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Abstrakt

Bakalarska prace se zabyva otazkou vyuziti cytogenetickych metod v taxonomii
polyneopterniho hmyzu. Pro odpovéd’ na tuto otazku je tieba analyzovat dosud dostupna data
o mezidruhové a vnitrodruhové variabilité¢ karyotypt u jednotlivych skupin. Na zacatku prace
jsou popsany cytogenetické metody vyuzité u polyneopterniho hmyzu. Pomoci nich jsou
ziskavany informace o diploidnim poc¢tu chromozomu, morfologii chromozomu a systému
pohlavniho urceni. Hlavni Cast prace se zamétuje na popis variability karyotypil a na moznost

vyuzit tyto informace pro taxonomické ucely u jednotlivych skupin.

Kli¢ova slova: polyneopterni hmyz, cytogenetické metody, karyotypy, taxonomie,

chromozomy, pohlavni ur¢eni

Abstract

This bachelor thesis focuses on a use of cytogenetic methods in the taxonomy of Polyneoptera
insects. To answer this question, it is necessary to analyse all available data on inter- and
intraspecific variability of karyotypes in individual insect groups. In the introduction of this
thesis, cytogenetic methods used in polyneopterous insects are described. These methods are
used to collect information on diploid number of chromosomes, chromosome morphology and
sex-determination system. The main part of the thesis focuses on a description of karyotype
variability and on a possibility to use this information for taxonomic purposes in individual

insect groups.

Key words: Polyneoptera insects, cytogenetic methods, karyotypes, taxonomy,

chromosomes, sex-determination
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Uvod

Cytogenetika se zabyva studiem karyotypti, které mohou byt druhové velmi specifické.
Diky fluorescencni in situ hybridizaci (FISH) se daji identifikovat specifické rozdily v poctu a
pozici sledovanych markerd, a to i u druhti, které maji na prvni pohled stejny diploidni pocet
chromozomu, chromozomy neliSici se ve velikosti a morfologii. Toho by se dalo vyuzit
v taxonomii zejména kryptickych druhi, u kterych je v sou¢asné dob¢ nutnosti, kromé ¢isté

morfologické charakteristiky, vyuzivat k delimitaci druht také rozdily na urovni DNA.

riznych technik, které dohromady mohou ptesnéji vymezit druhové specifické rozdily.

K takovym pfiistupiim by diky rozdilim v karyotypech mohly patfit cytogenetické metody.
Rizné cytogenetické charakteristiky vykazuji rizné stupné variability, které se navic mohou
lisit nejen mezi jednotlivymi charakteristikami, ale také mezi jednotlivymi evolu¢nimi
liniemi. Bakalatské préce si z tohoto diivodu klade za cil porovnat variabilitu cytogenetickych
charakteristik u riznych linii polyneopterniho hmyzu s diirazem na mozné vyuziti

v taxonomii.



1. Cytogenetické metody pouzité u polyneopterniho hmyzu

Pocet chromozomt a jejich struktura, véetné informaci o jejich velikosti a morfologii, jsou
dilezitymi aspekty, které mohou vést k odliSovani druhii. Karyotypovéa analyza je uzite¢nou
pomuckou pfi systematice a evolucni analyze. Naptiklad chromozomové ptestavby vedouci
k reproduk¢nim bariéram hraji dilezitou roli v izolaci nékterych druht (Bianchi a Meliado
1998). V ramci cytogenetickych analyz polyneopterniho hmyzu se pouzivaji rizné metody,

které umoziuji ziskat rtizné cytogenetické charakteristiky (Buleu et al. 2019).

Giemsa

Barveni Giemsou Romanovski (Obr. 1A) je standartni metodou vizualizace
chromozomu u vétSiny cytogenetickych analyz (Buleu et al. 2019). Vysledkem jsou
rovnomérné obarvené chromozomy, které jsou tak snadnéji pozorovatelné a porovnatelné. U
této metody mtizeme dobfte sledovat pocty chromozom a jejich morfologii (Sumner 1972).
V ramci podobnych chromozom se nicméné jen tézko stanovuje jejich presnd homologie, a
proto byvé toto barveni doplnéno dal$imi metodami pro zjiSténi piesnéjsich informaci o
karyotypu.

C prouzkovani

Diferencialni barveni pomoci C-prouzkovani (Obr. 1B) je metoda slouZici k lokalizaci
konstitutivniho heterochromatinu (C-chromatin) a tim k zobrazeni oblasti centromer a
prestaveb chromozomi (Buleu et al. 2019; Warchatowska-Sliwa, Heller, a Maryanska-

Nadachowska 2005). K tomu se pouziva hydroxid barnaty spolu s Giemsou (Sumner 1972).

Stiibifeni (AgNOR)

Stiibteni (Obr. 1C) je metoda diferencialniho barveni za pouZiti dusi¢nanu stiibrného
(Howell a Black 1980). Ten odhaluje transkrip¢né aktivni organizatory jadérka (NOR —
Nucleolus organizer region), které obsahuji shluky tandemové se opakujici rDNA navazané

na nehistonové proteiny (Vitturi et al. 2008).

DAPI

DAPI neboli 4’-6"-diamidin-fenylindol je fluorescencni barvivo vyuzivajici se pro

barveni usekit DNA bohatych na AT pary bazi (Warchatowska-Sliwa et al. 2013).



CMA;3

CMA; neboli chromomycin A3 je fluorescencni barvivo vyuzivajici se pro barveni

tisektt DNA bohatych na GC pary bazi (Warchatowska-Sliwa et al. 2013) .
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Obrazek 1: Ukazka nékterych typi barveni pouZzitych u polyneopterniho hmyzu. A) barveni Giemsou
(Orthoptera: Gryllus rubens), a-akrocenticky, m-metacentricky, sm-submetacentricky, st-subtelocentrické
(Yoshimura 2005); B) C-prouzkovani (Orthoptera: Gryllus rubens) (Yoshimura 2005); C) stiibfeni (Orthoptera:
Gryllus rubens), Sipky ukazuji na NOR (Yoshimura 2005); D) FISH s pouzitim 18S rDNA sondy (zelend) a
telomerické DNA sondy (¢ervena), X pohlavni chromozom (Orthoptera: Saga campbelli campbelli)
(Warchatowska-Sliwa et al. 2009). Mé&fitko 10 pm.

