lycoprogenthes ptesunut do podceledi Erotinae Leconte, 1881 (Bocak, 2002)
a Falsocalochromus Pic, 1942 byl piesunut do podceledi Lyropaeinae (Masek & Bocak,
2014)

Dospélci ¢eledi Lycidae jsou Vv naprosté vétSing€ pripadt okfidleni, neotenie samic
byla prokazana pouze u nékolika linii. Samice neotennich linii zdstavaji larviformni, pouze
dochdzi ke strukturnim zméndm ve stavbé chitinové kutikuly a otevieni kopulacnich
organu (Bocak & Bocakova, 1990; Wong, 1996; Bocakova et al., 2007; Levkanicova &
Bocak, 2009). Tato vlastnost spole¢né se slabou sklerotizaci téla a naslednou neschopnosti
disperze navzdalené stanovist¢ znamena, ze Lycidae jsou vhodna modelova skupina
ke studiu evoluce neotennich linii (Bocak et al., 2008; Bocak & Yagi, 2010; Malohlava &
Bocak, 2010). Vzhledem k predchozim charakteristikam brouci ¢eledi Lycidae vyvinuli
antipredacni strategie, jako vyluCovani zapachajicich a mirné jedovatych latek (Moore &
Brown, 1981; Bocak et al., 2008). Hemolymfa sobsahem téchto latek se nejcastéji
objevuje v dusledku praskani intersegmentalnich membran a kutikuly na kloubech
a na zebrech krovek. Hlavni slozkou je kyselina lycidi, kterd je schopna odpudit vétSinu
béznych predatori s vyjimkou tesafikti z rodu Elytroleptus, kteti ji ale nejsou schopni
vstiebat a pouzit na svou ochranu (Eisner et al., 2008). Diky této antipredacni strategii se
vyvinulo vyrazné aposematické zbarveni, které varuje potencialni predatory (Alatalo &
Mappes, 1996). Takto chranéni jedinci se Casto shlukuji do agregaci a tim posiluji
vysledny efekt zbarveni (Linsley et al., 1961). V téchto agregacich se sdruzuji i jiné
skupiny hmyzu, které vyuzivaji batesianské mimikry, naptiklad zastupci rodu Elytroleptus,
Rhinotia haemoptera nebo motyli Neofelderia rata, Snellenia lineata a Lycomorpha
fulgens. (Moore & Brown, 1989)



2. Cile prace

Soucasné znalosti o tribu Calochromini a jeho taxonomii se zaklddaji pouze
na primarnich popisech v taxonomickych publikacich M. Pica, R. Kleineho a C. O.
Waterhouse (Waterhouse, 1878; Pic, 1921, 1925; Kleine, 1926, 1928, 1933). Prace téchto
autorl byla zamétena predevSim na vnéjsi morfologické znaky, v mensSim rozsahu
na studiu samcich genitdlii. Pokusy o vyjadfeni piibuzenskych vztaht vychazely
z postulatu, ze morfologicka podobnost (napfiklad ve zbarveni nebo velikosti a tvaru téla)
ukazuje na blizkou pifibuznost danych druhi. Takové znaky jsou ovsem vystaveny
ptirodnimu vybéru (selekce maximalni podobnosti v mimetickych komplexech) a tim je
omezena jejich hodnota pro vytvoreni fylogenetické hypotézy (Sklenafova et al., 2014).

Hlavnim cilem této studie je objasnéni fylogenetickych vztahti v ramci tribu
Calochromini na zakladé neutralniho zdroje informaci, v tomto piipadé sekvencich
jadernych a mitochondrialnich genii. K vytvoteni fylogeneze byly pouzity fragmenty gent
16S rRNA, 18S rRNA, 28S rRNA a COl mtDNA, ND5 mtDNA. Molekularni data
poskytuji velky objem informaci, které jsou nezdvislé na vnéjSich ekologickych
podminkach, a proto vhodné pro testovani fylogeneze skupiny. Bylo zamérné pouzito vétsi
mnozstvi molekularnich markerti pro vyssi podporu vysledné fylogeneze. Vysledky studie

jsou urceny pro kritickou revizi klasifikace.



3. Material a metody

3.1 Material

Exemplafe kizolaci byly vybrany sohledem na pokryti co nejvétSsiho poctu

zoogeografickych oblasti. Dtraz byl kladen piedevs$im na rozsifeni matice o jedince tribu

Calochromini Lacordaire, 1857 z Ciny, Laosu a Ameriky. Do studie byl rovnéz zahrnut

jedinec z doposud nesekvenovaného rodu Macrolygistopterus. Celkovy pocet exemplait se

rozsiftil o 48 na celkovy pocet 80 (Tabulka 1).

Vzorky pochazeji ze sbirky Skolitele, sbirany byly v letech 2000-2012. V terénu byl

material fixovan pomoci 96% alkoholu. Konzervace byla provedena odvodnénim pomoci

nékolikandsobné vymeény alkoholu. Nasledné byly vzorky ulozeny v -20 °C.

Tabulka 1.: Seznam vzorku

Cislo vzorku

Rod:

Lokalita

UPOL MTO0001
UPOL MT0002

UPOL MTO0003
UPOL MT0004

UPOL MTO0005

UPOL MTO0006
UPOL MTO0007

UPOL MTO0008

UPOL MTO0009

UPOL MT0010

UPOL MT0011

UPOL MT0012

UPOL MTO0013

UPOL MT0014

UPOL MT0015

UPOL MT0016

UPOL MTO0017

Calochromus
Calochromus

Calochromus
Calochromus

Calochromus

Calochromus
Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

China, Yunnan, Habashan, 10.6.2002, S. Bec¢var lgt.

