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1 UVOD

Celed’ Lycaenidae Leach, 1815 je jednou z nejvice diverzifikovanych skupin motyli
zahrnujici vice nez 6000 tisic druhti, coz pfedstavuje okolo 33 % vSech znamych taxont
z nadceledi Papilionoidea (Pierce et al. 2002). Pievazné se jedna o malé az stiedné
velké druhy (napf. Micropsyche ariana Mattoni, 1981 ptedstavuje nejmensiho zastupce
celedi s rozpétim kolem 7 mm), vyjimecné o zdstupce s rozpétim pies § cm (napf.
Liphyra brassolis Westwood 1864). Housenky velké ¢asti druhit motyld z této Celedi
jsou myrmekofilni, majici pozitivni vztah k mravencim. Celkov¢ se jedné zhruba o 665
zastupcti (75 %) zceledi Lycaenidae. Tento vztah je mutualisticky (housenky
mravenciim poskytuji sladky sekret) nebo paraziticky (housenky poziraji larvy
mravencl) a lze ho v zasad¢ klasifikovat dvéma kategoriemi — fakultativni a obligatni
myrmekofilie. V prvnim piipad¢ se jedna o vztah motyla a mravence, ktery v§ak neni
zasadni pro vyvoj housenky v dospélce (Pierce et al. 2002). Naopak obligatni druhy
modraskil jsou uzce vazany na konkrétni druh mravence a bez tohoto souziti
neprobéhne vyvoj Uuspésné. S timto vztahem souvisi i vznik specialnich pokozkovych
zlaz, které se u modraskl vyvinuly. Prostfednictvim téchto zlaz jsou vyluovany riizné
sekrety vyzivné, cukernaté, nebo latky slouzici ke komunikaci s hostitelskymi mravenci,
obecné nazyvané feromony (Macek et al. 2015). Housenky se nej€astéji zivi riznymi
¢astmi Zivnych rostlin jako jsou kvéty ¢i listy prevazné pak zastupct celedi bobovitych
(Fabaceae), avSak existuji 1 pifiklady masozravych druhli, poZirajici pravé larvy
mravencd, prip. zastupce stejnokiidlého hmyzu (Cottrell 1984), nebo druhi

lichenivornich (= druhy Zivici se liSejniky, Henning 1983).

Celed’ je kosmopolitné rozsifena od mirného aZ po tropicky pas (New 1993), s
prevazujici diverzitou pravé v tropickych oblastech (neotropicka oblast, jithovychodni
Asie, Afrika), s n¢kolika endemickymi druhy z Havaje, Nového Zélandu ¢i pacifické
oblasti. Z neotropické oblasti je znamo zhruba 2400 druht, pfi¢emz pievaznou cast
tvofi podceledi Theclinae a Riodininae (dnes chapana jako samostatnd celed” viz kap.
1.1), snékolika malo druhy zPolyommatinae a ostatnich podéeledi. Oproti tomu
nearkticka fauna modréaskl je pomérné chuda a nalezneme zde zhruba polovinu druhti
oproti palearktické oblasti (New 1993). Obecné lze konstatovat, ze pfevazna ¢ast druhti
z Lycaeninae dominuje v oblastech severniho mirného pasmu, druhy z Polyommatinae

nalezneme pfevazné ve Starém svété a severnim mirném pasmu a Theclinae pak
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ptevazuji v Novém svété, zejména v Jizni Americe (zde je to ale jen jediny tribus —
Eumaeini). Fylogenetické a fylogeografické poznatky o celedi Lycaenidae jsou
zaméfeny pfevazné na rody nebo konkrétni druhy (napt. Talavera et al. 2015, Fric et al.
2019), ztidka i na celé sekce (Vila et al. 2011). Pro doplnéni dalsich udaju o fylogenezi
a fylogeografii této celedi a tim pfispét ke komplexnimu porozuméni vztahti v ni jsem
se rozhodl provést analyzy zaméfené na cely podtribus Everina. V tomto podtribu se
nachazi druhy s holarktickym, neotropickym a australskym rozSifenim a celkem

zahrnuje vice jak 40 druh motylu.

1.1 Klasifikace a fylogeneze Celedi Lycaenidae

Modraskoviti (Lycaenidae) jsou jednou ze 7 Celedi (Espeland et al. 2018) patficich do
nadCeledi Papilionoidae spolecné s celedémi  otakarkovitych  (Papilionidae),
bélaskovitych  (Pieridae),  pestrobarvcovitych  (Riodinidae),  babockovitych
(Nymphalidae), soumra¢nikovitych (Hesperiidae) a americkou celedi pfevdzné no¢nich

motyli Hedylidae.

Dosud neptfekonanou vys$si klasifikaci celedi Lycaenidae publikoval Eliot
(1973). Autor na zékladé morfologické charakteristiky rozdéluje tuto celed’ na osm
podceledi — Polyommatinae, Lycaeninae, Theclinae, Curetinae, Miletinae, Liphyrinae,
Portitiinae, Lipteninae — dale se d¢licich do jednotlivych sekci. V navaznosti na
pozdéjsi poznatky (Kristensen 1976) se pfifadila k témto skupindm dalsi podceled’
Riodininae (Ackery 1984). Harvey (1987) vSak opét povysil posledni zmitiovanou
podceled’ na samostatnou ¢eled’ Riodinidae a definoval nékolik podskupin patfici do
této Celedi. I pies tento fakt publikoval Eliot (1990) nové d¢leni Celedi Lycaenidae, do
které zahrnul 5 podceledi — Riodininae, Curetinae, Poritiinae, Miletinae a Lycaeninae —

akceptovano napt. ve studii Ackery et al. (1999).

V nedédvné dobé byla podceled’ Riodininae na zdkladé molekularnich analyz
potvrzena jako samostatna ¢eled’ (napt. Kristensen 2007). Také byla vyc€lenéna v ramci
Lycaenidae samostatna podceled” Aphnaeinae, rozSifena zejména v Africe a orientdlni
Asii (ale zasahuje 1 do Turecka a na Kypr). Postaveni této skupiny bylo v minulosti

rizné, napi. Aphnaeini jako soucast Theclinae, pozdé¢ji jako sesterskd skupina k
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Theclinae nebo jako soucast podceledi Lycaeninae (Scott 1985, Boyl et al. 2015).
Recentné¢ jsou Liphyrinae zahrnuty v podobé tribu do podcéeledi Miletinae, resp.

Lipteninae jako tribus pod¢eledi Poritiinae (Savela 2020).

V souhrnu, c¢eled” Lycaenidae zahrnuje 7 podceledi (Obr. 1): Aphnaeinae
(afrotropické a orientdlni rozsifeni), Curetinae (paleartické a orientalni rozsiteni),
Lycaeninae (holarktické druhy), Miletinae (pfevazné Africké druhy, téz orient),
Polyommatinae (globalni rozsiteni), Poritiinae (Afrotropické a orientalni rozsifeni),

Theclinae (globalni rozsiteni).

Curetinae
Poritiinae
Miletinae
Aphnaeinae
Polyommatinae*
Lycaeninae
Theclinae

Obr. 1. Soucasna fylogeneze podcéeledi Lycaenidae (Tree of Life web project,
tolweb.org, upraveno). * — prislusnost podtribu Everina.

1.1.1 Kilasifikace podtribus Everina

Celed: Lycaenidae Leach, 1815

Podceled: Polyommatinae Swainson, 1827
Tribus: Polyommatini Swainson, 1827

Podtribus: Everina Talavera, 2015

Motyly sledované v této praci zafazuje Eliot (1973) do tribu Polyommatini Swainson,
do sekce Everes. Jedna se o druhy rozsifené v palearktické, resp. orientalni, australské a
nearktické oblasti. Do této sekce zahrnuje rody: Everes Hiibner, 1819; Cupido, Schrank,
1801; Tiora Evans, 1912; Bothrinia Chapman, 1909; Tongeia Tutt, 1908; Shijimia
Matsumura, 1919; Talicada Moore, 1881 a Binghamia Tutt, 1908.



Nékteré tyto rody byly dle pozdéjsich poznatkd synonymizovany— rody Tiora a Everes
jsou synonyma pro rod Cupido, Binghamia zase pro rod Chilades Moore, 1881, ktery se
ovSem zahrnuje recentn¢ do podtribu Polyommatina (Stradomsky 2016). V soucasnosti
zahrnuje podtribus Everina mimo vySe komentované rody, také rod Elkalyce Balint &
Johnson, 1995 (Robbins & Duarte 2006). Pro uplnost je potifeba uvést, ze nékteti autoti
pokladaji rod Everes za samostatny (napf. D" Abrera 1993, Vila et al. 2010).

Dalsi dil¢i €lenéni toho podtribu je zaloZeno na ptitomnosti, resp. nepfitomnosti
ostruhy na zadnim paru kiidel (Obr. 2) u rodu Cupido. V takovém piipad¢ se Cleni
druhy do Everes group (s ostruhou) a Cupido group (bez ostruhy; Savela 2020,
tolweb.org). Oproti Eliotovému pojeti jsou jednotlivé sekce dnes prevazné
klasifikovany jako podtriby. Proto i v této praci budou vysledky studie prezentovany dle
taxonomie s nyné&j$im nazvem podtribu — Everina (Talavera et al. 2015, Stradomsky
2016).

Druhy rekapitulované v této praci jsou zahrnuty v tabulce ¢. 1 spolecné s
ostatnimi taxony tohoto podtribu (Savela 2020). Poznatky k rozsifeni jsou pievzaty z
dil¢ich publikaci (Dunn & Dunn 1991, D’Abrera 1993, Layberry et al. 1998,
Tuzov 2000, Bene§s et al. 2002, Singh 2005 Brock & Kaufman 2006,
Hsu et al. 2019, Tolman & Lewington 2009, Savela 2020,)

Everes group: Cupido group:

C. alcetas C. alaina

C. amyntula C. staudingeri

C. argiades C. buddhista

C. comyntas C. minimus

C. decolor C. tuzovi

C. decoloratus C. peri

C. lacturnus C. osiris

C. huegelii C. lorquinii

C. nagarensis C. carswelli
C. prosecusa
C. gisela



Obr. 2. Typicky zastupce Everes group (Cupido argiades, nalevo) a Cupido group

(Cupido minimus, napravo). Foto: Jan Walter.

1.2 Biogeografie a vyvoj klimatu v kenozoiku

Kenozoikum je geologicka éra, ktera zapocala pied 66 miliony let v ndvaznosti na velké
druhohorni vymirdni na konci kiidy. Také je charakteristickd teplotnimi oscilacemi,
utvatrenim ledovci, stfiddnim dob ledovych a meziledovych, horninotvornymi procesy,
a tvorbou pevninskych mostd umoziujicich kolonizaci novych tzemi (Beazley 1980).
To v kone¢ném diisledku predstavuje zasadni vliv na soucasnou faunu, druhové slozeni

a biotopovou vazbu holarktickych motyli.

Kenozoikum se ¢leni na tfi periody paleogén (66—23 mil. let), neogén (23-2,5
mil. let) a kvartér (¢tvrtohory, 2,5 mil. let-soucasnost), které dale ¢lenime do osmi
epoch: paleocén, eocén, oligocén, miocén, pliocén, pleistocén a holocén (Hinnov &
Hilgen 2012). Na pfelomu paleocénu a eocénu zhruba pied 56 mil. lety doSlo
K vyrazném otepleni tzv. paleocennimu-eocennimu teplotnimu maximu (PETM,
Gradstein et al. 2004). Narist teploty o 5-8 °C byl nejspiSe zptsoben vulkanickou
¢innosti, ktera zapficinila uvolfiovani atmosférického oxidu uhli¢itého z motskych
sedimentt (Schmitz et al. 2004, Slujis et al. 2007). Jiz v této dob¢ se kontinenty formuji
do dnesni podoby. Jizni a Severni Amerika se vzdaluji od Euroasie, zatimco Africka a
Indicka deska se k Euroasii pfiblizuji. To v kone¢ném dusledku znamena pokracujici
alpinské vrasnéni zapocaté jiz v druhohorach (Ramstein et al. 1997). Tento proces dava
vzniknout Alpskym a Karpatskym pohotim a po sraZce Indické a Euroasijské desky v
eocénu 1 pasemnému pohoti Himalaje. Jako diisledek sttetu Africké a Euroasijské desky
v tomto obdobi je zanik oceanu Tethys (dne$ni Stfedozemni mote) (Beazley 1980,
Bialik et al. 2019).



Na prelomu eocénu a oligocénu dochézi k prudkému ochlazeni zpisobenému poklesem
oxidu uhli¢itého v atmosfére. To mélo za nasledek mimo jiné i postupné ochlazovani
Antarktidy, coz zptisobilo zhruba pied 34 mil. lety jeji postupné zalednéni (Conto &
Pollard 2003). K ochlazovani dochazelo i v dalSich epochach v zasadé s jedinym
vyraznym narusenim v miocénu oznacované jako miocenni klimatické optimum zhruba
pted 14—16 mil. lety (Methner et al. 2020). Nésledn¢ dochézi k postupném zalednéni
Arktidy, které zapocalo na prelomu miocénu a pliocénu zhruba pied 10 mil. lety a

vrcholi pred 3 mil. let (Solgaard et al. 2013).

Kontinualni snizovani teploty vrcholi v kvartéru (Ctvrtohory) stfidanim dob
ledovych (glaciali) a meziledovych (interglacialtl). Zalednéni v pleistocénnich
teplotnich minimech bylo zna¢né rozsahlé a ledovce v té dobé pokryvaly velkou ¢ast
Evropy a Severni Ameriky zhruba od p6lu az k 40° severni rovnob&Zzky, pfi¢emz oblasti
severozapadni Ameriky a ¢asti Asie byly pokryty trvale zmrzlou ptidou (permafrostem)
(Pielou 1979, Hewitt 2004a). Nezalednénd tzemi v Asii umoznila Zzivo¢ichim a
rostlindm se voln¢ se $ifit mezi teplejSimi stanovisti. Ty skupiny zivocicht a rostlin,
které nasledkem zalednéni v jinych ¢astech svéta vymiely, zde mohly dale ptezivat, a i

Z tohoto ditvodu jsou dnes tyto oblasti druhové diverzifikované;jsi (Tiffney 1985).

Jako dusledek tvorby ledovci, které zadrzely velké mnoZstvi vody, byl vyrazny
pokles hladiny svétového ocednu. Tento pokles zpiisobil propojeni Euroasie a Severni
Ameriky v oblastech dne$ni Beringovy uziny. Tento pozemni most piedstavoval jediné
spojeni mezi Asii a Severni Amerikou v prubéhu pleistocénu a umozioval migraci
druhli mezi Starym a Novym svétem. Oblast Beringie pfedstavuje, mimo migracni
koridor, dtlezitou roli jako refugium pro Arktickou floru a faunu, i vzhledem k tomu, ze

v dobach ledovych nebyla zalednéna (Elias et al. 2000).

Je jisté, Ze glacialni, resp. interglacidlni doby upfednostiiuji rtizné druhy
s ohledem na jejich ekologickou valenci, zejména pak na snasenlivosti na chlad (Vrba et
al. 2012). To plati i pro 1 pro skupinu motyl. Druhy adaptované na chlad jsou v dobach
ledovych zvyhodnény oproti druhiim teplomilnym. Ty se v glacidlech soustfed’uji do
refugii (utocist’). V Evropé se teplomilné druhy stahovaly do jiznich oblasti zejména na
Apeninsky, Balkansky a Pyrenejsky poloostrov (Stewart et al. 2010), ale také do
ostatnich casti Evropy mimo tyto poloostrovy oznacujici se jako kryptickd refugia

(Wojcik et al. 2002, Schmitt & Varga 2012). V Severni Americe jsou to pak oblasti
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kolem 40. rovnobézky. Napiiklad modrasek Polyommatus coridon (Poda, 1761)
preckaval doby ledové v refugiich zejména v jiznich oblastech Evropy — Balkan, Italie,
predhtifi Pyreneji a Italskych Alp — a to vzisadé¢ vtésné blizkosti refugii
chladnomilnych druhti (Kiihne et al. 2017). Opacny vzor chovani, kdy se chladnomilné
druhy stahuji do horskych utocist,, je platny pro interglacialni obdobi (Hewitt 2004a,
Stewart et al. 2010). Chladnomilné druhy se stahuji do severskych refugii — stfedni Casti
Evropy, Asie a Severni Ameriky, pfipadné do jiznich refugiich situovanych ve vyssich
nadmoiskych vySkach. Napiiklad ohnivaek Lycaena helle (Den. & Schiff.), se
v meziledové dobé stahuje do horskych oblasti, coz vedlo k vytvofeni az deviti
dil¢ich populaci tohoto druhu (Habel et al. 2011). Ukazuje se, ze i pfes nepiiznivé
obdobi dob ledovych byly aredly nékterych druhl s riznymi habitatovymi néaroky
rozsahlé, at’ uz se jedna o druhy preferujici suché nebo moktadni lokality (Bartoniova et
al. 2018, Maresova et al. 2019). Po roztati ledovcti pak mohly druhy znovu osidlit i
diive nedostupna mista, jako vrcholky hor nebo severni Casti kontinentii. Mizeme na
téchto mistech také pozorovat setkdni nékolika genetickych linii, tzv. sekundarni
kontaktni zony (MareSova et al. 2021, Schmitt et al. 2016). V neposledni fadé, teplotni
nariist béhem poslednich let ovliviiuje také motyli populace. Trend tykajici se zmény
v distribuci motylt, resp. posunu arealll, tzce souvisi mino jiné pravé s klimatickou
zménou. ZvySujici se primérnd teplota zvyhodiiuje teplomilné druhy motyld, u kterych
je patrny posun arealu rozSiteni na sever. Na druhé strané to znevyhodiuje druhy
chladnomilné (Warren et al. 2021). Parmesan et al. (1999) tento fenomén dokladaji na
ptikladu 52 dennich motyll Zijicich v severozapadni Africe, Estonsku, Finsku, Francii,
Spanélsku a Velké Britanii, u kterych byl zaznamenan posun aredlu smérem k severu.
Celkem 34 druht motylti se rozsifilo smérem k severu — posun od 35 do 240 km
Vv priibéhu stoleti; asi u 16 druhli se hranice rozsifeni neposunula a areal druhu Apatura
ilia (Den. & Schiff. 1775) se posunul vice na jih. Studie motyli z Velké Britanie
(Warrena et al. 2001), v zasad¢ potvrzuje Sifeni nékterych druh v ramci zemé. Na
druhou stranu je potieba uvést, ze vysledky dokladaji zmenSeni aredlti u 34 druht
dennich motyll 1 ptes zlepSeni Zivotnich podminek v rdmci klimatické zmény. Tyto
druhy vykazuji nizkou mobilitu, a tudiZ nejsou schopni ptekonat vétsi vzdalenosti, a to i
kvili antropogennimu vlivu c¢lovéka (tvorba bariér apod.). Takovym piikladem

udavanym autory je napf. modrasek Plebejus argus (Linnaeus, 1758). Zménu
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Vv roz§iteni druhti doklada i Hill et al. (2002) na zakladé¢ studie 51 druht dennich motylu
op¢t z Velké Britanie. V pribéhu 20. stoleti druhy se severnim a horskym rozsifenim
mizi v nizSich polohach, a naopak osidluji polohy s vyssi nadmoiskou vyskou. Obdobné
dochazi k posunu nékterych druh dennich motyli smérem do vysSich nadmotskych
vysek v prubéhu druhé poloviny 20. stoleti (Wilson et al. 2005), jak bylo ukdzano i na
ptikladu motyli Ceské republiky (Konvicka et al. 2003).

1.2.1 Biogeografie druhii podtribu Everina

Druhem z podtribu Everina, ktery byl zkouman na tuzemi Japonska z hlediska
biogeografie, je Tongeia fischeri (Eversmann, 1843) (Jeratthitikul et al. 2012). Druh v
oblasti reprezentuji tii geograficky izolované populace. V ramci studie bylo
analyzovano 207 jedinc z 55 lokalit napfi¢ celym Japonskem a pét lokalit z Asie.
Analyza pracovala se tfemi mitochondridlnimi geny (COI, Cyt b a ND5) a dvéma geny
jadernymi (Rpl5 a Ldh). Autofi identifikovali Sest evoluc¢nich haplotypt tohoto druhu
na uzemi Japonska. Druh Tongeia fischeri pravdépodobné kolonizoval Japonsko v
prabéhu stfedniho pleistocénu, pravdépodobné prostrednictvim pozemniho mostu c¢i
uzkého kanalu mezi zapadnim Japonskem a Korejskym poloostrovem (Jeratthitikul et

al. 2012).

