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Souhrn

Tato studie se zaméfuje na kosmopolitn¢ rozsiteny tribus Platerodini (Coleoptera:
Lycidae). V minulosti byla klasifikace skupiny chaotickd vzhledem k morfologiecké
uniformité a nejasné interpretaci morfologickych znakd. Proto je tato studie zaloZena
na molekularnich datech. Cilem préace je vytvofeni molekuldrni fylogenetické hypotézy
zalozené na celosvétové fauné piiblizn¢ 100 druhG rodu Plateros, ktery obsahuje
podstatnou ¢ast diversity této linie. Na zakladé mitochondridlnich markert rrnL, coxl
a nad5 mtDNA, byly vytvofeny metodami maximum likelihood a Bayesianskou analyzou
fylogenetické stromy. Byla vyhodnocena shoda topologie v zavislosti na aplikovanych
algoritmech a byla popsdna fylogenetickd a caste¢né 1 morfologicka diverzita
v jednotlivych oblastech. Vyrazna diversita morfologicka i geneticka byla zjisténa v oblasti
Neotropické a v této oblasti doslo i k oddéleni nejstarSich kladt. V oblasti Orientalni
jeiptfes mensi fylogenetickou diverzitu zjistén vysoky pocet druhii. Fauny jednotlivych
oblasti byly oddéleny velmi brzy v evoluci tribu Platerodini. Z analyz byl potvrzen dvoji
vstup rodu Plateros do Australské a Afrotropické oblasti. Také bylo ve studii prokazano,
ze nepiibuzné skupiny napodobuji stejné aposematické vzory. Morfologie a zbarveni jsou

vyznamn¢ ovlivnény pfirodnim vybérem vedoucim k vysoké morfologické podobnosti.
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Summary

This study focuses on the world-wide distributed tribe, Platerodini (Coleoptera: Lycidae).
The classification of the tribe was chaotic in the past due to morphological uniformity
and an unclear interpretation of morphological features. This is the reason why this work
is based on molecular data. Its aim is to create a molecular phylogenetic hypothesis based
on world-wide fauna of approximately 100 species of Plateros, which is comprised
of a substantial part of species in this lineage. The phylogenetic trees were created using
methods of maximum likelihood and Bayesian analysis based on mitochondrial markers
rrnl, cox] and nad5 mtDNA. The consensual topology was evaluated depending
on applied algorithms. Phylogenetic and partly morphological diversity in individual areas
was also described. Both significant morphological and genetical diversity were found
in the Neotropical realm and this area was also identified as an ancestral region
of Plateros. In contrast with the lower phylogenetic diversity, there was a high number
of species found in the Indomalayan realm. Faunas of individual areas were separated very
early in Platerodini evolution. Two independent dispersal events were inferred for the
colonization of Afrotropical and Australasian realms. Further, it was shown that unrelated
groups imitate the same aposematic patterns. Morphology and colour patterns

are substantially affected by the natural selection leading to high morphological similarity.
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1. Uvod

Poznani diverzity, jeji ochrana a udrzitelny management, to jsou hlavni cile mnoha
biologickych oborii. Molekuldrni systematika zastava vyraznou roli v dosahovani prvniho
z vySe uvedenych. Zamétuje se na poznani a pochopeni dlouhodobé evoluce biodiverzity,
kterd je na planet¢ nerovnomérné rozSifend a odrazi evoluci jednotlivych skupin
organismli. Na zaklad¢ stale se rozSifujiciho souboru dat se snazime zkompletovat
hypotézu o vyvoji veskerych organismut. Takova hypotéza by byla dilezitym meznikem
pro molekularni systematiku, a proto ma studium diverzity dlouhou historii. Prvotné
je studium zaloZeno na sbéru dat v terénu, studiu morfologie a v poslednich dekédach
na molekularni systematice. Tato studie pfispiva ke studiu diverzity zpracovanim novych
dat, ktera vedou ke zptfesnéni hypotézy o evolucni historii a klasifikaci tribu Platerodini

a o vzniku diverzity této skupiny a sméru jejiho Sifeni mezi kontinenty.

V minulosti byla klasifikace této skupiny chaoticka a byl vytvofen vétsi pocet rodd,
které nepfedstavovaly ptirozené jednotky. Proto byly tyto rody néasledné synonymizovany.
Tribus Platerodini (Coleoptera: Lycidae) obsahuje v soucasnosti pies 900 popsanych druhti
a 9 rodt: Callolycus Gorham, 1881, Cavoplateros Pic, 1913, Falsocalleros Pic, 1933,
Microlycus Pic, 1922, Neoplateros Kazantsev, 2006, Plateromimus Kazantsev, 2006,
Plateros Bourgeois, 1879, Teroplas Gorham, 1884, Ultroplateros Kazantsev, 2006. Jedna
se o kosmopolitn¢ rozsifeny tribus se zastupci na vSech kontinentech, s vyjimkou
arktickych a antarktickych oblasti. Nejvétsim rodem, co do poctu druhii v tribu Platerodini,
je rod Plateros. Vzhledem ke globalnimu rozsifeni druhii tohoto rodu, které je stejné jako
celého tribu Platerodini, pfedstavuje rod Plateros dostacujici modelovou skupinu pro

zékladni vyzkum fylogeneze celého tribu.



2. Cile Prace

Dosavadni rozsah dat pro studium fylogeneze tropickych skupin je velmi omezeny
a predevSim jsou nedostupnd data z néckterych tropickych oblasti. Cilem této studie
je vyprodukovat primarni data pro sestaveni molekularni fylogeneze rodu Plateros. Tato
studie bude zaloZena pouze na mitochondridlnich markerech a bude vyhodnocena jejich
schopnost poskytnout fylogeneticky signal pro mélka a hluboka Stépeni. Na zakladé
fylogenetického stromu bude vyhodnoceno zastoupeni velkych klada v jednotlivych
zoogeografickych oblastech, tj. fylogenetickd diverzita a identifikace ancestralniho izemi.

Mimo to bude vyhodnoceno rozsiteni mimetickych vzort v této skuping.



3. Literarni piehled

3.1 Diverzita a jeji vyznam pro ochranu prirody

Studium biodiverzity je jednim ze zakladnich biologickych oborii. Vzhledem k populaéni
explozi a rozvoji prumyslu, zemédé€lstvi a tézby se stupiiuje tlak na plvodni
ekosystémy. Redlné hrozi, ze ¢ast biodiverzity nebude poznina diive, nez dojde k jeji
likvidaci (Sodhi a kol. 2004). Pfitom je vSeobecné¢ zndmo, Ze biodiverzita je cennym
zdrojem 1 z hlediska ekonomickych aktivit ¢lovéka, naptiklad z diivodu dal§iho vyuziti

zatim neobjevenych pfirodnich zdroji (Watson a kol. 1995).

Biodiverzita neni po celé sousi rovnomérné rozdelend, ale odrazi slozité klimatické,
geologické a evolucni procesy (Olson a kol. 2001, Myers 2002, Field 2009). Z hlediska
velikosti  studovaného biologického systému Ize definovat tfi trovné diverzity:
ekosystémovou, druhovou a genetickou (Heywood a Watson 1995). Ekosystémova
diverzita zahrnuje rozmanitost spolecenstev organismu a je hodnocena az na urovni biomt.
Zachovavani diverzity na urovni druhtli, eventualné vyssich urovnich (tzv. fylogeneticka
diverzita), je nutné pro uchovani zdroji sloucenin pro vyuziti clovékem a pro zachovani
celkové biodiverzity na planeté. Podobné uchovani genetické diverzity v ramci populaci,
je potiebné pro dalsi vyvoj populaci. Naptiklad zachovani heterozygotnosti mé piimy vliv
na biologickou zdatnost populaci v dlouhodobém ¢asovém horizontu (Reed a Frankhman

2003).

Studium druhové a fylogenetické biodiverzity je predmétem této studie. Druhova
diverzita je charakteristika spolecenstev ptedstavujici rozmanitost druhil nejCastéji v urcité
oblasti, nebo prostiedi (Ross 1972) nebo z jiného pohledu je to pocet druhli v jednotlivych
evolucnich liniich srovnatelného stafi. Druh je zakladni taxonomickou jednotkou v oblasti
katalogizace a mapovani biodiverzity, i kdyz samotna definice druhu je mnohdy obtizna.
Pfitom vymezeni druhu casto vyrazné ovliviiuje nésledné Cclenéni organismu
reprodukéné izolované (evolucéné je zabranéno interbreedingu) od ostatnich takovych
skupin (Mayr 1970). Mezi jedinci druhu existuje staly genovy tok, ackoliv nemusi byt
stejné intenzivni mezi jednotlivymi populacemi a uvnitt populaci. Poté je preferovdna
delimitace jednotlivych dem, které se vyznacuji tim, ze vSichni jedinci tvofi panmiktickou

jednotku. Pocty druhii v jednotlivych evolu¢nich liniich vypovidaji o uspéSnosti dané



skupiny, protoze linie s malym poctem druhli jsou vyrazné ohrozeny vymiranim (Raup

1986, Brook a Alroy 2017).

Rychlost evoluce je mozno hodnotit z hlediska evoluce morfologickych znak, tuto
oznacujeme jako anagenetickou rychlost evoluce (Rabosky a kol. 2013, Freyman a Hohna
2017). Vedle tohoto existuje také taxonomické rychlost evoluce, neboli speciacni tempo,
které vyjadiuje schopnost linie produkovat druhy. Vzhledem k tomu, Ze nejsme schopni
odd¢€lit vymirani a speciaci, hovofime v tomto piipadé o netto, neboli Cisté speciaci,
tj. rozdilu vymirani a vznika druhti. Taxonomické rychlost evoluce se hodnoti na zékladé

nartistu poctu linii v pritbéhu ¢asu (Ho a kol. 2005).

3.2 Fylogeneticka systematika

Fylogenetika je naprosto zasadni pro hodnoceni diverzity z hlediska jejiho stafi a evolucni
odliSnosti. Proto je dnes jednim z rychle se rozvijejicich biologickych oborti a umoznuje
podrobné studium na rGznych trovnich. Primarné se zabyva stanovenim piibuzenskych
vztahli mezi jednotlivymi organismy. V minulosti se organismy klasifikovaly pfevazné
na zaklad¢ své morfologické podobnosti (Wiens 2004). Tato metoda je vSak v dnesni dob¢
jiz zastarala, nebot organismy se casto diferencuji velmi slozitym zplisobem
a morfologicka odliSnost nemusi nutné¢ znamenat odpovidajici genetickou divergenci.
Napftiklad dochazi opakované k vyvoji podobnych struktur ptisobenim piirodniho vybéru
v nepiibuznych skupinach — konvergence (Christin a kol. 2012) nebo nezavislému vyvoji
podobnych struktur v ptfibuznych skupinach — paralelismy (Scotland 2011). Stale se vSak
morfologické analyzy pouzivaji vzhledem k moznosti rychlého kdédovani znakdi a malé
naroc¢nosti na vybaveni. V poslednich dekddach se dopliuji metody studia fylogeneze
o zkoumani organismli na molekuldrni Grovni a tento obor v soucasnosti oznacujeme

pojmem molekularni nebo fylogenetickd systematika.

3.3 Molekularni systematika

Molekuldrni systematika je proces vytvafeni fylogenetické hypotézy s pouzitim
molekularnich dat, ¢imz dochazi k vyraznému pokroku a zjisténi mnoha omyli
vychézejicich z c¢ist€é morfologického hodnoceni (Bocdk a kol. 2018). Molekularni
fylogenetika zkoumd konkrétni molekularni znaky. Jednd se v tomto ptipad¢ piedevsSim
o uspotadani potadi bazi nukleovych kyselin nebo poradi aminokyselin. Nukleové kyseliny

a aminokyseliny se vyskytuji u vSech zivych organismd, proto je lze pouzit pro zkoumani



veskerych taxonil a sjednotit tak postupy fylogenetickych analyz. Pfedev§im se pouzivaji
mitochondrialni markery, nebo ribozomélni geny jako LSU rRNA a SSU rRNA (Caterino
a kol. 2000, Nazari a kol 2007).

MozZnosti je samoziejm¢ vice, ovSem v dnesni dob& se pro zkoumani genomu
nejcasteji vyuzivaji molekuldrnich metody genového sekvenovani, které¢ vytlacily ostatni
metody naptiklad analyzy restrikénich fragmentd. Sekvenovani je n€kolik typt: Sangerovo
sekvenovani (Sanger 1977), sekvenovani nové generace (Zhang a kol. 2011), nebo
sekvenovani tfeti generace. OvSem vSechny spojuje vysledek v podobé¢ zjisténi sekvence
bazi nukleovych kyselin zkoumaného organismu a metody se lisi pfedev§im objemem
ziskanych dat. Na zékladé studia sekvenci, konzervativnich a variabilnich tseki DNA

a jejich zmeén, je mozné datovat evolu¢ni udalosti.

3.4 Vyuziti sekvenovani pri studiu fylogeneze

V pocétcich molekuldrni systematiky u hmyzu se zacinalo sekvenovanim SSU rRNA (18S)
— neboli ¢asti malé ribozomalni podjednotky eukaryot (Field 1988, Turbeville 1991).
Ovsem pii dalSim pouzivani tohoto fragmentu se zacaly ukazovat i jeho nevyhody, kdy
napfiklad mouchy (Diptera) maji v tomto tseku zvySenou rychlost substituce proti jinym

fadim Holometabola a nemohly byt proto jednoduse analyzovany (Carmen a kol. 1992).

