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ABSTRAKT

Tato prace je zamétena na fylogenezi a klasifikaci celedi patefickoviti, Cantharidae,
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dosavadnich znalosti o morfologické diverzit¢ skupiny. Na zakladé morfologie bylo
definovdno 5 podceledi: Cantharinae, Silinae, Chauliognathinae, Malthininnae a
Dysmorphocerinae a jejich monofylie byla v této préci testovdna s pouzitim molekularnich
dat. Na zéklad¢ sekvenci fragmentu ribozomalniho jaderného genu 28S rRNA byla provedena
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vytvotfeni fylogenetickych stromii byla pouzita bayesianska metoda, neighbor-joining a
maximalni parsimonie. Vysledky bayesianské analyzy byly v souladu s morfologicky
zalozenou klasifikaci Celedi: byla doloZzena monofylie celedi Cantharidae, dale analyza
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Cantharinae + Silinae a Chauliognathinae + Malthininnae v ¢eledi Cantharidae. Nékteré
analyzy neposkytly robustni topologii. Pro ziskani 1épe podpoiené hypotézy je nutné
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1. Uvod

Celed patefickoviti, Cantharidae, nalezi do nadéeledi Elateroidea, ktera obsahuje §iroce
rozsifené a velmi diverzifikované skupiny jako kovarikoviti (Elateridae), svétluskoviti
(Lampyridae) a dlouhotstcoviti (Lycidae). Tyto skupiny obsahuji tisice druhli a celed’
Cantharidae je druhou nejdiverzifikovanéjsi skupinou v nadceledi Elateroidea s 5500
popsanymi druhy (Bocak ef al. 2014). V dneS$ni dobé je v tadu Coleoptera klasifikovdno
390 000 formaln¢ popsanych druht zatfazenych do 181 celedi. Klasifikace fadu byla dlouho
postavena na morfologii dosp€lcti a teprve v poslednich 20 letech se rozvijeji molekuldrni
pristupy v klasifikaci této skupiny. Posledni prace analyzovala sekvence 8841 druha ze 152
celedi a dosud nesekvenovanych 29 ¢eledi pfedstavuje nevelkou skupinu linii o pfiblizné 250

druzich. (Bocak et al. 2014)

Cantharidae se odliSuji od ostatnich ¢eledi brouk kombinaci nasledujicich znakd:
hlava neni zakryta pronotem, tykadla jsou tvofena 11 segmenty nitkovitého, pilovitého c¢i
hiebenitého tvaru; labrum, horni ¢ést ustniho Ustroji, je membrandzni a je Casto ulozeno
kompletné pod klypeem, celnim Stitkem; tarzalni formule 5-5-5; abdomen se 7 az 8 ventrity,

abdomindlni tergity 1-8 s parovymi lateralnimi glandularnimi pory.

Biologie celedi Cantharidae je ovlivnéna omezenou sklerotizaci dospélcti, pro které je
typické zplostélé télo, velmi mékké krovky a koncetiny a slabé sklerotizovany abdomen, ktery
pripomind svou stavbou larvalni stadia. Vzhledem k omezené schopnosti rychlého pohybu se
Cantharidae chrani ptfed predatory obsahem jedovatych a =zapachajicich latek (napf.

cantharidin) a demonstruji svou jedovatost aposematickym zbarvenim (Poinar et al. 2007).

Dospélci se obvykle vyskytuji na vegetaci, pfedev$im na niz§im bylinném patie a na
kefich. Cast druhi navitévuje kvéty, kde se Zivi nektarem a pylem. Nékteré druhy jsou
aphidofagni, eventualné se zivi i jinym drobnym hmyzem. Larvy Cantharidae jsou vétSinou
tmavé a tmave husté sametoveé ochlupené a jsou velmi pohyblivé. V temperatnich oblastech se
pfi zimnich oblevach Casto objevuji i na sn¢hu. Jsou karnivorni, Zivi se drobnymi ¢lenovci

(Ramsdale 2002).



2. Historie klasifikace

Celed Cantharidae nalezi do podiadu Polyphaga, série Elateriformia. Historie Cantharidae
jako cCeledi zacind v poloviné 19. stoleti. Cantharidae (tehdy uvadéni pod synonymem
Telephoridae) se tfadili do skupiny Malacodermata. Tato skupina celedi broukli byla velmi
rozsahla a sdruZzovala vSechny linie se slabé sklerotizovanym télem. Jednalo se ovSem o
nepfirozenou skupinu a obsahovala i ¢eledi dnes klasifikované v Cleroidea. LeConte (1852,

1881) pojal Cantharidae (Telephorinae) jako podcéeled’ Siroké ¢eledi Lampyridae.

Do Elateriformia jsou fazeny nadceledi Elateroidea (véetné Cantharoidea),
Byrrhoidea, Buprestoidea, Dascilloidea a Scirtoidea. Piibuznost bazalnich skupin Byrrhoidea,
Dascilloidea a Buprestoidea byla potvrzena na zakladé molekulérnich dat, kdyz morfologicka
data neposkytovala dostatek presvédCivych dukazi (Ramsdale 2002). Podobné teprve

molekularni data definitivné fesila vzajemné postaveni Cantharoidea a Elateroidea.

Vétsina morfologickych analyz potvrzovala monofylii skupiny Elateroidea +
Cantharoidea (=Elateroidea sensu lato) a Lawrence (1987) tyto skupiny spojil do jediné
nadceledi Elateroidea, v které byly klasifikovany celedi Elateridae, Cerophytidae,
Cebrionidae, Eucnemidae, Throscidae, Perothopidae, Phengodidae, Telegeusidae,
Cantharidae, Omethidae, Lycidae, Lampyridae, Rhagophthalminae, Omalisidae, Drilidae,
Plastoceridae. Synapomorfie definujici tuto skupinu zahrnovaly rozmanit¢ modifikace
larvalniho ustniho ustroji uzptsobeného k pfijiméni tekuté potravy a mimotélnimu traveni
(Lawrence & Newton 1982). Pozdéjsi fylogenetickd analyza (Beutel 1995) byla zaloZena
vyhradné¢ na studiu larev a navrhla, Zze Cantharidae mohou patfit do kladu s Artematopodidae
a Elateridae. V této fazi studia, ptibuznost Celedi ve skupiné Elateroidea nebyla uspokojivé
objasnéna a monofylie Cantharoidea byla nejista (Beutel 1995, Lawrence 1978). Takto se do
jediné nadceledi zatadily skupiny s mékkym, slabé sklerotizovanym télem, dale skupiny
vykazujici larviformni znaky v dospélém stddiu (neotenie) a nékolik linii broukt
vyuzivajicich bioluminiscenci jako komunikaéni strategii (napt. Lampyridae, Phengodidae a
Rhagophthalmidae). V nedavné dob¢, Crowson (1955, 1960) piedpokladal, ze Cantharidae
mohou byt blizce pfibuzni s Omethidae. Jedind morfologicka analyza testujici monofylii
vybranych cantharoidnich celedi byla publikovana Branhamem & Wenzelem (Branham &
Wenzel 2003) a dosavadni vysledky morfologickych studii byly shrnuty Lawrence et al.
(2010). Tito autofi predpokladali blizkou piibuznost celedi Telegeusidae, Omethidae a



Cantharidae a pfedpokladali existenci kladu vSech celedi s mékkym télem, diive

oznacovanych jako Cantharoidea. Jejich hypotézy ovSem byly v rozporu s analyzami DNA

(Bocakova et al. 2007, Kundrata & Bocak 2011, Kundrata et al. 2014).