Dalsim druhem ze sledovaného podtribu je Elkalyce cogina (Schaus, 1902)
roz§ifenad v neotropické oblasti, zejména v jithovychodni Brazilii (Talavera et al. 2015).
Na zéklad¢ studia tfech mitochondridlnich a Ctyf nukledrnich gent autofi potvrzuji
genetickou pfisluSnost tohoto druhu do podtribu Everina, a to jako sestersky ke vSem
ostatnim druhtim z tohoto podtribu. Uskutecnéné biogeografické analyzy predpokladaji,
ze spole¢ny predek podtribu Everina a Polyommatina pochazi z orientalni, resp.
vychodo-palearktické oblasti, coz potvrzuje i fakt, Ze druhova diverzita téchto skupin je
nejvyssi prave v téchto oblastech, pro nékteré druhy z podtribu Everina navic tvofi tyto
oblasti mista s jejich jedinym rozSifenim (Casteén¢ rod Tongeia Tutt, 1908, dale
Shijimia Matsumura, 1919, Talicada Moore, 1881 a Bothrinia Chapman, 1909).
Osidleni neotropické oblasti pfedchidcem druhu E. cogina doslo zhruba pied 10
miliony lety, a to cestou popsanou historicky jiz v praci Nabokova (1944, 1945) Asie —
Beringova uZina — Severni Amerika — Jizni Amerika, coz recentn¢ potvrzuje i Vila et al.

(2011).



Kolonizovani smérem ze Starého do Nového svét pifes Beringovu uzinu bylo
podminéno pfitomnosti pozemniho mostu usnadiujictho ptechod teplotné
prizpisobivéjsSich druhti (Vila et al. 2011), coz bylo podpofeno nizsi hladinou oceanu
(Hundsdoerfer et al. 2005). Po doplnéni dal$ich druhti modraski byla vypracovana
teorie kolonizovani Nového svéta celkem v sedmi etapach (Talavera et al. 2015). Prvni
kolonizace probéhla zhruba pted 11 miliony let pfedkem Polyommatina do
neotropickych oblasti, druha opét do neotropické oblasti piedkem pravé rodu Elkalyce
Balint & Johnson, 1995 pied vySe zminénymi 10 mil lety, tfeti do Severni Ameriky
pied 8 mil. let (Icaricia—Plebulina clade), ¢tvrta je datovana zhruba do obdobi pied 2,4
mil. let pfedkem rodu Plebejus Kluk, 1780, pata do obdobi pied 1,65 predkem rodu
Cupido Schrank, 1801, Sesta pied 1,1 mil. let (skupina Agriades glandon (de Pruner,
1798)) a posledni probéhla pied 1,0 mil. let pfedkem druhu Agriades optilete (Knoch,

1781) (Vilaet al. 2011, Talavera et al. 2015).



Tab. 1. Tabulka s druhy patticich do podtribu Everina (cf. Savela 2020). Vysvétlivky: C — centralni; S — severni; ST —
sttedni; V — vychodni; Z — zapadni; * sekvence pochazeji pouze z databaze BOLD; tucné pismo — zkoumané druhy v této

praci; ? — sporné taxony.

Druh

Autor a rok popisu

RozSireni

Druh

Autor a rok popisu

Rozsifeni

Cupido alaina

(Staudinger, 1887)

Alaj, Darvaz, Z Pamir

Tongeia fischeri

(Eversmann, 1843)

V E az Z Asie

Cupido staudingeri

(Christoph, 1873)

Iran, Turecko

Tongeia filicaudis*

(Pryer, 1877)

V Asie

Cupido buddhista (Alphéraky, 1881) Caz V Asie Tongeia hainani* (Bethune-Baker, 1914) | Taiwan, Hainan, Fujian
Cupido minimus (Fuessly, 1775) Palearkt Tongeia ion (Leech, 1891) Z Asie

Cupido tuzovi Lukhtanov, 1994 Oblast Altaje Tongeia amplifascia Huang, 2001 JV Tibet

Cupido peri Zhdanko, 2000 Alaj, Darvaz Tongeia pseudozuthus Huang, 2001 JV Tibet

Cupido osiris (Meigen, 1829) Palearkt Tongeia confusa Huang, 2003 SZ Yunnan

Cupido lorquinii (Herrich-Schaffer, [1851]) | S Afrika, Spanélsko Tongeia zuthus (Leech, [1893]) Sichuan az Tibet
Cupido carswelii*? Stempffer, 1927 Spanélko Tongeia kala* (de Nicéville, 1890) Asam aZ Sansky stat
Cupido prosecusa (Erschoff, 1874) C Asie Tongeia menpae Huang, 1998 Tibet

Cupido gisela (Piingeler, 1901) Z Tibet Tongeia davidi (Poujade, 1884) Sichuan

Cupido argiades (Pallas, 1771) Palearkt, Orient Tongeia potanini (Alphéraky, 1889) Tibet, Z Asie
Cupido huegelii (Gistel, 1857) S Thajsko, Barma, S Indie | Tongeia bella Huang, 2001 Tibet

Cupido decolor

(Staudinger, 1886)

udoli feky Syr-Darja

Tongeia arcana?

(Leech, 1890)

Chang Yang, Ship-y-Shan

Cupido amyntula

(Boisduval, 1852)

S Amerika

Tongeia dongchuanensis?

Huang & Chen, 2006

Yunnan

Cupido comyntas

(Godart, [1824])

S az ST Amerika

Tongeia bisudu?*

Zhdanko & Jakovlev,
2001

SV Asie

Cupido alcetas

(Hoffmannsegg, 1804)

Palearkt

Tongeia arata?

Yakovlev, 2009

pohoii Arshantyn-Nuruu

Cupido decoloratus

(Staudinger, 1886)

Evropa po V Evropa

Elkalyce cogina*

(Schaus, 1902)

Brazilie

Cupido lacturnus

(Godart, [1824])

Orient, Australie

Shijimia moorei

(Leech, 1889)

Asam, Cina, Japonsko

(Guérin-Méneville,

Cupido nagarensis Charmeux & Desse, 2006 | Pakistan Talicada nyseus w .
1843) Cast orientu

Bothrinia chennellii (de Nicéville, [1884]) Z Orient Talicada metana Riley & Godfrey, 1921 | Thajsko

Bothrinia nebulosa (Leech, 1890) Z Asie Talicada buruana Holland, 1900 Thajsko




1.4  Strucna charakteristika zkoumanych druhi

V této kapitole je pro kazdy druh napsana stru¢na charakteristika tykajici se rozsifeni,
biotopové vazby, letové periody, popi. bionomie a ekologie. Komentovany jsou pouze
ty druhy, které byly materidlové k dispozici pro tuto praci, nikoliv ty, které byly
ptevzaty z databaze BOLD (viz tab. 1).

Bothrinia nebulosa (Leech, 1890)

Druh je rozsifen v centralni a zdpadni Cing, v Thajsku (Savela 2020). Bionomie tohoto
druhu neni pfili§ prostudovana. Druh obyva vlhka stanovisté kolem vodnich tokt (Li et

al. 2010, Poel 2020).

Cupido argiades (Pallas, 1771) — modrasek Stirovnikovy

Druh rozsiteny v palearktické oblasti od Pyreneji ptes jih a stfed Evropy, Pobalti, jizni
Finsko, ¢ast Asie az po Japonsko (Benes$ et al. 2002), zasahuje i do oblasti orientalni
(sever Indie). Druh je vdzan na stepni lokality, suché svahy, uvozy, Zeleznicni naspy,
extenzivné obhospodafované pastviny (Bene§ et al. 2002). Housenky jsou fakultativné
myrmekofilni. Mezi Zivné rostliny tohoto druhu patii tolice vojtéska (Medicago sativa
L.), jetel luéni (Trifolium pratense L.), Stirovnik ruzkaty (Lotus corniculatus L.) a S.
bazinny (L. uliginosus Schkuhr), popt. i dalsi bobovité rostliny. Do roka tvoti dvé az tfi

generace s letovou periodou od dubna do fijna.

Cupido amyntula (Boisduval, 1852)

Druh je rozsifen od zapadu USA (v¢etn€ Aljasky), pres Kanadu aZ po Yukon. Izolované
populace byly nalezeny na poloostrové Gaspé a na severu New Brunswick. Preferuje
mista podél lesnich porostl, kfovin ¢i pasek. Létad ve dvou generacich od kvétna do
srpna (Layberry et al. 1998). Zivnymi rostlinami jsou druhy z &eledi bobovitych, napf.

hrachor (Lathyrus sp. L.).

Cupido alcetas (Hoffmannsegg, 1804) — modrasek ¢icorkovy

Pontomediteranni druh rozSifeny od Pyreneji, jizni Evropu, Balkan, Turecko, Ukrajinu
az po Altaj v Rusku. Severni hranice prochéazi jizni Moravou a jiznim Slovenskem
(Benes et al. 2002). Druh preferuje slunné kfovinaté lemy luznich lesti pobliz vodoteci,

lesni cesty, pruseky, paseky, vysokostébelné palouky v okoli fek, vlhké az mezofilni
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louky. Housenky se zivi kvéty, plody a listy Zivnych rostlin, které predstavuji zejména
bobovité rostliny (Fabaceae), napt. ¢iCorka pestra (Coronilla varia L.) nebo vikve
(Viccia spp. L.), popi. jefabina lékafska (Galega officinalis L.). Housenky jsou
fakultativné myrmekofilni. Motyl ma dvougenera¢ni vyvoj od dubna do srpna. Druh

byva neziidka zaménovan s C. decoloratus (viz dalsi kapitola).

Cupido decoloratus (Staudinger, 1886) — modrasek tolicovy

Pontomediteranni druh rozsifeny od jizniho Rakouska pfes Mad’arsko, severni Recko a
jizni &ast vychodni Evropy. Severni &ast arealu tvoii také Ceské republika, Slovensko a
jih Polska. Z Mad’arska byl popsan druh C. antealcetas (Bueret, 1957), jehoZ taxonomie
nebyla vyjasnéna a nejspise se jedna pouze o ekotyp C. decoloratus (Benes et al. 2002).
Cupido decoloratus preferuje vyprahlé vysokostébelné stepni biotopy ruderalniho
charakteru. Jeho vyskyt je dolozen i z antropogennich lokalit jako jsou lomy, piskovny,
(Fabaceae), napt. tolice dételova (Medicago lupulina L.), tolice vojtéska (Medicago
sativa L.), vikev seta (Vicia sativa L.), stirovnik rtzkaty (Lotus corniculatus L.), jetel
luéni (Trifolium pratense L.). Do roka tvofi dvé az tii generace s letovou periodou od
kvétna do zati. Housenky se zivi kvéty Zivnych rostlin a jsou fakultativné myrmekofilni

(Benes et al. 2002).

Cupido osiris (Meigen, 1829) — modrasek hrachorovy

Roziifeny je pievazné ve stiednich Gastech palearktické oblasti. V Ceské republice
chybi, vyhynul v Némecku. Rozsifen pfevazné na stepnich lokalitach a suchych loukach
Vv pahorkatinach a horach (Macek et al. 2015). Druh 1éta v jedné az dvou generaci od
kvétna do srpna v nadmotskych vyskach do 2800 m n. m. (Tuzov 2000). Hostitelskymi
rostlinami jsou druhy z rodu Onobrychis Mill (Obregén et al. 2016).

Cupido staudingeri (Christoph, 1873)

Rozsifen v Turecku a Iranu (Tuzov 2000). Preferuje kamenita stanovi§té se stepnim
charakterem vegetace v nadmoiské vySce v rozmezi 1700-3500 m n. m. Letova perioda
je od dubna do cervna. Hostitelskou rostlinou tohoto druhu je kozinec (Astragalus

cornutus Pall.).
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Cupido lorquinii (Herrich-Schéffer, [1851])

Druh je rozsifen v nejsevernéjSich cCastech Afriky (Maroko a AlZzir) a na Pyrenejském
poloostrové. Preferuje oteviend, kfovinnd, sucha stanovisté, ptip. vapencové skaly. Jako
zivna rostlina se uvadi uro¢nik bolhoj (Anthyllis vulneraria L.). Druh je myrmekofilni.

Léta od kvétna do Cervna v jedné generaci (Tolman & Lewington 2009).

Cupido minimus (Fuessly, 1775) — modrasek nejmensi

Eurosibifsky druh rozsiteny téméf po celé Evropé, v Casti Asie, Mongolska az po Dalny
vychod (Benes et al. 2002). Preferuje suché stepni lokality, vyprahlé svahy, uvaly,
zelezni¢ni naspy, staré¢ lomy, okraje cest, piedevS§im s vyskytem jeho Zivné rostliny —
uro¢nikem bolhojem (Anthyllis vulneraria L.). Housenky vyziraji kvétni poupata, jsou
kanibalistické¢ a fakultativné myrmekofilni. Druh zaklada prevazné dvé generace do

roka s letovou periodou od dubna do dubna (Benes et al. 2002).

Cupido tuzovi Lukhtanov, 1994

Rozsifeni je omezeno na oblasti pohoii Saur, Tarbagatai (Gzemi na pomezi Ciny a
Kazakstanu), na jihu Altaje je rozsifeni nejisté. Preferuje suché louky, stepni lokality.

Letova perioda druhu je od ¢ervna do ¢ervence (Tuzov 2000).

Cupido buddhista (Alphéraky, 1881)

Druh je rozsiten ve stfedni Asii a severozapadni Cing. Druh nalezneme predevsim ve
vysokohorskych nivach v nadmoiské vySce 2300-3400 m n. m. Letova perioda je od

¢ervna do zafi. Jako zivné rostliny se udavaji vinice (Oxytropis spp.) (Tuzov 2000).

Cupido comyntas (Godart, [1824])

Druh je rozsifen zejména ve vychodnich ¢astech USA, na jihu New Brunswicku, v
Quebecu a v zapadnich castech Ontaria, jihu Manitoby az k Grainsboroughu. Druh se
vyskytuje podél lesnich ktovin, luk, lesnich mytin apod. Do roka tvoii dvé az tfi
generace s letovou periodou od kvétna do Fijna. Zivnymi rostlinami jsou druhy z éeledi

bobovitych, napt. jetel Trifolium repens L., Trifolium pratense L. a vikev Vicia sp.

Cupido huegelii (Gistel, 1857)

Druh je rozsiten v oblasti Himalajského pohoii, Indie a severni ¢ast Thajska. Preferuje

lesni svétliny a paseky mezi 1700 a 1800 m n. m. Pozorovén byl v dubnu a kvétnu
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(Irungbam et al. 2020). Zivnou rostlinou jsou Desmodium parviflorum (Dalzell) a
Flemingia fruticosa (L.) (Blyth 1957).

Cupido lacturnus (Godart, [1824])

Druh je rozsifen v orientdlni a australské oblasti, taktéz na jihu Japonska. Preferuje
travnaté plan¢ (Nakamura 2011), ptip. kfovinaté biotopy (Fric, ust. sd€l.). Druh je
polyvoltinni. Zivnymi rostlinami jsou bobovité rostliny Desmodium heterocarpon (L.),
D. gangeticum (L.) a Codariocalyx motorius (Houtt.) (Dunn & Dunn 1991, Hsu et al.
2019).

Cupido prosecusa (Erschoff, 1874)

Druh je rozSifen ve stfedni Asii v nadmoiskych vySkdch do 1700 m n. m. Druh
preferuje aridni mista S podzemni vodou vyvérajici na povrch, ptilivové baziny, kotliny
Vv pousti. Letova perioda je dvougenera¢ni od dubna do srpna. Zivnymi rostlinami jsou

Sphaerophysa salsula (Pall.) a slanik Halimodendron halodendron (Pallas).

Talicada nyseus (Guérin-Méneville, 1843)

Druh je rozSifen zejména v orientdlni oblasti. Jeho vyskyt je vazan na sucha az
polosuchd stanoviSté 1 v okoli lidskych obydli. Hostitelskym rostlinami jsou napf.
Bryophyllum calycinum Salish, Kalanchoe spp., pfip. rostliny z ¢eledi Crassulaceae.

Léta v n¢kolika generacich po cely rok (Singh 2005).

Tongeia davidi (Poujade, 1884)

Druh je rozsifen v oblasti Sichuan. Informace o bionomii tohoto druhu jsou sporadické
a prakticky omezené jen na morfologii (Wang & Fan 2002).

Tongeia fischeri (Eversmann, 1843)

Druh je rozsifen od jizniho Uralu, Kazachstanu, jihozapadni ¢asti Sibife, Mongolsku,
Cing, Koreje az po Japonsko (Savela 2020). Preferuje sucha, kamenita stanovists, svahy
hor od 800-2000 m n. m., zfidka vlhké lesni nivy. Druh 1éta ve dvou generacich do
roka od kvétna do srpna. Zivné rostliny jsou netfesk Orostachys spinosa L., O.

malacophylla (Pall.), rozchodnik Sedum sp. nebo Pseudosedum sp. (Tuzov 2000).
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1.5 Problematické druhy

1.5.1 Cupido alcetas a C. decoloratus

Tyto dva druhy modraskt (Cupido alcetas (Hoffmannsegg, 1804) a C. decoloratus
(Staudinger, 1886)) jsou ¢asto mezi sebou zaménovany. Oba fadime k mensim druhdm,
nicméné C. alcetas je primérné vétsi. Pro rozliSeni druhi je klicovym znakem lic kiidla
(Obr 3). Z licové strany je patrna mala zlutooranzova skvrna u C. alcetas, ta byva u
druhého druhu jen nepatrné naznacena. Nicméné Benes et al. (2002) dale uvadéji, ze
spolehlivé rozliSeni obou druhli je mozné pouze na zdkladé preparace genitalii, i
vzhledem k faktu, Ze odchyceni jedinci byvaji vékem opotiebovani. Rozliseni na
zaklad¢ mikrostruktury kiidel publikovali Lobiuc & Lobiuc (2015), a to za poziti SEM
(skenovaci elektronovy mikroskop). Z jedincii sbiranych v Rumunsku se jako rozdily
pro rozliSeni druhti ukazaly vzdalenosti mezi zebry ohranicujici mikrocely a vlastni
Sitka mikrocel (Lobiuc & Lobiuc 2015). V budoucnu bude nutna revize téchto dvou
druhil na zdklad€ morfometrickych analyz véetné kopulacnich organti, vhodné doplnény
o analyzu DNA. Zejména pak rozliSeni kopulacnich organi jednotlivych druhu je

nejsnadnéji aplikovatelné v praxi.

4L

4

Casto tmava tmavy lem $irsi,  granzové skvrny chybi,
pricka méné ostre ohraniceny nékdy 1 drobna
Zlutava skvrna
L )
Cupido alcetas Qs |
ks
NES
Q-
.
! G
tmava pricka uzky tmavy lem oranZové skvrny chybi,
vzdy chybi ostre ohraniceny  pouze 1 mala Zluta
skvrna

Obr. 3. Rozdil mezi modrasky C. decoloratus a C. alcetas. Tu¢nym pismem je
vyznacen udavany klicovy znak. Kurzivou jsou znaceny pomocné znaky pro
determinaci. Foto: Josef Dvotak, http://www.lepidoptera.cz/, upraveno.
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1.5.2 Cupido carswelli

Cupido carswelli Stempffer, 1927 je Casto diskutovanym druhem modraska z podtribu
Everina. Rozsifeni taxonu je omezeno na pohoti Pyrenejského poloostrova. Spornost
tohoto druhu spoc¢iva v problematickém rozliseni od ostatnich druhi rodu Cupido jako
je C. minimus. Prav¢ tyto dva druhy byly na zakladé morfometrické studie (Prieto et al.
2009) shrnujici znaky na kiidlech a sam¢im genitadlu neodliSitelné. Autofi na tomto
zaklad¢é sloucili oba taxony pod C. minimus, zaroven odlisili druhy C. minimus, C.
lorquinii a C. osiris. Recentné byla publikovana prace, jejimz vysledkem je zatfazeni C.
craswelli do poddruhu C. lorquinii — Cupido lorquinii subsp. carswelli (Hinojosa et al.
2020), a to na zakladé¢ genomové DNA. Nicméné autofi nevyluCuji podobnou

morfologickou strukturu C. craswelli a C. minimus.

1.5.3 Cupido tuzovi

V piipadé C. tuzovi se jedna se o sporny taxon morfologicky podobny s C. minimus,
avSak bez detailngjsich analyz. Nékterymi autory (Yakovlev 2012) je pokladan spiSe za

poddruh C. minimus — C. minimus subsp. tuzovi Lukhtanov, 1994,

1.5.4 Rod Tongeia

Rod Tongeia je pfevazné rozsifen ve vychodni a jihovychodni Asii. Zahrnuje zhruba 17
druhti (Savela 2020). N¢které taxony jsou vV zasadé dobie definované (Jeratthitikul et al.
2011, Jeratthitikul et al. 2012, Jeratthitikul et al. 2013), naopak jsou zde druhy (Tab. 1)

jejichZ popisy jsou neucelené a lze konstatovat, Ze se jednd o sporné taxony (napf.

Jeratthitikul et al. 2011).