Malaysia, Sabah, Sacan 25km SE Sapulut, Batu Punggul
23.5.2001, F. Ciampor Igt.
N Laos, Oudomkai, V. Kuban Igt.

Malaysia, W Johor, 20km S of Mersing, Jemaluang, 300
mn. m., 1.-14.1. 2003, P. Celechovsky lgt.

Indonesia, Sumatra Utara, Brastagi, Gn Sibayak, 26.1.-
1.2.2005, 1600-2200 m n.m., Bolm Igt.

China, Yunnan, Habashan, 10.6.2002, S. Bec¢var lgt.

Borneo, Sabah, Tibow, 45 km NE of Sapulut, 600-900 m
n.m., 7.-15.4. 2000, Bolm Igt.

NE Laos, Hua Phan prov, Ban Saluei, Phu Phan, 20.13
N 103.59 E, 1500 m n. m., 10.5. 2004, F. Kantner Igt,
India N, Utteranda state Ca 30km N of Cajebiowan
Khati vill. en., 2200 m n. m., 28.6.2003, M. Tryzna Igt.
Malaysia, Johor 20 km N of Kota Tinggi, 30.1.2005, P.
Celechovsky lgt.

Malaysia, Pahang, Tanah Rata, 1600 m n. m., 18.-22.4.
2000, Bolm Igt.

Malaysia, Sabah Tibow 45 km NE of Sapulut, 600-900
mn. m., 7.-15.4. 2000, Bolm Igt.

NE India, W Arunachal pr. betw. Dirang & Bomdila
Pass, 27°19°N 92°22°E, 1900+300 m n.m., 12.-
16.6.2004, L. Dembicky Igt.

Malaysia, Borneo, Sabah km 53 road kk-Tambunan Gn.
Emas, 1650, 22.3.-6.4. 2000, Bolm Igt.

S India, Kunchappanai, 2000, Pacholatko & Dembicky
Igt.

S India, Kunchappanai, 2000, Pacholatko & Dembicky
Igt.

S India, Kunchappanai, 2000, Pacholatko & Dembicky

Igt.



UPOL MT0018

UPOL MT0019

UPOL MT0020

UPOL MT0021
UPOL MT0022

UPOL MT0023

UPOL MT0025

UPOL MT0026

UPOL MT0027

UPOL MT0028
UPOL MT0029

UPOL MT0030

UPOL MT0031

UPOL MT0032

UPOL MT0033

UPOL MT0034

UPOL MTO0035

UPOL MTO0036

UPOL MTO0037

UPOL MTO0038

UPOL MT0039

UPOL MT0040

UPOL MTO0041

Calochromus

Adoceta

Adoceta

Adoceta
Adoceta

Adoceta
Calochromus

Calochromus

Adoceta

Adoceta
Adoceta

Lygistopterus

Calochromus
Calochromus
Adoceta

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

S India, Kunchappanai, 2000, Pacholatko & Dembicky
Igt.

South Africa, Limpopo Loubad (Waterberg) 24.29.15“ S
28.11.12“E, 1378 m, 22.-24. 11. 2009, Ahrens &
Fabrigi Igt.

NW Zambia, NW Kasempa E of Mutumbw, 5.11.2008,
Snizek lgt.

NW Zambia, 9.-17.12. 2007, M. Bednatik Igt.

South Africa, E. Kwazulu, Natal NE Ndumo, W border
Tembe Elephant park, Maputoland, 80 m n. m., 29.12.
2007 - 9.1. 2008, M. Snizek lgt.

E Kenya, E 729, Sosoma, 202 km E of Thika, 20.11.
2007, Snizek Igt.

Indonesia, Papua, Biak, Mniber , 0.43.28“ S 135.46.01¢
E, 16.-22.12. 2006, S. Bily Igt.

N India, Uttaranchal Sl., 30 km N Bajeshwar SE of
Dhakuri ia., 2750 m n. m., 25.-26.6. 2003, Z. Kejval &
M.Tryzna Igt.

Kenya, Eastern Nguni, N of Ngomeni, 30.12. 2007,
Snizek 1gt.

South Africa, Limpopo prov., 12. 2006, M. Bednarik Igt.
South Africa, E. Kwazulu, Natal NE Ndumo, W border
Tembe Elephant park, Maputoland, 80 m n. m.,
29.12.2007 —9.1.2008, M. Snizek lIgt.

Greece, Peloponnisos prov. Dirrahi, Neohori 40 km SE
Megalopoli, 1200 m n. m., 17.6. 2006, Bolm Igt.

S India, Kunchappanai, 2000, Pacholatko & Dembicky
Igt.

Indonesia, Sumatra barat Pasaman. Gn. Talaman 1000 m
n. m., 14.-15.1. 2005, Bolm Igt.

Kenya, NW Makefikeng Zeerust env. (N4), 11.12. 2008,
Snizek 1gt

NE Laos, Hua Phan prov., Ban Saluei>Phu PhanMt.,
20°12°13,5"'N 104°01'E10, 1340-1870 m n. m., 2.-22.6.
2011, Vit Kuban & Lao coll. Igt.

Sumatra, Gn Merapi 5 km E of Kotobaru, 1600 m n. m.,
18.-25.5. 2001, Bolm Igt.

NE Laos, Xieng Khouang prov., Phonsavan (30 km NE)
phou Sane Mt., 19°38,20°N 103°20,20°E, 1400-1600 m
n. m., 10.-30.5. 2009, V. Kuban lgt.

Malaysia, Pahang Tanah Rata, Cameron h., 3.-20.2.
2005, 1600m, P. Celechovsky lgt.

China, Sichuan prov., Daxue Shan, N of San Ya,
28,43°N 101,57°N, 2700 m n. m., 6.-12.1. 2005, M.
Tryzna lgt.