Pro zptfesnéni analyz se zaCalo kombinovat vét$i mnozstvi fragmentd, zpocatku
naptiklad LSU rRNA (28S) — velka ribozomalni podjednotka, nebo mitochondridlni geny
pro cytochrom oxidézu (cox) (Liu a Beckenbach 1992). Nejlepsi vysledky jsou ziskany

kombinaci co nejvétsiho mnozstvi genti (Kjer 2016).

Pii Sangerové sekvenovani se nejCastéji sekvenuji mitochondridlni geny rrnl
rRNA (16S), rruS rRNA (12S), cox] mtDNA (coi). Jelikoz v mitochondridlnim genomu
dochazi k vice ptestavbam, nez v jadernych genech, je problematické jejich vyuziti
u vzdalen¢ piibuznych skupin organismii. Zarovenn pouziti rDNA je problematické pro
stanoveni blizce pribuznych skupin (Simon a kol. 1994, Mallet a Willmont 2003). Byla
snaha o nalezeni vhodnégjSich usekii pro analyzu, nejlépe v ramci jaderné DNA a také
o sjednoceni sekvenovanych tseki k vytvoreni vétsi a konzistentnéjsi databaze (Caterino
a kol. 2000). Pro fylogenetické porovnavani vSech organismii v programu ,,Barcoding

of life* byl jako nejvice vypovidajici uréen gen cox/ mtDNA (Hebert 2003).



Sekvenovani nové generace umoznilo kromé efektivngjsiho sekvenovani
mitochondridlnich geni (Liu 2016) i1 celogenomové sekvenovani a sekvenovani
transkriptomu. Studium celého genomu (Niehuis a kol. 2012) a transkriptomii (Misof a kol.
2014) naptiklad podalo kone¢né diikazy o sporu kolem fadu Strepsiptera a urcilo ho jako

sestersky k fadu Coleoptera.

Obecnym problémem metod genového sekvenovani je nutnost ziskani kvalitniho
materidlu pro izolaci DNA. I kdyz by bylo nejlepsi v minulosti pouze morfologicky
definované druhy zpétné zatadit i na zakladé genetické analyzy, vyvstava v tomto ohledu
mnoho problému. VétSina z v minulosti klasifikovanych druht byla nasbirdna v nizinach
rovnikovych oblasti, kde aktudlné¢ dochazi k vyrazné deforestaci (Sayer 1991). Pouziti
molekularnich metod dale zavisi na mnozstvi a kvalit¢ ziskané DNA, kdy pfi zhorSenych
podminkach sbéru a Spatnych skladovacich podminkach dochazi k jeji degradaci. Tuto
praci také komplikuje vysoka fragmentace DNA u ethyl acetaitem usmrcenych a nasledné
vzduchem susenych exemplait (Dillon a kol. 1996) a u exemplaii ze starSich sbirek, kde

muze dochazet k napadeni plisnémi (Townson a kol. 2002).

V této praci byly pro analyzu pouzity fragmenty DNA, které obsahovaly tii nize
popsané geny: rrnl rDNA (16S) je vysoce konzervativni Usek pouzivany nejcastéji
k fylogenezi bakterii (Case a kol. 2007), zarovei dobfe prozkoumany i jako soucast
mitochondrialniho genomu eukaryot (Caterino a kol. 2000). Tento gen koduje malou
ribozomalni podjednotku. Nad5 mtDNA (NDS5) je oblast mitochondridlniho genomu, ktera
kéduje geny pro NADH dehydrogendzu 5, protein patfici do vétsiho enzymatického
komplexu 1, ktery je aktivni béhem oxidativni fosforylace (Wolstenholme 1992). Dale
byla sekvenovéana Cast obsahujici podjednotku I cytochrom ¢ oxidazy (cox!). Tato Cast
mitochondrialniho genomu koduje protein dychaciho fetézce (Clary a Wolstenholme 1985)
a je katalytickou jednotkou enzymu. Kde se tyto geny nachéazi v mitogenomu, konkrétné
urodu Platerodrilus, ktery ma stejné potadi geni jako rod Plateros, je popsano
na obrazku 1. S pouzitim fragmentli jsou nasledné provadény fylogenetické analyzy,

jejichz vysledkem je vytvoteni evolu¢ni hypotézy, neboli fylogenetického stromu.
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Obrazek 1: Mapa mitochondridlniho genomu Platerodrilus sp. (pievzato z Uribe

a Gutiérrez-Rodriguez 2016)

3.5 Fylogenetické hypotézy

Tvorba fylogenetické hypotézy je vizualizovand jako fylogeneticky strom, ktery
sumarizuje evolucni vztahy mezi organismy. Jedna se tedy o grafické vyjadreni
fylogeneze. Stromy jsou necyklické grafy spojujici jednotlivé uzly. Uzly se déli na vnitini,
nebo také hypotetické taxonomické jednotky a termindlni, které mohou byt pojmenovany
(Wiley 1985). V tom pfipadé se strom bere jako oznafeny. Uzly jsou spojeny takzvanymi
veétvemi, které bud’ konc¢i termindlnim uzlem, v tom piipad¢ se nazyvaji periferni, nebo
spojuji dva vnitini uzly a jedna se tim padem o vétve vnitini. Centralni vétev spojuje vice
vétvi vnitinich. Strom miiZze a nemusi mit kofen, ktery pfedstavuje spolecného piedka
vSech taxond fylogenetického stromu. Koten lze ziskat pomoci ptidani vné&jsi skupiny
(outgroup). Tato nesmi byt vyrazné fylogeneticky vzdalena od taxonu vnitinich skupin,

aby nedoslo k nespravnému urceni spole¢ného predka (Kjer 2016). Vétvim stromu jsou



Casto prifazovany urcité hodnoty — délka, které nejcastéji udavaji ¢as, pocet zmén, nebo
jejich pravdépodobnost. Také je mozné hodnotit robustnost linii na zdkladé Monte Carlo
statistickych neparametrickych metod jako je naptiklad bootstrap (Felsenstein 1985).
Cilem dnesSnich systematikii je sestaveni takzvaného stromu zivota. Tento
fylogeneticky strom mé shrnovat vSechny organismy Zzijici na zemi a rozdélit je dle jejich
evolu¢niho ptivodu (Hinchliff a kol. 2015). Ukazuje, jak se organismy postupné vyvijely

vvvvvv

organismu studiem jejich primitivné;jSich predki.

3.6 Metody konstrukce fylogenetickych stromu

Pii vybéru metody fylogenetické rekonstrukce je diilezité porovnat, jaka z dostupnych
metod je nejvhodnéjsi pro praci s naSim datovym souborem. Je tfeba zohlednit napiiklad
velikost a komplikovanost dat. V této praci byly vyuzity dv€ metody umoziujici
fylogenetickou rekonstrukci. Zaprvé metoda maximum likelihood, ktera je obecnou
statistickou metodou pro stanoveni pravdépodobnosti hypotéz. Zadruhé metoda

Bayesianské fylogenetické analyzy s pouzitim Monte Carlo Markovovych fetézct.

3.6.1 Metoda maximum likelihood (ML)

Metoda maximum likelihood vyuzivd hodnoty pravdépodobnosti pro kazdy jeden prvek
v celkovém souboru dat. Vysledny fylogeneticky strom je tak tim nejpravdépodobnéjSim
s ohledem na pravdépodobnost vSech zahrnutych oblasti. Jinymi slovy, je to nejvyssi
podminéna pravdépodobnost, Ze uvedend data budeme pozorovat pii uvedené hypotéze.
V kontextu fylogenetické analyzy DNA sekvenci se jedna o pravdépodobnost,
ze s pouzitim konkrétniho substituéniho modelu pro konkrétni strom se vyvinuly dané

konkrétni sekvence.

Pti vyuziti metody ML ve fylogenetické analyze zohlednujeme i délku jednotlivych
veétvi stromu. To je hlavni divod, pro¢ je tato metoda v tomto piipadé¢ vhodné&jsi, nez
napiiklad metoda maximalni parsimonie, kterd nepocita s pravdépodobnosti individudlnich
zmén (Felsenstein 1981). Srostouci délkou vétvi se zvySuje i pravdépodobnost
vicenasobnych substituci v dané pozici a to je zohlednéno pii vytvareni celkové

pravdépodobnosti evolu¢niho scénare.



Pro spravné urCeni pravdivosti hypotézy metodou maximum likelihood je nutné
pfedem definovat parametry evolu¢niho modelu. Nejvhodnéjsi model pro danou sekvenci
je vyhodnocen pomoci konkrétnich pocitacovych programi (napi: IQ-TREE: Nguyen
akol. 2015). Rozdilné modely berou v potaz odliSné dopliujici parametry. Jedna
se napiiklad o riznou pravdépodobnost tranzici a transverzi, nebo zastoupeni purinovych
a pyrimidinovych bazi. Také pravdépodobnost substituci u genti kodujicich proteiny neni
rovnomerna, ¢astéji se zameény objevuji na treti pozici v kodonu, kdy dochéazi pouze k tiché
mutaci, které souvisi s degeneraci genetického kodu (jedna aminokyselina je kodovana
vice triplety) (Kélersjo 1999). Ale stejné jako evoluce sama i tvorba evolu¢nich
fylogenetickych stromti metodou ML je ovlivnéna pocatecnim souborem dat, neboli
vloZzenym alignmentem. Algoritmus postupuje vzdy od stromt s nizs§i pravdépodobnosti
ke stromiim s pravdépodobnosti vyssi. Z toho diivodu se miize zastavit na lokalnim vrcholu

vlastni programové adaptivni krajiny.

3.6.2 Bayesianska analyza s vyuZitim Monte Carlo Markovovych Fetézci

Tato metoda pro sestaveni fylogenetického stromu vyuZzivajici misto takzvané
frekventistické statistiky, kterd pfifazuje urCitému jevu pravdépodobnost na zakladé
pozorovani dané¢ho jevu vradmci pokust, statistiku Bayesianskou. Tato chape pojem
pravdépodobnost odlisné. Umoziuje pftifadit pravdépodobnost jevu bez piedchoziho
pozorovani, pouze na zaklad¢ subjektivniho predpokladu a vychézi z prace Thomase
Bayese z roku 1764 - An Essay towards solving a Problem in the Doctrine of Chances
(Esej o feseni problému v doktriné o moznostech). Ktery definoval takzvanou Bayesovu

veétu.

P(D, H)P(H)

P(H,D) = PO

P — Pravdépodobnost, H — Hypotéza (strom), D — Vlastni data (alignement)

Apriorni pravdépodobnost P(H,D) udavd pravdépodobnost sjakou je néami
vytvofena hypotéza pravdiva. Tato pravdépodobnost se vytvaii na zéklad¢ jiz probehlych
analyz predchozich fylogenetickych hypotéz. Tato proménna méa diky své subjektivité
vysokou ndchylnost k statistickym neptfesnostem. Vérohodnost P(H) udéava, s jakou
pravdépodobnosti se podaii ziskat data, kterd potvrdi nami stanovenou hypotézu.

Jmenovatel vzorce tvofi pravdépodobnost vlastniho souboru ziskanych dat P(D), neboli



pravdépodobnost s jakou jsou nami ziskana data tvofici fylogeneticky strom spravna.
Aposteriorni pravdépodobnost P(H,D) udava, sjakou pravdépodobnosti je hypotéza

tykajici se naseho fylogenetického stromu platnd na zakladé ziskanych dat.

3.6.3 Monte Carlo Markovovy retézce (MCMC)

MCMC jsou klicovym krokem v Bayesidnské analyze pro moznost pocitat velké modely,
pracujici az stisicemi nezndmych parametri. Na rozdil od metody maximalni
pravdépodobnosti umoziuje piekonat 1 udoli v krajin€ stromt a tim ziskat strom s nejvyssi
globalni pravdépodobnosti (Larget a Simon 1999). Jedna se o situaci, kdy ptfechod
zjednoho do druhého stavu zavisi pouze nasoucasném stavu a nikoli na stavech
predchozich. Toto rozdéleni ma pak na zékladé vySe zminiovanych podminek rovnovaznou

distribuci.

Princip této metody je =zalozen na urceni topologie pocatecniho stromu
s odpovidajicim substituénim modelem (Ha) a vypoctena jeho pravdépodobnost. Poté
je vzorkovana krajina stromt a to v n¢kolika krocich. Nejprve je strom a model pozménén
v ramci apriornich pfedpokladt (Hb) a je vypoctena pravdépodobnost nového stromu.

Na zaklad¢ téchto dat se pomoci nize uvedeného vzorce vypoctena akceptance (R).

_ P(D,Hb)P(Hb)
~ P(D,Ha)P(Ha)

P — Pravdépodobnost, Hb — Hypotéza pozmeénéna v ramci apriornich pfedpokladti , Ha — Pocate¢ni hypotéza
s odpovidajicim substitu¢nim modelem , D — Vlastni data , R — Akceptace

Pokud je akceptance vétsi nebo rovna jedné, strom je akceptovan. Pokud je nizsi
nez jedna, vygeneruje se ndhodna hodnota a pokud je ta niz$i, nez R, strom je také
akceptovan. Pokud jetato novd hodnota vyS$i, strom je zamitnut a pokracuje
se s puvodnim stromem. Nakonec se ustali v oblasti stromi s vysokou pravdépodobnosti
aty pak vzorkuje v mnoha generacich, tento proces se nazyva konvergence (Rannal

a Yang 1996).