Vysledky molekuldrné fylogenetickych analyz DNA cantharoidnich a elateroidnich
linii. Cantharoidea by tedy byly polyfyletickym taxonem a je nutné je odmitnout v moderni
fylogenetické klasifikaci. Molekularni fylogeneze ukazuje na blizkou piibuznost Lampyridae,
Lycidae a Cantharidae, ovSem vz4jemnd piibuznost linii v Elateridae byla neznama
(Bocakova et al. 2007). Ze ziskanych dat vyplyva mnohonasobny vznik znakd ovlivnénych
omezenou sklerotizaci téla uvniti nadceledi Elateriformia, které se mohly vyskytnout
nezavisle na sob& v nckolika fylogenetickych liniich jako Telegeusidae, Phengodidae,
Lampyridae + Cantharidae a Drilidae (Bocakova et al. 2007, Kundrata et al. 2014).
Fylogenetickd piibuznost linii v nad¢eledi Elateroidea byla zkouména na zdklad¢ sekvenci
gent 18S a 28S rRNA a rrnl a cox] mtDNA. Molekuldrni studie (Bocakova et al. 2007,
Kundrata & Bocék 2011) potvrdily, ze celedi Cantharidae a Lampyridae jsou monofyletické.
Soucasna definice Elateroidea tedy potvrzuje jako skupinu Ccitajici elateroidni, silné
sklerotizované 1 cantharoidni, lehce sklerotizované linie broukti (Bocakova et al. 2007,
Sagegami-Oba et al. 2007b, Kundrata et al. 2014). Tyto liniemi byly v minulosti definovany
na zdkladé¢ homoplazii. U téchto skupin probihala paralelné evoluce urcitych struktur, napft.

ztrata klikaciho mechanismu (Kundrata & Bocak 2011).

Cantharoidnim celedim byla v minulosti vénovdna mnohem mens$i pozornost nez
jinym nadéeledim broukti. Casteénym diivodem je nendpadnost tohoto hmyzu a jeho zjevna
neoblibenost mezi sbérateli vzhledem k mékkému télu, které se pii vysychani deformuje
(Ramsdale 2002). Mnoho skupin cantharoidnich ¢eledi se vyskytuje v omezenych oblastech a
jsou velmi vzéacni, a proto je obtizné ziskat material k jejich studiu. Naproti tomu, celed’
Cantharidae byla velmi intenzivné studovdna na alfa-taxonomické Urovni a byly popsany
tisice druhti pfedevsim z Palearktické oblasti (Miskimen 1961) V posledni dobé ovsem
dochazi k rozvoji poznani tropické fauny, které jsou prozkoumany mnohem méné nez fauna

Evropy, Japonska a Spojenych stata.

Po celou dobu moderniho studia bylo nahlizeno na celed” Cantharidae jako na
monofyleticky taxon, na zékladé nékolika pfedpokladanych synapomorfii: membran6zni

labrum (u dospé€lcti), abdomindlni tergity s parovymi repugnatorialnimi zldzami (u larev a



dospélcti) a hydrofobni povrch téla u larev (Brancucci 1980). Mnoho taxonomické prace
vykonal W. Wittmer v druhé poloviné minulého stoleti (Yang ef al. 2011). Determinace
mnoha druht je zaloZena na zkoumaéni samcich pohlavnich organt. Identifikace samic je
problematickd a obvykle jsou samice spolehlivé uréené jediné tehdy, pokud se nachazeji
spolecné se samci. Cantharidae by tedy méli byt z téchto diivodi, pokud je mozno, sbirani v
sériich, abychom méli jistotu zastoupeni obou pohlavi ve vzorku. ReSenim je vyuziti

molekularnich dat pro identifikaci druht.

Prvni moderni fylogenetickou analyzu a vyssi klasifikace ¢eledi Cantharidae prezentoval
Brancucci (1980). Celed’ nyni zahrnuje 5 podéeledi, Cantharinae, Silinae, Chauliognathinae,
Malthininnae a Dysmorphocerinae. Pod¢eled” Cantharinae je ¢astecné problematickd skupina
zalozena ptredevsim na sdilenych plesiomorfiich. Pod¢eled” Chaulignathinae je povazovana za
jasné definovanou skupinu uvnitt Cantharidae a je povaZovdna za sesterskou skupinu

ostatnich podceledi.

Fosilni zdznam hmyzu je obvykle velmi neuplny a plati toto konstatovani i pro
paterickovité. Nejstar$i fosilie byly nalezeny v baltském jantaru, jehoz stari odhadujeme
na prelom Eocénu/Oligocénu (Crowson 1972). Podle fosilniho zdznamu ptibuznych celedi
museji byt Cantharidae mnohem star$i skupinou, protoze vétSina Celedi brouki je znama jiz
z Jury. Nicméné, je vysoce pravdépodobné, ze ve fosilnim zdznamu budou mnozi zastupci
Cantharidae chybét. Diivodem je pouze lehce sklerotizovana kutikula, ktera jen stézi podléha
fosiliza¢nim procestim. Paleontologické artefakty tedy nemlizeme oznacovat, u této skupiny

broukd, jako divéryhodny zdroj, ktery by reflektoval pribéh kompletni evolu¢ni historie.

3. Morfologie a anatomie

3.1 Morfologie dospélct

Délka téla vétSiny druhii v Celedi Cantharidae se pohybuje mezi 1,2 az 18,0 mm
(vyjimecné do 28 mm v piipadé exotickych druhti). Télo je mékké, protahlé, lateralné
zplostélé. Povrch téla tvoti pouze slabé sklerotizovana kutikula. Krovky jsou sklerotizovany
na rozdil od jinych skupin broukil jen lehce, proto si zachovavaji pruznost a ohebnost.
Zbarveni je velmi variabilni, objevuje se u mnoha druhii kovové modra nebo zelend barva
tvotena fyzikalni strukturou kutikuly, avSak Castéji se mizeme setkat s odstiny Cerné, Cervené,

oranzové Ci zluté vytvorené pigmenty. Toto zbarveni ma Casto aposematickou funkci a



signalizuje jedovatost. Napadné vzory jsou nejCastéji vytvareny na pronotu nebo krovkach.
Tyto dvé struktury jsou Casto dvojbarevné (Machado & Valianti 2006). Krovky pokryvaji celé
télo az po abdomen (rod Chauliognathus) nebo jen Cast téla napf. pouze mesonotum (rod

Ichthyurus). Télo je vicemén¢ nenapadné, kratké, tupé zakonceno, pokryto chlupy.