2 CILE

e |zolovat DNA z dostupnych vzork motyli z podtribu Everina a ziskat sekvence
Z mitochondridlniho genu COI

e Vypracovat fylogenetické a fylogeografické analyzy

¢ Rozhodnout, zda jsou Cupido a Everes dva ruzné rody

e Modelovat historii roz§ifeni rodu a umisténi ancestralniho arealu

e Pomoci molekularnich hodin datovat fylogeneticky strom

e Diskutovat problematické druhy z podtribu Everina a vnitrodruhovou strukturu

vybranych druhti nebo skupin druhti
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3  METODICKA CAST

Druhy studované v této praci shromazdil Zdeng€k Faltynek Fric svymi sbéry nebo sbéry
kolegii, jmenovité v abecednim pofadi dle piijmeni: M. Andres, A. Assev, J. Benes, L.
Cizek, K. Dovgailo, M. Dvoriak, A. Florian, R. Gerasimov, V. Holec, V. Hula, V. John,
T. Kadlec, M. Konvicka, A. Kudrna, Z. Lastivka, T. Le, J. Liparova, J. MareSova, M.
Palka, O. Pak, J., I. Pljushtch, J. Rieger, N. Rubin, J. Skala, D. Sobanin, D.
Sharafutdinov, D.F. Shovkoon, L. Spitzer, A. Suchackova, V. Vdovichenko, P. Vrba, Z.
Weidenhoffer. Tfi vzorky jsem pouZil z vlastnich sbérti (C. minimus: Ceska republika,
Neretsky lom, 15.V1.2020, 1 ex., J. Walter Igt. et det.; C. argiades, Slovensko, Zahof1,
29.VIL.2020, 2. ex., J. Walter lgt. et det.). Pro analyzu vysledkli byly vySe zminéné
druhy (kap. 1.4) doplnény i o sekvence z databaze Barcode of Life Data System
(BOLD; Ratnasingham & Herbert 2007, ptiloha 1). Celkem je do prace zahrnuto 24

druhti pochézejicich z holarktické, neotropické a australské oblasti.

3.1 lzolace DNA

Pro izolaci DNA byla pouzita tkan z koncetin. DNA byla extrahovana za pouziti kitu
Genomic DNA Mini Kit (Tissue) firmy Geneaid dle pokynll vyrobce s dil¢imi

upravami.

Do zkumavky s tkani bylo ptfidano 200 pl GT pufru. Pomoci mikropestle byl
vzorek homogenizovan. Nasledné bylo pfidano 20 pl proteinazy K. Takto vzniklad smés
byla zvortexovana, sto¢ena na malé odstiedivce a nasledné inkubovana pii teploté 60 °C
nejméne 6 hodin. Nasledné bylo ke smési napipetovano 200 ul GBT pufru, a poté opét
probihala inkubace vzorku pii teploté 60 °C nejméné 20 minut. Po uplynuti této doby
bylo do smési pfidano 200 ul ethanolu (96 % p.a), a dale byla smés zvortexovana a
sto¢ena. V mezicase inkubace byly pfipraveny GD kolonky a Collection Tube (dale jen
C. Tube), do kterych byl napipetovan veskery obsah dosavadni smési s DNA a posléze
centrifugovan po dobu 2 minut rychlosti 14 tisic otacek za minutu. C. Tube s kapalinou
byla nahrazena novou. V dal§im kroku bylo do kolonky ptidano 400 pul W1 pufru a

vzorek byl 30 sekund centrifugovan. Po vyliti kapaliny z C. Tube byla vracena zpét.
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Do kolonky bylo v dalsim kroku napipetovano 600 pl Wash pufru a
centrifugovéano nejprve 30 sekund, po vyliti kapaliny z C. Tube nésledn¢ jesté 3 minuty.
Po centrifugaci byla kolonka umisténa do mikrozkumavky o velikosti 1,5 ml. Do stiedu
kolonky bylo napipetovano 80 ul Elu¢niho pufru vytemperovaného na 60 °C. Po 5
minutach byly mikrozkumavky s kolonkou 30 sekund centrifugovany a takto ziskana
DNA byla v mikrozkumavce umisténa do mraziciho zatizeni (-20 °C) pro nadchazejici

analyzy.

3.2 Polymerazova ietézova reakce

Sledované DNA fragmenty byly amplifikovany pomoci polymerazové fetézové reakce
(dale jen PCR). Reakce byla cilena na gen cytochrom ¢ oxiddza podjednotka I (COI) za
pouziti pfislusnych primert (Tab. 2) standardné pouzivanych v ramci molekularni
fylogeneze motyll, resp. DNA Barcodingu (Hebert et al. 2003). Jedna se o 648 bp (bp =
baze) dlouhy tsek mitochondridlni DNA. To pfedstavuje dostateCny Usek genomu pro
rozliSeni jednotlivych druhii, vcetné kryptickych (Jung et al. 2011). Primery byly
pouzity v kombinacich hybLCO/hybHCO, Ron/hybHCO, piip. hybLCO/Nancy (piip.
Ron/Nancy) + hybLCO/K699 (Monteiro & Pierce, 2001; Wahlberg & Wheat, 2008) a
obsahovaly promotory T7 a T3.

Reakéni smés byla rozvrhnuta pro objem 12,5 ul na jeden vzorek. Na dil¢i reakei
bylo pouzito 6,25 ul PPP Mastermix; 4 ul dH20; 0,625 ul reverse primeru; 0,625
forward primeru a 1 pl DNA extraktu. Program PCR cycleru byl nastaven podle
laboratofe Niklase Wahlberga (Lund University, Svédsko, www.nymphalidae.net/

Molecular.htm), a to nasledovné:

95°C ...... 3 minut
94°C...... 30 sekund - denaturace
60 °C ...... 30 sekund - nasedani primeru 40 cykla
72°C ...... 30 sekund - prodluzovani

72 °C...... 10 minut — findlni prodluZovani
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Tab. 2. Pfehled pouzitych primert. Pievzato z www.nymphalidae.net/Molecular.htm.

Nazev Primer
hybLCO |5' TAATACGACTCACTATAGGGGGTCAACAAATCATAAAGATATTGG 3
hybHCO | 5' ATTAACCCTCACTAAAGGGTAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA 3
Ron 5' GGAGCYCCWGATATAGCTTTCCC 3'

Nancy |5 CCTGGTAAAATTAAAATATAAACTTCZ

K699 5' WGGGGGGTAAACTGTTCATCC 3'

3.3 Elektroforéza a piecisténi PCR produktu

Produkt PCR reakce byl ovéfen elektroforeticky na 1,5% agarézovém gelu. Gel byl
vytvoren rozpusténim 1,5 g agarézy v 100 ml TAE pufru a naslednym dvou minutovym
povafenim v mikrovlnné troub€. Do tekutého Cirého roztoku agardzy byl napipetovan
1 pl fluorescenéniho barviva GelRed. Takto namichany gel byl nalit do elektroforetické
vany s hiebinky. Po utuhnuti byly hiebinky odstranény a do vzniklych dér byl
napipetovan PCR produkt (2 pl), v kazdé jamce unikdtni. Nakonec byl napipetovan do
postranni jamky DNA Ladder (100-2000 bp). Po pfipojeni elektrod probihala vlastni
separace PCR produktu 35 minut pii 120 V. Po uplynuti doby byl gel s produkty

vyfocen pod UV svétlem. Tim jsem detekoval uspésnost, resp. neuspesnost PCR reakce.

Zadané produkty jasné vizualizované pomoci elektroforézy byly piedistény
smési enzymu FastAP a Exo I (Thermofisher) smichané v poméru 135/85 ul. Do kazdé
zkumavky v 96-jamkové desticce byly pridany 2 ul smési enzyma a veSkery obsah PCR
produktu, opét v kazdé zkumavce unikatni. PfeciSténi za pomoci enzymi se provadi v
PCR cycleru nastaveného na 37 °C po dobu 40 minut a nasledné 85 °C po dobu 15

minut.

3.4 Sekvenace

Produkty vizualizované na gelu byly po ptecisténi odesldny na sekvenovani firmé
Macrogen (Amsterdam, Nizozemsko; https://dna.macrogen-europe.com). Zadané useky

byly osekvenovany sekvenatorem typ ABI3730XL v jednom sméru.
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3.5 Zpracovani vysledki

3.5.1 Tvorba alignmentu a uprava sekvenci

Pro upravu sekvenci byl pouzit program Geneious Prime verze 2019.2.3 (Kearse et al.
2012). Jednotlivé sekvence byly zkontrolovany vizualné a piipadné sekvenacni chyby
opraveny. Taktéz byly zkraceny na stejnou délku tak, aby bylo v useku sledovaného

genu obsazeno co nejvice mutaci.

3.5.2 Fylogenetické stromy

Pro tvorbu fylogenetickych stromi byl vytvoien jeden alignment obsahujici vSechny
vlastni sekvence a sekvence prevzaté z databdze BOLD (Ptiloha 1). Celkem bylo do
analyzy zahrnuto 920 vzorka s tdaji o 23 druhti motyla z podtribu Everina. Vzhledem k
faktu, ze mnoho sekvenci bylo totoznych, jsem tyto sekvence pfevedl na jednotlivé
haplotypy (Pfiloha 1) v programu DNASP. K témto vybranym haplotypim byly

nasledné pfidany vSechny ostatni vzorky, jejichz sekvence byly kratsi nez 598 bazi.

Jako outgrupové skupiny byly zvoleny dal§i druhy modrask: Tarucus
balcanicus (Freyer, 1844), Phengaris alcon (Denis & Schiffermiiller, 1775), Azanus
jesous (Guérin-Méneville, 1849), Leptotes pirithous (Linnaeus, 1767), Chilades lajus
(Stoll, 1780), Polyommatus icarus (Rottemburg, 1775), Pseudolucia collina (Philippi,
1859) a Plebejus argus (Linnaeus, 1758).

Pomoci programu Partitionfinder v.2.1.1. (Lanfear et al., 2017) jsem otestoval
nejvhodngjsi schéma rozdé€leni datasetu do partic. Program umoziuje otestovat nejen
nejvhodnéjsi pocet partic, ale 1 jejich substitu¢ni modely. Pomoci programu jsem vybral

vvvvvv

substitu¢nimi modely TIM+G, HKY+I+G a F81 pro kazdou z téchto pozic.

Fylogenetické stromy byly konstruovany metodami Maximum Likelihood a
Bayesovskou inferenci. Maximum Likelihood strom byl konstruovan pomoci programu
IQTree (Nguyen et al. 2015) dostupného na webu (Trifinopoulos et al. 2016,
http://igtree.cibiv.univie.ac.at/) metodou Ultrafast bootstrap (Minh et al. 2013). Druhy
fylogenetickych strom konstruovany Bayesovskou inferenci byl vytvofen v program
MRBayes v.3.2 (Ronquist et al. 2012). Dataset byl rozdélen do partic dle vysledkt

programu Partitionfinder. MrBayes neumoziuje pouziti TIM modelu, proto byl misto
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n¢ho pouzit model GTR. Pii vypoctu jsem pouzil ¢tyfi béhy o Ctyfech fetézcich bézici
pro 5 milionti generaci pfi samplingu kazdych 1000 generaci pii teploté¢ 0,2. Pro

vypocet stromu bylo prvnich 20 % vypocti odstranéno jako tzv. burn-in.

3.5.3 Molekularni datovani

Jako zéklad pro analyzu jsem pouzil strom z programu IQTree, ktery jsem datoval
pomoci molekularnich hodin v programu BEAST 1.10.4 (Heled & Drummond 2010).
Pouzil jsem rozd€leni do partic podle pozice nukleotidi dle programu Partitionfinder
substituéni modely GTR+G, HKY+I+G a HKY. Pouzil jsem zde nekorelované
lognormélni hodiny. Problematické bylo nastaveni specia¢niho modelu, jelikoZ pro
vypocet mezidruhovych fylogenezi se pouzivaji spiSe modely umoziujici speciaci ¢i
extinkci (Birth-Death process (Stadler 2013) a Yule process (Yule 1925)), naopak pro
vztahy v ramci druhu jsou vhodné&jsi koalescenéni modely (Minin et al. 2008). V tomto
ptipadé se jedna o oboji problém, jak o fylogenetické vztahy mezi jednotlivymi druhy,
tak 1 o situace vnitrodruhové. Proto jsem vyzkousel oba modely, specia¢ni (model
Birth-death) i koalescentni (model Coalescent-Constant size), u kterych bylo testovano
pomoci AIC (Akaikeho informacni kritérium), jaky model lépe vysvétli data (v
programu Tracer 1.10.4). Jako vhodnéjsi se ukazal model koalescen¢ni. Byly pouzity
dva sekundarni kalibra¢ni body dle Chazot et al. (2019). Pro prvni kalibraéni bod bylo
pouzito staii celé linie véetné outgroupt (33,6 miliont let £3,5 smérodatna odchylka,
stdev), jako druhy pak oddéleni ougroupu Azanus jesous od zbytku vzorkd (27,13
milionu let £2.0 stdev) a jako tieti stati linie Tongeia + Cupido (12,86 milionu let £1.5
stdev). Prior ucld.mean pro molekularni hodiny byl nastaven jako lognormal, protoze
sekundarni kalibra¢ni body byly vypocitany za pomoci fosilii, u kterych predpokladame
existenci druhu néjakou dobu pied fosilizaci. Priors pro jednotlivé kalibra¢ni body byly
nastaveny jako normal. Pro vypocet jsem pouzil fetézec o délce 60 milionli permutaci,
prvnich deset milioni permutaci jsem odstranil jako tzv. burn-in. Konvergenci modelu

jsem kontroloval pomoci programu Tracer (Rambaut et al. 2018).

3.5.4 Biogeograficka analyza

Pro biogeografickou analyzu jsem pouzil datovany strom z analyzy molekularniho
datovani (BEAST), ze kterého jsem odstranil vSechny outgroupy. Definoval jsem 10

arealii — Amerika, Evropa, Spanélsko, vychodni Evropa, asijska ¢ast Ruska (od Uralu na
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vychod), vychodni Asie, centralni Asie, orientdlni oblast, stfedni vychod, Australie a
Oceanie — a pro kazdy haplotyp uvedl, ve kterém z arealt se vzorky nachazeji. Pomoci
programu RASP (Yu et al. 2015) jsem si piipravil vstupni data pro metodu
BiogGeoBEARS (Matzke 2013a), ktera jsem nasledné¢ analyzoval v baliku R
BioGeoBEARS v.0.21 (Matzke 2013b). Program porovnadva Sest raznych
biogeografickych modelt: dispersal—extinction—cladogenesis model (DEC; Ree et al.,
2005), dispersal-vicariance model (DIVA; Ronquist, 1997) a BayArea model (Landis et
al., 2013). Kazdy z téchto modeltit muze byt doplnén o parametr j tzv. founder-event

speciation.

3.5.5 Haplotypova sit’

Pro tvorbu haplotypovych siti byl zvolen software Popart verze 1.7 (Leigh & Bryant
2015). Sit¢ jsem konstruoval metodou TCS (Clement et al. 2000). Tato metoda je
pouzivana pro popis populacni struktury organismi a pro zkoumani fylogeografické
historie tykajici se jejich diverzity (Johnson & Jordon 2000). Pro tyto analyzy byly
zacatky a konce sekvenci zkraceny na stejnou délku. Zaroven byly ztéto analyzy
vylou€eny pfiili§ kratké sekvence. Sit€¢ byly vypracovany pouze pro vybrané druhy
s dostatecnym mnoZstvim vzorkil, a s Sirokym aredlem rozsiteni ¢i pro problematické
druhy ¢i skupiny druhti (taxont) blizce ptibuznych dle vysledki fylogenetickych analyz
V této praci. Byla tak vypracovana sit’ pro C. argiades (129 vzorku, obr. 8), C. amyntula
(125 vzorku, obr. 9), spolecné pro C. alcetas a C. decoloratus (88 vzorku, obr. 10), C.
osiris dohromady s C. staudingeri (celkem 77 vzorku, obr. 11) a skupinu druhi C.
minimus, C. carswelli, C. lorquinii a C. tuzovi (celkem 233 vzorku, obr. 12). Dale byla
v programu DNA Sequence Polymorphism (DNASP) verze 6.12.03 (Librado & Rozas
2009) vypocitana haplotypova diverzita h (pravdépodobnost, Ze se dvé nahodné
sekvence od sebe 1i8i) a nukleotidova diverzita m (pravdépodobnost. ze se dvé ndhodné

sekvence v daném lokusu (pozici na DNA fetézci) lisi).

3.5.6 HierBAPS
HierBAPS (hierarchical Bayesian Analysis of Population Structure) (Cheng et al. 2013)

je metoda, kterd rozifazuje sekvence do klastrli bez ptredchozi znalosti geografického
puvodu vzorkt. Pro jeji vypocet byla pouzita package rhierBAPS (Tonkin-Hill et al.
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2018) v programu R verze 3.6.0 (R Core Team 2019). Vypocet byl proveden pro trovné
1-7. Vypocet byl proveden pro stejné skupiny druhli a stejny pocet vzorki jako u

haplotypovych siti (viz vyse).

3.5.7 SPADS
Metoda SPADS (Spatial and Population Analysis of DNA Sequences) se pouziva pro

vizualizaci genetickych distanci mezi populacemi. Vypocet byl proveden R funkci
GDisPAL, kterd je soucasti programu SPADS (Dellicour & Mardulyn 2014).
Programem SPADS byly nejprve vygenerovany matice geografickych distanci a
rezidualy genetickych vzdalenosti 2 (IID2) odvozenych z linearni regrese genetické a
geografické vzdalenosti. Metoda IID2 je zalozena na parovych nukleotidovych
rozdilech. Funkce GDisPAL pfevadi matrice na interpolacni povrchy, vizualizované
jako tzv. geneticka krajina. Do jedné populace byly zahrnuty vzorky jejichz lokality
jsou od sebe vzdaleny maximalng 25 km. Vypocet byl proveden pro stejné skupiny
druhil a stejny pocet vzorkl jako u haplotypovych siti (viz vySe). VSechny dil¢i mapy

jsou prezentovany na spolec¢né tabuli (Obr. 13).
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4  VYSLEDKY

Celkem bylo do prace zahrnuto 24 druhii z podtribu Everina a osm druhi bylo pouZzito
jako tzv. outgroupy. V souhrnu jsem analyzoval 920 vzorka (Ptiloha 1) s udaji o 23
druzich motyla z ¢eledi Lycaenidae. Z tohoto celkového poctu je 126 vzorkt vlastnich
(v ptiloze 1 sinicidly JW) a zbyl¢é jsou pievzaty z databaze BOLD. Do prace nejsou
zahrnuty druhy Cupido prosecusa a C. huegelii, ze kterych se nepodatila ziskat DNA a

ani nejsou zastoupeny ve vyse zminéné databazi.

4.1 Fylogenetické stromy

Celkem bylo analyzovano 920 vzorki motylt podtribu Everina. Fylogenetické stromy
vytvoiené metodami Maximum Likelihood (Obr. 4) a MrBayes (Obr. 5) byly rootovany
podle druhu Azanus jesous. Fylogeneticky strom konstruovany prvné zminénou
metodou se v prvni fazi déli na dvé vétve. Prvni zahrnuje druhy Tongeia kala a
Talicada nyseus. Druha vétev se déli na dalsi dvé. Na bazi se nachazi neotropicky druh
Elkalyce cogina a ve druhé vétvi zbylé druhy rodu Tongeia a druh Bothrinia nebulosa,
ktery je na jeji bazi. Druha vétev zahrnuje rod Cupido. Na bazi vétve tohoto rodu je
druh Cupido lacturnus z orientalni a australské oblasti. Druha vétev s rodem Cupido se
déli na vétev s druhy Everes group a na monofyletickou vétev s druhy Cupido group.
Jednotlivé druhy jsou barevné roz¢lenény. V Obr. 4 a 5 nejsou uvniti tohoto podtribu
podbarveny vzorky rtznych druhti, které maji totoznou sekvenci (jsou zahrnuty ve
stejném haplotypu, patrné v piiloze 1). Takovymi taxony jsou C. minimus, C. tuzovi, C.
osiris, C. lorquinii, C. carswelli, C. decoloratus, C. alcetas, Tongeia bisudu a T.
fischeri. Nejsou podbarveny ani outgroupové druhy. Prakticky totozny vysledek
poskytuje 1 fylogeneticky strom konstruovany metodou MrBayes (Obr. 5), kde vSak

druh Elkalyce cogina figuruje na bazi vétve s druhy rodu Tongeia.

4.2 Molekularni datovani a biogeograficka analyza
Z analyzy provedené v programu BEAST je patrné, Ze k osamostatnéni podtribu
Everina od ostatnich zastupct celedi Lycaenidae doSlo zhruba pied 18,4 mil. let.
Nasledn¢ doslo k déleni druhti orientalni oblasti a ostatni skupin druhti. Nékteré zname
taxony s recentnim rozsifenim se od spole¢ného predka oddélily jiz v miocénu, jedna se
o: E. cogina (pted 12,5 mil. let), T. kala (pted 9,2 mil. let) a B. nebulosa (pted 6,9 mil.
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let). Ostatni recentni druhy vznikly v pleistocénu. K rozdéleni spole¢ného predka rodu
Cupido a vétSiny zastupct rodu Everes doslo v miocénu zhruba pied 6,6 mil. let.
Pricemz diverzifikace uvnitf rodu Cupido probéhla asi pted 4,79 mil. lety a uvnitf rodu

Everes pred 3,08 mil lety.