U pravdépodobnostnich rozdéleni s vyuzitim Markovovych fetézcli se zvazuji
vSechny mozné kombinace shod, neshod i1 mezer pii fazeni sekvenci. Nasledn¢
je hodnocena pravdépodobnost vyskytu konkrétniho znaku a pravdépodobnost zmény
konkrétniho znaku na jiny. Pracuji i s pravdépodobnosti, ze vedle jednoho konkrétniho

znaku v sekvenci se vyskytuje konkrétni znak dalsi. Zohlediuji tak nejen pravdépodobnost
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vyskytu znaku mezi sekvencemi, ale i v jedné samostatné sekvenci. Mize se bud’ stat,
ze se znaky mezi pozicemi neovliviiuji, nebo ze sekvence znaki ovlivituje vyskyt znakt
nasledujicich. Pii1 praci se sekvencemi DNA se minimaln¢ zvazuje fetézec Sesti znakil,
nebot” jednotlivé aminokyseliny se v sekvenci nevyskytuji ndhodné. Konkrétni znaky
se objevuji s konkrétni Cetnosti. Zarovenl existuje rtznd pravdépodobnost vyskytu

sousednich aminokyselin podle typu zkoumané sekvence.

3.7 Modelova skupina

Coleoptera jsou nejdiverzifikovangjsi skupinou organismli a v soucasnosti je popsano
témer 400 000 druhit (Bocdk a kol. 2014). Jako modelova skupina je pouzita celed
Lycidae, kterd je jednou znejvyznamnéjSich celedi nadceledi Elateroidea, zahrnujici
na 160 popsanych rodl a ptes 4500 druht (Bocék a kol. 2008). V soucasnosti je tato celed’
nadc¢eled’ Cantharoidea spole¢né s Cantharidae (patetickoviti), Lampyridae (svétluskoviti),
Drilidae, Omalisidae, Phengodidae, Rhagopthalmidae, Brachypsectridae a Telegeusidae,

jez spojovala podobna morfologie dospé€lcti (Lawrence a Newton 1982).

Zastupci cCeledé¢ Lycidae jsou kosmopolitné rozsifeni. Nevyskytuji se pouze
v polarnich oblastech a na tizemich bez dfevinné vegetace. Ziji pfedevsim v zastinénych
a vlhkych lesich. Pro Lycidae je typicky tézkopadny a pomaly let dany nizkou sklerotizaci
jejich téla (Bocdk a Bocakova 2008). Larvy Lycidae se zivi fermentovanymi tekutinami
hnijiciho dieva a dospéli jedinci potravu nepfijimaji viibec, eventualné nékteti v suchych
oblastech vyhledéavaji nektar (Bocdk a Matsuda 2003). Silna vazba larev na hnijici dfevo,
citlivost na vysychdni a mala pohyblivost ma negativni vliv na vagilitu t€chto organismt.
patrech tropického destného lesa. Z toho také vyplyva, ze nejvetsi druhova diverzita této
Celedi je v rovnikovych oblastech a druhy se Casto vyskytuji v malych aredlech. Smérem
k poliim se diverzita postupné snizuje (Bocéak a kol. 2008).

Ptred predatory se brouci Celedi Lycidae brani vypousténim silné zapachajici
hemolymfy na okrajich krovek, mezi ¢lanky koncetin a na tykadlech. Nejsou jedovati,

ale zapachajici a hofci (Bocdk a Matsuda 2003). Také je pro tuto celed typické
aposematické zbarveni (Lindsley a kol. 1961, Bocak 2003, Eisner a kol. 2008).
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3.7.1 Tribus Platerodini (podéeled’ Lycinae)

Do tribu Platerodini je v dnesni dob& zahrnuto pies 900 formélné popsanych druhti. Radi
se tak na druhou pticku v poc¢tu druhti po Metriorrhynchini (Miller 1997, Bocakova 2001,
Bocék a Bocakova 2008). Poprvé byl supergenericky taxon, dnes chapany jako tribus
Platerodini, stanoven Kleinem (1928), jako podceled’ Platerodinae. Byly zde zafazeny rody
Plateros, Ditoneces, Lyponia, Dihammatus a Melampyrus. Koncept této skupiny Kleine
(1933) vice osvétlil ve svém katalogu druhti ¢eledi Lycidae. Tomuto taxonu snizil status na
uroven tribu a zatadil sem celkem 30 taxonu skupiny rodu (27 rodd, 3 nenominotypické
podrody — viz Tabulka 1). VétSina rodl, pfevazné téch, jez byly popsany francouzskym
autorem M. Picem, nebyla po svém popisu nikdy pouzita jinymi autory. Z vyse uvedenych
tficeti taxonti skupiny rodu fazenych do tribu Platerodini bylo M. Picem popsano 15,
pficemz 11 z nich bylo monotypickych. Toto vyustilo ve znacnou fragmentaci skupiny.
Takto chapany tribus Platerodini akceptovali Bocak a Bocakova (1989) a rozlisili zde dva
nové podtriby Libnetinina a Lyponiinina, avSak klasifikace uvniti podtriba stale zlistavala

nejasna.

Bocékova (2001) publikovala dosud nejpodrobnéjsi a jedinou moderné pojatou
fylogenetickou studii tribu Platerodini. V této praci také zvysila status tribu na Uroven
podceledi Platerodini. Zpracovani analyzy bylo doprovdzeno rodovou revizi, kdy
12 taxonit skupiny rodu bylo synonymizovano k rodu Plateros a dalsi dva k rodim
Falsocalleros a Cavoplateros (viz Ptiloha 4). Po této revizi zlstavalo v tribu Platerodini
7 platnych rodid. Nedavno byl synonymizovan rod Sculptocalleros (Nascimento a
Bocakova 2012). Dale byly popsany rody Neoplateros, Plateromimus a Ultroplateros

(Kazantsev 2006). Tribus Platerodini méa tak v soucasnosti 9 platnych rodu (viz Ptiloha 4).

Ke studiu piibuzenskych vztahti dale Bocadkova (2001) zpracovala matici
morfologickych znakl. Fylogenetickd analyza s vyuzitim kritéria maximalni parsimonie
ukdzala rod Lyponia jako nejbazalné€jsi vétev Platerodini. Od hypotetického spole¢ného
predka skupiny se tedy odd¢lil tento rod jako prvni. Mezi dalsi bazalné se odstépujici vétve
patiily sttedoamerické rody Calolyrus a Microlycus tvorici nerozieSenou trifurkaci s celym
zbytkem skupiny, ktery predstavovaly vétve Platerodini s. str. a Libnetini v sesterské
pozici. V ramci vétve Platerodini s. str. analyza ukdzala bazdlni postaveni dvou
neotropnich rodt Teroplas a Falsocalleros. Kopulacni organy samci téchto rodi maji
vyvinuty paramery, ackoliv v tomto piipad¢ jsou jiz redukované. Dalsi neotropicky rod

Cavoplateros a celosvétove nejrozsitenéjsi rod Plateros tvorily sesterské termindlni vétve.
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Jejich synapomorfii je Gplna absence paramer na kopulac¢nich organech samcii. V ramci
tribu Libnetini fylogeneticka analyza (Bocdkova 2001) ukézala bazalni postaveni rodu

Dihammatus, ktery vykazoval sesterskou pozici ke korunové vétvi Libnetis + Libnetisia.

Prvni molekularni analyzy celedi Lycidae (Bocak a kol. 2008) piedstavovaly zasadni
zménu v chapani této skupiny. Rod Libnetis byl do t¢ doby povazovéan za blizky tribu
Platerodini. Ukdazal se vSak byt bud’ nejbazalnéjsi odstépujici veétvi celé Celedi v sesterské
pozici ke zbytku Lycidae (Bocdk a kol. 2008), nebo sestersky k vétvi Lycinae +
Dictyopterinae + Ateliinae (Kundrata a kol. 2014). AvSak obé¢ tyto analyzy ukézaly triby
Libnetini, Lyponiini a Platerodini s. str. roztrousené na stromu celedi Lycidae. Tim
prokazaly, ze podceled’ Platerodinae v pivodnim pojeti ur¢end Kleinem (1928) byla
polyfyletickd (Kleine 1933, Bocak a Bocakova 1989, Bocdkova 2001). Velka tada
z charakteristickych znakii této skupiny patiila k externim morfologickym znakim.
U téchto znakii je vysoky vyskyt konvergentné vyvinutych znakd, coZz ma negativni
dasledky pro klasifikaci na jejich zékladé. Obé vySe uvedené molekularni analyzy ukézaly
blizkou piibuznost rodi Plateros a Eurrhacus, ktery byl diive fazen do tribu Calopterini
(Bocak a Bocakova 1989, Bocakova 2003). Prvni molekularni analyza celedi Lycidae
(Bocak a kol. 2008) ukazala rod Plateros jako sesterskou skupinu vétve Eurrhacus +
Conderis. Druhd zuvedenych molekularnich analyz (Kundrata a kol. 2014), ktera
se zabyvala ptibuzenskymi vztahy celé nadceledi Elateroidea, ukdzala rody Plateros
a FEurrhacus ptimo jako sesterské vétve. Blizka ptibuznost rodi Plateros a Eurrhacus
je podporovana predpokladanym synapomorfnim znakem, a to absenci paramer u samcich

kopula¢nich organti.

Obrazek 2: Vybrani zastupci tribu Platerodini, rod Plateros. Zleva vzorky MRO0057
z Bornea, MR0055 z Papuy a MR0064 z Panamy.
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4. Metody

4.1. Biologicky material

Predmétem studie je tribus Platerodini. Podle posledni klasifikace tento tribus obsahuje
9 rodi, z toho vSak pouze jeden, Plateros, ktery tvoti vétSinu druhti v tribu, byl k dispozici
pro tuto molekularni analyzu. Materil pro praci byl shromazdén v laboratofi molekularni
systematiky PfF UPOL, v laboratofi Prof. M. Bocakové z Pedagogické fakulty UP
a dalSimi sbérateli v letech 2001-2016. Pavodem je materidl pfevazné z vychodni
a jihovychodni Asie, subsaharské Afriky a jizni Ameriky s n¢kolika vzorky ze Severni
Ameriky. Vzorky byly uloZeny v 96% ethanolu a uchovavany v -20°C do doby izolace
DNA, ktera byla izolovand z celkem 104 jedincii s oznatenim MRO001 —MRO0104.
18 jedinci z Peru, 22 zostrova Borneo, 6 z ostrova Halamhera, 7 ze Sulawesi a 12
z Papuy, 14 vzorka z Ecuadoru, 12 z Filipin, 4 z Ethiopie, dva vzorky z Laosu, tii z USA
jak je uvedeno v tabulce studovaného materidlu (viz Ptiloha 1). Dale byla ke vzorkiim
pfidana data jiz v minulosti ziskéna laboratofi v ramci jinych studii. Jednalo se o 59
vzorkl. Tyto vzorky pochézeli z riiznych casti svéta: 8 jedincli pochazelo z Kamerunu, 7
z Malajsie, 6 z Ekvadoru, 4 z Japonska, 4 z Laosu, po tfech jedincich z Taiwanu, Indie a
Bornea. Po dvou jedincich bylo nalezeno ve Vietnamu, v Nikaragui, v USA, Kanadg,
Zambii, Argentiné a Kostarice. Déle bylo zafazeno do analyzy po jednom vzorku

ze Sumatry, Keni, Thajska, Panamy, Jizni Afriky a Francouzské Guyany (viz Ptiloha 2).

Jako outgroup, pro urceni kotfene stromu, byl do souboru vzorkl zafazen jedinec
rodu Lycostomus s ¢islem UPOL 0370, ptivodem z Indie. Tato data byla brana jiz z diive
zvetejnénych studii a jsou vefejné pristupna v databazi GenBank pod pfistupovymi kody

KF806858.1 (rrnL), KF806785.1 (cox1), KF806821.1 (nady).
4.2. Pouzité chemikalie, soupravy a roztoky

4.2.1 Pouzité chemikalie

Agar6za (Invitrogen, kat. ¢. 15510-027)

BIOTAQ® DNA Polymeréza (Bioline, kat. &. BIO—21042)
dNTPs Mix, 2 mmol.I" kazdy (Thermo Scientific, kat. &. R0242)

Gel Red™ Nucleic Acid Gel Stain (Biotium, kat. &. 41003)
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Glycerol bezvody (kat. ¢. 30270)

Hi-Di"™ Formamide (Applied Biosystems, kat. ¢. 4311320)
Chlorid hofe¢naty 50mmol.I" (Invitrogen, kat. &. 10966—-034)
Chlorid hofe¢naty 50mmol.I" (Bioline, kat. &. BIO-21042)
Platinum® Taq DNA Polymeraza (Invitrogen, kat. &. 10966-034)
Primery (generi biotech)

Pufr PCR 10x (Invitrogen, kat. ¢. 10966—034)

Pufr NHy 10x (Bioline, kat. ¢. BIO-21042)

Standard molekulové hmotnosti Lambda DNA/HindIIl Marker (Thermo Fisher Scientific,
kat. ¢. SM0102)

UV ethanol 99,8% (Lach-Ner, kat. ¢. 20025-U99)

4.2.2 Pouzité soupravy
DNeasy Blood and Tissue kit (Qiagen, kat. ¢. 69506)

ABI PRISM® BigDye® Terminator v1.1 Cycle Sequencing Kit (Applied Biosystems™,
kat. ¢. 4336776)

4.2.3 Pouzité roztoky a jejich priprava

50x TAE (pH 8,5):  bylo rozpuzpusténo 242 g Tris za stdlého michani v 800 ml dH20,
pridano 100 ml 0,5M EDTA (pH 8) a 57,1 ml ledové kyseliny octové, objem doplnén do
1000 ml.

