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Abstrakt 
 

Pavouci (Araneae) patří mezi velmi diverzifikovaný řád v rámci podkmene 

klepítkaců (Chelicerata). Většina druhů se řadí do skupiny Entelegynae, stejně jako 

zástupci čeledi snovačkovitých (Theridiidae). Jejich významným rodem je Latrodectus, 

známý svojí přezdívkou „černé vdovy“. V práci jsou shrnuty základní informace o jejich 

biologii, fylogenezi a cytogenetice s přesahem do genomických dat snovaček 

a příbuzných pavouků. Přestože je cytogenetika pavouků zajímavým oborem, zejména 

kvůli přítomnosti neobvyklých pohlavních chromozomů, zůstávají některé otázky 

nezodpovězené. Základním trendem u entelegynních pavouků je snižování diploidního 

počtu chromozomů. Cílem práce bylo ověřit možnosti snovačkovitých (Theridiidae) jako 

modelového systému pro studování těchto změn. Právě rod Latrodectus disponuje 

potenciálem z důvodu překvapivě diverzifikovaných karyotypů, které jsou u Entelegynae 

spíše neobvyklé. I když se jedná o populární skupinu, úroveň karyotypových dat je nízká 

a zasloužila by si být revidována. Navzdory tomu se jeví jako slibným modelovým 

systémem kosmopolitní snovačka L. geometricus a její komparace s ostatními z rodu 

nebo čeledi Theridiidae. S moderními cytogenetickými metodami by mohla pomoct 

objasnit snižování počtu jak pohlavních, tak i nepohlavních chromozomů, ke kterému 

docházelo v rámci karyotypové evoluce Entelegynae.  
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Abstract 
 
Spiders (Araneae) are diversified order of the subphylum Chelicerata. Majority of the 

order belongs to group Entelegynae, as well as representatives of cobweb spider family 

(Theridiidae). Their noteworthy genus is Latrodectus, also known as “black widows“. 

This thesis summarizes basic information about the genus, it‘s biology, phylogenetics and 

cytogenetics, with an overlap to genomics of cobweb spiders and their related species. 

Even though spiders’ cytogenetics is an interesting field, particularly due to the occurance 

of unusual systems of sex chromosomes, some of the questions remain unanswered. 

A leading trend in entelegyne spiders is the reduction of diploid counts, where most 

mechanisms of the process remains unclear. Main aim of the thesis was to verify 

a potential of cobweb spiders as a model system for future studies of these changes. The 

genus Latrodectus may have potential because of showing suprisingly diverse 

karyotypes, which is unusual in Entelegynae. Despite their popularity, quality of 

karyotype data is poor and deserves to be revised. Nevertheless, the cosmopolitan 

L. geometricus is purposed as a keypart of promising model system for comparison of 

genome with modern cytogenomic approaches. Establishment of such model system 

could adress the questions about mechanism of karyotype and sex chromosome evolution 

in entelegynes.  
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1 Úvod 

Snovačkovití (Theridiidae) představují druhově bohatou a atraktivní čeleď v rámci 

entelegynních pavouků. Ti tvoří asi 80 % dosud popsaných pavouků (Kulkarni et al., 2023a). 

Kromě modelovém druhu Parasteatoda tepidariorum přitahuje pozornost i rod Latrodectus. 

Ten je známý jako „černé vdovy“. Pozornost si zasloužil převážně přítomností jedu, který je 

vnímán jako nebezpečný a ve veřejnosti vyvolává paniku (Mammola et al., 2020). I když se 

může zdát, že o nich víme dost, v mnoha aspektech zůstává biologie tohoto rodu stále 

nedostatečně prostudovaná.  

Pavouci představují zajímavou skupinu pro studium karyotypové evoluce, zejména 

z důvodu přítomnosti neobvyklých systémů pohlavních chromozomů (Kořínková & Král, 

2013). Celkově byl k dnešnímu dni popsán karyotyp jen u 1,7 % druhů pavouků (Araujo et al., 

2023; World Spider Catalog, 2023). Mezi většinu okaryotypovaných druhů patří Entelegynae. 

Jedna z jejich velkých evolučních linií je nadčeleď Araneoidea, mezi které řadíme právě 

i snovačky. Cytogenetika Araneoidea je relativně dobře prozkoumaná a mohla by představovat 

určitá vodítka pro určení mechanismů karyotypové evoluce Entelegynae, včetně evoluce 

diverzifikovaných pohlavních chromozomů.  

