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ABSTRAKT

Je revidovan Australsky rod Synchonnus Waterhouse, 1879 z ¢eledi Lycidae. Rody
Achras Waterhouse, 1879 a Enylus Waterhouse, 1879 jsou vzhledem k absenci
diagnostickych znakt navrzeny jako mladsi synonyma rodu Synchonnus, coz vede k novym
kombinacim v piipadé¢ Synchonnus amplus (Kleine, 1930), comb. nov., S. limbatum
(Waterhouse, 1877), comb. nov. a S. segregatus (Waterhouse, 1879), comb. nov. Rod
Synchonnus je na Australském vychodnim pobiezi velmi diverzifikovany a je popsano 11
novych druht. Hranice druhti zalozené na morfologickych znacich jsou porovnany
S delimitaci druhi odvozenou z tvaru fylogenetického stromu a genetickych vzdalenosti.
Hranice druht zalozené na delimitaci pomoci DNA dat perfektné souhlasi ve dvou kladech
s delimitaci podle morfologickych znaku, avSak v dal$im kladu rodu Synchonnus, ktery je
tvofen 3 alopatricky se vyskytujicimi druhy s diverzifikovanymi sam¢imi kopula¢nimi
organy, ale vysoce podobnymi coxl mtDNA sekvencemi, je delimitace druhii na zaklad¢
DNA nemozna. Selhani delimitace druhti zalozené na DNA sekvencich u nékterych druha
rodu Synchonnus poukazuje na nemoznost predvidat uc¢innost barcoding p¥istupu dokonce ani
v blizce ptibuznych liniich a kdykoli je to mozné je pii delimitaci druhti nutno preferovat
integrovany taxonomicky piistup. Australska fauna rodu Synchonnus je vysoce
diverzifikovand a fragmentace vlhkych lesnich ekosystémi v poslednich ~15 milionech let je
ptedpokladanym hlavnim faktorem vedoucim k pozorované alfa-taxonomické diverzité.
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Synchonnus Waterhouse, 1879 from Australia is revised. Achras Waterhouse, 1879
and Enylus Waterhouse, 1879 are found to be junior synonyms of Synchonnus due to the
absence of diagnostic characters and result in the new combinations of Synchonnus amplus
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1. Uvod

Diverzita je jednim ze zdkladnich rysi organizace zivé hmoty. Z hlediska velikosti
studovaného biologického systému lze rozdélit diverzitu na tii urovné: genetickou, druhovou
a ckosystémovou (Heywood & Baste 1995). Geneticka diverzita zahrnuje variabilitu
ve struktufe DNA, pfedev§im na urovni genti, napti¢ jednotlivymi populacemi nebo v ramci
celého druhu. Na opacném po6lu hodnoceni diverzity je ekosystémova diverzita zahrnujici
rozmanitosti spolecenstev. Tato diverzita je hodnocena na urovni celych biomt nebo velkych
zoogeografickych oblasti (Olson et al. 2001). Druhova diverzita je zakladni charakteristikou
struktury lokalnich spolecenstev a predstavuje rozmanitost druhti, obvykle v ramci jediné
geografické oblasti nebo urcité lokality (Ross 1972). Tato diverzita je studovana piedev§im
alfa-taxonomicky a vystupem studia jsou obvykle katalogy, seznamy druhi v oblasti
administrativnich jednotek nebo jednotlivych chranénych tizemi (Goodman & Benstead 2005;
ABRS 2009; Calder 1998).

Druh je zakladni kategorii v oblasti katalogizace a mapovani biodiverzity. Delimitace
druhii zasadné ovliviiuje naSe zavéry ohledné¢ hodnoceni biologické rozmanitosti. Neexistuje
jedina definice, ktera by jednotné vymezila, co je druh (Queiroz 2007). AvSak navzdory
neshoddm nad detaily je spoleénym rysem vSech druhovych koncept ptredpoklad silného
vnitrodruhového a absence nebo vzacny vyskyt mezidruhového toku genti (Otte & Endler
1989; Hey 2001; Mayr 1942). Obvykle absenci toku genli netestujeme inbrednimi
experimenty (Mayr 1942), ale bereme v uvahu morfologické a genetické rozdily jako
indikatory efektivni reprodukéni izolace (Hebert et al. 2003; Pons et al. 2006; Fujisawa
& Barraclough 2013; Zhang et al. 2013). Pfitom ¢asto hraji zna¢nou roli specifika
jednotlivych skupin a podle toho jsou aplikovany metody identifikace diagnostickych znaki
poskytujicich dostate¢nou rozliSovaci schopnost pro delimitaci druht.

Po dlouhou dobu bylo studium diverzity odkazano ptedev§im na morfologické znaky
a ostatni zdroje informaci, jako jsou cytologie, anatomie, fyziologie nebo ekologie druht,
byly uvazovany spiSe okrajové. Takto diivéjsi studie pracovaly s delimitaci morfospecies, a to
véetné ekologickych studii v oblastech, kde nebylo mozné provést formalni identifikaci druhti
(Hackman & Gong 2017). Pokud budeme spoléhat na DNA data pro delimitaci druh,
naptiklad pfi environmentalnim sekvenovani, pti zkoumani biodiverzity spolecenstev v alfa-
taxonomicky neprozkoumanych oblastech nebo pii zpracovani velkého mnozstvi vzorki
(Monaghan et al. 2009), potfebujeme byt schopni odhadnout, jak pravdépodobna je chyba

V hodnoceni morfologickymi a molekularnimi metodami delimitace druhi.



Ochrana diverzity

V historii zem& zndme mnoho ptikladl, kdy klimatickd, nebo ekologické zmény
zpusobily vyznamné snizeni diverzity v urcité oblasti nebo globalni diverzity na celé planeté
(Erwin 1998, 2008). Zménou klimatickych podminek a v dnes$ni dobé predev§im Cinnosti
¢lovéka dochazi k zmenSovani nebo fragmentaci ptirozeného prostiedi (Byrne et al. 2008).
ZniCeni ptirozen¢ho prostiedi druhu je hlavnim faktorem vedoucim k vymfeni druhu
vazaného na urcité prostiedi, na které je prizptisobeny nebo na kterém je existencné zavisly
(Pam & Raven 2000). K zni¢eni celé oblasti vyskytu druhu dochazi pouze vzacné. NejCastéji
dojde k radikalnimu sniZzeni velikosti aredlu a fragmentaci habitatu na mnoho izolovanych
ostrivkl. Spole¢né se ztratou celych biotopt tak i1 fragmentace prostiedi, vede k snizeni
velikosti populace druhu. Pii rychlé zméné podminek a nedostate¢né dob¢ na prizplisobeni se
novym podminkdm, mize byt takovd zména hrozbou pro druhy vazané na dané prostiedi
a vést az k vymieni dané populace nebo celého druhu (Laurance et al. 2002; Sekercioglu et al.
2002). Dilezité je proto identifikovat globalné¢ centra s nejvyssi biodiverzitou a vyskytem
lokdlnich endemiti. Mnoho téchto mist se nachdzi v tropech, a 1 kdyZz zabiraji tyto oblasti
méné nez 2 % zemského povrchu, zZije na nich pies polovinu suchozemskych druhti (Myers et
al. 2000). V soucasné dobé piedev§im v mnoha tropickych oblastech jako je Amazonie,
horské pasmo vychodni Afriky, Borneo, Sumatra, Novd Guinea, a na jinych ostrovech
jihovychodni Asie, dochazi k populacni explozi a naslednému rozvoji mistniho zeméd¢€lstvi
a soucasn¢ k prudké redukci lesnich oblasti na ukor plantazi palmy olejné a kaucukovniku
(Laurance 2007; Koh & Wilcove 2008). Tyto zmény v mnoha oblastech s mimotadné
vysokou biodiverzitou vedly az ke ztraté 70 % piirozené vegetace (Myers et al. 2000). Avsak
tyto centra biodiverzity bez piedeSlého zasahu cClovéka jsou domovem pro mnohé veédé
nezname druhy, které jsou predevsim kvuli lokdlnimu vyskytu velice nadchylné k extinkci
(Xingli et al. 2011). Proto je dulezité védét jaky vliv ma velikost a rozmisténi zachovanych
fragmentti na dané druhy, rozmisténi lokalnich populaci, a lokalni extinkci (Qie et al. 2011).
Az tehdy, kdyZz je zndmé kompletni spektrum organismi v daném prostiedi, je mozné

odhadnout rychlost a miru ztraty biodiverzity v biotopech ovliviiovanych ¢lovékem.

Taxonomie jake zdakladni obor studia biodiverzity na druhové urovni

Taxonomie je zékladni biologickou disciplinou, kterd poskytuje ostatnim biologickym
oboriim jména pro oznaceni jednotlivych druhGt a poskytuje rovnéZ hypotézu o jejich
ptibuznosti. Proto otazky studia diverzity a taxonomie spolu Uzce souvisi a taxonomie je

rovnéz zaméfena na vyvoj a testovani metod delimitace druhii. Tato studie je zaméfena



na testovani postupt delimitace druht, a to jak na zadkladé¢ morfologie, tak DNA ve skupiné
broukd, ktera byla taxonomicky opomijena.

Ukolem taxonoma je vymezit hranici mezi biologickymi entitami, které déle budeme
povazovat za samostatné funk¢ni jednotky (druhy) a pfitadit t€émto vymezenym jednotkam
platné jméno, které umozni jejich zatazeni do biologického systému. Taxonom predklada
fylogenetickou hypotézu o piibuznosti takto vymezenych jednotek, a tato je zachycena
ve fylogenetické klasifikaci, kterd obsahuje vyhradné monofyletické skupiny. Tyto zékladni
znalosti o pribuznosti organismt pak slouzi jako vychozi informace pro dalsi obory, které si
pokladaji otazky, na které by bez robustni ovétené hypotézy o ptibuznosti organismtl nebylo
mozné odpoveédét, alespon tedy ne pravdive.

Historickd praxe delimitace druhi, zalozena pfedev§im na morfologickych znacich
amalém poctu jedinci, Casto pro moderni studium biodiverzity ptedstavuje pirekazku.
Odkazem deskriptivni systematiky jsou proto mnohdy druhovd jména bez typovych
exemplaih s diagnostickymi znaky, napf. holotypy samiciho pohlavi bez spolehlivych
diagnostickych znakl, a se strohym neinformativnim popisem (napi. Pic 1921), coz
ve vysledku znemoZiuje ptifazeni dalSich jedinci k t€émto vymezenym biologickym druhtm.
Vyznam téchto praci pro dalSi studium je omezeny a nckdy paradoxné dosavadni
taxonomicka historie skupiny omezuje moznosti dal§iho studia.

Dalsim nevhodnym pfistupem k delimitaci druhi je popis novych druhli bez
prozkoumani vSech historicky popsanych jedincii a jejich typovych exemplait, bez kvalitnich
diferencidlnich diagn6z a urcovacich kli¢t (napt. Kazantsev 2015). Takové prace poskytuji
pouze dalsi utrzkovité informace a zanechavaji v mnohych ptipadech tézko dohledatelna
a interpretovatelnd jména v klasifikaci. Klasickd taxonomie vyuziva k zafazeni jedince
do fylogenetického systému zivoCichti pfevazné morfologické znaky. Tento pfistup je vSak
casove¢ narocny, pracny a biolog zabyvajici se delimitaci musi mit dlouhodobé zkuSenosti
s danou skupinou, aby dosahl relativné malé chybovosti. V nékterych skupinach a v nékterych
ptedevsim tropickych oblastech neni delimitace druhi bez pouziti molekuldrnich metod
a integrovaného pfistupu mnohdy mozn4, alespon tedy nedosahuje pozadované spolehlivosti

a reprodukovatelnosti (Monaghan et al. 2005).



Historie taxonomie v Australii

Tato studie je zamétfena na faunu kontinentdlni Australie. Pfestoze se jedna o vyspélou
zemi, dosavadni historie studia Australské fauny je pomérné kratkd a vétSina diverzity
kontinentu dosud nebyla popsana (Austin et al. 2004). Musgrave (1930) rozdé¢lil historii
Australské entomologie do tfi obdobi podle nejvyznamnéjSich entomologti dané doby:
Fabricia (1770-1830), Westwooda (1831-1861) a Macleaye (1862—-1929). Mackerras (1949)
identifikoval ¢tyfi obdobi: Obdobi prvnich expedic (1770-1860) z kterych pochazi prvni
sbéry hmyzu v Australii, ziskany material byl poté popisovan Evropskymi taxonomy;
Macleayanské obdobi (1861-1890); obdobi prvnich Australskych entomologi (1891-1927),
z nich vétsina byla amatérskymi sbérateli; a obdobi profesionalnich entomologii (od 1928).

Jak uz bylo nastinéno v predeSlém textu historicky odkaz delimitace druhli neni
V soucasné biologii Casto pouzitelny a v mnoha skupinach zaostava za sou¢asnymi pozadavky
moderni biologie. Jinak tomu neni ani v piipadé Australské fauny (Austin et al. 2004; Raven
& Yeates 2007). Stupen poznani skute¢né diverzity Australské fauny tadu Coleoptera je
zlomkovity (Yeates et al. 2003). Jinak tomu neni ani u ¢eledi Lycidae (ABRS 2009). U velké
¢asti historicky popsanych druhli je jejich popis nedostacujici a chybéjici informace,
eventudlné¢ nedostupnost typového exempldie, znemoziuji pfifazeni nalezenych jedinca
k dtive publikovanému jménu, PfedbéZzna studie materialu ziskaného pii expedici
do Queenslandu ukazala, Ze dosavadni klasifikace australskych brouku z ¢eledi Lycidae je
velmi problematicka. V nékterych piipadech byly vymezeny monotypické rody podle
jediného exemplare za pouziti omezeného poctu morfologickych znaki (Waterhouse 1879).
Pti studiu vétstho mnozstvi materidlu a pouziti DNA dat se ukdzalo, ze mnoho z dfive
pouzivanych diagnostickych znakli vykazuje vysokou miru variability a pro spolehlivou

delimitaci je tedy nelze pouzit (Kusy et al. 2017).

Modelova skupina

Zkoumanou skupinou je celed’ Lycidae. Jednd se o slabé sklerotizované elateroidni
brouky charakteristické snizenou schopnosti letu a disperze na véts$i vzdalenosti.
Nejcastéjsimi zastupci celedi Lycidae v Austrdlii jsou pfislusnici tribu Metriorrhynchini.
Jednd se Gondwanskou linii s asi 1400 popsanymi druhy z celého svéta (Bocak 2002;
Sklenarova et al. 2013) a 182 druhy z kontinentdlni Australie (ABRS 2009). Urovei
klasifika¢niho ranku této linie se ménila od podceledi, kdy byla spojena s triby Trichalini
a Cladophorini v Sir§Sim pojeti Metriorrhynchinae nebo poniZena na tribus Metriorrhynchini

(Sklenarova et al. 2014). Metriorrhynchina zahrnuji morfologicky riznorodé rody sdilejici

10



kruhovitou falobazi, absenci paramer a tykadla s kratkym tfetim antenomerem (Bocak 2002).
Vétsina zastupctt Metriorrhynchina ma na Stitu sedm rozlisenych areol (Sklenarova et al.
2014), ale redukce zeber S§titu je castym jevem. Modelovymi rody pro tuto studii jsou
Synchonnus, Waterhouse, 1879, Achras Waterhouse, 1879, a Enylus Waterhouse, 1879, které
v soucasnosti patii do podtribu Metriorrhynchina. V rodu Synchonnus byly dfive popsany dva
druhy a dalsi 3 druhy v monotypickych rodech Enylus, Achras a Strophicus Waterhouse,
1879. Strophicus byl jiz diive synonymizovan s rodem Enylus (Bocak 2002).

Geograficky strukturovand variabilita.