0,5M EDTA (pH 8): bylo rozpusténo 9,3 g Na,EDTA-2H,O v 50 ml dH,O, ptiddnim

NaOH upraveno pH na hodnotu 8,0, doplnéno do 100 ml a nasledné sterilizovéno.

Pufr nanéseci: bylo smichano 10 mg bromfenolové modii a 3 ml glycerolu, smés

byla doplnéna do 10 ml vodou.

4.3. Seznam pouzitych pristroju a zarizeni
Analytické vahy ACBplus - 150 (acAdam)

Analyzator geneticky ABI, 3130 Genetic Analyzer (Applied Biosystems' ™)
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Centrifuga 5810 R (eppendorf)

Centrifuga EPP 5424 (eppendorf)

Koncentrator 5301 (eppendorf)

Minicentrifuga (Labnet)

Miska pro autoforézu Mupid — exU (ADVANCE)
Spektrofotometr Nano Drop ND-1000 (NanoDrop)
Stereomikroskop Olympus SZX16 (Olympus)
Systém Bio Imaging IN genius (Syngene)
Termoblok Thermomixer komfort (eppendorf)
Termocykler GeneAmp PCR Systém 9700 (Applied Biosystems'™)
Termocykler TGradient (Biometra)

Vakuova pumpa FB70155 (Fisherbrand)

Vyrobnik vlockového ledu F 125 Compact (Icematic)
4.4. Pouzité experimentalni a vyhodnocovaci postupy

4.4.1 1zolace DNA

DNA byla izolovand ze svaloviny metatoraxu, ktera byla pod binokuldrni lupou
vypreparovana a poté pfenesena do mikrozkumavky. Zbytek vzorku byl vypreparovan
aulozen v referen¢ni sbirce Skolitele pro morfologické porovnani. Izolace DNA byla

provadéna pomoci kitu DNeasy Blood and Tissue kit od vyrobce QIAGEN.

Vypreparovana svalovina byla 5 minut suSena ve vakuovém koncentratoru.
Do kazdé mikrozkumavky bylo pfidano 180 ul ATL pufru a 20 pl proteinasy K. Tkan byla
homogenizovana pomoci sterilni ty¢inky. Vzorky byly vloZzeny do termobloku
na 30 minut, 56 °C a 400 rpm, kde probihala bunécnd lyze. Pti vétSi koncentraci
nezlyzovanych ¢asti se vzorky pfepipetovaly do novych mikrozkumavek. Ke kazdému
vzorku bylo ptfidano 200 ul AL pufru, vzorky byly protiepany a dale bylo pfidano 200 pl
96% UV ethanolu a opét byly vzorky s pouzitim vortexu protfepany. Vzorky byly
preneseny na kolony se sbérnou mikrozkumavkou a centrifugovany 1 min pti 8§ 000 rpm.

Poté byla kolona pienesena na novou sbérnou mikrozkumavku, ptidano 500 ul AW1 pufru
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a centrifugovéano pifi 14 000 rpm 1 minutu. Kolona byla opét pienesena, pfidano 500 pl
AW2 pufru a centrifugovano 3 minuty pfi 14 000 rpm. Poté se kolony naposledy
centrifugovaly nasucho jednu minutu pti 14 000 rpm. Kolony byly pfeneseny na prvni sadu
mikrozkumavek se zamkem a bylo pfidano 100 pl nuklease free H,O. Inkubace
ve zkumavkach probihala 1 minutu pfi pokojové teploté. Poté se vzorky centrifugovaly
po dobu jedné¢ minuty pii 8 000 rpm. Byla izolovéana prvni eluce. Postup byl zopakovan
s pouzitim 50 ul nuklease free H,O. Koncentrace DNA v obou elucich byla zméfena
na Nanodropu ND-1000 a pro dalsi praci byl vzorek fedén na koncentraci neptesahujici

10 ng.pul™.

4.4.2 PCR amplifikace DNA

Byly amplifikovany a sekvenovany tfi DNA fragmenty skladajici se z nasledujicich gent
nebo jejich ¢asti: 800 bp rrnL rDNA (velkd podjednotka ribozomalni DNA, t-RNA-Leu
akratky fragment genu nadl mtDNA), 1100 bp cox/I mtDNA (cytochrom
c oxiddza 1 mtDNA, tRNA-Leu a gen pro cytochrom c oxiddzu 2 mtDNA) a 1180 bp nad5
mtDNA (gen pro podjednotku NADH dehydrogenazy 5 mtDNA a tRNA-Phe, tRNA-Glu
a tRNA-Ser). Fragmenty jsou déle zkracené¢ oznacCovany jako rrnl rDNA, cox] mtDNA
a nad5 mtDNA.

PCR reakce pro amplifikaci cox/ mtDNA a nad5 mtDNA obsahovala na jeden vzorek:

Sul 10x PCR pufru

2 ul 50 mmol.I"" MgCl,

1 ul 10 pmol.I"" f primer

1 ul 10 pmol.I"' r primer

1,25 ul dNTPs 2mmol.I"

0,2 ul Platinum 7ag DNA polymeréaza 5U.pl"

36,55 ul H,O

3ul DNA o koncentraci maximaln& 10 ng.ul”

PCR reakce pro amplifikaci 7#nL rDNA obsahovala na jeden vzorek:
Sul 10xNH4 pufru

2 ul 50 mmol.I"" MgCl,

17



1 ul 10 pmol.I"" f primer

1 ul 10 pmol.I"' r primer

1,25 ul dNTPs 2mmol.I"

0,2 ul BIOTAG DNA polymeraza 5U.ul"!
34,55 ul H,O

5ul DNA o koncentraci maximaln& 10 ng.ul”

Pro PCR amplifikaci byly pouzity primery uvedeny v Tabulce 1. Po neuspésné

amplifikaci

nekterych vzorki ovéfované pomoci

elektroforetické

separace byla

amplifikace provadéna znovu s jinymi primery, které jsou v této tabulce také zahrnuty.

Tabulka 1 : Pfehled primeri pouzitych k amplifikaci vzorki DNA

Délka
GEN Primer Smér Autor primeru Sekvence
Prvni amplifikace
5- CCTACTCCTGTTTC
nadh5 OF0 F  Bocdk a kol. 29-mer TGCTTTAGTTCATTC -3’
mtDNA 5’- GAAACGAAAAATCG
R5 R Bocak a kol. 29-mer TATTTAATTTCGACT -3’
5- CAACAYYATTT
coxl Jerry M F  Bocdk a kol. 23-mer TTGRTTYTTTGG -3’
mtDNA 5’- TARTTCRTATGWR
Marcy R Bocdk a kol. 27-mer CAATAYCAYTGRTG -3’
5’- CGCCTGTTTA
rrnL 16a F  Simon a kol. 20-mer ACAAAAACAT -3’
rDNA 5- GGRCCYTTWCGA
ND1AMetN R Simon a kol. 26-mer ATYTGAATATAVCC -3’
Opakovani amplifikace
5- CCTACTCCTGTTTC
nadh5 OF0 F  Bocdk a kol. 29-mer TGCTTTAGTTCATTC -3’
mtDNA 5’- AATTGAASCCAAAA
R2M R Bocék a kol. 29-mer AGAGGTATATCACTG -3’
5- CAAYTATTYT
coxl Jerry N F  Bocdk a kol. 23-mer GATTYTTYGG -3’
mtDNA 5- TTCRTAWGTTC
MarcyN R Bocak a kol. 24-mer ARTATCATTGRTG -3’
5’- CGCCTGTTTA
rrnl 16a F  Simona kol. 20-mer ACAAAAACAT -3’
rDNA Simon a kol. 5'- ATCAAAAGGAG
ND1-2 R Bocék a kol. 24-mer CTCGATTAGTTTC -3’

Nastaveni teplot termocykleru pro amplifikaci cox] mtDNA a nad5 mtDNA

shrnuje Tabulka 2 a pro rrnL rDNA Tabulka 3.
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Tabulka 2: Teplotni podminky a ¢asovy profil PCR reakce pro cox! mtDNA a nad5
mtDNA

Faze PCR reakce Cas Teplota [°C] Pocet cykli
PocateCni denaturace DNA 1 min 94 1
Denaturace DNA 1 min 94

Annealing 1 min 45 40
Extenze 2 min 72

Findlni extenze 10 min 72 1

Tabulka 3: Teplotni podminky a ¢asovy profil PCR reakce pro rrnl tDNA

Féaze PCR reakce Cas Teplota [°C] Pocet cyklli
Pocatecni denaturace DNA 2 min 96 1
Denaturace DNA 30s 96

Annealing 30's 41 40
Extenze 1:45 min 72

Finélni extenze 10 min 72 1

4.4.3 Elektroforeticka separace PCR produktu

Po dokonceni amplifikace bylo nutné zkontrolovat jeji vysledek pomoci horizontdlni
elektroforézy v 1% agardzovém gelu. Gely s vysledky elektroforézy byly hodnoceny v UV
dokumenta¢nim systému s CCD kamerou a zpracovany v pocitaCovém programu

GeneSnap Version 7.02 (Syngene).

Pro jednu vanicku bylo rozvateno v mikroviné troub¢ 0,45 g agardzy v 45 ml 0,5x
TAE (tris Acid EDTA) pufru. Po zchladnuti na pfiblizné 50 °C bylo do smési piidano
arozmichano 2,5 pl barviva GelRed™ Nucleic Acid Gel Stain pro zviditelnéni PCR
produktu. Poté byl gel ptelit do pfipravené vanicky s hiebinky. Po ztuhnuti (cca 30 minut)
byly hfebinky vyjmuty, vanicka pienesena do elektroforetické komurky a prevrstvena 5x
TAE pufrem. Do prvni jamky byl napipetovan standart molekulové hmotnosti (Lambda
DNA/HindIIl Marker, 2, Thermo scientific). Do dalSich jamek byly pipetovany vzorky
v objemu 4 ul spolu s 1 pl nanéseciho pufru. Elektroforeticka separace probihala 12 minut
pii 100 V. Po ukonceni separace byl gel vyjmut a PCR produkty vizualizovany

v prochéazejicim UV pomoci dokumenta¢niho zafizeni Syngene.
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4.4.4 Purifikace PCR produktii

Purifikace probihala pomoci desticek Millipore. Objem PCR produktu v desticce byl
doplnén na 100 pl ptidanim 54 pl TE pufru, dikladné propipetovan a ptrenesen na desticku
Millipore. Produkt byl filtrovan pomoci vakuové pumpy (FB70155, Fisherbrand) 7-15
minut do Uplného vyprazdnéni desticky. Do prefiltrované desticky bylo pipetovano 78 pl
nuklease free H,O (8 pl na jamku) a desticka byla opét filtrovana do Gplného vyprazdnéni.
Do jamek dvakrat filtrované desticky bylo nasledné napipetovano 20 ul nuklease free H,O.
Desticka byla ptelepena folii a tfepana deset minut pii pokojové teploté pti 1 100 rpm.
Dale byl purifikovany produkt pfepipetovan do nové stithaci desticky, byl zméfen obsah

PCR produktu pomoci spektrofotometru ND-1000 a nafedén na koncentraci 25-60 ng.ul™.

4.4.5 Sekvenacni reakce

Pro sekvenéni reakei byl pouzit ABI PRISM® BigDye® Terminator v1.1 Cycle Sequencing
Kit.

Mnozstvi chemikalii pro sekvenaéni reakce na jeden vzorek:

1 ul Big Dye

2 ul Primery 1,6 pmol.I!

1 ul sekvenacni pufr

Sul H,O

1 ul DNA o koncentraci v rozmezi 25-60 ng.ul™

Pii niz§i koncentraci vzorku neZ 25 ng.ul” byly vzorky fedény na koncentraci
10 ng.pul™ a pridavany v objemu 4 pl a voda v objemu 2 pl. Nastaveni teplot termocykleru
je shrnuto v Tabulce 4. Byly pouzity stejné primery jako pro PCR reakci shrnuty

v Tabulce 1.

Tabulka 4 : Teplotni podminky a ¢asovy profil sekvenacni reakce

Féaze sekvenacni reakce Cas Teplota [°C] Pocet cykli
PocateCni denaturace DNA Imin 96 1
Denaturace DNA 10 sec 96

Annealing 5 sec 50 25
Extenze 4 min 60
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4.4.6 Purifikace sekvenac¢niho produktu

Purifikace sekvenacniho produktu se provadi v ABI destickach. K objemu vzorku

po sekvenacni reakci bylo ptidano:

49,5 ul UV ethanol (96%)
1l 3mol.I" NaAc
9,5 ul nuklease free H,O

Poté byl sekvenacni produkt protiepan na vortexu a nechén na ledu 15 minut
zatemnény mlénou matraci. Byl centrifugovan 30 minut pfi 15 °C a 2 500 g. Obsah
desticky byl vyklepnut a desticka opét centrifugovana pii 700 g a 15 °C 1 minutu. Dale
bylo do kazdé jamky desticky pfiddno 60 pl 80% UV ethanolu a desticka byla
centrifugovana pii 2 500g, 10 minut v 15 °C. Obsah desticky byl opé€t vyklepnut a desticka
opét centrifugovana pii 700 g a 15 °C 1 minutu. Dale bylo do kazdé jamky desticky
pfiddno 60 pl 80% UV ethanolu a desticka byla centrifugovéna pti 2 500g, 10 minut
v 15 °C. Nakonec byla desticka susena v zatemnéném koncentratoru (concentrator 5301,
Eppendorf) 15 minut. Desticka byla piekryta Sedou matraci, aby nedochézelo svétlem

k degradaci barviv a zamrazena pro dal$i pouziti.

