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Abstrakt:

Velikost genomu nebo také obsah jaderné DNA je vlastnost, kterd se nesmirn¢ lisi napiic
Zivymi organismy, pfi¢emz neexistuje vztah mezi velikosti genomu a komplexitou organismu.
Udavéna je obvykle jako tzv. C-hodnota bud’ v poctech parti bazi nebo jako hmotnost DNA
v pikogramech. Soubor nevyfeSenych otazek ohledné¢ mechanismii ovliviiujicich velikost
genomu a vztahu velikosti genomu s dal§imi vlastnostmi organismu je znam také jako C-value
enigma. Je znadmo, ze velikost genomu pozitivné koreluje s velikosti bun¢k a negativné
s rychlosti vyvoje a déleni bunék. U holometabolniho hmyzu byla také navrzena maximalni

hranice haploidni velikosti genomu 2 pg.

Ptestoze je dnes popsan piiblizn€ jeden milion druht hmyzu, velikost genomu je zndma jen pro
pouhy zlomek z nich. Tato prace si proto klade za cil rozsifit dataset dosud znamych velikosti
genomu hmyzu o co nejvetsi pocet druhti Svabu (Blattodea). Dalsim cilem je pak porovnat

vysledky se znamou fylogenezi a také porovnat rozdil velikosti genomu mezi pohlavimi.

Pro stanoveni velikosti genomu byla vyuzita pritokova cytometrie, coz je rychla, jednoducha

a efektivni metoda, vhodna také ke studiu ploidie a dal$ich bunéénych vlastnosti.

Klicova slova: velikost genomu, C-hodnota, priitokova cytometrie, evoluce hmyzu, §vabi,

Blattodea



Abstract:

Genome size or nuclear DNA content is a a trait which varies greatly among living organisms,
with no apparent relashionship between genome size and organismal complexity. It is usually
described using the C-value as either a number of base pairs or picograms of DNA. Unresolved
questions regarding mechanisms influencing genome size and relationships between genome

size and other organismal traits are together known as the C-value enigma.

Genome size is known to positively correlate with cell size and negatively with developmental
and cell division rate. A maximum constraint of 2 pg has also been proposed for haploid genome

sizes of holometabolous insects.

Despite the fact that there are about one million described insect species, genome sizes are only
known in a fraction of them. This thesis thus aims to extend the dataset of known insect genome
sizes by as many species of cockroaches (Blattodea) as possible. Another aim is to compare

results with known phylogeny and also to compare difference in genome size between sexes.

Flow cytometry was used for genome size estimations, which is a rapid, simple and effective

method, also suitable for study of ploidy levels and other cellular charasteristics.

Key words: genome size, C-value, flow cytometry, insect evolution, cockroaches, Blattodea
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1 Uvod

1.1 Velikost genomu

Velikost genomu cili obsah jaderné DNA v butice nereplikované gametické buniky daného
organismu popisuje takzvand C-hodnota (C-value). RozliSovany jsou také pojmy 1C-hodnota
(haploidni), 2C-hodnota (diploidni), pfipadné¢ Cx-hodnota (pro monoploidni sadu
chromozomtl) (Greilhuber et al., 2005). C-hodnotu je mozné udavat bud’ v pocétech pari bazi
(Mbp = megapart bazi) nebo jako hmotnost DNA v pikogramech (pg), pfi¢emz prevod mezi
témito dvéma jednotkami miizeme uskutecnit jednoduse pomoci vzorce 1 pg = 978 Mbp
(Dolezel et al., 2003).

Jiz pocatky vyzkumu v této oblasti v prvni poloviné minulého stoleti odhalily ohromnou
diverzitu ve velikostech genomu mezi riznymi druhy organismil. Brzy zacalo byt jasné,
Ze neexistuje jednoznacny vztah mezi komplexitou organismu a velikosti jeho genomu. Pro
ilustraci zminme naptiklad skutec¢nost, Ze 2C-hodnota u ¢lov€ka se pohybuje okolo 6,5 pg
et al., 2007). Historicky se o tomto fenoménu mluvilo jako o tzv. C-value paradoxu, pozd&ji
o néco priléhavéji jako o C-value enigmé&. Nejednd se jen o jeden nevyfeSeny problém, ale
v podstaté¢ o cely soubor otdzek, tykajicich se evolu¢nich diivodii a mechanisml vzniku
relativné malych ¢i velkych genomi a také vlastnosti, s kterymi velikost genomu souvisi
(Gregory, 2001a).

Pozitivni korelace velikosti genomu a velikosti bun€k byla zjiSténa u rostlin (Price et al., 1973,
Beaulieu et al., 2008), obratlovcu (Szarski, 1976, Gregory, 2001b) vcetné ¢lovéka (Gillooly
etal., 2015) 1 u bezobratlych Zivo¢ichli (Gregory et al., 2000). Na niz§i taxonomické urovni
vSak tento vztah platit nemusi, jak ukazuji naptiklad Starostova et al. (2008). Negativni vztah
naopak existuje mezi velikosti genomu a rychlosti vyvoje a také rychlosti déleni bunék,
vzhledem k pomalej$i mitéze a meidze (Gregory, 2001a, Bennett, 1971, Hidalgo et al., 2017).
Neni piekvapivé, ze nejmensi genomy (tvofené hlavné protein-kddujici DNA) najdeme
u prokaryot (Gregory a DeSalle, 2005), bakterie rodu Mycoplasma se diky svému miniaturnimu
genomu a extrémni jednoduchosti staly modelovymi organismy v honb¢ za tzv. minimalnim
genomem (Hutchison et al., 2016).

Nejmensi zjistény genom u eukaryot ndlezi parazitické mikrosporidii Encephalitozoon

intestinalis (2C =0,0047 pg /Corradi et al., 2010/) a naopak nejvétsi jednodélozné rostlin€ Paris
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Jjaponica z Celedi kychavicovitych (Melanthiaceae) (2C = 304,46 pg /Pellicer et al., 2010/).
Prvenstvi mezi zivoc¢ichy drzi bahnik vychodoafricky (Protopterus aethiopicus, 2C = 284,1 pg
/Pedersen, 1971/), nasledovany bahnikem americkym a nékterymi ocasatymi obojzivelniky
(Gregory, 2020).

Ptehled velikosti genomu u zivoc¢ichl poskytuje online databaze Animal Genome Size Database
(Gregory, 2020). V soucasné¢ dobé zahrnuje udaje o 6222 druzich, z ¢ehoz vice nez polovinu
tvofi obratlovci. Ze skupiny Hexapoda zde najdeme 1345 zaznamt (druht je vzhledem
k duplicitdm mén¢), z toho 11 druhti Svabu (dalSich 45 druhti Svabi méfil Kelly, /2018/ v rdmci
své diplomové prace). Bohuzel informace nelze do databdze volné pridavat a posledni
informace byly spravcem doplnény v roce 2018 (a to pouhé 2 tudaje). Od té doby byla
publikovana fada dalSich praci s novymi daty (napiiklad Sadilek et al., 2019b, Gandhi Gracy et
al., 2019, Zhang et al., 2019, Driscoll et al., 2020, del Mar Ochoa-Saloma et al., 2020, Oziolor
et al., 2019), takze v tuto chvili neni databaze kompletni. I piesto je ziejmé, ze u drtivé vétSiny
zivocicht neni velikost genomu dosud zndma a je zde velky prostor pro dalsi vyzkum, obzvIlasté
u bezobratlych zivocichli a konkrétn€ hmyzu, jehoZ druhova bohatost je obrovska (Stork, 2018).
U hmyzu se predpokladé urcité omezeni velikosti genomu v souvislosti s proménou dokonalou.
Ve stadiu kukly totiz dochdzi k masivni ptestavbé tkani a velky genom by mohl byt prekazkou
rychlému bunéénému déleni. Pivodné navrzena hranice 2 pg (Gregory, 2002) pro
holometabolni hmyz ale zfejmé neni neptfekonatelnd, jak dokazuji nékterd data tykajici se
napiiklad broukli (Normark, 1996, Hanrahan a Johnston, 2011). Je pravdou, Ze zatim nejvétsi
znamé hmyzi genomy skuteéné patii druhim s proménou nedokonalou (napiiklad sarance
Podisma pedestris — 2C = 34,8 pg podle Westerman et al., 1987) a naopak nejmensi mizeme
najit u nékterych zastupct dvoukiidlého hmyzu (2C < 0,2 pg podle Cornette et al., 2015). Maly
genom je vSak vlastni i nékterym msicim (napt. 2C = 0,36 pg u Eoessigia longicauda podle
Cornette et al., 2015), které patii mezi hmyz hemimetabolni. Zde tedy v omezeni velikosti
genomu ziejmé hraly roli jiné faktory jako rychly Zivotni cyklus a drobna velikost téla
(Gregory, 2002).

Z hlediska struktury ma pochopitelné na velikost genomu obrovsky vliv mnozstvi pfitomné
nekddujici repetitivni DNA, zejména transpozont (Kidwell, 2002, Elliott a Gregory, 2015,
Maumus et al., 2015). Za zvétSeni genomu byva €asto zodpoveédnd polyploidizace (zkoumana
zejména u rostlin, ale dulezita také v evoluci obratlovcti /Kasahara, 2007/ a dalSich skupin).
Po polyplodiza¢ni udélosti vSak obvykle v evoluci nasleduje opétovna redukce, ztrata genii

a prestavba genomu (Wendel, 2000, Ma a Gustafson, 2005) a dochazi k procesu diploidizace,
2



tedy navratu k diploidnimu stavu genomu. Nésledkem téchto procest je obtizné detekovat
polyploidii u tzv. paleopolyploidd, jelikoz se jejich genomy jevi jako diploidni (Wolfe, 2001).
Na velikost genomu maji zjevné v rtiznych skupinach organismu vliv riizné faktory, které
mohou pulsobit rizn¢ siln€ a v mnoha ptipadech ziejmé i1 protichtidn€. Podobné¢ jako u jinych
vlastnosti organismi je tak velikost genomu vysledkem mozaiky slozitych evolu¢nich procest,
jejichz rozkryvani rozhodné neni jednoduché. V mnoha ohledech je tedy velikost genomu stale
zahadou — v prvni fad¢€ uz tim, Ze u mnoha organismu ji zatim nezname.

Krom¢ prohloubeni nasich védomosti o vlastnostech daného organismu ma znalost velikosti
genomu 1 praktické vyuziti, naptiklad pfi planovani celogenomového sekvenovani. Informace

o obsahu DNA Ize aplikovat i pfi determinaci nékterych druhti nebo pohlavi jedinci.

1.2 Metody studia velikosti genomu

Vzorek

Detektor pfimého

1.2.1 Pritokova cytometrie Filtry

rozptylu svétla

‘&

Fotonasobice

Cotka

Pritokova cytometrie (flow cytometry, tasery q
_—

FCM) je metoda, s jejiz pomoci lze tridit

Castice  (bunky, bunéfna  jadra, A
chromozomy) a analyzovat jejich el —
! /;’MTlﬁ
vlastnosti. Analyzované Castice jsou \ g
L '] l;
A PMT
znaceny pomoci protilatek nebo barveny
“ . . , ootitac
fluorescen¢nimi barvivy a v prutokové o
komurce cytometru jsou pomoci tzv. Dieielioyibothih y
rozptylu svétla
hydrodynamické fokusace soustfedény
do uzkého pohybujiciho se svazku. Obrazek 1 — Zjednoduené schéma
Nasledng jsou ozafeny zdrojem pratokového cytometru. Pfevzato z Adan et al.

(2016) a upraveno.
excitaéniho zafeni (ten tvofi lasery,

diody, nebo ponékud zastaralejsi rtutové vybojky /Suda, 2011/). Optickd soustava poté
zaznamenava rozptyl svétla a emitovanou fluorescenci a tyto informace jsou prevadény
do digitalni a nasledné grafické podoby (Adan et al., 2016) (viz Obrazek 1).

Vyuziti prutokové cytometrie jsou rozmanitd a pohybuji se od slozitych analyz naptiklad
v biomedicinském vyzkumu a imunologii, kdy je sledovano mnoho parametri zkoumanych
bunék (Macey, 2007), po jednodussi aplikace, mezi které patii naptiklad stanoveni absolutni

velikosti genomu, stanoveni ploidie, studium hybridizace nebo zjistovani poméru AT/GC bazi
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(Kron et al., 2007). Timto zptisobem je pritokova cytometrie vyuzivana zejména v botanice
a zoologii. Pfehledem riznych vyuziti cytometrie pro studium hmyzu jsem se zabyvala jiz
ve své bakalafské praci, proto zde nezabiham do piiliSnych detaild a pfipadné zajemce
o problematiku odkazuji na zminénou praci (Pritokova cytometrie a jeji vyuziti ke studiu
hmyzu /Stuchlikova, 2017/).

Vyhody metody spocivaji zejména v jeji jednoduchosti, rychlosti a relativné nizkych
nakladech. Nenarocny a rychly je vétSinou jak samotny proces méfeni, tak piiprava vzorki —
samoziejm¢ s ohledem na konkrétni aplikaci a pouzitou metodologii, naptiklad pifi méieni
velikosti genomu se pohybujeme v fadu minut na jeden vzorek (Cournault a Aron, 2008), coz
nam umoziuje analyzovat i desitky vzork denné (Suda et al., 2007). S optimalné setizenym
cytometrem lze navic dojit k pomérn¢ ptresnym vysledkiim a vzhledem k mozZnosti rychlé
analyzy velkého poctu bungk jsou tyto vysledky i statisticky robustni (Suda, 2011).

Jako kazda metoda ma i cytometrie nékteré nevyhody, mezi které patii zejména vysoka
pofizovaci cena samotného pfistroje. Ten je navic tieba udrzovat v dobré kondici pravidelnym
sefizovanim a €iSténim, aby nedochézelo k nezadoucim odchylkdm (Macey, 2007, Suda, 2011).
Krom¢ toho je nevyhodou této metody i skutecnost, Ze neni mozna vizualni kontrola méfenych
castic (Dolezel et al., 2007a).

Ur¢itym omezenim je nutnost pouziti co nejcerstvéjsiho materialu (Dolezel a Bartos, 2005). Pri
terénnim sbéru hmyzu je vcasné dopraveni Zivych jedincl do pfislusné laboratofe casto
nerealistickym tkolem, zvIasté pokud se jedna o druhy naro¢né na podminky prosttedi nebo
druhy vyrazné kratkovékeé. Obcas jsou vyuzivany i rizné zpiisoby fixace zivoc¢iSného materialu
(Gregory, 2005, Panzera et al., 2006), Castéji je vSak tento postup aplikovan pti mefeni velikosti
genomu pomoci denzitometrie (Hardie et al., 2002). V botanické praxi lze ¢asto s uspéchem
pouzit i material suseny (Suda a Travnicek, 2006, Schonswetter et al., 2007). Pomérné dobrych
vysledkli se d4 dosahnout i s mraZenym materidlem, vzorky by pak ovSem mély byt
pfipravovany na ledu (Hanrahan a Johnston, 2011, Sadilek et al., 2019).

Pfestoze prace s cytometrem a vyhodnocovani analyz samoziejmé vyzaduje urcitou zkuSenost,
lze fici, Ze oproti napiiklad denzitometrii (Feulgen densitometry, viz nize) zahrnuje pracovni
postup mén¢ kritickych okamzikli a metoda je tak méné nachylnd k chybam (DoleZzel et al.,
1998, Greilhuber a Baranyi, 1999, Greilhuber, 2008).

Nektera konkrétni uskali cytometrie hmyzu vSak rozeberu také v diskusi.



1.2.1.1 Stanoveni absolutni velikosti genomu

V zoologii se pritokova cytometrie nejhojnéji vyuziva pravé ke zjisténi absolutni velikosti
genomu. K tomuto ucelu nejcastéji pouzivanym fluorescencnim barvivem je propidium jodid
(PD), ktery se neselektivné vmezetuje mezi baze DNA (tj. je interkalarni). Podobn¢ funguje také
Jistou nevyhodou tohoto typu interkalarnich barviv je skutecnost, ze se vazi i k RNA, kterou je
proto tieba odstranit za pomoci RNazy.