FISH

Fluorescen¢ni in situ hybridizace je zobrazovaci metoda, u které se daji aplikovat
komeréné ptripravené lokus specifické, centromerické nebo celochromozomové sondy
(JaroSova et al. 2012). Chromozomy a sondy jsou obarveny odliSnym fluorochromem, aby
dochazelo k signalizaci v jiné ¢asti svételného spektra. Za pouziti filtrti ve fluorescencnim

3



mikroskopu jsou viditelné rizné struktury chromozomu. Sondy pro FISH jsou nukleotidové
sekvence, které¢ slouzi k navazani na komplementarni useky DNA.

U polyneopterniho hmyzu se pfi cytogenetickych analyzach nejcastéji vyuzivaji sondy
telomerické a ribozomalni. Ptiprava sond se provadi cykly PCR a znaci se riznymi barvivy.
Pro znaceni rDNA sond se pouziva naptiklad fluorescein-12-dUTP, biotin-11-dUTP a u
telomerickych sond napiiklad tamra-dUTP nebo digoxigenin-11-dUTP. Telomerické se
vyuzivaji (TTAGG)n a (CCTAA)n a ribozomalni naptiklad fragmenty genti 5S rDNA, 18S
rDNA (Warchatowska-Sliwa et al. 2013) a 28S rDNA (Buleu et al. 2019) (Obr. 1D). Dale se
pouzivaji sondy pro geny Ul snDNA a U2 snDNA a pro histony H3 a H4. (Warchatowska-
Sliwa et al. 2009)



2. Karyotypova variabilita polyneopterniho hmyzu

Polyneopterni hmyz je jednou z hlavnich linii okfidleného hmyzu, ktery zahrnuje
priblizn¢ 40000 druhii v 10 fadech. Do této skupiny patii fady: strasilkovci
(Mantophasmatodea), drobnélky (Zoraptera), cvrckovcei (Grylloblattodea), snovatky
(Embioptera), posvatky (Plecoptera), straSilky (Phasmatodea), kudlanky (Mantodea),
rovnokiidli (Orthoptera), Svabi spolecné s termity (Blattodea) a Skvoii (Dermaptera)

(Wipfler et al. 2019).

Rad Celkovy pocet druhti Cytogeneticky prozkoumané druhy
Strasilkovci 20 1
Drobnélky 40 1
Cvrckovei 35 2
Snovatky 400 8
Posvatky 3497 16
Strasilky 2500 124
Kudlanky 2500 105
Rovnoktidli 26000 321
Svébi 7558 229
Skvoii 1784 52

Tabulka 1: Celkové pocty popsanych druha a po¢ty druhi, které jsou cytogeneticky prozkoumané.

(Polyneoptera Karyotype Database: https://evobir.shinyapps.io/PolyneopteraDB/ (Sylvester et al. 2020,

Jankasek, Kotykovéa Varadinova, a Stahlavsky 2021; White a Webb 1976))


https://evobir.shinyapps.io/PolyneopteraDB/

2.1.StraSilkovci (Mantophasmatodea)

Strasilkovci (Mantophasmatodea) jsou nejnoveji objevenou skupinou polyneopterniho
hmyzu popsanou az v roce 2002 na zakladé dvou jedincti pochazejicich z Tanzanie a Namibie
(Roth, Molina, a Predel 2014). Bohuzel se cytogenetikou této skupiny zabyva pouze jedna
publikace. V soucasné dobé¢ je popsan karyotyp jen u jediného druhu Karoophasma
biedouwense (Lachowska-Cierlik et al. 2015). Pti cytogenetické analyze bylo uplatnéno
barveni pomoci Giemsy, C-prouzkovani a fluorescencni barveni za pouziti DAPI pro useky s
pary bazi AT DNA a pro tseky GC DNA za pouziti CMA3. FISH byla provedena s vyuzitim
18S rDNA sondy a telomerové sondy (TTAGG)n. Zjistény pocet chromozomu byl 2n=13.
Chromozomy jsou z hlediska centromer metacentrické nebo submetacentrické. C-prouzkovani
ukézalo ztetelné bloky heterochromatinu u vSech chromozomt, které byly vSechny podobné
velikosti a nachazeli se vyhradné v pericentromerické oblasti. C-heterochromatin se obarvil
DAPI i CMA; ve stejné mife, z ¢ehoz vyplyva, ze obsahuje stejné mnozstvi pari bazi AT a
GC. Pouzitim FISH se sondou 18S rDNA byl odhalen nejvétsi shluk rDNA v nejvétsim
bivalentu a malé, ale zfetelné viditelné signdly na tfech bivalentech a na chromozomu X.
Umisténi této 18S rDNA bylo lokalizovéno jak v terminélni, tak v interstacionalni oblasti
raménka. I presto, ze nemél vysledny obraz z FISH za pouziti telomerové sondy (TTAGG)n
ptili§ dobré rozliSenti, tak je jasné patrné oznaceni termindlni oblasti, vykazujici pfitomnost
této sekvence. PrestoZze mame k dispozici u druhu K. biedouwense pomérné detailni
informace o jeho karyotypu nemtizeme v této chvili posoudit moZnou variabilitu téchto znakt
u tohoto tadu, a tudiz by bylo potteba vypracovat vice studii karyotypu této skupiny, abychom

tyto informace mohli potencialné vyuzit pii rozliSeni druhti v rdimci Mantophasmatodea.

2.2.Drobnélky (Zoraptera)

Z tadu drobnélky je popsano pouze 34 druhti (Rafael, Godoi, a Engel 2008). Popis
karyotypu zname pouze u jednoho druhu Zorotypus hubbardi (Kuznetsova, Nokkala, a
Shcherbakov 2002). Bylo pouzito barveni Feugeln-Giemsa, C-prouzkovani a barveni
fluorochromem CMA;. Pocet chromozomt je 2n=38 (36+neo-XY) a krom¢ 3 nejvétsich
chromozomovych paru se chromozomy rovnomérné zmensuji. Tyto data jsou nyni

taxonomicky nevyuzitelna, nebot’ nejsou dostupné dalsi studie k jejich porovnani.



2.3.Cvrckovci (Grylloblattodea)

Tento fad obsahuje jen asi tucet popsanych druhi, které jsou bohuzel cytogeneticky témeét
neprostudované. Jedina zminka (White a Webb 1976) popisuje diploidni pocet chromozomu a
pohlavni chromozomy u samce druhu Galloisiana nipponensis. Bylo zaznamenano 2n=30 a
XY chromozomovy par, kde chromozom X je velky metacentricky chromozom s nestejnymi
raménky a Y maly akrocentricky nebo subakrocentricky chromozom. Dale obsahuje jeden par
velkych autosomt, které maji jedno raménko trojnasobné nez druhé a tiinact partt malych a
pravdépodobné akrocentrickych autosomi. A u druhu Grylloblatta campodeiformis, ktery ma
zvlastni bivalent XY, ve kterém jsou dva metacentrické chromozomy spojené jednim
ramenem. Pro vyuZiti v taxonomii by muselo existovat vice praci zabyvajicich se touto

skupinou.