SW Cambodia, 20 km SE Koh Kong, Tatai riv., 11,34°N
103.07°E, 200 m n. m, 5. 2005, E. Jendek & O. Sausa
Igt.

Malaysia, W Pahang, Cameron Highlands, Tanah Rata,
1500-1800 m n. m., 2.-26.2. 2004, P. Pacholatko Igt.
Indonesia, E Kalimantan, ca. 55 km W of Balik Papan Pt
Faraj Surya (area), 01°13,3'N 116°21°E, 100 m n. m.,
24.-25.429. 11. 2011, J. Hajek, J.Scheider & P. Votruba
Igt.



UPOL MTO0043

UPOL MT0044

UPOL MTO0045

UPOL MTO0046

UPOL MTO0047

UPOL MT0048

UPOL MT0049

UPOL MT0050

UPOL MTO0051

UPOL MT0052

UPOL MTO0053

UPOL MT0054
UPOL MTO0055

UPOL MTO0056

UPOL MTO0057

UPOL MTO0058

UPOL MTO0059
UPOL MT0060
UPOL MTO0061
UPOL MT0062

UPOL MT0063

UPOL MT0064

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus
Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus
Adoceta

Calochromus
Calochromus

Calochromus

Calochromus

Malaysia, Kelantan Rd Kp. Raja>Gn. Muang, Lalang
Pandrak, 4,63°N 101,45°E, 1400-1700 m n. m., 1.-26.4.
2006, P. Celechovsky lgt.

Indonesia, E Kalimantan ca. 55 km W of Balik Papan Pt
Faraj Surya (area), 01°13,3'N 116°21°E, 100 m n. m.,
24.-25.+29.11. 2011, J. Hajek, J.Scheider & P. Votruba
Igt.

Indonesia, E Kalimantan ca. 55 km W of Balik Papan Pt
Faraj Surya (area), 01°13,3'N 116°21°E, 100 m n. m.,
24.-25.+29. 11. 2011, J. Hajek, J.Scheider & P. Votruba
Igt.

C Laos, Khammouan prov., Ban Khoun Ngeun env.,
18,07°N 104,29°E, 250 m n. m., 20.-29. 5. 2004, E.
Jendek and O. Sausa Igt.

NE Laos, Houa Phan prov., Phou Pan, 20,12°N
104,01°E, 1700 m n. m., 17.5.-3.6. 2007, C. Holzschuh
Igt.

China, Jiangxi prov., JinggangShan. ZhuFeng,
26°31°'51,54"'N 114°8°46,02"'E, 680 m n. m.,
29.4.2011, Kubecek Igt.

Malaysia, Perak, 19 th mile road Tapah-Ringlet,
4°22°42'N 101°19°44"’E, 600-650 m n. m., 25.-27.2.
2012, Kundrata, Kubecek & Fusek Igt.

C Laos, Khammouan prov., Ban Khoun Ngeun env.
18,07°N 104,29°E, 250 m n. m., 20.-29.5. 2004, E.
Jendek and O. Sausa lgt.

NE Laos, Houa Phan prov., Phou Pan, 20,12°N
104,01°E, 1700 m n. m., 17.5.-3.6. 2007, V. Kuban lgt.
NE Laos, Hua Phanprov. Ban Saluei, Phu phan, 20°13N
103,59°E, 1500 m n. m., 10.5. 2004, F. Kantner lgt.
China, mer. Yunnan prov. Pass 20 km NW from
Zhongdien, 15.-17.6. 2005, Ivo Jenis Igt.

Laos, Lao Pako, 2002, M. Strba lgt.

Malaysia, W. Kelantan 30 km NW of Gua Musang Ulu
Lalat Mt., kampong Sungai OM 800-1000 m n. m.,
21.6.-14.7. 2010, P. Celechovsky lgt.

China, W Sichuan, West of Zhier (Zi’er), 28.22,293°N
101.32,701°E, 2866 m n. m., 2.-5.6. 2006, R. Sehnal &
M. Tryzna lgt.

Malaysia, Kelantan, 20 km NE Kp. Raja, "Temiar
Rafflesia Sanctum", 4°39'20,8"N 101°29'40,5"E, 795 m
n. m., 26.2. 2012, Kundrata, Fusek Igt.

SW Cambodia, 20 km SE Koh Kong, Tatai riv., 11,34°N
103.07°E, 200 m n. m., 5. 2005, E. Jendek & O. Sausa
Igt.

Malaysia, 30 km NE Raub, 2002, E. Jendek Igt.

South Africa, Limpopo prov., 12. 2006, M. Bednaiik Igt.
China, Shanxi 100 km S of Xian, Xiuyanba, Kuban Igt.
India N, Uttaranchal state, 30 km N Bajeshwar, 2600-
2800 m n. m., 25.-26.6. 2003, Z. Kejval & M.Tryzna Igt.
India N, Uttaranchal state, 30 km N Bajeshwar, 2600-

2800 m n. m., 25.-26.6. 2003, Z. Kejval & M.Tryzna Igt.
S India, Kunchappanai, 2000, Pacholatko & Dembicky

Igt.



UPOL MTO0065

UPOL MTO0066

UPOL MTO0067

UPOL MTO0068

UPOL MTO0069

UPOL MT0070
UPOL MT0071

UPOL MT0072

UPOL MTO0073
UPOL MT0074

UPOL MTO0075

UPOL MTO0076

UPOL MTO0O077

UPOL MTO0078

UPOL MTO0079

UPOL MT0080

UPOL 000347
UPOL 000124
UPOL 000033
UPOL 000L16
UPOL 000400
UPOL VKO0086

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus
Calochromus

Calochromus

Macrolygistopterus

Calochromus
Calochromus
Calochromus
Calochromus
Calochromus

Calochromus

Calochromus

Calochromus
Calochromus
Calochromus
Calochromus
Calochromus
Calochromus

S India, Kunchappanai, 2000, Pacholatko & Dembicky
Igt.