Rovnovaha mezi genetickym driftem, ptirodni selekci a tokem genil urcuje genetickou
strukturu populaci. Nahodné procesy zahrnujici geneticky drift a efekt zakladatele vedou
ke genetickym odlisnostem dil¢ich populaci druhu. Zatimco pfirodni vybér miize zvysit nebo
snizit genetickou odliSnost, tok genii ma tendenci homogenizovat genetickou strukturu
populaci (Peterson & Denno 1998). V pfirodnich populacich je tok genii omezen
biologickymi vlastnostmi dané skupiny zivoCichi nebo pfirodnimi podminkami branicimi
jedincim v jejich Sifeni. Jednd se o efektivitu geografickych ¢i biologickych bariér nebo
0 absenci vhodnych podminek k jejich uspé$nému Zivotu a reprodukci (Mitsui et al. 2010;
Martins & Aguiar 2016). K takové fragmentaci prostredi a vzniku geograficky strukturované
variability mtze dochéazek pti dobach ledovych, které vedou k rozsahlému zalednéni nebo
aridizaci, a tedy vzniku izolovanych refugii druhi (Pepper et al. 2011; Toon et al. 2007). To
znamena, ze pii dostatecné dlouhé dobé izolace, nahromadéni genetickych zmén a piipadném
vzniku reproduk¢né izolaénich mechanizmi, mize pii opétovné zméné klimatu a opétovném
kontaktu izolovanych populaci dojit k zachovani geneticky odliSnych a definitivné
nezavislych druhti (Bray & Bocak 2016). V modelu alopatrické speciace dochézi pii zastaveni
toku genli mezi dvéma populacemi k nezavislému vyvoji obou populaci, coz mize vést az ke

vzniku dvou odlisnych druht (Striimpher et al. 2016; Mayr 1942).

Lokalni mimetické komplexy

Studovana skupina zahrnuje druhy, které jsou chemicky chranény proti predatortim,
a proto jsou aposematicky zbarveny (Eisner et al. 2008). Vzhledem k poc¢tu druht éeledi
Lycidae (Kleine 1933), jejich omezené vagilité (Sklenarova et al. 2013) a odli$nosti
podminek v jednotlivych oblastech, jsou mimetické komplexy v celedi Lycidae velmi
diverzifikované (Bocak & Yagi 2010; Bocek & Bocak 2016). V jedné oblasti mtize dojit ke

vzniku n€kolika barevnych vzort, které jsou vysledkem evoluce mimikry, protoze podobné
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zbarvené druhy jsou nepiibuzné, evoluce zalozena na aposematickych vzorech probiha bez
speciace, takze jeden druh muze nalezet k n€kolika mimetickym komplexiim, teprve az
omezeni toku genti v disledku odlisnych barevnych vzorl zahajuje speciacni proces, ktery
pii omezené schopnosti jedinct se Sifit vede k rychlému vzniku morfologickych nebo
genetickych odlisnosti u lokalnich populaci (Li et al. 2015; Malohlava & Bocak 2010) a mtze

vést az ke vzniku samostatnych druhd.

Role genitalii v sexudlni selekci a reprodukcni izolaci, specificky systém rozpozndvani
partnera

Posilyjicim izolaénim mechanizmem, ktery zabranuje toku gend a vede ke vzniku
samostatnych druhd je morfologickd diverzifikace samcich kopulacnich organti (Frazee &
Masly 2015). Na rozdil od ptedeslych praci (naptiklad Li et al. 2015; Bocek & Bocak 2016)
je v této studii zkoumdna delimitace druhli v linii s rlznorodymi sam&imi genitdliemi.
Gentitalie hraji vyznamnou roli pfi pafeni a rozdily v jejich tvaru jsou obecné povazovany jako
dikaz reprodukéni izolace (Simmons 2013; Wojcieszek & Simmons 2013). Dtlezitym
mechanizmem, ktery zabrafiuje hybridizaci je specifické rozpoznani partnera. Morfologie
kopulac¢nich organii je tedy vyznamnym faktorem, déle se pii kopulaci uplatiiuji feromony,
zvuky nebo dalsi morfologické struktury, naptiklad rizné rohy (Giulio et al. 2014). Dalsim
morfologickym znakem, ktery muze naznaCovat, Ze dva sesterské druhy jsou od sebe
reprodukéné izolované muize byt rozdilnd velikost o¢i samcti (Bocek & Bocak 2016), kdy je
diky rozdilné denni aktivité¢ snizena Sance jedinci se potkat a pafit a uplatiiuji se tim ¢asové

reprodukcné isolaéni mechanismy.

Tempo morfologické a molekularni diverzifikace v Lycidae

Tradi¢né pouzivané diagnostické znaky zahrnuji uspofadani zeber na Stitu nebo pocet
primarnich zeber krovky (Bocak 2002), tyto znaky jsou vSak pro vymezeni jednotlivych roda
zavadgjici (Sklenarova et al. 2014). Existence vyznamného polymorfizmus mize byt ¢asto
pozorovana ve zbarveni, pokud se jednd o aposematicky zbarvené druhy a ty se vyskytuji
Vv aredlu nékolika mimetickych komplexti. Potom na rGznych lokalitach jsou diky ptislusnosti
k mimetickym komplexiim zastupci jediného druhu rtizné zbarveni (Bocak & Yagi 2010).
Situace je z hlediska diagnostiky déale komplikovéna, pokud jeden druh mize nalezet k vice
mimetickym komplexim. Dalsi variabilita zahrnuje polymorfizmus v morfologickych znacich
naptiklad tvaru §titu, priméarnich a sekundarnich Zeber krovek, které kvili sniZzené sklerotizaci

téla maji zpeviiujici funkci a jsou vystavené silné selekci. Selekéni tlak je velmi proménlivy
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a zavisi na mnoha faktorech (Bai et al. 2011). Navic silny selekéni tlak vede k velmi rychlé
modifikaci struktur a morfologickd odliSnost nemusi nutné znamenat dlouhou dobu
od odstépeni linii (Bray & Bocak 2016). Identifikace druht a definice diagnostickych znaku
je pti omezené velikosti zkoumaného materialu velmi komplikovana a mtize vést k chybnému
vymezeni druhli, a dokonce i rodii. Molekuldrni data jsou na vySe popsanych procesech
nezavisla a mohou slouzit k verifikaci morfologického signalu (Ebong et al. 2016).

Pro spravnou delimitaci druhti je tedy nutné rozpoznat spektrum znakd, které mohou
byt pouzity pro robustni delimitaci, nebo naopak mohou poskytnout zavadéjici informaci.
Jedna se o znaky jako odlisnd velikost o¢i, kdy se dva sesterské¢ druhy s rtiznou denni
aktivitou a bez jednozna¢né variability v mtDNA markeru vyrazné lisi ve velikosti o¢i samct
(Bocek & Bocak 2016). Takto odliSné druhy mohou nélezet k jinym lokalnim mimetickym
komplexiim a vykazovat geograficky strukturovanou genetickou variabilitu. Dal$im
pozorovanym problémem je nekompletni genetické oddéleni linii, kdy sesterské geograficky
izolované druhy vyrazné liSici se tvarem a velikosti kopula¢nich organti nevykazuji variabilitu
v mtDNA markeru (Baselga et al. 2013; Kusy et al. 2017). Coz muze vést ke konfliktu
vymezeni druhil pii nezavislém pouZziti morfologie a mtDNA markeru a nespravnému
odhadnuti biodiverzity. Molekularni metody dale umoznuji identifikaci jevii jako monofylie
a parafylie, kdy se Casto ukéze, ze diive vymezena skupina za pouziti pouze morfologickych

dat, ktera byla povazovana za monofyletickou, predstavuje parafylum.

ReSeni delimitace druhii na zikladé kongruence morfologickych a molekuldrnich dat

S rozvojem molekularné biologickych postupii a se snizovanim cen za sekvenovani
DNA, lIze rychle produkovat ohromné mnozstvi primarnich molekularnich dat (Bergsten
2012), naptiklad pfi environmentalnim sekvenovani nebo inventarizaci zaloZené
na barcodingu (Gao 2015). Tyto data se stavaji jedineCnym nastrojem k urychleni mapovani
biodiverzity (Miller et al. 2016), avsak tyto informace museji byt soucasti kiizového ovéfeni
hypotézy o vymezeni nového druhu, zaloZené jak na DNA, tak na morfologickych datech
(Meier et al. 2006, Baselga et al. 2013; Meyer & Paulay 2005; Jorger & Schrodl 2013). Proto
je nutné pouziti integrované¢ho pfistupu za pouziti kombinace vSech moznych dostupnych
informaci (Evangelista et al. 2013). Modernich metod delimitace druhl vyuZzivajicich DNA
dat s témi morfologickymi, kde hodnotime jak vn&j$i, tak vnitini morfologické znaky,
naptiklad strukturu zeber a tvar samcich kopulac¢nich organ pii zohlednéni znadmych

selekénich tlaku, které jejich evoluci ovliviiuji (Wang et al. 2015).
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DNA barcoding a algoritmicka delimitace druhii

Studie zalozené na DNA barcodingu vyuzivaji velkého mnozstvi kratkych fragmentt
DNA od mnoha jedinct a druhti a poskytuji jedine¢ny zdroj dat pro priazkum biodiverzity
(Hebert et al. 2003). Dilezitym krokem téchto studii zkoumajicich biodiverzitu za pouziti
obrovskych enviromentalnich vzorkii DNA je delimitovat druhové jednotky a zjistit pocet
jednotlivych druht v téchto vzorcich. Dnes je toho docileno kromé vymezeni jednotlivych
morfospecies hlavné vyuzitim algoritmické delimitace druh. Vyhoda DNA barcodingu
spo¢ivd v jeho nizké cené a relativni jednoduchosti laboratorni prace. Dale je moZznost
vytvofeni rozsdhlych databazi, ve kterych jde nasledné porovnavat nové ziskané sekvence
S témi v databdzi pro které je jiz ur€eno o jaky druh se jedna.

Algoritmickou delimitaci druhti za pouziti DNA sekvenci 1ze rozdélit na delimitaci
druht odvozenou od genetickych vzdalenosti (barcoding ptistup; Hebert et al. 2003; Meier et
al. 2006) a delimitaci odvozenou z tvaru fylogenetického stromu Bayesian Poisson Tree
Processes method, bPTP a PTP (Zhang et al. 2013) a Generalized Mixed Yule Coalescent
modelu GMYC (Fujisawa & Barraclough 2013). VSechny metody a algoritmy jsou zalozeny

na pouziti single-locus dat.

14



2. Cile prace

Zpracovat Klasifikaci Synchonnus a piibuznych linii; tj. dfive definované rody
Synchonnus, Achras, Strophicus a Enylus z Australie. Prezentovat vysledky alfa-

taxonomického studia diverzity Australské fauny

Delimitovat druhy za pouziti morfologickych a DNA dat, zjistit ptibuznost zjisténych

druht s diive popsanymi taxony.
Zhodnotit vysledky delimitace druhti pomoci DNA v blizce ptibuznych liniich
a identifikovat rozdily v delimitaci jednotlivych druhli za pouZiti pouze morfologie

nebo molekularnich dat. Srovnat Gispésnost delimita¢nich metod.

Proces diverzifikace je diskutovan ve svétle historickych klimatickych udalosti

Australie.
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3. Metody a material

3.1 Pouzity material

Celkove vzorek pro sekvenovani obsahoval 61 jedinct z komplexu Synchonnus, vzorky
pochazeji z vétsiho poctu lokalit z vychodniho pobiezi Australie (obr. 1, 2). Podrobny seznam
lokalit a detailnéj$i informace jsou uvedeny v Tabulka 1. N¢které jedince bylo mozné
identifikovat jako zastupce rodi Enylus a Achras (Bocak 2002), avsak u ptfevazujiciho poctu
bylo rodové zatazeni nemozné, a to diky velké morfologické wvariabilit¢ rodovych
diagnostickych znaki a nejednoznacnému historickému vymezeni rodd. Proto byly
do analyzy zatazeny vSechny taxony majici méné nez 7 areol na Stitu a nezkracené prvni

7zebro na krovkach.

3.2 Extrakace DNA, PCR amplifikace, sekvenovani

Zastupci studované skupiny byli v terénu vloZzeni do 96% ethanolu a nasledn¢€ uchovani
pii teploté -20 C° do laboratorni izolace DNA. Pro izolaci DNA byla pouZita svalovina
metathoraxu.

DNA byla izolovana pouzitim kitu Wizard SV96 Purification System (Promega Inc.)
Koncentrace izolované DNA byla zmétena na spektrofotometru NanoDrop-1000. Fragmenty
coxl a cox2 mtDNA a kompletni tRNA-Leu (~1098 bp) byly amplifikovany pro vSechny
jedince, rrnL + tRNA-Leu + nadl (~831 bp) a nad5 + piipojené tRNAs (~1359 bp) byly
amplifikovany pro jednoho zéstupce z kazdého druhu vymezeného na zakladé morfologie
samcich kopulacnich organu. Vice genové fragmenty jsou déle v textu oznacCeny jako coxl,
rrnL a nad5. PouZité primery jsou uvedeny v tabulce (Tabulka 2). Usp&$nost amplifikace
jednotlivych fragmenti byla zjisténa pomoci elektroforézy, v niz bylo pouzito barvivo
GelRed™. PCR produkt byl vy¢istén pouzitim filtrovaci desticky PCRu96™ Plates
(Millipore Inc.). Na spektrofotometru NanoDrop-1000 byla zméfena koncentrace
syntetizované DNA. Sekvenacni reakce byla provedena pomoci Big Dye Terminator Cycle
Sequencing Kit 1. 1. Po vyc¢isténi precipitaci v 96% alkoholu a jejich promyti 70% alkoholem

bylo 61 vzorkl sekvenovano v automatickém sekvenatoru ABI 3130.

3.3 Zpracovani sekvenci a fylogeneticka analyza
Sekvence byly editovany v programu Sequencher 4. 9 (Gene Codes Corp.). K 61

sekvencim Synchonnus komplexu byly ptidany homologické sekvence nasledujicich zastupcti
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Metriorrhynchini pfedstavujicich outgroup: Broxylus pendolensis Bocak et Jass, 2004,
Leptotrichalus sp., Metriorrhynchus sp., Microtrichalus sp., Porrostoma rhipidium (Macleay
1826), Sulabanus gracilis Dvorak & Bocak, 2007, Trichalus sp. a Wakarumbia sp. (Tabulka
1).

Délkove nevariabilni proteiny kodujici mtDNA sekvence byly alinovany programem
ClustalX 2.1 (Thompson et al. 1997) za pouziti vychoziho nastaveni. Fragmenty délkové
variabilni byly alignovany programem MAFFT 7.157 (Katoh et al. 2002).

Fylogenetickd analyza byla provedena s pfistupem maximalni vérohodnosti pomoci
programu RaxML 7.3.1 (Stamatakis 2006); GTR+I+G substitu¢ni model byl identifikovan
programem jModelTest2 (Darriba et al. 2012). Celkové byly analyzovany dva datasety: coxl
dataset, ktery obsahoval vSech 61 zastupci a 3 fragmentovy dataset, kde byl kazdy druh
zastoupen jednim reprezentativnim vzorkem (Tabulka 1). VSechny geny a pozice kodont pro
protein kodujici fragmenty byly zafazeny do partic. Bootstrapové hodnoty (BS) byly
stanoveny analyzou pifi 1000 pseudoreplikacich a pouzitim rapid bootstrap algoritmu
a GTRCAT modelu (Stamatakis et al. 2008). Ziskané fylogenetické stromy byly zobrazeny
a editovany v programu FigTree 1.4.2 (http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree). Datovany
strom byl vytvofen analyzou 3 genového datasetu. Leptotrichalus sp. pfedstavoval outgroup.
Analyza byla provedena v programu Beast 1.8.3 (Drummond et al. 2012), s pouzitim
HKY+I+G modelu, ktery byl identifikovan v programu jModeltest2 jako druhy nejlepsi
(analyzy za pouziti GTR+I+G nedosahly konvergence; Darriba et al. 2012), Yuleho procesu,
modelu nekorelovanych uvolnénych lognormalnich hodin. Dataset byl rozdélen na 3 partice:
rrnL (nastavena rychlost substituce za linii a milion let (s/I/m) 0.0054 Papadopoulou et al.
2010); nad5 (0.0167 s/l/m; Pons et al. 2010) a cox1 (0.0115 a 0.0177 s/l/m, v daném pofadi;
Brower 1994; Papadopoulou et al. 2010). Analyza byla nastavena na 15 milioni generaci se
vzorkovanim kazdé 10 000. generace. Prvni 4 miliony generaci byly vyfazené as burn-in po
vyhodnoceni pravdépodobnostnich hodnot a efektivni velikosti vzorku v programu Tracer 1.6
(Rambaut et al. 2014).