4.4.7 Priprava vzorku pro sekvenaci

Do kazdé jamky desticky bylo napipetovano 12 pl formamidu, desticka byla prekryta
Sedou matraci a kratce stocena. Byla tfepana na tiepacce 15-30 minut (dle délky sekvenci)
pii 400 rpm a 24 °C. Dale se sekvenc¢ni produkt denaturoval na termocycleru (Biometra)
pii 95 °C po dobu tii minut. Denaturovany sekvencni produkt byl dale prudce zchlazen na
ledu. Pred sekvenaci byly vzorky kratce stoCeny. Sekvenace byla provadéna po dobu
4400 s v piistroji 31390 Genetic Analyzer (Applied Biosystems™). Vysledna data byla

dale editovana v pocitaci.

4.5 Zpracovani dat a metody fylogenetické analyzy

Editace dat a alignment byly provadény pomoci programi Sequencher 4.9 (Gene Codes
Corp.), ClustalX 1.8 a Geneious 7.1, MAFFT Q-INS-i, FASconCAT 1.0., BLAST, 1Q-
TREE 1.6.1, FigTree 1.4.3. Nejprve byly opraveny chyby ve Cteni sevenovaného vzorku
v programu Sequencher 4.9 a vylouCeny Spatné¢ osekvenované vzorky. S témi se nasledné

provadéla druhd amplifikace s pouzitim jinych primerd. V programu ClustalX 1.8.
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(Thompson a kol. 1997) byl vytvoien prvni mnohocetny alignement, ale protoze Clustal
neumoziuje piimé opravy alignementu, byly opraveny jen nejhrubsi chyby a sekvence
hodnoceny v programu Sequencher 4.9. Dale byl vytvofen trans alignement v programu
Geneious 7.1. (Kearse a kol., 2012). Sekvence byly docistény, a byla ptidadna dalsi skupina
58 vzorkil osekvenovanych v laboratoti UPOL a jako outgroup jedinec rodu Lycostomus
(UPOL 000L27). Sekvence byly rozstiihany na jednotlivé fragmenty cox2, nadl, nad5
tRNA, coxI tRNA, coxl, nad5, rrnL, rrnl tRNA. Pro fragmenty gena kodujicich proteiny
byl pouzit alignement z program Geneious a byl kontrolovan pomoci pfevedeni na kodony
aminokyselin. Pro geny nekddujici byl vytvofen strukturdlni alignement v programu
MAFFT-Q-INS-i (Katoh a Standley 2013), ktery je uréen pfimo pro alignovani RNA
sekvenci a bere v potaz i1 sekundarni struktury molekuly. Fragmenty byly poté poskladany
do finalni supermatice pomoci programu FASconCAT 1.0. (Kiick a Meusemann 2010)
Tato matice byla pouzita pro vytvofeni fylogenetické hypotézy v programu IQ-TREE
(Nguyen a kol. 2015) a byly vypocteny i bootstrap podpory metodou UFBoot (Hoang
akol. 2017). Na zaklad¢ analyzy maximum likelihood stanovil program ModelFinder
(Kalyaanamoorthy 2017) pro jednotlivé segmenty konkrétni modely popsané
v Tabulkéch 5 a 6. Finalni strom byl vizualizovéan a pfeveden do formatu pdf v programu

FigTree v1.4.3 (FigTree, http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/).

Déle byla supermatice pouzita pro stanoveni hypotézy na zaklad¢ Byasianské
analyzy v programu MrBayes 3.2.6 (Ronguist a Huelsenbeck 2003) s pouzitim MCMC
(Altekar akol. 2004) na portalu CIPRES (Miller 2010). Vysledny strom byl sestaven
v programu TreeAnotator v ramci balicku BEAST 1.8.1. (Drummond a kol 2012).
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5. Vysledky

5.1. Alignovany dataset

Ze vzorkit MR0001 — MR0104 se podafilo u 94 jedincti amplifikovat fragment genu nad5
mtDNA o primérné délce 1267 bazi. Fragment cox/ mtDNA se podatilo amplifikovat pro
99 jedinct a jeho primérnd délka byla 1133 bazi. Nejvétsi uspéSnosti amplifikace bylo
dosazeno u fragmentu genu rrnl rRNA sprimérnou délkou 852 bazi a to u 102
ze 104 jedinci. Do analyzy byly zatazeny vzorky, u kterych byl ziskan alespon jeden

fragment (viz Pfiloha 3).

Jako outgroup bylo vyc¢lenéno 8 sekvenovanych vzorkl reprezentujicich jiné triby
Celedi Lycidae: MRO075 Wakarambia petri, MRO077 Sulabanus sp., MRO0077
Microtrichalus sp., MR0O015 a MR0020 Lycostomus sp., MR0094 Lygistopterus sp.,
MRO062 Libnetis sp. a MR0060 Platycis sp. Dale byl jako outgroup zatfazen jesté jeden
jedinec rodu Lycostomus sp., vzorek 000370, jehoz sekvence jsou veifejné dostupné
v databazi GenBank. Do vysledné matice bylo navic pfidano 58 vzorka sekvenovanych

v ptedchozich analyzach a popsanych i s ptistupovym ¢islem v GenBank v Ptiloze 2.

Byly sestaveny dvé matice. Prvni neobsahovala outgroup a jeji celkova délka byla
3274 pozic. Druh4 matice obsahovala outgroup a jeji celkova délka byla 3252 pozic. Cilem

bylo testovat vliv alignmentu na topologii.

Jednotlivé fragmenty v matici bez outgroup byly sefazeny v potadi: cox! tRNA,
cox2, nad5, nadl, coxl, nad5 tRNAs, rrnl tRNA a rruL. coxI tRNA ma délku 60 pozic,
cox2 264 pozic, nad5 je nejdelsi a dosahuje délky 1017 pozic. nadl ma 142 pozic, coxl
délku 789 pozic, nad5 tRNA 309 pozic, rrnl tRNA 67 pozic a rrnl 648 pozic.

Pro jednotlivé fragmenty byly zvoleny modely popsané v Tabulce 5.
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Tabulka 5: Ptehled vlastnosti alignovanych sekvenci ve finalni matici bez outgroup

a pouzité modely pro jednotlivé fragmenty

Pocet Pocet Pocet znaki Pocet
Sekvenovany alignovanych Délka unikatnich informativnich konstantnich
Fragment sekvenci alignmentu znakll  pro parsimonii znaku Pouzité modely
cox] tRNA 144 60 35 18 37 TIM2+F+G4
cox2 137 264 204 163 73 SYM+I+G4
nads 139 1017 814 655 262 GTR+F+I+G4
nadl 142 120 113 67 36 TIM+F+I+G4
coxl 148 789 457 393 359 GTR+F+I+G4
nad3 tRNA 135 309 243 127 125 TPM3u+F+I1+G4
rrnL tRNA 144 67 43 22 34 TPM2u+F+I+G4
rrnL 156 648 357 251 346 GTR+F+I+G4

Jednotlivé fragmenty v matici s outgroup byly sefazeny v potadi (viz Tabulka 6):
cox2, nad5 tRNA, coxl, nad5, nadl, cox] tRNA, rrnL tRNA a rrnL. Fragment cox2 ma
délku 264 pozic, nad5 tRNA 286 pozic, coxI 789 pozic. nad5 je nejdelsi a dosahuje délky
1018 pozic, nadl délky 120 pozic, cox] tRNA 60 pozic, rrnL tRNA 71 pozic a rrnl 644

pozic. Obecné plati, Ze délka alignmentu s outgroup je stejna nebo vétsi, nez alignmentu

bez outgroup. Pro jednotlivé fragmenty byly zvoleny modely, které jsou popsany

v Tabulce 6.

Tabulka 6: Pfehled vlastnosti alignovanych sekvenci ve finalni matici s outgroup a pouzité

modely pro jednotlivé fragmenty

Pocet Pocet Pocet znaki Pocet
Sekvenovany  alignovanych Délka unikatnich informativnich konstantnich
Fragment sekvenci alignmentu znakldl pro parsimonii znaku Pouzité modely
cox2 145 264 213 172 64 TIM+F+I+G4
nad5 tRNA 144 286 246 130 98 TIM3+F+I+G4
coxl 156 789 472 402 342 GTR+F+I+G4
nad5 148 1018 841 673 241 GTR+F+I+G4
nadl 151 120 115 71 33 TIM+F+I+G4
cox] tRNA 152 60 38 19 33 TIM2+F+G4
rrnl tRNA 153 71 49 26 32 GTRAF+HI+G4
rrnlL 165 644 361 263 334 GTR+F+I+G4
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5.2. Vysledky fylogenetické analyzy

5.2.1 IQ-TREE

Findlni konkatenovana matice byla analyzovana nejprve metodou maximalni
pravdépodobnosti a byl ziskan nejpravdépodobnéjsi strom pro dany soubor dat a model
evoluce DNA. U jednotlivych vétvi byla urCena bootstrapovd podpora. Bootstrapova
podpora, kterou povazujeme za vyznamnou, by méla dosahovat alespon 70 %. Vysledny
fylogeneticky strom identifikoval rod Plateros jako monofyletickou skupinu s
bootstrapovou podporou 100 %. Predev§im mélka Stépeni byla velmi dobfe podporovana a
bootstrapova podpora dosahovala typicky <95 %. VétSina fylogenetickych vztahli byla
dobfe podporovana, pouze v nékterych ptipadech byla nizkd podpora zjisténa pro
piibuzenské vztahy mezi klady obvykle pochazejicimi z odlisSnych kontinent
(bootstrapova podpora 41-90 %). Pro testovdni moZnosti negativniho vlivu alignmentu
vzdalenych sekvenci v outgroup, byla dale analyzovana samostatné pouze ingroup.
Topologie vytvotfena na zakladé tohoto alignmentu byla podobné a rovnéz v tomto piipadé
byla zjisténa niz§i podpora pro ncktera hlubokd vétveni. Fylogenetické stromy

vyprodukované z téchto dvou analyz jsou zobrazeny v Obrazku 3 a 4.

5.2.2 MrBayes

Finalni konkatenovana matice byla dale analyzovana v programu MrBayes, pro lepsi
ovéteni hypotézy zprogramu IQ-TREE. S pouzitim Bayesidnské analyzy byl ziskan
nejpravdépodobnéjsi strom pro dany soubor dat a model evoluce. V tomto ptipadé
by podpora, kterou povazujeme za vyznamnou, méla dosahovat alesponn 0,95. Byla opét
provadéna analyza s outgroup a bez ni (viz Obrazek 5). Vysledné fylogenetické stromy
identifikovaly rod Plateros jako monofyletickou skupinu. M¢lka Stépeni byla dobie
podporovana, ovSem u hlubSich Stépeni byla zjiSténa 1 velmi nizka podpora (az 0,19).

Porovnani vztahti jednotlivych kladt v analyzach je zobrazeno na Obrazku 5.
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Obrazek 3: Fylogram rodu Plateros s vlozenou outgroup vytvoreny pomoci IQ-TREE

Numerické hodnoty na vétvich stromu udéavaji bootstrapové podpory. Barevné jsou
zoogeografické oblasti.
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Obrazek 4: Fylogram rodu Plateros bez outgroup vytvoreny pomoci IQ-TREE

Numerické hodnoty na vétvich stromu udévaji bootstrapové podpory. Barevné jsou vyznaceny jednotlivé

zoogeografické oblasti.
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. Kiad A
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Kostra stromu, nejdfive
odstépené klady
a mimoskupina

Obrazek 5: Porovnani fylogramt vytvotenych s pouzitim IQ-TREE a MrBayes

1 — fylogram vytvofeny pomoci metody maximum likelihood neobsahujici outgroup, 2 — fylogram vytvoteny
pomoci metody maximum likelihood obsahujici outgroup, 3 — fylogram vytvofeny pomoci Bayesianské
analyzy a neobsahujici outgroup, 4 — fylogram vytvofeny pomoci Bayesianské analyzy a obsahujici outgroup
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Obrazek 6: Vybér jedinct rodu Plateros z raznych lokalit pro morfologické porovnani
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6. Diskuze

Soucasna diverzita ma za sebou desitky az stovky miliont let dlouhy vyvoj a pouze
fylogeneze osvétluje procesy, které vedly k jejimu soucasnému rozlozeni. Tato studie
analyzuje rozloZeni diverzity podstatné ¢asti tribu Platerodini, zde reprezentovanou rodem
Plateros, jakozto rodu s nejvétsim poctem popsanych druhil v tribu Platerodini. Vzhledem
k nejasné historické klasifikaci byly v minulosti popsané rody bez robustni podpory
monofylie shrnuty do jediného taxonu rodu Plateros (Bocakova 2001). Vzacnéjsi rody
tribu Platerodini nezahrnuté do analyzy se vyskytuji v jizni Americe, kde byla zjiSténa
nejveétsi morfologicka diverzita. Da se predpokladat, ze budou reprezentovat bazalni linie

této skupiny, jak indikuje pifedchozi morfologicka analyza (Bocakova 2001).