Jako nejvhodnéjsi model pro ancestralni analyzu se ukazal DEC+J, jehoz AIC je
nejnizsi z celkem Sesti testovanych modelt (Tab. 3). Ancestralni areal pfedka tohoto
podtribu (ptivodni aredlu rozsiteni predka) zahrnoval na zakladé biogeografické analyzy
Sirokou oblast na severni polokouli (Obr. 7), vyjma centralni Asie, mimoevropské ¢asti
Rusko (od Uralu na vychod) a Australie a Oceanie. Pfedek rodu Cupido pochazel z
Pyrenejského poloostrova, zatimco predek rodu Everes mohl mit Siroky aredl rozsifeni
na severni polokouli, vyjma mimoevropské ¢asti Ruska, Australie a Oceanie a orientalni

oblasti.

Tab. 3. Porovnani biogeografickych modelt pro podtribus Everina: Na zakladé nejnizsi
hodnoty Akaikeho informac¢niho kritéria (AICc) byl zvolen model DEC+]

(zvyraznéno).

Model LnL df d e j AlCc
DEC -392.2 2 0.025 1.0e-12 0 788.5
DEC+J -360 3 0.014 1.0e-12 0.0056 726.1
DIVALIKE -425.6 2 0.037 1.0e-12 0 855.3
DIVALIKE+] -389 3 0.019 1.0e-12 0.0078 784.2
BAYAREALIKE -540.6 2 0.030 0.27 0 1085
BAYAREALIKE+]) -4143 3 0.014 0.11 0.0095 834.7
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Obr. 4. Fylogeneticky strom podtribu Everina (Lycaenidae) konstruovany metodou
Maximum Likelihood. Popisky vétvi zobrazuji bootstrapové hodnoty.
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Obr. 5. Fylogeneticky strom podtribliMEverina (Lycaenidae) konstruovany metodou
MrBayes. Popisky vétvi zobrazuji posteriorni pravdépodobnosti.
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Obr. 6. Datovani fylogenetickych udalosti podtribu Everina (BEAST). Osa x udava
stafi v milionech let. Modré tsecky oznacuji 95 % HPD interval, ¢isla udavaji stari
vV milionech let. Podpory vétvi jsou totozné jako u stromu konstruovaného metodou
Maximum Likelihood, ktery bych pouzit jako podkladovy strom pro analyzu. Chyby
v determinaci u Cupido minimus, C. lorquinii, C. tuzovi a C. carswelli, pfip. Tongeia
bisudu a T. davidi byly odstranény, a tudiz jsou na obrazku prezentovany jako jeden
taxon. Cupido decoloratus zahrnuje i vzorky s C. alcetas. Datovani epoch je pievzato z
https://stratigraphy.org/timescale/.
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Obr. 7. Vysledek analyzy BioGeoBears pro podtrib Everina (Lycaenidae), pro kterou
byl zvolen model DEC +J. Osa x udava stari v milionech let. Podpory vétvi jsou totozné
jako u stromu konstruovaného metodou Maximum Likelihood, ktery bych pouzit jako

podkladovy strom pro tuto analyzu.
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4.2  Haplotypové sité, HierBAPS a SPADS

4.2.1 Cupido argiades

Haplotypova sit’ pro druh C. argiades (Obr. 8) byla konstruovana ze 129 sekvenci genu
COI o délce 584 bazi. Haplotypova diverzita datasetu byla 0,149 a nukleotidova
diverzita byla 0,00029. Sit' je malo strukturovana a je tvoiena celkem 10 haplotypy.
Vétsina vzorkll je reprezentovana centralnim haplotypem (AR1) zahrnujici vzorky
z celého arealu rozifeni od Spanélska az po vychodni Asii. Z tohoto haplotypu se
odstdpuji tfi vzorky z Ciny, Japonska a zapadniho Ruska (AR7-ARS), vzorek ze
Spanélska (AR2), dva vzorky ze zapadnich Alp (AR3, AR4), tfi vzorky z vychodnich
casti Alp (ARS, AR6) a jeden vzorek z Balkdnu (AR10). VSechny haplotypy jsou
tvofeny pouze jednim klastrem BAPsARI1. Genetickd homogenita v mitochondridlnim

genu COI je patrnd i v obrazku 13 (A), kde se odlisuji pouze vzorky z vychodni Asie.
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Obr. 8. Haplotypova TCS sit’ znazoriujici populacni strukturu Cupido argiades a
jediny klastr BAPsAR1 a mapa znazornujici pivod vzorkd.

4.2.2 Cupido amyntula

Haplotypova sit’ pro druh C. amyntula (Obr. 9) byla konstruovana ze 125 sekvenci genu
COI od délce 580 bazi. Haplotypova diverzita datasetu byla 0,869 a nukleotidova
diverzita byla 0,00548. Sit’ na Obr. 4 ukazuje genetickou strukturu populaci taxonu C.
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amyntula tvofenou 26 haplotypy. Z haplotypu A13 tvofeného pievazné populacemi
z Aljasky, Yukonu a Britské Kolumbie se odstépuje haplotyp (A15) tvofeny populacemi
z Aljasky, Yukonu a Severozapadniho teritoria, dale Stépiciho se na jeden vzorek
Z Yukonu (A17). Daéle se od haplotypu A13 odstépuje jeden vzorek ze Saskatchewanu
(A14) a jeden z Britsk¢ Kolumbie (A18), a také haplotyp (A20) obsahujici vzorky
z Alberty a Britské Kolumbie. Haplotyp A24 tvoifi vzorky ze vSech aredli mimo
severnich a severovychodnich oblasti. Pravé vétSinova absence vzorka z Aljasky,
Yukonu a ¢astecné 1 Severozapadniho teritoria je patrna u haplotypit A1 a A6, které jsou
majoritn¢ tvoieny vzorky ze zbylych ¢asti Kanady a vychodniho pobtezi USA. Zvlastni
postaveni maji pak vzorky z Kalifornie (A7, A8, A9), které se odstépuji od haplotypu
A6 a lisi se od ngj ctyfmi mutacemi. Haplotypy byly analyzou BAPS rozdéleny do Sesti
klastri. BAPsA1 obsahuje pievazné vzorky z AljaSky, Yukonu Severozdpadniho
teritoria a také z Britské Kolumbie, resp. Alberty. Klastry BAPsA3—A5-A6 jsou
tvofeny vzorky z Kalifornie, pfip. Washingtonu. Zbylé dva klastry (BAPsA2-A4)
zahrnuji vzorky prevazné ze stiedni Kanady. Genetické distance jsou nejvysSi mezi
vzorky ze zapadniho pobiezi USA a vSemi zbylymi vzorky (Obr. 13, B). Nicméné
nepatrné rozdily v genetickych vzdalenostech jsou i mezi vzorky z Aljasky, resp. ¢asti

Yukonu oproti vzorkiim ze stfedni Kanady.

@ BAPsA3
O BAPsA4
@ BAPsAS
O BAPsA6

Cupido amyntula
Aljaska

Alberta

Britska Kolumbie
Californie
Coloredo
Manitoba
Severozapadni teritorium
Saskatchewan
Washington
Yukon

Obr. 9. Haplotypova TCS sit’ znazorfujici popula¢ni strukturu Cupido amyntula
doplnéna o piislusné klastry ziskanych analyzou HierBAPS. Mapa ukazuje ptvod
vzorkd, jejichz barvy odpovidaji jednotlivym klastram.
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4.2.3 Cupido alcetas a C. decoloratus

Haplotypova sit’ (Obr. 10) pro druhy C. alcetas a C. decoloratus je vytvoiena na
zaklad¢é 88 sekvenci pro gen COI o celkové délce 529 bazi. Haplotypova diverzita
datasetu byla 0,499 a nukleotidovd diverzita byla 0,00346. Haplotypy ADI-AD5
zahrnuji oba taxony a spole¢né jsou zahrnuty v jednom klastru BAPSAD1. Klastr je
tvofen haplotypy rozsitenymi ve Spanélsku, zapadni Evropg, Italii (C. alcetas, zelené
kolecko), ¢asti Balkanu a Ukrajiny (C. decoloratus, zeleny trojuhelnik). Druhy klastr
BAPsAD?2 je tvoten haplotypy druhu C. alcetas, které jsou od piedchoziho klastru
oddéleny minimalné 7 mutacemi. Tyto haplotypy jsou rozsifeny na jihu Balkanu a ve

vychodni Evropé (od Ukrajiny na vychod). Oba klastry se potkavaji ve stfedni Evropé.
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Obr. 10. Haplotypova TCS sit’ znazornujici popula¢ni strukturu Cupido decoloratus (na
map¢ zobrazen jako trojuhelniky) a C. alcetas (na mapé kolecka) a dva klastry
ziskanych analyzou HierBAPS. Mapa ukazuje ptivod vzorki, jejichz barvy odpovidaji
jednotlivym klastriim. Klastry neodpovidaji morfologickému rozliSeni na druhy.

4.1.5 Cupido osiris a C. staudingeri

Spole¢na haplotypova sit’ (Obr. 11) pro druh C. osiris a C. staudingeri obsahuje celkem
34 haplotypt a byla vytvofena na zéklad¢ 77 sekvenci genu COI o celkové délce 583
bazi. Haplotypova diverzita datasetu byla 0,938 a nukleotidova diverzita byla 0,01355.

Haplotyp OS1 tvoii vzorky z Italie a Spanélska. Od tohoto haplotypu se oddéluji vzorky
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ze Spanélska, Balkanu, resp. vychodni Evropy. Klastry BAPsOS4-0S5-0S25 jsou
tvofeny prevazné haplotypy a aredlem rozsifeni z Balkanu, v men$i mife i vychodni
Evropy (0S16), Rakouska (OS12), Turecka a Spanélska (0S25). Klastr BAPsOS6 je
tvofen haplotypy z Italie a zapadnich Alp. Klastr BAPsOSI1 je pak tvofen vyhradné
haplotypy zahrnujici druh C. staudingeri z franu. Vzorky jsou od sebe geneticky znaéné

vzdalené (Obr. 13, D), coz zrcadli strukturovanost haplotypové sité.
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Obr. 11. Haplotypova TCS sit’ znazoriujici populacni strukturu Cupido osiris a C.
staudingeri a je doplnéna o osm klastrii ziskanych metodou HierBAPS. Mapa ukazuje
puvod vzorkd, jejichz barvy odpovidaji jednotlivym klastriim.

4.1.4 Cupido minimus, C. tuzovi, C. lorquinii a C. carswelii

Tato sit’ (Obr. 12) je prezentovana spoleéné pro tyto druhy, vzhledem k jejich
problematické determinaci (zejména pak u samic druhtt C. minimus a C. lorquinii),
nejasné systematice (C. minimus a C. tuzovi). Sit' byla vytvofena na zaklad¢ 233
sekvenci genu COI o délce 592 bazi a obsahuje celkem 55 haplotypd. Haplotypova
diverzita vysla 0,854 a nukleotidova diverzita byla 0,00798. Pievazna cast haplotypt
(M1-M36) je tvofena druhem C. minimus. K centralnimu haplotypu (M1) nalezi i dva

vzorky C. tuzovi a C. carswelli. Z tohoto haplotypu, ktery tvoii vzorky ze Spanélska,
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sttedni Evropy, Balkanu, ddle pak minoritné vzorky z Némecka, severni Evropy,
zépadni Evropy, vychodni Evropy, zédpadnich Alp, se odstépuje nékolik samostatnych
haplotypt z Italie, stfedni Asie, vychodnich Alp, Némecka a Spanélska. Také se
odstépuje veétsi skupina tvotend vzorky zjiznich oblasti — z vychodnich Alp, Italie,
Spanélska a zapadnich Alp (M34). Z celkového pohledu je zietelné oddéleni druhu C.
lorquinii a vétsiny vzorktt C. minimus, avsak je nutné podotknout, ze pievazna Cast
haplotypt (M37, M40, M49) je tvofena i vzorky urCenych jako C. minimus (tdaje
z databaze BOLD). Z haplotypu M40 (vzorky vyhradné z Pyrenejského poloostrova) se
odstdpuji vzorky C. carswelii ze Spanélska (M45 a M44), a vzorky druhu C. lorquinii z
Maroka (M42), Portugalska (M46) a Spanélska s ob&asnym vyskytem druhu C. minimus
(M48, M49). Analyza HierBAPS v prvni Grovni déli skupiny druhii na dva klastry,
vV druhé urovni na celkem ctyfi klastry a v dal§ich Urovnich se jiz tento pocet
nenavySuje. Genetickd krajina (Obr. 13. E) ukazuje homogennost v genetickych
distancich v rdmci celého palearktu, kromé vzorkl rozdélujici Pyrenejsky poloostrov na

druhy C. minimus a C. lorquinii.
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Obr. 12. Haplotypova TCS sit’ znazorfiujici populacni strukturu Cupido minimus, C.
tuzovi, C. lorquinii a C. carswelli doplnéna o ¢tyfi klastry ziskanych z analyzy
HierBAPS. Mapa ukazuje ptivod vzorki. Jejich barvy odpovidaji jednotlivym klastrim.
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Obr. 13. Geneticka krajina zalozena na genetickych distancich v genu COI mezi
populacemi C. argiades (A), C. amyntula (B), Cupido decoloratus/alcetas (C), Cupido
osiris/staudingeri (D), a C. minimus/tuzovi/carswelli/lorquinii (E), vytvofena pomoci
funkce GDisPAL v programu SPADS.
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5 DISKUZE

Cilem této prace bylo poskytnout nové informace, resp. potvrdit nékteré¢ stavajici
domnénky o motylech podtribu Everina, a to na zéklad¢ fylogenetické a biogeografické
studie mitochondridlniho genu COI, doplnéné o metody populacné-genetické.
Problematikou tohoto podtribu jako celku se nikdo v minulosti nezabyval, ale existuji
studie, které se tykaji jednotlivych druha (Jeratthitikul et al. 2012, Talavera et al. 2015.,
Hinojosa et al. 2020), ptfipadné jsou zahrnuty jako dopliujici druhy K jinym skupinam
modraski (Vila et al. 2011, Fric et al. 2019).

5.1 Fylogeneze podtribu Everina

Fylogenetické analyzy na zékladé mitochondrialniho genu (COI) potvrdily prisluSnost
zkoumanych rodi — rod Tongeia, Cupido, Everes, Bothrinina, Talicada, Elkalyce — do
podtribu Everina. Fakticky jedinym rodem, ktery nebyl v rdmci prace zkouman a patii
do tohoto podtribu, je rod Shijimia sjedinym druhem Shijimia moorei Leech, 1889.
Druh preferuje vlhka ktovinata stanovisté (Choudhury 2010). Z pohledu fylogeneze
nebyl tento taxon v minulosti zkouman, ale vzhledem k faktu, Ze se jedna o druh, ktery
je rozsifen v orientalni oblasti (Evans 1932, Haribal 2003), miZeme ptfedpokladat jeho

blizkou pfibuznost k rodim Tongeia, Talicada, resp. Bothrinia.

Ostatni druhy podtribu Everina jsou vriuzné mife zahrnuty v dalSich
fylogenetickych studiich (napt. Vila et al. 2010, Stradomsky 2016, Fric et al. 2019,
Hinojosa et al. 2020,). V zasadé tyto prace potvrzuji, ze zkoumany podtrib je
monofyleticky, coz plyne i zanalyzy vtéto diplomové prace. Oproti analyze
prezentované v této praci, Talavera et al. (2015) na zdklad¢ tfech mitochondrialnich a
Ctyf jadernych gent (celkem 4850 bazi) uvadéji druh Elkalyce cogina jako bazalni ke
vSem ostatnim druhdm podtribu Everina. V jejich analyze byly zahrnuty rody Cupido,
Tongeia, Talicada a pravé Elkalyce. V moji analyze vychazi tento druh spise jako
sesterska skupina ke vSem ostatnim taxontim, vyjma T. kala a T. nyseus, které jsou

sesterské ke vSem ostatnim.

Z analyzy dale vyplyva, Ze rod Cupido je monofyleticky. V pifipadé, ze do
Everes group nezahrneme druh Cupido lacturnus je rod Everes také monofyleticky, coz

je tradi¢né akceptovano celou fadou autor (D’ Abrera 1993, Vila et al. 2010, llinsky &
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Kosterin 2017). Cupido lacturnus zahrnuji nékteti autofi (bez fylogenetické studie) sice
do rodu Everes (Vane-Wright & de Jong 2003, Lo & Chau 2010), nicmén¢ na zakladé
moji analyzy vychazi tento taxon jako sestersky k ostatnim druhim Everes a Cupido
group. Proto by bylo vhodné taxon lacturnus zahrnout do nové definovaného rodu,
ktery by byl sestersky k monofyletickym rodim Everes a Cupido. Je potieba uvést, ze
analyza byla zaloZena na mitochondridlnim genu COI. To ptfedstavuje dostateény usek
pro odliSeni druht (Jung et al. 2011), ale nemusi zcela piesné rekonstruovat vztahy mezi
druhy (Martinsson et al. 2015).

Kromé problematickych taxond (viz komentafe k jednotlivym druhiim nebo
skupinam druhti, Kap. 5.3) odhalila fylogeneticka analyza také nespravné ur¢ené vzorky

v datasetu (Tab. 5).

Tab. 5. Problematické vzorky, které z fylogenetické analyzy odpovidaji jinym druhtim.
V tabulce jsou prezentovany jak vzorky z Databaze BOLD, tak nespravné uréené
vzorky autorem této prace.

Kod Determinace Revize Stat Pohlavi
GBGL35511-19 bisudu fischeri Cina ?
BDE064-18 carswelli lorquinii Spanélsko ?
BDE065-18 carswelli lorquinii Spanélsko ?
BDE628-20 carswelli lorquinii Spanélsko ?
BDE629-20 carswelli lorquinii Spanélsko samec
BDE066-18 carswelli lorquinii Spanélsko samec
BDE630-20 carswelli lorquinii Spanélsko ?
BDE631-20 carswelli lorquinii Spanélsko ?
EULEP100-14 minimus lorquinii Spanélsko ?
EULEP101-14 minimus lorquinii Spanélsko ?
EZSPC831-10 minimus lorquinii Spanélsko ?
EZSPC832-10 minimus lorquinii Spanélsko ?
EZSPC833-10 minimus lorquinii Spanélsko samec
EZSPC1407-10 minimus lorquinii Spanélsko ?
EULEP098-14 minimus lorquinii Spanélsko ?
EULEP099-14 minimus lorquinii Spanélsko ?
EZSPC1466-10 minimus lorquinii Spanélsko samec
BDE080-18 osiris minimus Spanélsko ?
JW78 davidi filicaudis Cina ?
JW106 davidi filicaudis Cina ?
JW110 davidi filicaudis Cina ?
JW174 tuzovi minimus Kazachstan samec
JW179 tuzovi minimus Kazachstan samec
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5.2 Molekularni datovani a biogeograficka analyza

Z analyzy BEAST vyplyva, ze podtrib Everina se osamostatnil od ostatnich skupin
modraskti zhruba pied 18,4 mil. lety (Obr. 6). Talavera et al. (2015) udavaji rozd€leni
od ostatnich zastupcii Celedi Lycaenidae zhruba pted 17,5 mil. lety. Z mé analyzy dale
vyplyva, ze k rozdéleni spole¢ného predka rodu Cupido a vétSiny zastupct rodu Everes
doslo v miocénu zhruba pted 6,6 mil. let. Pficemz samostatny rod Cupido vznikl asi

pted 4,79 mil. lety a rod Everes pted 3,08 mil. lety.

Z ancestralni analyzy DEC+]J v této praci (Obr. 7) vychazi, ze spolecny predek
celého podtribu mohl byt v miocénu rozsifen napfi¢ severni polokouli, vyjma centralni
Asie, mimoevropské ¢asti Rusko (od Uralu na vychod) a Australie a Oceanie. Talavera
et al. (2015) udavaji jako pravdépodobny ancestralni areal predka orientalni oblast za
pouziti biogeografické modelu Bayarealike. Je faktem, Ze orientalni a vychodoasijské
oblasti jsou vice diverzifikované z hlediska vyskytu a poctu druht (Dikow 2010) a
zaroven pro nékteré rody, resp. druhy (Tongeia, Talicada, Botrhinia) podtribu Everina
piedstavuji jediné oblasti rozsifeni (Tuzov 2000, Wang & Fan 2002, Singh 2005). Z mé
analyzy dale plyne, ze pfedek rodu Everes byl rozsiten po celé severni polokouli, vyjma
asijské Casti Ruska, orientdlni oblasti a Austrdlie a Oceanie, zatimco piedek rodu

Cupido mohl mit spoleény areal na Pyrenejském poloostrove.