Mezi Casto vyuzivané fluorochromy patii také DAPI (4',6-diamidin-2-fenylindol), které se
ovSem vaze selektivné k AT bohatych oblastem DNA. Z tohoto diivodu neni DAPI (a dalsi
fluorochromy véazajici se selektivné, jako je DIPI, Hoechst, chromomycin a dals§i) vhodné ke
stanoveni absolutni velikosti genomu, jelikoz rozdil v poméru AT/GC bazi mezi genomem
standardu a zkoumaného organismu muze vést k vyrazné neptesnému vysledku (Dolezel et al.,
1992).

Konkrétni hodnotu velikosti genomu méfeného vzorku je mozné ziskat porovnanim s velikosti
genomu vhodného referencniho standardu. Témét bez vyjimky se dnes pouzivé standardizace
interni, ¢ili vzorek i standard jsou pfipravovany a méteny soucasné (Greilhuber, 2008) a na
vysledném histogramu je porovnana intenzita jejich fluorescence.

samoziejm¢ znama a stabilni velikost genomu (bez vnitrodruhové variability). K dispozici
bychom méli mit co nejvice informaci o struktufe daného genomu, v idealnim ptipad¢ by se
tedy mélo jednat o genom osekvenovany a anotovany (DoleZel a Greilhuber, 2010). Velikost
genomu by navic méla byt podobnad ale ne stejna jako predpokladand velikosti genomu
studovaného vzorku (Roux et al., 2003). V pfipad€ pfiili§ podobnych velikosti dochazi
k ptekryvu pikli histogramu (analyza je tudiZ obtiZznad az nemoZnd) a v piipad¢ ptili§ velkého
rozdilu mize utrpét presnost analyzy. V praxi obcas neni jednoduché predem odhadnout
alespon pfibliznou velikost genomu zkoumaného objektu a je tedy tfeba postupovat metodou
pokus-omyl. Déle by m¢l byt standard snadno dostupny, tedy dobie péstovatelny ¢i chovatelny,
nakladnéj$i moznost pak pfedstavuji komeréné nabizené standardy (kufeci erytrocyty, lidské
lymfocyty apod.).

Vybér standardu tudiz neni ani zdaleka trivialnim ukolem, a proto se k této problematice vratim

jesté v diskusi.



1.2.2 Dalsi metody stanoveni velikosti genomu

Krom¢ pritokové cytometrie samoziejmé existuji 1 dal$i moznosti, jak stanovit obsah DNA.
V tplnych zacatcich vyzkumu bylo v tomto oboru vyuzito napiiklad principli fluorometrické
analyzy (Hinegardner, 1971) nebo reasociacni kinetiky (Palmer et al., 1994).

Postupné ziskala prevahu jiz vySe zminéna denzitometrie za vyuziti Feulgenova barveni a
analyzy obrazu (Feulgen Densitometry a Feulgen Image Analysis Densitometry, také FIAD),
coz je i dnes Casto vyuzivany postup. Na rozdil od pritokové cytometrie, kterd pracuje se
suspenzi jader, se v denzitometrii provadi roztér tkané na sklicko. Vzorek je fixovan, poté
hydrolyzovan kyselinou chlorovodikovou a obarven za pomoci Schiffova ¢inidla (fuchsin
a hydrogensificitan sodny). Cely tento proces se nazyva Feulgenova reakce a vysledkem je
navazani barviva na aldehydy pfitomné v biologickém materialu. Takto pfipraveny vzorek je
mikroskopicky analyzovan a je vypocitana opticka hustota (optical density) jednotlivych jader.
Primérné optickd hustota vzorku je pak porovnana s optickou hustotou standardu o znadmé
velikosti genomu (Hardie et al., 2002).

Mezi méné frekventovanymi metodami mizeme zminit tfeba mikrospektrofotometrii (Jimenez
et al.,, 2010) ¢i qPCR (Gregory et al., 2013). Pocet part bazi samoziejmé zjistime i1 pii
osekvenovani celého genomu (whole genome sequencing), nicméné jak tusi kazdy, kdo se
s touto problematikou nékdy setkal, dosazeni skute¢né¢ kompletni sekvence nepiestdva byt
problematickym tkolem. Samotny proces sekvenovani i skladani vysledné sekvence (genome
assembly) komplikuje ptitomnost repetitivni DNA (Treangen a Salzberg, 2012), a proto
v dostupnych genomovych sekvencich stale existuji mezery a nepiesnosti. Je tedy vyhodné;jsi
znat velikost genomu jiZ pfed samotnym sekvenovanim, jelikoZ se od ni odviji ¢asova i finan¢ni
naro¢nost a poskytuje nam 1 predstavu o tom, jak dlouhd by kone¢na sekvence méla byt (Li

et al., 2019).

1.3 Svdbi (Blattodea)

Objektem zajmu této diplomové prace jsou $vabi, jez ndlezi do fadu Blattodea. Ti spolu
se sesterskymi kudlankami (Mantodea) vytvaieji monofyletickou skupinu Dictyoptera v ramci
polyneopterniho hmyzu (Klass a Meier, 2000).

Zasadnim prilomem ve vyzkumu evoluce Blattodea bylo zjiSténi, ze termiti (Isoptera) se
odstépili uvniti vabi. Rad Blattodea tedy zahrnuje jak §vaby (cca 4600 druhtt), tak termity (cca
3000 druhti) jako jejich vnitini vétev (Inward et al., 2007). Pro oznaceni $vabii s vyloucenim

termiti se nékdy =z praktickych divodi pouzivd nazev ,Blattaria®“, nicméné je tieba
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si uvédomovat, Ze tento taxon je parafyleticky. V mé préci se zaméfim pravé na tyto ,,netermiti
Svaby*“.

Uvniti skupiny jsou rozliSovany tfi nadceledi (Blaberoidea, Blattoidea, Corydioidea), jejichz
vzajemné vztahy nejsou zatim zcela vyfeSené. Rada praci (napf. Inward et al., 2007, Wang
et al., 2017, Djernes et al., 2020) podporuje vztah Corydioidea + (Blattoidea + Blaberoidea).
Bourguignon et al. (2018) se kloni spisSe ke vztahu Blattoidea + (Blaberoidea + Corydioidea)

angktefi dal§i autofi naopak ke vztahu Outgroup
. .. . Mantodea
Blaberoidea + (Corydioidea + Blattoidea) Nocticola
(Legendre etal., 2015, Evangelista et al., Corydiidae s.s.
Tryonicus
2019). Blattidae
. o TV L blatt.
Sesterskou skupinou termitii se v ramci Svabl amprobata
Cryptocercus
ukdazala byt celed’ Cryptocercidae (McKittrick, o Mastotermes
Euisoptera
1964, Lo et al.,, 2000, Inward et al., 2007, Ectobius
Anallacta

Pellens et al., 2007). Rod Cryptocercus sdili

Pseudophyllodrominae

s takzvanymi  niz§imi  termity  nckteré Blaberidae

Nyctibora

vlastnosti, jmenovité¢ dievoZravost, obligatni Blattelinae

vztah se symbiotickymi stfevnimi bicikovci Obrazek 2 — Fylogeneticky strom Blattodea
(Hypermastigida, Oxymonadida) pfedavanymi podle Evangelista et al. (2019)
andlni trofalaxi a socialni chovani (Klass et al., 2008). Problematickym se vSak jevi umisténi
této skupiny (Cryptocercidae + Isoptera) v ramci zbyvajicich Blattodea. V pribéhu vyzkumi
byla navrzena fada kandidati na jejich sesterskou skupinu — Corydiidae (Cameron et al., 2012),
Nocticolidae + Corydiidae (Djernas et al., 2012), Blattidae (Lo et al., 2003, Inward et al., 2007),
Lamproblattidae (Legendre et al., 2015, Evangelista et al., 2019), Tryonicidae (Murienne,
2009), Anaplectidae + Tryonicidae (Djernzs et al., 2015), Blattidae + Tryonicidae
(Bourguignon et al., 2018). Zastupci ¢eledi Lamproblattidae, Tryonicidae a Anaplectidae vSak
v fadé studii (Lo et al., 2003, Inward et al., 2007, Cameron et al., 2012, Djernas et al., 2012)
chybéli a jejich fylogenetickou pozici se tak zabyvaji aZz novéjsi préace.

Nadceled’ Blattoidea (neboli BLATCI clade podle Djernzes et al., 2015) tedy podle soucasného
pohledu tvoii ¢eledi Blattidae, Anaplectidae, Lamproblattidae, Tryonicidae a Cryptocercidae
+ Isoptera, pfi¢emz o konkrétni topologii zatim nepanuje shoda.

Nadceled” Blaberoidea, jez zahrnuje nejvétsi pocet druht, se tradicné déli na dvé celedi —
Blaberidae a Ectobiidae. Zatimco o monofyleticnosti ¢eledi Blaberidae nepanuji pochyby,

celed” Ectobiidae se dlouhodobé¢ jevi jako parafyleticka ve vztahu k Blaberidae (Inward et al.,
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2007, Bourguignon et al., 2018, Evangelista et al., 2019, Djernes et al., 2020), a proto byly jeji
Ctyfi ptvodni podceledi (Blattellinae, Ectobiinae, Nyctiborinae, Pseudophyllodromiinae)
recentn¢ povySeny na samostatné cCeledi (Blattellidae s.s., Ectobiidae s.s., Nyctiboridae,
Pseudophyllodromiidae) (Djernees et al., 2020). Podobn¢ nejistd je monofylie a vzajemné
vztahy vétSiny z dvanacti podceledi nalezicich do Blaberidae (Djernes et al., 2020).

Treti nadceled” Corydioidea sestava ze dvou sesterskych taxond Corydidae (5 podceledi)
a Nocticolidae. Problémem zistava skutecnost, ze ¢eled’ Nocticolidae tvoii pii fylogenetickych
analyzach dlouhou vétev, coz mize ovliviiovat jeji pozici a pozici celé nadceledi (Bourguignon
et al., 2018). Podle nékterych autort se navic ¢eled’ Corydiidae zdé byt parafyletickd vzhledem
k Nocticolidae (Djernas et al., 2015, Legendre et al., 2015, Wang et al., 2017).

V ramci jednotlivych Celedi také existuje fada rodl nejistého zatazeni (incertae sedis) (z rodl
zkoumanych v této praci napt. Eustegasta /Legendre et al., 2017/).

Svabi byli pro uéely této diplomové prace zvoleni z nékolika divoda. Hlavnim déivodem jsou
zajimavé vlastnosti této skupiny — znacna ekologicka, morfologicka i behavioralni diverzita,
ktera skyta zajimavé moznosti pro korelace s velikosti genomii. Svabi obyvaji Siroké spektrum
habitati, od lesti vSech typl, pfes stepi, az po jeskyné a pousté. Nékteré¢ druhy jsou
semiakvatické (Bell et al., 2007), jiné myrmekofilni (Roth, 1995, Phillips et al., 2017)
¢i termitofilni (Fernando, 1957). Zajimavé jsou také svymi symbiotickymi organismy
(bakteriemi a prvoky). Existuji u nich riizné stupné socidlniho chovéni, jehoZ vrcholem je pak
eusocialita utermitd. Z morfologického hlediska jsou zajimavi castym pohlavnim
dimorfismem (velikost i tvar téla, zbarveni) a také rtiznym stupném redukce kiidel — mohou byt
zcela apterni, brachypterni ¢i plné okfidleni a tento stav se mtze liSit i mezi jedinci stejného
druhu, ¢asto mezi samci a samicemi, ale 1 v ramci jednoho pohlavi (Bell et al., 2007).
dlouhodobého chovu fady druhil v entomologickych chovech katedry zoologie. Mnoho druhti
$vabu se da pomérné dobfte chovat s laboratornich podminkach, coz poskytuje vyhodu v podobé
celoro¢ni dostupnosti Cerstvého materidlu.

Pro ¢lovéka jsou Svabi dileziti zejména z hospodaiského hlediska, jelikoZ mezi né patii nékteti
znami Skiidci. Jmenujme napiiklad celosvétoveé rozsifené synantropni druhy Periplaneta
americana, Blatta orientalis, Blattella germanica &i Supella longipalpa. Rada druht viak slouZi
1 jako modelové organismy ve vyzkumu, naptiklad v etologii, fyziologii (Djernaes, 2018) a
dokonce i v robotice (napf. Quinn et al., 2003, Hu et al., 2014). Diky nizkym narokiim na chov

jsou také s oblibou vyuzivani jako potrava pro dalsi lidmi chované Zivo€ichy, zejména jiné
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bezobratlé nebo plazy. A v neposledni fad€ je potieba zminit i dileZitou roli, kterou hraji Svabi
v prirod¢ — podileji se na rozkladu organického materidlu, slouzi jako zdroj potravy pro fadu

druhti a v nékterych ptipadech jsou 1 vyznamnymi opylovaci (Bell et al., 2007).



2 Cile prace
1) Rozsifit dataset dosud zndmych velikosti genomu o co nejveétsi pocet druhti Svabi.
2) Porovnat rozdily velikosti genomu mezi pohlavimi u jednotlivych druht.

3) Porovnat vysledky se zndmou fylogenezi.
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3 Metodika

3.1 Hmyzi materidl

V této préci bylo analyzovano celkem 147 druhti reprezentujicich vSechny tfi nadceledi Svabu
(Blaberoidea, Blattoidea, Corydioidea) (viz Tabulka 2). Z hlediska fylogeneze byly pokryty
vSechny hlavni ¢eledi a podceledi, s vyjimkou nékterych mensich a tézko dostupnych skupin
(¢eledi Anaplectidae, Lamproblattidae, Tryonicidae, Cryptocercidae, podéeled’ Nyctiborinae).
VétSina druhii pochazi z dlouhodobych kultur chovanych v entomologickych chovech katedry
zoologie Prirodovédecké fakulty Univerzity Karlovy, pfi¢emz se jedna jak o laboratorni linie
nezndmého piivodu, tak 1 o druhy dovezené z ptirody a u nas uspeSné mnozené. Dalsi vyznamné
mnozstvi druhii bylo pro ucely této prace ziskano od soukromych chovateld, jmenovité od Jifiho
Hromadky (CR) a Nicolase Rousseaux (Belgie). V piipadé nékolika malo druht mistniho
roz§ifeni byl Zivy materidl ziskan vlastnim sbérem autorkou této prace.

Pokud byl materidl dostupny, byla velikost genomu méfena u obou pohlavi. Vyjimku
predstavuji nékteré obtizn¢ chovatelné druhy nebo druhy partenogenetické. Métfeny byly také
rizné¢ morfotypy v ramci jednoho druhu (velikostni nebo barevné varianty, brachypterni
vs. makropterni jedinci), pfipadné jedinci jednoho druhu pochazejici z riznych lokalit.

V této praci se drzim taxonomie podle Cockroach Species File (Beccaloni, 2020). Nejnové;jsi
rozdéleni plivodni ¢eledi Ectobiidae na nékolik samostatnych celedi podle Djernees et al.,
(2020) zde tak jesté neni reflektovano. Do novych celedi vSak byly piefazeny jen druhy
studované prostfednictvim molekularné-fylogenetickych metod, coz se vétSiny zde

analyzovanych druhti netyka.
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3.2 Priitokovd cytometrie

K ptipravé vzorki byl pouzit zivy hmyzi materidl. Danému jedinci byla odebrana svalova tkan
z oblasti ky¢le! a umisténa do Petriho misky.

Ke tkani bylo ptidano odpovidajici mnozstvi listu standardu a 500 ul vychlazeného pufru Otto 1
(0,1M monohydrat kyseliny citronové, 0,5% Tween 20 podle /DoleZel et al., 2007/). Smés byla
homogenizovana nasekanim ostrou Zziletkou. Vzorek byl néasledné prefiltrovan ptes nylonovy
filtr (velikost oka 42 um, Silk & Progress, s. r. 0., Brnénec, Ceské republika). Posléze byl vzorek
obarven 1 ml barviciho roztoku nésledujiciho slozeni: pufr Otto II (0,4 M Na2HPO4-12H20
podle /Dolezel et al., 2007/), RNaza A (50 pg/ml, Sigma), antioxidant B-mercaptoethanol
(2 pl/ml, Sigma) a fluorescen¢ni barvivo propidium jodid (50 pg/ml, Sigma).