Diverzita rodu Plateros byla reprezentovana ~120 druhy. Jedna se tedy asi o 13 %
celosvétové diverzity daného tribu (Kleine 1933, Bocdkova 2001, Databaze Zoological
Records 1934-2015). Diky dlouhodobému shromazd’ovani materidlu byly velmi
rovnomeérné zastoupeny jednotlivé zoogeografické oblasti, piiblizné¢ umérné rozsahu
diverzity. Nejvice byly zastoupeny fauny Orientalni a Neotropické oblasti a to 75 % druhii.
Jedna se o regiony s celkové nejvetsi diverzitou, jak Celedi Lycidae, tak i rodu Plateros,
vzhledem k velmi rozsahlym biotoptim tropickych destnych lest. Afrotropickd oblast ma
odlisné klima charakteristické sezonnimi obdobimi sucha (podle www.worldclimate.com).
Proto je vtéto oblasti Celed Lycidae mnohem méné zastoupena a tomu odpovida

1 zastoupeni pouze 10 % druhti v piedloZené analyze.

Tato analyza je zalozena na tfech mitochondridlnich fragmentech. Mitochondridlni
DNA se velmi rychle vyviji a poc¢et mutaci dosahuje v fadu Coleoptera pfiblizn¢ 0,0025—
0,0115 mutaci na pozici za milién let (Brower 1994, Pons a kol. 2006, Papadopoulos a kol.
2010). Z toho divodu je rekonstrukce hlubokych fylogenetickych vztahti problematicka
s pouzitim téchto molekularnich markeri. Ukéazalo se to i v soucasné analyze, kdy byla
napiiklad zjiSténa nestabilni pozice klddu dvou druhd (vzorky A00472 a MRO0038
z Malajsie a Bornea, viz Obrazek 4) a podobn¢ jednoho druhu reprezentovaného vzorkem
MRO0046 z Bornea. V obou ptipadech jde o velmi brzy odstépené linie s velkou délkou
vétvi, takze moznym divodem jejich nestability je atrakce dlouhych vétvi (Felsenstein

1978, Sanderson 2000, Bergsten 2005).
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6.1 IQ-TREE

Vztahy mezi zakladnimi klady se v nekterych ptipadech liSily v analyze pomoci
maximum likelihood s outgroup (viz Obrazek 3) a bez ni (viz Obrazek 4). Spolecnym
znakem obou analyz je vSak pfitomnost tfi nejhlubSich Stépeni oddé€lujicich linie
z Neotropické oblasti. Celkem jsou linie reprezentovany 7, 2 a 2 druhy. Dale je rod
Plateros slozen ze tii vétSich kladul, jejichz vzajemna piibuznost je slab&é podpotena a lisi
se v jednotlivych analyzach. V analyze pomoci IQ-TREE byla mén¢ podpotfend hypotéza
bez zaclenéné outgroup, kdy je klad A udavén jako sestersky kladu B. Lépe podpoiena
hypotéza v analyze s outgroup udéava klad B jako sestersky ke kladu C. Naproti tomu byla
zjisténa vysoka stabilita kladi rozsifenych v jednotlivych zoogeografickych oblastech.
Fylogenetickd analyza ukazala, ze k oddéleni fauny jednotlivych oblasti doslo velmi brzy

v evoluci rodu Plateros.

6.2 MrBayes

Pro ziskani dalSi hypotézy pro srovnani byla provedena Baysidnskd analyza pomoci
programu MrBayes. Porovnani vSech analyz je zobrazeno na Obrazku 5. Kviili malym
podporam doslo v Bayesianské analyze k pteskupeni jednotlivych velkych kladt rodu
Plateros. Analyza s outgroup byla nejméné podpotena, nejspisSe kvili vyssi taxonomické
vzdalenosti ptfidané outgroup. VSechny 4 klady byly jasné€ rozdéleny, stejn€ jako u analyzy
IQ-TREE, ale klad A byl urcen jako sestersky kladu B a klad C, jako sestersky kladu D.
V analyze bez outgroup byl klad A urcen jako sestersky kladu B. Klad C byl v¢lenén
do kladu B. Tim doslo k oddé€leni tfi druhu kladu B, a to vzorkt A00632 Ekvador, A00619
Ekvador a MRO029 Peru, které byly v predchozich analyzach urceny jako nejhlubsi Stépeni
kladu B. Byly zafazeny jako sesterska skupina kladu C.

Analyza Bayesianska 1 IQ-TREE potvrdily vyraznou konzistentnost kladu A. Dale
ukazaly dvojnasobny ptechod rodu Plateros do Australské oblasti, konkrétné na ostrov
Papua. Vzorky z tohoto ostrova se vyskytuji v kladu A a D. Také byl analyzami potvrzen
dvoji prinik druhli do oblasti Afrotropické. Analyzy naznacuji, Zze k dvojimu rozsifeni
doslo 1 do Palearktické oblasti (Japonsko), nebot’ vzorky z ni se fadi do kladu A a D.

K potvrzeni této hypotézy by vSak bylo tfeba ziskat vice vzorki z této oblasti.
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6.3 Geografické rozsireni jednotlivych kladia

K dalsimu popisu diverzity jednotlivych oblasti byla pouzita nejlépe podpoiena analyza
z programu IQ-TREE s vlozenou outgroup. Kldd A zahrnuje ~25 druht z Orientalni
oblasti, pfevazné z pevninské Casti a ostrova Borneo a 13 druhii z oblasti Australské
konkrétn¢ z ostrovli Papua, Halmahera a Sulawesi. Také se v prvnim kladu vyskytuje jeden

druh z oblasti Palearktické.

Klad B shrnuje 27 druhli z Neotropické oblasti, pfevazn¢ z Peru a Ekvadoru a
4 druhy z oblasti Nearktické, z USA a Kanady. Druhy z USA (4) a Argentiny (1) miizeme
urcit jako terminalni. Do USA se rod $ifil pravdépodobné ptes Panamskou siji. Klad C
obsahuje 6 druht z Orientdlni oblasti pfedevSim z pevninské ¢asti a Filipin. Déle pak
~7 druhti z Afrotropické oblasti. Klad D zahrnuje ~13 druhti z Orientélni oblasti, 5 druht
z oblasti Afrotropické, 2 druhy z oblasti Palearktické a 4 druhy z oblasti Australskeé,

konkrétn¢ z ostrova Papua.

6.4 Fylogeneticka diverzita jednotlivych oblasti, vyznam pro ochranu diverzity

Nejvétsi diverzita tohoto rodu je v oblasti Orientalni, kde se vyskytuje az 50 % celkového
mnozstvi druhd. Pfiblizn€ 25 % druhi a nejstar$i odStépené druhy se vyskytuji v oblasti
Neotropické. Tyto staré klady s vysokym stupném genetické diverzifikace jsou dilezité pro
zachovani celkové diverzity rodu. V Nearktické a Palearktické oblasti se vyskytuje pouze
nékolik mélo druhi s termindlnim postavenim ve fylogenetickém stromu (~5 % celkového
mnozstvi druhtt). Pro zachovani diverzity je proto nutné chranit pfevazné druhy v prvnich
dvou zminénych oblastech. Jde o oblasti tropickych deStnych lest, u kterych je ochrana

dlouhodobé¢ problematicka vzhledem k rozséhlé preméné tzemi na plantaze.

6.5 Dalsi cile pro studium fylogeneze

Pro dal$i poznéni diverzity by bylo tifeba rozsitit analyzu o dal$i rody tribu Platerodini.
Ovsem mnoho ze vzacnych rodi tohoto tribu bylo popsano pouze v jediném exemplafi.

Je tedy nutné shromazdit dal$i material pro vyzkum.
Pro zpfesnéni analyz a zvySeni podpory jednotlivych hypotéz by bylo tieba
sekvenovat vice fragmenti DNA jednotlivych vzorka. Nejlepsi by bylo do analyzy

zahrnout nékteré z fragmentii jaderného genomu, které nepodléhaji tak rychlému vyvoji,

jako markery mitochondridlni. Pouziti téchto markerd by pravdépodobné umoznilo
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ipresné datovani fylogenetického stromu. Cim vétsi mnozstvi fragmentd je slozeno
do vysledné matice, tim vétsi je pravdépodobnost spravného uréeni hypotézy a podchyceni

vSech rozhodujicich znaki (Kjer 2016).

6.6 Mimetické vzory

Nejvetsi morfologicka diverzita je pozorovatelnd u druhii z Neotropické oblasti (viz
Obréazek 6), i kdyz pocet zjisténych druhii je v porovndni s Orientalni oblasti niZsi.
Mimetické znaky se v téchto oblastech vyvijely nezavisle a v Orientalni oblasti jsou
zapojeny do mimetickych komplexti s rody endemického tribu Calopterini a v Orientalni

oblasti s rody tribu Metriorrhynchini (Bocak a kol. 2008).

I ptes pfislusnost druhti z Australské oblasti k velmi vzdalenym skupindm, se tato
jejich genetickd odliSnost neprojevuje v morfologii jedinct, jak vidime na Obrazku 6.
Vzorky MR0092 a MR0098 oba z Papuy a pfibuzni jen velmi vzdalen¢, jsou podobni
tvarem a velikosti téla a téméf totozn€ zbarveni a maji stejnou strukturu krovek. Toto
zbarveni se odviji od pfizptisobeni podminkam dané oblasti, v tomto ptipad¢ napodobeni
drobnych druhti rodu Metriorrhynchus Gemminger a Harold, 1869. Cela celed’ Lycidae
se vyznacuje aposematickym zbarvenim. Jedna se pravdépodobné o takzvané Miillerianské
mimikry (Miiller 1879), které¢ se vyvijeji u neptfibuznych, proti predatorim chranénych
organismi, pisobenim piirodniho vybéru. Organismy konverguji ke stejnym mimetickym
znakim, nebot’ jsou pod vlivem stejného vnéjSiho vlivu. Podobné aposematické zbarveni

tim padem neni diisledkem sdileni spole¢ného piedka.
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7. Zavér

Velké skupiny hmyzu jsou ¢asto morfologicky malo diversifikované a navic, velky pocet
znakil je vystaven stejnému plisobeni selekce a tim je mozna evoluce paralelisml
a konvergenci. Proto v nékterych ptipadech nelze skupiny klasifikovat pouze na zakladé
povrchni morfologické podobnosti a v této studii byla tedy klasifikace provadéna na
zékladé¢ molekuldrnich markeri. U téch se ptredpoklada, ze poskytuji informaci o
piibuznosti jednotlivych skupin nezavislou na pfirodnim vybéru. Byly provedeny Ctyii
fylogenetické analyzy, a to dvé metodou maximum likelihood a dvé Bayesianskou
analyzou. Metody shodné ukazuji monofylii rodu Plateros a tim je splnén zéakladni
pozadavek pro jeho akceptaci ve fylogenetické¢ klasifikaci, ktera je zaloZzena na
fylogenetické pribuznosti (Hennig 1955, 1966). Déle pak analyzy ukazaly na pavod fauny
v jednotlivych oblastech: bazalni linie se odstépily v Neotropické oblasti a fauna ostatnich
oblasti je odvozena z ancestralni Neotropické fauny. Byly zjistény dvé kolonizace rodu
Plateros do oblasti Afrotropické a Australské. Obé metody fylogenetické analyzy
definovaly zakladni geograficky delimitované klady, avSak nepotvrdily definitivné jejich
piibuznost mezi sebou. Podpora hlubokych Stépeni byla nizka a obé metody stanoveni se
v urc¢itych ohledech rozchazely. Tento nesoulad byl pravdépodobné zplsoben pouzitim
mitochondridlnich markerti pro tuto studii. Mitochondridlni genom mutuje rychleji nez
genom jaderny. Proto bylo zjisténo, Ze pouziti téchto markerti u skupiny tak staré, jako rod
Plateros, neni nejvhodnéjsi volbou a bude nutné rozsitit analyzu v dalSich studiich o
fragmenty jaderného genomu. Hodnoceni fenetické podobnosti ukazalo na velmi silny vliv
pfirodniho vybéru na externi morfologii skupiny. Plateros je soucésti aposematicky
zbarvenych mimetickych komplext a proto jsou si neptibuzné skupiny casto velmi

morfologicky podobné.
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9. Piilohy
Ptiloha 1: Pfehled studovaného materialu, ktery byl nové sekvenovan

Cislo
vzorku Lokalita, datum sbéru a sbératel

MRO0001 PERU, 25 km NE Villa Rica, Bocaz, 1300 m, 30. 11. - 5. 12. 2013, KJMB Igt.

MRO0002 PERU, 25 km NE Villa Rica, Bocaz, 1300 m, 30. 11. - 5. 12. 2013, KJMB Igt.

MRO0003 PERU, 25 km NE Villa Rica, Bocaz, 1300 m, 30. 11. - 5. 12. 2013, KJMB Igt.

MRO0004 PERU, 25 km NE Villa Rica, Bocaz, 1300 m, 30. 11. - 5. 12. 2013, KJMB Igt.