Je potieba poznamenat, Ze molekularni datovani podléha velké chybovosti kvili
chybégjicimu fosilnimu zaznamu nebo pouziti univerzalni substituéni rychlosti, ktera se
ale mize mezi druhy lisit, a tudiZ nelze pfesné rekonstruovat jednotlivé ¢asové periody
(Dinca et al. 2013). Stejné tak jsou pochybnosti o pouziti spravnych modeli pro
ancestralni analyzu (Ree & Sanmartin 2018). Takto Siroké aredly rozsiteni jako v
ptipadé podtribu Everina nejsou vyjimkou, nicméné v kone¢ném disledku jsou huie
reprodukovatelné z hlediska celkového kontextu arealu spolecného predka, resp. dalsi
Siteni druhovych skupin z téchto aredlti (Fric et al. 2019, Huang et al. 2019). Vysledky
pak ukazuji, ze predek byl rozsiten nékde v téchto oblastech, ale nelze s jistotou urcit

ptesny aredl rozsifeni (Todisco et al. 2018).
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5.3 Vztahy uvnitf druht a skupin druhi

5.3.1 Rod Tongeia

Druh Tongeia bisudu Zhdanko & Yakovlev, 2001 (Yakovlev 2012) je endemicky taxon
z Altaje. Dle fylogenetickych analyz se nejspise jedna o druh T. fischeri (Obr. 4 a 5).
Nicméné je nutno podotknout, ze v analyze byl vzorek uréeny jako T. bisudu
zastoupeny pouze jednim vzorkem pievzatym z databaze BOLD. Jako dal$im spornym
taxonem zrodu Tongeia se ukazal T. davidi (Poujade, 1884), ktery na zakladé
fylogenetické analyzy ptislusi nejspise k druhu T. filicaudis, resp. oba druhy by mély
byt synonymizovany (Tab. 5).

5.3.2 Cupido argiades

U druhu Cupido argiades byla zjisténa nizka haplotypova diverzita (h= 0,149, celkem
10 haplotypt, obr. 8). Geneticka struktura mutze byt vtomto piipadé ovlivnéna
bakteriemi rodu Wolbachia. Jedna se o obligatni nitrobunééné parazity Sirokého spektra
¢lenovet (Lom 1995). Wolbachia se dostava do dalsich generaci po samici linii. Tyto
bakterie zpiisobuji smrt saméich embryi, feminizaci potomstva nakaZenych samic ¢i
partenogenezi (Fujii et al. 2001). Wolbachia manipuluje proces rozmnozovani i pomoci
mechanismu tzv. cytoplazmatické inkompatibility. Ta mtze byt jednosmérnd, kdy pfi
ktizeni infikovaného samce s neinfikovanou samici dochazi ke snizeni poétu potomkd.
Bakterie se tak muze rychle rozsitit skrz populaci. Protoze se Wolbachia prenasi do
dalsich genetaci spolecné s mitochondriemi, vznika tzv. genetickych drift. Ten nastava,
pokud se v populaci méni frekvence vyskytu alel, nikoliv vSak selekénim tlakem, ale
Vv z&vislosti na pfitomnosti jiného genu nebo mechanismu, v tomto piipad€ bakterii
Wolbachia. V konecném disledku to mize zptsobit nizkou mitochondridlni diverzitu
(Oliveira et al. 2008, Suchackova Bartoniova et al. 2021). Vyskyt bakterie Wolbachia je
dolozen pro vzorky C. argiades z Novosibirské oblasti v Rusko, kde byla zjisténa

ptitomnost Wolbachie u 17 ze 17 exemplaia (Ilinsky & Kosterin 2017).

Zaroven ale na rozdil od ostatnich ptibuznych druhd modraskt (C. minimus, C.
alcetas, C. decoloratus aj.) je C. argiades dobrym migrantem, coz je dolozeno Castymi
nalezy jedinct i daleko od vhodnych stanovist. Soucasné Sifeni druhu vice k severu se

vysvétluje klimatickou zménou (Permesan et al. 1999, Benes et al. 2002). Nizka
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haplotypova diverzita, ale Sifeni bakterii Wolbachia v populaci muze byt podpoteno

pravé zna¢nou mobilitou tohoto druhu.

5.3.3 Cupido amyntula

Vétev s C. amyntula se oddélila asi pied 1,62 mil. let, coz se shoduje s praci Talavera et
al. (2015), ktera datuji kolonizaci Ameriky podtribem Everina zhruba do obdobi pied
1,65 mil lety, nicméné vysledek prezentuji na druhém severoamerickém druhu C.
comyntas. Z mé analyzy plyne, ze se druh C. comyntas odd¢lil od C. argiades asi pred
2,03 mil. lety a Severni Ameriku mohl kolonizovat zhruba pied 0,73 mil. lety. Toto
muze poukazovat na skutecnost, ze piedek téchto druhlG zil v orientalni, resp.
vychodoasijské oblasti. Nejprve se oddélil C. amyntula, nasledné¢ C. comyntas, oba
kolonizovaly Severni Ameriku, a nasledné C. argiades, ktery expandoval naopak po
celém palearktu. Na rozdil od prace Talevera et al. (2015), ktery dokladuje kolonizovani
Ameriky rodem Cupido pouze v jedné etap€, mohlo dojit ke kolonizaci Ameriky timto
rodem, resp. rodem Everes ve dvou etapach — 1. pted 1,62 mil. lety a 2. pied 0,73 mil.

lety.

Mapa genetickych distanci (Obr. 13, B) ukazuje znatelny rozdil mezi
populacemi C. amyntula na vychodé USA (Kalifornie) a zbytku vzorkd rozsifenych ve
zbylém aredlu. Drobné odchylky jsou také patrné mezi populacemi vychodni Beringie
(Aljaska, Yukon) a zbytku Kanady. Potvrzuje se, Ze v dobach ledovych, kdy byla
zalednéna vétSina Severni Ameriky, vyjma severozapadnich oblasti, které byly pokryty
permafrostem, se zvifata v Severni Americe stahovala do oblasti Beringie a 40.
rovnobé&Zzky, které zalednény nebyly (Hewitt 2004a, Dyke 2004). Oblast Beringie hrala
dalezitou roli jako glacidlni refugium (Hewit 2004b), coz potvrzuji i fosilni zdznamy
(Elias et al. 2000). Oblast vychodni Beringie (Aljaska a Yukon) pfipominala stepni
lokality, pfipadné tundry a umoZnila tak mnohym Zivocichim (Mikkola et al. 1991,
MareSova et al. 2021) i rostlinam (Brubaker et al. 2005) pteckat neptiznivé glacialni

obdobi.

5.3.4 Cupido alcetas a C. decoloratus

Spornymi taxony jsou C. decoloratus a C. alcetas, oba popsané z Rakouska

(Hoffmannsegg 1804, Staudinger 1886). Problém v odliSeni taxoni je zndmy (cf. Benes

et al. 2002, Kudrna 2019). V haplotypové siti (Obr. 10), doplnénou o dva klastry
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z analyzy HierBAPS, je patrno 7 mutaci odliSujici tyto dvé mitochondridlni skupiny
(BAPSAD1 — C. decoloratus spole¢né s C. alcetas a BAPSAD2 — C. alcetas). Taxon
alcetas se vyskytuje ve Spanélsku, Italii a stiedni Evropé a je mitochondrialné totozny
s taxonem decoloratus, ktery je rozsifen na ¢asti Balkanu a na Ukrajin¢. Druhy taxon
alcetas, mitochondrialné odlisny od piedchozich dvou, se vyskytuje na jihu Balkanu a
ve vychodni Evropé. Oba druhy, a zarovein obé mitochondridlni linie se potkavaji ve
sttedni Evropé¢. Arealy obou druhii se tedy mohou piekryvat a také se mohou piekryvat
generace obou druht (Carter & Hargreaves 1998, Higgins & Riley 1988, Kudrna 2019).
V tomto piipad¢ se mize jednat i o nesoulad mezi zjiSténym geografickym rozsifenim
téchto klastri a pouzitim pouze mitochondrialniho genu. Toews & Brelsford (2012)
dokladuji nesoulad mezi biogeografii posuzovanou na zéklad¢ mitochondridlni DNA a
jadernych markerid. Tento rozpor byl identifikovan u mnoha zvifecich taxonii (brouci,
ptaci, obojzivelnici aj.). Vétsina piipadu je pravdépodobné zpuisobena introgresi (zde
mezidruhovy pifenos) mitochondridlni DNA, kdy doslo k sekundarnimu kontaktu
populaci po predchozi geografické izolaci (Toews & Brelsford 2012, Toews et al.
2013). Vtomto piipad¢é mizou mit vliv na zjiSténou strukturu i bakterie rodu
Wolbachia. Ta se prokazala u vzorki C. alcetas z Novosibirské oblasti, kde byla

zjisténa u 7 ze 7 exemplait (Ilinsky & Kosterin 2017).

5.3.5 Cupido osiris a C. staudingeri

Ve fylogenetickych analyzach (Obr. 4 a 5) se na bazi vétve C. osiris nachazi nékteré
vzorky z Recka, Arménie, Turecka, Spanélska (klastr BAPsOSS5), dale se druh déli na
C. staudingeri (iran, klastr BAPsOS1) a vétev s vétsinou vzork C. osiris (Klastry
BAPsOS2 —0S3-0S4-0S6-0S7-0S8). Cupido osiris tak neni monofyleticky, pokud
nezahrneme druh C. staudingeri. Rozlieni téchto dvou druht je zaloZena mimo jiné na
znaku, ze samice C. 0siris je vzdy svrchu hnéda, zatimco samice u C. staudingeri
muzou byt v zavislosti na popsaném poddruhu i ¢aste¢né¢ modré. K¥idla samct C. osiris
jsou pak svrchu vice fialova. Barva ktidel ale nemusi byt kli€ova pro rozliSeni druhli
(popsano i na piipadech C. lorquinii a C. carswelli; Gil-T 2006, Gil-T 2017). Popsany
jsou i drobné odliSujici znaky na kopulacnich organech zejména u samce (tvar uncusu a
délka, resp. Sitka valvy), nicméné se pfipousti napiiklad problematické rozliseni C.
osiris s poddruhem C. staudingeri subsp. osirissmile (Hagen 2008), jehoz samice jsou

svrchu hnéd¢ zbarvené (Hagen 2008), a ani rozliSeni genitdlu neni prikazné. Jak je
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patrno i v haplotypové siti (Obr. 7), spiSe nez o samostatny druh by se mohlo jednat
pouze 0 poddruh druhu C. osiris. Pfipady, kdy dva rizné druhy byly povazovany za
samostatné na zaklad¢ barevné odlisSnosti a zaroven nebyly odliSitelné na zaklad¢ studia
genitalii, jsou znamé naptiklad u evropskych druhti rodu Aricia Reichenbach, 1817, u
kterého bylo mnoho taxond synonymizovano (Safiudo-Restrepo et al. 2013). Spornost
V determinaci tohoto rodu byla potvrzena i u ceskych populaci A. agestis (Den. &
Schiff., 1775) a A. artaxerxes (Fabricius, 1793) (Bartonova et al. 2019), kdy naprosta
vétsina zkoumanych vzorku zbarvenych jako A. artaxerxes nalezela do druhu A. agestis.
Aricia artaxerxes je znamy recentné¢ pravé na zakladé revize DNA pouze z jediné

izolované a malo pocetné populace v jiznich Cechach.

Cupido osiris (véetné C. staudingeri) ma vyraznou populacni strukturu.
V Evropé€ v pleistocénu, kdy se stfidaji doby ledové a meziledové, se druhy teplomilné
v glaciédlech stahuji do jiznich nebo tzv. kryptickych refugiich, opaénym vzor v chovani
pak plati pro druhy chladnomilné v dobach meziledovych (Stewart et al. 2010). Protoze
C. osiris predstavuje teplomilny druh vyssich nadmotskych vysek, je pravdépodobné, ze
v dobéch ledovych sestoupil na uboci hor, kde ptezival v n¢kolika riznych refugiich.
Protoze nékteré jeho klastry (Obr. 11) jsou Siroce rozsifeny a osidluji vzijemné
vzdalend mista (napf. klastr — BAPsOS5: Spanélsko, Turecko a Gruzie a Balkan), je
pravdépodobné, ze pozorujeme vysledek opakovanych zmén ve velikosti a umisténi
areali béhem nékolika glacialnich cykld. Z mapy (Obr. 11) je pak patrné, Ze v post-
glacialnich dobach muselo dochéazet u ¢asti populaci, zejména ve vyssich nadmotskych
vyskach (Alpy, Apeniny, Karpaty, Pyreneje) k sekundarnimu kontaktu (hybridizaci).
Sekundarni kontakt v post-glacialnich dobach je u zivo€ichti znamy, a to jak u méné
mobilnich napft. plzii (Pfenninger & Posada 2002) tak vice mobilnich zivocichu, motyly
nevyjimaje. Pravé sekundarni kontakt v post-glacidlnich dobach je dokumentovan na
ptrikladu modraska Polyommatus coridon, u kterého se kontaktni zony vyskytuji ve
sttedni Evropé a pomyslnou genetickou bariéru mezi severozapadni a jihovychodni
Evropskou populaci tohoto modraska ptfedstavuje Cesko-némeckd hranice (Schmitt &

Seitz 2001, Schmitt & Zimmermann 2011).

5.3.6 Cupido minimus, C. tuzovi, C. lorquinii a C. carswelii

Na zaklad¢ fylogenetické analyzy mitochondridlniho genu COI je druh C. tuzovi

synonymem k C. minimus, a to ani ne na poddruhové trovni, jak néktefi autofi uvadgéji
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(Yakovlev 2012). Udavanym rozdilem mezi druhy je vice zelenomodré zbarveni u C.
tuzovi, a zaroven drobné odli$nosti na sami¢im genitalu (Tuzov 2000). Samci jsou na
zaklad¢ disekce genitalu neodlisitelni (Zhdanko 2004). Oba druhy lze charakterizovat

jako xerotermofilni preferujici stepni lokality.

Nékolik vzorkti C. minimus jsou geneticky totoznych s C. lorguinii (napi M40,
obr. 12, Tab. 5), nicméné se bude opét jednat o chybnou determinaci podpoienou
faktem, Ze samice obou taxond jsou hnédé¢ zbarvené a bez disekce genitalii jsou hiife
rozlisitelné. Dle fylogenetické analyzy se vzorky C. carswelli nachazeji ve stejné vétvi
jako druh C. lorquinii a vyjma dvou vzorkt i ve stejném haplotypu (M40, obr. 12).
Samci a samice C. carswelli jsou svrchu hnédé (podobné jako C. minimus) na rozdil od
samcu C. lorquinii, ktefi jsou modie zbarveni (Gil-T 2006, Gil-T 2017). Tato skute¢nost
vedla v minulosti k zaméné C. minimus a C. carswelli (Prieto et al. 2009), ovSem i dnes
je nékterymi autory tento fakt ptejiman (Kudrna 2019). Vzhledem k vysledku této prace
i k jeho barevné odlisnosti mezi samci se piiklanim k nazoru Hinojosa et al. (2020)

zachovat taxon carswelli jako poddruh C. lorquinii — Cupido lorquinii subsp. carswelli.

Jak doklada analyza HierBAPS, C. minimus se vyskytuje od stfedu po
severovychod Spanélska, na zbylé ¢asti Spanélska dominuje C. lorquinii (cf. Hinojosa
et al. 2020), coz je patrné i na genetickych vzdalenostech prezentovanych na genetické
krajiné (Obr. 13. E). U nékterych haplotypil je patrna expanze (napf. haplotyp M1, obr.
12) a zaroven i vétsi struktura (haplotypy M18, M20, M24, M30, M34, obr. 12).

5.3 Naméty pro dalsi vyzkum

Tato pilotni studie poskytuje cenné informace o fylogenetické a biogeografické historii
podtribu Everina. Nicméné, jsem si védom, Ze analyzy zaloZzené na jednom genu,
zejména mitochondrialnim, ktery se pfenasi jen po matefské linii, ne zcela pfesné
odrazeji vztahy uvnitt skupiny. Jsou pomémné vérohodné, co se tyce druhové
specifikace, ale nemuseji byt zcela piesné pro populacné-genetické, resp.
fylogeografické analyzy. Z tohoto diivodu bude nutné u nékterych spornych taxont
proveést analyzu 1 na dal$i geny, coZ ale miiZze byt komplikovéano faktem, ze udaje jsou
pievzaty i1 z databaze BOLD a tyto vzorky momentéalné k dispozici pro dal$i analyzy

nejsou. Pro ziskani lepsiho datasetu byly jiz uskutecnény konkrétni kroky. 20 vzorkt
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bylo sekvenovdno pomoci Next generations sequencing u firmy Novogene za ucelem
ziskani informace o celém genomu. To se povedlo u osmi vzorki, které¢ budou dale
zpracovany. Zaroven se u nékterych druhti ukazuje, Ze jsou pravdépodobné infikovany
bakterii rodu Wolbachia, a proto bude nutné u téchto vzorkt tuto domnénku potvrdit
(napt. C. argiades). V neposledni fad¢ by bylo vhodné u spornych taxont C. alcetas, C.
decoloratus, C. osiris a C. staudingeri provést morfometrickou analyzu, zalozenou na
studiu kopulacnich organi a kiidelni charakteristiky, coz bude obnasSet i sampling

arealli, odkud nemame v soucasné dob¢ vzorky.

6 ZAVER

Podtrib Everina je monofyleticky a zahrnuje rody (zde zkoumané) Bothrinia, Cupido,
Everes, Talicada, Tongeia. Rody Cupido a Everes vychazeji v téchto analyzach jako
taxony monofyletické. Z analyzy dale vyplyva, ze podtrib Everina se osamostatnil od
ostatnich skupin modraskli v miocénu zhruba pied 18,4 mil. lety a spole¢ny predek
podtribu Everina mohl byt rozsifen téméf po celé severni polokouli, pfi¢emz znac¢na

¢ast recentnich druht se nachézi v orientalni ¢i vychodoasijské oblasti.

Zaroven se potvrdila skutecnost, Ze nékteré taxony jsou problematické, a to jak
z hlediska platnosti druhu, tak i z hlediska spravné determinace. Na zaklad¢ studie
mitochondrialniho genu COI se potvrdilo, ze C. tuzovi je synonymum pro druh C.
minimus a pravdépodobné i T. davidi je synonymem pro druh T. filicaudis. Jako hife
odlisitelné taxony se ukazaly naptiklad druhy C. minimus a C. lorquinii, pfip. taxony C.

osiris a C. staudingeri.

Tato prace poslouzi jako pilotni studie pro dalSi budouci analyzy, které jisté

problematiku tohoto taxonu umozni 1épe pochopit.
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8

Piiloha 1. Tabulka obsahujici vzorky pouzité pro analytickou ¢ast. Stejné Cislo
haplotypu (DNASP) odpovida vzorkum s totoznou sekvenci. Vzorky spadajici do
jednotlivych haplotypu v siti jsou uvedeny v sedmém sloupci. * — outgroupy.