S India, Kunchappanai, 2000, Pacholatko & Dembicky
Igt.

S India, Kunchappanai, 2000, Pacholatko & Dembicky
Igt.

Malaysia, W. Kelantan 30 km NW of Gua Musang Ulu
Lalat Mt., kampong §ungai OM, 800-1000 m n. m.,
21.6.-14.7. 2010, P. Cechovsky Igt.

Malaysia, W. Kelantan 30 km NW of Gua Musang Ulu
Lala Mt., kampong Syngai OM, 800-1000 m n. m.,
21.6.-14.7. 2010, P. Celechovsky lgt.

Laos, Bunet, 2001, Pachol Igt.

S India, Kunchappanai, 2000, Pacholatko & Dembicky
Igt.

S India, Kunchappanai, 2000, Pacholatko & Dembicky
Igt.

Ecuador, Cosanga euv., 12. 2010, Bolm Igt.

California, Ventura county, 16.12. 2006, M.S. Caterino
Igt.

China, Guanxi prov., Madershan, 1100-1800 m n. m.,
31.5.-2.6. 2012, Living & Zh Liu Igt.

China, Guanxi prov., Gengwang Laoshan, 5.-6.5. 2012,
Living Igt.

China, Hubei prov., Dashennongiia, 1500-1800 m n. m.,
17.-20.6. 2012, Living Igt.

China, Hubei prov., Dashennongiia, 1500-1800 m n. m.,
17.-20.6. 2012, Living Igt.

NE Laos, Houa Phan prov., Phou Pan, 20,12°N
104,01°E, 1300-1900 m n. m., 1.-15.5. 2010, C.
Holzschuh Igt.

China, Sichuan prov., Ya’an. Tianquan. Labahe, 1500-
2500 mn. m., 8.-9.7. 2012, Living & MC Chen Igt.
Malaysia, 2000, Bolm leg.

Malaysia, 2000, Bolm leg.
Malaysia, 2000,Bolm leg.
China, Shaaxi, 2000, Bolm leg.
Kelantan

Malaysia, Pahang, Cameron Highlands, 2.-26.2. 2004,
Pacholatko




3.2 Izolace DNA ze svalové tkané

DNA byla izolovana pomoci kitu DNeasy (Qiagen) ze svaloviny metathoraxu.
Dokladovy exemplai byl vypreparovan a ulozen ve sbirce laboratofe molekularni
systematiky Piirodovédecké fakulty Univerzity Palackého v Olomouci. Mikrozkumavka se
svalovinou byla umisténa na 20 minut do vakuového koncentratoru, ktery byl nastaven na
pokojovou teplotu. Po vysuseni bylo do mikrozkumavek pfidano 180 pl ATK pufru a 20 ul
5% proteinazy K a byla provedena homogenizace s pomoci plastikové tycinky. Takto
piipravené vzorky byly inkubovany v termobloku o teploté¢ 56 °C. Po rozlozeni svaloviny
bylo ke vzorku pfidano 200 pl AL pufru a byla provedena kratka centrifugace. V dalSim
kroku bylo pfidano 200 pl alkoholu a vzorky byly znova centrifugovany. Obsah
mikrozkumavek byl pfepipetovan do kolonky, ktera byla vlozena ve sbérné
mikrozkumavce. Nasledovala centrifugace 1 minutu pii 8000 rpm. V dalS§im kroku bylo
do kolonky piidano 500 pul AW1 a cetrifugovano 1 minutu pfi 8000 rpm. Nasledné bylo
pridano 500 ul AW2 a centrifugovano 3 minuty pii 14000 rpm. Poté byla kolonka
pfenesena do nové sbérné mikrozkumavky a centrifugovana 1 minutu pti 1400 rpm.
V dal§im kroku byla kolonka pfemisténa na mikrozkumavku o objemu 200 pl, nasledné
bylo pfipipetovano 200 pl nuklease-free H2O a centrifugovano 1 minutu pti 8000 rpm.
Totéz se opakovalo s pfidanim 100 ul nuklease-free H,O, tento roztok byl zmrazen na -
80 °C. Koncentrace prvni eluce byla méfena pomoci spektrofotometru Nanodrop ND-
1000, po pfipadném nafedéni nebo koncentrovani byla vysledna DNA pouzita

pro polymerazovou fetézovou reakci.



3.3 PCR (Polymerase Chain Reaction)

Master mix k amplifikaci obsahoval:

© N o o &~ w DN PE

1 pl templatu

1,25 pl 2 mM dNTPS
2 ul 50 mM MgC12
5 ul 10x PCR pufru

0,12 pl Taq polymerazy (INVITROGEN)
1 ul 10 pmol primer (Tabulka 2)
1 ul 10 pmol primer (Tabulka 2)

38,55 ul destilované vody

Tabulka 2.: Primery pouzité pii amplifikaci

Fragment  Koédové oznageni Sekvence (5°>3’)

18S rRNA b5.0
ai
bi
a2.0

28S rRNA ff
dd

16S rRNA 16a
ND1A
ND1-2

COIl mtDNA  JerryM
MarcyM
JerryN
MarcyN

ND5 mtDNA OF1
R6
R2M

TAA CCG CAACAACTTTAAT

CCT GAG AAACGG CTACCACATC
GAG TCT CGT TCG TTATCG GA
ATG GTT GCA AAG CTG AAAC

TTA CAC ACT CCT TAG CGG AT
GGG ACC CGT CTT GAAACAC

CGC CTG TTT AAC AAA AAC AT
GGT CCCTTACGA ATT TGA ATATAT CCT
ATC AAA AGG AGC TCGATT AGTTTC

CAACAY YTATTTTGRTTY TTT GG
TARTTC RTATGW RCAATAYCAYTGRTG
CAACAY YTATTYTGATTY TTY GG
TTCRTAWGT TCARTATCATTGRTG

CCTACTCCTGTTTCT GCTTTAGTT CATTC
GAA ACG AAA AAT CGT ATTTAATTT CGACT
AAT TGA ASC CAA AAA GAG GTATAT CACTG




Cykly polymerazové fetézové reakce byly nastaveny na tyto hodnoty:
1. 96 °C na 2 minuty
2. 40 cykli pti 96 °C na 30 sekund
3. 41 °C na 30 sekund
4. 72 °Cna 105 sekund
Poté 72 °C na 10 minut a kone¢né zchlazeni na 4 °C.