Jako interni standardy byly pouzity tfi rostliny — Solanum pseudocapsicum, Bellis perennis
(Schonswetter et al., 2007b) a Pisum sativum (Dolezel et al., 2007b). Zlatym standardem bylo
Solanum pseudocapsicum (2C =2,61 pg dle Temsch et al., 2010), podle néhoz byly kalibrovany
zbylé dva (viz Tabulka 1).

Standard: Cesky nazev: 2C (pg): | 2C (Mbp):

Solanum pseudocapsicum | lilek visShovy 2,61 2552,58
Bellis perennis sedmikraska obecna 3,46 3383,88
Pisum sativum hrach sety 8,98 8782,44

Tabulka 1 — Pfehled pouzitych standard

Pouziti n¢kolika standardii bylo nezbytné vzhledem k rozpéti velikosti Svabich genomd. I pfi

studiu skupin organisml s mensi variabilitou velikosti genomu je obvykle potieba pouziti

! Nékteii autofi vyuzivaji k tomuto ucelu jiné ¢asti hmyziho téla, nejcastéji hlavu (Hare a
Johnston, 2011), pfipadné u drobnych druht i celého jedince (Craddock et al., 2016). V tom
pfipadé je ale ve vzorku pfitomna fada tkani, které mohou méteni zkomplikovat. Problémy
muze pusobit obsah stfeva, ptipadné slinné zlazy a dalsi tkdné€, ve kterych miize dochazet
k endopolyploidizaci (Lee et al., 2009, Camacho, 2016). Z tohoto divodu jsme se rozhodli
radéji pro sval. Vyhodou je také skutecnost, ze odebrani nohy nezté¢zuje ptipadnou dodate¢nou
determinaci, pfipadné je mozné zbytek jedince vyuzit k dalSimu vyzkumu, ¢imzZ se sniZuje

spotteba jedincti, a tudiz i nutnost usmrcovani dalSich zvifat.
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alespont dvou riznych standardl, vzhledem ke skutecnosti, Ze pti velmi podobné velikosti
standardu a zkoumaného druhu se jejich piky mohou na vysledném histogramu piekryvat
(Dolezel a Greilhuber, 2010).

Me¢éieni probihalo v Laboratofi prutokové cytometrie na katedie botaniky Piirodovédecké
fakulty Univerzity Karlovy. Vzorky byly analyzovany na pritokovém cytometru Partec
CyFlow SL (Partec, Miinster), jako excita¢ni zdroj byl pouzit zeleny (532 nm) solid state laser.
Kazdy vzorek byl analyzovan celkem dvakrat, a to ve dvou po sobé nésledujicich dnech, aby

byla ovéfena piesnost métent.

3.3 Vyhodnocovani cytometrickych analyz

K vyhodnoceni analyz byl pouzit software Partec FloMax 2.4b (Partec GmbH, Miinster). Velikost
genomu byla odvozena z vysledného histogramu, konkrétné pak zpoméru standardu viaci
méfenému vzorku (viz Obrazek 3).

Vzdy byly zaznamenany také hodnoty variacnich koeficient (CV), které vypovidaji o pfesnosti
analyzy. Do vysledkl byly zahrnuty pouze analyzy, jejichz hodnoty CV nepiesahovaly 5 %.

Decoralampra
Solanum G1 L
fulgencioi

150 / (samice) G1

o
o

pocet jader

50

Solanum G2

N

0 WIMHIM NIRRT Y MMLMM..J kol L et s+l nabn s o diliii 1

250 500 750 1000
relativni fluorescence
Obrazek 3 — Histogram analyzy velikosti genomu u samice Svaba druhu Decoralampra fulgencioi.
1. pik je tvoren jadry bunék standardu (Solanum pseudocapsicum) v G1 fazi bunécéného cyklu.
2. pik ve dvojnasobné vzdalenosti nalezi standardu v G2 fazi.
3. pik je Svab v G1 fazi.
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3.4 Analyza dat

K zavérecné analyze dat byla vyuzita platforma R 3.6.3 (R Core Team, 2013) v prostiedi
RStudio (RStudio Team, 2020). Pro statistické ucely byly aplikovdny neparametrické
statistické testy (Wilcoxoniiv test pro porovnani parova a Kruskaliv-Wallisiiv test pro
porovnani vicecetnd) a parametricky dvouvybérovy t-test. Pro generaci grafickych vystupt
jsem pouzila bali¢ek ggplot2 3.3.2 (Wickham, 2016).

Primér samcti i samic byl vypocten jako prumér vSech méfeni dané¢ho pohlavi a druhu. Pro
vypocet druhovych primért byl pouzit primér mezi primérnou velikosti genomu samce a
samice (pokud byly k dispozici tdaje pro ob¢ pohlavi, v opacném piipad¢ jde logicky jen o

pramér vSech méfeni u dostupného pohlavi).
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4 Vysledky

4.1 Prehled velikosti genomu svabii

Nejvetsi velikost genomu (samice 2C = 35,17 pg) byla nalezena u druhu Therea olegrandjeani
(Corydiidae: Corydiinae). Velké genomy (2C > 20 pg) vykazuji 1 dalsi druhy rodu Therea a
také druhy rodu Ergaula z téze podceledi. Z jinych skupin tuto hranici piekracuje pouze druh
Eublaberus posticus (Blaberidae: Blaberinae).

Naopak nejmensi velikost genomu (samec 2C = 3,41 pg) vnasem datasetu patii druhu
Holocompsa nitidula (Corydiidae: Holocompsinae). Velikost genomu pod 4 pg vykazuje také

nékolik druht rodt Gyna a Pseudocalolampra (Blaberidae: Gyninae).

Nasledujici stranky poskytuji formou tabulky ptehled velikosti genomu vSech 147 méfenych
druhd.
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Tabulka 2 (nasledujici stranky) — Prehled prlmérnych velikosti genomu pro vsechny mérené druhy
Svabu. Pohlavi: M — samec, F — samice, Standardy: S — Solanum pseudocapsicum, P -Pisum sativum,

B — Bellis perennis. Primérna 2C-hodnota: byla vypocten jako prosty primér vSech méreni u daného
pohlavi.
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Nadceled

©
[
2
o
—_
9]
o)
i
[=a)

Celed

.- Druh Plvod Pohlavi Pocet Pocet | Standard | Primérna | smérodatna
% mérenych | méreni 2C- odchylka
4t jedincl celkem hodnota | (pg)
e (pg)
. . ) F 1 2 S 11,68 0,05
Archimandrita tessellata | Laboratorni chov M 1 5 S 10,59 0,03
o F 1 2 S 12,85 0,19
Blaberus atropos Trinidad M 1 5 S 12,30 0,01
L. . F 1 2 S 12,57 0,12
Blaberus boliviensis Bolivie M 1 5 S 12,28 0,07
. F 1 2 S 9,65 0,04
Blaberus colosseus Laboratorni chov M 1 5 S 9,43 0,02
. . F 1 2 S 9,28 0,12
Blaberus craniifer Laboratorni chov M 5 2 S 9,04 011
o Blaberus discoidalis Laboratorni chov F 1 2 P 9,77 0,03
-g Blaberus giganteus Trinidad F L 2 > 14,26 0,06
E M 1 2 S 13,44 0,21
g Blaberus sp. Panama M 1 2 S 9,72 0,12
. . ) F 1 2 S 10,49 0,10
Blaptica dubia Laboratorni chov M 1 5 S 9,96 0,10
. . ) F 1 2 S 6,10 0,05
Byrsotria cabrerai Laboratorni chov M 1 5 S 5,92 0,05
F 2 3 S 6,21 0,06
Byrsotria fumigata Laboratorni chov M brachy. |1 2 S 6,09 0,01
M makro. | 1 2 S 6,12 0,03
. . ) F 1 2 B 6,50 0,02
Byrsotria rothi Laboratorni chov M 1 > B 6,03 0,02
Eublaberus cf. distanti f. Laboratorni chov F 1 2 S 13,80 0,21
ivory M 1 2 S 13,30 0,22
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Nadceled
Celed

©
[
2
o
—_
9]
o
im
[7a)

- Druh Pavod Pocet Pocet | Standard | Primérna | smérodatna
% mérenych | méreni 2C- odchylka
3 jedincl celkem hodnota | (pg)
2 (pg)
. . ) F 1 2 S 11,91 0,06
Eublaberus distanti Laboratorni chov M 1 5 S 11,71 0,03
. ) F 1 2 S 20,20 0,21
Eublaberus posticus Laboratorni chov M 1 5 S 19,86 011
% Eublaberus serranus Laboratorni chov F 1 2 > 11,48 0,05
£ M 1 2 S 11,07 0,07
(]
E Eublaberus sp. FG Francouzska Guyana F 1 2 > 17,83 0,04
G M 1 2 S 17,30 0,10
. . . M 3 6 S 8,39 0,06
Hemiblabera tenebricosa | Laboratorni chov = 3 5 S 8,70 0,08
. F 1 2 S 10,52 0,03
Hyporhicnoda sp. Venezuela M 1 5 S 10,51 0,07
o F 1 2 S 7,37 0,02
©
£
% Diploptera punctata Laboratorni chov
o M 1 2 S 7,32 0,02
=
[a)
. e F 1 2 S 6,61 0,02
Decoralampra fulgencioi | Filipiny M 1 5 S 6,38 0,00
& | Epilampra maya USA, Florida, Arcadia i ! 2 > 9,35 01
£ ’ ’ M 1 2 S 9,35 0,09
3 Opisthoplatia orientalis | Laboratorni ch F L 2 > 5,11 0,01
% pi platia ori i aboratorni chov M > 2 S 7.70 0,05
™| Pseudophoraspis sp. Cina, Bubeng ? 1 2 B 9,80 0,07
Rhabdoblatta sp. CHINA Cina, Bubeng M 1 2 B 6,20 0,01
Rhabdoblatta sp. KAM1 Kamerun, Mamba village M 1 2 B 7,37 0,03
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Nadceled