Byly vypocteny vnitrodruhové a mezidruhové genetické vzdalenosti napfic
sekvencemi obsahujicimi vSechny fragmenty (napt. coxl, tRNA-Leu a cox2 mtDNA)
pouzitim Kimura-2-parameter genetické (K-2-P) vzdalenosti v programu MEGA 7 (Kumar et
al. 2016), byly identifikovany clustery podobnych sekvenci v programu Species Identifier
1.7.7 za pouziti 2% a 3% barcoding hranice (Meier et al. 2006). Graf rozloZeni Cetnosti

vnitrodruhovych a mezidruhovych genetickych vzdalenosti byl zkonstruovan v programu R
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(R core Team 2012). R: Jazyk a prostiedi pro statistické vypocty. R Nadace pro Statistické
Vypocty, Viden, Rakousko (ISBN 3-900051-07-0, URL http://www.R-project.org/).

Dale byly definovany entity na Urovni druhi za pouziti maximalni vérohodnosti
a Bayesianské implementace Poisson Tree Processes (PTP) modelu pro delimitaci druht (PTP
server dostupny online na species.h-its.org; Zhang et al. 2013). Algoritmus poskytne
posteriorni pravdépodobnosti pro vSechny potomky v daném kladu predstavujicich jeden
pravdépodobny druh. Dodate¢né byl pouzit GMYC delimita¢ni algoritmus (GMYC server
na species.h-its.org; Fujisawa & Barraclough 2013). Datovany strom pro GMYC analyzu byl
vyprodukovany v programu Beast 1.8 za pouziti stejného nastaveni jako je popsano

Vv predchozim textu.

3.4 Morfologie

Exemplate byly po odebrani metathorakédlni svaloviny pouZité pro analyzu DNA
vysuSeny. Morfologické popisy jsou zalozeny na dospélcich, fotografie byly potfizeny
digitalnim fotoaparatem pfipojenym k binokularnimu mikroskopu Olympus SZX-16 a byly
slozené z vice vrstev v programu Helicon Focus 6 (www.heliconsoft.com). Sam¢i genitalie
byly uvolnény v 50% alkoholu, ocistény v horkém 10% KOH a vypreparovany. VSechna
meéfeni byla provedena za pouziti okularu s méfitkem. Prezentovany material byl nasledné
uloZzen v muzeu v Queenslandu, Brisbane (QMNH); Australské Narodni Kolekci Hmyzu,
CSIRO, Canberra (ANIC); a v Laboratotfi Molekularni Systematiky UP, Olomouc (LMBC).
Typovy materidl popsany C. O. Waterhousem byl studovan z fotografii pofizenych mym
Skolitelem v Muzeu Ptirodni Historie v Londyné (BMNH).

3.5 Pouzité zkratky
Morfologické popisy druhti: BL délka téla, WH Sitka v humeru, PL délka stitu, PW S§itka
Stitu, Edist vzdalenost o¢i, Ediam primér oka, PhL délka kopula¢niho organu. Naméiené

hodnoty v popisech odpovidaji holotyptim.
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4. Vysledky

4.1 Molekularni fylogeneze

Pro 61 jedinct z vychodniho pobiezi Australie byl osekvenovan cox1l-cox2 fragment
dlouhy 1098 bazi. Fragment se skladal z 782 part bazi (bp) dlouhého fragmentu coxl
mMtDNA, 59 bp tRNA-Leu a 257 bp cox2 mtDNA. Bylo identifikovano 57 unikatnich
haplotypti cox1 sekvenci a K-2-P genetické vzdélenosti dosahly az na 21.9 %. Vnitrodruhové
a mezidruhové genetické vzdalenosti jsou zndzornény v grafu (obr. 5 a obr. 6). Fylogeneticka
analyza saplikaci kritéria maximalni vérohodnosti cox1l datasetu vyprodukovala
fylogeneticky strom obr. 4, a monofylie Synchonnus byla podpofena 81 % bootstrap
hodnotou; klady na urovni druhu dosdhly 100 % bootstrap podpory. Dodatecné byly ziskany
rrnL a nad5 fragmenty mtDNA pro 12 jedinctu piedstavujici pravdépodobné druhy
(amplifikace rrnL a nad5 fragmenti selhala pro S. crypticum; Tabulka 1). Pfi analyze vSech
tfi fragmentl byla ziskéna stejnd, ale silnéji podpofena topologie, vSechny vétve obdrzely 100
% bootstrap podporu. Topologie byla ziskdna za pouziti analyzy maximalni vérohodnosti 3

fragmentového datasetu (obr. 92).

4.2 Datovani

Datovany strom odvozeny z 3 fragmentového datasetu (cox1l 0.0177 s/l/my) indikuje
vznik rodu Synchonnus pted 30.02 miliony let (Ma), puvod kladu C na 27.05 Ma a oddéleni
kladu A a B pfed 23.52 Ma. Bazalni linie kladu A se nyni vyskytuji jizn€ i severné od aridni
zony Burdekin a k jejich oddéleni dosSlo pied 14.6 Ma (obr. 3) Dalsi dvé oddéleni byly
datovany do stejného obdobi, ale v obou ptipadech vétveni zahrnuje alespon jeden par druha
vyskytujicich se na obou strandch St Lawrence aridni zony. Déle vysledky prfedpovidaji vznik
nékolika dalSich sesterskych blizce ptibuznych druhi v poslednich dvou milionech let. Dva
zZ nich, naptiklad S. maseki + S. clientulum a S. eungellensis + S. montheithi, jsou oddé¢leny
aridni zonou St Lawrence (obr. 1-2 a 4). Pfi nastaveni rychlost substituce za linii a milion
pro coxl na 0.0115 s/I/m byl ziskan datovany strom vykazujici pouze nepatrné starsi oddéleni

jednotlivych linii.

4.3 Vnitrodruhové a mezidruhové genetické vzdalenosti, delimitace druhi
Dale byly identifikovany pravdépodobné druhy za pouziti genetickych vzdalenosti

a fylogenetického stromu. Parové vzdalenosti napifi¢ coxl mtDNA sekvencemi sloucily
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ptipouziti 3% hranice haplotypy do 10 skupin. Tyto identifikované skupiny odpovidaly
u vSech druhi delimitaci zalozené na morfologii, pouze druhy S. crypticum, S. variabilis a S.
campestris byly slouc¢eny do jedné skupiny. Podobné, PTP analyza s modelem maximalni
vérohodnosti, Bayesianskd implementace PTP modelu a GMYC analyza rozpoznala 10
pravdépodobnych druhi se stejnymi limity jako metoda zalozena na genetickych
vzdalenostech. Posteriorni pravdépodobnosti (pp, bPTP analyza) pro pravdépodobné druhy
dosahly 0.86—1.0 v¢etné skupiny tfi druhd delimitovanych na zaklad¢ morfologie zminénych
vyse (pp 0.89). Nejvice podporované partice jsou uvedeny v Tabulce 4. U skupiny druht,
které byly pifi pouziti zminénych pristupi delimitace povazovany za jeden druh, byly
po zhodnoceni morfologickych rozdili mezi jedinci identifikovany 3 morfologicky
rozpoznatelné druhy: S. crypticum, S. campestris a S. variabilis lisici se 0.1-2.0%
mezidruhovou coxl K-2-P genetickou vzdalenosti (Tabulka 3). Vnitrodruhova geneticka
vzdalenost dosahla az k2 % a 1.5 % v S. crypticum a S. variabilis, S. campestris byl
zastoupen pouze jednim haplotypem. Delimitace zaloZena na morfologii je podrobné popsana

v taxonomické sekci.

4.4 Taxonomie

Synchonnus Waterhouse, 1879

Typovy druh: Porostoma clientulum Waterhouse, 1877, monotypii.
=Achras Waterhouse, 1879:61, syn. nov.

Typovy druh: Achras limbatum Waterhouse, 1879, monotypii.
=Enylus Waterhouse, 1879: 72, syn. nov.

Typovy druh: Enylus segregatus Waterhouse, 1879, monotypii.
=Strophicus Waterhouse, 1879: 73; Bocak, 2002: 335

Typovy druh: Strophicus nigellus Waterhouse, 1879: 73, monotypii.

Diferencialni diagnéza. T¢lo stfedni velikosti, 5-12 mm dlouhé. Hlava bez rostra, tykadla
seratni u obou pohlavi, antenomery 3—11 ploché, nékdy Spicaté (obr. 46—85), maxilarni palpy
robustni, apikalni palpomery ploché, sekerovity tvar. Stit se zvinénymi az témé&f rovnymi
okraji a S$picaté vycnivajicimi zadnimi whly, disk typicky s péti areolami, n€kdy chybi
postranni Zebro, stfedova areola je pifimo spojena s pfednim okrajem nebo je napojena

kratkym zebrem (obr. 31-45). KrovKy se silnymi primarnimi podélnymi zebry v humeralni
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tretiné krovky, primarni Zzebro 1 a 3 v apikalni poloviné slabé vyvinuté, sekundarni zebra
nékdy chybi nebo maji v apikdlni ¢asti krovky nepravidelny tvar; pficnd zebra na celé krovce
vyvinutd slabé, buniky mirné pti¢né. Samci kopulacni organy kratké a robustni az dlouhé
a stihlé, s dvéma trny, jejichZ umisténi je variabilni, zfidka trny chybi (obr. 59-87), termindlni
sklerity jako na obr. 90. Kladélko s kratkymi koxity a dlouhymi, $tihlymi valviferami (obr.
88), samici terminalni sternum bez spikula gastrale (obr. 89).

Vsichni zastupci rodu Synchonnus mohou byt identifikovani soucasné za pouziti tvaru Stitu
a morfologie samcich kopulaénich organti. Na rozdil od jinych rodi ze skupiny
Metriorrhynchina s redukovanymi zZebry Stitu, naptiklad rody ze skupiny Trichalina (Bocak
2002; Sklenarova et al. 2014) nebo rod Falsolucidota Pic, 1921 (Bocak & Bocakova 1990),
zastupci Synchonnus maji na krovkach vyvinuté primarni zebro 1 a 3. Saméi genitalie
Metriorrhynchina jsou rtznorodé, pro zastupce rodu Synchonnus jsou charakteristické
relativné malé trny vnitiniho vaku a absence spirdlovité sto¢eného sklerotizované¢ho duktu
vnitiniho vaku. Barevné vzory jsou u nékterych druhli vysoce variabilni, proto jsou popisy

zaméteny na celkovy vzhled a spolehlivé diagnostické znaky.

Rozsireni. Australie: Queensland, Novy Jizni Wales (16 spp.; Ptilohy); Nova Guinea: Severni

pobiezi, Mamberabo (1 sp.), Indonésie: Papua: Japen (1 sp.) a Mysool (1 sp.).

Rodova Klasifikace. Monofylic rodu Synchonnus a jeho vztah k ostatnim rodim
Metriorrhynchina je dle provedené analyzy (obr. 3, 4, 92) siln¢ podpofeno a souhlasi
s fylogenetickym postavenim podle Sklenarova et al. (2013). Molekularni fylogeneze rodu
Synchonnus ukazala, Ze diiv€jsi vymezeni nékolika blizce ptibuznych rodd bylo
neoduvodnéné. Vymezeni Synchonnus, Achras a Enylus bylo zaloZené na tvarech Zeber Stitu
(Waterhouse 1879), které ma u mekkotélych zastupcti Lycidae posilujici funkci a podobné
struktury se vyvinuly v nékolika ptipadech i u neptibuznych taxonii navic jsou casto tyto
struktury redukované (Sklenarova et al. 2014). Rody ve skupiné Metriorrhynchina byly
redefinovany za pouziti morfologie samcich kopula¢nich orgéni (Bocak 2002), ale jako
U zeber Stitu, jsou sam¢i kopulacni organy u nékterych blizce ptibuznych druht variabilni
(obr. 59-87). Proto je pro zhodnoceni veskeré variability znakti pouzitych pro popis rodu
vzdy nutny dostatecné velky vzorek jedincti.

Achras byl popsan na zakladé uzké stiedni areoly Stitu, absence fronto-lateralnich bo¢nich
zeber, a robustniho sam¢iho kopulacniho organu (Waterhouse 1879; Bocak 2002; obr. 31-36
a 71). Kdyz byly identifikovany dalsi pfibuzné druhy (klad B, obr. 4, 31-36 a 65-66), byly
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zjistény druhy blizce pfibuzné A. limbatum v kladu zahrnujicim S. clientulum, typovy druh
rodu Synchonnus. Koncept rodu Enylus byl zaloZzeny na uplné absenci postrannich zeber $titu
(Waterhouse 1879; Bocak 2002), a pritomnosti stfedni areoly (obr. 37—40). Usporadani zeber
Stitu a morfologie samcich kopula¢nich organt je tak vysoce variabilni, Ze nejde identifikovat
zadny stabilni morfologicky diagnosticky znak, ktery by byl schopen rozlisit rody Achras
a Enylus od zastupct rodu Synchonnus. Proto bylo za pouziti pravomoci prvniho revidujiciho
autora (ICZN 1999), navrhnuto, ze rody Achras a Enylus jsou mlad$imi synonymy rodu
Synchonnus (Kusy et al. 2017).

Druhy Porrostoma limbatum Waterhouse, 1877 (=Achras limbatum), Enylus amplus Kleine,

1930, a Enylus segregatus Waterhouse, 1879 jsou nov¢ klasifikovany v rodu Synchonnus.

Synchonnus dubenovae sp. nov.

Typovy material. Holotyp: samec, Australie, Queensland: Mt. Glorious, Barracks, 27°19'S
152°45'E, 575 m (Voucher Number A00296; ANIC). Paratypy: Australie, Queensland: 2
samice, stejna lokalita jako holotyp (A00343—-4; LMBC, QMNH).

Diferencialni diagnéza. Synchonnus dubenovae a S. ailaketoae sdili robustni tvar sam¢iho
kopula¢niho organu. Kopulaéni organy S. dubenovae jsou trochu §ir$i v bazalni tietiné (obr.
61, 62) v porovnani s druhem S. ailaketoae (obr. 59,60). Tyto druhy se zna¢né lisi
V barevnych vzorech (porovnej obr. 7, 8 a 31, 32). Ostatni druhy se od nich 1i§i mnohem

Stihlej§im sam¢im kopula¢nim organem (obr. 59-87).

Popis. Samec. Télo 6.7-7.1 mm dlouhé, §tihlé, ¢erné barvy, s vyjimkou bazalni ¢asti krovek,
které jsou oranzové a v apikdlni ctvrtin€é Cerné (obr. 7). Hlava mala, oc¢i stfedné velké,
hemisféricky vy€nivajici, primér oka tvoifi 0.57 interokularni vzdalenosti, tykadla seratni
uhel tupy, bo¢ni okraje konkavni, zadni Ghly ostfe vycnivajici, sttedova areola relativné Siroka
(obr. 31). Krovka §tihla, 3.28 krat delSi nez Sirokd v humeru, 4 priméarni Zebra v humeralni
casti krovky silné zavalita, 3 Zebro zkracené, sekundarni zebra slabé vyvinuta, buiiky vétSinou
kvadratické¢ (obr. 7). Samci kopulani orgdn robustni, kratky, v bazalni tfetin¢ mirné

roz§ifeny, vnitini vak s trny v bazalni tfetin¢ délky samc¢iho kopulacniho organu (obr. 61, 62).
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Méfeni. BL 6.9 mm, WH 1.80 mm, PL 0.98 mm, PW 1.52 mm, Ediam 0.32mm, Edist 0.56
mm, PhL 1.33 mm.

Etymologie. Specifické druhové jméno je matronym na pocest N. Dubenové.

Rozsireni. Queensland. Druh je zndm pouze z Mt. Glorious (obr. 2).

Synchonnus ailaketoae sp. nov.

Typovy material. Holotyp: samec, Australie, Queensland: Lamington N. P., 28°11'S
153°07'E, 28 Oct-9 Nov 2008, G. Monteith (A00225; ANIC). Paratypy: Australie,
Queensland: 1 samec, 1 samice, stejna lokalita jako holotyp (A00223, A00247; QMNH).