PRILOHY

Druh Kéd Stat Zemépisna Zemépisna Haplotyp  Haplotyp
Sifka délka DNASP sit’
alcetas JW139 Gruzie 42,011 45,452 179 AD6
alcetas JW105 Ceska republika 48,934 16,625 180 AD9
alcetas JW184 Recko 40,034 20,968 181 AD8
alcetas JW75 Rusko 51,349 37,978 182 AD10
alcetas JW74 Rusko 51,349 37,978
alcetas Jw114 Ceska republika 48,934 16,625
alcetas JW104 Ceska republika 48,934 16,625 AD9
alcetas JwW124 Italie 44,973 11,805 128 AD2
alcetas Jw44 Rusko 54,011 56,142 183 AD7
alcetas BIBSA751-15 Italie 39,239 16,222 128 AD2
alcetas BIBSA752-15 Italie 39,239 16,222 128 AD2
alcetas BIBSA1053-15 Italie 41,955 14,966 128 AD2
alcetas BIBSA1226-15 Italie 45,868 13,572 128 AD2
alcetas BIBSA1413-15 Italie 41,505 15,066 128 AD2
alcetas BIBSA2014-19 Italie 40,801 17,536 184 AD1
alcetas EULEP614-15 Svycarsko 46,168 7,699 128 AD2
alcetas EULEP818-15 Italie 42,984 13,235 128 AD2
alcetas EULEP1985-15 Francie 44,626 2,053 184 AD1
alcetas EULEP2143-15 Svycarsko 46,140 7,096 128 AD2
alcetas EULEP2529-15 Ukrajina 45,027 34,935 183 AD7
alcetas EULEP3727-16 Svycarsko 46,339 7,828 128 AD2
alcetas EULEP3728-16 Francie 45,188 5,736 128 AD2
alcetas EULEP5049-16 Ceska republika 49,118 18,014 128 AD2
alcetas EULEP5136-17 Srbsko 42,664 22,296 183 AD7
alcetas EZRMN406-09 Rumunsko 43,920 24,618 183 AD7
alcetas EZRMN407-09 Rumunsko 45,094 26,533 AD7
alcetas EZRMN409-09 Rumunsko 45,250 28,017 AD7
alcetas EZROM1063-09 Rumunsko 45,180 28,353 183 AD7
alcetas EZSPC407-09 Spanélsko 41,846 2,376 184 AD1
alcetas EZSPC408-09 Spanélsko 42,167 2,364 184 AD1
alcetas EZSPC409-09 Spanélsko 42,380 2,698 184 AD1
alcetas EZSPC410-09 Spanélsko 42,271 2,038 184 AD1
alcetas EZSPC411-09 Spanélsko 42,394 1,885 184 AD1
alcetas EZSPC1210-10 Spanélsko 41,842 2,358 AD1
alcetas EZSPC1249-10 gpanélsko 42,352 2,293 184 AD1
alcetas EZSPM292-09 gpanélsko 42,701 -6,506 128 AD2
alcetas EZSPM363-09 Spanélsko 42,320 -5,898 128 AD2
alcetas EZSPM407-09 Spanélsko 42,328 2,311 184 AD1
alcetas EZSPN178-09 gpanélsko 42,283 1,847 184 AD1
alcetas GBGLL557-14 Rusko 48,708 44,515
alcetas GWORR419-10 Italie 40,083 15,728 AD2
alcetas GWORZ046-10 Italie 40,084 15,730 128 AD2
alcetas GWORZ047-10 Italie 39,237 16,297 128
alcetas LEATGA471-14 Italie 46,495 11,448
alcetas LEATJ208-15 Italie 46,265 11,391 128 AD2
alcetas LEPAA129-16 Svycarsko 47,086 7,109 128 AD2
alcetas LEPAAG91-16 Svycarsko 46,276 6,985 128 AD2
alcetas OXB771-15 Italie 43,048 13,735 128 AD2
alcetas 0XB871-15 Italie 43,508 12,318 128 AD2
alcetas 0XB884-15 Italie 44,172 9,776 128 AD2
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alcetas 0XB963-15 Italie 44,563 9,939 128 AD2
alcetas 0XB980-15 Italie 43,501 10,451 185 AD2
alcetas 0XB1106-15 Italie 44,943 9,334 186 AD3
alcetas 0XB1136-15 Italie 44,692 10,067 128 AD2
alcetas 0OXB1257-15 Francie 46,092 6,403 128 AD2
alcetas 0XB1279-15 Francie 46,116 5,628 128 AD2
alcetas 0OXB1593-16 Francie 44,445 5,211 128 AD2
alcetas WMB815-13 Italie 44,451 9,780 128 AD2
alcetas WMB940-13 Francie 44,121 6,225 128 AD2
alcetas WMB2011-13 Italie 44,176 11,487 128 AD2
alcetas WMB2186-13 Italie 41,896 13,991 128 AD2
alcetas WMB2703-13 Francie 44,869 5,557 128 AD2
alcetas WMB3374-14 Francie 43,980 5,413 128 AD2
alcetas WMB4224-14 Italie 43,770 10,800 128 AD2
alcetas WMB4692-14 Italie 43,081 11,161 128 AD2
alcetas WMB4985-14 Italie 44,226 9,550 AD2
alcetas WMB5102-14 Italie 44,836 12,250 128 AD2
alcetas WMB5193-14 Italie 43,081 11,160 128 AD2
alcetas WMB5248-14 Italie 42,993 13,330 128 AD2
alcetas WMB5298-14 Francie 44,375 1,451 184 AD1
alcetas WMB5493-14 Italie 42,660 11,720 128 AD2
alcetas WMB6555-18 Italie 43,810 10,830 128 AD2
amyntula JW204 USA 62,106 -145,699 153 Al3
amyntula Jw4 Kanada 52,392 -116,357
amyntula JW211 USA 62,106 -145,699 153 Al3
amyntula JwW207 USA 64,257 -146,156 153 Al3
amyntula JW212 USA 64,340 -146,864 153 Al3
amyntula JW213 USA 62,106 -145,699 153 Al3
amyntula JW203 USA 62,106 -145,699 153 Al13
amyntula JW206 USA 64,257 -146,156 153 Al3
amyntula JW6 Kanada 52,392 -116,357
amyntula JW208 USA 62,106 -145,699 Al13
amyntula JW209 USA 64,180 -145,883 154 Al15
amyntula JW205 USA 62,106 -145,699 153 Al3
amyntula JW7 Kanada 53,529 -113,517
amyntula JW202 USA 64,180 -145,883 153 Al13
amyntula JW20 Kanada 55,047 -118,202 155 A24
amyntula JW5 Kanada 52,392 -116,357
amyntula BBLPA005-10 Kanada 52,921 -118,000 156 Al
amyntula BBLPA007-10 Kanada 52,665 -117,883 156 Al
amyntula BBLPA022-10 Kanada 53,730 -106,722 157 A6
amyntula BBLPA091-10 Kanada 53,730 -106,722 156 Al
amyntula BBLPA092-10 Kanada 53,730 -106,722 155 A24
amyntula BBLPA093-10 Kanada 53,730 -106,722 158 Al4
amyntula BBLPA158-10 Kanada 50,675 -115,931 155 A24
amyntula BBLPA159-10 Kanada 50,675 -115,931 155 A24
amyntula BBLPA160-10 Kanada 50,675 -115,931 159 A20
amyntula BBLPA161-10 Kanada 50,675 -115,931 159 A20
amyntula BBLPA162-10 Kanada 52,921 -117,999 157 A6
amyntula BBLPA163-10 Kanada 52,665 -117,883 157 A6
amyntula BBLPA164-10 Kanada 52,921 -117,999 157 A6
amyntula BBLPA165-10 Kanada 52,916 -118,104 160 Ad
amyntula BBLPA166-10 Kanada 53,730 -106,722 156 Al
amyntula BBLPA167-10 Kanada 53,730 -106,722 156 Al
amyntula BBLPA168-10 Kanada 53,585 -106,048 156 Al
amyntula BBLPA169-10 Kanada 53,730 -106,722 155 A24
amyntula BBLPA174-10 Kanada 50,675 -115,931 155 A24
amyntula BBLPA177-10 Kanada 50,672 -115,895 159 A20
amyntula CNJAD1991-12 Kanada 52,867 -118,077
amyntula CNKLBO004-14 Kanada 60,714 -137,432
amyntula CNKLB010-14 Kanada 60,714 -137,432
amyntula CNNHAZ219-14 Kanada 61,606 -125,758
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amyntula CNNHCO048-14 Kanada 61,606 -125,758
amyntula CNRMD2093-12 Kanada 50,676 -99,898 A6
amyntula CNRMD2094-12 Kanada 50,676 -99,898 A6
amyntula CNRMD2100-12 Kanada 50,676 -99,898
amyntula CNRMD2103-12 Kanada 50,676 -99,898 A6
amyntula CNRMD2105-12 Kanada 50,676 -99,898 A24
amyntula CNRMD2109-12 Kanada 50,676 -99,898 Al
amyntula CNRME4999-12 Kanada 50,676 -99,898 A25
amyntula CNRME5000-12 Kanada 50,676 -99,898 A24
amyntula CNRME5006-12 Kanada 50,676 -99,898 A24
amyntula CNWBAS500-13 Kanada 59,811 -111,989
amyntula CNWLD1016-12 Kanada 49,106 -113,819 A6
amyntula DMML038-10 USA 40,026 -120,104 161 A7
amyntula EZBNAO018-07 Kanada 61,859 -121,343 157 A6
amyntula EZBNAO019-07 Kanada 61,071 -123,380 157 A6
amyntula EZBNAO020-07 Kanada 61,219 -123,772 156 Al
amyntula EZBNAO021-07 Kanada 61,664 -125,853 157 A6
amyntula EZBNB054-08 Kanada 49,502 -108,916 155 A24
amyntula EZBNB055-08 Kanada 49,502 -108,916 162 A22
amyntula EZBNBO060-08 Kanada 59,001 -117,151 157 A6
amyntula EZBNBO061-08 Kanada 59,001 -117,151 163 A2
amyntula GBIOC1029-19 Kanada 60,576 -137,218 164 Al9
amyntula GBIOC1032-19 Kanada 60,576 -137,218 153 Al3
amyntula GMOTEA4318-15 Kanada 60,841 -135,208
amyntula HBNK203-07 Kanada 65,482 -138,222 154 Al5
amyntula HBNK204-07 Kanada 65,311 -138,218 165 Al6
amyntula HBNK205-07 Kanada 65,311 -138,218 166 Al7
amyntula HBNK206-07 Kanada 64,378 -138,364 157 A6
amyntula HBNK207-07 Kanada 64,378 -138,364 154 Al5
amyntula HBNK266-07 Kanada 68,359 -122,620 167 A10
amyntula HBNK267-07 Kanada 68,359 -122,620 168 Al
amyntula HBNK268-07 Kanada 68,359 -122,620 165 Al6
amyntula HBNK269-07 Kanada 68,359 -122,620 157 Al5
amyntula HBNK270-07 Kanada 68,359 -122,620 165 Al6
amyntula HBNK271-07 Kanada 68,359 -122,620 169 Al2
amyntula HBNK300-07 Kanada 49,048 -117,431 159 A20
amyntula HBNK334-07 Kanada 49,892 -114,329 170 A5
amyntula HBNK?335-07 Kanada 49,892 -114,329 157 Ab
amyntula HBNK?375-07 Kanada 49,565 -114,229 153 Al3
amyntula HBNK376-07 Kanada 49,565 -114,229 155 A24
amyntula HBNK462-07 USA 47,660 -120,290 171 A23
amyntula HBNK463-07 USA 47,660 -120,290 172 A26
amyntula HBNK464-07 USA 47,660 -120,290 171 A23
amyntula HBNK465-07 USA 47,660 -120,290 172 A26
amyntula HBNK466-07 USA 47,660 -120,290 172 A26
amyntula HBNK467-07 Kanada 49,321 -117,643 159 A20
amyntula HBNK468-07 Kanada 49,321 -117,643 159 A20
amyntula HBNK469-07 Kanada 49,035 -119,544 159 A20
amyntula HBNK470-07 Kanada 49,163 -120,004 159 A20
amyntula HBNK695-07 Kanada 50,244 -118,621 159 A20
amyntula HBNKG696-07 Kanada 50,244 -118,621 173 A21
amyntula HBNKBO046-07 Kanada 60,561 -134,675 153 Al13
amyntula HBNKBO047-07 Kanada 60,159 -134,703 153 Al3
amyntula HBNKBO048-07 Kanada 60,159 -134,703 153 A13
amyntula HBNKB049-07 Kanada 60,159 -134,703 153 A13
amyntula HBNKB207-07 Kanada 49,328 -114,045 157 A6
amyntula HBNKB208-07 Kanada 49,353 -114,329 157 A6
amyntula HBNKB209-07 Kanada 49,353 -114,329 157 A6
amyntula HBNKB210-07 Kanada 49,353 -114,329 159 A20
amyntula LCH086-04 Kanada 58,730 -93,820 Al
amyntula LNAUT099-14 USA 33,921 -120,123
amyntula LNAUT100-14 USA 33,358 -118,340 174 A9
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amyntula LNAUT101-14 USA 33,921 -120,123 175 A8
amyntula LNAUT102-14 USA 34,040 -120,372
amyntula LPABB556-08 Kanada 49,023 -114,045 159 A20
amyntula LPABB558-08 Kanada 49,023 -114,045 156 Al
amyntula LPABB559-08 Kanada 49,023 -114,045 159 A20
amyntula LPABB561-08 Kanada 49,023 -114,045 157 A6
amyntula LPABB657-08 Kanada 51,126 -115,726 157 A6
amyntula LPABB660-08 Kanada 51,126 -115,726 157 A6
amyntula LPABB670-08 Kanada 51,171 -115,586 156 Al
amyntula LPABB682-08 Kanada 51,126 -115,726 176 A3
amyntula LPABB683-08 Kanada 51,126 -115,726 177 All
amyntula LPABB687-08 Kanada 51,126 -115,726 156 Al
amyntula LPABB688-08 Kanada 51,126 -115,726 157 A6
amyntula LPABB690-08 Kanada 51,126 -115,726 A6
amyntula LPABC518-09 Kanada 51,148 -115,420 155 A24
amyntula LPABC550-09 Kanada 49,066 -113,998 159 A20
amyntula LPABC552-09 Kanada 49,066 -113,998 159 A20
amyntula LPABC564-09 Kanada 49,066 -113,998 157 A6
amyntula LPMN160-08 Kanada 50,660 -99,970 155 A24
amyntula LPMN462-08 Kanada 50,660 -99,853 155 A24
amyntula LPMN486-08 Kanada 50,681 -99,889 156 Al
amyntula LPMN505-08 Kanada 50,668 -99,817 157 A6
amyntula LPMN506-08 Kanada 50,668 -99,817 157 A6
amyntula LPMN507-08 Kanada 50,668 -99,817 156 Al
amyntula LPMN509-08 Kanada 50,668 -99,817 157 A6
amyntula LWUSA157-07 USA 36,414 -120,676 153 Al3
amyntula RDBBC025-05 Kanada 52,962 -122,397 153 Al3
amyntula RDBBC026-05 Kanada 52,962 -122,397 178 Al8
amyntula RDBBC037-05 Kanada 52,962 -122,397 153 Al3
amyntula RDBBC241-05 Kanada 55,648 -120,375 157 Ab
amyntula RDBBC242-05 Kanada 55,648 -120,375 157 Ab
amyntula RDBBC243-05 Kanada 55,648 -120,375 157 A6
amyntula RDBBC698-05 Kanada 56,176 -121,264 155 A24
amyntula RDBBC699-05 Kanada 56,176 -121,264 157 Ab
amyntula RDBBC700-05 Kanada 56,176 -121,264 157 Ab
amyntula RDBBC701-05 Kanada 56,176 -121,264 157 A6
amyntula SSEIB12899-13 Kanada 53,567 -112,851
amyntula SSEIB12915-13 Kanada 53,567 -112,851
amyntula SSKUC1456-15 Kanada 61,007 -138,535
amyntula SSPAC10188-13 Kanada 49,059 -114,014
amyntula SSWLB3766-13 Kanada 49,081 -113,879
amyntula UAMIC3210-15 USA 64,734 -147,250
argiades ABOLDO036-16 Rakousko 47,750 16,167 143 AR1
argiades ABOLD429-16 Rakousko 47,313 9,607 143 AR1
argiades ABOLD430-16 Rakousko 47,067 15,650 143 AR1
argiades ABOLD635-17 Rakousko 48,317 15,282 143 AR1
argiades Jw41l Ukrajina 48,505 28,744 143 AR1
argiades JW113 Rusko 49,870 137,058 143 AR1
argiades Jw118 Rusko 65,267 158,008 143 AR1
argiades JW199 Francie 44,196 7,154 143 AR1
argiades JW138 Japonsko 43,342 142,383 144 ARS8
argiades Jw42 Ukrajina 48,505 28,744 143
argiades JW169 Slovensko 48,511 17,123 143 AR1
argiades JW89 Japonsko 36,304 137,905
argiades Jw81 Gruzie 42,216 41,802 AR1
argiades Jwa2 Rusko 51,702 36,257 AR1
argiades JwW9a7 Gruzie 42,216 41,802 AR1
argiades JW100 Gruzie 41,654 41,642 AR1
argiades JW98 Gruzie 42,216 41,802 AR1
argiades Jw43 Ukrajina 48,505 28,744 143 AR1
argiades JW61 Cina 29,682 98,594 143 AR1
argiades JW117 Gruzie 42,216 41,802 143 AR1
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argiades JW79 Gruzie 42,216 41,802 AR1
argiades JW80 Gruzie 41,654 41,642 143 AR1
argiades JW63 Cina 29,682 98,594 145 AR9
argiades w24 Cina - - 143 AR1
argiades JW55 Ceska republika 49,751 17,020 143 AR1
argiades BIBSA069-14 Italie 39,369 16,229 143 AR1
argiades BIBSA070-14 Italie 39,369 16,229 143 AR1
argiades BIBSA447-15 Italie 45,492 8,313 143 AR1
argiades BIBSA460-15 Italie 45,034 8,900 143 AR1
argiades BIBSA461-15 Italie 45,034 8,900 143 AR1
argiades BIBSA766-15 Italie 38,732 16,229 AR1
argiades BIBSA767-15 Italie 38,732 16,229 143 AR1
argiades BIBSA914-15 Francie 44,520 -0,600 143 AR1
argiades BIBSA1130-15 Italie 46,023 13,440 143 AR1
argiades BIBSA1182-15 Italie 45,598 10,820 143 AR1
argiades BIBSA1378-15 Italie 41,457 14,556 143 AR1
argiades BIBSA1814-17 Italie 45,493 8,181 146 AR3
argiades BIBSA1880-17 Italie 45,158 7,639 143 AR1
argiades BIBSA1882-17 Italie 45,158 7,639 143 AR1
argiades BIBSA1883-17 Italie 45,158 7,639 143 AR1
argiades BIBSA1885-17 Italie 45,158 7,639 143 AR1
argiades BIBSA1886-17 Italie 45,158 7,639 143 AR1
argiades BIBSA1887-17 Italie 45,158 7,639
argiades BIBSA1907-19 Italie 43,925 11,793 143 AR1
argiades BIBSA1945-19 Francie 47,313 -3,205 143 AR1
argiades BIBSA1946-19 Francie 47,325 -3,175 143 AR1
argiades BIBSA2134-20 Italie 44,692 7,465 143 AR1
argiades BIBSA2366-20 Italie 44,911 10,553 143 AR1
argiades BJUP004-17 Cina 39,935 116,476 143 AR1
argiades BJUP019-17 Cina 39,935 116,476 143 AR1
argiades BJUP073-17 Cina 39,961 116,402
argiades BJUP170-17 Cina 40,019 116,386 143 AR1
argiades BJUP178-17 Cina 40,019 116,386 143 AR1
argiades BJUP186-17 Cina 40,019 116,386 AR1
argiades BJUP199-17 Cina 40,019 116,386 143 AR1
argiades BJUP200-17 Cina 40,019 116,386 143 AR1
argiades BJUP201-17 Cina 40,019 116,386 143 AR1
argiades BJUP211-17 Cina 40,019 116,386 143 AR1
argiades BJUP213-17 Cina 40,019 116,386 143 AR1
argiades BJUP217-17 Cina 40,019 116,386 143 AR1
argiades BJUP518-17 Cina 39,773 116,475 143 AR1
argiades BJUP526-17 Cina 39,773 116,475 143 AR1
argiades BJUP551-17 Cina 39,773 116,475 143 AR1
argiades EULEP366-14 Litva 55,378 23,117 143 AR1
argiades EULEP367-14 Litva 55,694 24,222 143 AR1
argiades EULEP2193-15 Ukrajina 51,010 31,900 143 AR1
argiades EULEP2336-15 Ukrajina 49,917 35,967 143 AR1
argiades EULEP2414-15 Belgie 49,555 5,815 143 AR1
argiades EULEP3730-16 §vycarsk0 46,196 8,140 143 AR1
argiades EULEP3731-16 Francie 49,051 7,425 143 AR1
argiades EULEP3732-16 Francie 46,369 5,912 143 AR1
argiades EULEP3733-16 Rusko 55,554 38,875 143 AR1
argiades EULEP4039-16 Bélorusko 53,250 28,360 143 AR1
argiades EULEP4852-16 Bulharsko 43,602 22,672 143 AR1
argiades EULEP4899-16 Rusko 54,387 22,375 143 AR1
argiades EULEP4964-16 Polsko 51,406 23,124 143 AR1
argiades EULEP5026-16 Slovensko 48,563 20,403 143 AR1
argiades EULEP5033-16 Ceska republika 49,118 18,014 143 AR1
argiades EZROM188-08 Rumunsko 46,483 23,717 143 AR1
argiades EZROM189-08 Rumunsko 46,483 23,717 143 AR1
argiades EZROM190-08 Rumunsko 45,083 26,517 143 AR1
argiades EZROM191-08 Rumunsko 44,767 25,200 147 AR10
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argiades EZROM192-08 Rumunsko 44,867 22,400 143 AR1
argiades EZROM364-08 Spanélsko 42,267 2,000
argiades EZROM582-08 Rumunsko 47,783 25,900 143 AR1
argiades EZROM997-08 Rumunsko 45,831 23,108 143 AR1
argiades EZROM?998-08 Rumunsko 45,141 23,752 143 AR1
argiades EZROM?999-08 Rumunsko 44,062 27,649 143 AR1
argiades EZSPC412-09 Spanélsko 42,167 2,364 143 AR1
argiades EZSPC413-09 Spanélsko 42,167 2,364 143 AR1
argiades EZSPC414-09 Spanélsko 42,167 2,364 143 AR1
argiades EZSPC415-09 Spanélsko 42,167 2,364 AR1
argiades EZSPC416-09 Spanélsko 42,167 2,364 143 AR1
argiades EZSPM104-09 Spanélsko 43,414 -3,334 143 AR1
argiades EZSPM132-09 Spanélsko 43,084 -5,881 143 AR1
argiades EZSPM134-09 Spanélsko 43,095 -5,858 143 AR1
argiades EZSPM250-09 Spanéglsko 42,855 -8,204 143 AR1
argiades EZSPM402-09 Spanélsko 42,403 2,913 143 AR1
argiades EZSPM409-09 Spanélsko 42,328 2,311 143 AR1
argiades EZSPN526-09 Spanélsko 43,132 -6,049 148 AR2
argiades EZSPN1088-11 Spanélsko 42,865 -1,605 143 AR1
argiades GBGLL145-13 Rusko 47,114 39,426
argiades GBLAA164-14 Némecko 47,556 7,679 143 AR1
argiades GBLAC300-13 Némecko 48,345 11,708 143 AR1
argiades GBLAC378-13 Némecko 48,409 11,873 143 AR1
argiades GBLAC379-13 Némecko 48,268 11,603 143 AR1
argiades GBLAC380-13 Némecko 48,281 11,674 149 AR6
argiades GBLAF779-14 Némecko 51,640 14,289 143 AR1
argiades GBMNC54113-20 — - - 143
argiades GWORR415-10 Italie 40,083 15,728 143 AR1
argiades GWORR420-10 Ttalie 40,083 15,728
argiades GWOSF852-10 Némecko 48,198 11,628 143 AR1
argiades GWOSF853-10 Némecko 48,344 11,709 149 AR6
argiades GWOSF855-10 Rakousko 48,230 16,410 143 AR1
argiades GWOSI555-10 Némecko 48,286 13,120 143
argiades GWOTDB805-12 Chorvatsko 46,162 16,027 143 AR1
argiades LEASS521-17 Rakousko 47,810 16,138 150 AR5
argiades LEASS1058-17 Rakousko 47,122 15,488 143 AR1
argiades LEFIF125-10 Finsko 60,589 27,547 143 AR1
argiades LEFIF126-10 Finsko 60,589 27,547 143 AR1
argiades LEPAA059-16 Svycarsko 47,086 7,109 143 AR1
argiades LEPAAG88-16 Svycarsko 46,357 8,933
argiades LOWA155-06 Rusko 51,450 85,617 143 AR1
argiades LOWA156-06 Rusko 51,450 85,617 143 AR1
argiades LTOLB519-09 Jizni Korea 36,714 127,837 151 AR7
argiades 0OXB589-15 Italie 44,105 12,160 143 AR1
argiades 0XB981-15 Italie 43,501 10,451 143 AR1
argiades 0OXB1370-15 Francie 47,653 3,758 143 AR1
argiades 0OXB1402-15 Francie 47,320 4,040 143 AR1
argiades 0OXB1556-16 Francie 42,728 1,830 143 AR1
argiades 0OXB1594-16 Francie 44,800 5,260 152 AR4
argiades WMB1657-13 Francie 44,606 5,424 143 AR1
argiades WMB1837-13 Francie 44,550 5,322 143 AR1
argiades WMB2708-13 Francie 44,377 5,433 143 AR1
argiades WMB3705-14 Spanélsko 41,837 2,191 143 AR1
argiades WMB4002-14 Spanélsko 41,705 1,051 143 AR1
argiades WMB5094-14 Italie 44,836 12,250 143 AR1
bisudu GBGL35511-19 Cina - - 8
buddhista JwW172 Kazakstan 43,218 77,178 172
carswelli BDE064-18 Spanélsko 38,000 -2,500 1 M37
carswelli BDE065-18 Spanélsko 37,982 -2,537 2 M40
carswelli BDE066-18 Spanélsko 38,119 -2,682 3 M44
carswelli BDE628-20 Spanélsko 37,869 -1,558 2 M40
carswelli BDE629-20 Spanélsko 37,869 -1,558 2 M40