Cílem této práce bylo na základě literární rešerše shrnout obecné poznatky z biologie 

a cytogenetiky snovaček, zejména populárního rodu Latrodectus, zasadit jej do kontextu 

fylogeneze a zhodnotit potenciál tohoto známého rodu pavouků jako modelové skupiny pro 

studium základních aspektů karyotypové evoluce entelegynních pavouků. Práce byla 

zpracována i s přesahem do genomiky Araneoidea. 
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2 Postavení snovaček v systému 

2.1 Systematické postavení pavouků 

Pavouci (Araneae) jsou významný řád kmene členovců (Arthropoda), který patří do 

monofyletické skupiny klepítkatci (Chelicerata). Do tohoto podkmene se řadí 12 terestrických 

řádů tradiční skupiny pavoukovci (Arachnida), jejichž monofyliie je recentně zpochybňována 

a vztahy v rámci této skupiny jsou stále diskutovány (Sharma et al., 2014; Lozano-Fernandez 

et al., 2019; Ontano et al., 2021; Ballesteros et al., 2022). Jmenovitě se jedná o: bičnatce 

(Uropygi), krabovce (Amblypygi), krátkochvosti (Schizomida), dva řády roztočů – 

Acariformes a Parasitiformes, roztočovce (Ricinulei), sekáče (Opiliones), solifugy (Solifugae), 

štíry (Scorpiones), štírky (Pseudoscorpiones) a štírenky (Palpigrada), (Dunlop, 2010; české 

názvosloví dle Kůrka, 2007). Dále ještě dva mořské řády nohatky (Picnodida) a „živoucí 

fosílie“ ostrorepi (Xiphosura). Pavouci jsou poměrně stabilně považováni za součást 

monofyletické skupiny Tetrapulmonata (Shultz, 2007) společně s Amblypygi, Uropygi 

a Schizomida (Sharma et al., 2014). Výskyt Chelicerata se datuje od dob kambrické exploze asi 

před 520 miliony let (Edgecombe, 2010). První pavouci se pak objevují v době pozdního 

kambria – asi před 315 miliony let (Selden et al., 2014).  

Na světě k roku 2023 rozeznáváme přes 51 tisíc druhů pavouků v 136 čeledích (World 

Spider Catalog, 2023). Jejich tělo se skládá z hlavohrudi (prosoma) a zadečku (opistosoma). 

Hlavohruď je pokryta z dorsální části sternem a z ventrální karapaxem. Je tím pádem velmi 

bytelná. Chrání životně důležité orgány a zabraňuje dehydrataci (Residori et al., 2022 citující 

Teyssié, 2015). Na apikální straně hlavohrudi najdeme pár klepítek – chelicer, jejichž distální 

drápky mohou být vůči sobě postaveny rovnoběžně či protichůdně (Pechmann et al., 2010). 

Právě distální článek je zakončen vyústěním jedové žlázy, který odráží jejich predatorní způsob 

života (Lüddecke et al., 2022). Druhý pár končetin, makadla – pedipalpy, je důležitý z hlediska 

mechanorecepce a chemorecepce (Anton & Barth, 1993). U dospělých samců nese kopulační 

orgán, který je často klíčový pro druhovou determinaci. Další čtyři páry končetin jsou kráčivé. 

V zadečku se nachází další orgány, a na rozdíl od prosoma je měkký, zakončený snovacími 

bradavkami (Foelix, 2011).  
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2.2 Klasifikace pavouků 

Pavouci se dělí na dva podřády Mesothelae (sklípkoši) a Opistothelae s dvěma infrařády 

Mygalomorphae (sklípkani) a Araneomorphae (dvouplicní) (Kulkarni et al., 2023a). 
Mesothelae je bazální skupina pavouků. Jedná se o nepočetný podřád endemický pro oblast 

východní Asie (Xin et al., 2015). Je charakterizován článkováním zadečku a posteriorně-

mediánním postavením snovacích bradavek (Selden et al., 2008; Xu et al., 2015). 

Mygalomorphae je bazální skupinou Opistothelae a zachovává si několik synplesiomorfií 

s Mesothelae - např. rovnoběžné postavení chelicer a přítomnost dvou párů plicních vaků 

(Selden et al., 2008). Skupina je morfologicky uniformní, což limitovalo jejich systematiku 

(Hendrixson & Bond, 2009). Aplikace molekulárně fylogenetických přístupů vedla k čerstvým 

změnám v jejich klasifikaci např. i ustanovením více než 10 nových čeledí (Opatová et al., 

2020). V součastnosti je rozlišováno přes 3 000 druhů ve 23 čeledí (Kulkarni et al., 2023a). 