2.4. Snovatky (Embioptera)

U tadu Embioptera je popsano asi 400 druhti (Miller et al. 2012). Stejné jako u
Mantophasmatodea a Grylloblattodea existuje jen malo praci zabyvajici se cytogenetickou
analyzou této skupiny. Karyotyp je popsan pouze u osmi druhti. Chromozomy jsou
metacentrické a u riznych druhi je rizny diploidni pocet chromozomil. Druhy Oligotoma
Jjaponica a Haploembia soleri maji 2n=19, Oligotoma saundersi, Haploembia palaui, Embia
tyrrhenica, Embia ramburi a Cleomia guareschii maji 2n=21 a druh Embia nuragica ma
2n=23 (White a Webb 1976). Zejména rozdily uvedené v ramci rodu Embia naznacuji, Ze by i
zakladni udaj o poctu chromozomil mohl byt vyuZitelny v taxonomii této skupiny. Zda se, Ze
vSechny druhy maji sam¢i chromozomové uréeni XO. U nékterych druhti jsou vSechny
chromozomy metacentrické a u jinych je jeden par autozomu maly a akrocentricky. Tyto
odli$nosti by mohli piispét pii delimitaci druhti. Chromozom X je metacentricky a velky. To

plati u vSech zatim analyzovanych (White a Webb 1976).



2.5.PosSvatky (Plecoptera)

Tento tad je rozdélen na dva podiady Arctoperlaria a Antarctoperlaria. v 16 ¢eledich
(Stewart 2009). Arctoperlaria se dale d€li na skuipny Euholognatha a Sysrellognatha. Do
Euholognatha patii ¢eledi: Capniida, Leuctridae, Nemouridae, Notonemouridae,
Taeniopterygidae a Scopuridae. Systellognatha zahrnuje ¢eledi Chloroperlidae, Peltoperlidae,
Perlidae, Perlodidae, Pteronarcyidae a Styloperlidae. V podfadu Antarctoperlaria jsou celedi

Austroperlidae, Diamphinoidae, Eusteniidae a Gripopterygidae.

Cytogeneticky prostudovano je pouze 16 druhti (Sylvester et al. 2020). Napiiklad u rodu
Perlodes z ¢eledi Perlolidae byl popsan odlisny pocet chromozomt u 3 druht (Matthey 1946).
U druhu P. microcephala 2n= 27, Perlodes jurassica 2n=31 a P. intricata 2n=33. Tato
rozdilnost by mohla slouzit pti rozliSovani jednotlivych druht, avsak je potieba doplnit

v

detailngj$i informace o morfologii chromozom a systému sexuélniho uréeni.

2.6.Strasilky (Phasmatodea)

Klasifikace Phasmatodea neni Gpln¢ vyfeSena, nyni nicmén¢ se rozdéluje na dva podiady
Euphasmatodea a Timematodea. Euphasmatodea zahrnuje ¢tyfi nadceledi:
Aschiphasmatoidea, Bacilloidea, Phyllioidea, Pseudophasmatoidea a tfi ¢eledi:
Diapheromeridae, Lonchodidae a Phasmatidae (Brock, Biischer a Baker 2021). Do podiadu
Timematodea se tadi jedina ¢eled’ Timematidae. Karyotyp je popsan u 124 druhti (Sylvester

et al. 2020).

Moznost vyuziti cytogenetickych dat pro taxonomii je potencialné€ u komplex druhli Leptynia
attenuata z ¢eledi Diapheromeridae. U tohoto komplexu byl zkouman karyotyp u 4 druhi

s pouzitim barveni Giemsou (Bianchi a Meliado 1998). Druh Leptinia attenuata mé 2n=36,
XY/XX, L. Montana 2n=38, X0/XX, L. caprai 2n=40, X0/XX a Leptinia sp. také 2n=40,
X0/XX. Chromozom X u druhu L. anttenuat je nejveétsi z celé sady a je metacenticky, zatimco
chromozom Y je mensi a submetacentricky. U druhu L. montana je chromozom X druhy
nejvetsi o je submetacentricky. Druhy L. caprai a Leptynia sp. maji chromozom X
subtelomericky a také nejvetsi z celé sady. L. caprai mé pary Li.s subtelomerické, M12
metacentricky, M3 submetacentricky, Me-11,14 subtelocentrické, Si6,19 metacentrické a
S15,17,18,20 subtelomerické. Leptynia sp. ma pary L, 3 metacentrické, L1 45 subtelocentrické,

Mo 14 metacentrické, Me.g.10-13 subtelocentické, Si6-18 metacenrické a Sis.19.20 subtelomerické.



Ptes stejny pocet chromozomi u téchto dvou druhii jsou zde odliSnosti v morfologii
chromozomu. Data ukazuji, Ze toto jsou vznikajici odlisné druhy vlivem vzniku

reprodukénich bariér.

2.7.Kudlanky (Mantodea)

Do fadu Mantodea patii jeden podiad Eumantodea, ktery se dale d€li na dva infrarady:
Schizomantodea, Spinomantodea a jednu nad¢eled” Chaeteessoidea (Otte et al. 2021).

Karyotyp je popsan u 105 druhii (Sylvester et al. 2020).

U rodu Liturgusa, ktery patii do ¢eledi Liturgusidae z infrafddu Schizomantodea, je popsan
karyotyp u 4 druhti (Hughes-Schrader 1950, 1953). Bylo pouZito barveni Feulgen (modifikace
Stowell) (Stowell 1945). Kazdy druh ma jiny pocet chromozomi: Liturgusa maya 2n=17, L.
actuosa 2n=23, L. cursor 2n=33 a Liturgusa sp. n. 2n=21. U vSech je systém pohlavniho
ur¢eni X0/XX. Rozdily zjisténé v ramci rodu Liturgusa, ptesto ze se jedna pouze o zakladni

udaj, naznacuji mozné vyuziti v taxonomii této skupiny.



2.8.Rovnok¥ridli (Orthoptera)

Rad Orthoptera se déli na dva podiady Ensifera a Caelifera. Cytogeneticky je
prostudovano celkem asi 321 druhti (Sylvester et al. 2020).