Diferencialni diagnéza. Oba druhy S. ailaketoae i S. dubenovae maji kratky a robustni sam¢i
kopula¢ni organ, ale u S. ailaketoae je rovnobézny (obr. 59-62). Dodatecné, se tyto druhy lisi
ve zbarveni Stitu (porovnej obr. 7, 8 a 31, 32). Ostatni druhy se 1i$i ve tvaru jejich kopulacnich

organu (obr. 59-87).

Popis. Samec. T¢€lo 6.5-7.0 mm dlouhé, §tihlé, Cerné, stit Cerné zbarveny ve stiedni ¢asti, jeho
okraje jsou oranzové, krovka Cerna s oranzovymi okraji a apikalni ¢asti (obr. 8). Hlava mala,
oCi stiedné velké, hemisféricky vycnivajici, praimér oka tvofi 0.60 interokularni vzdélenosti,
tykadla seratni (obr. 46). Stit 1.42krat $ir$i nez dlouhy ve stiedni délce, lichob&Znikovity,
nejSir$i na bazi, predni thel tupy, bo¢ni okraje konkavni, zadni uhly ostie vy¢nivajici, areola
relativné Siroka (obr. 32). Krovka se silnymi vystouplymi primarnimi zebry, 3.69krat delsi
nez Siroka v humeru, 3 Zebro zkracené, sekundarni Zebra slabé vyvinuta, buiky vétSinou
kvadratické (obr. 8). Samc¢i kopulaéni organ robustni, kratky, soubézny, vnitini vak s 2 trny

V bazalni ¢asti (obr. 59-60).

Méfeni. BL 6.8 mm, WH 1.56 mm, PL 1.03 mm, PW 1.47 mm, Ediam 0.36 mm, Edist 0.60
mm, PhL 1.31 mm.

Etymologie. Specifické druhové jméno je matronym na pocest A. Keto, ktera poskytla

podporu mému $koliteli pfi terénnim vyzkumu v narodnim parku Springbrook.
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Rozsiieni. Queensland: Lamington (obr. 2).

Synchonnus maseki sp. nov.

Typovy material. Holotyp: samec, Australie, Queensland: Eungella N. P., Dalrymple Rd,
21°03'S 148°34'E, 700-950 m, 5. Dec 2014 (DK0116; QMNH).

Diferencialni diagnéza. Na rozdil od ostatnich druhi rodu Synchonnus, S. maseki ma
kompletné oranzoveé az Cervené zbarvené krovky. Kratky na bazi cibulkovité rozsiteny sam¢i
kopula¢ni organ (obr. 63, 64), coz poukazuje na piibuznost s druhem S. clientulum (obr. 65—
68). Synchonnus maseki ma robustni vrchol sam¢iho kopula¢niho organu, trny jsou umistény
apikdIn€, ve srovnani s ostatnimi rozméry hlavy jsou o¢i o néco vétsi (0.54 proti 0.49krat

¢elni vzdalenost oci).

Popis. Samec. T¢lo 8.1 mm dlouhé, $tihlé, ¢erné, krovka kompletné oranzovo-Cervena (obr.
9). Hlava mala, oc¢i stfedné velké, hemisféricky vyc¢nivajici, pramér oka tvoifi 0.61
interokularni vzdalenosti, tykadla seratni (obr. 49). Stit 1.46krat $ir§i nez dlouhy ve stiedni
délce, lichobéznikovity, nejsirsi na bazi, predni thel tupy, bo¢ni okraje konkévni, zadni uhly
oste vyCnivajici, areola relativné Siroka (obr. 33). Krovka se silnymi vystouplymi primarnimi
zebry, 3.46krat delsi nez Siroka v humeru, 3 zebro zkracené, sekundéarni Zebra v apikalni ¢asti
slabé vyvinutd, v bazalni Casti krovky siln€, buniky maji variabilni tvar, vétSinou kvadraticky

-----

jeho délky, vnitini vak s 2 velkymi trny ve vrcholové ¢asti (obr. 63, 64).

Méfeni. BL 8.1 mm, WH 1.96 mm, PL 1.30 mm, PW 1.90 mm, Ediam 0.39 mm, Edist 0.63
mm, PhL 1.72 mm.

Etymologie. Specifické druhové jméno je patronym na pocest M. Maskovi, ktery se podilel

na sbéru materialu.

Rozsifeni. Queensland: Eungella (obr. 1).
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Synchonnus chilvertonensis sp. nov.

Typovy materiial. Holotyp: samice, Australie, Queensland: Chilverton, 17°06'S 145°30'E
(A00240; ANIC).

Diferencialni diagnéza. Synchonnus chilvertonensis a S. flavonotatum jsou jediné znamé
druhy s kompletné¢ tmavé hnéd¢ zbarvenou krovkou a vyrazné oranzovym Stitem. Buiiky jsou
kvili bézné absenci sekundarnich Zeber velké, u S. flavonotatum jsou mensi (obr. 10, 11),
dirkovani na pfednich ¢astech stitu u S. chilvertonensis chybi (obr. 34). Kvuli nedostupnosti
sam¢iho exemplafe druhu S. chilvertonensis nelze porovnat samc¢i kopula¢ni organy téchto

dvou druhu.

Popis. Samice. Té€lo 7.2 mm dlouhé, §tihlé, ¢erné, pouze stit oranzovy (obr. 10). Hlava mala,
tykadla seratni (obr. 10). Stit 1.69krat $ir§i nez dlouhy ve stiedni délce, lichobéznikovity,
nejsirSi na bazi, areola relativné Sirokd, nepfipojend k okrajim §titu, ptedni thel tupy, bocni
okraje konkavni, zadni thly ostfe vyCnivajici (obr. 34). Krovka se silnymi vystouplymi
primarnimi zebry, 3.3krat delsi nez Sirokd v humeru, 3 Zebro zkracené, sekundarni Zebra slab¢

vyvinuta, prerusovana, nepravidelné bunky (obr. 10).

Méreni. BL 7.20 mm, WH 1.88 mm, PL 0.97 mm, PW 1.64 mm.

Etymologie. Specifické druhové jméno odkazuje na Chilverton, typovou lokalitu druhu.

Rozsiieni. Queensland: Chilverton (obr. 1).

Synchonnus flavonotatum sp. nov.

Typovy material. Holotyp: samec, Austrdlie, Queensland: Chilverton, 17°06'S 145°30'
(A00228; ANIC).

Diferencialni diagnéza. Synchonnus flavonotatum a S. chilvertonensis sdileji podobny

barevny vzor, ale zd4 se, Ze maji dlouhou nezavislou evolu¢ni historii (obr. 4). Tyto dva druhy
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se li$1 ve vyvoji sekundarnich Zeber a v pritomnosti dirkovani na okrajich Stitu: dirkovani se

vyskytuje na ptrednich ¢astech stitu S. flavonotatum.

Popis. Samec. T¢lo 6.2 mm dlouhé, §tihlé, Cerné, pouze §tit oranzovy (obr. 11). Hlava mala,
o¢i velké, hemisféricky vy€nivajici, primér oka tvofi 1.45 interokularni vzdalenosti, tykadla
seratni (obr. 50). Stit 1.55 krat $ir§i nez dlouhy ve stfedni délce, lichob&znikovity, nejsirsi
na bazi, predni uhel tupy, boc¢ni okraje konkévni, zadni Ghly ostfe vy¢nivajici; areola relativné
Siroké (obr. 35). Krovka se silnymi vystouplymi primarnimi Zebry, 3.39 krat del$i nez Siroka
V humeru, 3 Zebro zkracené, sekunddrni zebra dobfe vyvinutd, buiky maji variabilni tvar,
vétSinou kvadratické (obr. 29). Sam¢i kopulacni orgdn na vrcholu $tihly, na bazi rozsiteny,

vnitini vak s trny ve stfedni ¢asti (obr. 69, 70).

Méfeni. BL 6.2 mm, WH 1.56 mm, PL 0.90 mm, PW 1.40 mm, Ediam 0.48 mm, Edist 0.33
mm, PhL 1.44 mm.

Etymologie. Specifické druhové jméno odkazuje na pestrou, oranZzovou barvu §titu.

Rozsiieni. Queensland: Chilverton (obr. 1).

Synchonnus slipinskii sp. nov.

Typovy material. Holotyp: samec, Australie, Queensland: Chilverton, 17°06'S 145°30'E
(A00213; ANIC). Paratyp: Australie, Queensland: 1 samice, stejnd lokalita jako holotyp
(A00236).

Diferencialni diagnoza. Synchonnus slipinskii je jedinym druhem u kterého je $tit a humerus
pestie zbarveny (obr. 12). Tento druh ma trny vnitiniho vaku umistény bazalné a sttedni ¢ast

falu je mirn€ ztzend (obr. 75).

Popis. Samec. T¢lo 8.0-8.1 mm dlouhé, stihlé, ¢erné, Stit vyrazné oranzovy, krovka v humeru
oranzova, vrcholovych osm devitin tmavé hnédych az cernych (obr. 12). Hlava mald, oci
sttedné velké, hemisféricky vyc¢nivajici, primér oka tvofi 0.8 interokularni vzdalenosti,

tykadla seratni (obr. 53). Stit 1.66krat $ir$i nez dlouhy ve stiedni délce, lichob&znikovity,
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nejsirsi na bazi, predni Ghel tupy, bo¢ni okraje konkéavni, zadni uhly ostie vy¢nivajici, areola
Siroka (obr. 37). Krovka s vystouplymi primarnimi zebry, 3.37krat del$i nez Siroka v humeru,
2 zebro silné vyvinuto, sekundarni zebra také dobie vyvinutd (obr. 12), buiky vétSinou
kvadratické. Sam¢i kopulacni organ stfedné silny, pouze ve stiedni ¢asti mirn¢ zuzeny,
bazélni ¢ast bulbdzni, vrcholova ¢ast mirn€ rozsitend, vnitini vak s 2 trny umisténymi na bazi

(obr. 75, 76).

Méfeni. BL 8.0 mm, WH 2.06 mm, PL 1.05 mm, PW 1.75 mm, Ediam 0.40 mm, Edist 0.50
mm, PhL 1.96 mm.

Etymologie. Specifické druhové jméno je patronym na poc¢est Adamu Slipinski.

Rozsireni. Queensland: Chilverton (obr. 1).

Synchonnus eungellensis sp. nov.

Typovy material. Holotyp: samice, Australie, Queensland: Eungella N. P., Dalrymple Rd,
700-950 m, 21°03'S 148°34'E, 5. Dec 2014 (DKO0120; QMNH). Paratypy: Australie,
Queensland: 2 samice, stejna lokalita jako holotyp (DK0133, DK0134, LMBC).

Diferencialni diagnéza. Synchonnus eungellensis je jedingym druhem z masivu Eungella,
ktery ma bazalni ¢ast krovky pestfe zbarvenou a vrchol ¢erny (obr. 15). Od S. monteithi se 1isi
v tom, Zze ma mensi ¢erné skvrny na vrcholu krovky. Cox1 mtDNA sekvence sesterského
druhu, S. monteithi, z jizniho Queenslandu se 1isi 3.6-4.3 % a tyto druhy jsou od sebe
geograficky izolovany suchou zoénou St Lawrence, kterd predstavuje pro zastupce Lycidae

silnou izola¢ni bariéru.

Popis. Samice. Télo 6.8-7.0 mm dlouhé, §tihlé, ¢erné, krovka ve spodnich dvou tietinach
oranzova, v apikélni tfetin¢ Cerna (obr. 15). Hlava mald, oci stfedné velké, hemisféricky

vyénivajici, primér oka tvofi 0.40 interokularni vzdalenosti, tykadla seratni. Stit 1.64krat irsi

-----

konkavni, zadni uhly ostfe vyCnivajici, areola Siroka (obr. 38). Krovka s vystouplymi
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primarnimi zebry, 3.83krat delsi nez Sirokd v humeru, 2 a 4 zebro silné vyvinuto, sekundarni

Zebra vyvinuta slab¢, bunky maji variabilni tvar (obr. 15). Samec. Neznamy.

Meéreni. BL 6.8 mm, WH 1.55 mm, PL 0.90 mm, PW 1.48 mm.

Etymologie. Specifické druhové jméno odkazuje na Eungellu, typovou lokalitu druhu.

Rozsireni. Queensland: Eungella (obr. 1).

Synchonnus monteithi sp. nov.

Typovy material. Holotyp: samec, Australie, Queensland: Springbrook N. P., Numinbah,
Pocket Rd, 28°12'S 153°14'E, 225 m, 21. Nov 2014 (DK0061; QMNH). Paratypy: Australie,
Queensland: 3 samci, stejnd lokalita jako holotyp; 4 samci, Bribie Island., 1.3 km NE of ENP
HQ, 27°01'S 153°07'E, 10 m (A00282-3, A00291, A00322; QMNH, LMBC).

Diferencialni diagnéza. Druhy S. monteithi a S. amplus, maji §tihly sam¢i kopulaéni organ
S trny umisténymi ve stfedni ¢asti, a s dobfe sklerotizovanou trubici vnitfniho vaku (obr. 72—
74). Ostatni druhy maji sam¢i kopulacni orgdn robustni nebo v nékterych jeho ¢astech ziazeny,
trny vnitfniho vaku maji umistény na odliSnych mistech a trubice vnitiniho vaku je nendpadna
(obr. 59-87). Samci kopula¢ni organ druhu S. monteithi je podobny tomu u S. amplus (obr.
72), ale jeho bazalni ¢ast je robustni (obr. 73, 74).

Popis. Samec. Té¢lo §tihlé, ¢erné, krovka oranzova pouze v humeralni poloviné vrchol krovky
cerny (obr. 13, 14). Hlava mal4, oci stfedné velké, hemisféricky vy¢nivajici, primér oka tvofi
0.61 interokulérni vzdalenosti, tykadla seratni (obr. 51, 52). Stit 1.85krat $ir§i nez dlouhy
zadni Uhly ostfe vyCnivajici, areola Siroka (obr. 39, 40). Krovka 3.62krat delSi nez Siroké
V humeru, primarni Zebra 2 a 4 vystouplé, Zebro 2 nejsilngji vyvinuto, sekundarni Zebra témér
chybi, buiiky vétSinou nepravidelného tvaru (obr. 13, 14). Falus dlouhy, Stihly s parem trnd
ve stiedni ¢asti (obr. 73, 74).
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Méreni. BL 7.7 mm, WH 1.88 mm, PL 0.88 mm, PW 1.63 mm, Ediam 0.27 mm, Edist 0.44
mm, PhL 1.83 mm.

Etymologie. Specifické druhové jméno je patronym na pocest G. Monteith, ktery mi

poskytnul mnoho cennych informaci ohledné Queenslandskych ekosystémul.

Rozsireni. Queensland: Springbrook, ostrov Bribie (obr. 2).

Synchonnus campestris sp. nov.

Typovy material. Holotyp: samec, Australie, Queensland: Bribie Island, 1.3 km NE of ENP
HQ, 27°01'S 153°07'E, 10 m (A00284; ANIC).

Diferencialni diagnoza. Synchonnus campestris, S. variabilis a S. crypticum piedstavuji
skupinu blizce piibuznych druhd s velmi variabilnimi barevnymi vzory (obr. 19-27)
a projevuji vysokou podobnost v sekvencich coxl mtDNA fragmentu. Pouze jejich samci
genitalie poskytuji spolehlivé rozliSovaci znaky (obr. 78-87). S. campestris ma v porovnani
sdruhy S. variabilis a S. crypticum velice robustni sam¢i kopula¢ni organ s trny vnitiniho

vaku umisténymi v jeho vrcholové ¢asti (obr. 80, 81).