Araneomorphae představují 94 % diverzity pavouků. Jejich součástí jsou i Haplogynae, 

kteří se odlišují svým jednodušším kopulačním ústrojím (Platnick et al., 1991). Monofilie této 

bazální skupiny není recentně přijímána a skupina zahrnuje zejména Synspermiata a dvě 

sesterské čeledi Hypochiliidae a Filistatidae (Wheeler et al., 2017; Kulkarni et al., 2023a). 

Nejasné zůstávají postavení a vztahy tzv. „proto-entelegynních skupin“ a několika dříve 

haplogynních čeledí – např.: Leptonetidae, Austrochilidae, Gradungulidae a nadčeleď 

Palpimanoidea (Wheeler et al., 2017; Fernández et al., 2018). Poslední jmenovaná je podle 

nynější analýzy sesterská k entelegynním pavoukům (Kulkarni et al., 2023a).  

Entelegynní pavouci jsou pravděpodobně monofyletickou, evolučně nejvyspělejší 

a nejpočetnější skupinou. Zahrnují cca 80 % pavouků (Kulkarni et al., 2023a).  Jsou definováni 

na základě morfologie pohlavních orgánů, která je komplexnější než u ostatních pavouků. 

Samice mají u genitálu sklerotizovanou destičku (epigynae), která navazuje na komplexnější 

strukturu vnitřního genitálu umožňující oplodnění skrz spermatéku vedoucí k uteru 

(Coddington, 2005). U samců se na bulbech nevyskytují svaly, jelikož přenos sperma zde 

probíhá hydraulicky (Huber, 2004). Komplexnější stavba kopulačních orgánů může umožnit 

i tzv. ,,mating plug“ (Uhl et al., 2010; viz kapitola 3.2.2). Nicméně tato strategie byla 

pozorována i u Haplogynae, konkrétně v jednotlivých případech u čeledi vzokanovitých 

(Oonopidae) (Izquierdo & Rubio, 2011). Dalším znakem jsou snovací žlázy cylindrického 

tvaru, které samicím pravděpodobně zajišťují lepší manipulaci s vláknem při motání kokonu 

(Coddington, 2005; Townley & Harms, 2020).  
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Entelegynní pavouci se dělí na dvě velké evoluční linie – nadčeleď Araneoidea a tzv. 

„RTA clade“. Větší část druhů se řadí mezi RTA klád. Ti vykazují synapomorfii v podobě 

retrolaterální tibiální apofýzy (Griswold et al., 1999), která stabilizuje pedipalpy při kopulaci 

(Coddington & Levi, 1991). Druhou početnou skupinou je nadčeleď Araneoidea, která se podle 

nejnovější práce skládá z 16 čeledí (Kulkarni et al., 2023a). Celkový počet je stále diskutabilní 

(Kulkarni et al., 2023b). Například Kuntner et al. (2023) uznávají některé podčeledi křižáků 

jako samostatné čeledi (Araneidae, Nephilidae, Paraplectanoidae a Phogonognathidae).  

Konzistentním názorem je, že čeleď Theridiidae se v rámci fylogeneze Araneoidea 

nachází na bazální pozici (viz obr. 1) (Wheeler et al., 2017; Kulkarni et al., 2023b). 

 
Obr. 1. Fylogenetické vztahy Araneoidea. Čeleď Theridiidae je na bázi nadčeledi. Čeleď Araneidae dle 

Kuntner et al. (2023) může zahrnovat více čeledí. Šipka pokračující k ostatním Entelegynae zahrnuje 

převážně druhou evoluční větev – RTA klád. Dle Kulkarni et al. 2023a, upraveno.  

