Abstrakt:

V zapadni Palearktid€ se vyskytuji tii druhy rodu Hypsugo. Druh Hypsugo arabicus se podle dostupnych
zdroji vyskytuje pouze ve dvou oblastech, na jihu franu (provincie Sistin a Baliistin) a na
severovychodé Omanu. Areal Hypsugo ariel lemuje zapad Arabského poloostrova a lze ho také nalézt
v Egypté¢ a Sudanu. Posledni druh, Hypsugo savii miizeme nalézt v Sirokém spektru oblasti
od Kanarskych ostrovt pfes zapadni, stfedni a jizni Evropu, Balkén az po Blizky vychod a Stfedni Asii.
Vnitrodruhové a mezidruhové vztahy téchto tfi druhd nebyly dosud v dostatecné mife zkoumany.
Na zékladé dat ziskanych sekvenci mitochondridlnich a jadernych markerG byla provedena
fylogeneticka analyza, kterd doplituje informace o vnitrodruhovych a mezidruhovych vztazich populaci
tohoto rodu v zapadni Palearktidé. Pro molekularni analyzu byly pouzity dva mitochondridlni markery
(Cyt-b a D-loop) a ctyti jaderné markery (Rag2 a introny ACOX, COPS, STAT). Nasledn¢ byly ve
fylogenetické analyze pouzity metody Bayesovské analyzy a metoda Maximum likelihood pro vytvofeni
fylogenetickych stromid. Dale byly vytvofeny haplotypové sit¢ a byly spocitany p-distance mezi

jednotlivymi populacemi.

U druhu H. arabicus byla na zaklad¢ analyzy mitochondrialniho genu pro cytochrom b zjisténa znacna
genetickd divergence mezi populacemi franu a Omanu. franské populace se od omanskych
lisily hodnotami nekorigované p-distance 3,74-4,78 %, coz by mohlo naznacovat odd¢leni iranskych
populaci na urovni poddruhu. U druhu H. ariel byla analyzou mitochondrialniho genu pro cytochrom b
zjisténa vyrazna genetickd diverzita u populaci z Egypta, které se od ostatnich populaci z Jemenu,
Omanu a Jordanska lisily hodnotami nekorigované p-distance 6,07—6,54 %, coz by mohlo naznacovat
oddéleni egyptskych jedincti na urovni samostatného taxonu. Tyto dvé hypotézy v ramci analyzy
potvrdil 1 konkatenovany fylogeneticky strom celé matrix. U druhu H. savii byly analyzou dostupnych
vzorkll ze zapadni Palearktidy vymezeny tii hlavni linie. Prvni linie zahrnula $panélské populace
H. savii, &tyfi vzorky ze Svycarska a jeden ze Slovinska. Druh4 linie zahrnula populace z Maroka, Itlie,
Svycarska, Slovinska, Mad’arska, Rakouska a Ceské republiky. Tieti linie zahrnula populace
Balkanského poloostrova a Blizkého vychodu. Tato linie se nasledné rozdelila na dvé sublinie, které ale
mély mezi sebou rozdil maximalné do 2 %. Tti hlavni linie se od sebe liSily hodnotami nekorigovanych
p-distanci o vice jak 8 %. Tyto tfi linie by mohly na zakladé analyzy zastupovat tfi poddruhy H. savii.
Pro objasnéni této hypotézy je ale potieba dikladnéjsi studie, kterd bude zahrnovat zastupce H. savii
ze vSech lokalit zapadni Palearktidy, kde byl dosud H. savii zaznamenan.

Vsechny tfi zkoumané druhy se jasné oddélili v ramci rodu Hypsugo, coz potvrdily analyzy vsech

markeru.
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