Popis. Samec. T¢lo 6.7 mm dlouhé, §tihlé, ¢erné, stfedni Cast Stitu Cerna, postranni okraje
oranzov¢ (obr. 27), krovka vétSinou oranzova s tmavymi misty v apikalni tfetin¢ (obr. 27).
Hlava mala, oc¢i stfedn¢ velké, hemisféricky vycnivajici, praimér oka tvoii 0.64 interokularni
vzdalenosti, tykadla seratni (obr. 58). Stit 1.91krat 3ir§i nez dlouhy ve stfedni délce,
vyCnivajici, areola Sirokd (obr. 41). Krovka s vystouplymi primarnimi zebry, 3.33krat delsi
nez Siroka v humeru, Zebro 2 siln€ vyvinuto, primarni Zebra 1 a 3 jsou v apikalni ¢asti krovky
vyvinutd slabé, sekundarni Zebra slab& vyvinuta po celé¢ jejich délce (obr. 27). Samci

kopulaéni organ robustni, s trny v apikalni ¢asti (obr. 80, 81).

Méfeni. BL 6.7 mm, WH 1.76 mm, PL 0.83 mm, PW 1.59 mm, Ediam 0.36 mm, Edist 0.56
mm, PhL 1.51 mm.
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Etymologie. Specifické druhové jméno odkazuje na rozsifeni druhu v nizinach.

Rozsiieni. Queensland: ostrov Bribie (obr. 2).

Synchonnus crypticum sp. nov.

Typovy material. Holotyp: samec, Australie, Queensland: Mt. Barney N. P., Lindsay Rd. /
NSW border, 28°19'S 152°42'E, 350 m, 27. Nov 2014 (DKO0053; QMNH). Paratypy:
Australie, Queensland: 4 samci, stejnd lokalita jako holotyp (DK0048-49, DK0051-52); 4
samci, Main range N.P., Goombura Section, 27°59'S 152°21'E, 750 m, 28. Nov 2014
(DK0025, DK0028-30); 1 samec, Bribie Island, 1.3 km NE of ENP HQ, 27°01'S 153°07'E,
10 m (A00278, QMNH, LMBC). Ostatni zkoumany material: 1 samec Bribie Island, 1.3 km
NE of ENP HQ, 27°01'S 153°07'E, 10 m (A00276).

Diferencialni diagnéza. Synchonnus crypticum mize byt spolehlivé identifikovan pouze
podle tvaru samcich kopulacnich organt. Tvar kopula¢niho orgdnu se podoba tomu u S.
variabilis, ale trny vnitiniho vaku jsou velké a jsou umistény v apikalni ¢asti trubice sam¢iho
kopula¢niho organu a pigmentovana trubice uvnitf vnitiniho vaku chybi (obr. 82-87, 93).
Tyto dva druhy se mirné 1i§i v relativni velikosti o¢i, ale rozdily jsou pro jejich identifikaci
nespolehlivé (obr. 91). Byl identifikovan exemplaf z ostrovu Bribie, ktery se mirné 1iSi

ve tvaru samc¢iho kopula¢niho organu, a tento exemplai neni zahrnut v typové sérii (A00276;

obr. 86, 87).

Popis. Samec. T¢€lo 6.0-7.7 mm dlouhé, §tihlé, Cerné, postranni okraje Stitu oranzové a stiedni
cast cerna (obr. 20-22), bo¢ni okraje a humeralni ¢ast krovky oranzova, stiedni ¢ast Cerna
(obr. 20). Hlava mal4, oci stiedné¢ velké, hemisféricky vy¢nivajici, primér oka tvoti 0.54
interokularni vzdalenosti, tykadla seratni (obr. 55-57). Stit 1.89krat §ir§i nez dlouhy ve stiedni
ostfe vyCnivajici, areola Sirokd (obr. 42—44). Krovka s vystouplymi primarnimi Zebry,
3.22krat delsi nez Sirokd v humeru, zebro 2 a 4 siln€ vyvinuto, 3 Zebro je v apikalni ¢asti
krovky vyvinuto pouze slabg, sekundarni Zebra slabé vyvinuta, pficnd Zebra nepravidelna,
bunky vétSinou kvadratické (obr. 20-23). Sam¢i kopulaéni orgédn dlouhy, apikalni cast

roz§ifena s parem trnd (obr. 82—87, 93).
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Odlisnosti. Druh je ve zbarveni §titu a krovky vysoce variabilni (obr. 2023 a 42—44).

Méfeni. BL 7.5 mm, WH 2.00 mm, PL 1.05 mm, PW 1.97 mm, Ediam 0.34 mm, Edist 0.59
mm, PhL 2.22 mm.

Etymologie. Specifické druhové jméno odkazuje na vysokou morfologickou podobnost

ptibuznych druhi.

Rozsireni. Queensland: Main Range, ostrov Bribie, Mount Barney (obr. 2).

Synchonnus variabilis sp. nov.

Typovy material. Holotyp: samec, Australie, Queensland: Springbrook N.P., Numinbah,
Pocket Rd., 28°12'S 153°14'E, 225 m, 21. Nov. 2014 (DK0060; QMNH). Paratypy: Australie,
Queensland: 2 samci stejna lokalita jako holotyp (DKO0055, DK0066); 1 samec, Springbrook
N.P., Tallanbana Sect., 28°13'S 153°16'E, 480-950 m, 20. Nov. 2014 (DK0018); 2 samec, 1
samice, Springbrook N.P., Gwongorela Sect., 28°11'S 153°16'E, 570 m, 22. Nov 2014
(DK00158, DK00165—-7, DK0171); 1 samec, 1 samice, Tamborine N.P., Palm Grove Sect.,
27°56'S 153°12'E, 450 m, 23. Nov 2014 (DK0040, A00341); 3 samci, Springbrook N.P.,
Natural Bridge Sect., 28°13'S 153°14'E, 370 m, 21. Nov. 2014 (DK00146-8); 3 samci, 3
samice, Lamington N.P. 28°12'S 153°07'E (A0031, A0039, A00199, A00221, A00227,
A00248). New South Wales: 1 samec, Washpool N.P. Washpool circuit, 29°28'S 152°20'E,
920 m, 12. Dec 2014 (DK0077, QMNH, ANIC, LMBC).

Diferencialni diagnéza. Synchonnus variabilis je charakteristicky Stihlym samc¢im
kopulaénim organem, malymi bazdln¢ umisténymi trny vnitiniho vaku, a pigmentovanou
trubici spojujici trny s koncovym otvorem vnitinitho vaku (obr. 78, 79, 94). Tvar samc¢iho
kopula¢niho organu je misty podobny tomu u S. corrugatus Pic, 1923, ktery se ale lisi

soubéznymi okraji bazalnich dvou pétin jeho délky (obr. 77).

Popis. Samec. T¢lo 6.3-9.4 mm dlouhé, §tihlé, cerné, stiedni ¢ast Stitu Cerna, okraje a vétSina

prednich ¢asti Stitu oranzové (obr. 45), okraje krovky oranzové, stfedova ¢ast cerna (obr. 19,
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24-26). Hlava mala, oc¢i stiedn¢ velké, hemisféricky vyc¢nivajici, primér oka tvoii 0.72
interokularni vzdalenosti, tykadla seratni (obr. 54). Stit 1.40krét 3ir§i nez dlouhy ve stfedni
ostie vyCnivajici, stiedni areola pomérné Stihla (obr. 45). Krovka 3.65krat delSi nez Siroka
V humeru, s vystouplymi primarnimi zebry (obr. 30), zebro 2 a 4 siln¢ vyvinuto, zebro 1 a 3
Vv apikalni ¢asti krovky pouze slabé vyvinuto, sekundarni zebra vyvinuta po celé délce krovky,
bunky vétsinou ¢tvercového tvaru (obr. 24-26). Sam¢i kopulaéni organ dlouhy, stihly,

apikalni ¢ast banata, na bazi rozsifeny, s parem trnt (obr. 78, 79, 94).

Odlisnosti. U druhu S. variabilis byly identifikovany dvé barevné formy, které se lisi
velikosti ¢erné ¢asti krovky (obr. 19, 24-26).

Meéreni. BL 9.2 mm, WH 2.18 mm, PL 1.23 mm, PW 1.94 mm, Ediam 0.41 mm, Edist 0.52
mm, PhL 2.53 mm.

Etymologie. Specifické druhové jméno poukazuje na vysokou variabilitu ve zbarveni druhu.

Rozsiieni. Queensland: Springbrook, Tamborine, Lamington; New South Wales: Washpool
(obr. 1, 2).

4.5 Urcovaci kli¢ Australskych druhi rodu Synchonnus

1. Stit je alespoii Gasteéné pestie zbarveny (napt., obr. 44—45) ..oocoocvvvieeiieeviii 2
- Stit je kompletné Gerny nebo tmavé hnédy (napk., obr. 38—40) .....ceevvvvcvrevreernnn. 9
2. Krovka je zbarvena tmave (0br. 11-12) .....cccoceiiiiiiiiiiiiinieie e 3
- Krovka alespon ¢asteCne zbarvena PeStIe ........cccvevvvieeeiieeieieeeceeie e s 4

3. Sekundarni Zebro vyvinuto slabg, sitkovani na krovkach tvoii velké bunky (porovnej obr.
10-11), na ptedni casti $titu chybi dirkovani ........................ S. chilvertonensis sp. nov.
- Sekundarni Zebro vyvinuto, sitkovani na krovkéach tvofi malé buiiky, na pfednich ¢astech

Stitu je ptitomno dirkovani (obr. 29, 36) ............cc.ee e oo oo S flavonotatum Sp. NOV.
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4. Humeralni ctvrtina krovky pestte zbarvena, apikalni % krovky tmavé hnédé az cerné (obr.

15), sam¢i kopulacni orgén relativn€ robustni s trny v bazalni ¢asti vnitfniho vaku (obr. 73—

T ) e S. slipinskii sp. nov.

- Pestie zbarvena ¢ast krovky vzdy zasahuje alespon ¢aste¢né do apikalni poloviny krovky ...
............................................................................................................. 5
5. Sam¢i kopulacni organ Stihly, 12.5—18krat delsi, nez je jeho Sirka ve stiedni ¢asti ......... 6
- Samc¢i kopulaéni orgédn robustni alespoini 7.7krat delsi, nez je jeho Sitka ve stfedni ¢asti
................................................................................................................................................ 7

6. Trny vnitiniho vaku jsou umistény v bazalni ¢asti samciho kopula¢niho organu (obr. 78—
70 ) e S. variabilis sp. nov.
- Trny vnitifniho vaku jsou umistény v apikalni ¢asti sam¢iho kopula¢niho organu (obr. 82—87,

03 ) it S. crypticum sp. nov. (part)