©
[
2
o
—_
9]
o
im
oM

Celed

.- Druh Plvod Pohlavi Pocet Pocet | Standard | Primérna | smérodatna
% mérenych | méreni 2C- odchylka
4 jedincl celkem hodnota | (pg)
e (pg)
Rhabdoblatta sp. KAM2 Kamerun, Mamba camp F 1 2 B 4,64 0,02
® | Rhabdoblatta sp. PNG1 Papua Nova Guinea F L 2 > 8,47 0,03
£ M 2 4 S 7,74 0,06
3 Rhabdoblatta sp. PNG2 Papua Nova Guinea F > ° > 6,35 0.05
% ’ M 1 2 S 5,98 0,00
w _ F 1 2 S 4,62 0,04
Thorax porcellana Indie V) > 3 B.S 4,48 0,02
i F 2 4 S 3,73 0,03
Gyna caffrorum Laboratorni chov V) 1 > S 3,58 0,00
. F 1 2 S 3,98 0,01
Gyna capucina Kamerun, Ebogo M 1 > S 3,86 0,01
. ) F 1 2 S 4,39 0,01
Y Gyna centurio Gambie M 1 > S 4,20 0,01
g- Gyna laticosta Kamerun, Nyassosso M L 2 > 3,99 0,02
(G) ! F 1 2 S 4,11 0,02
F 2 3 S 4,82 0,05
Gyna lurida Laboratorni chov M hnédy 1 2 S 4,62 0,03
M Zluty 1 2 S 4,71 0,01
Pseudo.calolampra cf. JAR, Ithala F 1 2 S 4,04 0,02
pardalina M 1 2 S 3,97 0,00
L. . F 1 2 S 7,76 0,03
@ Aeluropoda insignis Laboratorni chov M 1 5 S 7,53 0,01
EJ . . , F 1 2 S 6,68 0,05
_g Elliptorhina cf. lefeuvri Madagaskar M 1 > S 6,65 0,01
S Elliptorhina coquereliana | Madagaskar F L 2 > 6,66 0,04
M 1 2 S 6,55 0,02
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5 .- Druh Plvod Pohlavi Pocet Pocet | Standard | Primérna | smérodatna
< . 3 méFenych | méfeni 2C- odchylka
35 E 3 jedincl celkem hodnota | (pg)
z |58 (pg)
. . . ) F 1 2 B 7,81 0,02
Elliptorhina davidi Laboratorni chov M 1 > B 757 0,02
. . . ) F 1 2 B 6,84 0,10
Elliptorhina chopardi Laboratorni chov M 1 5 B 6,63 0,08
. L. . . F 1 2 B 7,61 0,05
Elliptorhina javanica Laboratorni chov M 1 5 B 7.35 0,07
. . . . F 1 2 S 7,69 0,05
Elliptorhina laevigata Laboratorni chov M 1 5 B 7.59 0,01
Gromphadorhina Laboratorni chov F 1 2 B 8,01 0,00
oblongonota M 1 2 B 7,80 0,01
Gromphadorhina F 1 2 S 7,97 0,04
g g porte:tosa Madagaskar M 5 10 S,B 7,68 0,09
o = | Henschoutedenia . F 2 4 P,S 1631 [ 0,04
o = | flexivitta Kamerun, Mamba village = 2 4 P,S 15,49 0,23
- © _ , F 1 2 S 10,84 0,06
Nauphoeta cinerea Laboratorni chov M 5 3 B.S 10,63 0,06
) F 1 2 S 12,58 0,01
Oxyhaloa deusta Laboratorni chov M 1 5 S 12,45 0,02
L. . ) F 1 2 S 7,76 0,02
Princisia vanwaerbecki Laboratorni chov M 1 5 S 7.60 0,01
. ) F 3 5 S, B 11,48 0,08
Rhyparobia maderae Laboratorni chov M 4 5 5 B 11,20 0,07
Rhyparobia puerilis Kamerun, Ebogo F 1 1 B 11,68 -
. . ) F 1 2 S 11,00 0,10
Simandoa conserfariam Laboratorni chov V) > 2 BS 10,79 0,06
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5 .- Druh Pavod Pohlavi Pocet Pocet | Standard | Primérna | smérodatna
< . L méFenych | méfeni 2C- odchylka
3 E 4 jedincl celkem hodnota | (pg)
T o | ©
z |0 | a (pg)
Ancaudellia s. Papua Nov Guinea F 1 2 S 5,90 0,01
serratissima P M 1 2 S 5,71 0,04
Panesthia angustipennis . F 1 2 S 7,71 0,03
Fil Mt. Mal
angustipennis llipiny, Mt. Malambo M 1 2 S 7,46 0,01
o | Panesthia angustipennis . F 1 2 S 8,27 0,02
Y Tan D
:§ cognata 'etham, Tan bao M 1 2 S 7,97 0,02
2 _ , F 1 2 5 11,48 0,16
% Salganea raggei Vietnam M 1 5 S 11,22 0,08
B Salganea sp. OKI F 1 2 > 12,34 0,04
g P- Japonsko, Okinawa M 1 2 S 11,78 0,08
©
o . ) ] F 1 2 S 7,11 0,03
5 Salganea taiwanensis Laboratorni chov V) > S 6.64 005
) ’ 7
% M 4 S 4,24 0,02
= &
=
2 . ,
= Panchlora nivea Laboratorni chov = 5 2 S 4,05 0,01
s
o
) F 1 2 S 8,46 0,03
e Paranauphoeta
= L i ch
& | formosana aboratorni chov M 1 2 S 8,27 0,02
E
€ | paranauphoeta rufipes F 1 2 > 244 0.01
< P P Papua Nové Guinea
= M 1 2 S 5,09 0,03
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- Druh Plvod Pocet Pocet | Standard | Primérna | smérodatna
% mérenych | méreni 2C- odchylka
3 jedincl celkem hodnota | (pg)
e (pg)
F 1 2 S 9,20 0,01
Bantua sp. JAR, Hogsback M 1 5 S 8 81 0,03
. , F 2 4 S 8,61 0,08
Corydidarum pygmaea Laboratorni chov M > 7 S 8,42 0,07
§ Corydidarum tarsalis Laboratorni chov F 1 2 > 8,54 0.01
T M 1 2 S 8,33 0,02
2 | Cyrtotria sp. Malawi F 1 2 S 13,24 0,03
2 F 1 2 s 9,08 0,02
k2 Derocalymma sp.1 JAR M 1 > S 878 0,00
F 1 2 B 11,01 0,01
Derocalymma sp.2 JAR, Ithala M 1 > B 10,76 0,08
. F 2 3 S,B 6,18 0,09
Elliptoblatta sp. Madagaskar M 1 > S 6,04 0,04
i F 1 2 S 13,28 0,08
Pycnoscelus femapterus Laboratorni chov M 1 > S 12.82 0,09
o o F 1 2 S 12,05 0,12
Pycnoscelus indicus Cina, Xiamen M 5 5 S 11,89 0,05
§ Pycnoscelus nigra Cina F 1 2 S 17,44 0,19
?, Pycnoscelus striata Laboratorni chov i 2 h > 5,85 0,03
o) M 2 4 S 5,66 0,03
2 Filipiny, Mt. Malambo F 1 2 S 12,13 0,01
Pycnoscelus surinamensis | Kamerun, Ebogo F 1 2 B 12,00 0,03
Papua Nova Guinea F 1 2 S 12,33 0,08
. o F 1 2 S 7,44 0,03
Pycnoscelus tenebrigera Pakistan V) 1 > S 7.15 0,04
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5 .- Druh Plvod Pohlavi Pocet Pocet | Standard | Primérna | smérodatna
- - L méFenych | méfeni 2C- odchylka
’-§ % ’-‘g’ jedincl celkem hodnota | (pg)
z |0 | a (pg)
. ) F 1 2 S 9,68 0,02
Capucina patula Laboratorni chov M 1 5 S 9,01 0,02
Lucihormetica cf. F 2 S 5,56 0,07
o |Vverrucosa Laboratorni chov
2 M 2 4 S 5,42 0,06
3 Lucihormetica subcincta Laboratorni chov F 1 2 > 8,75 0,05
2 M 1 2 S 8,60 0,02
N ) ) . M 3 6 S 7,50 0,13
Phoetalia pallida Laboratorni chov = 3 6 S 7.61 0,04
Schultesia , F 1 2 S 8,43 0,05
lampyridiformis Laboratorni chov M 1 2 S 8,14 0,02
© 2 Eustegasta sp. 1 Madagaskar F 1 2 S 5,18 0,06
_g @ | Eustegasta sp. 2 Madagaskar F 2 4 S 5,59 0,03
g § Eustegasta sp. 3 Madagaskar F 1 2 S 5,73 0,04
I S | Paraplecta cf. . M 2 4 S 4,83 0,04
= £ | minutissima Kena F 2 4 5 5,05 0,05
Anallacta methanoides Laboratorni chov F 1 2 S 6,98 0,03
. . i F 1 2 S 6,84 0,01
Asiablatta kyotensis Laboratorni chov V) 1 > S 6,64 0,03
] o i F 1 2 S 4,73 0,01
E Blattella germanica Etiopie, Butajira V) 1 > S 4,53 0,00
5 Slattell b . F 1 2 S 6,93 0,07
g attella vaga aboratorni chov M 1 > S 6,60 0,03
. . ) F 1 2 S 5,11 0,01
Episymploce sundaica Laboratorni chov M 1 > S 4,97 0,01
. . ) M 1 2 S 4,68 0,02
Hemithyrsocera palliata Thajsko = 1 > S 4,92 0,03
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5 .- Druh Plvod Pohlavi Pocet Pocet | Standard | Primérna | smérodatna
< . L méFenych | méfeni 2C- odchylka
3 E 4 jedincl celkem hodnota | (pg)
2 |8 & (pg)
. F 1 2 S 6,18 0,03
Ischnoptera rufa Costa Rica M 1 > S 6,10 0,01
. 5 M 2 4 S 5,11 0,07
Loboptera decipiens Chorvatsko, Brac = > 7 S 5,19 0,06
o . F 1 2 S 7,06 0,00
Lobopterella dimidiatipes | Laboratorni chov M 1 5 S 6,72 0,02
Paratemnopteryx , F 1 2 S 9,17 0,04
v couloniana Laboratorni chov M 1 2 S 8,85 0,02
£ ) M 1 2 S 7,92 0,06
% Parcoblatta fulvescens Laboratorni chov = 1 5 S 8,08 0,06
g = Parcoblatta notha Laboratorni chov i ! 2 > 8,81 0,04
5 M 1 2 S 8,26 0,01
= Pseudomops F 2 4 S 6,49 0,03
= septentrior’:alis USA, Texas M 1 2 S 6,27 0,01
) F 1 2 S 10,40 0,09
Symploce macroptera Laboratorni chov M 1 5 S 9,71 0,03
) F 1 2 S 8,40 0,05
Symploce pallens Laboratorni chov M 1 5 S 7.97 0,04
Ectobius lapponicus CR, Milovice M 1 2 S 6,01 0,05
© | Ectobius sylvestris (V:R' Vikov F 2 4 > 2,02 0,02
= CR, terénni stanice Ruda M 2 4 S 4,80 0,02
:.é . N o F 1 2 S 4,59 0,00
S | Phyllodromica maculata CR, Milovice M 1 5 S 4,52 0,04
Phyllodromica marginata | Albanie, Bredhi i Hotoves F 1 2 S 5,62 0,01
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5 .- Druh Plvod Pohlavi Pocet Pocet | Standard | Primérna | smérodatna
- - L méFenych | méfeni 2C- odchylka
’-§ % ’-‘g’ jedincl celkem hodnota | (pg)
z |0 | a (pg)
F 1 2 S 7,29 0,04
Balta notulata Japonsko M 1 > S 721 0,05
@ o o M 2 4 S 5,64 0,09
:g Ellipsidion castaneum Papua Nova Guinea = > 2 S 5,85 0,03
£ , F 1 2 S 5,16 0,02
.§ Neoblattella detersa Laboratorni chov M 1 5 S 4,95 0,01
© 'C: Supella cf. dimidiata JAR, Uitkmost F 1 2 > 9,35 0,01
g S ! M 1 2 S 4,22 0,00
e = . g , F 1 2 S 5,27 0,01
_§ & | Supella longipalpa Recko, Atény M 1 5 S 4,70 0,00
= . F 1 2 S 4,37 0,01
Supella sp. Somaliland, Borama M 1 5 S 4,15 0,02
- F 1 2 S 10,26 0,04
2
o , , ,
g Dipteretrum hanstroemi | Laboratorni chov V) 1 > S 9,90 0,02
=
Apterisca nigrita JAR, Ithala ? 1 2 B 10,23 0,03
% g Azerbajdzan, Baku F L 2 > 8,21 0,04
2 £ | Blatta orientalis : M ! 2 > 7,76 0,03
o = selgie, Licge F 1 2 5 8,35 0,02
M 1 2 S 7,86 0,01




Nadceled
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Celed'

- Druh Plvod Pohlavi Pocet Pocet | Standard | Primérna | smérodatna
% mérenych | méreni 2C- odchylka
4 jedincl celkem hodnota | (pg)
2 (pg)
F 1 2 S 8,21 0,02
. . Bulharsko, Varna M 1 > S 7,78 0,04
Blatta orientalis = 1 > S 8,15 0,01
Portugalsko, Porto M 1 5 S 7,68 0,04
Brinckella hanstroemi JAR, Hogsback M 1 2 S 7,62 0,02
. F 1 2 B 8,58 0,07
Deropeltis bueana Kamerun, Nyassosso V) 1 > B 819 0,10
Deropeltis IAR F 1 2 S 11,48 0,15
erythrocephala M 1 2 S 11,29 0,05
. F 1 2 S 9,86 0,07
Deropeltis madecassa Madagaskar V) 1 > S 9,51 0,07
& | Deropeltis paulinoi Namibie F 1 2 > 8,77 0,06
= M 1 2 S 8,46 0,05
= _ F 1 2 S 10,24 0,08
m | Deropeltis sp. JAR JAR, Hluhluwe V) 1 > S 9,94 0,03
. ) F 1 2 S 9,39 0,04
Deropeltis sp. SOM Somaliland, Daalo Forest V) 1 > S 9,08 0,03
. F 1 2 B 13,29 0,12
Hebardina sp. Kamerun V) 1 > B 12,85 0,01
. i F 1 2 S 6,23 0,03
Hebardina ugandana Laboratorni chov V) 1 > S 5,96 0,00
Neostvlo a , F 2 4 B,S 6,36 0,06
rhoml;t,ifall)i}:rg Laboratorni chov M 1 2 B 6,23 0,06
Kamerun, Nyassosso M 2 3 S 7,55 0,01
Periplaneta americana Madagaskar F 1 2 S 7,71 0,02
M 1 2 S 7,58 0,01
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Celed'

w | Druh Plvod Pohlavi Pocet Pocet | Standard | Primérna | smérodatna
% mérenych | méreni 2C- odchylka
3 jedincl celkem hodnota | (pg)
e (pg)
. . F 1 2 S 11,76 0,02
Periplaneta australasiae Kamerun, Mamba camp M 1 > S 11,14 0,01
. ) F 1 2 S 13,58 0,26
) Periplaneta brunnea Laboratorni chov M 1 > S 13.10 0,26
2 , » o F 1 2 S 10,52 0,13
E Periplaneta fuliginosa Cina M 1 5 S 10,05 0,11
@ _ o F 1 2 S 11,07 0,05
Pseudoderopeltis sp. Etiopie, Senkele M 1 > S 10,98 0,04
. F 1 2 S 6,80 0,06
Shelfordella tartara Laboratorni chov M 1 > S 6,64 0,02
. . . F 1 2 S 11,18 0,09
Eurycotis decipiens Laboratorni chov M 1 > S 11,03 0,00
) F 1 2 S 12,36 0,16
. ' USA, Florida, Sarasota M 1 > S 11,71 0,06
Eurycotis floridana . = 1 5 S 12,49 0,07
v USA, Florida, Torch Key M 1 > S 11,96 0,13
% Eurycotis lixa USA, Florida, Marathon M 1 2 S 8,40 0,06
%' Laboratorni chov A F L 2 > 12,79 0,25
g . M 2 3 S 11,84 0,13
S | Euryeotis opaca , F 1 2 5 12,02 0,05
Laboratorni chov B V) 1 > S 11,34 0,06
L . o F 1 2 S 7,27 0,06
Melanozosteria nitida Filipiny, Hemiguitea M 1 > S 7,05 0,01
. L F 1 2 S 9,50 0,16
Polyzosteriinae sp. Papua Nova Guinea M 1 > S 9,37 0,08
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.- Druh Plvod Pohlavi Pocet Pocet | Standard | Primérna | smérodatna
% mérenych | méreni 2C- odchylka
3 jedincl celkem hodnota | (pg)
e (pg)

. ) M 1 2 S 6,94 0,03
Arenivaga tonkawa USA, Texas, San Antonio = 1 > S 7,26 0,06
Ergaula capensis Kamerun, Ebogo M 1 2 B 12,38 0,05

. i F 1 2 S 21,00 0,19

Ergaula capucina Laboratorni chov M 1 > P 19,99 0,01
Ergaula pilosa Laboratorni chov F 1 2 P 31,75 0,01

. . F 2 4 S 7,70 0,07

Eucorydia yasumatsui Japonsko, Ryuku YE 1 5 S 7,42 0,07

. . . ) M 2 4 S 4,40 0,13

Eupolyphaga sinensis Cina, Peking = 5 2 S 4,56 0,02

L F 1 2 S 4,96 0,02

v Egypt, Sinal M 1 2 S 4,75 0,01
= , F 1 2 S 4,96 0,01
= _ Gruzie M 1 2 S 4,76 0,02
S Polyphaga aegyptiaca = 1 > S 4,86 0,00
Korfu M 1 2 S 4,68 0,01

) F 1 2 S 4,94 0,01

Tunisko M 1 2 S 4,76 0,01

. ) F 1 2 B 6,49 0,01

Polyphaga saussurei Laboratorni chov M 1 5 B 6,18 0,02

F mala 1 2 P 35,17 0,26

. ] F velka 1 2 P 34,50 0,29

Therea olegrandjeani Laboratorni chov M maly 1 > p 32,93 0,26

M velky 1 2 P 33,46 0,22

o , F 1 2 P 25,10 0,05

Therea petiveriana Indie M 3 5 p 24.19 0,23
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5 - Druh Plvod Pohlavi Pocet Pocet | Standard | Primérna | smérodatna
< . 3 méfenych | méreni 2C- odchylka
35 E 3 jedincl celkem hodnota | (pg)
T o | ©
zZ |0 | a (pg)
o ori Laboratorni ch M 1 2 P 22,25 0,03
erea regularis aboratorni chov F > p 2353 0,08
o ? 1 4 B 14,58 0,15
©
C
£
Q.
_'c: Euthyrrhapha metallica Laboratorni chov
S
L=
5
(NN]
) F 1 2 S 3,42 0,04
o <
SN : y
__g S Holocompsa nitidula Kamerun V) 3 s S 3,01 0,02
Fy 9
S #
o F 1 2 S 4,78 0,05
©
=
"é Compsodes schwarzi USA, Arizona M 1 2 S 4,65 0,03
.L_;
) F 2 4 S 5,59 0,03
S
8 | Nocticola sp. Malajsie ? 1 2 S 5,54 0,02
5
4




4.2 Rozdil mezi samci a samicemi

Pokud byli k dispozici jedinci obou pohlavi stejného druhu, pak jsem se vzdy snazila ziskat
data pro samce i samice. To se podafilo u celkem 125 druht, u ne¢kterych byli navic méteni
jedinci pivodem z riiznych lokalit nebo rtizné morfotypy.

Nasledujici Tabulka 4 poskytuje piehled rozdila ve velikosti genomu mezi samci a samicemi,
a to jak rozdil procentudlni, tak absolutni v pikogramech (oba udaje vyjadiuji, o kolik ma
samice vetsi genom vaci samci).

Nejveétsi  procentudlni rozdil byl zjisttn u druhu Supella longipalpa (Ectobiidae:
Pseudophyllodrominae) — 12,13 %. Tento druh m4 pomérné malou velikost genomu (samec 2C
=4,70 pg, samice 2C = 5,27 pg), takze absolutni rozdil tvoii pouhych 0,13 pg.

Nejvétsi absolutni rozdil (2,24 pg) byl zjistén u druhu Therea olegrandjeani (Corydiidae:
Corydiinae), jehoZ genom je zatim mezi Svaby nejvétsi znamy. U tohoto druhu se v chovu
objevuji dvé velikostni varianty samcil 1 samic a uvedeny rozdil se konkrétné tyka rozdilu mezi

malou samici a malym samcem (viz Tabulka 3).

Therea © mala Q velka
olegrandjeani (2€C=35,17 pg) | (2C= 34,5 pg)
34 maly 2,24 pg 1,57 pg
(2C = 32,93 pg) (6,80 %) (4,77 %)
3 velky 1,71 pg 1,04 pg
(2C = 33,46 pg) (5,11 %) (3,11 %)

Tabulka 3 — Porovnani rozdilG velikosti genomd mezi riznymi morfotypy samcu a samic

u druhu Therea olegrandjeani

Naopak nejmensi procentudlni i absolutni rozdil (0,10 %, respektive 0,01 pg) vykazuje
Hyporhicnoda sp., kde jsou velikosti genomu u samce a samice témeét totozné (samice 2C =
10,52 pg, samec 2C = 10,51 pg).

Primérny rozdil mezi samcem a samici je 3,73 % (median 3,61 %), primérny absolutni rozdil

je 0,33 pg (median 0,24 pg).