Kobylky (Ensifera)

Podrad Ensifera obsahuje dva infrafady Gryllidea, Tettigoniidea a dvé samostatné
nadceledi Rhaphidophoroidea a Schizodactyloidea. Do infrafadu Gryllidea patii dvé nadceledi
Grylloidea (cvrcci) a Gryllotalpoide (krtonozky). Tettigoniidea zahrnuje tfi nadceledi:
Hagloidea, Stenopelmatoidea, Tettigonioidea (Cigliano et al. 2021). Ensifera je nejstarsi
skupinou Orthoptera, kterd mé vice nez 12000 popsanych druht z 2000 roda (Zhou et al.
2017).

Celed’ Tettigoniidae patiici do nadéeledi Tettigonioidea ma popsany pocet, morfologii
chromozom a systém pohlavniho urceni u vice nez 50 druhti z 22 rodl v palearktické oblasti
(Warchatowska-Sliwa et al. 2005). Karyotyp vétsiny druhii obsahuje 2n=31 akrocentrickych
chromozomu a pohlavni urceni je XO/XX, pficemz se ptepoklada, Ze je tento karyotyp
pavodni (Warchatowska-Sliwa et al. 2005). To plati naptiklad u druht fazenych do rodt
Anterastes, Bucephaloptera, Decticus, Eupholidoptera, Parapholidoptera, Platycleis a
Metrioptera. Nicméné 1 zde existuji vyjimky. U poddruhu Psorodonotus illyricus
macedonicus byl zjistén pocet chromozomu vys$si, 2n=33, coZ je nejspise nasledkem slozité

chromozomové piestavby.

Podceled’ Bradyporinae, nalezici do ¢eledi Tettigoniidae, obsahuje vice nez 160
popsanych druhti (Warchatowska-Sliwa et al. 2013), které naleZi do t¥i tribti: Bradyporini,
Ephippigerini a Zichyini. Karyotypoveé ma tato ¢eled’ velkou variabilitu v po€tu chromozomi
pohybujici se od 2n=22 s neo-XY az po 2n=31 s pohlavnim urc¢enim X0. Velkou
karyotypovou variabilitu a potencial vyuziti cytogenetickych technik v taxonomii v ramci
podceledi Bradyporinae 1ze dobie dolozit u skupiny druhi Steropleurus martorelli, patticich
do tribu Ephippigerini. V rdmci této skupiny bylo analyzovano sedm populaci (Obr. 2)
(Fernandez-Piqueras a Rodriguez-Campos 1983) a v ramci tohoto materialu byly nalezeny
Ctyfi chromozomové rasy s pocty chromozomu od 2n=23 po 2n=29. Rasu I. s karyotypem
2n=28, XO/XX maji 3 populace, které se lisi vzory C-prouzkovani a kazda z nich je
polymorfickd v mnozstvi a rozlozeni C-chromatinu. U jedné jsou C-pruhy pfitomny na vSech
chromozomech M, u druhé chybi na chromozomu M7 a u tfeti populace je pfitomen pouze na

chromozomech M4 a Ms. Podle téchto informaci se predpoklada, Ze tyto tfi populace nalezi do
10



S. martorelli var. angulata. U jedné populace byla nalezena rasa II. s 2n=28, X0/XX, tato
populace je polymorfni pro telomericky nadpocetné segmenty na chromozomech M4 a Ms.
Rasu III. s 2n=24, X0/XX ma jedna populace, ktera ma dva velké chromozomové pary. L je
stejny jako u populace s rasou II., ale L je novy telocentricky par, ktery ma interstacionalni
C-pruhy. M pary jsou polymorfické pro promeénlivé telomerické C-pruhy. Dvé populace, které
maji rasu IV. s 2n=22, X0/XX se lisi v pfitomnosti C-chromatinu v telomerickych oblastech.
U prvni populace se nalézaji na chromozomech My a Ms, zatimco u druhé pouze na

chromozomu M.

40°N 4
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Obrazek 2: Vyskyt riznych chromozomovych ras skupiny druht Steropleurus martorelli
(Orthoptera) na jihovychodé Pyrenejského poloostrovu (Ferndndez-Piqueras a Rodriguez-

Campos 1983).
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U podceledi Pseudophyllinae z ¢eledi Tettigoniidae byl popsan karyotyp 2 druhti
z rodu Leptotettix z Brazilie (Ferreira a Mesa 2010). Pohlavni uréeni bylo u obou druhti
X0/XX a pocet chromozomil byl u druhu Leptotettix crassicerci 2n=31 a L. humaita 2n=35.
Toho by se dalo potencialné vyuzit k rozliSeni druhii. Nicméné¢ je pro lepsi pochopeni
mezidruhovych rozdili nutnost ziskat informace od vétsiho spektra druhti a detailné;si

informace o morfologii chromozomti.

Rod Saga, nalezici do tribu Sagini z Celedi Tettigoniidae, obsahuje 13 druht
(Warchatowska-Sliwa et al. 2009), které se vyznaluji velkou karyotypovou variabilitou. Dva
poddruhy Saga campbelli: S. c. campbelli a S. c. gracilis, které maji podobny karyotyp 2n=27
a druh S. rammei méa 2n=23. Tyto druhy maji pohlavni ur¢eni X0/XX. K vyhodnoceni aktivity
rDNA klastrti byla pouzita metoda FISH s pouzitim tfi riznych sond a metoda stfibfeni, diky
nimz byla zjisténa jejich variabilita v ramci rodu Saga. Druh S. campbelli mé rDNA klastry na
M3 a druh S. rammei na chromozomu Sgj9. U druhu S. campbelli se NORy nachézeji
v paracentromerické oblasti akrocentrického chromozomu M3 a v subtelomerické oblasti So,
zatimco u druhu S. rammei byl NOR objeven, avs$ak nelokalizovan. Sila signalt se lisSila také
mezi homolognimi rameny. Je pravdépodobné potencial ve vyuziti téchto rozdilnosti
v rozloZeni rDNA a/nebo NOR k odliSeni druhtt u rodu Saga. Budouci karyotypové analyzy
o karyotypové evoluci této skupiny a byli schopni tato data vyuZit pro odhalovani

fylogenetickych vztahi.