63



Druh Kéd Stat Zemépisna Zemépisna Haplotyp  Haplotyp
° A Sirka délka DNASP sit’

carswelli BDE630-20 Spanélsko 38,067 -2,382 4 M45
carswelli BDE631-20 Spanélsko 38,067 -2,382

cogina GBMIN81737-17 Argentina -27,020 -54,684 5
comyntas Jw147 USA 38,677 -95,572
comyntas JW155 USA 40,821 -96,943 132
comyntas JW154 USA 40,821 -96,943 132
comyntas JwW148 USA 38,677 -95,572 132
comyntas JW159 USA 38,677 -95,572
comyntas JW153 USA 40,821 -96,943 132
comyntas JW146 USA 40,821 -96,943
comyntas Jwe64 Bolivie -15,8685797 -62,508 133
comyntas JW62 Bolivie -15,8685797 -62,508 133
comyntas BBLCU392-09 USA 38,832 -92,138
comyntas BBLCU393-09 USA 38,832 -92,138 132
comyntas BBLCU396-09 USA 38,832 -92,138
comyntas BBLCU397-09 USA 38,832 -92,138 132
comyntas BBLOB752-11 USA 35,495 -95,670 132
comyntas BBLOB753-11 USA 35,495 -95,670 132
comyntas BBLOC1638-11 USA 35,076 -92,462 132
comyntas BBLOD1169-11 USA 34,754 -112,018 132
comyntas BBLOD1203-11 USA 35,494 -95,671 132
comyntas BBLOD1205-11 USA 35,494 -95,671 134
comyntas BBLOE1968-12 USA 35,495 -95,670 132
comyntas BBLSU098-09 USA 33,511 -88,738 135
comyntas BBLSU100-09 USA 33,511 -88,738 132
comyntas BBLSU101-09 USA 33,511 -88,738 132
comyntas BBLSU102-09 USA 33,511 -88,738 132
comyntas BBLSU103-09 USA 33,511 -88,738 132
comyntas BBLSX513-09 USA 33,883 -96,800 132
comyntas BBLSX511-09 USA 33,883 -96,800 132
comyntas BBLSY092-09 USA 33,882 -96,806 136
comyntas CNCBF532-14 Kanada 42,779 81,193 132
comyntas CNCBF589-14 Kanada 45,330 -76,030 132
comyntas CNCBF590-14 Kanada 45,330 -76,030 132
comyntas CNCBF591-14 Kanada 45,296 -75,622 132
comyntas CNCBF796-14 Kanada 45,438 -73,290 132
comyntas CNCBF797-14 Kanada 45,773 -73,357 132
comyntas CNCBF798-14 Kanada 45,039 -73,075 132
comyntas CNCBF913-14 Kanada 42,779 81,193
comyntas CNCBF967-14 Kanada 45,773 -73,357 132
comyntas CNCBF968-14 Kanada 45,438 -73,290 132
comyntas DMMLO019-10 USA 40,002 -121,269 137
comyntas ERPIR283-12 Kanada - - 132
comyntas GBGLL131-10 USA 37,240 -86,000 132
comyntas EUM193-14 USA 38,177 -75,393 132
comyntas GMGBBO028-13 USA 35,686 -83,499
comyntas LGSM795-04 USA 35,586 -83,841 132
comyntas HBNK299-07 Kanada 49,006 -117,605 137
comyntas LGSM800-04 USA 35,586 -83,841
comyntas LGSM801-04 USA 35,586 -83,841 132
comyntas LGSMD645-05 USA 35,573 -83,080 132
comyntas LGSMD646-05 USA 35,573 -83,080 132
comyntas LGSMD669-05 USA 35,695 -83,518 132
comyntas LGSMG298-07 USA 35,611 -83,425 132
comyntas LGSMG316-07 USA 35,809 -83,238 132
comyntas LILLAO023-11 USA 38,226 -88,185 138
comyntas NCCH057-11 Kanada 44,349 -76,895 132
comyntas NCCH058-11 Kanada 44,349 -76,895 132
comyntas OPPFQ4218-17 Kanada 42,263 -83,073 132
comyntas OPPUM2188-17 Kanada 42,705 -80,329 132
comyntas PMLV007-05 USA 37,275 -80,467 132
comyntas RDHP244-05 USA 36,739 -119,785 138
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comyntas RDHP245-05 Kanada 49,066 -117,399 134
comyntas RDHP417-06 USA 36,739 -119,785 137
comyntas RDHP418-06 USA 36,739 -119,785 137
comyntas RDHP419-06 USA 36,739 -119,785 137
comyntas RDHP420-06 USA 36,739 -119,785 137
comyntas RDHP421-06 USA 36,739 -119,785 140
comyntas RRINV1691-15 Kanada 43,379 -80,343
comyntas RRINV2248-15 Kanada 43,384 -80,354
comyntas SDP129074-13 USA 44,464 -93,151 132
comyntas SDP183009-14 USA 42,868 77,239 132
comyntas USLEP1317-10 USA 35,076 -92,546 132
comyntas USLEP1318-10 USA 35,076 -92,546 132
comyntas USLEP1442-10 USA 35,076 -92,546 132
comyntas USLEP1443-10 USA 35,076 -92,546 132
comyntas USLEP1444-10 USA 35,076 -92,546 141
comyntas USLEP1445-10 USA 35,076 -92,546 132
comyntas USLEP1573-10 USA 35,076 -92,546 132

davidi JW106 Cina - - 130

davidi JW110 Cina - - 130

davidi JW78 Cina - -
decoloratus JW200 Chorvatsko 45,141 14,671 128 AD2
decoloratus JW140 Ceska republika 49,506 16,517 128 AD2
decoloratus JW136 Ceska republika 49,706 17,020 AD4
decoloratus ABOLD634-17 Rakousko 48,621 15,587 128 AD2
decoloratus ABOLD633-17 Rakousko 48,308 16,185 128 AD2
decoloratus EULEP2194-15 Ukrajina 51,010 31,900 128 AD2
decoloratus EULEP2341-15 Ukrajina 50,167 36,100 128 AD2
decoloratus EULEP2401-15 Ukrajina 49,850 37,683 128 AD2
decoloratus EULEP2475-15 Ukrajina 50,201 36,684 128 AD2
decoloratus EULEP2569-15 Ukrajina 49,133 38,167 128 AD2
decoloratus EULEP2570-15 Ukrajina 48,912 38,485 128 AD2
decoloratus EULEP3734-16 Srbsko 43,235 22,403 128 AD2
decoloratus EZROM1000-08 Rumunsko 45,094 26,533 128 AD2
decoloratus EZROM1045-09 Rumunsko 45,130 26,626 128 AD2
decoloratus EZROM1072-09 Rumunsko 45,094 26,533 128 AD2
decoloratus EZROM193-08 Rumunsko 46,483 23,717 128 AD2
decoloratus EZROM194-08 Rumunsko 46,017 25,350 128 AD2
decoloratus EZROM195-08 Rumunsko 46,867 23,117 129 AD5
decoloratus EZROM343-08 Rumunsko 46,484 23,721 128 AD2
decoloratus EZROM996-08 Rumunsko 45,355 26,683 128 AD2
filicaudis BJUP095-17 Cina 39,925 116,397 187
filicaudis BJUP096-17 Cina 39,926 116,397 187
filicaudis BJUP097-17 Cina 39,927 116,397 187
filicaudis BJUP098-17 Cina 39,928 116,397 187
filicaudis BJUP111-17 Cina 39,929 116,397 187
filicaudis BJUP112-17 Cina 39,930 116,397 187
filicaudis BJUP113-17 Cina 39,931 116,397 187
filicaudis BJUP114-17 Cina 39,932 116,397 187
filicaudis BJUP115-17 Cina 39,933 116,397 187
filicaudis BJUP116-17 Cina 39,934 116,397 187
filicaudis BJUP140-17 Cina 39,935 116,397 188
filicaudis BJUP141-17 Cina 39,936 116,397 187
filicaudis BJUP142-17 Cina 39,937 116,397 187
filicaudis BJUP143-17 Cina 39,938 116,397 187
filicaudis BJUP144-17 Cina 39,939 116,397 187
filicaudis BJUP150-17 Cina 40,019 116,386 188
filicaudis BJUP155-17 Cina 40,019 116,386 187
filicaudis BJUP268-17 Cina 39,883 116,409 187
filicaudis BJUP314-17 Cina 39,884 116,409 187
filicaudis BJUP315-17 Cina 39,885 116,409 187
filicaudis BJUP390-17 Cina 39,886 116,209 188
filicaudis BJUP391-17 Cina 39,887 116,209 187
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filicaudis BJUP408-17 Cina 39,888 116,209 187
filicaudis BJUP439-17 Cina 40,008 116,297 187
filicaudis BJUP440-17 Cina 40,009 116,297 189
filicaudis BJUP494-17 Cina 40,000 116,273 188
filicaudis BJUP496-17 Cina 40,000 116,273 187
filicaudis BJUP497-17 Cina 40,000 116,273 187
filicaudis BJUP498-17 Cina 40,000 116,273 187
filicaudis BJUP512-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP521-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP528-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP529-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP530-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP541-17 Cina 39,773 116,475 190
filicaudis BJUP553-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP558-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP562-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP563-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP564-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP565-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP566-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP567-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP569-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP580-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP583-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis BJUP587-17 Cina 39,773 116,475 187
filicaudis GBMIN17779-13 Tajwan - - 7
fischeri JW58 Kazakstan 47,574 84,047
fischeri JW22 Rusko 54,825 89,430
fischeri LOWA539-06 Rusko 50,900 106,000
fischeri EULEP428-14 Rusko 51,383 56,817 8
fischeri GBGLL555-14 Rusko 55,636 109,336
fischeri GBMIN17726-13 Jizni Korea - - 107
fischeri GBMIN17725-13 Rusko 48,481 135,077 108
fischeri GBMIN17727-13 Japonsko 34,205 129,295 109
fischeri GBMIN17728-13 Japonsko 34,205 129,295 109
fischeri GBMIN17729-13 Japonsko 32,695 128,841 110
fischeri GBMIN17730-13 Japonsko 33,264 130,301 111
fischeri GBMIN17731-13 Japonsko 33,239 131,610 112
fischeri GBMIN17732-13 Japonsko 33,590 130,402 111
fischeri GBMIN17733-13 Japonsko 31,584 130,543 113
fischeri GBMIN17734-13 Japonsko 33,590 130,402 114
fischeri GBMIN17735-13 Japonsko 33,840 132,765 115
fischeri GBMIN17736-13 Japonsko 34,070 134,555 116
fischeri GBMIN17737-13 Japonsko 34,392 132,452 117
fischeri GBMIN17738-13 Japonsko 34,655 133,919 116
fischeri GBMIN17739-13 Japonsko 34,070 134,555 116
fischeri GBMIN17740-13 Japonsko 35,185 136,900 118
fischeri GBMIN17741-13 Japonsko 35,693 138,687 119
fischeri GBMIN17742-13 Japonsko 36,649 138,195 120
fischeri GBMIN17743-13 Japonsko 36,649 138,195 121
fischeri GBMIN17744-13 Japonsko 36,649 138,195 122
fischeri GBMIN17745-13 Japonsko 23,130 113,259 122
fischeri GBMIN17758-13 Rusko 53,347 83,778 8
fischeri GBMIN17759-13 Japonsko 34,205 129,295 109
fischeri GBMIN17760-13 Japonsko 34,205 129,295 109
fischeri GBMIN17761-13 Japonsko 34,205 129,295 109
fischeri GBMIN17762-13 Japonsko 33,397 129,425 123
fischeri GBMIN17763-13 Japonsko 33,264 130,301 110
fischeri GBMIN17764-13 Japonsko 33,239 131,610 112
fischeri GBMIN17765-13 Japonsko 33,239 131,610 112
fischeri GBMIN17766-13 Japonsko 33,590 130,402 114
fischeri GBMIN17767-13 Japonsko 33,840 132,765 115
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fischeri GBMIN17768-13 Japonsko 34,070 134,555 116
fischeri GBMIN17769-13 Japonsko 34,178 131,474 115
fischeri GBMIN17770-13 Japonsko 34,392 132,452 117
fischeri GBMIN17771-13 Japonsko 34,343 134,047 116
fischeri GBMIN17772-13 Japonsko 34,235 135,178 116
fischeri GBMIN17773-13 Japonsko 34,979 138,383 124
fischeri GBMIN17774-13 Japonsko 35,693 138,687 125
fischeri GBMIN17775-13 Japonsko 36,649 138,195 122
fischeri GBMIN17776-13 Japonsko 35,693 138,687 122
fischeri GBMIN17777-13 Japonsko 23,130 113,259 122
fischeri GBMIN17778-13 Japonsko 23,130 113,259 126
fischeri GBMIN32686-13 Rusko 53,347 83,778 127
fischeri LOWAZ215-06 Kazakstan 49,117 86,033 8
hainani GBMIN17747-13 Tajwan - - 9
kala GBMIN17746-13 Myanmar - - 10
lacturnus JW83 Filipiny 9,647 123,346 102
lacturnus Jw101 Nova Kaledonie - -
lacturnus JW93 Japonsko 32,952 131,121 103
lacturnus ANICT709-11 Australie -13,150 131,060 104
lacturnus LEGI581-10 Papua Nova Guinea -5,250 145,267
lacturnus LEGI1588-10 Papua Nova Guinea -5,250 145,267 105
lacturnus LEGI599-10 Papua Nova Guinea -5,250 145,267 106
lorquinii JW109 Maroko 29,836 -9,027 89 M42
lorquinii BDE067-18 Maroko 33,150 -5,200 89 M42
lorquinii BDE069-18 Portugalsko 37,321 -8,522 2
lorquinii BDEOQ70-18 Portugalsko 37,298 -8,544 90 M46
lorquinii BDEO071-18 Spanélsko 37,535 -4,317 91 M54
lorquinii BDE072-18 Spanélsko 36,789 -5,380 92 M50
lorquinii BDE632-20 Spanélsko 37,317 -3,458 2
lorquinii BDE633-20 Spanélsko 37,317 -3,458 93 M47
lorquinii BDE634-20 Spanélsko 37,317 -3,458 1 m37
lorquinii BDE635-20 Spanélsko 36,915 -4,091 94 M51
lorquinii BDE636-20 Spanélsko 37,317 -3,458 2
lorquinii BDE637-20 Spanélsko 37,200 -2,605 66 M49
lorquinii EZSPC727-10 Spanélsko 36,623 -5,264 2 M40
lorquinii EZSPC728-10 Spanélsko 36,623 -5,264 95 M52
lorquinii EZSPC737-10 Spanélsko 37,302 -3,443 96 M38
lorquinii EZSPC743-10 Spanélsko 37,126 -3,441 91 M54
lorquinii EZSPC744-10 Spanélsko 37,126 -3,441 91 M54
lorquinii EZSPC745-10 Spanélsko 37,126 -3,441 97 M41
lorquinii EZSPC766-10 Spanélsko 37,320 -3,547 1 M37
lorquinii EZSPC821-10 Spanélsko 37,151 -3,483 2 M40
lorquinii EZSPM606-12 Spanélsko 37,084 -3,515 2 M40
lorquinii EZSPM610-12 Spanélsko 37,101 -3,572 98 M55
lorquinii EZSPN440-09 Spanélsko 36,623 -5,264
lorquinii EZSPN684-09 Spanélsko 37,138 -3,463 91 M54
lorquinii EZSPN692-09 Spanélsko 37,126 -3,441
lorquinii EZSPN697-09 Spanélsko 37,126 -3,441 1 M37
lorquinii EZSPN793-09 Spanélsko 36,765 -4,883 2 M40
lorquinii EZSPN794-09 Spanélsko 37,420 -2,830 1 m37
lorquinii EZSPN795-09 Spanélsko 37,420 -2,830 66 M49
lorquinii EZSPN842-09 Spanélsko 37,320 -3,547 1 M37
lorquinii WMB006-11 Spanélsko 37,084 -3,515 99 M39
lorquinii WMB776-13 Maroko 32,986 -5,070
lorquinii WMB3544-14 Spanélsko 37,087 -3,474 100 M53
lorquinii WMB4068-14 Maroko 31,250 -7,840 89 M42
lorquinii WMB4069-14 Maroko 30,110 -8,330 101 M43
minimus JW195 Rusko 49,717 87,294 11 M1
minimus JW161 Rusko 49,717 87,294 11 M1
minimus JW189 Rusko 49,717 87,294 11 M1
minimus JW190 Rusko 49,596 87,286 11 M1
minimus JW197 Rusko 52,556 56,165 11 M1
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minimus JW156 Rusko 49,596 87,286 11 M1
minimus JW150 Rusko 49,717 87,294 11 M1
minimus JW160 Rusko 49,717 87,294 11 M1
minimus JW158 Rumunsko 46,568 23,671 52 M30
minimus JW194 Rusko 49,717 87,294 11 M1
minimus JW196 Rusko 49,708 87,424 11 M1
minimus JW137 Ceska republika 50,170 13,170 53 M24
minimus JW141 Ceska republika 49,508 14,069 54 M9
minimus JW107 Ceska republika 49,506 16,517 55 M20
minimus JW30 Recko 39,571 20,524 11
minimus JW92 Slovensko 48,923 19,038
minimus JW116 Ceska republika 48,823 14,298 11
minimus JwW27 Spanélsko 42,138 -0,408 56 M34
minimus Jw33 Recko 39,558 20,564 11 M1
minimus Jw123 Italie 41,553 14,555 57 M10
minimus Jw128 Italie 41,553 14,555 27 M18
minimus JW37 Recko 39,341 20,554 11 M1
minimus JW38 Chorvatsko 43,762 16,377 55 M20
minimus JW35 Chorvatsko 43,762 16,377 55 M20
minimus JW29 Chorvatsko - - 27 M18
minimus JW28 Chorvatsko 43,762 16,377 58 M19
minimus JW36 Chorvatsko - - 55 M20
minimus JW130 Italie 40,999 15,534 11 M1
minimus JW126 Italie 41,553 14,555 11 M1
minimus JW96 Ceska republika 48,823 14,298 11
minimus ABOLDO088-16 Rakousko 47,633 15,867 59 M8
minimus ABOLDA431-16 Rakousko 47,200 14,283 60 M21
minimus BDE073-18 Chorvatsko 44,020 16,224 55 M20
minimus BDE074-18 Recko 38,019 22,259 11 M1
minimus BDE075-18 Italie 37,980 14,870 61 M13
minimus BDE076-18 Kazakstan 48,648 85,983 11 M1
minimus BDEOQ77-18 Spanélsko 39,003 -0,326 11 M1
minimus BDEO078-18 Svédsko 58,706 14,947 11 M1
minimus BDE079-18 Svycarsko 46,536 9,327 62 M31
minimus BIBSA056-14 Italie 39,323 16,475 63 M16
minimus BIBSA379-15 Italie 45,672 7,451 56 M34
minimus BIBSA380-15 Ttalie 45,688 7,476 56 M34
minimus BIBSA622-15 Italie 39,228 16,139 11 M1
minimus BIBSA664-15 Italie 39,389 16,602 11 M1
minimus BIBSA688-15 Italie 39,930 16,150 53 M24
minimus BIBSA964-15 Italie 46,617 12,731 56 M34
minimus BIBSA1356-15 Italie 41,457 14,382 55 M20
minimus BIBSA1573-16 Italie 37,980 14,870 64 M11
minimus BIBSA1590-16 Italie 37,901 14,952 64 M11
minimus BIBSA1651-16 Ttalie 39,908 16,145 55 M20
minimus BIBSA1748-16 Italie 39,930 16,150 11 M1
minimus BIBSA1847-17 Italie 43,784 11,614 56 M34
minimus BIBSA1929-19 Italie 43,922 11,744 65 M22
minimus BIBSA2053-19 Ttalie 43,828 11,807 55 M20
minimus BIBSA2163-20 Italie 42,414 13,559 56 M34
minimus EULEPOQ98-14 Spanélsko 37,670 -2,180 66 M49
minimus EULEP099-14 gpanélsko 37,670 -2,180 67 M48
minimus EULEP100-14 gpanélsko 37,630 -2,340 1 M37
minimus EULEP101-14 Spanélsko 37,630 -2,340 2 M40
minimus EULEP900-15 Bulharsko 41,764 23,418 55 M20
minimus EULEP1239-15 Recko 41,371 23,633 11 M1
minimus EULEP1559-15 Makedonie 41,372 21,640
minimus EULEP1650-15 Recko 40,227 20,955 55 M20
minimus EULEP1671-15 Recko 40,320 21,649 68 M5
minimus EULEP1795-15 Recko 38,021 22,233 11 M1
minimus EULEP1861-15 Italie 46,482 12,315 55 M20
minimus EULEP1934-15 Bosna a Hercegovina 43,614 17,553 11 M1
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minimus EULEP2012-15 Slovinsko 49,229 20,317 55 M20
minimus EULEP2170-15 Svycarsko 46,181 7,417 56 M34
minimus EULEP2179-15 Recko 41,211 23,735 11 M1
minimus EULEP2213-15 Ukrajina 49,790 24,720
minimus EULEP2400-15 Ukrajina 50,183 36,400 11 M1
minimus EULEP3736-16 Estonsko 57,841 27,464 11 M1
minimus EULEP3738-16 Italie 46,415 13,440 M18
minimus EULEP3737-16 Svycarsko 46,530 9,897 62 M31
minimus EULEP3739-16 Rakousko 47,043 12,693 56 M34
minimus EULEP3740-16 Rakousko 47,151 13,887 56 M34
minimus EULEP3741-16 Francie 46,369 5,912 56 M34
minimus EULEP3742-16 Svycarsko 46,059 7,810 56 M34
minimus EULEP4727-16 Dansko 57,427 10,488
minimus EULEP4781-16 Norsko 69,322 16,122 52 M30
minimus EULEP5079-16 Némecko 51,531 11,880 69 M32
minimus EZHBAG678-07 Rusko 51,700 101,080
minimus EZROM133-08 Rumunsko 46,450 23,567 52 M30
minimus EZROM134-08 Rumunsko 45,133 23,750 53 M24
minimus EZROM135-08 Rumunsko 44,867 22,400 70 M17
minimus EZROM136-08 Rumunsko 43,917 24,617 71 M15
minimus EZROM320-08 Rumunsko 46,452 23,582 11 M1
minimus EZROM321-08 Rumunsko 46,567 23,433 11 M1
minimus EZROM345-08 Rumunsko 45,094 26,533
minimus EZROM347-08 Rumunsko 45,094 26,533
minimus EZROM®622-08 Rumunsko 47,431 23,863 11 M1
minimus EZROM718-08 Spanélsko 41,807 2,296 56 M34
minimus EZROM898-08 Rumunsko 46,743 25,664 72 M56
minimus EZSPC278-09 Spanélsko 41,809 2,296 56 M34
minimus EZSPC366-09 Spanélsko 42,448 1,781 56 M34
minimus EZSPC367-09 Spanélsko 42,765 0,711 73 M26
minimus EZSPC368-09 Spanélsko 42,776 0,832 73 M26
minimus EZSPC369-09 Spanélsko 41,267 1,050 11 M1
minimus EZSPC819-10 Spanélsko 41,051 -4,100 11 M1
minimus EZSPC820-10 Spanélsko 41,051 -4,100 11 M1
minimus EZSPC830-10 Spanélsko 37,892 -1,580 M40
minimus EZSPC831-10 Spanélsko 37,892 -1,580 2 M40
minimus EZSPC832-10 Spanélsko 37,892 -1,580 2 M40
minimus EZSPC833-10 Spanélsko 37,892 -1,580 2 M40
minimus EZSPC858-10 Spanélsko 42,752 -7,106 11 M1
minimus EZSPC859-10 Spanélsko 42,662 -7,109 11 M1
minimus EZSPC1407-10 Spanélsko 37,520 -2,568 2 M40
minimus EZSPC1446-10 Spanélsko 37,643 -2,384
minimus EZSPM272-9 Spanélsko 42,662 -7,109 11 M1
minimus EZSPM599-12 Spanélsko 38,658 -0,310 11 M1
minimus EZSPM600-12 Spanélsko 38,658 -0,310 11 M1
minimus EZSPM608-12 Spanélsko 38,658 -0,310 11 M1
minimus EZSPM765-12 Spanélsko 38,801 0,133 11 M1
minimus EZSPM782-12 Spanélsko 38,802 0,138 11 M1
minimus EZSPM785-12 Spanélsko 40,109 -1,003 11 M1
minimus EZSPM809-12 Spanélsko 38,659 -0,542 11 M1
minimus EZSPM810-12 Spanélsko 40,223 -0,350 28 M6
minimus EZSPN257-09 Spanélsko 42,616 0,547 74 M27
minimus EZSPN425-09 Spanélsko 40,671 -2,673 75 M33
minimus EZSPN536-09 Spanélsko 39,703 -1,247 11 M1
minimus EZSPN626-09 Spanélsko 40,126 -1,441 M1
minimus EZSPN636-09 Spanélsko 40,297 -1,550 11 M1
minimus EZSPN648-09 Spanélsko 40,228 -0,353 11
minimus FBLMT889-09 Némecko 49,031 11,963 53 M24
minimus FBLMU452-09 Némecko 48,153 11,211 69 M32
minimus GBGLL539-14 Rusko 44,229 42,048
minimus GBLAA1364-15 Némecko 50,030 9,796 76 M7
minimus GBLAA1684-15 Némecko 50,386 6,657 11 M1
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minimus GBLAA1685-15 Némecko 50,386 6,657 11 M1
minimus GBLAA1686-15 Neémecko 50,386 6,657 53 M24
minimus GBLAB120-13 Neémecko 49,128 7,219 11 M1
minimus GBLAC745-13 Némecko 48,257 11,545 11 M1
minimus GBLAD265-14 Némecko 50,717 11,233 59 M8
minimus GBLAD950-14 Neémecko 47,442 11,062 77 M35
minimus GBMIN24006-13 Polsko - - 78
minimus GWORAZ2462-09 Rakousko 47,600 12,240 56 M34
minimus GWORO792-09 Némecko 48,244 11,610 56 M34
minimus GWORLA438-09 Neémecko 48,244 11,610 56 M34
minimus GWORZ048-10 Italie 46,308 9,456 11 M1
minimus GWOSF851-10 Némecko 47,605 11,433 56 M34
minimus GWO0SZ100-11 Italie 46,301 11,446 56 M34
minimus LEALT516-16 Rusko 50,317 87,717 11 M1
minimus LEALT517-16 Rusko 50,317 87,717 11 M1
minimus LEATDO095-13 Rakousko 47,374 11,012 56 M34
minimus LEATF113-14 Italie 46,288 11,201 79 M4
minimus LEATF114-14 Italie 46,288 11,201 56
minimus LEATG416-14 Italie 47,066 12,091
minimus LEATG417-14 Italie 46,922 11,661 80 M36
minimus LEATGA470-14 Ttalie 46,676 11,633 56 M34
minimus LEATH471-14 Italie 46,708 10,922 56 M34
minimus LEFIF123-10 Finsko 61,215 26,070 11 M1
minimus LEFIF124-10 Finsko 61,215 26,070 11 M1
minimus LEFIL356-10 Finsko 61,215 26,070 81 M29
minimus LENOA1375-11 Francie 49,533 1,515 52 M30
minimus LENOA1376-11 Francie 49,466 1,440
minimus LEPAA060-16 Svycarsko 47,086 7,109 56 M34
minimus LEPAA219-16 Svycarsko 46,186 7,374 56 M34
minimus LEPAA521-16 Svycarsko 46,621 9,332 77 M35
minimus LEPAA576-16 Svycarsko 46,177 5,949 56 M34
minimus LEPAAG621-16 Svycarsko 46,986 8,950 82 M23
minimus LONO084-08 Norsko 60,800 11,024 11 M1
minimus LON962-12 Norsko 59,379 10,526 11 M1
minimus LON4624-16 Norsko 68,097 16,369 11 M1
minimus LOWA184-06 Kazakstan 48,600 85,967 11 M1
minimus LOWAI185-06 Kazakstan 48,600 85,967 11 M1
minimus LOWA186-06 Kazakstan 48,600 85,967 11 M1
minimus LOWA746-06 Rusko 50,900 106,000
minimus LOWAT745-06 Rusko 50,900 106,000 83 M2
minimus LOWAT747-06 Rusko 50,900 106,000
minimus ODOPE753-11 Némecko 47,424 10,363
minimus 0OXB270-15 Velka Britanie 50,810 -1,101 84 M28
minimus 0XB285-15 Velka Britanie 50,810 -1,101 11 M1
minimus 0OXB338-15 Ttalie 46,336 8,282 56 M34
minimus 0OXB580-15 Italie 45,881 10,885 56 M34
minimus OXB625-15 Italie 46,223 10,876 79 M4
minimus OXB705-15 Italie 43,031 12,697 55 M20
minimus 0XB919-15 Ttalie 43,545 12,505 56 M34
minimus 0XB920-15 Italie 43,545 12,505 56 M34
minimus OXB1004-15 Italie 44,503 9,955 56
minimus 0XB1293-15 Francie 46,116 5,628
minimus 0OXB1373-15 Francie 47,653 3,758 11 M1
minimus PHLAB299-10 Svycarsko 46,650 9,597 77 M35
minimus PHLAH453-12 Rakousko 47,152 10,166 56 M34
minimus WMB005-11 Spanélsko 38,658 -0,310 11 M1
minimus WMB004-11 Spanélsko 38,658 -0,310 11 M1
minimus WMB150-11 Italie 37,838 13,429 64 M1
minimus WMB254-11 Francie 43,554 5,730 11 M11
minimus WMB486-11 Ttalie 38,093 13,260 85 M12
minimus WMB559-11 Italie 37,850 14,710 64 M11
minimus WMB610-11 Italie 37,900 14,020 64 M11