 

Araneoidea jsou ekribelelátní pavouci, kteří loví pomocí sítí, jejichž vlákna jsou obalena 

lepkavými glykoproteiny (Dimitrov et al., 2017). Mezi výjimky, které sítě nestaví, patří např. 

araneofágní čeleď Mimetidae a australští endemiti Arkyidae (Kallal et al., 2021). Společně 

sčítají nad 12 000 jednotlivých druhů (Hormiga & Griswold, 2014; World Spider Catalog, 

2023). Mimo snovaček se v ČR vyskytují početně například čelistnatkovití (Tetragnathidae), 

plachetnatkovití (Linyphiidae) - jedna z našich nejpočetnějších čeledí (Česká arachnologická 

společnost, 2023), či křižákovití (Araneidae, resp. Araneidae a Phonognathidae sensu Kuntner 

et al. (2023)). Za zmínku stojí i Anapidae, Mimetidae, Mismentidae, Nesticidae 

a Theridiosomatidae, kteří patří spíše k vzácnějším nebo méně početným zástupcům naší fauny 

(Kůrka et al., 2015). 
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3 Biologie snovaček 

Snovačkovití (Theridiidae) patří mezi menší entelegynní pavouky, kteří žijí jak ve volné 

přírodě, tak i synantropně (Müller, 1993). Jsou charakterističtí svým oválným abdomenem, 

který je výrazně vyklenut nad hlavohruď a působí tak poněkud naducaně. K roku 2023 

rozeznáváme až na 2 500 druhů v 124 rodech. Jedná se tak o osmou nejpočetnější čeleď 

pavouků (World Spider Catalog, 2023). Předpokládá se, že druhová diverzita může dosahovat 

až 12 000 druhů (Agnarsson et al., 2013). To se promítá i do odlišných morfologií, ekologií či 

chování (Agnarsson, 2004). Jejich apomorfií je přítomnost trnů na posledním páru kráčivých 

končetin, díky kterému vděčí i za své anglické označení ,,comb-footed spiders“ (Shukla & 

Broome, 2007). Tyto trny slouží k lepší manipulaci s lepivými produkty agregátních žláz (Hajer 

& Hrubá, 2007).  

Síť má většinou podobu neuspořádané trojrozměrné struktury, která dokáže být natažená 

několik dní (Benjamin & Zschokke, 2002). Lepivá vlákna jsou pokládána i k zemi 

k efektivnímu lapení kráčející kořisti (Liu et al., 2016). Síť slouží jedinci i jako úkryt a tráví 

v ní většinu života (Kůrka et al., 2015). U Latrodectus geometricus byla popsána síť dosahující 

výšky dvou metrů (Rueda et al., 2021). 

V ČR lze narazit na 74 druhů. Nejpočetnějším rodem je Theridion (11 druhů), známé 

jsou i synantropní snovačky rodu Steatoda. Mezi další zajímavé zástupce patří např. rod 

Argyrodes, mezi kterými najdeme kleptoparazitické druhy, kteřé kradou menší kořisti ze sítí 

jiných pavouků (Vollrath, 1979; Spear et al., 2018). Dále rod Anelosimus, na kterém je 

sledována evoluce sociálního chování (Avilés, 1997; Viera & Agnarsson, 2017). Největší 

pozornost je věnována snovačce skleníkové Parasteatoda tepidariorum a populárním „černým 

vdovám“, rodu Latrodectus, které slouží jako modelové druhy pavouků.  
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Obr. 2. Fylogenetický strom v rámci snovaček s vyznačenou pozicí modelových rodů Parasteatoda 

(červený rámeček) a Latrodectus (černý rámeček) dle Kulkarni et al. (2023a), upraveno. 
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3.1 Potenciální modelové druhy u snovaček - Parasteatoda tepidariorum  

P. tepidariorum je důležitým druhem zejména z hlediska studia embryonální a vývojové 

biologie, jelikož se jedná o relativně snadno dostupný organismus. Je dávána do kontextu 

s vývojem jiných bezobratlých, jako je např. Drosophila (Oda & Akiyama-Oda, 2008; 

Kanayama et al., 2010; Oda & Akiyama-Oda, 2020). Témata, která tento druh pomáhá objasnit, 

jsou například vývoj snovacího aparátu, jeho morfologie, vývin, evoluce (Shultz, 1987; 

Mariano-Martins et al., 2020), vznik zrakového aparátu u členovců (Leite et al., 2022) 

i v přesahu do jiných živočišných skupin (Baudouin-Gonzalez et al., 2022), vývoj pedipalpů 

u samců (Quade et al., 2019) či studium exprese Hox genů u pavouků (Turetzek et al., 2024). 

Lze je užít ke studiu genové exprese u pavouků (Kanayama et al., 2011). Její genom byl jedním 

z prvních a nejlépe osekvenovaných dat u pavouků a vedl mj. k závěrům o dávné 

celogenomové duplikace u  Chelicerata (Schwager et al., 2017).  