Karyotypy Gryllus sp. a Gryllus rubens z Celedi Gryllidae z nadceledi Grylloidea byly
studovany pomoci konven¢niho barveni Giemsa, C-prouzkovanim a stiibfenim. PocCet
chromozom byl stejny 2n=28+X0/XX a chromozom X byl velky a metacentricky. NOR byly
nalezeny u obou druhi v kratkych ramenech, ale lisili se ve velikosti. C-prouzkovani odhalilo
centromerické pasy ve vSech chromozomech druhu, které byly u Gryllus sp. vétsi nez u G.

rubens (Yoshimura 2005).
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Sarancata (Caelifera)

Podrad Caelifera zahrnuje dva infratddy Acrididea a Tridactylidea. Acrididea obsahuje
nadceled Tetrigoidea a skupinu nad¢eledi Acridomorpha. Do infratddu Tridactylidea patii
nadc¢eled’ Tridactyloidea (Cigliano et al. 2021). Pocty chromozom jsou v rozmezi 2n=12-32,

nicmén¢ nejcastéjSim poctem je 2n=24 (Sylvester et al. 2020).

Celed Pamphagidae je pomérné malou skupinou z nad&eledi Arcidoidea patfici do
skupiny nadceledi Acridomorpha, kterd obsahuje 96 rodu a ptiblizn€ 561 druhti a poddruhti.
(Buleu et al. 2019). Z ¢eledi Pamphagidae byl popséan karyotyp deseti druhti z podcéeledi
Pamphaginae a Thrinchinae za pouziti barveni Giemsou, C-prouzkovani a FISH s pouZzitim
telomerické a rDNA sond (Buleu et al. 2019). Tyto druhy maji 2n=18+X0. I pfes tento
konzervativni karyotyp jsou zde rozdily ve velikosti a umisténi, v oblastech C-
heterochromatinu a klastrech rDNA. C-prouzkovani odhalilo tfi rizné lokalizace C-blok,
pericentromerické, interstacionarni a telomerické. Velikost pericentromerickych C-bloki se
1i81 v ramci chromozom u karyotypt téchto druhd. Vétsina chromozomi mé malé C-bloky,
ale u n¢kterych byly pozorovany také stfedné velké. Naptiklad druh Acinipe hesperica
lepineyi ma stfedné velké C-bloky na vSech chromozomech, zatimco tteba druh Paracinipe
alticola pouze na chromozomech L4, Ms, Sg a So a druh P. crassicornis na L4, Msa M.
Intersticialni C-pruhy se nachézeji u péti druhti: P. alticola, P. crassicornis, P. dolichocera, P.
theryi a A. hesperica lepineyi jsou malé nebo stiedni velikosti a jsou lokalizovany
v proximalni ¢asti autozomii. U P. alticola jsou stiedné velké C-pruhy v parech chromozomt
Li, L, Ls a Me. V L4 paru jsou detekovany pouze v jednom z homologli a v Mg je tento blok
rozptyleny. A naptiklad u druhu P. crassicornis je maly interstaciondlni blok pouze v L; au
druhu P. dolichocera v Ms a Sg. Telomerické C-bloky byly odhaleny u vSech studovanych
druhti, obvykle ve stfednich nebo malych chromozomech. Na stfedné velkych autozomech
byly nalezeny u druhii P. alticola (Ms, My), P. crassicornis (Ms), P. theryi (Ms, M7) a P.
dolichocera. Klastry rDNA byly lokalizovany na dvou (P. crassicornis, P. tarudantica, P.
parvulus), ttech (P.alticola, P. theryi, A. hesperica lepineyi, Euryparyphes rungsi), nebo na
ctytech (P. dolichocera, E. rungsi, T. cisti) autozomalnich bivalentech a na chromozomu X
(P. dolichocera). Nachazi se pouze v pericentromerickych a inetrstacidlnich oblastech
chromozomu. Studie z Arménie (Bugrov et al. 2016) zjistila neobvyklé sady pohlavnich
chromozomu. Druhy Asiotmethis turritus, Paranocaracris rubripes a Nocaracris cyanipes
maji 2n=18, 16 AA+ neo-X+neo-Y. Chromozom neo-X vznikl centromerickou fuzi
akrocentrického chromozomu X a velkého akrocentrického autozomu. Zména X0 na neo-XY
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piedstavuje zasadni prestavbu karyotypu, kterd vede k rychlé izolaci a vzniku novych druht,
z toho dlivodu je tento znak dobfe vyuzitelny v taxonomii. Karyotyp druhu Paranothrotes
opacus je 2n=14+X;X2Y, tento systém pohlavniho urceni je vysledkem ptreskupeni
chromozomu zahrnujici translokaci neo-Y a velkého autozomu. Tento typ urceni pohlavi by
mohl byt novym krokem evoluce pohlavnich chromozomi. Pouze druh Eremopeza festiva ma
standartni systém ur¢ovani pohlavi a to 2n=18+X0/XX. Nicmén¢ bylo zji§téno, ze vSechny
tyto chromozomy maji druhé kratké rameno s C-pozitivni oblasti. Metoda FISH s pouzitim
telomerické sondy (TTAGG)n a DNA sondy pro gen 18S rDNA, pomohla odhalit dalsi
detaily usporadani chromozomu. Bylo zjiSténo, ze se u téchto druhti opakuji useky 18S rDNA
na dvou, tfech a nebo Ctyfech parech autozomii a na chromozomu X. Vyjimkou je druh
Eremopeza festiva, u kterého byla zjisténa ptitomnost tisekti 18S rDNA na koncich vSech
autozomil a na chromozomu X. U vétSiny druht byly telomerické repetice primarné na
koncich ramen chromozom, avSak bylo zji§téno, Ze translokace chromozomu X a autozomu
u jednoho druhu: P. parvulus z ¢eledi zahrnovala ztratu malé oblasti, ktera obsahovala
telomerické repetice. Studie z {ranu (Buleu et al. 2020) popisuje karyotyp Sesti druhtl, opét

z podc¢eledi Pamphaginae a Thrinchinae. Druhy Saxetania paramonovi, Eramopeza
bicoloripes a E. saussurei maji 2n=18+X0. U druhti Tropidauchen sp. a T. escalerai je
2n=16+neo-X neo-Y a u druhu Paranothores citimus 2n=14+neo-X; neo-Xz neo-Y. Protoze
maji nékteré druhy z ¢eledi Pamphagidea standardni sadu chromozomi, musime pro
vysvétleni speciace brat v ivahu rozdily v lokalizaci cytogenetickych markeri. Tato skupina

je velmi vhodné ke studovani evoluce pohlavnich chromozomti.