MRO0005 PERU, 10 km NW San Juan de Cacazu, Madre Nino, 724 m, 01. 12. — 6. 12. 2013, KJMB Igt.
MRO0006 PERU, Parc Nat. Manu, San Pedro, Manu, 1300 m, 25. 11. 2013, KIMB Igt.

MRO0007 ETHIOPIA, Arsi Prov., Wondo Genet env., 1900 m, 26. 6. 2009, Bolm lIgt.

MRO0008 ETHIOPIA, Arsi Prov., Wondo Genet env., 1900 m, 26. 6. 2009, Bolm Igt.

MRO0009 ETHIOPIA, Welega Prov., 6 km W Nekemte, 2300 m, 5. 6. — 6. 6. 2009, Bolm Igt.

MRO0010 ETHIOPIA (S), 2300 m 10 km N Kibre Mengist, 23. 6. 2009, Bolm Igt.

MRO0011 ECUADOR, 50 km SW of Quito, San Francisco de las Pampas, Otonga res., 1500 m, 5. 12. — 6. 12.
2010, Bolm Igt.

MRO0012 ECUADOR, Napo prov., Cosanga, 1900 — 2000 m, 12. 12. —16. 12. 2010, Bolm lgt.
MRO0013 ECUADOR, San Isidro, 10 km NW Macas, 1100 m, 20. 12. 2010, Bolm Igt.

MRO0014 ECUADOR, 50 km SW of Quito, San Francisco de las Pampas, Otonga res., 1500 m, 5. 12. — 6. 12.
2010, Bolm Igt.

MRO0015 ECUADOR, Napo prov., Cosanga, 1900 — 2000 m, 12. 12. - 16. 12. 2010, Bolm lgt.
MR0016 ECUADOR, 6 km W of Zamora, 900 m, 24. 12. — 25. 12. 2010, Bolm Igt.

MRO0017 PERU, 37 km SW Puerto Maldonado, 250 m, 8. 12. — 10. 12. 2012, KJMB Igt.
MR0018 ECUADOR, San Isidro, 10 km NW Macas, 1100 m, 20. 12. 2010, Bolm Igt.

MRO0019 ECUADOR, 50 km SW of Quito, San Francisco de las Pampas, Otonga res., 1500 m, 5. 12. — 6. 12.
2010, Bolm lgt.

MR0020 ECUADOR, 10 km S Loja Padocarpus NP, 2000 m, 23. 12. 2010, Bolm Igt.

MRO0021 PERU, 6 km S of Tingo Maria, 700 — 1000 m, 17. 11. 2012, KIMB Igt.

MRO0022 PERU, 37 km SW Puerto Maldonado, 250 m, 8. 12. —10. 12. 2012, KIMB Igt.

MRO0023 BORNEO, Sabah, Poring, 550 m, 19. 11. - 17. 11. 2013, SBB leg.

MRO0024 PERU, Parc Nat. Manu, Attalya, 540 m, 19. 11. —24. 11. 2013, KIMB Igt.

MRO0025 ECUADOR, Napo prov., 12 km E of Tena, Misahualli, 400 m, 8. 12. — 10. 12. 2013, Bolm Igt.
MRO0026 USA: WI : Sauk Co., Baxter's Hollow SNA, 19. 7. 2003, Jeffrey P. Gruber

MRO0027 PERU, 6 km S of Tingo Maria, 700 — 1000 m, 17. 11. 2012, KIMB Igt.

MRO0028 USA: WI : Grant Co. Cassville Bluffs SNA, 18. 7. 2003, Jeffrey P. Gruber

MRO0029 PERU, Parc Nat. Manu, San Pedro, Manu, 1300 m, 25. 11. 2013, KIMB Igt.

MRO0030 BORNEO, Sabah, Poring, 550 m, 19. 11.—17. 11. 2013, SBB leg.

MRO0031 ECUADOR, Napo prov., 12 km E of Tena, Misahualli, 400 m, 8. 12. — 10. 12. 2013, Bolm Igt.
MRO0032 PERU, 37 km SW Puerto Maldonado, 250 m, 8. 12. —10. 12. 2012, KIMB Igt.

MRO0033 BORNEO, Sabah, Poring, 550 m, 19. 11. - 17. 11. 2013, SBB leg.

MRO0034 BORNEO, Sabah, Poring, 550 m, 19. 11.—17. 11. 2013, SBB leg.

MRO0035 BORNEO, Sabah, Poring, 550 m, 19. 11. - 17. 11. 2013, SBB leg.

MRO0036 BORNEO, Sabah, Poring, 550 m, 19. 11.—17. 11. 2013, SBB leg.

MRO0037 BORNEO, Sabah, Poring, 550 m, 19. 11. - 17. 11. 2013, SBB leg.



Pokracovani Prilohy 1: Pfehled studovaného materialu, ktery byl nove sekvenovan

Cislo
vzorku Lokalita, datum sbéru a sbératel
MRO0038 MALAYSIA, Borneo, Sarawak, Limbang Distr. Pandarwan river valley, 1. 2. —27. 2. 2007, nat.

Coll.
MRO0039 BORNEO, Sabah, Poring, 550 m, 19. 11. - 17. 11. 2013, SBB leg.

MR0040 BORNEO, Qu. Emas, 2013

MRO0041 PERU, 6 km S of Tingo Maria, 700 — 1000 m, 5 km W of the road, 17. 12. 2012, KIMB Igt.
MRO0042 BORNEQO, Sabah, Poring, 550 m, 19. 11. - 17. 11. 2013, SBB leg.

MRO0043 BORNEO, Sabah, Poring, 550 m, 19. 11.—17. 11. 2013, SBB leg.

MRO0044 BORNEO, Sabah, Poring, 550 m, 19. 11. - 17. 11. 2013, SBB leg.

MRO0045 BORNEO, Sabah, Poring, 550 m, 19. 11.—17. 11. 2013, SBB leg.

MR0046 MALAYSIA, Borneo, Sarawak, Limbang Distr. Pandarwan river valley, 1. 2. —27. 2. 2007, nat.
Coll.

MR0047 MALAYSIA, Borneo, Sarawak, Limbang Distr. Pandarwan river valley, 1. 2. —27. 2. 2007, nat.
Coll.

MR0048 BORNEO, Sabah, 6 km N Kundasang, Nat. Park HQ, 1700 m, 3. 12. 2013, SBB leg.

MR0049 BRUNEIJ, Kuala Belalong, 10. 1., J. Sevéik

MR0050 MALAYSIA, Borneo, Sarawak, Limbang Distr. Pandarwan river valley, 1. 2. —27. 2. 2007, nat.
Coll.
MRO0051 MALAYSIA, SABAH, Danum Valley (Lembah Danum), 150 — 250m, 25. 7. —29. 7. 2012

MRO0052 PHILIPPINES, Mindanao, Mt. Malindang, 800 — 1300 m, 10. 1.—13. 1. 2007, Bolm Igt.
MRO0053 PERU, 20 km NW San Ramon, Pampa Hermosa, 1250 m, 22. 11. 2012, KJMB Igt.
MRO0054 ECUADOR, Napo prov., 12 km E of Tena, Misahualli, 400 m, 8. 12. — 10. 12. 2013, Bolm Igt.
MRO0055 PERU, 60 km N Oxapampa, Yuritunqui, 1000 m, 27. 11. —28. 11. 2012, KIMB Igt.
MRO0056 PHILIPPINES, Mindanno, Bagongsilang, 1650 m, 17. 1. —20. 1. 2007, Bolm lgt.
MRO0057 BORNEO, Sabah, Poring, 550 m, 19. 11. - 17. 11. 2013, SBB leg.

MRO0058 PERU, 37 km SW Puerto Maldonado, 250 m, 8. 12. — 10. 12. 2012, KJMB Igt.

MRO0059 EVUADOR, Sumaco Forest, Reserve. Gua Gua, 1500 m, 16. 12. 2010, Bolm Igt.
MRO0060 USA: WI : Grant Co. Cassville Bluffs SNA, 18. 7. 2003, Jeffrey P. Gruber

MR0061 ECUADOR, Sumaco Forest, Reserve. Gua Gua, 1500 m, 16. 12. 2010, Bolm Igt.
MRO0062 BORNEO Sabah, Gu Emas, 1600 m, 31. 5. 2001, F. Ciampor

MRO0063 PHILIPPINES, Mindanao, Mt. Kitanglad, 1800 m, 14. 1. —15. 1. 2007, Bolm Igt.

MR0064 PANAMA, Panama prov., SE odge of Chagres NP., CERRO JEFE, 700 — 900 m, 28. 4. 2002, D.
Hauck a L. Cizek leg.

MRO0065 PHILIPPINES, Mindanno, Bagongsilang, 1650 m, 17. 1. —20. 1. 2007, Bolm lgt.
MRO0066 PHILIPPINES, Mindanno, Bagongsilang, 1650 m, 17. 1. — 20. 1. 2007, Bolm Igt.
MRO0067 PHILIPPINES, Mindanao, Mt. Apo, L. Agec, 1400 m, 21. 1. —22. 1. 2007, Bolm Igt.
MRO0068 PHILIPPINES, Mindanno, Bagongsilang, 1650 m, 17. 1. — 20. 1. 2007, Bolm Igt.
MRO0069 PHILIPPINES, Mindanao, Mt. Kitanglad, 1800 m, 14. 1. — 15. 1. 2007, Bolm Igt.
MR0070 INDONESIA, Papua, 5 km S of Kobakma, 1220 m, 5. 12. 2015, Bolm Igt.

MRO0071 PHILIPPINES, Mindanao, Mt. Apo, L. Agec, 1400 m, 21. 1. —22. 1. 2007, Bolm Igt.
MRO0072 INDONESIA, Halmahera, SE slope og 6n Jailolo, 450 m, 15. 12. 2016, Bolm Igt.
MRO0073  PHILIPPINES, Mindanao, Mt. Apo, L. Agec, 1400 m, 21. 1. —22. 1. 2007, Bolm Igt.
MRO0074 INDONESIA, Halmahera, NE of telaga Paca, 220 m, 11. 12. 2016, Bolm Igt.
MRO075 INDONESIA, S Sulawesi, Malino Gn. Lompobatang, 1800 m, 13. 7. — 14. 7. 2001 , Bolm Igt.
MRO0076 PHILIPPINES, Mindanao, Mt. Kitanglad, 1800 m, 14. 1. — 15. 1. 2007, Bolm Igt.
MRO0077 PHILIPPINES, Mindanao, Mt. Apo, L. Agec, 1400 m, 21. 1. —22. 1. 2007, Bolm Igt.



Pokracovani Prilohy 1: Pfehled studovaného materialu, ktery byl nove sekvenovan

Cislo
vzorku Lokalita, datum sbéru a sbératel

MRO0078 INDONESIA, S Sulawesi, Malino Gn. Lompobatang, 1800 m, 13. 7. — 14. 7. 2001 , Bolm Igt.
MRO0079 INDONESIA, S Sulawesi, Malino Gn. Lompobatang, 1800 m, 13. 7. — 14. 7. 2001 , Bolm Igt.
MRO0080 INDONESIA, S Sulawesi, Malino Gn. Lompobatang, 1800 m, 13. 7. — 14. 7. 2001 , Bolm Igt.
MRO0081 INDONESIA, Papua, 5 km S of Kobakma, 1220 m, 5. 12. 2015, Bolm Igt.

MRO0082 INDONESIA, Halmahera, 5 km E of Tobelo, 130 m, 10. 12. 2016, Bolm Igt.

MRO0083 INDONESIA, Halmahera, 5 km E of Tobelo, 130 m, 10. 12. 2016, Bolm Igt.

MRO0084 INDONESIA, Papua, Depapre 21 km NW Sentani, 100 m, 16. 12. 2012, Bolm Igt.

MRO0085 INDONESIA, S Sulawesi, Malino Gn. Lompobatang, 1800 m, 13. 7. — 14. 7. 2001, Bolm Igt.
MRO0086 INDONESIA, S Sulawesi, Malino Gn. Lompobatang, 1800 m, 13. 7. — 14. 7. 2001, Bolm Igt.
MRO0087 INDONESIA, Sulawesi Utara, Ambang East Slope, 1500 m, 25. 11. 2016, Bolm Igt.
MRO0088 INDONESIA, Halmahera, SE slope og 6n Jailolo, 450 m, 15. 12. 2016, Bolm Igt.

MRO0089 INDONESIA, Papua, Yahukimo, 18 km N of Dekai, 250 m, 25. 11. 2016, Bolm Igt.

MRO0090 INDONESIA, Papua, Lereh env, 275 m, 15. 12. 2015, Bolm Igt.

MR0091 INDONESIA, Halmahera, 5 km E of Tobelo, 130 m, 10. 12. 2016, Bolm Igt.

MRO0092 INDONESIA, Papua, Depapre 21 km NW Sentani, 100 m, 16. 12. 2012, Bolm Igt.

MRO0093 LAOS — NE, Hona Phan prov., 1480 — 1900 m, PHOW PANE Mt., 22. 4. — 14. 5.2008, C. a G.
Holzchuh leg.

MRO0094 LAOS — NE, Hona Phan prov., 1480 — 1900 m, PHOW PANE Mt., 22. 4. — 14. 5. 2008, C. a G.
Holzchuh leg.

MRO0095 PERU, 10 km NW San Juan de Cacazu, Madre Nino, 724 m, 01. 12. — 6. 12. 2013, KJMB Igt.