Tabulka 4 (nasledujici strana) — Prehled rozdild ve velikosti genomu mezi samcem a samici (o kolik
ma samice vétsi genom vci samci). *Rozdil je signifikantni podle t-testu. **Rozdil je signifikantni

podle t-testu i podle Wilcoxonova testu.
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Celed

s | Druh Rozdil Absolutni
% Qvs. & | rozdil
5 (%) Qvs. d
& (pg)
Archimandrita 10,29 109
tessellata* % !
Blaberus atropos 4,47 % 0,55
Blaberus 2,36 % 0,29
boliviensis
Blaberus . 233% 0,22
colosseus
Blaberus craniifer 2,65% 0,24
Blaberus 6,10 % 0,82
giganteus
Blaptica dubia 5,32 % 0,53
° Byrsotria cabrerai 3,04 % 0,18
©
.S | Byrsotria
5 1,97 9 12
_;.?; fumigata S7% 0,
@ | Byrsotria rothi 1,09 % 0,07
Eublaberus cf. 0
distanti f. ivory 3,76 % 0,5
Eublaberus
1,719 2
distanti 71% 0
Eub/c.Jberus 171% 0,34
posticus
E
ub/abergs 3,70 % 0,41
serranus
Eublaberus sp. FG 3,06 % 0,53
Hemiblabera
9 1
tenebricosa** 3,69 % 03
Hyporhicnoda sp. 0,10 % 0,01
(]
©
=
@ | Diplopt
g | Piploptera 0,68 % 0,05
o | punctata
=
a
D
ecora/'arzpra 361 % 0,23
fulgencioi
Epilampra maya 2,14 % 0,2
g | Opisthoplatia 5,32 % 0,41
c orientalis
g ,‘;i,:lc(rablciob/atta sp. 9,43 % 0,73
i
o ,‘;il:lc(rsbzdob/atta sp. 6,19 % 0,37
Thorax porcellana | 313 9% 0,14
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Celed'

5 | Druh Rozdil Absolutni
%é Qvs. & | rozdil
S (%) Qvs. d
& (pg)
Gyna caffrorum* 4,19 % 0,15
Gyna capucina* 3,11% 0,12
& | Gyna centurio* 4,52 % 0,19
c
L% Gyna laticosta* 3,01% 0,12
Gyna lurida** 4,33% 0,2
Pseudocalo{ampr 176 % 0,07
a cf. pardalina
Aeluropoda 3,05 % 0,23
insignis
E///ptor.hlna cf. 0,45 % 0,03
lefeuvri
Elllptorhllna 1,68 % 0,11
coquereliana
Elliptorhi
da'vpi d‘?,: na 3,17% 0,24
Elllptorh{na 317 % 0,21
chopardi
Elliptorhina 3,54 % 0,26
javanica
0 E///p?orhlna 132% 01
% | Jgevigata
£ y
E Gromphadoriuna 269 % 0,21
S | oblongonota
x .
O | Gromphadorhina 501 % 0,38
portentosa**
Henschoutedenia o
flexivitta** 229 % 0,82
Nauphoeta 1,98 % 0,21
cinerea
Oxyhaloa deusta 1,04 % 0,13
Princisia
2,119 0,16
vanwaerbecki* A1 % ’
Rh bi
e 2,50 % 0,28
simandoa 1,95 % 0,21
conserfariam
Ancaudellia
serratissima 3,33% 0,19
serratissima*
@ | Panesthia
E angustipennis 3,35% 0,25
§ angustipennis*
S | Panesthia
& angustipennis 3,76 % 0,3
cognata
Salganea raggei 2,32 % 0,26
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(Torch Key)

s | Druh Rozdil Absolutni s | - | Druh Rozdil Absolutni
% Qvs. & | rozdil § % Qvs. & | rozdil
> > >
S (%) Qvs. & S (%) Qvs. &
& (rg) & (rg)
o | Salganea sp. OKI* | 4,75 % 0,56 Blatta o'rie:rztaiis 5,80 % 0,45
© < (AzerbajdZan)
:= | Salganea : :
% | taiwanensis* 7,08 % 0,47 Blattg o:/enta//s 6,23 % 0,49
S Panchlora (Belgie)
a - 4,95 % 0,21 Blatta orientalis o
nivea** (Bulharsko)* 553% 0,43
Blatta orientalis
o 6,12 % 0,47
| rooraustocts | ooy | ons oy | 2% | o
§ Deropeltis bueana | 4,76 % 0,39
o
a -
3 Deropeltis 1,68 % 0,19
& | Paranauphoeta 0 erythrocephala
- - 6,88 % 0,35 -
S | rufipes Deropeltis 368 % 035
madecassa St ’
Bantua sp.* 4,43 % 0,39 Dero.pelltis 3,66 % 0,31
Corydidarum paulinoi
N o/omaca® 2,26% 0,13 Deropeltis sp. JAR | 3,02 % 03
© ()
c | Corydidarum e | Deropeltis sp.
= ) 2,52 % 0,21 = 3,41 % 0,31
E tarsallsl* g SOM* )
& Derlo*ca ymma 3,42 % 0,3 Hebardina sp. 3,42 % 0,44
5 | sp.
8 Hebardina
Derocalymma 4,53 9 27
sp.2 2,32% 0,25 v ugandana 3% %
. il Neostylopyga o
Elliptoblatta sp. 2,32% 0,14 E rhombifolia 4,65 % 0,29
P I @ '
ycnoscelus 3.59 % 0,46 Perlp{aneta 1,98 % 0,15
o | femapterus americana*
S|P I i
£ | TYCNOScels 1,35% 0,16 Periplaneta 5,57 % 0,62
9 | indicus australasiae*
(%)
o|P | ]
5 | coriatars 3,36 % 0,19 Zf:ﬂ‘;’;em 3,66 % 0,48
>
a
Pycnoscelus 4,06% | 029 Periplaneta 458% | 046
tenebrigera fuliginosa
Capucina patula* | 7,44 % 0,67 :seudoderopeltis 0,82 % 0,09
Lucihormetica cf. =
) 2,58 % 0,14 Shelfordella
@© | verrucosa 2,41 % 0,16
= Lucihormetica tartara
S 0
2 | subcincta 1,74% 0,15 .
o] Eurycotis 136 % 015
N | Phoetalia pallida 3,68 % 0,27 decipiens ’ ? !
()
Schultesia e
9 2 = :
lampyridiformis 3,56 % 0,29 S | Eurycotis
" *g floridana 5,55 % 0,65
E Paraplecta cf. % arasora)
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4.3 Velikost genomu Svdbii a fylogeneze

4.3.1 Zavislost velikosti genomu na nadceledi

Rozdily v primérnych velikostech genomu mezi tfemi nad¢eledémi se ukazaly byt statisticky
signifikantni (p < 0,001, viz Obrazek 4).

Naopak nebyla prokazana zavislost pohlavniho rozdilu ve velikosti genomu na nadceledi (viz

Obrazek 5).

Velikost genomu dle kategorie ""Nad¢eled’"' (druhové praméry)
p-hodnota Kruskalova-Wallisova testu = 4,308e-57

Corydioidea Lo SLRC AL . . . o e . .
o
g
%‘ Blattoidea ssss0m We Sesm o
~4
v

Blaberoidea nes s = .

10 20 30

Prumemé velikosti jedinct daného druhu (2C v pg)

Obrazek 4 — Vysledek srovnani primérnych druhovych velikosti genomu mezi nadceledémi
pomoci Kruskalova-Wallisova testu.

Procentualni pohlavni rozdily ve velikostech genomu
p-hodnota Kruskalova-Wallisova testu = 0,0874

Corydioidea . . sm s oo o .
[+
8
%‘ Blattoidea s ®» 8 on -me “s we .
=4
7]

Blaberoidea 20 § HUOD HEIHNNIENES NS BB + 88 85 8 . . .

0,0 2,5 5,0 7.5 10,0 12.¢

Proc. rozdily (samice vici samci) ve velikosti genomu daného druhu (2C v pg)

Obrazek 5 — Vysledek srovnani rozdilt primérnych velikosti genomu mezi samcem a samici mezi
nadceledémi pomoci Kruskalova-Wallisova testu.
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4.3.2 Zavislost velikosti genomu na podceledi

U celedi Blaberidae byl zjistén signifikantni rozdil (p < 0,001) v primérnych velikostech
genomu mezi podc¢eledémi (viz Obrazek 6).
Zavislost rozdilu mezi pohlavimi na pod¢eledi u Blaberidae nebyla prokdzana (viz Obrazek 7).

Velikost genomu dle kategorie "Podceled (druhové praméry)
p-hodnota Kruskalova-Wallisova testu = 4,828e-21

Zetoborinae . L
Pycnoscelinae . . -l
Perisphaerinae . L . .

Paranauphoetinae . .

Panchlorinae .

Panesthiinae . . s e

Skupina

Oxyhaloinae - ene “w s .
Gyninae swe o

Epilamprinae - ss | s = T

Diplopterinae .

Blaberinae P o a8 28 =W 8 w e . .

10 15 20
Prumeérmeé velikosti jedincti daného druhu (2C v pg)

A

Obrazek 6 — Vysledek srovnani primérnych druhovych velikosti ggenomu mezi podceledémi
Blaberidae pomoci Kruskalova-Wallisova testu.

Procentualni pohlavni rozdily ve velikostech genomu
p-hodnota Kruskalova-Wallisova testu = 0,276

Zetoborinae . ] .
Pycnoscelinae . se —»
Perisphaerinae L) . .

Paranauphoetinae .
Panchlorinae 4

Panesthinae . s 0 . .

Skupina

Oxyhaloinae . se o ee w e .

Gyninae . . -
Epilamprinae . . o
Diplopterinae .

Blaberinae . s = - 8 . . . .

0.0 2,5 5,0 7.5 10,0
Proc. rozdily (samice vici samei) ve velikosti genomu daného druhu (2C v pg)

Obrazek 7 — Vysledek srovnani rozdila primérnych velikosti genomu mezi samcem a samici mezi
podceledémi Blaberidae pomoci Kruskalova-Wallisova testu.
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Také u ¢eledi Ectobiidae byl zjistén signifikantni rozdil (p < 0,001) velikosti genomu mezi
podceledémi (viz Obrazek 8).
Op¢ét nebyla nalezena zavislost pohlavniho rozdilu na podéeledi (viz Obrazek 9).

Velikost genomu dle kategorie "Podceled’" (druhové pruméry)
p-hodnota Kruskalova-Wallisova testu = 2,419e-08

Pseudophyllodromiinae ~ * L . .
1
g
g" Ectobiinae . . . .
=2
[0}
Blattellinae ¢ oo L ® o . e . » .
4 6 8 10
Prumérné velikosti jedinct daného druhu (2C v pg)
Obrazek 8 — Vysledek srovnani priimérnych druhovych velikosti genomu mezi podceledémi
Ectobiidae pomoci Kruskalova-Wallisova testu.
Procentualni pohlavni rozdily ve velikostech genomu
p-hodnota Kruskalova-Wallisova testu = 0,849
Pseudophyllodromiinae ~ # A . .
]
g
%‘ Ectobiinae . .
=
7!
Blattellinae e ss & ¢ = T—
2,5 5.0 7,5 10,0 12,

Proc. rozdi1y¥(samice vici samei) ve velikosti genomu daného druhu (2C v pg)

Obrazek 9 — Vysledek srovnani rozdill primérnych velikosti genomu mezi samcem a samici mezi
podceledémi Ectobiidae.
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U celedi Blattidae naopak nebyl zjiStén signifikantni rozdil mezi pod€eledémi (viz Obrazek

10) ani zavislost pohlavniho rozdilu na podceledi (viz Obrazek 11).

Velikost genomu dle kategorie '"Podceled”" (druhové priuméry)
p-hodnota Wilcoxonova testu = 0,0871

Polyzosteriinae

Skupina

Blattinae r e " e o »

6 8 10 12
Prumérné velikosti jedinct daného druhu (2C v pg)

Obrazek 10 — Vysledek srovnani primérnych druhovych velikosti genomu mezi podceledémi
Blattidae pomoci Wilcoxonova testu.

Procentualni pohlavni rozdily ve velikostech genomu
p-hodnota Wilcoxonova testu = 1

Polyzosteriinae "

Skupina

Blattinae . . . s wmaes sem - oo

2 4 6 8
Proc. rozdily (samice vuéi samei) ve velikosti genomu daného druhu (2C v pg)

Obrazek 11 — Vysledek srovnani rozdili pramérnych velikosti genomu mezi samcem a samici mezi
podceledémi Blattidae pomoci Wilcoxonova testu.

Pro porovnani podceledi v ramci Celedi Corydiidae nebyl dostatek dat, jelikoz vétSina zde
métenych druhti spada do podceledi Corydiinae. Z pod¢eledi Eutyrrhaphinae, Holocompsinae
a Latindiinae bylo méfeno jen po jednom druhu.
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4.3.3 Rozdily v ramci podceledi

U podceledi Oxyhaloinae (Blaberidae) byl prokazan vyznamny rozdil (p = 0,0002, viz Obrazek
12) mezi velikosti genomu u kontinentalnich (rody Henschoutedenia, Rhyparobia, Oxyhaloa,
Simandoa a Nauphoeta) a madagaskarskych druht (rody Elliptorhina, Gromphadorhina,

Princisia a Aeluropoda).

Velikost genomu dle kategorie ""Rozsiieni" (druhové priuméry)
p-hodnota Wilcoxonova testu = 2e-04

Madagaskar - iy

Skupina

Kontinent e s . .

8 10 12 14 16
Prumémé velikosti jedinct daného druhu (2C v pg)

Obrdzek 12 — Vysledek srovnani velikosti genomu mezi kontinentalnimi a madagaskarskymi druhy
podceledi Oxyhaloinae (Blaberidae) pomoci Wilcoxonova testu.
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4.3.5 Vnitrodruhové rozdily

U druhl Blatta orientalis (Blattidae: Blattinae), Polyphaga aegyptiaca (Corydiidae:
Corydiinae), Pycnoscelus surinamensis (Blaberidae: Pycnoscelinae), Eurycotis floridana
a Eurycotis opaca (Blattidae: Polyzosteriinae) byli k dispozici jedinci pochazejici z riznych
lokalit, respektive v poslednim v piipadé jedinci ze dvou rtiznych chovii. Rozdily ve velikosti
genomu mezi lokalitami nebyly u vétSiny druhii vyhodnoceny jako statisticky vyznamné
(viz Obrazek 13, Obrazek 14, Obrazek 15 a Obrazek 16). Jedinou vyjimkou je druh

Pycnoscelus surinamensis (viz

Obrazek 17).
Velikosti genomu dle kategorie '"Lokalita' pro druh "Blatta orientalis"
p-hodnota Kruskalova-Wallisova testu = 0,3834
Portugalsko, Porto . L] . .
Bulharsko Varna - . .
(<]
§=
)
g
7]
Belgie, Liege . . —o
Azerbajdzan, Baku . . . .

7.8 8.0 8.2 8.
Velikosti genomil jednotlivet (2C v pg)

Obrazek 13 — Vysledek srovnani velikosti genomu mezi jedinci plivodem z rliznych lokalit u druhu
Blatta orientalis pomoci Kruskalova-Wallisova testu.
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Velikosti genomii dle kategorie "Lokalita" pro druh "Polyphaga aegyptiaca"
p-hodnota Kruskalova-Wallisova testu = 0,5077

Tunisia . . . .
Korfu . . . .
[+
=
=
=9
=
-
%)
Georgia —— . * e
Egyp[ [ 2] - L]
47 48 49

Velikosti genomt jednotlivet (2C v pg)

Obrazek 14 — Vysledek srovnani velikosti genomu mezi jedinci plvodem z rliznych lokalit u druhu
Polyphaga aegyptiaca pomoci Kruskalova-Wallisova testu.

Velikosti genomii dle kategorie "Lokalita" pro druh '"Eurycotis floridana'
p-hodnota Wilcoxonova testu = 0,4857

Florida, Torch Key . . . .

Skupina

Florida, Sarasota . . . .

11.8 12.0 12.2 12.4 12.¢
Velikosti genomt jednotlivet (2C v pg)

Obrazek 15 — Vysledek srovnani velikosti genomu mezi jedinci plvodem z rliznych lokalit u druhu
Eurycotis floridana pomoci Wilcoxonova testu.
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Velikosti genomi dle kategorie ""Chov" pro druh "Eurycotis opaca"

p-hodnota Wilcoxonova testu = 0,2857

Skupina

11.5 12,0 12,5 13,0

Velikosti genomt jednotlivet (2C v pg)
Obrazek 16 — Vysledek srovnani velikosti genomu mezi jedinci plvodem z réznych chovi u druhu
Eurycotis opaca pomoci Wilcoxonova testu.