Z podceledi Melanoplinae pattici do ¢eledi Acrididae byl popséan karyotyp u skupiny
druht Dichroplus elongatus (Castillo et al. 2017). Bylo pouzito barveni pomoci stfibfeni, C-
prouzkovani a barveni fluorescencnimi barvivy DAPI a CMA3. Také byly pouZzity rDNA
sondy pro 5S rDNA (Obr. 3) a 18s rDNA (Obr. 3), telomerické soundy (TTAGG)s a
(CCTAA)s, sonda pro gen histonu H3 (Obr. 3) a pro gen U2 snDNA (Obr. 3). Sondy pro 18S
rDNA a H3 byly oznaceny pomoci biotinu-14-dATP, zatimco ostatni sondy za pomoci
digoxigeninu-11-dUTP a byla provedena FISH. Vysledkem byl novy popis karyotypu u 2
druhti D. intermedius a D. exilis. Oba druhy maji 2n=23 a systém pohlavniho urceni X0/XX.
Druh D. intermedius ma 20 telocentickych chromozomy, dva metacentrické a dva
submetacentické. Submetacentrické jsou pary Mg a S, zatimco u druhu D. exilis byly tyto
pary telocentrické. U druhu D. eloungatus je 2n=23, X0/XX a u druhu D. fuscus 2n=22-23,

X0/XX. C-pruhovani odhalilo C-pozitivni bloky u D. intermedius v centromerické oblasti celé
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sady s ndpadnymi pericentromerickymi bloky v parech Li a So, kdezto u D- exilis byly také

v celé sad¢, ale vSechny v pericentromerické oblasti. Fluorescentni barveni pomoci DAPI a
CMA; odhalilo signaly u D. intermedius v pericentomerickych oblastech oblastech parti M,
Mg a So. U D. exilis byly ptitomny v centromerické a distalni oblasti paru Ms, v distalni
oblasti parit M7, Mg, So, S11 a v pericentromerické oblasti chromozomového paru Mg. U D.
elongatus (Rosetti, Rebagliati, a Remis 2010) byly objeveny signaly DAPI a CMA3 ve vétsing
autozomil, v termindlnich oblastech a v n€kterych na centromerické i telomerické pozici.
Pohlavni chromozom X vykazoval signély v proximalnim a distalnim pasmu. D. fustus ma C-
pozitivni bloky v centromerické oblasti celé chromozomové sady a u pard Ms-Ms, So-Si1au
chromozomu X také v telomerické oblasti. A signaly DAPI a CMA3 v centromerickych
oblastech, terminalni byly jasnéjsi v parech Ms, Ms, So a S11. V chromozomu X byly

v pericentromerické a distalni oblasti. Sekvence 18S rDNA byly nalezeny pouze

v pericentromerickych oblastech na riznych chromozomech jednoho nebo dvou part, zatimco
5s rDNA byl pozorovan také v interstacionalnim klastru v D. elongatus. Mnozstvi klastrti

5S rDNA bylo rizné u vSech druht a pohybovalo se od 2 do 8. Klastr H3 histonu byl pouze

v interstaciondlni pozici v paru M7, ne vSak daleko od centromery. U2 snDNA byl pouze na
nejveét§im autozomalnim paru. A telomerické sondy odhalily signaly pouze v terminalni
oblasti. V taxonomii lze diky morfologii, velikosti, pfitomnosti ¢i nepfitomnost a poloze

téchto znakli mezi sebou rozeznavat karyotypy téchto velice ptibuznych druhi.
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D. elongatus D. exilis D. fuscus D. intermedius

18SrDNA

5SrDNA

H3 histone

U2 snDNA

Obrazek 3: FISH s 18S, 5S rDNA, H3 histonovou a U2 snDNA sondami u skupiny druhi Dichroplus
elongatus (Orthoptera). (A-D) 18S rDNA, (E-H) 5S rDNA, (I-L) H3 histonovy gen a (M-P) U2snDNA,
méfitko 10 pm.(Castillo et al. 2017)

ProtoZe chromozomové studie odhalily vysoky karyotypovy konzervatismus
s 2n=23/24% akrocentrickych chromozomil a systém sexuélniho uréeni X03/XXQ, byly
zkoumany klastry Ul snDNA pomoci metody FISH (Anjos et al. 2015). Ty byly zkoumény u
63 druhti z ¢eledi Proscopiida (4 druhy), Ommexechidae (2druhy), Pyrgomorphidae (2druhy),
Romaleidae (11 druhil) a Arcidiidae (44 druhti z 10 poddeledi) ze Spanélska. K odhaleni
genomove organizace Ul snDNA byla nejprve provedena analyza dvou druhti, které vykazuji
velmi odli$né vzory na chromozomalni trovni: Eyprepocnemis plorans, se shluky Ul v sedmi
chromozomovych parech a Locusta mignatoria, u které jsou ukazany pouze v jednom
chromozomovém paru a byla vytvofena celogenomova knihovna sekvenovani druhu E.
plorans. Ve vysledku bylo detekovano 168 shluki Ul snDNA s primérem umisténi 2,4 na

haploidni genom. VétSina byla nalezena na autozomech, pouze 5 bylo na chromozomu X a
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jen 1 na chromozomu neo-Y. Velka ¢ast byla lokalizovana proximalné od centromery (60
mist, 35,7 %), mén¢ interstaciondlné (39, 23,2 %), centromericky (35, 20,9 %), subdistaln¢
(20, 11,9 %) nebo distalné (14, 8,3 %). Prestoze vétSina druhit méla shluky Ul snDNA pouze
na jednom autozomalnim paru, byly u dvou druhii pozorovany na vsech parech chromozomii.
K tomu bylo u né¢kolika druhti nalezeno na jednom, nebo dvou chromozomovych parech dva
nebo vice shlukil na stejném chromozomu. Napftiklad u ¢eledi Romaleidae vykazovalo 7 z 11
analyzovanych druhti jeden shluk U1 snDNA L3, ktery byl umistén proximalné u 6 druhi a
subdistalné u 1. Ale u druhu Agriacris auripennis byly vykézany dva klastry (proximalni a
centromericky) na osmém autozomalnim paru. U druhtt Chromacris byl objeven na jednom
paru, a to proximalné na patém autozomu u C. nuptialis a subdistaln¢ na ¢tvrtém autozomu
Chromacris speciosa. Posledni druh Brasilacris gigas mél jeden interstacionarni shluk na
sedmém nejvétsim paru autozomi (Obr. 4). Tyto vysledky ndm poskytuji podrobné&;jsi znalosti

o organizaci karyotypu u této skupiny, které¢ mohou slouzit pro vyuziti v taxonomii.

a Cc

Agriacris auripennis Brasilacris gigas Chromacris nuptialis

Helionotus mirabilis Phaeopharia megacephala

Radacridium nordestinum . Xestotrachelus robustus Xyleus d. angulatus

Obrazek 4: Umisténi Ul snDNA na chromozomech u deviti druhi z ¢eledi Romaleidae (Orthoptera).