7. Sam¢i kopula¢ni orgdn ma soubézny tvar po vétsSinu jeho délky, trny vnitiniho vaku jsou

umistény apikalng (obr. 59-60) ...........cooiiiiiiiii S. ailaketoae sp. nov.

~~~~~

8. Trny vnitiniho vaku jsou umistény ve stiedni casti délky samciho kopula¢niho organu
...................................................................... S. limbatum Waterhouse
- Trny vnitiniho vaku jsou umistény v apikalni c¢asti samc¢iho kopulacniho orgénu

veeeeeeen. S. campestris SP. NOV.

9. Krovka je zcela €ernd .........c.oovviiiiiiiiiii e S. nigellus Waterhouse

- Krovka alespofi misty pestfe zbarvena ...............ocooiiiiiiiiiiiiiiiii, 10

10. Krovka skoficoveé ¢ervena (0Obr. 9) ......ccoccveeveievecieccecceeeeeenen. S. maseki sp. nov.

- Pestie zbarvend ¢ast krovky ma Zlutou barvu .........cccooieiiiii i 11

11. Trny vnitiniho vaku v bazalni desetin¢ samciho kopulaéniho organu .......... S. variabilis
sp. nov.
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- Trny vnitiniho vaku umistény ve stfedni az apikalni ¢asti samciho kopula¢niho organu

12. Robustni sam¢i kopulacni organ 4.7krat delsi nez $iroky ve stfedni ¢asti. S. dubenovae sp.
nov.

- Samc¢i kopulacni orgén §tihly, 12.4krat del$i nez Siroky ve stiedni Casti ...................... 13

13. Samci kopulacni organ je velmi §tihly, v bazélni ¢asti témét rovnob&zny, ziZeny apikalné
ve dvou pétinach jeho délky, vrchol zaobleny ..........ccccoeeevieiiiieiiiiiiniieieeeee S. corrugatus
Pic
- Sam¢i kopulacni organ v nékterych ¢astech rozsiteny, ve vét§iné ptipadi bez ziejmych
ZUZENT, APEX SPICALY 1eenerieiiiieeiiie et ee et eertte et te et ee st ee et eeetbeeessseeessaeennsaeenseeenneeesnseeenssen ses 14
14. Apikalni dvé pétiny aZ polovina samc¢iho kopulacniho orgénu rozsitené, témeét rovnobézné
................................................................ S. clientulum Waterhouse
- Apikalni Ctvrtina mirn€ rozsirena, samc¢i kopulacni orgdn témét rovnobézny, Stihly v celé

JERO AEICE ... s 15

15. Trny vnitiniho vaku sam¢iho kopulacniho orgdnu umistény v apikalni ¢tvrting jeho

QeIKY ..o, S. crypticum sp. nov. (part)

16. Samci kopulacni organ rovnobézny v bazéalnich dvou pétinach, postupné k vrcholu se
ZUZUJE vttt ettt e et et e e e e S. monteithi sp. nov.
- Sam¢i kopulacni organ v bazalni ¢asti Stihly, nejSirSi v apikalni ¢tvrtiné a mirné ziZen v
apikAInd tFeting ... ... ...t S. amplus Kleine
Poznamka. Synchonnus eungellensis sp. nov. je v kli¢i vynechan kviili nepiitomnosti

hodnocenych morfologickych znakii u dostupnych samicich exemplait.
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5. Diskuze

5.1 Delimitace druhi

Za pouziti morfologickych a molekularnich dat bylo v nové nashromazdéném materialu
zastupct rodu Synchonnus identifikovano 12 samostatnych druhti (obr. 3, 4; Tabulky 4-5,
taxonomické sekce). Delimitace zalozend na DNA datech perfektné souhlasi s morfologickym
konceptem druhti v kladech A a B (obr. 3, 5; Tabulka 4). Nicméné v kladu C nebyly zjiStény
v zasad€ Zadné rozdily mezi cox1 sekvencemi tii morfologicky zietelné odlisnych druht — ne
vice nez by se dalo pfedpokladat mezi rozdilnymi vzorky jednoho druhu (obr. 3, 6; Tabulka
3). Vnitrodruhové K-2-P vzdalenosti jsou <2 % a nevykazuji zddnou geografickou strukturu
typickou pro zastupce celedi Lycidae (Li et al. 2015; Bocek & Bocak 2016; Tabulka 3).
VSechny delimitace zaloZené na DNA datech identifikovaly v kladu C pouze jeden druh
(Tabulka 4). V kontrastu s vysledky delimitace zalozené na DNA datech, sam¢i genitalie
jasn¢ ukazuji na ptitomnost tfi samostatnych druhli s nizkou vnitrodruhovou variabilitou
a vétSinou alopatrickym rozsitenim (S. crypticum a S. variabilis; obr. 1-2, 78-87, 93, 94).
Hranice druhti zalozené na samcich genitéliich jsou dale podpoieny rozdilnosti ve velikosti
oCi samct, 1 kdyZ tento rozdil neni tak zietelny (obr. 91). Ostatni morfologické znaky v kladu
C jsou pro delimitaci nespolehlivé. Napiiklad, zbarveni téchto tii druhu, S. variabilis, S.
crypticum a S. campestris, je ovlivnéno jejich pfislusnosti k riznym lokalnim mimetickym
komplextim. U druhu S. variabilis byly identifikovany dvé odli$né barevné formy (obr. 19,
24-26), u nichZz se objevuji podobné vzory zbarveni jako u zastupct rodu Eniclases nebo
Metriorrhynchus (Bocak & Yagi 2010; Bocek & Bocak 2016). Podobné sila a tvar zeber Stitu
je pro jedince reprezentujici jeden druh variabilni. V kladu C si hranice druht zaloZené
na morfologii samc¢ich kopula¢nich organti a coxl mtDNA fragmentu hluboce odporuji;
po vyhodnoceni vSech okolnosti bylo navrzeno ptijmout hranice druht zaloZené na morfologii
samcich kopula¢nich organt.

Diivody pro pozorované selhani delimitace zalozené na DNA datech ziistavaji nejasné.
Vysledky u odvozené¢ho fylogenetického stromu jsou podobné jak za pouziti analyzy
maximalni vérohodnosti, tak 1 Bayesianského pfistupu nebo pii pouziti metody
nekorigovanych parovych vzdalenosti. Sekvence v kladu C jsou si natolik podobné, ze
nemohou byt pro DNA delimitaci druhd pouZity. VSichni zéastupci Metriorrhynchini maji
uniformni biologii (Bocak & Matsuda 2003). Druhy v kladu C maji endemicky vyskyt a Ziji

na podobnych stanovistich v oblasti okolo 30 000 km?. Z toho diivodu se zména v jejich
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ekologickych narocich zd4 jako nepravdépodobné vysvétleni pro pozorované selhani
delimitace zalozené na mtDNA datech. Podobn¢, nelze pocitat s introgresi jako
S pravdépodobnym vysvétlenim, s ohledem na to, kdy dva druhy maji alopatricky vyskyt
a jejich vyrazné a v ramci jednoho druhu nevariabilni sam¢i kopulacni orgény jsou znamkou
pravdépodobné reprodukéni izolace, (obr. 1-3, 93, 94). Pravdépodobnym vysvétlenim je, Ze
evoluci samc¢ich kopula¢nich organi ovlivnila rychla sexuélni selekce (Simmons 2013; Frazee
& Masly 2015). Trny a spojovaci trubice interniho vaku, jsou pfimo zapojeny v kopulaci, da
se proto predpokladdat, Ze podstatnd morfologicka odliSnost internitho vaku samciho
kopula¢niho organu zabranuje uspéSnému oplodnéni. Preferovanou hypotézou vysvétlujici
nepfitomnost fylogeneticky strukturované variability v coxl mtDNA fragmentu u zastupci
kladu C je zpozdéné ttidéni linii.

Metody vyuzivajici k delimitaci druht DNA dat jsou povazovany za vSeobecné
spolehlivé a piekonavaji vysledky parataxonomie (Hendrich et al. 2010; Baselga et al. 2013),
avSak selhani rtznych pfistupti podobna tém pozorovanym zde, byla zjiSténa jiz diive.
Naptiklad, Baselga et al. (2013) popsal situaci, kdy sesterské druhy zastupct celedi
Chrysomelidae byly za pouziti molekularnich delimita¢nich metod navzajem nerozliSitelné,
ale pti pouziti morfologickych znakli véetné samcich genitalii je bylo mozné spolehlivé
rozliSit. Podobné¢, Bocek & Bocak (2016) identifikovali geneticky velmi podobné, alopatricky
se vyskytujici jedince jediného druhu Eniclases (Lycidae), ktefi se liSili mimetickymi vzory
a velikosti oci, pfitom meli jednotné tvary samcich genitdlii. Kdyz DNA data neposkytuji pro
delimitaci druhti dostate¢né ditkazy, mohou byt v riznych taxonomickych jednotkach pouzity
morfologické znaky ovlivitujici pafeni jedinct. Nikdy nelze spolehlivé piredpoveédét ucinnost

jakékoliv delimita¢ni metody a je tedy nutné vzdy pouzit vS§ech dostupnych informaci.

5.2 Diverzifikace rodu Synchonnus

Skupina rodu Synchonnus z Australského vychodniho pobiezi je velmi diverzifikovana
(13 spp. a 3 spp., obr. 1-2, Tabulka 5; Byrne et al. 2008). Mimo kontinentalni Australii byl
rod Synchonnus zaznamenany pouze na ostrovu Mysool, ostrové Japen (na kazdém z ostrovii
jeden druh) a dva druhy na severnim pobiezi Nové Guinee (Kusy 2017). Lze tedy
predpokladat, ze rod Synchonnus ma v Australii dlouhou evolu¢ni historii a nikdy se
neroz§ifil na zadpad od Lyddekerovi linie, mimo kontinentalni Self Australie. Lokalni
endemizmus a maly prekryv mezi horskymi faunami jsou pro tento rod charakteristické.

Vsechny druhy se vyskytuji v omezenych oblastech, typicky pouze na jednom pohoii a Zadny

36



z druhil se nevyskytuje na obou strandch od Burdekin a St Lawrence aridnich zon (obr. 1).
Ackoli vSichni zastupci ¢eledi Lycidae ze skupiny Metriorrhynchina jsou okftidleni, sdileji
Spatnou schopnost se §ifit (Sklenarova et al. 2013). Na rozdil od zastupcti castéjSich
Australskych rodta Porostoma a Metriorrhynchus, Synchonnus nikdy nenavstévuji kvéty.
Dospélei jako u vsech zastupct celedi Lycidae ziji kratce. VSichni jedinci byly chyceni na
listech nizkého lesniho porostu (osobni sdéleni, L. Bocak). DalSim faktorem ovliviiujicim
jejich schopnost $ifeni je silna zavislost larev na alesponl sezoné vlihkych lesnich stanovistich
(Bocak & Yagi 2003), které v aridnich oblastech odd¢€lujicich oblasti vyskytu jednotlivych
druht chybi. Z toho divodu miiZzou byt zastupci rodu Synchonnus jednoduse "uvéznéni"
v ptiznivych horskych habitatech procesem aridizace, ktery zptsobil fragmentaci Australské
bioty (Byrne et al. 2008).

Datovana fylogeneze ukazuje na vznik rodu Synchonnus v Australii ve spodnim
oligocénu pred 30 miliony let (obr. 3). Zastupci papuanskych druhli byly pro sekvenovani
DNA nedostupni. AvSak pfedeslé studie neidentifikovaly Zadny piesah ve vyskytu druhit mezi
kontinentalni Australii a Papuou a toho zjiSténi podporuje 1 vyskyt nékolika endemickych
rodll pro kaZzdou z oblasti a naznacuje omezenou vyménu mezi t€émito faunami (Sklenarova et
al. 2014). Fylogeneticka analyza ukazuje, ze druhy z monzunovych oblasti, S. slipinskii, S.
flavonotatum a S. chilvertonensis, jsou hluboce zakofenény ve fylogenetickém stromu
a k oddéleni od jejich spole¢ného piedka s ostatnimi druhy doslo asi pied 14.6—21.2 miliony
let (obr. 3, 4). Tyto druhy jsou od mirné klimatické oblasti oddéleny aridni zénou Burdekin
(obr. 1). Dale byly identifikovany tti speciace v dob¢ asi pied 13.0—14.3 miliony let v obdobi
ochlazeni ve stfednim miocénu, které vedlo k aridifikaci a fragmentaci ptiznivych habitata
(Zachos et al. 2001; Byrne et al. 2008; Catullo & Keogh 2014). Dva sesterské druhy se
oddélily v pleistocénu asi pred 1.45-1.55 Ma, a jsou od sebe izolovany aridni zénou St
Lawrence. Recentni pivod druhti, naptiklad oddé€leni sesterskych druhti S. ailaketoae + S.
dubenovae a oddéleni mezi druhy v kladu S. variabilis + S. campestris + S. crypticum, bylo
identifikovano v rdmci vlhkych oblasti zimnich destd v jiznim Queenslandu a severnim
Novém Jiznim Walesu. Ackoli oblasti jejich vyskytu jsou docela malé, recentné oddélené
druhy se pievazné vyskytuji alopatricky (S. variabilis + S. crypticum; S. ailaketoae + S.
dubenovae; obr. 1). Podobn¢ jako u oddé€leni severné a jizné€ od aridnich zon, mohou byt tyto
terminalni recentni speciace spojeny s fragmentaci Australskych vlhkych oblasti. Zastupci
celedi Lycidae jsou bézni v horskych pralesich a pobteznich pohotich s vysokou vlhkosti
a nevyskytuji se v suchych tvrdolistych lesich. Mimo obecné nizky sklon k disperzi, ktery

brani v jejich Sifeni pies aridni vyschlé oblasti, mize dal§im faktorem snizujicim schopnost
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zvétseni jejich aredlt vyskytu byt i evoluce lokalnich aposematickych vzort (Bocak & Yagi
2010; Bocek & Bocak 2016). Lze predpokladat, ze vysSe popsané faktory se ptimo podileji

na pozorované distribuci druhit v rodu Synchonnus.
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7. Seznam piiloh

Tabulky

Tabulka 1. Sekvenovany material, jeho geograficky ptivod, vysledky sekvenace a pristupové
kédy do databaze GenBank.

Tabulka 2. Primery pouzité pro PCR amplifikaci.

Tabulka 3. Kimura-2-parameter genetické vzdalenosti mezi cox1 pro druhy v kladu C.
Tabulka 4. Identifikace pravdépodobnych druhti v rodu Synchonnus pomoci riznych ptistupa
a algoritmli. Konspecifické druhy jsou oznaceny stejnymi pismeny.

Tabulka 5. Seznam druhti v rodu Synchonnus.

Ilustrace

Obrazky 1-2. 1 Vychodni pobtezi Australie se zkoumanymi lokalitami. 2 Zkoumané lokality
v Jihovychodnim Queenslandu (Viz oznacend oblast v obr. 1).

Obrazky 3-6. 3 Fylogeneticka hypotéza piibuznosti v rodu Synchonnus ziskana analyzou
maximalni vérohodnosti z coxl mMtDNA datasetu. 4 Datovany fylogeneticky strom
Australskych zastupct rodu Synchonnus ziskany z 3 genového datasetu. 5 Rozlozeni ¢etnosti
intraspecifickych a interspecifickych genetickych vzdalenosti zastupct rodu Synchonnus
vkladech A a B. 6 Rozlozeni Cetnosti intraspecifickych a interspecifickych genetickych
vzdalenosti zastupctu rodu Synchonnus v kladu C.

Obrazky 7-30. 7-26 Celkovy vzhled druht v rodu Synchonnus. 28-30 Detail pravé krovky.
Obrazky 31-58. 31-45 Pronotum. 46-58 Tykadla.

Obrazky 59-87. Sam¢i kopula¢ni organy zastupcti rodu Synchonnus (piedni a boéni pohled).
Obrazky 88-90. 88 Samici kopula¢ni organy: Synchonnus eungellensis sp. nov. 89 Koncovy
sternit, samice: S. eungellensis sp. nov. 90 Koncové abdominalni ¢lanky, samec: Synchonnus
monteithi sp. nov.

Obrazek 91. RozloZeni Cetnosti relativni velikosti o¢i u druhtt Synchonnus variabilis sp. nov.
a S. crypticum sp. nov.

Obrazek 92. Fylogeneticky strom ziskany analyzou maximalni v€rohodnosti z 3 genového
datasetu.

Obrazek 93. Tvar saméich kopulaénich organti: Synchonnus crypticum sp. nov.

Obrazek 94. Tvar sam¢ich kopulaénich organt: Synchonnus variabilis sp. nov.
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Tabulka 1. Sekvenovany material, jeho geograficky pivod, vysledky sekvenace a pristupové kody do databidze GenBank.

Ingroup
Taxon

Synchonnus ailaketoae
Synchonnus ailaketoae
Synchonnus ailaketoae
Synchonnus campestris
Synchonnus clientulum