Hlava neni kryta pronotem, alesponi ¢ast je shora viditelna, siln€ prognatni (napf.
Chauliognathus, Podabrus), u rodu Silis ohnuta dolt, ziidka hypognatni (Ichthyurus), nékteré
z nich jsou za o¢ima zuzené (Podabrini). SloZzené oci jsou stfedné az zcela vystupujici, ¢asto
pohlavné dimorfické (menSi o€i ndlezi samickam); ocelli chybi. Tykadla jsou protahla,
tvofena 11 antenomerami. Nejcastéji jsou nitkovitého tvaru, zfidka pilovitého (napf.
Tytthonyx, nékteti zastupci rodu Ditemnus), hiebenitého ¢i véjitového typu. Epistomalni Sev
vetSinou chybi (pfitomen u Chauliognathini); tvar pfedniho okraje Stitu (clypeus) je tvarové
rozmanity, rovny ¢i doptfedu zaobleny. Labrum volné, membrandzni, ¢asto zakonceno pod
Stitem. Mandibuly jsou vétSinou prodlouzené, zakiivené, mola a prostheca chybi. Hrana
mandibuly mize byt s jednim zubem (napt. Frostia, vétSina druhtt Chauliognathus) nebo
zubata (néktefi zastupci rodu Malthodes). Galea, vn€j$i sanice maxily, je pokryta chlupy.
Vnitini sanice, lacinia, je u vétSiny druhil vyvinuta, ov§em u n¢kterych miize byt redukovana
¢i chybét. Maxilarni palpy se utvareji ze 4 segmentll. Gularni Svy jsou vyrazné oddéleny

(napt. Cantharini) ¢i se spojuji (napt. Podabrini) nebo zfejmé chybi (Ramsdale 2002, 2010).

Prvni ¢lanek thoraxu, pronotum, je ¢tvercovy (napt. Rhagonycha), transversalni (napf.
Silis), vzacnéji protahly (n€kteti rodu Podabrus). Lateralni okraj pronota je ndpadné vykrojen,
u nékterych druht zplostély. U nékterych samct je okraj jemné vroubkovany (Discodon,
vétSina druhit Polemius) az ptechdzi ve vycinélky (Ditemnus, Silis). Zadni okraj pronota je

stejné Siroky nebo uzsi nez baze krovek.

Samci nékterych druht se vyrazné odliSuji od samic sekundarnimi pohlavnimi znaky,
jako jsou modifikace antenomer. U samct jsou modifikovany v uchopovaci aparat (napf.
Dysmorphocerus, Micropodabrus), u jinych druht dochéazi ke slozité modifikaci tykadel
(napt. Heteromastix, QOontelus, Pseudocerocoma, Prosthaptus). Dal§imi typickymi znaky jsou
kranialni prohloubeniny (napt. Pseudopodabrus), tvar bo¢niho okraje pronota (napt. Asiosilis,
Crudosilis, Ditemnus, Podosilis, Silis), vrcholu krovek (napt. Paramaronius) ¢i koncovych
segmentil abdomenu (napt. Ichthyurus, Malthodes) slouzicich béhem namluv (Eberhardt
2006). Feromony hraji velkou roli v prib&hu rozmnozovani. U samct mnoha druhti dochézi

k vytvoteni vybézka tykadlovych ¢lankd, tedy vzniku flabeldtnich tykadel. Divodem je
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zvétSeni povrchu tykadel, které napomaha detekci samic na velkou vzdalenost (napf.

Laemoglyptus, Paramalthinus, Tytthonyx).

Abdomen se sedmi (samicky, néktefi samci) nebo 8 (vétSina samctli) volnymi
pohyblivymi viditelnymi ventrity; 1-8 tergitl s parovymi laterarnimi glanduldrnimi
pory. Koncové abdominalni segmenty samci jsou casto rdznorodé modifikovany: osmy
ventrit je redukovan bud’ v podob¢ uzkého vystupku, nebo je ukryt hluboko uvniti sedmého
ventritu (Silinini) nebo patrné chybi. U dalSich zéastupcii (Chauliognathini) je osmy ventrit

maly, asymetricky s celistvymi okraji (Ramsdale 2002, 2010).

3.2 Morfologie larev

Protéahlé télo larev je sloZeno ze tfi zakladnich té€lnich oddilti. Hlava, tfi hrudni ¢lanky
a 10 zadeckovych ¢lanka. Kutikula je zvrasnéna nepatrnymi vycnélky, které se ve vysledku
jevi jako charakteristicky sametovy povrch. Velmi Casto byva také pokryta setami. T¢lo je

obvykle tmavé pigmentovano, nékdy s parem skvrn na zadni ¢asti.

Hlava je prognatni. Epikranidlni Sev chybi. Stemmata jsou ve vétSin¢ piipada
pritomna. Fronto-clypealni Sev neni zietelny nebo zcela chybi. Labrum je spojeno s hlavovou
kapsuli a vytvafi clypeolabrum. Tykadla jsou tvofena 3 segmenty. Mandibuly jsou
sprkovitého tvaru, s vice ¢i méné vyvinutym podélnym kanalkem, ktery je obvykle Siroce
otevieny, u rodu Malthinus témét uzavieny; retinakulum, sklerotizovana prostheca, vétSinou
ptitomna; mola chybi; okraj prostheky mize byt lemovan setami. Maxily a labium jsou
zatazeny uvniti subfacialniho zahybu. Prvni bazélni ¢lanek maxily, cardo, je malé velikosti.
Druhy c¢lanek maxily, stipes, je dobfe vyvinuty, obvykle s protdhlou galeou (chybi u
Chauliognathini) a setézni lacinii; palpi tvofené 3- az 4- segmenty. Labium se sklada
z prementa a postmenta; labidlni palpy tvofeny dvéma segmenty; ligula chybi (Ramsdale

2002).

Thorakalni segmenty jsou homonymni nebo se od prothoraxu k metatoraxu postupné
zmensuji. Kazdy tergit thoraxu a abdomenu (1.-8.) je opatien parem glandularnich pora (u
nckterych druhli 1 na 9. segmentu). Koncetiny, které jsou Casto ochlupeny, jsou tvoieny 5

¢lanky a jsou zakonceny drapky.
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Clanky abdomenu se v délce postupné zkracuji. Urogomfy chybi, desaty abdominalni
¢lanek je ukoncen pygopodem. U nékterych druhli se objevuji sklerotizované andlni hacky

(napt. Malthinus) (Ramsdale 2002).