Velikosti genomu dle kategorie '"Lokalita" pro druh "Pycnoscelus surinamensis"
p-hodnota Kruskalova-Wallisova testu = 0,0065

Papua Nova Guinea

Kamerun L

Skupina

Filipiny

12,0 12,1 12,2 12,3 12,4

Velikosti genomt jednotlive (2C v pg)

Obrazek 17 — Vysledek srovnani velikosti genomu mezi jedinci plvodem z rliznych lokalit u druhu
Pycnoscelus surinamensis pomoci Kruskalova-Wallisova testu
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5 Diskuse

5.1 Uskali cytometrie hmyzu
5.1.1 Pohlavi

Pfi studiu literatury na téma velikosti genomu vyvstava hned nékolik problému. Pomérné Casto
se stava, ze autoii neuvadéji pohlavi zkoumaného jedince. Tento problém ilustruje i skutecnost,
ze informace o pohlavi chybi i v Animal Genome Size Database (a to 1 v ptipadé, ze v ptivodni
praci tato informace zahrnuta je). Velikost genomu mezi samcem a samici se pfitom miize
celkem vyrazné lisit, coz je patrné i z vysledkl této prace. Prosty pramér velikosti genomu
jednotlivych jedinc pak nemilze poskytovat pfesny obraz o skutecnosti, pokud pohlavi
zkoumanych jedinct neni zohlednéno. V této praci jsme se proto snazili pokryt obé pohlavi
ajejich vysledky striktn¢ oddélujeme. V ptipadech, kdy neni urceni pohlavi zcela jisté
(naptiklad u nedospélych jedinctl), tuto skutec¢nost jasné uvadime.

U nékterych druhli hmyzu a zejména u larev mize byt determinace pohlavi problematicka.
Priutokova cytometrie mize byt v tomto piipad¢ uziteCnym nastrojem pro urceni pohlavi, jak
dokladaji i prace fady autorti (napt. Nakamura et al., 1990, Canon et al., 2000, Aron et al., 2003,
Vanthournout et al., 2014, Royandazagh, 2019). To mlze byt ptikladem praktického vyuZiti
této metody v chovatelstvi ¢i veterinarni medicin€. Existuje zde také potencial pro vyuziti
v populacni a evolu¢ni biologii (napft. pti vyzkumu tzv. sex allocation), ekologii nebo ochrané

ptirody.

5.1.2 Nekompletni databaze

Jak jiz bylo teceno, Animal Genome Size Database v soucasné podob¢ neni kompletni, jelikoz
nezahrnuje nove publikovand data minimalné z poslednich dvou let. Databaze sice stale funguje
jako uzite¢ny nastroj pro vyhledavani informaci a integraci znalosti, chybé&jici daje z posledni
doby v8ak vnimam jako vyrazny nedostatek.

Podle mého nazoru by stidlo za to zahgjit diskusi mezi autory, ktefi se zabyvaji danou
problematikou, a autorem této webové databdze o znovuobnoveni Cinnosti, aktualizaci udaju,
piipadné 1 modernizaci stranek ve smyslu piidani pokrocilejSich vyhledavacich funkei apod.
Byla by skoda, kdyby dobry projekt, jakym Animal Genome Size Database bezpochyby je,
odumfel a stal se neuzitecnym.

Kromé nekompletni databaze je klicovym problémem i extrémné maly pocet znamych velikosti
genomil u hmyzu. V soucasné dobé zndme zhruba 300 000 druht krytosemennych rostlin

(Christenhusz a Byng, 2016) a botanickd databaze Plant DNA C-values database (Bennett
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a Leitch, 2020) obsahuje vysledky pro 10 770 z nich. Oproti tomu na 1 milion popsanych druhi
hmyzu (Stork, 2018) najdeme na Animal Genome Size Database pouhych 1345 vysledkt. Je
zde tedy obrovsky prostor pro dalsi vyzkum a také potfeba napravit tento nepomeér, pokud

chceme Iépe porozumét evoluci velikosti genomu u hmyzu a bezobratlych obecné.

5.1.3 Pojmy

Dalsim tuskalim je nekonzistence v pouzivani pojma velikost genomu, C-hodnota a obsah
DNA, coz je problém, kterému jiz byla vénovana urcita pozornost (Greilhuber et al., 2005).
Pojmy velikost genomu a C-hodnota berou n¢kteti autofi jako synonyma, zatimco jini je
definuji rozdilngé. Pti studiu odborné literatury je tudiz tieba mit tuto skutecnost na paméti
a peclivé rozliSovat, jak konkrétni autofi s témito pojmy nakladaji. Naptiklad Animal Genome
Size Database udava C-value v haploidnim smyslu. V n¢kterych ptfipadech neni na prvni
pohled ziejmé, jakou definici autofi zastavaji, coz miize byt matouci.

Greilhuber et al. (2005) navrhuje pouzivat termin holoploidni velikost genomu (pro obsah DNA
celého souboru chromozomt charakteristického pro daného jedince, zkratka C-hodnota)
a monoploidni velikost genomu (zkratka Cx-hodnota). Jako pomiicka by pak mély slouzit také
¢iselné predpony: 1C, 2C apod.

Vétsina praci udava velikosti genomu v 1C-hodnotach, pfestoze se vyzkum vétSinou tyka
somatickych bun¢k, a tudiZ neni mozné pozorovat skute¢ny 1C pik. U heterogametického
pohlavi pak miiZe prosté vydéleni 2C-hodnoty dvéma vést k nepifesnym vysledkiim (Sadilek et
al., 2019). U fady druh@i navic miiZze situaci komplikovat pfitomnost B chromozomul
¢1 polyploidizace a bez karyotypové analyzy tak nelze vysledky jednoznaéné interpretovat.
ProtoZe ani v této praci nebyly analyzovany gametické buniky a predpokladame, Ze vétSina
Svabl je diploidni, jsou zde vysledky uvadény vzdy jako 2C-hodnota v holoploidnim smyslu.
U vétSiny Svabu je predpokladan systém urceni pohlavi XX/XO (Blackmon et al., 2017)
vzhledem k lichym diploidnim poctim chromozomti u samct (Cohen a Roth, 1970).
Polyploidie u hmyzu byva ¢asto spojena s partenogenezi (Ghiselli et al., 2007), v piipade §vaba
se tento jev tyka partenogenetického druhu Pycnoscelus surinamensis, u né¢hoz existuji kromeé
diploidich 1 triploidni klonélni linie. Kromé tohoto pfipadu zatim nebyla polyploidie u §vaba

dokazéna, jeji existenci vSak nemlZeme vyloucit.
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5.1.5 Vybér standardu

Zasadni otazkou v cytometrii je samoziejme vybér standardii. Pro tento tiCel je vyuzivéana pestra
Skéla druhti rostlin i zivocichti (pro nekteré z nich viz Obrazek 18) a v nékterych piipadech
dokonce rdzni autofi vyuzivaji stejné standardy, avSak s odliSnymi ptredpokladanymi C-
hodnotami, coz je logicky zdrojem problémt. V ramci jednoho druhu byvaji pomérné Casto
publikovany rtizné hodnoty velikosti genomu. Bez dalSiho vyzkumu vétSinou nelze
jednoznacné fict, zda jsou rozdily zptisobené rozdilnou metodikou, rozdilnymi standardy, nebo

jde o skute¢nou vnitrodruhovou variabilitu.

REFERENCE STANDARD KEY ADVANTAGE(S) KEY DISADVANTAGE(S)
Plants®
Allium cepa (onion) Reliably determined genome size Very large genome size, low nuclei yield
Arabidopsis thaliana Nearly-sequenced species, some mutants Very small genome size, intraspecific variation
with low levels of secondary metabolites up to 1.1-fold reported, high level
(e.g., flavonoid-free) of endopolyploidy (low amount of
GO0/G1 nuclei)
Selanum lycopersicum Rapid growth, easy to cultivate Presence of polyphenolic compounds, often
(tomato) large proportion of G2 nuclei
Hordeum vulgare (barley) Rapid growth, easy to cultivate, stable Genome size above optimum for the majority
genome size of angiosperms
Oryza sativa (rice) Nearly-sequenced species Very small genome size
Petunia hybrida (petunia) Rapid growth, easy to cultivate Not sufficiently tested for genome
size stability
Pisum sativum (pea) Genome size stability, low level of Genome size above optimum for the majority
secondary metabolites, well proven for both of angiosperms
fluorometric and densitometric techniques
Zea mays (maize) Rapid growth, easy to cultivate, Intraspecific variation up to 30% reported,
suitable genome size highly dynamic transposable elements
Animals”
Betta splendens Easy to culture Small genome size
(Siamese fighting fish)
Caenorhabditis Fully-sequenced species Very small genome size
elegans (nematode)
Gallus domesticus (chicken) Easily available, suitable genome size Considerable variation between different
strains and variation due to sex chromosomes
Homo sapiens (human) Nearly-sequenced, easily available Sex-related variation
Oncorhynchus mykiss Easily available, suitable genome size Chromosomal polymorphism between
(rainbow trout) different strains
Rana pipiens (northern Easy to culture Genome size above optimum

leopard frog)

Obrazek 18 — Tabulka srovnavajici vyhody a nevyhody nékterych bézné pouzivanych standarda.
Prevzato ze Suda a Leitch (2010).

Jednim z hojné€ vyuZivanych standardi je i €lovek, konkrétné muzské leukocyty. Jejich pouziti
doporucuji i Dolezel a Greilhuber (2010), je vSak dtlezité zminit, Ze jimi navrzena 2C-hodnota
7 pg je nejspiS mirné nadhodnocend. V ptipad¢ pouzivani jednotné sady standardd by vsak
podle jejich navrhu mélo byt jednoduché starsi vysledky nésledné opravit, pokud by doslo
k upfesnéni velikosti genomu standardu. Muselo by pak ovSem dojit k hromadné revizi starSich
dat a vysledky by se mély publikovat idealné¢ prostfednictvim databaze, aby se zamezilo

dal$imu ptejimani starych a neaktuélnich velikosti genomu z ptivodnich ¢lank.
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Jak uz bylo feeno v uvodni ¢asti prace, idedlni standard ptedstavuji druhy s osekvenovanym
genomem. Bohuzel se velice Casto jedna o druhy se spiSe mensi C-hodnotou (napiiklad
Caenorhabditis elegans s 1C = 0,1 pg podle C. elegans Sequencing Consortium, 1998, nebo
Drosophila melanogaster s 1C = 0,18 pg podle Adams et al., 2000), proto nejsou vhodnou
volbou pro srovnéani s fadou druht hmyzu, které ¢asto vykazuji hodnoty mnohokrat vyssi, jak
je ztejmé i z vysledkt této prace. Navic u sekvenovani stale pretrvavaji nékteré problémy, které
nam nedovoluji ziskat skute¢né kompletni celogenomovou sekvenci (Treangen a Salzberg,
2012).

Také v cytometrii hmyzu jiz byla vyzkouSena cela fada standardt z fad obratlovct (napt. Homo
sapiens, Gallus domesticus, Tetraodon fluviatilis, Mus musculus), hmyzu (napt. Drosophila
melanogaster, D. virilis, Periplaneta americana, Apis melifera) i rostlin (napt. Bellis perennis,
Raphanus sativus, Solanum lycopersicum) (Gregory, 2020).

Obecné neni ptilis doporucovano pouziti rostlin jako standardii pro studium zivocichii a naopak,
vzhledem k n€kterym odlisSnym vlastnostem zivoc¢isnych a rostlinnych bunék (Greilhuber et al.,
2007, Suda a Leitch, 2010). Nicméné jak dokazuji nékteré studie (Rodrigues et al., 2016,
Sadilek et al., 2019), pouziti rostlinnych standardli pro cytometrii hmyzu je za urcitych
podminek vhodnéjsi. To je piipad i této prace. Zde zvolené standardy byly v tomto piipad¢ 1épe
dostupné, ovétené v praxi a jejich velikosti genomu byly vhodnéjsi ke srovnavani s pomérné

velkymi genomy §vabi.

5.1.6 Sekundarni metabolity

Sekundarni metabolity a disledky jejich pfitomnosti pro cytometrii jsou otdzkou feSenou
hlavné u rostlin. Cytometricka méfeni v botanice komplikuje naptiklad ptitomnost tanint
(Loureiro et al., 2006), riznych organickych kyselin, alkaloidu ¢i slizovitych latek (Nath et al.,
2014). Ptitomnost téchto latek mlize ovliviiovat miru fluorescenéniho barveni a tim i kvalitu
analyzy (Greilhuber, 2008) a v kone¢ném dusledku tak miize vést napiiklad k nespravnym
predpokladiim o vnitrodruhové variabilité velikosti genomu (Noirot et al., 2002).

Tyto problémy jsou do jisté miry feSitelné naptiklad pouzitim jinych ¢asti rostliny, vhodného
pufru (Loureiro et al., 2006, Sadhu et al., 2016) a sledovanim boc¢niho rozptylu svétla (side
scatter) pii cytometrické analyze, jelikoz jeho hodnoty mohou napovédét piitomnost
sekundérnich metabolitd.

S fadou zajimavych latek se ale setkdme i u zivocichi, kteti je vyuzivaji zejména k chemické
obrané. Obecné se da fict, Ze chutové odporné, nepiijemné zapachajici, drazdivé ¢i dokonce

jedovaté latky obsahuje celd fada druhli hmyzu a ani $vabi nejsou v tomto ohledu vyjimkou.
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Chemicka obrana je bézna u Celedi Blattidae, k obrané€ je zde vyuzivan zejména hex-2-enal
(u Polyzosteriinae /Farine et al., 2000/) nebo benzochinony (nckteti Blattinae, ale také
Diploptera z Celedi Blaberidae /Baldwin et al., 1990/). U vétSiny Blattinae dochazi také
k vylucovani lepivych sekretli na konci abdomenu a na cercich. Vliv téchto latek na kvalitu
fluorescen¢niho barveni neni pfili§ zndmy, predpokladam vsak, ze nebude zcela zanedbatelny.
Pti ptipravé vzorkl jsem u nékterych druhti naptiklad pozorovala pomalejsi filtraci, coz mtize
byt dasledkem ptitomnosti né¢jakého typu latek zvysujicich viskozitu suspenze. Obranné latky
se sice tvoii pfedevSim v tergalnich Zlazach, pfesto neni mozné zcela vyloucit pfipadnou
kontaminaci vzorku témito problematickymi chemikaliemi.

Tento problém by tedy zcela jisté stal za blizsi prozkoumani.

5.2 Rozdil mezi samci a samicemi

Vysledky této prace umoznily také srovnani velikosti genomu mezi samci a samicemi. V fadé
praci, jez se zabyvaly velikosti genomu hmyzu, nebylo pohlavi determinovéano ¢i uvedeno
(napt. Matsubayashi a Ohshima, 2015, Gandhi Gracy et al., 2019) a v nékterych ptipadech bylo
zanedbano a vysledky pro ob€ pohlavi byly slouc¢eny (napt. Cornette et al., 2015). Jiné prace
pritom ukazaly, ze pohlavni rozdil ve velikosti genomu je alespoii u nékterych druht statisticky
signifikantni (Hanrahan a Johnston, 2011, Picard et al., 2012, Gassner et al., 2014, He et al.,
2016, Rodrigues et al., 2016). Predkladand prace poskytuje zatim druhové nejobsahlejsi
srovnani pohlavnich rozdili ve velikosti genomu u hmyzu.

Zde prezentované vysledky ukazuji, ze ani u §vabu neni vliv pohlavi zanedbatelny. Vzhledem
k pravdépodobnému systému urceni pohlavi XX/XO jsem piedpokladala, Ze samice Svabi
budou mit genomy o néco vétsi. Tento predpoklad se potvrdil, 1 kdyZ statisticky signifikantni
rozdil byl nalezen pouze u 53 druhi (podle vysledku t-testu, viz Tabulka 4).