Vysledny produkt byl kontrolovan pomoci elektroforézy a purifikovan.

3.4 Sekvenacéni reakce

Roztok pro sekvenacni reakci byl pfipraven podle protokolu firmy ABI Applied
Biosystems, mnozstvi pfidané destilované vody bylo z&visly na objemu PCR produktu:

1. 1-4 pl PCR produktu

2. 2 ul 1,6 umol primeru
3. 1 ul Big Dye
4

1 ul sekvenacéni pufr

3.5 Ci§téni produktu sekvenaéni reakce

Do kazdé jamky v desti¢ce s produktem sekvenacni reakce bylo pfipipetovano
75 ul 95% ethanolu a 3 pl 3 M octanu sodného, vznikly produkt byl protfepan a polozen
na led. Precipitace trvala 10 minut a alkohol byl nasledné vyklepnut. Zbytkovy alkohol byl
odsan pomoci filtracniho papiru a centrifugaci desticky. Poté bylo pfipipetovano 100 pl
70% ethanolu a desticka byla centrifugovana 30 minut pii 15 °C. Alkohol byl opét
vyklepnut, desticka byla zakryta savym papirem a centrifugovana po dobu 10 sekund.
Tento postup byl opakovan tfikrat. Cisty sekvenaéni produkt byl nakonec vysusen pomoci

vakuového koncentratoru.

3.6 Sekvenovani

Vycistény produkt sekvenacni reakce byl rozpustén pomoci formamidu a nasledné

vlozen do ¢tytkapilarniho sekvenatoru ABI 3130 (Applied Biosystems) k sekvenaci.



3.7 Analyza chromatogramii, vytvoieni alignmentu

Pomoci programu Sequencing Analysis (Applied Biosystems) byly analyzovany
primarni chromatogramy. Editace sekvenci byla provadéna v programu Sequencher
verze 4.6 (Gene Code, Inc.), upravené sekvence byly exportovany ve formatu FASTA.
Pro zjisténi kotfene fylogenetického stromu byly pfidany sekvence homologickych
fragmentti gentt mimoskupiny z databaze GenBank. Jako outgroup byly stanoveny rody
Dihammatus Waterhouse, 1879, Lopheros Leconte, 1881, Lycus Fabricius, 1787, Lyponia
Waterhouse, 1878, Macrolycus Waterhouse, 1878, Metriorrhynchus Gemminger et Harold,
1869, Thonalmus Bourgeois, 1882 a Platycis Thompson, 1864. Takto vznikla matice byla
ulozena ve formatu FASTA a alignovana v programu ClustalX (Higgins & Sharp, 1988),
ktery byl v defaultnim nastaveni. Vysledna matice byla kontrolovana na kédujici kodony
aminokyselin a uloZena ve formatu NEXUS. V programu Se-AL (Rambaut, 2010a) byly
odstranény zacatecni a koncové useky sekvenci, které¢ vykazovaly vyskyt nepiesného cteni
bazi. Takto upravené matice pro jednotlivé geny byly konkatenovany pomoci skriptu
Vv jazyku Perl, ktery byl spustén na pocitaci s OS Linux (OpenSuSe). Potadi jednotlivych
fragmentd gent bylo 16S rDNA, tRNA-Leu, ND1 cds mtDNA, cds mtDNA COl, tRNA-
Leu, cds mtDNA COllI, cds mtDNA ND5, tRNA-Glu, tRNA-Ser.



4. Fylogenetické analyzy

Vysledna matice byla analyzovana pomoci bayesianské analyzy v programu
Mr.Bayes 3.2 (Huelsenbeck & Ronquist, 2001), metodou maximalni parsimonie pomoci
programu T.N.T. (Goloboff et al.,, 2008) a maximalni pravdépodobnosti v programu
RAXML (Stamatakis, 2006).

4.1 Analyza metodou RAXML (Randomized Accelerated Maximum Likelihood)

Datova matice byla analyzovana metodou RAxXML skriptem, ktery byl napsan
v jazyce Perl a ovladal se pomoci ptikazového fadku na pocitaci s operacnim systémem
Linux. Strom vytvofeny metodou maximalni pravdépodobnosti byl importovan pomoci
programu Fig Tree v. 1.3.1 (Rambaut, 2010b), ve kterém byl upraven a vyexportovan jako
soubor ve formatu emf. Nasledn¢ byl upraven v grafickém editoru Adobe Illustrator.

Cilem metody maximum likelihood je vypocet pravdépodobnosti, Zze z naseho
modelu evolu¢nich zmén vznikne pocatecni nukleotidova sekvence. Porovnava jednotlivé
fylogeneze a hledd tu s nejvétsi pravdépodobnosti. Pro sestaveni pocatecniho stromu je
pouzit program DNAPARS. Nejdiive prohleda okoli pocateéniho stromu ulomenim
a naslednym premisténim do nejvzdalengjSich mist stromu a spocita pravdépodobnost takto
vzniklé topologie. V takto pozménéném stromu se optimalizuji délky vétvi pouze
u zménénych. Piesnd pravdépodobnost a optimalizace se pocita jen u stromu s nejvysSim
odhadem pravdépodobnosti. Program vzdy pracuje jen Stim nejlepSim stromem.