4. Biologie a rozsiteni

Cantharidae se hojn¢ vyskytuji v lesnich, otevienych a oslunénych stanovistich,
travnatych porostech a horskych loukach. V aridnich oblastech se c¢asto zdrzuji pobliz
vodnich tokd. OvSem vSechny jejich Zivotni faze jsou vazany k pidé. VétSina dospéleu je
velmi aktivnich a zdrzuji se na povrchu vegetace, jsou tedy Casto vystaveni predatortim.
Z tohoto diivodu se u nich vyvinul efektivni systém chemické obrany. Dospéli jedinci i
larvalni stadia maji parové tergalni Zzlazy, jejichz sekret obsahuje slouceniny, diky kterym se
stavaji nepozivatelnymi. Cantharidae produkuji mnoho defenzivnich sloucenin, u kterych
predpokladame, Ze si je dokazi syntetizovat ze své potravy (Dettner 1987). Dospélci mnoha
druhii varuji své okoli prostiednictvim aposematického zbarveni a podili se tak na
mimetickych komplexech spolu s dal§simi skupinami broukt (napt. Elateridae, Lycidae,
Lampyridae, Omethidae, Cleridae, Melandryidae, Oedemeridae, Stenotrachelidae,
Pyrochroidae, Cerambycidae, Chrysomelidae) a jinymi druhy hmyzu (napf. Hemiptera,
Diptera, Lepidoptera) (Durvaux ef al. 2007). Kombinace aposematického zbarveni, chemické
ochrany a mimikry znamena pro Cantharidae s pouze slab& sklerotizovanym télem velice
uspésnou strategii pro preziti. Projevem prospéchu této evolu¢ni adaptace je skutecnost, ze

cantharidae predstavuji velkou ¢ast druhové diverzity Elateroidea (Machado & Araujo 2001).

Dospélci ne€kterych druhtt rodt Podabrus, Rhagonycha a Chauliognathus jsou také
znami jako hostitelé entomopatogennich hub (Zygomycota: Entomopthorales)
(Wheeler 1988). Mrtva téla infikovanych jedincii jsou Casto nachdzena na listech, pfichycena

mandibulami, ¢asto s doSiroka otevienymi kiidly (Fender 1969).

Larvy se vét§inou vyviji v piidé, preferuji oviem stanovi§té s vyssi vihkosti. Casto se
také vyskytuji v odumielém listi, hrabance, pod kameny, suti ¢i v trouchnivéjicim dieve.
Typické husté ochlupeni larev a hydrofobni kutikula jsou pravdépodobné adaptacemi pro
pteziti na mistech, kde mize dochazet k ob¢asnému zatopeni vodou. VéEtSina larev si hleda
potravu na povrchu, nékteré druhy byvaji aktivni prevazné v noci. Kofisti se stavaji rizné

druhy c¢lenovct, vajicka a larvy holometabolniho hmyzu (Ramsdale 2010). Mnoho dospélcii
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Podabrini a Cantharini je primarné aphidofagnimi predatory (Fender 1973). Larvy rodu
Chauliognathus se Casto se Zivi 1 dospélymi jedinci broukl, napf. zéastupcem celedi
Chrysomelidae (Balduf 1935) a larvami sviznikd. Tyto larvy jsou také chranény

aposematickym zbarvenim. Nekteré rody (napft. Silis) jsou fakultativni fytofagové.

Zimu patetickoviti pfezivaji v larvalnim stadiu a nékteré larvy jsou zndmé pro svou
aktivitu béhem zimniho obdobi i pfi velmi nizkych teplotach. Faze vyvoje probihd skrze
10 instart. Prvni dva az tfi instary nékterych zastupcu ¢eledi Cantharidae neptijimaji potravu,
maji redukovand tykadla a tustni Ustroji. Kukleni se obvykle odehravd v komurkach pod
povrchem pidy (Ramsdale 2002). VétSina larev je vétSinou chranéna latkami
z repugnatoridlnich zlaz. Jedinci rodu Chauliognathus upozoriiuji na svoji nepozivatelnost
vystraznym zbarvenim. V oblastech mirného podnebi preckéavaji Cantharidae zimni obdobi
omezenim fyziologickych procesli — diapauzou. Prezimuji tedy larvy, které dokoncuji svij

Vvyvoj a na jate Ci pocatku 1éta se objevuji dospélci.

Celed’ dosahla nejvyssiho stupné diverzity v tropickych oblastech Asie a Jizni
Ameriky. Dokonce v oblastech s mirnym podnebim reprezentuji hlavni ¢ast diverzity
Elateroidea. Vyssi taxony celedi vykazuji nasledujici hlavni biogeografické uspotadani:
Cantharinae (Cantharini a Podabrini) a Malthininnae (Malthinini, Malthodini, Malchinini):
Laurasie; Silinae (Silinini): kosmopolitni; Silinae (Tytthonyxini): tropické oblasti Amerického
kontinentu; Dysmorhopcerinae: Gondwana; Chauliognathinae (Chauliognathini): Australasie
a Novy Svét; a Chauliognathinae (Ichthyurini): pfevazné subtropické oblasti. (Lawrance et al.

2010).

5. Cile prace

Klasifikace celedi patetiCkoviti byla zaloZzena na morfologii dosp€lcli. V soucasnosti
mame k dispozici i molekularni data, kterd pfedstavuji nezavisly zdroj informaci o fylogenezi
skupin zivocichli. V této praci je cilem ziskdni sekvenci fragmentu 28S rRNA, ktery je
pravidelné pouzivan pro studium fylogeneze broukii (Bocak & Kundrata 2011). Vysledky
budou srovnany s dosavadni klasifikaci a budou slouzit pro pfipravu rozsédhlejSiho studia

fylogeneze této skupiny.
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5.1.  Metody a material

5.1.1. Material

DNA byla izolovana z~90 druhti ¢eledi Cantharidae, kazdy obvykle reprezentovan

jednim jedincem. Material byl ziskan Skolitelem a dalSimi sbérateli.

DNA byla fixovana 96% ethanolem. Exemplaie byly uchovavany v -20 °C do doby
izolace DNA. Jako outgroup bylo zatazeno 15 druhti reprezentujicich 5 Celedi elateroidnich
brouktl. Sekvence pro mimoskupinové srovnani byly jiz dfive publikovany (Bocakova et al.
2007, Kundrata & Bocak 2011). Seznam vzork, jejich geografického ptiivodu a
sekvenovanych fragmentt je uveden v tabulce 1. Seznam vzorkl ziskanych z vefejnych

databazi pro mimoskupinové srovnani je uveden v tabulce 3.