3.2 Biologie rodu Latrodectus 

Rod Latrodectus popisuje Walckenaer v roce 1805 na základě typového druhu 

L. tredecimguttatus. K dnešnímu dni rozeznáváme 35 druhů (World Spider Catalog, 2023). Pro 

svojí agresivní rozmnožovací strategií si vysloužily familiární název ,,černé vdovy“ (Garb et 

al., 2004). V České republice jsou jim patrně nejbližší snovačky rodu Steatoda, pro které 

v anglické literatuře můžeme najít označení „false widows“ (Liu et al., 2016), dále rody 

Crustulina a Asagena (Agnarsson, 2004). Společně patří do bazální podčeledi Latrodectinae 

(viz obr. 2). 

U Latrodectus se na spodní straně abdomenu nachází typická skvrna ve tvaru 

přesýpacích hodin, jejíž barva může být od žluté (většinou u L. pallidus) až po tmavě červenou, 

v některých případech může zcela absentovat (některé populace L. tredecimguttatus) (Keegan, 

1955). Právě na poslední zmíněný druh můžeme v jižnějších oblastech Evropy narazit (Nentwig 

et al., 2023). Relativně dobře mohou snášet teplotní výkyvy, například L. hasselti na Novém 

Zélandu přežívá zimu v horách pod kameny či popadaným dřevem (Forster et al., 1995). 

Osudným se jí však může stát dlouhý pobyt na slunci, jelikož plně tmavé zbarvení dospělců 

pohlcuje IR záření, světlá mláďata mají v tomto ohledu výhodu (Robinson & Robinson, 1978). 

Jejich síť je obohacena o zvonovitý úkryt, do kterého se může snovačka schovat 

(Zevenbergen et al., 2008). Preferují stavět sítě v noci a světlo může jejich stavění přerušit 

(Benjamin & Zschokke, 2003). Jsou polyfágní a jejich potrava je rozdílná v závislosti na jejich 

výskytu. Vesměs se ale jedná převážně o brouky (Coleoptera), různé stejnonožce (Isopoda) či 

hmyz (Hexapoda) (Nyffeler et al., 1988; Hódar & Sánchez‐Piñero, 2002; Salomon, 2011).  
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3.2.1 Účinky jedu rodu Latrodectus 

Kromě čeledi Uloboridae, která v rámci evoluce ztrácí jedové žlázy (Opell, 1983), 

můžeme říct, že každý pavouk je jedovatý. Většina z nich ale nepředstavuje pro člověka žádné 

nebezpečí (Diaz & Leblanc, 2007). Z hlediska toxicity bývá rod Latrodectus považován za 

nebezpečný – společně například s koutníky rodu Loxosceles (Sicariidae), sklípkany čeledi 

Atracidae a některými palovčíky Ctenidae (Nentwig & Kuhn-Nentwig, 2013). Jed je obecně 

komplexní struktura proteinů a peptidů, kde každá má svoji roli – paralyzující, imobilizující, 

smrtící nebo také látky potřebné k natrávení kořisti (Caruso et al., 2021). U Latrodectus je 

důležitou složkou neurotoxin alfa-latrotoxin, který je potenciálně ohrožující pro člověka 

(Scheer et al., 1984). Existuje až 7 různých typů latrotoxinu svým specifických svým účinkem 

i vůči korýšům a hmyzu (dle Khamtorn et al., 2020 citující Krasnoperov et al., 1990; Grishin, 

1998). Mezi α-latrotoxinem a hyperglykemickými receptory u korýšů byla biochemicky 

popsána strukturní podobnost (Gasparini et al., 1994). Jedná se o protein velikosti asi 130 kDa 

(Ushkaryov et al., 2008) a v buňkách, které jej naváží na své extracelulární receptory – neurexin 

a latrophilin (Henkel & Sankaranarayanan, 1999) - působí nadměrnou exocytózu 

neurotransmiterů acetyl-cholinu, GABA a glutamátu za pomoci nespecifického vázání na 

receptory vápenatých kanálů (Südhof, 2001; Lajus et al., 2006). Právě z toho důvodu se 

doporučovalo podávání 10% glukonátu vápenatého, což byla dlouhou dobu preferovaná terapie 

(Gilbert & Stewart, 1935; Key, 1981). Postupem času docházelo k vývinu regionálně 

specifických anti-sér na bázi koňských IgG protilátek (Isbister et al., 2003). Od roku 2014 však 

trend užívání protijedů klesá z důvodu placebem kontrolované studie, která odhalila minimální 

rozdíly (Isbister et al., 2014). Terapeutická indikace se nyní skládá z analgetik, antipyretik nebo 

léků řešící neuropatickou bolest (Sulaeman & Graudins, 2023).  