MR0096 IVORY COAST, Mt. Tonkoui Peak, 1171 m, 12. 7. — 18. 7. 2015, General collection Aristophanous
M., Moretto P., Ruzzier E., leg.

MRO0097 INDONESIA, Papua, Depapre 21 km NW Sentani, 100 m, 16. 12. 2012, Bolm Igt.
MRO0098 INDONESIA, Papua, Depapre 21 km NW Sentani, 100 m, 16. 12. 2012, Bolm Igt.
MRO0099 INDONESIA, Papua, Lereh env, 275 m, 15. 12. 2015, Bolm lIgt.

MRO0100 INDONESIA, Papua, Lereh env, 275 m, 15. 12. 2015, Bolm Igt.

MRO101 INDONESIA, Papua, Yahukimo, 18 km N of Dekai, 250 m, 25. 11. 2016, Bolm Igt.
MRO0102 INDONESIA, Papua, Yahukimo, 18 km N of Dekai, 250 m, 25. 11. 2016, Bolm Igt.
MRO0103 MALAYSIA, Perak, 50 km NE Gerik Titiwangsa 1100 m, 30. 3. — 13. 4. 2015
MRO0104 MALAYSIA, Perak, W slope of Gn. Bintang, 350 m, 25. 3. 2016, M3B



Ptiloha 2: Pfehled studovaného materialu ptidaného z jiz diive osekvenovanych exemplari

Cislo vzorku  Piistupové kody v databazi GenBank Puavod

rrnl coxl nad5

UPOL A00470 KT751980 KT751663 KT751825 Malaysia
UPOL A00471 KT751981 KT751664 KT751826 Malaysia

UPOL A00472 KT751982 KT751665 - Malaysia
UPOL A00473 KT751983 KT751666 KT751827 Malaysia
UPOL A00474 KT751984 KT751667 - Malaysia
UPOL A00475 KT751985 - KT751828 Malaysia
UPOL A00476 KT751986 KT751668 - Malaysia

UPOL A00478 KT751988 KT751670 KT751830 Vietnam
UPOL A00479 KT751989 KT751671 KT751831 Vietnam
UPOL A00480 KT751990 KT751672 KT751832 Laos
UPOL A00481 KT751991 — KT751833 Laos
UPOL A00482 KT751992 KT751673 KT751834 Laos
UPOL A00483 KT751993 KT751674 KT751835 Laos
UPOL A00484 KT751994 KT751675 KT751836 Thailand
UPOL A00485 KT751995 KT751676 KT751837 India
UPOL A00486 KT751996 KT751677 KT751838 India
UPOL A00487 KT751997 KT751678 KT751839 India
UPOL A00488 KT751998 KT751679 KT751840 Taiwan
UPOL A00489 KT751999 KT751680 KT751841 Taiwan
UPOL A00490 KT752000 KT751681 KT751842 Taiwan
UPOL A00491 KT752001 KT751682 KT751843 Japan
UPOL A00492 KT752002 KT751683 KT751844 Japan
UPOL A00493 KT752003 KT751684 KT751845 Kenya
UPOL A00494 KT752004 KT751685 KT751846 Cameroon
UPOL A00495 KT752005 KT751686 KT751847 Cameroon
UPOL A00496 KT752006 KT751687 - Cameroon
UPOL A00497 KT752007 KT751688 — Cameroon
UPOL A00498 KT752008 KT751689 KT751848 Cameroon
UPOL A00499 KT752009 KT751690 KT751849 Zambia
UPOL A00500 KT752010 KT751691 KT751850 Zambia
UPOL A00501 KT752011 KT751692 KT751851 RSA
UPOL A00502 KT752012 KT751693 KT751852 Cameroon
UPOL A00503 KT752013 KT751694 KT751853 Cameroon
UPOL A00504 KT752014 KT751695 KT751854 Cameroon
UPOL A00505 KT752015 KT751696 KT751855 Canada
UPOL A00507 KT752016 KT751697 KT751856 Canada
UPOL A00509 KT752017 KT751698 KT751857 Argentina
UPOL A00510 KT752018 KT751699 KT751858 Argentina
UPOL A00511 KT752019 KT751700 KT751859 Costa Rica
UPOL A00512 KT752020 KT751701 KT751860 Costa Rica
UPOL A00513 KT752021 KT751702 KT751861 Panama
UPOL A00555 KT752053 KT751732 KT751890 Thailand



Pokracovani

Prilohy 2: Ptehled

osekvenovanych exemplait

studovaného materidlu pfidaného

Zjiz

Cislo vzorku  Piistupové kody v databazi GenBank Pavod
rrnL coxl nad5
UPOL A00579 KT752077 KT751754 KT751911 Nicaragua
UPOL A00580 KT752078 KT751755 KT751912 USA
UPOL A00619 KT752117 KT751791 KT751950 Ecuador
UPOL A00632 — KT751802 KT751961 Ecuador
UPOL A00634 KT752130 KT751804 KT751963 Ecuador
UPOL A00635 KT752131 KT751805 KT751964 Nicaragua
UPOL A00639 KT752135 KT751808 KT751966 Ecuador
UPOL A00643 KT752138 KT751811 KT751969 Ecuador
UPOL A00646 KT752140 KT751813 KT751971 Ecuador
UPOL Z1L2012 EF143222 EF143237 EF143251 Japan
UPOL ZL2018 EF143227 EF143241 EF143255 Japan
UPOL 000031 DQI180985  DQI181207 DQ181361 Borneo
UPOL 000243 DQ180991 DQI181213 DQI181367  Borneo
UPOL 000303 DQ180993 DQ181215 DQ181369 Sumatra
UPOL 000L13 DQ180970  DQ181192 DQI181346  Borneo
UPOL 001031 DQI181035  DQI181257 DQ181411 USA
UPOL K0377 KF625975 KF625384 — French Guyana

drive



Ptiloha 3: Pfehled vysledkd amplifikace jednotlivych fragmenti u testovanych vzorki

Vzorek rrnl  coxl nad5| Vzorek rrnl coxl nad5 | Vzorek rrnl  coxI nad5
MRO001I  + + + | MR0O036 + + + | MR0O071 + + +
MRO0002  + + + | MRO0O037 + + + | MR0O072 + + +
MRO0003  + + - | MRO038 + + + | MRO0O073  + + +
MRO0004  + + + | MRO0039 + + + | MR0O074  + - +
MRO0005  + + + | MRO0O040 + + + | MRO0O075 + + +
MRO006  + + + | MR0041 + + - | MR0O0O76  + + +
MRO0007  + + + | MRO042 + + + | MRO0077 + + +
MRO008  + + + | MRO0O043  + + + | MR0O078  + + +
MRO0009  + + + | MRO0O044 + + + | MR0O079 + + +
MRO010  + + + | MRO045 + + + | MR0O080  + + +
MROO11  + + + | MRO046  + + + | MR0O081 + + +
MRO0O0O12  + + + | MRO047 + + - | MR0O082 + + +
MRO013  + + + | MRO0O048  + + + | MRO083  + + +
MRO0O14  + + + | MRO0049 + + + | MR0O084  + + +
MRO015  + + + | MRO050  + + + | MRO085  + + +
MRO016  + + + | MR0051 + + + | MR0O086  + + +
MRO017  + + + | MR0O052 + + + | MRO087  + + +
MRO018  + + + | MRO0O053  + + + | MR0O088  + + +
MRO019  + + - | MR0054 + + + | MRO089  + - +
MRO0020 + + + | MRO055  + + + | MR0090  + + +
MRO0021  + + + | MRO0O056 + + + | MR0091 + + +
MRO0022 + + + | MR0O057 + + + | MR0092 + + +
MRO0023  + + + | MRO0O058  + + + | MRO0O093 + + +
MRO0024  + + + | MR0O059 + + + | MR0094  + + +
MRO0025 + + + | MR0O060  + + + | MRO0O095 + + +
MRO0026  + + + | MR0061 + + + | MR0096 - - -
MRO0027 + + + | MR0062  + + + | MRO0097 + + +
MRO0028  + + + | MR0O063  + + - | MR0O098  + - +
MRO0029 + + + | MR0064 - - - | MR0O099 + + +
MRO0030  + + + | MRO065  + + + | MRO100  + + +
MRO0031  + + + | MR0O066  + + + | MRO101 + + +
MRO0032  + + + | MR0O067  + + - | MRO102 + + +
MRO0033  + + + | MR0O068  + + + | MROI10O3  + + -
MRO0034 + + + | MR0069  + + + | MRO104 + + -
MRO0035 + + + | MRO070 + + +

+ Uispesna amplifikace, - netspésna amplifikace



Pfiloha 4: Srovnani klasifikace tribu Platerodini

Kleine, 1933

Bocak a Bocakova, 1989

Bocakova, 2001

Bocak a Bocakova, 2008

Tato studie

Lycinae: Platerodini
Plateros Bourgeois, 1879

Sg. Mimolycinella Pic, 1925
Planeteros Gorham, 1883
Melaneros Fairmaire, 1877
Calleros Gorham, 1881
Falsocalleros Pic, 1933
Teroplas Gorham, 1884
Calloplateros Pic, 1923
Cavoplateros Pic, 1913

Sg. Pseudeuplectus Pic, 1922
Graciloplateros Pic, 1921
Calolycus Gorham, 1881
Microlycus Pic, 1922
Tolianus Pic, 1921
Samoaneros

Ditoneces Waterhouse, 1879
Sg. Cautirodes Pic, 1921
Microditoneces Pic, 1921
Microplateros Pic, 1921
Dihammatus Waterhouse, 1879
Microlyropaeus Pic, 1929
Subdihammatus Kleine, 1926
Libnetis Waterhouse, 1878
Libnetisia Pic, 1921
Libnetomorphus Pic, 1921
Libnetomimus Kleine, 1927
Fernandum Pic, 1924
Melampyrus Waterhouse, 1879
Ponyalis Fairmaire, 1899
Lyponia Waterhouse, 1878

Lycinae: Platerodini: Platerodinina
Calleros

Calolycus

Calloplateros

Cavoplateros

Sg. Pseudeuplectus
Dihammatus

Ditoneces

Sg. Cautirodes

Eropterus Green, 1951
Falsocalleros

Fernandum

Graciloplateros

Lopheros

Melampyrus

Melaneros

Microlycus

Microplateros
Microlyropaeus

Planeteros

Plateros

Sg. Mimolycinella
Pseudoplateros Green, 1951
Samoaneros
Sculptocalleros Pic, 1949
Subdihammatus

Teroplas

Tolianus

Lycinae: Platerodini: Libnetinina
Libnetomimus
Libnetomorphus

Libnetis

Libnetisia

Macrolibnetis Pic, 1938
Lycinae: Platerodini: Lyponyinina
Lyponia

Platerodinae incertae sedis
Calolycus Gorham, 1881
Microlycus Pic, 1922
Platerodinae: Platerodini s. str.
Cavoplateros Pic, 1913

syn. Pseudeuplectus Pic, 1922
Falsocalleros Pic, 1933
syn..Pseudoplateros Green, 1951
Plateros Bourgeois, 1879

syn. Melaneros Fairmaire, 1877: B & B, 1992
syn. Calleros Gorham, 1881

syn. Calloplateros Pic, 1923
syn. Costatoplateros Pic, 1949
syn. Ditoneces Waterhouse, 1879
syn. Cautirodes Pic, 1921

syn. Graciloplateros Pic, 1921
syn. Libnetomorphus Pic, 1921
syn. Microplateros Pic, 1921
syn. Planeteros Gorham, 1883
syn. Tolianus Pic, 1921

syn. Melampyrus Waterhouse, 1879
syn. Falsotrichalus Pic, 1921

sg. Mimolycinella Pic, 1925
Sculptocalleros Pic, 1949
Teroplas Gorham, 1884
Platerodinae: Libnetini
Dihammatus Waterhouse, 1879
Libnetis Waterhouse, 1878

syn. Libnetomimus Kleine, 1927
Libnetisia Pic, 1921
Microlyropaeus Pic, 1929
Platerodinae: Lyponiini
Lyponia Waterhouse, 1878

syn. Ponyalis Fairmaire, 1899
Leptolycinae

Fernandum Pic, 1924
Subdihammatus Kleine, 1926
Lycidae incertae sedis
Melaneros Fairmaire, 1877
Platerodrilus Pic, 1921

syn. Macrolibnetis Pic, 1938

Libnetinae

Libnetis Waterhouse, 1878
Libnetisia Pic, 1921
Prolibnetis Bocakova, 2004
Lycinae: Platerodini s. str.
Callolycus Gorham, 1881
Cavoplateros Pic, 1913
Falsocalleros Pic, 1933
Microlycus Pic, 1922
Neoplateros Kazantsev, 2006
Plateromimus Kazantsev, 2006
Plateros Bourgeois, 1879
Sculptocalleros Pic, 1949
Teroplas Gorham, 1884
Ultroplateros Kazantsev, 2006
Lycinae: Lyponiini

Lyponia Waterhouse, 1878
syn. Ponyalis Fairmaire, 1899

Lycinae: Platerodini
Callolycus Gorham, 1881
Cavoplateros Pic, 1913
Falsocalleros Pic, 1933
Microlycus Pic, 1922
Neoplateros Kazantsev, 2006
Plateromimus Kazantsev, 2006
Plateros Bourgeois, 1879
Teroplas Gorham, 1884
Ultroplateros Kazantsev, 2006