Tabulka 3. Outgroup

Vzorek GenBank Accession number  Taxon
R128ART KF294768 Eurypogon hisamatsui
R396DRIm KF626321 Malacogaster passerinii
R336THR KF626140 Throscidae gen. sp.
LLyPla3 DQ181139 Plateros sp.
LlyDihl DQ181182 Dihammatus sp.
LLyLypl DQI181175 Lyponia quadricollis
pheCicl DQ198755 Bicladodrilus sp.
R138THR KF626134 Throscidae gen. sp.
R360TEL KF626132 Telegeusidae gen. sp.
RI122EUC KF626148 Eucnemidae gen. sp.
RI124EUC KF626150 Eucnemidae gen. sp.
RO23ECar HQ333871 Dicronychus cinereus
RO63EAgr HQ333911 Drasterius gen. sp.
RO21EDen HQ333869 Selatosomus gravidus
R345EUC KF626159 Eucnemidae gen. sp.

5.1.2. Metody

Izolace DNA

Pro izolaci DNA byla vyjmuta svalovina z metathoraxu pod binokuldrni lupou a
pienesena do mikrozkumavky s alkoholem. Jelikoz se vyuziva se jen Cast tkané, zbytek téla

byl vypreparovan pro studium morfologie a ulozen ve sbirce dokladovych exempléait. Po
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odsati alkoholu pipetou byla svalovina vysuSena ve vakuovém koncentratoru po dobu 20
minut. Do kazdého vzorku bylo ptidano 180 pul ATL pufru a 20 ul proteinasy K. Material byl
poté rozmélnén homogeniza¢nimi ty¢inkami. Vzorky byly lyzovany v termobloku po dobu 90
minut pii teploté 56 °C a 600 rpm. Ke kazdému vzorku bylo pfiddno 200 pl AL pufru
a vzorky byly protfepany na vortexu. Poté bylo do vzorkd napipetovano 200 ul 96% UV

ethanolu a vzorky byly opét protfepany na vortexu.

Vzorky byly piepipetovany na kolonku se sbérnymi mikrozkumavkami a kolonka byla
stdCena na centrifuze po dobu 1 minuty pii 8000 rpm. Po pfeneseni vzorkl na novou kolonku
bylo pfidano 500 ul AW1 pufru a vzorky byly centrifugovany 1 minutu pfi 8000 rpm. Poté
byly vzorky opét pfeneseny na novou kolonku s pfidanim 500 pul AW2 a centrifugovany 3
minuty pi 14 000 rpm. Vzorky byly znovu piepipetovany a bylo piidano 200 ul nuklease-free
H,0O. Roztok byl inkubovan 1 minutu pfi pokojové teploté. Po pfidani 100 pl nucluase-free
H,O a inkubovani po dobu 1 minuty byla ziskdna prvni eluce. Vzorky byly znovu inkubovany
po dobu 1 minuty a stdCeny na centrifuze pii 8000 rpm po dobu 1 minuty za ziskani druhé
eluce. Koncentrace DNA v obou elucich byla zméfena na spektrofotometru Nanodrop
ND-1000. Vzorky s nizkou koncentraci DNA byly zahustény na vakuovém koncentratoru ve

specialnich zkumavkéch.

PCR amplifikace

K PCR amplifikaci genu 28S byla pouzita polymeraza BIOLINE a amplifikovany
usek byl definovan primery 28Sff (5'-CCGTCTTGAAACA-3") a 28Sdd (5'-CCGCTAAGGAGTG-
3.

Typicka PCR reakce obsahovala:

- 5 ul 10x NH4 PCR pufru

- 2 ul 50 mM MgCl,

- 1 ul 10 uM primer ff

- 1 ul 10 uM primer dd

- 1,25 pul 2 mM dNTPs

- 0, 12 pl Taq Bioline polyrazy
- 37,55 ul H>0
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2 ul DNA (30 ng/pl)

Kazda jamka na desti¢ce obsahovala objem 50 pl roztoku. Desti¢ka byla poté vloZena
do termocykleru Thermal Cycler 2720 (Applied Biosystems), kde probihala vlastni PCR

amplifikace podle programu 28skosmas.

94°C — 2 min
94°C — 30 sec
50°C —45 sec
72°C — 10 min
72°C — 10 min
4°C—1h

Uspé&snost izolace DNA a velikost fragmenti DNA po PCR amplifikaci byla

zkontrolovana pomoci elektroforézy.
Elektroforéza
Na ptipravu 1 vanicky urcené k elektroforéze bylo potieba:

- 0,45 g agardzy

- 45 ml 0,5x TAE

- 2 pl ethidium bromidu
- 4 pl templatu po PCR

- 1 pl nanaseciho pufru

- 4 pl HIND-III ladderu

Potfebné mnozstvi agardzy bylo vsypano do Erlenmayerovy banky, do které bylo
prilito 45 ml 0,5x TAE. Banka byla poté vlozena do mikrovinné trouby. Zamichdnim a
naslednym zahtivanim roztoku uvniti banky byl ptipraven gel. Po zchladnuti na 50°C byly do
gelu napipetovany 2 ul ethidium bromidu. Poté byl gel nalit do pfipravené vanicky s hiebeny.
Po utuhnuti byly hiebeny vyjmuty, vanic¢ky s gelem byly vlozeny do elektroforetické vany a
prelity 0,5x TAE. Do vzniklych jamek byly vsazeny 4 ul produktu po PCR a 1 pl nanéaseciho
pufru (loading dye). Pro porovnani mnozstvi a velikosti amplifikovanych fragmentii byly do

kazdého tadku naneseny 4 pl HIND-III ladderu. Elektroforéza byla spusténa po dobu
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15 minut pfi napéti 100 V. Fluorescence molekul DNA vyvolana UV zafenim byla

vyfotografovana na transiluminatoru (UVP).

Cycle sequencing

PCR produkt byl purifikovan na filtrech Millipore a pouzity pro sekvenacni reakci:

- 1 ul Big Dye
- 2 ul 1,6 uM primeru
- 1-4 ul PCR produktu

- 1 pl sekvenacni pufr

Koncentrace templatu byla upravena tak, aby v reakci bylo pfitomno 10-30 ng DNA.
Nejprve byla do vanicky napipetovana voda, ptislusny primer, sekvenacni pufr a naposledy
Big Dye. Pro ¢teni ze dvou smérti byly pouzity oba primery. Do obou desti¢ek byly poté
prevedeny 4 pl produktu z PCR. Po kratkém stoceni na centrifuze byly desticky vlozeny do

termocykleru a amplifikovany s pouzitim programu dle manualu vyrobce.

Cisténi Cycle sequencing produktu

Mix pro ¢isténi obsahoval:

- 47,5 ul UV ETOH
- 1 ul 3M NaAc
- 11,5 pl nuklease-free H,O

Do kazdé jamky se sekvena¢nim produktem bylo napipetovano 60 ul mixu. Desticky
byly ponechdany na ledu a poté centrifugovany po dobu 30 minut pii 2500g a 15 °C.
Po vyjmuti z centrifugy byly desticky odkryty a jejich obsah byl vyklepan. Poté do kazdé
jamky bylo napipetovano 60 pul 80 % UV alkoholu a desti¢ka byla opét vloZena do centrifugy
na 10 minut pifi 2500 g a 15 °C. Obsah byl znovu odstranén a desticka byla opét
centrifugovana. Tento postup byl poté dvakrat opakovan. Cilem této metody byla uplna
purifikace cycle sequencing produktu. Desticka byla v poslednim kroku vysuSena

v koncentratoru po dobu 15 minut.
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Sekvenovani

Pted sekvenaci bylo do kazdé jamky bylo napipetovano 12 pl formamidu. Analyza

sekvenci probihala na sekvenatoru ABI 3130 (Applied Biosystems).