Obecnými příznaky jsou bolest v oblasti kousnutí, hypertenze, bolesti svalů, hlavy 

a břicha připomínající zánět ledvin, teplota nad 37 °C a zvracení (Maretić, 1983; Timms & 

Gibbons, 1986). Vzhledem ke kardiovaskulárním projevům může připomínat i ischemickou 

chorobu srdeční (Shackleford et al., 2015).  Tento stav můžeme odborně nazvat jako 

„latrodectismus“. Manifestace latrodectismu závisí na počtu kousnutí, velikosti jedince, 

množství jedu (Keegan et al., 1960) a může přetrvávat i několik dnů (Ryan et al., 2017). Nutno 

dodat, že jed není pouze v jedových žlázách, ale i v těle či dokonce v nakladených vajíčkách 

a mláďatech (Yan & Wang, 2015). Pouze u některých druhů představuje kousnutí 

pravděpodobně riziko. Týká se to konkrétně L. mactans, L. hesperus, L. tredecimguttatus, 

L. indistinctus, L. varioulus, L. hasselti a L. menavodi (Maretić, 1983). 
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3.2.2 Sexuální strategie 

Zajímavým jevem, docházejícím u pavouků, je sexuální kanibalismus. Jedná se o stav, 

kdy samice požírá partnera po páření nebo dokonce při páření (Elgar & Schneider, 2004). Tito 

vědci uvedli, že se může jednat o strategii samice k doplnění energie po páření. Zároveň se 

jedná o možnost zvýšení reprodukční úspěšnosti pro samce. Živiny, které předá svojí sebeobětí 

samici, slouží k vývoji potomků (Miller, 2007). Typicky toto chování převažuje u druhů, které 

mají výraznější velikostní sexuální dimorfismus. Ten je i u rodu Latrodectus (Wilder & 

Rypstra, 2008). Na druhou stranu lze argumentovat zkušenostmi z chovu, kde samci a samice 

spolu koexistují i delší dobu pospolu (Gruchala, Macík, osobní komunikace). Tato koexistence 

byla popsána i v přírodě u L. katipō (Costall & Death, 2009).      

Námluvy u L. hasselti probíhají ve třech stádiích. V prvním stádiu potřebuje samec 

zpovzdálí získat pozornost samice. Tahá za síť, okusuje ji, hází na ni vlastní produkty snovacích 

bradavek či mává končetinami. Ve druhém stádiu dochází k fyzickému kontaktu obou jedinců. 

Ve třetím samec rozpoznává epigynu a provádí další sérii akcí, které autor popisuje jako 

boxování, klepání či dělání kliků (Forster, 1992). Během kopulace L. hasselti a L. geometricus 

byl pozorován fenomén, kdy se sám samec nabízí samici jakožto oběť tím, že se k ní během 

páření přetočí – tzv. ,,somersault behavior“ - a nechává samici, aby ho přímo požírala 

u kopulace (Forster, 1992; Segoli et al., 2008). Na sekundárních pohlavních orgánech, bulbech, 

můžeme na koncích najít oblast apikálního skleritu, který má při kopulaci tendenci se zlomit 

a fungovat jako zátka. Bylo tak pozorováno např. u L. hasselti (Snow et al., 2006) či L. mactans 

(Breene, & Sweet, 1985). Jev tzv. ,,mating pluggingu“ znesnadňuje oplodnění samice jiným 

samcem (Snow, 2004; Miller, 2007; Segoli et al., 2008) a byl popsán i u čeledi Nephilidae 

(Kuntner et al., 2009). Tento přístup bychom mohli označit za ,,kopulační sebevraždu“. Samec 

nemá co ztratit, jelikož po mutilaci pedipalpů není možné oplodnit další samici (Andrade, 

1996). Proces byl pozorován u L. hasselti (Forster, 1992) a L. geometricus (Segoli et al., 2008), 

chybí například u L. hesperus (Baruffaldi & Andrade, 2020). Samotné páření trvá 5 až 30 minut 

(Forster, 1992). Důvod, zdali bude samec sežrán či nikoliv, je nejasný. Teorií je v rámci 

pavouků více. Jedna z počátečních tento jev obhajovala nevybitou agresí z juvenilního stádia 

(Arnqvist & Henriksson, 1997). Existuje i teorie ohledně preference určitého morfotypu 

(Prenter et al., 2006) či momentální dostupnost potravy u samic (Wilder et al., 2009).  