V piipad¢, Ze najde lepsi, je plivodni strom z analyzy odstranén.

4.2 Analyza metodou maximalni parsimonie

Matice byla exportovana pomoci programu PAUP* (Swofford, 2002) do formatu
NEXUS a analyzovana pomoci programu T.N.T. v. 1.1. Vystupem programu byl soubor
obsahujici maximalné¢ parsimonni stromy a pro vypocet statistické podpory vétvi byly
vygenerovany stromy pomoci pseudoreplikaci. Nasledné¢ byl soubor analyzovan
v programu PAUP* pro vytvoifeni konsenzudlnich stromil.

Program T.N.T. vyuziva algoritmu rychlého vyhledavani stromli Ratchet (Nixon,

1999). Pti pouziti metody maximalni parsimonie se hleda strom nebo skupina stromt s CO



mozna nejmensim podtem kroki. Cim strom obsahuje méné kroki, tim je hypotéza
jednodussi. Pokud je néjaky znak sdilen, tak ma spole¢ny ptuvod. V ptipadé¢ vzniku
konfliktu mezi znaky, které neposkytuji stejny vysledek, tak se dany znak oznaci
za homoplazii (Hall, 2001). Znaky, které se vyskytuji pouze u jednoho jedince (piipadné
u vSech), se z analyzy automaticky vyrazuji (Hall, 2001).

4.3 Bayesianska analyza

Zakladem této statistické metody je odhad pravdépodobnosti, ze je nase hypotéza
pravdivd. Posuzuje se sekvence DNA, evoluéni model a topologie stromu. Cilem této
metody je nalézt takovy strom, Ktery je maximalné pravdépodobny pii danych sekvencich
a evoluénim modelu. Bayesidnskd analyza nevyprodukuje pouze jeden strom, ale celou
sérii stromll s podobnymi pravdépodobnostmi.

Analyza byla provedena v programu Mr. Bayes 3.2 na severu Cipres (Miller, 2010).
Analyza byla nastavena na 40 000 000 generaci se dvéma paralelnimi béhy a Ctyfmi
vlakny.



5. Vysledky
5.1 Vysledky analyz sekvenci

Celkem bylo ziskano 263 sekvenci rodd Calochromus, Lygistopterus,
Macrolygistopterus a Adoceta. Taxon byl zafazen do analyzy, pokud byla ziskana
minimalné jedna sekvence. Tyto vzorky byly amplifikovany a sekvenovany pro fragmenty
genl 16S rRNA, COl mtDNA a ND5 mtDNA. Nésledn¢ byli sekvenovani vybrani zastupci
jednotlivych rodu pro fragmenty geni 18S rRNA a 28S rRNA (Tabulka 3).

Tabulka 3: Amplifikace jednotlivych vzorkil (ano - uspésna sekvenace, ne — nelispésna

sekvenace, X — nesekvenovano).

Vzorek 18s 28s 16s Col N5
MTO001 ano ano ano ano ano
MTO002 ano ano ano ano ano
MTO003 X X ano ano ano
MTO004 ano ano ano ano ano
MT005 X X ano ano ano
MT006 X X ano ano ano
MTO007 X X ano ano ano
MT008 X X ne ano ano
MTO009 X X ano ne ano
MTO010 X X ano ano ano
MTO011 X X ano ano ano
MTO012 ano ano ano ano ano
MTO013 X X ano ano ano
MTO014 ano ano ano ano ano
MTO015 X X ne ano ano
MTO016 X X ne ano ano
MTO17 ano ano ano ano ano
MTO018 X X ano ne ne

MTO019 ano ano ano ano ano
MTO020 X X ano ano ano
MTO021 X X ano ano ano
MTO022 X X ano ano ano
MTO023 X X ano ano ano



MTO024
MT025
MT026
MT027
MT028
MT029
MT030
MT031
MT032
MT033
MT034
MT035
MTO036
MT037
MTO038
MT039
MT040
MT041
MT042
MT043
MTO044
MT045
MT046
MT047
MT048
MT049
MT050
MTO051
MTO052
MTO053
MTO054
MTO55
MTO056
MTO057
MT058
MT059

ano

ano

ano

ano

ne

ne

ano

ano

ano

ano

ano

ne

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ne

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ne

ano

ne

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ne

ano

ano

ano

ne

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ne

ano

ne

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ne

ano

ano

ano

ne

ano

ano

ano

ne

ano

ano

ano

ano

ano

ano

ne

ne

ano

ne

ano

ano

ano



MTO060 ano ano ne ano ano

MTO061 X X ano ano ano
MT062 ano ano ano ano ano
MT063 X X ano ano ano
MT064 ano ano ano ano ano
MT065 X X ano ano ano
MTO066 X X ano ano ano
MTO067 ano ano ano ano ano
MTO068 ano ano ano ano ano
MTO069 ano ano ano ano ne

MTO70 ano ano ano ano ano
MTO071 X X ano ano ano
MTOQ72 X X ano ano ano
MTOQ73 ano ano ano ano ano
MTOQ74 ano ano ano ano ano
MTO075 ano ano ano ano ne