Metafaze I (a, b, d, f, h, 1), metafaze II. (c) a diploten (e, g), méfitko 5 um. (Anjos et al. 2015)

17



2.9.Svabi (Blattodea)

Blattodea je druhym nejvetsim fadem ze skupiny polyneopterniho hmyzu. DEIi se na tfi
nadceledi: Corydioidea, Blaberoidea a Blattoidea (Beccaloni a Eggleton 2013). V tomto fadu
jsou dvé skupiny: §vabi a termiti (pouze podéeled’ Termitoidae), kteti byvali diive rozdé€leni
do dvou tadu. Je popsano okolo 7600 druhi, z toho 4600 Svabt a 3000 termitd. Karyotyp je
popsan u 229 druhti ze 104 roda (Jankasek et al. 2021).

Svabi

Z této skupiny je nejvétsi rozpéti v poctu chromozom u ¢eledi Blaberidae z nadceledi
Blaberoidae 2n=23-79 (Jankasek et al. 2021), napiiklad podceled’ Blaberinae ma rozpéti poctu
chromozomti 2n3'=31-73, pod¢eled’ Oxyhaloinae 2n9=24-76 a podéeled’ Zetoborinae
2n9=30-66. V pod¢eledi Blaberidae se nachazeji nejvétsi rozdily v po¢tu chromozomi u rodu
Blaberus, kde je 2n=37/39/73. U n¢kolika dalSich Celedi jsou také relativné vysoka rozpéti
naptiklad u ¢eledi Corydiidae je 2n3=22-63, Blattidae 2n3=27-47 a Blattelidae 2n3=23-49.
Oproti tomu u ¢eledi Pseudophyllodromiidae (2n9=16-32), Ectobiidae (2n3=21) a
Lamproblatiidae (2nd=17) se zda byt poet chromozom relativné maly, ale zatim mame
prehled o karyotypu u malého mnozstvi druhit vzhledem k jejich diverzité. A u celedi
Anaplectidae, Nocticolidae, Nyctiboridae a Tryonicida nemame informace o karyotypech
viibec. Celed Cryprocercidae ma popsan karyotyp u 33 druht. U rodu Cryptocercus se poéet
chromozomt pohybuje od 2n=15 az po 2n=47. Na zéklad¢ divergentniho poc¢tu chromozomui
(Obr. 5) a genetické divergenci bylo identifikovano 8 novych druhti (Che et al. 2016):
Cryptocercus shangmengensis sp. nov., C. zagunaoensis sp. nov., C. pingwuensis sp. nov., C.
habaensis sp. nov., C. wuxiensis sp. nov., C. shennongjiaensis sp. nov., C. nigngshanensis sp.
nov. a C. neixiangensis sp. nov.). Za pouZziti kombinace popsané¢ morfologie a poctu
chromozom bylo identifikovano pét novych druht (Wang et al. 2019): C. tazigouensis sp.
nov. (2n=35), C. kagongensis sp. nov. (2n=45), C. hongshiensis sp. nov. (2n=33), C.
maluogouensis sp. nov. (2n=43) a C. sanchaensis sp. nov. (2n=35). Rozdily v poctu

chromozomu mohou byt pouzitelné v taxonomii.
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Obrazek 5: Chromozomy druhii Cryptocercus (Blattodea) obarvené Giemsou. a) C. primarius, b) C. matilei,
¢) C, shangmengensis sp. nov., d) C. convexus, ¢) C. zagunaosis, f) C. pingwuensis sp. nov., g) C. habaensis sp.
nov., h) C. relictus, 1) C. relictus, j) C. hirtus, k) C. wuxiensis sp.nov., 1) C. shennongjiaensis sp. nov., m) C.

ningshanensis sp. nov., n) C. neixiangensis sp. nov. (Che et al. 2016)



Termiti (Isoptera)

Termiti spadaji do nékolika ¢eledi: Archotermopsidae, Kalotermitidae,
Mastotermitidae, Rhinotermitidae, Stolotermitidae a Termitidae (Jankasek et al. 2021;
Krishna et al. 2013). U termitt je velké rozpéti v pocti chromozomii 2n=22-96. Nejvyssi
pocet chromozomu z termitt, ale 1 z Blattodea méa druh Mastotermes darwiniensis (Obr. 6)

(Bergamaschi et al. 2007).

U rodu Cryptotermes z Celed Kalotermitidae byl pomoci Giemsy a C-pruhovani
pozorovan pocet chromozomu (Luykx 1990). Ten byl v rozpéti od 2n=30 (Cryptotermes
domesticus a C. primus) do 2n=44 (C. cynocephalus). NejCastéji bylo nalezeno 2n=42 a to u
druht C. papulosu, C. queenslandis a C. riverine. Chromozomy byly bud’to akrocentrické
nebo telocentrické. Rozdily v poctu chromozomti by mohli slouzit pfi delimitaci druht,
nicméné by bylo tfeba mit vice informaci o morfologii chromozomu. Druh Neotermes
insularis byl odebran ze dvou oblasti. U populaci byl zjistén rozdil v poctu chromozom

2n=52/60. Na zaklad¢ tohoto rozdilu je mozné, Ze se jedna o dva odlisné druhy.
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Obrazek 6: Giemsou obarveny karyotyp druhu Mastotermes darwiniensis (Blattodea),

2n=93-96. M¢ftitko 10 pm. (Bergamaschi et al. 2007)
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2.10. Skvoii (Dermaptera)

Rad Dermaptera obsahuje 1784 popsanych druht, 182 rodii a 11 &eledi (Jarvis, Haas, a
Whiting 2005). Karotyp je znam pouze u 52 druhi (Sylvester et al. 2020). Pocet chromozomt
se pohybuje v rozmezi 2n=8 az po 2n=60. Karyotypy Dermaptera jsou charakteristické
mnohonasobnymi pohlavnimi chromozomy. Byly pozorovany riizné typy pohlavnich
chromozomu: X0, XX, X1X>Y, X1X2X3Y, XiXoX3X4Y a XY1Y2 (Hoshiba, Sakai, a Imanishi
1988).