Analyza DNA sekvenci

Data ze sekvenatoru byla analyzovdna v programu Sequencher. V tomto programu
byly sestaveny sekvence DNA, které byly editovany a zapsany jako datové soubory ve
formatu FASTA. Sekvence byly poté porovnavany na zékladé¢ ptilozeni homologickych tseka
pod sebe. Tento alignment byl sestaven v programu ClustalX (Higgins & Sharp 1988), ktery
porovnaval pomér identickych parti bazi dvou sekvenci podle vychoziho nastaveni programu.
Vysledek byl uloZen jako soubor NEXUS. Na zdkladé¢ té€chto dat byly vytvoreny
fylogenetické stromy v programu PAUP*4.0 (Swofford 2003), MrBayes (Huelsen ef al. 2001)
a TNT (Goloboff et al. 2008). Tyto programy umoznily konstrukei stromil podle nasledujicich
metod: metoda optimalizace kritéria parsimonie, bayesianskd analyza, neighbor-joining
(Saitou & Nei 1987). K vytvoreni stromu byla vyuZita bayesidnskéd analyza, podle které se
hledd nejpravdépodobnéjsi strom, ktery je zalozen na stanoveném kritériu optimality.
Odhaduje pravdépodobnosti z datového souboru a soucasné hledd maximalné pravdépodobny
fylogeneticky strom. Neighbor-joining se zaklada na spojovani sousednich objektli na zékladé
vypoctu genetické vzdalenosti. Metodou maximalni parsimonie byly nalezeny nejkratsi

stromy a vytvoren konsensudlni strom.

K vyhodnoceni podpory vétvi byla pouzita metoda Bootstrapping. Tato metoda
nahodné vytazuje znaky z plivodni matice a ndhodné zkopiruje zbyvajici znaky takovym

zpisobem, aby se zachovala ptivodni velikost souboru.
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Tabulka 1. Geograficky ptivod a oznaceni dokladovych exempléit (lokalitni idaje jsou
uvedeny ve formé uvedené na dokladovém exemplari).

Vzorek Stat Lokalita

VMO0051 Greece Thessalia, Amaranto Pindos Mts., 30 km E of Kalambaka, 1600 m
VMO0052 Czech Republic Moravia, Bieclav

VMO0053 Czech Republic Moravia, Moravicany

VMO0054 France Saint-Martin-Vésubie

VMO0055 Czech Republic Moravia, Bieclav

VMO0056 Greece Thessalia, Amaranto, Pindos Mts., 30 km E of Kalambaka, 1600 m
VMO0057 Greece Peloponnisos, Dirrahi - Neohori, 40 km SE Megalopolis, 1200 m
VMO0058 Slovakia Stirovo

VMO0059 France Saint-Martin-Vésubie

VMO0060 Greece Peloponnisos, Dirrahi - Neohori, 40 km SE Megalopolis, 1200 m
VMO0061 Greece Peloponnisos, Exochori, Taygetos Mts., 40 km of Kalamata, 1700 m
VMO0062 Japan Osaka Pref., Iwakiyama, Amami

VMO0063 Japan Hyogo Pref., Komo, 20 km NW Takarazuka, 400 m

VMO0064 Japan Shiga Pref., Mikuni-dake, Kyoto Univ. Nat. Res., 560-730m
VMO0065 Japan Osaka Pref., Iwakiyama, 600 m

VMO0066 Japan Osaka Pref. Iwakiyama, Kagata, 500 m

VMO0067 Japan Iwakiyama Pref., Shiramine, Mt. Hakosan, W slope, 1200 m
VMO0068 Japan Nagano Pref., Mount Aboyama, S slope, 1500 m

VMO0069 Japan Okinawa Pref., Okinawa isl., Yona env., 50-400 m

VMO0070 Japan Nara Pref., Shakagateyama, 1500-1700 m

VMO0071 Japan Ishigawa Pref., Shiramine, Mount Hakosan, W slope, 900-1700 m
VMO0072 Japan Nara Pref., Shakagateyama, Asahi river valley, 1400 m

VMO0073 Japan Ishigawa Pref., Shakagateyama, 900-1200 m

VMO0074 Japan Osaka Pref., Iwakiyama, Kagata, 800 m

VMO0075 Malaysia Pahang, 20 km E of Ringlet

VMO0076 Malaysia Pahang, 20 km E of Ringlet, Kg. Kuala Boh

VMO0077 Cameroon South Prov., Lolodorf, 550 m

VMO0078 Malaysia Pahang, Tanah Rata, 1600 m

VMO0079 Malaysia Pahang, Johor, 30 km N Kota Tinggi, Kangkan, Dohol

VMO0080 Malaysia Pahang, Road Ipoh - Kg. Raja, 35 km E of Ipoh, 800 m

VMO0081 Cameroon South Prov., Ambam env., 620 m

VMO0082 Malaysia Pahang, Tanah Rata, 1600 m

VMO0083 Cameroon SW prov., Butu, Rumpi Hilis, 500 m

VMO0084 Malaysia Kelantan, 30 km NW of Gua Masang, Ulu Lalat Mt., 800-1000m
VMO0085 Cameroon SW Prov., Mt. Cameroon, BUEA env., 1600 m

VMO0086 Malaysia Pahang, Road Ipoh - Kg. Raja, 51 km E of Ipoh, 1100 m
VMO0087 Malaysia Kelantan, Rd Kp.Raja-Gunung Musang, 1400-1700 m

VMO0088 Australia Queensland, Springbrook National park
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VMO0089 Australia Queensland, Lamington National park

VMO0090 Australia Queensland, Springbrook National park

VMO0091 Australia Queensland, Springbrook National park

VMO0092 Australia Queensland, Julatten

VMO0093 Indonesia Bali, 12 km NW of Bedungul, Buyan lake, 950 m
VMO0094 Indonesia Java, Rancabali, W slope of Gunung Patuha, 2100 m
VMO0095 Indonesia Java, Trawas, E slope of Gunung Penanggungan, 1000 m
VMO0096 Indonesia Java, Trawas, E slope of Gunung Penanggungan, 1000 m
VMO0097 Indonesia Sulawesi, 38 km SE of Pendolo village, 1200 m
VMO0098 Indonesia Java, Gunung Lawu, 8§ km W of Sarangan, 1850 m
VMO0099 Indonesia Java, Gunung Lawu, 8 km W of Sarangan, 1850 m
VMO0100 Indonesia Malino, Gunung Lompobattang, Sulawesi, 1800 m
VMO0101 Indonesia Jawa Tengah, Purwokerto, Baturaden, Gunung Slamet, 1100 m
VMO0102 Indonesia Jawa Tengah, Purwokerto, Baturaden, Gunung Slamet, 1100 m
VMO0103 Indonesia Bali, 12 km NW of Bedungul, Buyan Lake, 950 m
VMO0104 USA New Jersey, Hunterdon, Wickecheoke