U samic L. geometricus mohou být kopulační orgány zcela vyvinuty již v pozdním 

subadultním stádiu. Samec se chelicery dokáže prokousat budoucím atriem a má tak výhodu 

nad ostatními samci, protože samici oplodní dřív než v její dospělosti. Tento typ kopulace se 
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označuje jako ,,immature mating" (Sentenská et al., 2021). Je to riskantní strategie, i když je 

pro samce z hlediska mortality a oplození celkově úspěšnější. Samec ale může narazit na příliš 

mladou samici a v takovém případě jeho počínání končí fatálně (Biaggio et al., 2016).  

Kokon je většinou okolo 10 mm velký, kulatého až hruškovitého tvaru a bílo-žluté 

barvy. (Abalos, 1962). Jeden z posledních popsaných druhů L. umbukwane má kokon až zářivě 

fialové barvy (Wright et al., 2019) a u L. geometricus byly pozorovány na kokonech trnité 

výběžky (Makover et al., 2019). Vzhled kokonů tak může být slibným znakem pro systematiku 

rodu (Rueda et al., 2021). 

3.2.3 Fylogeneze Latrodectus 

K dnešnímu dni rozeznáváme 35 druhů rodu Latrodectus (World Spider Catalog, 2023). 

Jejich klasifikace prošla chaotickým vývojem, jelikož morfologicky jsou jednotlivé druhy 

velmi podobné, a to i v detailech jako jsou trny na končetinách. Překážky představují i barevné 

variability v rámci druhu (Lotz, 1994). Spolehlivý přístup určení druhu je na základě genitálu 

(Levi, 1959). I tento významný arachnolog narážel na své limity, a proto většinu určil jako 

L. mactans. Jeho práce byla dál zpřesňována a o zhruba 20 let později uznává, že „nějakou dobu 

je zřejmé, že moje závěry byly chybné“ (Lotz, 1994 citující Levi, 1983). Je to jeden z důvodů, 

proč je vhodné morfologii doplnit o další charakteristiky, jako molekulární analýzy, ekologické 

a etologické vlastnosti (Rueda et al., 2021).  

První pokus o klasifikaci rodu shrnuje ve své práci Lotz (1994), který se zabýval 

zejména jihoafrickými druhy. Rozdělil rod do dvou skupin - L.  geometricus 

a L. tredecimguttatus. Toto dělení bylo potvrzeno i na základě dalších molekulárně 

fylogenetických analýz, např. cytochrom oxidázou I (COI). Dneškem jsou všeobecně přijímány 

klády L. geometricus a L. mactans (viz obr. 3), kam patří původní druhy skupiny 

L. tredecimguttatus (Garb et al., 2004). Do kládu „geometricus“ řadíme jihoafrické, resp. 

kosmopolitní druhy L. geometricus a L. rhodesiensis (Garb et al., 2004), dále pak 

L. umbukwane – nedávno popsaný druh (Wright et al., 2019). Jedinci tohoto druhu obývají 

zalesněné písečné oblasti v jihoafrické provincii KwaZulu-Natal, kde se vyskytuje i kriticky 

ohrožená vegetace. Samice jsou v porovnání s ostatními druhy kládu nápadně větší a lze je 

rozlišit na základě morfologie vnitřních pohlavních orgánů. Samci jsou naopak menší než jiné 

africké druhy Latrodectus a mají jinou morfologii embolů a bílo-žluté zbarvení blízko plicních 

vaků (Wright et al., 2019). 
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Do skupiny L. mactans patří patrně většina zbylých druhů. Lze tak usuzovat na základě 

molekulárně fylogenetických dat (Garb et al., 2004; Rueda et al., 2021), fylogenomických dat 

pro L. elegans (Kulkarni et al., 2023a) nebo na základě morfologické podobnosti, jako například 

u L. lilianae z Pyrenejského poloostrova. Tento druh má největší podobnost s blízkovýchodní 

L. ravivensis, kde jako jediný rozdíl autor popisuje plochou poslední kličku vulvy 

(Melic, 2000), pravděpodobně tedy bude náležet kládu mactans. Sem patří i jihoafričtí 

L. indistinctus, L. karrooensis a L. renivulvatus (Lotz, 1994; Garb et al., 2004). Zatím 

nedefinované postavení v kládech mají pouze L. apicalis, L. dahli, L. erythromelas, L. hystrix, 

