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ÚVOD

Rod Gonepteryx  (Leach, 1819; Pieridae, Coliadinae) zahrnuje 16 
středně velkých až velkých druhů motýlů. Areál rozšíření zaujímá téměř 
celou palearktickou oblast, s přesahem do oblasti orientální – tedy 
od Evropy přes severní Afriku až po Asii. Zdaleka největší část areálu 
patří žluťásku řešetlákovému, Gonepteryx rhamni (Linnaeus 1758). 
Všechny druhy mají nápadný pohlavní dimorfismus, který je patrný 
zejména v UV oblasti světelného spektra. Samci totiž na křídlech nesou 
nápadné UV reflektantní znaky, jejichž charakter se značně liší i mezi 
samci různých druhů. Ve viditelném světle (400-700 nm) jsou si motýli 
naopak velice podobní. 

Přes opakované pokusy o molekulárně fylogenetickou studii několika 
druhů tohoto rodu dosud nebyly příbuzenské vztahy mezi jednotlivými 
druhy a poddruhy zcela vyjasněny.
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METODY

Zatím bylo osekvenováno 72 vzorků.

Jako marker byla použita první polovina mitochondriálního genu 
Cytochrome Oxidase Subunit I, tzv. barcode region. Pro PCR byly 
využity protokoly z práce Wahlberg & Wheat (2008). Alignment sekvencí 
jsme provedli v programu Geneious v. 9.0.4. (Kearse et al. 2012). 
Pro konstrukci fylogenetických vztahů byly použity metody Maximum 
Likelihood (RAxML; Stamatakis 2014) a Bayesian inference (MrBayes 
3.2; Ronquist & Huelsenbeck 2003).

VÝSLEDKY

Naše výsledky potvrdily, že rod Gonepteryx je monofyletický. Druhy jsou 
většinou dobře definovány; výjimku tvoří několik vzorků druhu 
Gonepteryx rhamni, které se umístily i mezi jinými taxony. Pro definitivní 
osvětlení vztahů mezi jednotlivými druhy a poddruhy rodu Gonepteryx 
budeme muset dosekvenovat více vzorků s využitím dalších 
mitochondriálních i jaderných markerů.

Výzkum je podpořen GAUK (projekt č. 964216).

Fig. 2. Geografická distribuce analyzovaných vzorků rodu Gonepteryx

Fig. 1. Fylogeneticke vztahy analyzovanych vzorku rodu Gonepteryx pomocí metody ML, strom 
získaný metodou BI byl identický

Fig. 3. Gonepteryx cleopatra taurica ve viditelném a UV světle
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