Molekularni fylogeneze zlutasku rodu Gonepteryx -
prvni vysledky
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Rod Gonepteryx (Leach, 1819; Pieridae, Coliadinae) zahrnuje 16
stfedné velkych az velkych druht motyll. Areal rozSifeni zaujima témeér
celou palearktickou oblast, s presahem do oblasti orientalni — tedy

od Evropy pres severni Afriku az po Asii. Zdaleka nejvetsi Cast arealu METODY
patri zlutasku resetlakovemu, Gonepteryx rhamni (Linnaeus 1758). ) , )
VSechny druhy maji napadny pohlavni dimorfismus, ktery je patrny Zatim bylo osekvenovano 72 vzorku.

zejména v UV oblasti svételného spektra. Samci totiz na kridlech nesou
napadné UV reflektantni znaky, jejichz charakter se znacne liSi i mezi
samci riznych druhd. Ve viditelném svétle (400-700 nm) jsou si motyli
naopak velice podobni.

Jako marker byla pouzita prvni polovina mitochondrialniho genu
Cytochrome Oxidase Subunit |, tzv. barcode region. Pro PCR byly
vyuzity protokoly z prace Wahlberg & Wheat (2008). Alignment sekvenci

jsme provedli v programu Geneious v. 9.0.4. (Kearse et al. 2012).
Pfes opakované pokusy o molekularné fylogenetickou studii nékolika Pro konstrukel fylogenetickych vztahu byly pouzity metody Maximum
druh@l tohoto rodu dosud nebyly pfibuzenské vztahy mezi jednotlivymi _ikelihood (RAXML; Stamatakis 2014) a Bayesian inference (MrBayes

druhy a poddruhy zcela vyjasnény. 3.2; Ronquist & Huelsenbeck 2003).
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P NaSe vysledky potvrdily, Ze rod Gonepteryx je monofyleticky. Druhy jsou
Gonepteryx_rhamni_nana_DH_2 vetsinou dobre definovany; vyjimku tvori nékolik vzorku druhu
Sonepten managuru.BHL 39 Gonepteryx rhamni, které se umistily I mezi jinymi taxony. Pro definitivni
onepteryx _mahaguru_ DH_37 o , o L . , .
Gonepteryx_aspasia_alvinda_DH_44 osvetleni vztahu mezi jednotlivymi druhy a poddruhy rodu Gonepteryx
Gonepteryx_aspasia_alvinda_bH_45 budeme muset dosekvenovat vice vzorkl s vyuzitim dalSich
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mitochondrialnich i jadernych markeru.
Fig. 1. Fylogeneticke vztahy analyzovanych vzorku rodu Gonepteryx pomoci metody ML, strom

ziskany metodou Bl byl identicky
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Fig. 3. Gonepteryx cleopatra taurica ve viditelném a UV svétle Vyzkum je podporen GAUK (projekt C. 964216).
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