Synchonnus clientulum
Synchonnus clientulum
Synchonnus clientulum
Synchonnus crypticum
Synchonnus crypticum
Synchonnus crypticum
Synchonnus crypticum
Synchonnus crypticum
Synchonnus crypticum
Synchonnus crypticum
Synchonnus crypticum
Synchonnus crypticum
Synchonnus crypticum
Synchonnus crypticum
Synchonnus dubenovae
Synchonnus dubenovae
Synchonnus dubenovae
Synchonnus eungellensis
Synchonnus eungellensis
Synchonnus eungellensis

Synchonnus flavonotatum
Synchonnus chilvertonensis

Synchonnus maseki

Synchonnus monteithi
Synchonnus monteithi
Synchonnus monteithi
Synchonnus monteithi

Voucher*

UPOL+
A00223
A00225
A00247
A00284
DKO0042
DKO0045
DKO0149
DKO0142
A00276
A00278
DKO0048
DKO0052
DK0053
DK0049
DK0051
DK0030
DK0028
DK0029
DK0025
A00296
A00343
A00344
DKO0134
DK0120
DKO0133
A00228
A00240
DKO0116
A00282
A00283
A00291
A00322

GenBank kod. # (all mtDNA)

coxl

KY203008
KY203009
KY203010
KY202991
KY203014
KY203015
KY203017
KY203016
KY202989
KY202990
KY202983
KY202988
KY202969
KY202986
KY202982
KY202963
KY202961
KY202981
KY202984
KY203011
KY203012
KY203013
KY203005
KY203003
KY203004
KY203006
KY203007
KY203018
KY202995
KY202996
KY202997
KY202998

rrnL

KY?202954

KY?202948

KY?202952

KY202953

KY202956
KY202949
KY202950
KY202951

nad5

KY203023

KY203019

KY203021

KY203022

KY203025
KY203028
KY203027
KY203020

Stat, Narodni park

QLD, Lamington
QLD, Lamington
QLD, Lamington
QLD, Bribie Island
QLD, Tamborine
QLD, Tamborine
QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
QLD, Bribie Island
QLD, Bribie Island
QLD, Mt. Barney
QLD, Mt. Barney
QLD, Mt. Barney
QLD, Mt. Barney
QLD, Mt. Barney
QLD, Main Range
QLD, Main Range
QLD, Main Range
QLD, Main Range
QLD, Mt. Glorious
QLD, Mt. Glorious
QLD, Mt. Glorious
QLD, Eungella
QLD, Eungella
QLD, Eungella
QLD, Chilverton
QLD, Chilverton
QLD, Eungella
QLD, Bribie Island
QLD, Bribie Island
QLD, Bribie Island
QLD, Bribie Island

Lokalita

1.3 km NE ENP Hq
Palm Grove Sect.

Palm Grove Sect.

Natural Bridge Sect.
Natural Bridge Sect.
1.3 km NE ENP Hq
1.3 km NE ENP Hq

Nadmot'ska vyska (m)

129
129
130
10

450
450
370
370
10

10

Lindsay Rd./NSW border 350
Lindsay Rd./NSW border 350
Lindsay Rd./NSW border 350
Lindsay Rd./NSW border 350
Lindsay Rd./NSW border 350

Goombura Section
Goombura Section
Goombura Section
Goombura Section
Mt. Glorious Barracks
Mt. Glorious Barracks
Mt. Glorious Barracks
Dalrymple Rd.
Dalrymple Rd.
Dalrymple Rd.

Dalrymple Rd.

1.3 km NE ENP Hag.
1.3 km NE ENP Hag.
1.3 km NE ENP Hag.
1.3 km NE ENP Hag.

750

750

750

750

575

575

575
700-950
700-950
700-950
1050
1050
700-950
10

10

10

10

Zemépisna
Sitka

28°11'S
28°11'S
28°11'S
27°0.9'S
27°56'S
27°56'S
28°13.9'S
28°13.9'S
27°0.9'S
27°0.9'S
28°19.8'S
28°19.8'S
28°19.8'S
28°19.8'S
28°19.8'S
27°59.0'S
27°59.0'S
27°59.0'S
27°59.0'S
27°19'S
27°19'S
27°19'S
21°03.5'S
21°03.5'S
21°03.5'S
17°06'S
17°06'S
21°03'S
27°0.9'S
27°0.9'S
27°0.9'S
27°0.9'S

Zemépisna
délka

153°07'E
153°07'E
153°07E
153°07E
153°12.3'E
153°12.3'E
153°14.6'E
153°14.6'E
153°07E
153°07E
152°42.1'E
152°42.1'E
152°42.1'E
152°42.1'E
152°42.1'E
152°21.4E
152°21.4E
152°21.4E
152°21.4E
152°45'E
152°45'E
152°45'E
148°34.8'E
148°34.8'E
148°34.8'E
145°30E
145°30E
148°34.8'E
153°07E
153°07E
153°07E
153°07E



Synchonnus monteithi
Synchonnus monteithi
Synchonnus monteithi
Synchonnus monteithi
Synchonnus slipinskii
Synchonnus slipinskii
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis
Synchonnus variabilis

Outgroup
Taxony

Broxylus pendolensis
Leptotrichalus sp.
Metriorrhynchus sp.
Microtrichalus sp.

Voucher

MDO0106
000419
000009
000199

DKO0061 KY203002
DKO0056 KY203001
DKO0065 KY203000
DK0062 KY202999
A00213  KY202993
A00236 KY202994
DKO0105 KY202987
A00031  KY202958
A00039  KY202967
A00221 KY202972
A00199  KY202959
A00227 KY202960
A00248 KY202968
DK0040 KY202962
A00341 KY202964
DK0018 KY202985
DK0011 KY202965
DKO0146 KY202979
DKO0148 KY202973
DKO0147 KY202980
DKO0055 KY202970
DKO0060 KY202966
DKO0066 KY202977
DKO0165 KY202971
DKO0167 KY202978
DKO0171 KY202976
DKO0166 KY202975
DKO0158 KY202974
DKO0077 KY202992
UPOL+  coxl
KC538413
KC538326
DQ904297
KC538290

KY202957

KY?202955

GenBank kod # (all mtDNA)

rrnL

KC538792
KC538712
KC538628
KC538674

KY203026

KY203024

nad5

KC538606
KC538517
DQ904259
KC538481

QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
QLD, Chilverton
QLD, Chilverton
QLD, Lamington
QLD, Lamington
QLD, Lamington
QLD, Lamington
QLD, Lamington
QLD, Lamington
QLD, Lamington
QLD, Tamborine
QLD, Tamborine
QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
QLD, Springbrook
NSW, Washpool

Lokalita

Sulawesi
Palawan
Sumatra
Sulawesi

Numinbah, Pocket Rd.
Numinbah, Pocket Rd.
Numinbah, Pocket Rd.
Numinbah, Pocket Rd.

Green Mts. O'Reilly's Sect.

Palm Grove Sect.
MacDonald section
Tallanbana Sect.
Tallanbana Sect.
Natural Bridge Sect.
Natural Bridge Sect.
Natural Bridge Sect.

Numinbah, Pocket Rd.
Numinbah, Pocket Rd.
Numinbah, Pocket Rd.

Gwongorela Sect.
Gwongorela Sect.
Gwongorela Sect.
Gwongorela Sect.
Gwongorela Sect.
Washpool circuit

Originalni publikace

Sklenarova et al., 2013
Sklenarova et al., 2013
Bocak & Yagi 2010, Sklenarova et al., 2013
Sklenarova et al., 2013

225
225
225
225
1050
1050
850

128
128
130
130
450
515
480-950
480-950
370
370
370
225
225
225
570
570
570
570
570
920

28°12'S
28°12'S
28°12'S
28°12'S
17°06'S
17°06'S
28°13.5'S
28°12'S
28°12'S
28°11'S
28°11.2'S
27°56'S
27°55'S
28°13.5'S
28°13.5'S
28°13.9'S
28°13.9'S
28°13.9'S
28°12'S
28°12'S
28°12'S
28°11.3'S
28°11.3'S
28°11.3'S
28°11.3'S
28°11.3'S
29°28.6'S

153°14'E
153°14'E
153°14'E
153°14'E
145°30'E
145°30'E
153°07.7E
153°07E
153°07E
153°07E
153°07E
153°12.3'E
153°12'E
153°16.3'E
153°16.3'E
153°14.6'E
153°14.6'E
153°14.6'E
153°14E
153°14E
153°14E
153°16.1'E
153°16.1'E
153°16.1'E
153°16.1'E
153°16.1'E
152°20.3'E



Porrostoma rhipidium 000372  DQ144678 KC538699 DQ144702 Australia Bocak & Yagi 2010, Sklenarova et al., 2013

Sulabanus gracilis MD0067 KC538409 KC538787 KC538602 Sulawesi Sklenarova et al., 2013
Trichalus sp. A00032 KC538339 KC538722 KC538529 Lamington Sklenarova et al., 2013
Wakarumbia sp. MDO0111 KC538416 KC538795 KC538609 Sulawesi Sklenarova et al., 2013

*Vzorky s oznacenim A— shromazdil Geoff Monteith pod projektem ANIC na pruzkum diverzity brouki; vzorky s oznacenim DK- byly
shromazdény L. Bocakem, K. Sklenarovou a M. Maskem pii expedici v listopadu az prosinci 2012.

Reference:

Bocak L & Yagi T. 2010. Evolution of mimicry patterns in Metriorrhynchus (Coleoptera: Lycidae): the history of dispersal and speciation in southeast Asia. Evolution 64, 39-52.
Sklenarova K, Chesters D & Bocak L. 2013. Phylogeography of poorly dispersing net-winged beetles: a role of drifting India in the origin of afrotropical and oriental fauna. PLoS ONE 8,
€67957.



Tabulka 2. Primery pouzité pro PCR amplifikaci.

Fragment

rrnL mtDNA

coxl mtDNA

nad5 mtDNA

Code

16a
ND1A

JerM
Marilyn
Marcy

OF1
R6

-mer

20
27

23
21
27

29
29

Sequence (5’ >> 3’)

CGCCTGTTTAACAAAAACAT
GGTCCCTTACGAATTTGAATATATCCT

CAACAYYTATTTTGRTTYTTTGG
TCATAAGTTCAGTATCATTG
TARTTCRTATGWTCAATAYCAYTGRTG

CCTACTCCTGTTTCTGCTTTAGTTCATTC
GAAACGAAAAATCGTATTTAATTTCGACT



Tabulka 3. Kimura-2-parameter genetické vzdalenosti mezi cox1 pro druhy v kladu C.

Voucher # Taxon S. variabilis variabilis  variabilis  crypticum  variabilis  crypticum  variabilis  variabilis  variabilis  variabilis  variabilis  crypticum variabilis  variabilis  variabilis  variabilis  variabilis
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17

1A00031 S. variabilis

2A00199 S. variabilis 0.001

3A00227 S. variabilis 0.005  0.004

4 DK0028 S. crypticum 0.004 0.003 0.003

5DK0040 S. variabilis 0.003  0.002 0.002 0.001

6 DK0030 S. crypticum 0.005 0.004 0.004 0.003 0.002

7 A00341 S. variabilis 0.006  0.005 0.005 0.005 0.004 0.005

8 DK0011 S. variabilis 0.005  0.004 0.004 0.003 0.002 0.004 0.002

9 DK0060 S. variabilis 0.006  0.005 0.005 0.005 0.004 0.005 0.004 0.002

10 A00039 S. variabilis 0.007  0.006 0.006 0.005 0.005 0.006 0.005 0.003 0.003

11A00248 S. variabilis 0.007 0.006 0.006 0.005 0.005 0.006 0.005 0.003 0.003 0.002

12 DK0053 S. crypticum 0.006  0.005 0.005 0.005 0.004 0.005 0.002 0.002 0.004 0.005 0.005

13 DK0055 S. variabilis 0.005 0.005 0.005 0.004 0003 0.005 0.003 0.003 0005 0.005 0.005 0.003

14 DK0165 S. variabilis 0.006  0.005 0.005 0.005 0.004 0.005 0.004 0.004 0.005 0.006 0.006 0.004 0.001

15A00221 S. variabilis 0.007  0.006 0.006 0.005 0.005 0.006 0.005 0.003 0005 0.005 0.005 0.005 0.005 0.006

16 DK0148 S. variabilis 0.009  0.008 0.008 0.007 0.006 0.006 0.006 0.005 0.005 0.004 0.004 0.006 0.007 0.008 0.007

17 DK0158 S. variabilis 0.006  0.005 0.005 0.005 0.004 0.005 0.004 0.002 0004 0.005 0.005 0.004 0.005 0.005 0.005 0.005

18 DK0166 S. variabilis 0.006  0.005 0.005 0.005 0.004 0.005 0.004 0.002 0004 0.003 0.003 0.004 0.005 0.005 0.005 0.003 0.002

19 DK0171 S. variabilis 0.008  0.007 0.007 0.006 0.005 0.007 0.005 0.004 0.004 0.003 0.003 0.005 0.006 0.007 0.006 0.003 0.004

20 DK0066 S. variabilis 0.005 0.004 0.004 0.003 0.002 0.004 0.005 0.004 0005 0.006 0.006 0.005 0.005 0.005 0.006 0.008 0.005

21DK0167 S. variabilis 0.008  0.007 0.007 0.006 0.005 0.007 0.005 0.004 0.004 0.006 0.006 0.005 0.006 0.007 0.006 0.006 0.004

22 DK0146 S. variabilis 0.009  0.008 0.008 0.007 0.006 0.008 0.005 0.005 0.006 0.007 0.007 0.005 0.005 0.006 0.007 0.007 0.005

23 DK0147 S. variabilis 0.006  0.005 0.005 0.003 0.004 0.004 0.007 0.005 0.007 0.008 0.008 0.007 0.006 0.007 0.008 0.006 0.005

24 DK0029 S. crypticum 0.006  0.005 0.005 0.003 0.004 0.005 0.007 0.005 0.007 0.008 0.008 0.007 0.006 0.007 0.008 0.010 0.007

25DK0051 S. crypticum 0.008  0.007 0.007 0.005 0.005 0.005 0.007 0.007 0.007 0.008 0.008 0.009 0.008 0.009 0.010 0.008 0.009

26 DK0048 S. crypticum 0.004  0.003 0.006 0.005 0.005 0.006 0.008 0.006 0.008 0.009 0.009 0.008 0.007 0.008 0.009 0.011 0.008

27 DK0025 S. crypticum 0.008  0.007 0.007 0.005 0.005 0.005 0.009 0.007 0009 0.010 0.008 0.009 0.008 0.009 0.010 0.010 0.009

28 DK0018 S. variabilis 0.005  0.005 0.005 0.002 0.003 0.005 0.005 0.003 0.005 0.005 0.005 0.005 0.005 0.006 0.005 0.007 0.005

29 DK0049 S. crypticum 0.006  0.005 0.005 0.005 0.004 0.005 0.004 0.002 0004 0.005 0.005 0.004 0.005 0.005 0.005 0.006 0.004

30 DK0105 S. variabilis 0.010  0.009 0.009 0.008 0.007 0.009 0.005 0.005 0.007 0.008 0.008 0.005 0.006 0.007 0.008 0.010 0.007

31 DK0052 S. crypticum 0.008  0.007 0.007 0.005 0.005 0.007 0.009 0.007 0.009 0010 0.010 0.009 0.008 0.009 0.010 0.012  0.009

32 A00276 S. crypticum 0.018 0.017 0.017 0.016 0.015 0.017 0.015 0.013 0.015 0.016 0.016 0.015 0.016 0.017 0.016 0.018 0.013

33 A00278 S. crypticum 0.018 0.017 0.017 0.016 0015 0.017 0.015 0.013 0.015 0.016 0.016 0.015 0.016 0.017 0.016 0.018 0.013

34A00284 S. campestris 0.017 0.016 0.016 0.015 0.014 0.016 0.014 0.012 0.014 0.015 0.015 0.014 0.015 0.016 0.015 0.017 0.012

35 DK0077 S. variabilis 0.014 0.013 0.011 0.012 0.011 0.013 0.011 0.009 0.011 0.012 0.012 0.011 0.010 0.011 0.012 0.014 0.011



Voucher #

19 DK0171
20 DK0066
21 DKO0167
22 DK0146
23 DK0147
24 DK0029
25 DK0051
26 DK0048
27 DK0025
28 DK0018
29 DK0049
30 DK0105
31 DK0052
32A00276
33 A00278
34 A00284
35 DK0077

Taxon

S. variabilis
S. variabilis
S. variabilis
S. variabilis
S. variabilis
S. crypticum
S. crypticum
S. crypticum
S. crypticum
S. variabilis
S. crypticum
S. variabilis
S. crypticum
S. crypticum
S. crypticum
S. campestris
S. variabilis

S. variabilis variabilis

18

0.002
0.005
0.004
0.005
0.005
0.007
0.009
0.008
0.009
0.005
0.004
0.007
0.009
0.015
0.015
0.014
0.011

19

0.007
0.004
0.006
0.007
0.009
0.009
0.010
0.011
0.006
0.005
0.009
0.011
0.017
0.017
0.016
0.013

variabilis

20

0.007
0.008
0.005
0.005
0.007
0.005
0.007
0.005
0.005
0.009
0.007
0.017
0.017
0.016
0.013

variabilis

21

0.006
0.007
0.009
0.011
0.010
0.011
0.006
0.005
0.009
0.011
0.017
0.017
0.016
0.013

variabilis

22

0.008
0.010
0.012
0.011
0.012
0.007
0.006
0.008
0.012
0.018
0.018
0.017
0.014

variabilis

23

0.004
0.004
0.008
0.005
0.005
0.007
0.011
0.007
0.018
0.018
0.018
0.015

crypticum

24

0.005
0.008
0.007
0.005
0.007
0.011
0.007
0.017
0.017
0.015
0.015

crypticum

25

0.010
0.007
0.006
0.009
0.013
0.009
0.020
0.020
0.019
0.017

crypticum

26

0.010
0.007
0.008
0.012
0.010
0.019
0.019
0.018
0.016

crypticum

27

0.006
0.009
0.013
0.009
0.020
0.020
0.019
0.017

variabilis

28

0.005
0.008
0.006
0.016
0.016
0.015
0.012

crypticum

29

0.007
0.009
0.013
0.013
0.012
0.011

variabilis

30

0.013
0.018
0.018
0.018
0.015

crypticum

31

0.020
0.020
0.019
0.017

crypticum  crypticum  campestris
32 33 34
0.002

0.004 0.004

0.013 0.013 0.012

Mezi sekvencemi je zobrazen pocet substituci za pozici. Analyza byla provedena za pouziti Kimura 2-parameter modelu 1. Analyza zahrnovala
35 nukleotidovych sekvenci. VSechny pozice obsahujici mezery a chybéjici data byly odstranény. Pocet pozic ve findlnim datasetu byl 1098.
Evolu¢ni analyzy byly provedeny v programu MEGAT7 2.

Reference

1. Kimura M. 1980. A simple method for estimating evolutionary rate of base substitutions through comparative studies of nucleotide sequences. Journal of Molecular Evolution 16, 111-120.
2. Kumar S, Stecher G & Tamura K. 2015. MEGAT: Molecular evolutionary genetics analysis version 7.0 for bigger datasets. Molecular Biology and Evolution 33, 1870-1874.



Tabulka 4. Identifikace pravdépodobnych druht v rodu Synchonnus pomoci rtiznych ptistupi
a algoritmt. Konspecifické druhy jsou oznaceny stejnymi pismeny. Hodnoty v zavorkach