Zde uvedené pohlavni rozdily je tfeba brat spise jako orientacni, jelikoZ zatim neméme dostatek
dat pro potvrzeni, ze je rozdil u danych druhi stabilni. Nemtizeme vyloucit existenci vétsi
vnitrodruhové variability, nez jsme byli schopni zachytit.

Urceni velikosti genomu a pohlavniho rozdilu ve velikosti genomu mize byt komplikovanéjsi,
pokud se v populaci daného druhu vyskytuji rizné morfotypy, jak ukazuji nase data pro druh
Therea olegrandjeani (viz Tabulka 3). Velikost genomu u konkrétniho jedince daného druhu

tedy nemusi souviset pouze s pohlavim, ale i s dal§imi charakteristikami.
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5.3 Velikost genomu a fylogeneze

Fylogeneze $vabl neni jednozna¢né rozfeSena ani na urovni nadceledi (viz kapitola 1.3), natoz
pak na urovni podceledi a nizsi. Presto se zde pokusim okomentovat souvislost fylogenetické
prislusnosti a velikosti genomu.

Celed Corydiidae se ukéazala byt z hlediska velikosti genomu pomémé zajimava. Prekvapivé

bylo uz rozpéti C-hodnot — 3,41 pg

Celed/Podgeled Polet Nejmensi | Nejvétsi
az 35,17 pg (tedy vice nez druhd* | genom genom
desetinasobek). Do této Seledi tak _ (pe) (pg)

Corydiidae 261 3,41 35,17
spada nejmensi i nejvetsi genom | Ectobiidae 2063 4,15 10,40
analyzovany v této praci. Celed Hleiellirs 845 4,53 10,40

B ) Pseudophyllodromiinae | gss5 4,15 7,29
Corydiidae pfitom neni druhoveé Ectobiinae 168 452 5,00
nikterak obséhla (viz Tabulka 6), Blaberidae 1109 3,58 20,20

. ;. vor . , Blaberinae 113 5,92 20,20
tudiz se zda, Ze rozpéti velikosti !
Epilamprinae 441 4,62 9,8
genomu nesouvisi s druhovou Gyninae 43 3,58 4,82
bohatosti  &eledi. 'V kontrastu Oxyhaloinae 78 6,55 16,31
Corvdiid , druhove Panesthiinae 112 571 12,34
§ Lorydidac ma fuhove Paranauphoetinae 22 5,09 8,46
nejbohatsi ¢eled’ Ectobiidae rozpéti Perisphaerinae 174 6,04 13,24
C-hodnot naopak nejmensi, coz by Prangsas nas 22 >,66 13,28
) Zetoborinae 52 5,42 9,68
mohlo napovidat, ze pfiliSny narist Blattidae 656 5,96 13,58
velikosti genomu by mohl naopak Blattinae 332 5,96 13,58
Polyzosteriinae 305 7,05 12,79

pusobit jako speciacni omezeni. — —L —
Tabulka 5 — Pocet druhi v jednotlivych

Nadceledi  Blaberoidea  byla ¢eledich/podéeledich ve srovnani s rozpétim zde
namérenych velikosti genomu. Do srovnani nebyly zahrnuty
skupiny, u kterych byl analyzovan pouze jediny druh.
detailni studie (Djernzs et al., *podle Beccaloni (2020)

v nedavné dob¢ vénovana pomérné

2020), ktera objasnila nckteré

vztahy. Pivodni Celed’ Ectobiidae je dnes rozdélena do ¢tyt novych Celedi, ty by vSak mély
viceméné odpovidat plvodnim podceledim. Podceled Ectobiinae je (pokud pomineme
podceled’ Nyctiborinae, ktera v této praci neni zahrnuta) z téchto podceledi nejméné druhové
bohatd a ma 1 nejmensi rozpéti velikosti genomu (ovSem je tfeba podotknout, Ze zde byly
analyzovany pouze 2 pravdépodobné blizce ptibuzné rody — Ectobius a Phyllodromica).
Nejvétsi rozpéti nachazime u podceledi Blattellinae, z niZ nejvétsi velikosti genomu dosahuje
druh Symploce macroptera 2CS = 10,40 pg). Rod Symploce je pomérné druhové bohaty, tudiz

se nezda, Ze by navySeni obsahu DNA u tohoto rodu vedlo k né¢jakému speciaénimu omezeni,
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nicméné velikosti genomu jsou zatim znamy jen pro dva druhy tohoto rodu. Je zajimavé zminit,
ze u odvozengjSich druht Blatellinae (rody Blattella a Loboptera) doslo k redukci velikosti
genomu oproti druhim topologicky bazaln€jsim (rody Symploce a Paratemnopteryx). Median
velikosti genomu celedi Ectobiidae je vSak 6,01 pg, tudiz je pro tuto ¢eled’ typicka spiSe mala
(1 kdyz ne extrémné mala) velikost genomu.

V ramci Blaberidae opét pro srovnani chybi fada dulezitych rodu, i zde vSak lze vystopovat
urcité trendy. Po Corydiidae jsou Blaberidae dalsi skupinou, kterd se v nékterych ptipadech
vydala cestou pomérné objemnych genomti. Ty najdeme zejména v podcCeledi Blaberinae a také
u rodu Pycnoscelus (Pycnoscelinae) a Salganea (Panesthiinae). Naopak pomérné mald
podceled” Gyninae si zachovala na poméry §vabu drobné genomy (2C = 3,58-4,82 pg), tudiz
zde piipadnad souvislost menSich genomu s vétsi druhovou bohatosti patrnd neni. Ostatni
skupiny se vétSinou pohybuji ve sttednich hodnotach okolo 6-9 pg.

Pokud se vratime k nadceledi Corydioidea, musime se zminit o ¢eledi Nocticolidae, ktera je

podle nékterych praci vnitini skupinou celedi Corydiidae Latindia
Nocticola

aspada do blizkosti Latindiinae (Djernzes et al., 2015, Legendre Eutyrrhapha
Tivia

etal.,2015). Nocticolidae a Latindiinae vykazuji pomérn¢ malé Holocompsa

Eremoblatta

genomy (92C = 5,59 pg, respektive 4,78 pg). V ramci zbytku

Eupolyphaga

Corydiidae jsou si podle né&kterych autori (Legendre et al., Polyphaga
Eucorydia

2015, Wang et al., 2017) blizko podceledi Eutyrrhaphinae Ergaula
Therea

a Holocompsinae, ptesnéji fe¢eno Eutyrrhaphinae jsou sestersti Obrazek 19 — Fylogeneticky

strom Corydioidea podle

Holocompsinae + Tiviinae (viz Obrazek 19). 2C-hodnota u
Legendre et al. (2015)

druhu Eutyrrhapha metallica je 14,58 (pohlavi neznamé) a u

druhu Holocompsa nitidula 3,42 pg (samice). Pokud by tedy platil tento fylogeneticky vztah,
nastava zde zajimava situace, kdy pomérné blizce piibuzné skupiny maji radikalné odliSnou
velikost genomu. Neni v8ak jasné, jaky byl ancestralni stav — mél jejich spole¢ny predek maly
genom a u rodu Eutyrrhapha doslo k narGstu mnozstvi DNA, nebo byl pivodni velky genom
a u linie vedouci k rodu Holocompsa doslo k redukci? Pii feSeni tohoto problému by mohla
pomoci znalost velikosti genomu podceledi Tiviinae, jejiz zastupce jsme bohuzel neméli
k dispozici.

U podceledi Corydiinae je oproti tomu patrny trend ke zvétSovani velikosti genomu
u odvozengjSich skupin. Bazalnéji umisténé sesterské rody Polyphaga a Eupolyphaga maji
genomy jesté pomérné malé (2C = 4,40-6,49 pg), odvozenéjsi rod Eucorydia o néco vétsi (2CS
=7,70 pg) a u nejodvozenéjsich sesterskych rodt Ergaula (2C =12,38-31,75 pg) a Therea (2C

=22,25-35,17) miizeme pozorovat vyrazny narust ve velikosti genomu.

48



Nadceled” Blattoidea je vyznacnd zejména tim, ze jeji soucasti jsou také termiti (Isoptera).
Termiti obecné vykazuji pomérné malé velikosti genomu (2C = 1,16 pg az 3,8 pg /Gregory,
Cryptocercus punctulatus a C. kyebangensis byly publikovany 2C-hodnoty 2,64 pg, respektive
2,32 pg (Koshikawa et al., 2008).

Z dosavadnich vyzkumt vyplyva, Ze variabilita velikosti genomu je mezi Svaby mnohem vétsi
nez mezi termity. Je tedy mozné, ze za pomérné malymi genomy termitt (alespoii na pomeéry
hemimetabolniho hmyzu a fadu Blattodea) stoji néjaké evolu¢ni omezeni, mozna souvisejici
s eusocialnim zpiisobem Zzivota. Vzhledem k tomu, Ze podobné¢ malé genomy nachdzime
i u rodu Cryptocercus (Koshikawa et al., 2008), je mozné se domnivat, ze mala velikost genomu
mohla byt jednou z preadaptaci, které ptispély ke vzniku eusociality a tim 1 evolu¢niho tspéchu
termit. MozZnd souvislost omezeni velikosti genomu a eusociality byla jiz diive zminéna
nékterymi autory, zatim se vSak tento vztah nepodafilo prokazat (Koshikawa et al., 2008,
Ardila-Garcia et al., 2010).

Za nejpravdépodobnéjsi blizké piibuzné skupiny Cryptocercidae + Isoptera jsou v soucasné
dobé povazovany celedi Anaplectidae, Lamproblattidae ¢i Tryonicidae (Murienne, 2009,
Djernzs et al., 2015, Legendre et al., 2015, Bourguignon et al., 2018, Evangelista et al., 2019).
Bohuzel se pro tcely této prace nepodatilo sehnat zadné zastupce téchto Spatn¢ dostupnych
celedi. Bylo by nesporné zajimavé porovnat jejich obsahy DNA a poodhalit tak, kdy doslo
k redukci velikosti genomu, jez je patrna u kladu Cryptocercidae + Isoptera.

Ohledné topologie Celedi Blattidae zatim nepanuje pfili§ shoda. Nekteré studie (Bourguignon
et al., 2018, Evangelista et al., 2019) podporuji monofylii podceledi Polyzosteriinae, jiné ji
povazuji za parafyletickou vzhledem k Blattidae (Djernas et al., 2015). V mém datasetu
bohuzel chybi celd fada rodh pouzZitych ve fylogenetickych studiich (napt. Duchailluia,
Drymaplaneta, Archiblatta ¢ Platyzosteria). Piesto zde mohu provést ncktera zajimava
srovnani. Naptiklad rod Periplaneta pravdépodobné neni monofyleticky a druh Periplaneta
americana se zda byt pomérné vzdaleny druhiim P. australasiae, P. fuliginosa a P. brunnea
(Legendre et al., 2015, Bourguignon et al., 2018). Tomu by odpovidaly i velikosti genomu,
jelikoz P. americana ma znateln& mensi genom (2CJ = 7,55 pg) nez ostatni druhy (2C = 10,05—
13,58 pg). Podobné€ mohou evoluéni historii odrazet i velikosti genomu u rodu Eurycotis. Podle
Bourguignon et al. (2018) jsou si sesterské druhy E. opaca (2CYP = 12,02-12,79 pg)
a E. floridana 2C9Q = 12,36-12,49 pg) a druh E. decipiens (2C3 = 11,18 pg) je sestersky této
dvojici. Zde také méfeny druh E. lixa (2CJ& = 8,40 pg) bohuZel nebyl do této fylogenetické

analyzy zahrnuty.
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5.3.1 Oxyhaloinae

Afrotropickd podceled” Oxyhaloinae je v ramci Blaberidae jednou zmala, na jejiz
monofyletické povaze se autoti dlouhodobé shoduji (Legendre et al., 2015, Legendre et al.,
2017, Bourguignon et al., 2018, Djernzs et al., 2020). Cast rodi této podéeledi se vyskytuje na
africkém kontinentu a c¢ast je endemickd pro Madagaskar. Madagaskarské rody
(Heminauphoeta, Brachynauphoeta, Elliptorhina, Aeluropoda, Gromphadorhina, Princisia)
tvofi monofyletickou skupinu uvnitf ostatnich Oxyhaloinae (Djernes et al., 2020).

V této praci bylo zkoumano celkem 16 druhtt ztéto podceledi a velikosti genomul
kontinentalnich a madagaskarskych druhd se od sebe signifikantné liSily (viz Obrazek 12).
Madagaskarské druhy vykazuji menSi velikosti genomu (2C=6,55 — 8,01 pg) oproti
kontinentdlnim (2C = 10,63-16,31 pg) (viz Tabulka 2). Tyto vysledky tedy naznacuji, Ze
u skupiny, kteréa osidlila Madagaskar, doslo k redukci velikosti genomu.

Dosud publikované pocCty chromozoml ukazuji veétsi pocty u druhi madagaskarskych
(Gromphadorhina brunneri 2nd = 63, G. chopardi 2nd =75, G. portentosa 2nd = 63) a mensi
u kontinentalnich (Nauphoeta cinerea 2nd = 37, Rhyparobia maderae 2nd = 23)(Cohen
a Roth, 1970). Z téchto bohuzel omezenych dat se tedy zdé4, Ze v madagaskarské linii
se znasobil pocet chromozomi, k ¢emuz mohlo dojit bud’ polyploidizaci nebo rozpadem
chromozomu. Vyskyt akrocentrickych chromozoml (Cohen a Roth, 1970) u této skupiny
by nahraval spiSe druhé moznosti. Vyssi pocet chromozomu a zaroven niz$i velikost genomu
by pak naznacovala, ze v dusledku fragmentace karyotypu doslo k vyraznym ztratim DNA.
Zajimavymi pro dal§i vyzkum by ztohoto hlediska mohly byt rody Brachynauphoeta
a Heminauphoeta, které topologicky spadaji na bazi madagaskarské vétve (Djernas et al.,
2020), a také rod Jagrehnia, jehoz fylogenetické postaveni je nejisté a jenz se jako jediny

vyskytuje jak na pevniné, tak na Madagaskaru.

5.4 Variabilita v ramci druhti

U ctyf z péti druhd, u nichz byli zkoumani jedinci zrtznych lokalit, nebyly rozdily
vyhodnoceny jako statisticky signifikantni (viz kapitola 4.3.4), ptesto v n€kterych ptipadech
naznacuji jistou variabilitu ve velikosti genomu. Naptiklad u druhu Polyphaga aegyptiaca
(Corydiidae: Corydiinae) se zda, ze populace z Korfu mé o néco mensi genom nez populace
z ostatnich lokalit. Rozdily ve velikosti genomu mohou odrazet evolucni historii druhu, jelikoz
na riznych lokalitich mohou piisobit odlisné evoluéni tlaky, o to vyrazngjsi, pokud jsou
populace izolované. Populace z ostrova Korfu je ziejmé o néco izolovanéjsi a mohlo u ni dojit

ke zménam, které vedly k poklesu velikosti genomu. Bylo by vSak pfedCasné v tomto ohledu

50



délat jasné zavery, jelikoz se jedné o srovnani jen nékolika jedincii. Bylo by tfeba dikladnéjsiho
prométeni populace a idealné také analyzy populaci z dalSich ostrovil (idealné mensich
a vzdalengjSich od pevniny), aby bylo mozné fici, jestli a jaké zmény velikosti genomu nastavaji
u ostrovnich populaci. Variabilita velikosti genomu mezi raznymi populacemi byla diive
studovana naptiklad u komdra druhu Aedes albopictus (Nagesh Rao a Rai, 1987) s velmi
Sirokym aredlem rozsifeni. U tohoto druhu se zd4, ze disperze do ostrovnich aredlii vedla spise
ke zvétSeni velikosti genomu.

Jediny statisticky vyznamny rozdil (p = 0,0065) byl nalezen u obligatné partenogenetického
druhu Pycnoscelus surinamensis. U tohoto druhu byly reportovany rizné pocty chromozomil
(2n% = 34-39 podle Cohen a Roth, 1970) a dokonce existuji i triploidni klonalni linie (Parker
a Niklasson, 1995).