MTO076 ano ano ano ano ne

MTO77 X X ano ano ano
MT078 X X ano ne ano
MT079 X X ano ano ne

MTO080 X X ano ne ano

Fragment genu 16S rRNA se podafil amplifikovat u 69 jedinct s primérnou délkou
806 bazi a zastoupenim jednotlivych nukleotidd A = 35.59 %, T = 41.37 %, C = 8.16 %
a G =14.87 %. Kompletni gen 18S rRNA byl amplifikovan pro 28 jedinct S primérnou
délkou 1864 parti bazi a zastoupenim nukleotidi A = 25.79 %, T = 23.54 %, C = 22.92 %
a G = 27.75 %. Gen 28S rRNA byl sekvenovan pro 28 jedincl se zastoupenim nukleotidl
A=2554%, T=20.15%, C=23.15% a G = 31.16 % a primérnou délkou 631 part bazi.
Nejvice vzorki se podaftilo amplifikovat pro gen COI mtDNA a to 72 jedinct (zastoupeni
nukleotidi: A =31.17 %, T = 45.32 %, C = 8.37 % a G = 15.14 % primérna délka 1064
part bazi. Fragment genu ND5 mtDNA byl ziskdn pro 65 jedinct, zastoupeni nukleotidii
A=3117%, T=4532%, C = 8.37% a G = 15.14 %, primérna délka 1230 pard bazi.
Matice vznikla konkatenaci jednotlivych fragmentt obsahovala 5586 pozic pro kazdy
vzorek (Tabulka 4).



Sekvence fragmentt gentl 18S rRNA a 28S rRNA vykazovaly velmi nizkou miru
genetické vzdalenosti mezi jedinci. Nejvyssi rozdil byl mezi vzorky MT025 a MT012
1,6 % u genu 18S rRNA. U genu 28S rRNA byla nejvétsi genetickd vzdalenost zjiSténa
mezi vzorky MTO070, MT073 a MT076, dosahovala shodné 2,3 % (Ptiloha 4, Ptiloha 5)
Genetické vzdalenosti u genti 16S rRNA, COI mtDNA a ND5 mtDNA dosahovaly
mnohem vyssich hodnot a byly variabilngjsi. Z nizkych hodnot genetickych vzdalenosti
muzeme usuzovat, ze se jedna pravdépodobné o jeden druh. O jedince jednoho druhu se
zfejmé jedna u vzorkt MT080 a MTO075; MT004 a MT069; MT003 a MT036; MT046
a MTO054; MT041 a MT044; MT046 a MT054; MT62 a MT63; MT060 a MT028; MT050
a MT070; MT043 a MT40; MT015 a MT016; MT002 a MT007; MTO014 a LB124; MT049
a MTO057; MT059 a MT68 (Ptiloha 6, Priloha 7, Ptiloha 8).

Zjisténé vysoké prumérné zastoupeni bazi adeninu a thyminu u genl kodujicich

mitochondrialni proteiny je obvyklé (Simon et al., 1994).

Tabulka 4. Pozice jednotlivych fragmentti v super-matici a jejich délka

fragment pozice v matici  pocet bazi
18S 1-1865 1865

28S 1866-2496 630

16S 2497-3107 610
tRNA Leu 3108-3299 191

Col 3300-4081 781
tRNA Leu 4082-4140 58

Ccoll 4141-4364 223

ND5 4365-5385 1020

tRNAs 5386-5586 200




5.2 Vysledky fylogenetickych analyz

RAXML
Metodou optimaliza¢niho kritéria maximum likelihood jsem ziskal maximalné
pravdépodobny strom pro dany dataset a majoritni konsenzualni strom s hodnotou

bootstrapové podpory jednotlivych vétvi.

Maximalni parsimonie

Programem T.N.T. jsem ziskal 2 stejné¢ maximalné parsimonni stromy, které mély
délku 15282 krokii. Takto vyprodukované stromy se liSily pouze topologii terminalnich
vétvi. Index konzistence byl 0,2433, index retence 0,5892 a index homoplazie doséhl
hodnot 0,7567. V datové matici bylo 3519 znakt konstantnich, 1687 bylo parsimonné

informativnich a 380 bylo variabilnich, ale parsimonné neinformativnich.

Bayesianska analyza

Datova matice byla nasledné analyzovana programem Mr.Bayes a bylo vytvoieno
40 000 000 generaci stromt, z kterych byl ulozen kazdy 1000. strom vzhledem Kk nizké
zméné topologie mezi generacemi. Prestaciondrni faze byla identifikovana v programu
Tracer jako faze narustajici pravdépodobnosti a obsahovala 7 000 stromt, které byly
z analyzy odstranény. Ze zbylych 55 000 stromi reprezentujicich stacionarni fazi byl

sestaven 50% majoritni konsenzualni strom (Pfiloha 3).

Pomoci metody maximalni pravdépodobnosti a bayesidnskou metodou byly ziskany
stromy, které byly plné rozliSené a liSily se pouze v uspotadani nékterych terminalnich
linii. V topologii kladogramu vytvoifeného metodou maximalni parsimonie se vyskytovaly
polytomie. Vsechny fylogenetické analyzy potvrdily monofylii tribu Calochromini, kdy
Ptiloha 2, Ptiloha 3).