VMO0105 Canada Ontario, Le Mer Blue

VMO0106 USA Montana, Flathead National Forest, 10 km E Swan lake, 1300 m
VMO0107 USA Connecticut, New London, Mahegan Park

VMO0108 Ethiopia Illubabor, 12 km N Masha, 1770 m

VMO0109 Zambia NW pr., Solwezi

VMO110 Morocco Infrane pref., Atlas Moyen, Azrou, 1400 m

VMO111 Morocco Infrane pref., Atlas Moyen, Azrou, 1400 m

VMO112 Morocco Marrakesh pref., 1200 m

VMO113 Ethiopia [llubabor pr., 12 km N Masha, 1770 m

VMO114 Ethiopia Arsi prov., Wondo Genet env.1900 m

VMO115 RSA Natal prov.

VMO116 Zambia Lake Bangweulu

VMO117 Ethiopia 8 km N Agere Maryam

VMO118 Zambia

VMO119 Philippines Negros, Mount Canlaon, 1350 m

VMO0120 Philippines Mindanao, Mt. Apo, lake Agco, 1400 m

VMO0121 Philippines Palawan, Tanabag river, 150 m

VMO0122 Philippines Palawan, Tanabag river, 150 m

VMO0123 Philippines Mindanao, New Bataan, 1100 m

VMO0124 Philippines Mindanao, Mt. Apo, lake Agco, 1400 m

VMO125 Philippines Mindanao, Mt. Apo, lake Agco, 1400 m

VMO0126 Philippines Mindanao, Mt. Apo, lake Agco, 1400 m

VMO0127 Malaysia Borneo, Sabah, KK-Tambunan, Gunung Emas, 1650 m
VMO0128 Malaysia Borneo, Sabah, KK-Tambunan, Gunung Emas, 1650 m
VMO0129 Malaysia Borneo, Sabah, KK-Tambunan, Gunung Emas, 1650 m
VMO0130 Indonesia Kalimantan prov., 10 km E of Loksado, 600 - 1100 m
VMO131 USA Montana, Flathead National Forest, 10 km E Swan lake, 1300 m
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VMO0132 Philippines Borneo, Sabah, KK-Tambunan, Gunung Emas, 1650 m

VMO0133 Indonesia Kalimantan prov., 10 km E of Loksado, 600 - 1100 m
VMO0134 Thailand Nan prov., Doi Phuka National Park

VMO135 China Qinghai province, Dulansi, 3600 - 3700 m

VMO0136 Laos Hua Phan prov., Ban Saluci, 1500 m

VMO0137 China Yunnan, Habashan Mts.

VMO138 Laos Luang Prabang prov., 60 km SW of Luang Prabang
VMO0139 Laos Luang Prabang prov., 60 km SW of Luang Prabang
VMO0140 Laos Pua Phan prov., 38 km Sam Neua

VMO0141 Panama National Park Campana

VMO0142 Panama National Park Campana

VMO0143 Panama National Park Campana

VMO0144 Costa Rica Cartago prov., Tapanti National Park, Road Rio Orosi, 1350 m
VMO0145 Panama P. Metropolitano

VMO0146 Panama

VMO0147 Panama La Fortuna

VMO0148 Panama National Park Campana

VMO0149 Panama National Park Campana

VMO0150 Indonesia Sumatra, Jambi, Kersik Tua, Gunung Kerinci, 1600 - 2200 m
VMO0151 Indonesia Sumatra, Gunung Merapi, 5 km E of Kotobaru, 1600 m
VMO0152 Indonesia Sumatra, Utura, Brastagi, Gunung Sibayak, 1600 - 2200 m
VMO0153 Indonesia Sumatra, Barat, Pasaman, Gunung Talamau, 1000 m
VMO154 Indonesia Sumatra, Barat, 10 km S of Bukittinggi, Gunung Merapi, 1600 m
VMO155 Indonesia Sumatra, Barat, 10 km S of Bukittinggi, Gunung Merapi, 1600 m
VMO0156 China Hainan isl., Lima Shan, 755 m

VMO157 China Hainan isl., Lima Shan, 940 m

VMO0158 China Guandong prov., Heishiding, 190 m

VMO0159 China Hainan isl., Lima Shan, 940 m

VMO0160 China Guandong prov., Heishiding, 265 m

VMO161 China Jiangxi prov., JinggangShan, XiangZhou, 380 m

VMO0162 China Jiangxi prov., JinggangShan, ZhuFeng, 680 m

VMO0163 China Jiangxi prov., JinggangShan, ZhuFeng, 680 m

VMO0164 China Guandong prov., Heishiding, 190 m

VMO0165 China Hainan, Jianfengling, 865 m

VMO0166 China Jiangxi prov., JinggangShan, XiangZhou, 340 m

VMO0167 China Jiangxi prov., JinggangShan, XiangZhou, 340 m

VMO168 China Jiangxi prov., JinggangShan, XiangZhou, 340 m

VMO0169 China Guandong prov., Heishiding, 265 m

VMO0170 China Jiangxi prov., JinggangShan, Baiyinhu, 805 m

VMO171 Indonesia Sumatra, Payakumbuh

VMO0172 Indonesia Sumatra Barat, lake Maninjau, E coast, 800 m

VMO0173 Indonesia Sumatra Gunung Taramau, 17 km E Simpangempat, 750 m
VMO0174 Turkey Mersin prov, Uzuncaburg env., 950 m
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VMO175 Turkey Eskisehir prov., Kesenler env., road from Seyitgazi to Kirka

VMO0176 Hungary Gant, Fejér county

VMO177 Turkey Adana prov., 9 km S of Pozanti, near river

VMO178 Turkey Mersin prov., Limonli env., 275 m

VMO0179 Italy Saridinia, Nuoro, Mt. Genergentu, Aritzo env.,

VMO0180 Bulgaria Rila Mts., 2200-2400 m

VMO181 Turkey Mersin prov., 1 km before Bel¢inar on the road to Ciglikara Yalasi
VMO0182 Turkey Antalya prov., Susuy Dag., Ciglikara Yalasi, 1956 m

VMO0183 Turkey Antalya prov., Susuy Dag., Ciglikara Yalasi, 1956 m

VMO0184 Turkey Canakkale pr., near Troja

5.2  Vysledky

Byly analyzovany sekvence fragmentu ribozomalniho genu 28S rRNA. Z 95 vzorkl
bylo ziskdno 91 sekvenci. Ze souboru vzorkll byly vyrazeny vzorky VMO0097, VMO0125,
VMO0134 a VMO0150; tyto vzorky se nepodatilo amplifikovat nebo byl v pritbéhu sekvenovani

ziskan slaby signal.