V nékolika pfipadech byly k dispozici také rizné morfotypy v ramci jednoho druhu. U druhu
Byrsotria fumigata (Blaberidae: Blaberinae) se vyskytuji brachypterni a makropterni formy
samcd, jejich velikosti genomu se vSak podle nasich vysledk lisi jen minimalné (viz Tabulka
2). Dvé formy samci se vyskytuji také v chovu druhu Gyna lurida (Blaberidae: Gyninae),
pricemz zluté zbarveny samec ma o néco vetsi genom oproti hnédému, rozdil vSak ani zde neni
nijak markantni (0,09 pg, viz Tabulka 2). Nejzajimav¢jsi jsou vysledky u druhu Therea
olegrandjeani (Corydiidae: Corydiinae), v jehoz populaci se vyskytuji dvé velikostni formy
samci i samic. Tento druh ma ze studovanych §vabu zatim nejvetsi genom a absolutni rozdil
mezi morfotypy je také pomérné velky — pfes pll pikogramu (relativni rozdil vzhledem
k velikosti genomu uz tak napadny neni). Zajimavé je, Ze velky samec ma vétSi genom nez
maly samec, avSak u samic je tomu presné obracené (viz Tabulka 3).

Je také moZné, Ze u n¢kterych druhtli existuje vétsi variabilita ve velikostech genomu, nez jsme
byli schopni zachytit. Vnitrodruhové rozdily byly zachyceny napiiklad u potemniki rodu
Tribolium (Alvarez-Fuster et al., 1991), pro vétSinu hmyzu se zndmou velikosti genomu vSak
takovéto srovnani zatim neprobéchlo. V idealnim ptipadé by pro vyzkum vnitrodruhoveé
variability bylo tfeba sehnat jedince z rGznych laboratornich chovii a rtiznych ptirodnich
populaci a zkazdé populace analyzovat nasobnd vétsi pocet jedinct. Uspéch takového
vyzkumu by samoziejmé zavisel na spolupraci fady védct, ptipadné chovatelt, kteti by poskytli
své sbéry a chovy jako zdroj materialu.

Zjisténi velikosti genomu pomoci pritokové cytometrie mlze piispét 1 k odhaleni dosud
nezndmé variability v ramci druhu nebo k odhaleni druhii kryptickych, jak ve své studii
demonstrovali uZ Panzera et al. (2006) na zaketnici druhu Triatoma dimidiata. Zde jako ptiklad

muzeme uvést druhy Rhabdoblatta sp. PNG1 a Rhabdoblatta sp. PNG2 (Blaberidae:
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Epilamprinae), které byly v chovu pivodné povazovéany za totozny druh. Pfi prvnim méfeni
samce a samice vysel prekvapiveé jako vétsi samci genom a po proméfeni dalSich jedinct
z populace bylo zjisténo, ze se ob¢ pohlavi vyskytuji ve dvou variantach velikosti genomu
a populace je tedy patrné tvofena dvéma druhy. Po bliz§im prozkoumani byly zjistény i jisté
morfologické rozdily mezi témito dvéma druhy. Prosta informace o velikosti genomu nas tedy
miZze upozornit na skrytou variabilitu, kterd stoji za blizsi prozkoumani.

Velikost genomu by mohla pomoci pii determinaci do druhu také u rodu Blaberus, jehoz druhy
jsou morfologicky rozliSitelné jen velmi obtizné. Jelikoz podle zde prezentovanych vysledk je
variabilita ve velikosti genomu u tohoto rodu pomérné zna¢na (2C = 9,04-14,26 pg), mohlo

by se jednat o uzite¢ny determinacni znak.

5.5 Srovndni vysledkii s literaturou

Z celkem 147 druhti $vabi vyuzitych v této praci bylo 30 druh jiz dfive zkoumano jinymi
autory (viz Tabulka 6). VétSina téchto dat byla ziskdvéana denzitometricky a vysledky byly
reportovany vesmes jako 1C-hodnoty (pro srovnani s mymi daty je tedy bylo tieba

vynasobit dvéma).

Tabulka 6 — Srovnani dosud publikovanych velikosti genomu svabui s velikostmi genomu
stanovenymi v této prdaci.

Pohlavi: F— samice, M —samec, ? — neznamé

Metoda: FCM — pratokova cytometrie, FD — Feulgenova denzitometrie, FIAD — Feulgenova
denzitometrie s analyzou obrazu

Standard: GD — Gallus domesticus, OM — Oncorhynchus mykiss, DM — Drosophila melanogaster,
MD — Musca domestica, DV — Drosophila virilis

Zdroj: 1 — Kelly (2018), 2 - Koshikawa et al. (2008), 3 — Rasch (nepublikovano, cit. Gregory, 2020),
4 - Bier a Miiller (1969), 5 - Hanrahan a Johnston (2011)

Druh Pohlavi Metoda Standard Zdroj 2C (pg) 2C Q@ podle  2C & podle
podle zdroje této prace  této prace

Blaberus ? FIAD GD,OM 1 8,16 9,65 9,43
colloseus

Blaberus craniifer ? FIAD GD,OM 1 7,72 9,28 9,04
Blaberus FIAD  GD,OM 1 9,64 9,77 .
discoidalis

Blaptica dubia ? FIAD GD,OM 1 9,54 10,49 9,96
Blaptica dubia F FIAD DM 2 9,38 10,49 9,96
Blaptica dubia M FIAD DM 2 8,8 10,49 9,96
Blatta orientalis  ? FD GD,OM 3 6,06 8,23 7,77
Blattella ? FD MD 4 4,00 4,73 4,53
germanica

Blattella vaga ? FIAD GD,OM 1 6,88 6,93 6,6
Compsodes ? FIAD GD,OM 1 6,78 4,78 4,65
schwarzi
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Druh Pohlavi Metoda Standard Zdroj 2C (pg) 2C Q@ podle  2C & podle
podle zdroje této prace  této prace

Elliptorhina ? FIAD GD,OM 1 5,96 7,61 7,35

javanica

Epilampra maya ? FIAD GDh,OM 1 8,42 9,55 9,35

Ergaula pilosa ? FIAD GD,OM 1 19,16 31,75 -

Eublaberus sp. FIAD GD,OM 1 12,04 13,80 13,30

Ivory

Eurycotis lixa ? FIAD GD,OM 1 8,12 8,40

Gromphadorhina FIAD GD,OM 1 6,64 7,97 7,59

portentosa

Gyna caffrorum  ? FIAD GD,OM 1 3,88 3,73 3,58

Gyna centurio  ? FIAD GD,OM 1 4,02 4,39 42

Gyna lurida ? FIAD GD,OM 1 4,58 4,62 4,71

Hemiblabera ? FIAD GD,OM 1 6,90 8,39 8,70

tenebriocsa

Henschoutedenia FIAD GD,OM 1 13,58 16,31 15,49

flexivitta

Ischnoptera rufa ? FIAD GD,OM 1 5,60 6,18 6,10

Nauphoeta F FIAD DM 2 10,32 10,84 10,63

clnerea

Nauphoeta M FIAD DM 2 10,28 10,84 10,63

clnerea

Panchlora nivea  ? FIAD GD,OM 1 3,20 4,45 4,24

Panchlora nivea  ? FCM DV (F) 5 3,04 4,45 4,24

Parcoblatta ? FIAD GD,OM 1 7,64 7,92 8,08

fulvescens

Periplaneta ? FD GD,OM 3 5,44 7,71 7,56

americana

Periplaneta M FCM GD(M) 5 6,82 7,71 7,56

americana

Periplaneta ? FIAD GD,OM 1 10,4 11,76 11,14

australasiae

Periplaneta ? FIAD GD,OM 1 9,06 10,52 10,05

fuliginosa

Pycnoscelus ? FIAD GD,OM 1 11,14 13,38 12,82

femapterus

Pycnoscelus nigra ? FIAD GD,OM 1 14,98 17,44 -

Pycnoscelus ? FIAD GD,OM 1 5,68 5,66 5,85

striatus

Schulte.sg . FIAD GD,OM 1 8,22 8,43 8,13

lampyridiformis

Neékolik malo druhti bylo do této chvile zkoumano i1 vice autory. Pro druh Periplaneta
americana byla reportovana nejprve 2C-hodnota 5,44 pg (Rasch, nepublikovano, cit. Gregory
/2020/). Neni jasné, z jakého roku tento tidaj pochézi, nicméné vzhledem k pouziti Feulgenovy

denzitometrie bez vyuziti obrazové analyzy se domnivam, Ze bude spiSe starSiho data. Oproti
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tomu Hanrahan a Johnston (2011) uvadéji u tohoto druhu vyssi 2C-hodnotu: 6,82 pg. Za zminku
stoji také fakt, ze jejich hodnoty vychdazi stejné pro samce i samici (respektive se zanedbatelnym
rozdilem). To je v rozporu s mym pozorovanim, ze velikost genomu samice je vzdy o néco
vys§i. Pohlavni rozdil u tohoto druhu v mé préci sice nevychézi nijak extrémni, ale je statisticky
signifikantni (viz Tabulka 4). Dvakrat méfeny byly také druhy Blaptica dubia a Panchlora
nivea, 1 zde se vysledky jednotlivych autort o néco lisi.

Ve vétsing piipadil jsou mnou naméfené hodnoty velikosti genomu o néco vyssi nez vysledky
z literatury. Duvodi mize byt nékolik. Jako zasadni vidim vliv pouzit¢ metody.
Denzitometrické postupy jsou nachylnéjsi k chybam a vysledky této metody jsou proto
povazovany za méng¢ spolehlivé (Dolezel et al., 2007b, Greilhuber, 2008). Samoziejmée ale vzdy
zalezi na konkrétni pouzité metodice.

Dal$im kritickym bodem je vybér standardu (viz také kapitola 5.1.4). Naptiklad pouziti druhu
Drosophila melanogaster jako standardu zde nevidim jako nejStastnéjsi feSeni, vzhledem
k tomu, ze vykazuje pomérn¢ malou velikost genomu v porovnani se Svaby, jak jiz bylo
zminéno vySe. Pfili§ maly standard mlze negativné ovlivnit piesnost méfeni. Kromé toho
nékteré pouzivané standardy nemaji stabilni velikost genomu (Johnston et al., 1999)
a problémem stéle zlstava jejich vzajemna kalibrace (Urfus, 2020, pers. comm.).

Svou roli muize hrat i typ pouzité tkané. Autofi téchto studii pouzili nejcastéji hemolymfu,
nervovou tkan, svalovou tkan a v jednom piipadé€ i spermie. Kelly (2018) udava, Ze buiky
raznych typl jim zkoumanych tkéni (hemolymfa, nervova tkan, noha), se od sebe co do
velikosti genomu signifikantné neliSily, z jeho prace vSak neni jasné, kolika druht ¢i jedinct
se toto srovnani tyk4. Hanrahan a Johnston (2011) naptiklad uvadéji, Ze pokud je pii
homogenizaci nervové tkané z hlavy do vzorku zahrnuto i oko, pak je kvalita vysledk horsi.
Vliv miiZe mit 1 konkrétni populace, z které zkoumani jedinci pochazeli. V ptipad¢ dlouho
chovanych laboratornich linii se miiZe snadno projevit efekt zakladatele a geneticky drift mlize
ovlivnit 1 velikost genomu. Rozdil ve velikostech genomu mezi riznymi laboratornimi liniemi
byl prokazéan naptiklad u klasického modelového druhu octomilky Drosophila melanogaster
(Ellis et al., 2014). Jako piiklad z této prace mize slouzit druh Eurycotis opaca, jehoz dvé
populace se od sebe lisily o 0,77 pg (rozdil 2C-hodnoty samic, viz Tabulka 2), cozZ rozhodné
neni zanedbatelny rozdil. Pokud bychom chtéli tuto mozZnost vyloucit, bylo by zapotitebi mezi
sebou srovnat jedince z dlouhodobé chovanych linii z riznych laboratofi svéta. LiSit se mezi
sebou ale miizou i riizné ptirodni populace jednoho druhu (Nardon et al., 2005, Sharaf et al.,

2010, Jacobson et al., 2013).
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Osobné si myslim, Ze rozdil v mych vysledcich a vysledcich jinych autorti je zplisobem
pravdépodobné souhrou vice z vySe uvedenych faktord. Rozdily mezi velikostmi genomu
naméfenymi rliznymi autory za pomoci ruznych metod a s vyuzitim riznych standarda
se mohou lisit pomérné zasadné, jak ukazuji napiiklad data na korySich: Daphnia pulicaria
(1C =0,24-0,49 pg), Procambarus clarkii (1C = 4,20-6,20 pg), Cyclops strenuus (1C =0,18—
0,90 pg) (Gregory, 2020). V téchto pripadech je samoziejmé slozité odliSit, zda je na viné
vnitrodruhova variabilita (pfipadné 1 Spatna determinace druhu), metodika ¢i kombinace
obojiho. Tento rozpor nicméné otevira otazku, jak moc jsou mezi sebou srovnatelné vysledky

z ruznych laboratofi a ziskané riznymi metodami.
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6 Zavér

Tato diplomova prace se vénovala studiu velikosti genomu u Svabi (Blattodea) za vyuziti
metody pritokové cytometrie.

Primérnim cilem této prace bylo rozsifit soubor dat znamych velikosti genomu o co nejvétsi
mnozstvi druhli z fadu Svabl. Podatilo se stanovit velikost genomu pro celkem 147 druhi,
piicemz u 117 druhi se jednd o zcela nové udaje. Z hlediska fylogeneze byly zastoupeny
vSechny tfi nadceledi a vétSina Celedi a hlavnich podceledi.

U 125 druhti se podaiilo zjistit velikosti genomu u obou pohlavi. Jedna se tak o dosud
nejrozsahlejsi studii vénujici se pohlavnim rozdilim ve velikosti genomu u hmyzu. U vice nez
tretiny analyzovanych druhii byl pohlavni rozdil statisticky signifikantni. Tento vysledek tak
podtrhuje nutnost determinace a striktniho uvadéni pohlavi pfi publikaci vysledk vyzkumu
velikosti genomu u zivocichd.

Velikosti genomu byly také porovnény se zndmou fylogenezi. PiestoZe fylogeneze Blattodea
neni v mnoha ohledech stile dofeSend, podafilo se odhalit n¢které zajimavé trendy. Velikost
genomu ziejm¢ vyznamné souvisi s evoluéni historii druhu a signifikantné se 1iSi mezi
jednotlivymi nadéeledémi a podceledémi. Vzorce zmén velikosti genomu se pak lisi
u jednotlivych skupin. Velmi pocetna celed” Ectobiidae vykazuje pomérné malé velikosti
genomu, je tedy mozné, Ze maly obsah DNA byl v tomto piipad€ evolu¢ni vyhodou. Naopak
u pomérn¢ malé celedi Corydiidae se u odvozenych linii setkavame s prudkym narGstem
mnozstvi DNA a skute¢nym vitézem pomyslné soutéze o nejvetsi genom je pak druh Therea
olegrandjeani, ktery s 2C-hodnotou 35,17 pg porazi i dosud nejvétsi publikovany hmyzi
genom. Napiiklad u podceledi Oxyhaloinae (Blaberidae) pak velikost genomu souvisi
s geografickym roz§ifenim druhil a sniZeni velikosti genomu u madagaskarskeé linie je ziejmé
zpusobeno rozpadem chromozomti. U nékolika druhii bylo také provedeno srovnani jedincii
z riznych lokalit, jeZ odhalilo urcité vnitrodruhové rozdily, kterym by bylo dobré v dal§im
vyzkumu vénovat pozornost.

Tato préace tedy pfispiva novymi daty k vyzkumu velikosti genomu Zivoc€ichti a je i1 krickem
kuptedu pfi objasiiovani tzv. C-value enigmy.

Pritokova cytometrie se ukazala byt uzitenym nastrojem pro vyzkum hmyzu, ptesto vSak ma

tato metoda (a vyzkum velikosti genomu obecn¢) n¢ktera slabsi mista, ktera zde také rozebiram.
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