Rody, které byly historicky definovany na zakladé morfologickych znak,
nevytvafely monofyla, ale v topologii stromu se vyskytovaly pouze jako terminalni linie
s vysokou podporou (mimo vzorku MTO73 reprezentujiciho rod Macrolygistopterus

(Obrazek 1, Ptiloha 2, Ptiloha 3). Morfologicky definovany rod Lygistopterus, v analyze



zastoupeny typovym druhem Lygistopterus sanguineus (vzorek UPOL MTO0030) v zadné
analyze nemél postaveni bazalni linie. Ve vsech topologiich byl L. sanguineus soucasti
kladu tvofeného druhy rodu Calochromus z Orientalni a Nearktické oblasti (Obrazek 1).
Tento klad byl v sesterské pozici ke skupiné, ve které se nachazel typovy druh rodu
Calochromus z Australské oblasti a vzorky z Orientalni oblasti. Rodu Macrolygistopterus
(vzorek UPOL MT0073) byl v sesterské pozici k samostatné vétvi sdruzujici nékteré druhy
rodu Calochromus a vSechny druhy klasifikované na zakladé morfologie jako Adoceta.
Rod Adoceta vytvaii monofyletickou skupinu s velkou podporou ve vSech analyzach, ale
Vramci topologie zaujimd pouze pozici termindlni linie uvniti jediné linie Siroce

definovaného rodu Calochromus.
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Obrazek 1.: Fylogram vytvoteny pomoci metody RAXML. Bootstrap podpora ukazuje (zleva

doprava) hodnoty posteriornich pravdépodobnosti, maximum parsimony a maximum

likelihood (hodnota 100* vyjadiuje 100% podporu u vSech pouzitych metod). Barevné jsou

zaznaceny zoogeografické oblasti.



6. Diskuze a zavér

Moderni zoologicka klasifikace musi byt zalozena na fylogenetické ptibuznosti
(Henning, 1955, 1966). Tribus Calochromini byl morflogicky definovan strukturou genitalii,
absenci prothorakalnich zeber a absenci pti¢nych Zeber na krovkach. Ve vSech molekularnich
analyzach byla potvrzena monofylie takto definovaného tribu Calochromini a tim splnén

zakladni pozadavek pro akceptovani tohoto tribu ve fylogenetické klasifikaci.

Dalsi otazkou byly piibuzenské vztahy mezi zakladnimi liniemi tribu Calochromini.
Dosavadni klasifikace tribu Calochromini na urovni rodu byla postavena spiSe na povrchni
podobnosti a nebyla nikdy kriticky hodnocena vypovidaci hodnota jednotlivych znak
pro konstrukci  fylogeneze. Rody byly definovany na zakladé piitomnosti/absence
prodlouzeného rostra (Lygistopterus a Macrolygistopterus versus ostatni rody), kratkého
a robustniho, ale spise drobného téla (Adoceta versus ostatni rody). Tyto znaky mohou byt
velmi silné ovlivnény piirodnim vybérem (Sklenarova et al., 2014), a proto se tato studie
primarn¢ soustfed’'uje na konstrukci fylogenetické hypotézy na zaklad¢é sekvenci jadernych
a mitochondrialnich fragmentd DNA. Tyto markery nejsou ovlivnény stejnymi procesy jako
vyS$e uvedené morfologické znaky, a proto pfedpokladame, ze poskytnou nezavislou informaci
o pribuznosti jednotlivych skupin v tribu Calochromini a budou zakladem pro kritické
posouzeni monofylie diive definovanych taxonu ze skupiny rodu a naslednou revizi rodové
Klasifikace tribu Calochromini. Analyza je zalozena na péti fragmentech gend, které poskytuji

dostate¢né mnozstvi informaci pro konstrukci fylogeneze.

Vysledky molekularni analyzy jsou ve zjevném rozporu s dosavadni klasifikaci
a zpochybnuji klasifikaci zalozenou na morfologické podobnosti. Rod Lygistopterus byl
definovan na zékladé modifikace hlavové kapsuly, kterd je protazena v dlouhé rostrum. Tato
adaptace umoziuje piijem nektaru z kvéta rostlin a je pfizplisobenim zivotu v aridnich
oblastech, kde neni k dispozici jiny zdroj tekutin. Tento znak je proto variabilni a vyvinul se
nezavisle napt. v tribu Metriorrhynchini: rody Leptotrichalus a Porrostoma z Australské
oblasti maji vyvinuté rostrum, zatimco vétSina ostatnich rodd méa kompaktni hlavovou
schranku (Bocak, 2002). Podobné je vyvinuto rostrum v tribu Lycini, ale nepfitomno v
nearktickém a neotropickém blizce piibuzném tribu Calopterini (Bocak & Bocakova, 2008).
Dals§im rodem akceptovanym dlouhodobé v Kklasifikaci tribu Calochromini je Adoceta
Bourgeois, 1882. Tento rod zahrnuje afrotropické druhy tribu Calochromini a jejich
spole¢nym znakem je drobné, pomérné kratké a Siroké t€lo. Tento rod reprezentoval pouze

terminalni linii v kladu tfi, proto pfedpokladam, ze tato skupina ma monofyleticky pivod



a zahrnuje linie diversifikované v Subsaharské Africe. Vzhledem k pievladajicimu suchému
klimatu se druhy vyvijely v méné pfiznivych podminkdch a toto se mohlo projevit
Vv miniaturizaci t€la. Pouze dva druhy rodu Adoceta se vyskytuji v Neaktické oblasti,
ato v Arizon¢ a Novém Mexiku (Adoceta ignita a Adoceta apicalis). Pravdépodobné se jedna
0 druhy ptibuzné ostatnim druhtm tribu Calochromini v dané oblasti a morfologicky

pfipominaji rod Adoceta pouze v dusledku vyskytu v podobnych klimatickych podminkach.

Vysoka diversita tropického holometabolniho hmyzu pfindsi zésadni problém
pro systematickou entomologii. Dosavadni znalosti 0 tribu Calochromini jsou velmi omezené.
Ukolem moderni fylogenetické systematiky je vytvofit piirozeny systém a v ném delimitovat
rody nazakladé fylogenetické piibuznosti. Molekularni fylogeneze ukazuje na nutnost
redefinice zakladnich linii na urovni rodu v tribu Calochromini. Dosud se v8ak nepodaiilo
identifikovat morfologické znaky, které by podpofily definici alesponn nékterych diive

definovanych taxont, a proto v této studii nenavrhuji formalni taxonomické zmény.
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