Vyslednd matice obsahovala 788 znakt (ingroup), z toho 436 znakt bylo konstantnich
tzn. stejné u vSech vzorkt, 108 znaki je variabilnich ale parsimonné neiformovativnich a 244
znaki bylo parsimonné informativnich. Zastoupeni bazi bylo vyrovnané: A 26,08%, C 22,6%,
G 29,96%, T 21,37%. Hodnota maximalni genetické divergence byla stanovena 0,13136%.

Bayesianska analyza odhaduje pravdépodobnosti z datového souboru a soucasné hleda
maximalné¢ pravdépodobny fylogeneticky strom. V prubéhu analyzy bylo vytvofeno 22
milionti generaci, z nichz 10 milionu generaci pfed dosazenim stacionarni faze bylo smazéno.
Z ostatnich  generaci byl vytvofen konsensudlni strom s uvedenim zpétnych
pravdépodobnosti. Ziskany fylogeneticky strom je zobrazen na Obr. 1. Celed’ Cantharidae

tvofi monophylum a zakladni podceledi jsou rovnéz monofyletické.

Metoda maximalni parsinomie a distanéni metoda neighbor-joining potvrdily
monofylii ¢eledi Cantharidae, avSak nékteré podceledi netvotily klady a jejich zastupci
reprezentovaly parafyletické nebo polyfyletické skupiny. Vysledky téchto analyz jsou shrnuty
v Tabulce 2.
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6. Diskuze a zavér

Pouzité metody poskytly srovnatelné vysledky: vSechny metody podporuji monofylii

celedi Cantharidae (bootrapova podpora 99%, zpétna pravdépodobnost 100% Tab. 2).

Tabulka 2. Vysledky analyz

Neighbor-joining Parsimonie Bayesianska analyza
Cantharidae M M M
Cantharinae M P M(+2)
Silinae M P M
Chauliognathinae M M(+1) M
Malthininnae M M M

Poznamka: M = monofylie; P = parafylie; (+1) Malthodes (+2) Cantharini

Podceledi byly velmi dobfe podpotfeny bayesidnskou analyzou (Obr. 1): Cantharinae
99%, Silinae 100 %, Chauliognathinae 92% a Malthininnae 99%, pouze jeden vzorek
Malthodes a dva vzorky Catharinae byly zjistény mimo klad Cantharinae.

Podobna topologie byla zjiSténa analyzou datového souboru s pouzitim metody
neighbor-joining (Tab. 2). Parsimonni analyza poskytla vysledky v nejvétSim rozporu jak
s identifikaci vzorkil zalozenou na morfologii tak ve srovnani s pfedchozimi analyzami. Na
vétSinovém stromu nebyly zjistény podcéeledi Cantharinae a Silinae jako monofyla a byly
reciproén¢ parafyletické. Poceledi Chauliognathinae a Malthininnae byly sesterskymi

skupinami, kdyz pouze jeden vzorek byl zjiStén v rozporu s o¢ekdvanym postavenim.
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Majority rule
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icl Bi ilus sp.
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82 | :VMﬁG?&‘iindet_
100 LLyFla3 Plateros sp.
W Lx VMoB4
L= % —— liyiypiLyponia quadricollis
1 LLyDih1 D sp.
RO23ECar cinereus
ROS3EAgrDI gen. sp.
ROZ21EDen gravidus
2] T VMo62 L sp.
Inae = ity
= VMOGY Lycocerus sp.
—_— 2] V107 sp.
o 8 [ VM104Cantharis sp.
sp.
i o — sp.
5 1 100 ———
&8 100 VM1i84Cantharis lateralis
100 VM111Cantharis sp.
Vmos1Cantharis livida
0 o1 [ VMiE1Themus atripes
00 Aslopodabrus sp.
90 I—’__|__VM131 indet.
& | V105 C| /i
VMos0 igony nigritarsis
10 |_72_! o —
b VvmM175Rhagonycha sp.
VM154F sp.
silinae &8 S o
L =
VM117indet.
- v sp.
100 VM144indet.
100 ]—: vM1agindet.
li:\m“?indet.
50 VM147indet, -
) | VMA71F
100 vm173indet.
100 VM100Asiosilis sp.
2 VM153 Pseudosilis sp.
100 p————VM12dindet.
100 |L|:_ indet.
Cantharidae i U1 28itidet
100 e \M138indet.
100 L VM sp.
VMi52L sp.
L e VI103L e
1 VM132L ptus sp.
(o]
i . i =3
Chauliognathinae ® 100 RSt I
® b———vmogtindet.| =
B [e——yMi4zindet. &
L= r— i
o VM145indet. g
1=
VMOT1 indet.
% T vM172indet.
61 100 g =
100 VMi20indet.| &
9 vmiz2zindet | =
wmiz8indet | =
@ wworindet | ‘E
100 r———:vmsundet =
™ vmie7indet. | 3
I—-—l_54 [ Vvm27indet.
100 1 aet.
vMissindet.
Cantharini (part) 100  —————vmossindet,
1
i sp.
8 VMi74Malthinus sp.
e 100 =
7 VM1i78Malthodes sp. o
i) e VM156indet. =
5 1 inus sp. =
i S
10 VM110Maithinus :s -
8 18 VMg p. -
Malthinninae Vmosgindet.
7 = V155 indlet.
b VM181 sp.
100 8 " VM052 Malthodes minimus
I L VM1 sp.
100 100 [ VM081Frostia sp. =
[0 | : i =
| w0 T VM1 :g g
- 100 VMO099 Frostia sp. %
l—‘ w e VM094 Maltypus sp. =R
vm puUS SP.
 P— VM130 Maltypus sp.

Obrazek 1. Fylogeneticka hypotéza ziskana Bayesianskou analyzou sekvenci 28S rRNA.
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Analyza jediného a pomérné nevariabilniho fragmentu je nedostate¢na pro vysloveni
robustné podpoifenych zavéri o molekularni fylogenezi ¢eledi Cantharidae. Ziskané topologie
ovSem podporuji monofylii skupiny a dvé analyzy v hrubych rysech podporuji monofylii
morfologicky definovanych podceledi. Naproti tomu, piibuzenské vztahy mezi podceledémi
se mezi jednotlivymi analyzami ziskaly mensi podporu (Obr. 1), ovSem v piipadé rozliSenych
topologii byla zjiSténa piibuznost Chauliognathinae + Malthininnae a Cantharinae + Silinae.
Pro ziskani robustné podporované molekuldrni fylogeneze je nutné ziskdni vétSiho poctu

sekvenci.
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