U rodu Labidura z ¢eledi Labiduridae byl popsan karyotyp n€kolika druhti (Giles a
Webb, 1972). Karyotyp druhu Labidura riparia byl popsan u jedinct ze Spanélska (2n=12) a
z Indie (2n=14). Material z Baham byl uréen jako Labidura bidens (synonymni s L. riparia)
mél stejny karyotyp jako populace ze Spanélska a Labidura sp. z Japonska stejny jako

populace z Indie. L. truncata ma 2n=10. Tyto znaky se ukazuji jako mnohem spolehlivéjsi

metodou pii determinaci druhil nez vné&j$i morfologie.
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Z.avér

Ve své praci jsem se vénovala zhodnoceni karyotypové variability a mozného vyuziti
cytogenetickych metod u polyneopterniho hmyzu v jejich taxonomii. Nize jsou shrnuté

zjisténé udaje o karyotypech jednotlivych tadi, které se daji vyuzit v taxonomii.

Strasilkovci: Bohuzel je popsan karyotyp pouze jednoho druhu Karoophasma
biedouwense s 2n=13. Je popsana také morfologie pomosi metody FISH. U tohoto fadu zatim

neni mozné pouzit cytogenetické metody v taxonomii.

Drobnélky: Popis karyotypu je také znam pouze u jediného druhu: Zorotypus hubbard. Je
znam pocet 2n=38, pohlavni chromozomy (neo-XY) a velikosti chromozomu. Tyto data jsou

vsak nyni taxonomicky nevyuzitelnd, nebot’ neni dalsi studie k jejich porovnani

Cvrékovci: Jedina zminka popisuje diploidni pocet chromozomt a pohlavni chromozomy
u samce druhu Galloisiana nipponensis. Bylo zaznamenano 2n=30. A druhu Grylloblatta
campodeiformis se zvlastnim bivalentem XY. Pro vyuzitelnost v taxonomii by muselo

existovat vice praci zabyvajicich popisem karyotypt druht z tohoto fadu.

Snovatky: U tohoto fadu je karyotyp popsan pouze u osmi druhti. Chromozomy jsou
metacentrické a u riznych druhi je rizny diploidni pocet chromozomil. Druhy Oligotoma
Jjaponica a Haploembia soleri maji 2n=19, Oligotoma saundersi, Haploembia palaui, Embia
tyrrhenica, Embia ramburi a Cleomia guareschii maji 2n=21 a druh Embia nuragica ma
2n=23. Rozdily popsané u rodu Embia naznacuji, Ze by i zékladni idaj o poctu chromozomi

mohl byt vyuzitelny v taxonomii této skupiny.

PoSvatky: Cytogeneticky je u tohoto fadu prostudovano 16 druhit U rodu Perlodes
z ¢eledi Perlolidae byl popsan odlisny pocet chromozomu u druhii P. microcephala 2n= 27,
Perlodes jurassica 2n=31 a P. intricata 2n=33. Tato rozdilnost by mohla slouzit pfi

rozliSovani jednotlivych druhi, avSak je potfeba doplnit detailngjsi informace o morfologii

chromozom a systému sexudlniho urcenti.

Strasilky: Moznost vyuziti cytogenetickych dat pro taxonomii je potencialné u komplex
druhti Leptynia attenuata. U tohoto komplexu byl zkoumén karyotyp 4 druhi: Leptinia
attenuata 2n=36, XY/XX, L. Montana 2n=38, X0/XX, L. caprai 2n=40, X0/XX a Leptinia sp.
2n=40, X0/XX. Take se lisi jejich pohlavni chromozmy.

Kudlanky: Tento fad ma popsany karyotyp u 105 druht
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U rodu Liturgusa je popsan po€et chromozoml u 4 druhii: Liturgusa maya 2n=17, L. actuosa
2n=23, L. cursor 2n=33 a Liturgusa sp. n. 2n=21. U vSech je systém pohlavniho urceni
X0/XX. Rozdily zjisténé v ramci rodu Liturgusa, piesto Ze se jedna pouze o zékladni udaj,
naznacuji mozné vyuziti v taxonomii této skupiny.

Rovnokfridli: Velkou karyotypovou variabilitu a potencial vyuziti cytogenetickych
technik v taxonomii Ize dobte dolozit u skupiny druhti Steropleurus martorelli. Byly zde
nalezeny Ctyfi chromozomové rasy s pocty chromozomti od 2n=23 po 2n=29 a popsany
rozdily v rozlozeni C-chromatinu. U rodu Saga je pravdépodobnd moznost vyuZiti rozdilnosti
v rozlozeni rDNA a/nebo NOR k odliSeni druhii. Také je v taxonomii vyuzitelny vznik neo-
XY z X0, ktery ptedstavuje zdsadni ptestavbu karyotypu, kterd vede k rychlé izolaci a vzniku
novych druhti. U skupiny druhti Dichroplus. elongatus byla popséana rozdilna morfologie,
velikost a pfitomnost/nepiitomnost C-chromatinu, signalt DAPI a CMA3, sekvence genti 5S
rDNA a 18S rDNA, histonu H3, U2 snDNA a signély telomerické sondy. Diky témto znakiim
lze mezi sebou rozeznavat karyotypy téchto velice ptibuznych rodt. U druhtt Chromacris byl
objeven shluk Ul snDNA na odli$nych mistech. Tyto vysledky ndm poskytuji podrobné;jsi

znalosti o organizaci karyotypu, které mohou slouzit pro vyuziti v taxonomii.

Svabi: Rozdily v poétu chromozomi mohou byt pouzitelné v taxonomii u rodu
Cryptocercus. PoCet chromozomil pohybuje od 2n=15 aZ po 2n=47. Na zaklad¢ divergentniho
poctu chromozomii a genetické divergenci, nebo morfologie bylo identifikovano 13 novych
druhti. Rozdily v po¢tu chromozomi (2n=30-44) u rodu Cryptotermes by mohli slouZit pfi
delimitaci druhii, nicméné by bylo tfeba mit vice informaci o morfologii chromozomu. U
druhu Neotermes insularis byl zjistén rozdil v poc¢tu chromozomii 2n=52/60. Na zaklad¢

tohoto rozdilu je moZné, Ze se jedna o dva odlisné druhy.

Skvoti: Karyotypy tohoto fadu jsou charakteristické mnohonasobnymi pohlavnimi

chromozomy. Na zéklad¢ rozdilt poc¢tu chromozom u rodu Labidura se ukézalo, Ze jsou tyto

o 4

Moznosti vyuziti cytogenetickych metod v taxonomii polyneopterniho hmyzu je
riznorodé. Hlavnim problémem je nedostatek informaci v rdmeci rodd, ale 1 celé skupiny

polyneopterniho hmyzu.
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