70



Druh Kéd Stat Zemépisna Zemépisna Haplotyp  Haplotyp
° A Sirka délka DNASP sit’
minimus WMB1652-13 Francie 44,725 5,548 11 M1
minimus WMB1709-13 Francie 43,884 3,500 11 M1
minimus WMB1974-13 Italie 39,940 16,150 56 M34
minimus WMB2220-13 Italie 44,399 8,512 56 M34
minimus WMB2344-13 Italie 38,383 16,167 75 M33
minimus WMB2345-13 Italie 38,383 16,167 86 M3
minimus WMB2689-13 Francie 44,819 6,736 56 M34
minimus WMB2939-14 Italie 37,201 14,167 87 M14
minimus WMB3141-14 Francie 42,388 2,102 88 M25
minimus WMB3369-14 Spanélsko 41,866 0,598 56 M34
minimus WMB3454-14 Francie 43,328 5,679 11 M1
minimus WMB3462-14 Francie 44,121 6,225 11
minimus WMB4029-14 Irsko 52,997 -9,037 11 M1
minimus WMB4127-14 Italie 44,150 10,200 56 M34
minimus WMB4177-14 Italie 42,917 11,883 55 M20
minimus WMB4550-14 Spanélsko 38,660 -0,300 11
minimus WMB4861-14 Italie 43,157 10,946 75 M33
minimus WMB4941-14 Italie 41,908 13,343 56 M34
minimus WMB5224-14 Italie 42,213 14,061 56 M34
minimus WMB5375-14 Francie 43,452 2,684 11 M1
minimus AMTPC052-15 Némecko 47,387 10,362
minimus AMTPC127-15 Némecko 47,388 10,344
minimus AMTPC128-15 Neémecko 47,387 10,344
minimus AMTPC222-15 Némecko 47,393 10,362
minimus AMTPC261-15 Némecko 47,393 10,362
nebulosa JW145 Cina 26,773 108,432 51
nebulosa w144 Cina 26,773 108,432 51
nebulosa JW143 Cina 26,773 108,432 51
nebulosa Jw142 Cina 31,477 103,587 51
nyseus JW88 Vietnam 11,940 108,438 48
nyseus JW87 Vietnam 11,940 108,438 48
nyseus AGIRI050-17 Indie 12,522 76,901 49
nyseus GBGL35496-19 Indie - - 49
nyseus GBMIN32734-13 Indie - - 50
osiris ABOLD647-17 Rakousko 48,070 16,300 17 0S12
osiris JW185 Recko 40,256 21,550 18 0S25
osiris JW157 Makedonie 41,476 22,165 19 0S6
osiris JW60 Recko 39,989 20,750 20 0S26
osiris JW186 Recko 40,256 21,550 18 0S25
osiris JW9 Rusko 50,304 87,620 11
osiris JW54 Srbsko 43,212 22,302 21 0Ss17
osiris JW125 Italie 44,973 11,805 22 0S21
osiris JW66 Srbsko 43,193 22,296 23 0s7
osiris JW127 Ttalie 40,999 15,534 24 0Os1
osiris JW34 Recko 40,285 21,540 25 0S13
osiris JW32 Recko 40,285 21,540 26 0S28
osiris JW90 Makedonie 41,181 21,827 27
osiris JW129 Italie 41,553 14,555 27
osiris JWo4 Makedonie 41,767 21,746
osiris BDE080-18 Spanélsko 37,974 -2,549 28
osiris BIBSA633-15 Italie 39,857 16,302 24 0Os1
osiris BIBSA634-15 Ttalie 39,908 16,145 0Os1
osiris BIBSA637-15 Ttalie 39,908 16,145 0Os1
osiris BIBSA2042-19 Italie 43,814 11,767 24 0Os1
osiris EULEPO089-14 Rumunsko 46,724 23,648 29 0S16
osiris EULEP1172-15 Bulharsko 42,490 22,733 30 0S15
osiris EULEP1228-15 Recko 41,371 23,633 30 0S15
osiris EULEP1346-15 Recko 38,031 22,218 31 0827
osiris EULEP1500-15 Recko 40,564 21,230 18 0S25
osiris EULEP1664-15 Recko 40,320 21,649 32 0S29
osiris EULEP1803-15 Recko 38,021 22,233 31 0s27
osiris EULEP1851-15 Italie 42,995 12,859 22 0Ss21
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osiris EULEP2155-15 Svycarsko 46,181 7,417 33 0822
0siris EULEP2248-15 Ukrajina 51,010 31,900 29 0S16
0siris EULEP3743-16 Bulharsko 41,888 24,693 30 0s15
osiris EULEP3745-16 Italie 39,857 16,302 24 0OSs1
osiris EULEP3746-16 Italie 45,633 7,322 34 0Ss19
0siris EULEP3747-16 Ukrajina 50,160 36,140 29 0S16
0siris EZRMN383-09 Rumunsko 45,094 26,533 29 0S16
osiris EZRMNA425-09 Rumunsko 45,094 26,533 35 0S10
osiris EZROM137-08 Rumunsko 46,783 23,950 17 0Ss12
0siris EZROM312-08 Rumunsko 46,834 23,629 29 0S16
osiris EZROM719-08 Spanélsko 41,810 2,294 36 0s18
osiris EZROMB899-08 Rumunsko 46,796 23,960 17 0Ss12
osiris EZROM?900-08 Rumunsko 45,094 26,533 17 0Ss12
0siris EZROM?901-08 Rumunsko 45,355 26,683 29 0S16
0siris EZSPC370-09 Spanélsko 41,767 2,317 37 0S5
osiris EZSPC371-09 Spanélsko 42,133 1,983 37 0S5
osiris EZSPC1111-10 Spanélsko 42,282 0,736 18 0S25
osiris EZSPC1112-10 Spanélsko 42,282 0,736 37 0S5
osiris EZSPC1410-10 Spanélsko 37,520 -2,568 24 0Os1
osiris EZSPC1411-10 Spanélsko 37,520 -2,568 24 0Os1
osiris EZSPC1412-10 Spanélsko 37,520 -2,568 24 0Os1
osiris EZSPC1413-10 Spanélsko 37,520 -2,568 24 0Os1
osiris EZSPM778-12 Spanélsko 39,480 -0,920 38 0Ss2
osiris EZSPM801-12 Spanélsko 38,658 -0,308 39 0S20
osiris EZSPN057-09 Spanélsko 41,290 0,985 37 0S5
osiris EZSPM802-12 Spanélsko 38,658 -0,308 39 0S20
osiris EZSPN065-09 Spanélsko 42,629 0,231 36 0S18
osiris EZSPN148-09 Spanélsko 38,717 -0,536 24 0Os1
osiris EZSPN525-09 Spanélsko 42,824 -5,753 40 0s4
0siris EZSPN534-09 Spanélsko 39,703 -1,247 38 0S2
0siris EZSPN540-09 Spanélsko 39,703 -1,247 24 0Os1
osiris EZSPN639-09 Spanélsko 40,297 -1,550 24 0Os1
osiris EZSPN713-09 Spané]sko 40,447 -0,341 41 0S3
0siris EZSPN1015-09 Spanélsko 42,282 0,736 18 0S25
0siris EZSPN1055-11 Spanélsko 41,582 1,351 42 0S9
osiris EZSPN1064-11 Spanélsko 42,795 -2,493 18 0S25
osiris GBGL0856-06 Turecko 36,955 30,068 18 0S25
0siris GBGLL144-13 Rusko 48,174 40,772
0siris LEPPA1255-17 Svycarsko 46,276 7,114 43 0S8
osiris LOWAA535-06 Ukrajina 44,917 35,217 19 0s6
osiris LOWABO076-07 Arménie 40,083 44,917 18 0S25
0siris LOWABO096-07 Arménie 40,083 44,917 18 0S25
0siris LOWABO098-07 Arménie 40,083 44,917 44 0Os11
osiris OXB766-15 Italie 42,966 13,287 24 0OS1
osiris WMB280-11 Francie 43,359 5,894 45 0S24
0siris WMB670-12 Italie 44,481 10,065 46 0823
0siris WMB673-12 Francie 43,554 5,730 22 0821
osiris WMB2041-13 Italie 42,350 13,717 24 0S1
osiris WMB3433-14 Spanélsko 41,950 1,450 47 0S14
staudingeri JW25 fran 36,739 55,050 12 0S31
staudingeri JW17 fran 30,293 51,927 13 0S34
staudingeri JW31 fran 36,739 55,050 14 0S30
staudingeri Jw21 fran 36,714 55,064 15 0S33
staudingeri JW23 fran 36,218 51,824 16 0832
staudingeri JW26 fran 36,714 55,064 14 0S30
tuzovi JW174 Kazakstan 43,033 78,620 11 M1
tuzovi JW179 Kazakstan 43,033 78,620 11 M1
balcanicus* EULEP1300-15 Recko 39,132 22,837
alcon* ABOLD621-17 Rakousko 48,424 16,272
jesous* EULEPO030-14 Spanélsko 36,140 -5,47
argus® ABOLDG654-17 Rakousko 47,744 15,067
collina* LTOLB194-09 Chile -40,566 -73,160
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lajus* BKKP380-18 Thajsko 13,787 100,674
pirithous* BIBSA1374-15 Italie 41,420 14,527
icarus* ABOLDO070-16 Rakousko 48,033 16,250
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