oznacuji pravdépodobnostni hodnoty pro jednotlivé druhy.

Taxony Voucher Zemépisny Morfologie Delimitace zalozena na DNA
UPOL+ pavod GMYC bPTP  MLPTP Geneticka
vzdalenost
3% 2%
Pocet identifikovanych pravdépodobnych druhti: 12 10 10 10 10 10

S. crypticum DKO0048 QLD, Mt. Barney A A A (0.89)* A (0.89)*A A
S. crypticum DKO0052 QLD, Mt. Barney A A A A A A
S. crypticum DKO0051 QLD, Mt. Barney A A A A A A
S. crypticum DKO0053 QLD, Mt. Barney A A A A A A
S. crypticum DKO0049 QLD, Mt. Barney A A A A A A
S. crypticum DKO0030 QLD, Main Range A A A A A A
S. crypticum DK0028 QLD, Main Range A A A A A A
S. crypticum DK0029 QLD, Main Range A A A A A A
S. crypticum DK0025 QLD, Main Range A A A A A A
S. crypticum A00276 QLD, Bribie Island A A A A A A
S. crypticum A00278 QLD, Bribie Island A A A A A A
S. variabilis A00031 QLD, Lamington B A A A A A
S. variabilis A00199 QLD, Lamington B A A A A A
S. variabilis A00221 QLD, Lamington B A A A A A
S. variabilis DK0105 QLD, Lamington B A A A A A
S. variabilis A00039 QLD, Lamington B A A A A A
S. variabilis A00248 QLD, Lamington B A A A A A
S. variabilis A00227 QLD, Lamington B A A A A A
S. variabilis DKO0040 QLD, Tamborine B A A A A A
S. variabilis A00341 QLD, Tamborine B A A A A A
S. variabilis DKO0066 QLD, Springbrook B A A A A A
S. variabilis DKO0018 QLD, Springbrook B A A A A A
S. variabilis DKO0147 QLD, Springbrook B A A A A A
S. variabilis DKO0055 QLD, Springbrook B A A A A A
S. variabilis DKO0165 QLD, Springbrook B A A A A A
S. variabilis DKO0167 QLD, Springbrook B A A A A A
S. variabilis DKO0060 QLD, Springbrook B A A A A A
S. variabilis DKO0171 QLD, Springbrook B A A A A A
S. variabilis DK0148 QLD, Springbrook B A A A A A
S. variabilis DKO0166 QLD, Springbrook B A A A A A
S. variabilis DKO0011 QLD, Springbrook B A A A A A
S. variabilis DK0158 QLD, Springbrook B A A A A A
S. variabilis DK0146 QLD, Springbrook B A A A A A
S. variabilis DKO0077 NSW, Washpool B A A A A A
S. campestris A00284 QLD, Bribie Island C A A A A A
S. chilvertonensis A00240 QLD, Chilverton D D D 1.00) D @.00) D D
S. flavonotatum A00228 QLD, Chilverton E E E 1.00) E@o0) E E
S. maseki DKO0116 QLD, Eungella F F F@.o0) F@oo) F F
S. clientulum DKO0042 QLD, Tamborine G G G (0.90) G (0.90) G G
S. clientulum DK0045 QLD, Tamborine G G G G G G
S. clientulum DKO0149 QLD, Springbrook G G G G G G
S. clientulum DKO0142 QLD, Springbrook G G G G G G
S. dubenovae A00296 QLD, Mt. Glorious H H H (0.86) H (0.86) H H
S. dubenovae A00343 QLD, Mt. Glorious H H H H H H
S. dubenovae A00344 QLD, Mt. Glorious H H H H H H
S. ailaketoae A00223 QLD, Lamington | | 1092 1092 I |

S. ailaketoae A00225 QLD, Lamington | | | | | |

S. ailaketoae A00247 QLD, Lamington | | | | | |

S. slipinskii A00213 QLD, Chilverton J J J51) J@©51) J J



S. slipinskii A00236 QLD, Chilverton J J J J J J
S. eungellensis DK0134 QLD, Eungella K K K 095 K095 K K
S. eungellensis  DK0120 QLD, Eungella K K K K K K
S. eungellensis  DK0133 QLD, Eungella K K K K K K
S. monteithi A00282 QLD, Bribie Island L L L 1.00) L (100) L L
S. monteithi A00283 QLD, Bribie Island L L L L L L
S. monteithi A00291 QLD, Bribie Island L L L L L L
S. monteithi A00322 QLD, Bribie Island L L L L L L
S. monteithi DKO0061 QLD, Springbrook L L L L L L
S. monteithi DKO0056 QLD, Springbrook L L L L L L
S. monteithi DKO0065 QLD, Springbrook L L L L L L
S. monteithi DKO0062 QLD, Springbrook L L L L L L

* Pravdépodobnostni hodnoty pro cluster druht tvofeny druhy S. crypticum, S. variabilis a S.
campestris.



Tabulka 5. Seznam druhti v rodu Synchonnus.

Druhy Rozsiteni
S. ailaketoae sp. nov. Australie: Queensland
S. amplus (Kleine, 1930: 328) Australie: Novy Jizni Wales
=Enylus amplus Kleine, 1930
S. campestris sp. nov. Australie: Queensland
S. clientulum (Waterhouse, 1977: 81) Australie: Queensland
=Porrostoma clientulum Waterhouse 1877)
S. corrugatus Pic, 1923 Australie
S. crypticum sp. nov. Australie: Queensland
S. dubenovae sp. nov. Australie: Queensland
S. eungellensis sp. nov. Australie: Queensland
S. flavonotatum sp. nov. Australie: Queensland
S. chilvertonensis sp. nov. Australie: Queensland
S. limbatum (Waterhouse, 1877: 81) Australie
=Achras limbatum Waterhouse, 1877
S. maseki sp. nov. Australie: Queensland
S. monteithi sp. nov. Australie: Queensland
S. nigellus (Waterhouse, 1879) Australie: Queensland
=Strophicus nigellus Waterhouse, 1879
S. slipinskii sp. nov. Australie: Queensland
S. variabilis sp. nov. Australie: Queensland
Novy Jizni Wales
Druhy rodu Synchonnus vyskytujici se mimo oblast kontinentalni Australie:
S. etheringtoni (Kusy, 2017) Indonésie: Papua
S. humeralis Pic, 1923: 37, hors text Indonésie: Yapen Isl.
S. segregatus (Waterhouse, 1879: 72) Indonésie: Mysool Isl.
=Enylus segregatus Waterhouse, 1879
S. testaceithorax Pic, 1923: 35. Nova Guinea
Reference

Kleine R. 1930. Bestimmungstabelle der Trichalusverwandtschaft. Treubia 11, 325-340.

Kusy D. 2017. A new species of Synchonnus (Coleoptera: Lycidae) from New Guinea, with an identification key to the
Papuan species. Acta Entomologica Musei Nationalis Pragae. In Press.

Pic M. 1923. Contribution a I'étude des Lycides.L'Echange (412-413): hors —texte 35-37.

Waterhouse CO. 1877. A monograph of the Australien species of the coleopterous family Lycidae. Trans. Entomol. Soc.
Lond. 1877: 73-89.

Waterhouse CO. 1879. Illustrations of Typical Specimens of Coleoptera in the Collection of the British Museum Part 1.
Lycidae. London: British Museum (Natural History) x+83 pp.



Obrazky

3

Chilverton S. chilvertonensis
Sp. nov.

Synchonnus
slipinskii sp. nov.
S. flavonotatum
Sp. nov.

" Eungella

S. maseki sp. nov.
S. eungellensis
s Sp. nov.

Washpool

S. variabilis
Sp. nov.

Bribie island

Mt. Glorious

Tamborine

Main Range

Springbrook:
Numinbah,
Talanbana,
Natural Bridge,
Gwongorela

Lamington:

Mount Barney

Synchonnus monteithi sp. nov.
S. campestris sp. nov.
S. crypticum sp. nov.

S. dubenovae sp. nov.

S. variabifis sp. nov.
S. clientulum

S. crypticum sp. nov.

S. monteithi sp. nov.
S. clientulum
S. variabilis sp. nov.

S. ailaketoae sp. nov.
S. variabilis sp. nov.

S. crypticum sp. nov.

1-2. 1 Vychodni pobiezi Australie se zkoumanymi lokalitami. 2 Zkoumané lokality v
Jihovychodnim Queenslandu (Viz oznacena oblast v obr. 1).

MDDOBT Sulabanus gracilis Sulawesi

000199 Microtnchalus sp. Sulawesi
ABD032 Trichalus sp. QLD Lamington

. Palawan

MDO108 Brox pandoiensis

000372 Poms!oma mvoldmm Can bena
echa Sulawesi
GUEX]UQ Sp Sumatra
AD0213 S, sfipinskil QLD Chilverton
ADO236 S. slipinskir QLD Chilverion
DK0134 §. eungeliensis QLD Eungella
clade A — ko120 _em‘gglems aln Eu:ga\a
DK0133 §. eungefiensis QLD Eungella
AQ0282 5. monteithi QLD Bribie sland
A00283 S, monteithi QLD Bribie Island
A00291 8. monteithi QLD Bribie Island
A00322 5. monteiths QLD Bribi Island
DK00B1 . monteith QLD Springbrock.
DKE036 S. monteithi QLD Springbrook
DK0085 . monteithi QLD Springbrock
DKDGEZ S manfel!m QLD Springbrock
ADD: DLD Cm\vel‘l.uﬂ
e Chilver
DKO116 S, masskr OLD Eur\geHa

DKOMZ S cuenteim QLD Tambarine

DKO149 §. chienturom QLD Springbrock
DKO142 S.chientulum OLD Springbrock
AD0286 5, dubencvae QLD Mt Gloriaus
AD0343 §, dukenovae QLD M Clorious
AD0344 8. dutensvae QLD Mt Glarious
ADC223 §. aiakefoae QLD Lamington
AD0225 5. ailakefose QLD Lamington
AD0247 5. ailheloge QLD Lsmmgmn
A00031 8. variabilis QLD Laminglon
A00199 . vanabilis QLD Lamington
DKO048 S, erypticurn QLD bt Bamey H
DKO0040 S. vanibilis QLD Tamborine
DKO0BE S. vanabilis QLD Springbroak
A00227 S variabilis QLD Lamington
DKOQ30 5. erypicurm QLD Main Range s
DKOGZ8 S. crypticum QLD Main Range /
DKUO18 S, variabills GLD Springbrook
DKOO52 5. fieum QLD NIt Barney

DK0029 3. crypiicurn QLD Main Range
inxﬂns1 S crypficum LD Wt Barey

DKDC25 8. cryplicum QLD Main Range

DKO147 S variabiis QLD Springbrook

DKDOTT S. variabilis NSW Washpool

AD0284 S. campestris OLD Bribie Island

AEK]Z?G S. cryplicum QLD Bribie lsland

78 S. ticuir QLD Bribie lsland

AIJ0221 3. varfabilis QLD Laminglon -
DKOO11 8. variahifis QLD Springbroak:
A00341 8. variabilis QLD Tamborine
DKO146 3. variabilis QLD Springbroak
DHK0053 8. crypiicurn QLD Mt Barney
DK0105 8. variahilis QLD Laminglon
DKO055 8. variabilis QLD Springbroak
DKO165 3. variabilis QLD Springbroak
I DK0049 8. cryplicurm QLD Wit Bamay

DKO187 S. varabilis QLD Springbrook
DKOCSO0 8. variabiis QLD Springbrook
ADD03 8. variabifis QLD Lamington
AD0248 S. vanabilis QLD Lamington
DKO171 8. variabiis QLD Springbrook
DKO148 8. variabiis QLD Springbrook
DKO186 8. variabiis QLD Springbraok
DKO158 S. variabilis QLD Springbrook

Density
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Leptotrichalus sp.
Synchonnus
slipinskii sp. nov.

S. monteithi sp. nov.
S. eungellensis sp. nov.
S. clientulum
S. maseki sp. nov.
S. ailaketoae sp. nov.
S. dubenovae sp. nov.
S. flavonotatum sp. nov.
S. chilvertonensis

Sp. Nov.

S. campestris sp. nov.

S. variabilis sp. nov.
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—— — Intraspecific

Interspecific

Obrazky 3-6. 3 Fylogeneticka hypotéza piibuznosti v rodu Synchonnus ziskana analyzou maximalni
vérohodnosti z cox1 mtDNA datasetu. 4 Datovany fylogeneticky strom Australskych zastupcti rodu
Synchonnus ziskany z 3 genového datasetu. 5 Rozlozeni Eetnosti intraspecifickych a interspecifickych
genetickych vzdalenosti zastupci rodu Synchonnus v kladech A a B. 6 Rozlozeni ¢etnosti
intraspecifickych a interspecifickych genetickych vzdalenosti zastupct rodu Synchonnus v kladu C.
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Obrazky 7-30. Celkovy vzhled: 7 Synchonnus dubenovae sp. nov., 8 S. ailaketoae sp. nov., 9 S.
maseki sp. nov., 10 S. chilvertonensis sp. nov., 11 S. flavonotatum sp. nov., 12 S. slipinskii sp. nov.,
13-14 S. monteithi sp. nov., 15 S. eungellensis sp. nov., 16-17 S. clientulum Waterhouse, 18 S.
corrugatus, Pic, 19 S. variabilis sp. nov., 20-22 S. crypticum sp. nov., 27 S. campestris sp. nov.
Krovka: 23 S. crypticum sp. nov., 24-26 S. variabilis sp. nov. Detail pravé krovky: 28 S. maseki sp.
nov., 29 S. flavonotatum sp. nov., 30 S. variabilis sp. nov. Méfitko, 7-27: 2 mm, 28-30: 1 mm.
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Obrazky 31-58. Pronotum: 31 Synchonnus dubenovae sp. nov., 32 S. ailaketoae sp. nov., 33 S.
maseki sp. nov., 34 S. chilvertonensis sp. nov., 35 S. flavonotatum sp. nov., 36 S. clientulum, 37 S.
slipinskii sp. nov., 38 S. eungellensis sp. nov., 39-40 S. monteithi, 41 S. campestris sp. nov., 42—-44 S,
crypticum sp. nov., 45 S. variabilis sp. nov. Tykadla: 46 S. ailaketoae sp. nov., 47 S. dubenovae sp.
nov., 48 S. clientulum sp. nov., 49 S. maseki sp. nov., 50 S. flavonotatum sp. nov., 51-52 S. monteithi
sp. nov., 53 S. slipinskii sp. nov., 54 S. variabilis sp. nov., 55-57 S. crypticum sp. nov., 58 S.
campestris sp. nov. Méfitko, 31-45: 0.5 mm, 46-58: 1 mm.
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Obrazky 59-87. Samci kopulacni organy (piedni a bo¢ni pohled): 59—60 Synchonnus ailaketoae sp.
nov., 61-62 S. dubenovae sp. nov., 63-64 S. maseki sp. nov., 65-68 S. clientulum Waterhouse, 69-70
S. flavonotatum sp. nov., 71 S. limbatum, Waterhouse, 72 S. amplus, Kleine, 73-74 S. monteithi sp.
nov., 75-76 S. slipinskii sp. nov., 77 S. corrugates, Pic, 78-79 S. variabilis sp. nov., 80-81 S.
campestris sp. nov., 82-87 S. crypticum sp. nov. Mefitko: 0.5 mm.
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Obrazky 88-90. Samici kopula¢ni organy: 88 Synchonnus eungellensis sp. nov. Koncovy sternit,
samice: 89 S. eungellensis sp. nov. Koncové abdominalni ¢lanky, samec: 90 Synchonnus monteithi sp.
nov. Méfitko, 88: 0,5 mm, 89-90: 0.25 mm.
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Density (S. crypticum) Density (S. variabilis)

- 5
Synchonnus
crypticum
154 n10,avg0.77 4
stdev 0.027 0
—S. variabilis
n 16,avg 0.88
stdev 0.091 L 3
10-
- 2
5 .
- 1
0 - -0

T | I [ | | I |
05 06 07 08 09 1.0 1.1 1.2
eye diameter/distance ratio

Obrazek 91. RozloZeni Getnosti relativni velikosti o¢i u druhit Synchonnus variabilis sp. nov. a S.
crypticum sp. nov.
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000419 Leptotrichalus sp.

MDO0111 Wakarumbia monacha

MDO0067 Sulabanus gracilis

MDO0106 Brox. pendolensis

000199 Microftrichalus sp.

A00032 Trichalus sp.

A00213 S. slipinskii

-1 100 A
DKO0120 S. eungellensis
100|
DKO0061 S. monteithi
100
A00228 S. flavonotatum
100
A00240 S. chilvertonensis
100 B DKQ0149 S. clientulum
100 |
100 DKO0116 S. maseki
T 100
A00225 S. ailaketoae
100|
A00296 S. dubenovae
C A00341 S. variabilis

100

A00278 S. crypticum
100
A00284 S. campestris

Obrazek 92. Fylogeneticky strom ziskany analyzou maximalni vérohodnosti 3 genového datasetu.
Cisla nad vétvemi znazoriiuji bootstrapové podpory, klady jsou oznaceny jako na obr. 3 a 4.
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Obrazek 93. Tvar sam¢ich kopulaénich organt: A—H Synchonnus crypticum sp. nov. Zemépisny
puvod vzorku: A-D ostrov Bribie, E-F Main Range, G-H Mt. Barney. M¢titko 0.5 mm.
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Obrazek 94. Tvar sam¢ich kopulaénich organi: A—P Synchonnus variabilis sp. nov. Zemépisny
pavod vzorkti: A—B Lamington National Park, C—D Springbrook N. P., Numinbah, E-F Springbrook
N. P., Gwongorella, G-H Sprinbrook N. P., Tallanbana, I1-J Lamington N. P., K-L Tamborine N. P.,
M-N Washpool N. P., O—P Springbrook N. P. Natural Bridge. Mé&titko 0.5 mm.
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