L. obscurior, L. quartus. 

Počet druhů Latrodectus stále není finální. V roce 2021 byly v Kolumbii popsány dva 

nové druhy z kládu mactans - L. garbae a L. hutradoi (Rueda et al., 2021). Oba preferují sušší 

habitaty, často pod kameny či na skalách. L. garbae byla nalezena symparticky 

s L. geometricus. Nejbližší příbuzní L. garbae byly druhy z blízké oblasti – L. corrallinus 

a L. curacaviensis. Pro L. hurtadoi byla určena největší molekulární podobnost s L. hesperus – 

druh spíše Severní Ameriky (Rueda et al., 2021). Při psaní této práce byl dokonce v oblasti 

jihozápadního Mexika uznán nový druh L.  occidentalis, který je pravděpodobně blízce 

příbuzný L. mactans, ale liší se od sebe délkou femurů a velikostí epyginy (Valdez-Mondragón 

& Cabrera-Espinosa, 2023; World Spider Catalog, 2023).  
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Obr. 3. Fylogenetický strom Latrodectus dle Garb & Hayashi (2013) s vyznačeným řazením na klády 

mactans a geometricus. Upraveno. 

3.2.4 Biogeografie 

Geograficky najdeme Latrodectus kosmopolitně v teplejších oblastech (viz obr. 4). 

Jedním z faktorů je i disperze člověkem. Druh L. hasselti byl například považována za endemita 

Austrálie, avšak v průběhu let byla pozorována v Japonsku (Ono, 1995) či na Novém Zélandu, 

kde její invaze ohrozila místní endemitní druh L. katipō (Forster, 1992). Dalším importovaným 

druhem je třeba L. hesperus v souvislost s dovozem hroznů z Kalifornie do Japonska (Garb et 

al., 2004 citující Reed & Newland, 2002). Mezi dnes už prakticky kosmopolitní druh patří 

L. geometricus. Přestože její popis byl na základě materiálu z Jižní Ameriky, dle Garb et al. 

(2004) je její původní výskyt pravděpodobně v oblasti jižní Afriky, což by potvrzovala 

i přítomnost příbuzných druhů v tomto regionu (Lotz, 1994; Garb et al., 2004; Wright et al., 

2019). 
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Postupem času probíhala invaze tohoto druhu například na Havajské ostrovy (Pinter, 

1980), Japonsko (Ono, 1995), Austrálii (Framenau, 2023), Severní Ameriku (Brown et al., 

2008) a se sporadickými nálezy na území Evropy (Nentwig et al., 2023) (Obr. 4). Dalším jevem, 

který přispívá disperzi, je tzv. „ballooning“, kdy převážně juvenilní jedinci využívají možnost 

pasivního přesunu vzduchem (Szymkowiak et al., 2007; Simonneau et al., 2016).  

Obr. 4. Distribuce jednotlivých druhů Latrodectus. Černé tečky představují přirozený výskyt 

L. geometricus, nevyplněné tečky jejich výskyt introdukovaný člověkem. Zkratky ostatních druhů 

popsáné do roku 2004 – Vysvětlivky: an., L. antheratus; ap., L. apicalis; at., L. atritus; bi., L. bishopi; 

ci., L. cinctus; co., L. corallinus; cu., L. curacaviensis; da., L. dahli; di., L. diaguita; er., L. erythromelas; 

ha, L. hasselti; he, L. hesperus; hy, L. hystrix; in, L. indistinctus; ka, L. karooensis; kt, L. katipo; 

li, L. lilianae; ma, L. mactans; me, L. menavodi; mi, L. mirabilis; ob, L. obscurior; pa, L. pallidus; 

qu, L. quartus; re, L. renivulvatus; rv, L. revivensis; rh, L. rhodesiensis; tr, L. tredecimguttatus; 

vg, L. variegatus; va, L. variolus. Dle Garb et al. (2004). 
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4 Cytogenomika snovaček 

4.1 Úvod do cytogenetiky pavouků 

První záznam z cytogenetiky pavouků je z roku 1885, kde J.B. Carnoy pozoruje 

chromozomy u Tegenaria atrica (Agelenidae, nyní jako Eratigena atrica) (Carnoy, 1885; 

Araujou et al., 2012). Doposud bylo okaryotypováno 872 druhů z 84 čeledí. Nejvíce dat bylo 

získáno z čeledi Salticidae (171 druhů), Lycosidae (85 druhů) a Pholcidae (67 druhů), která je 

nejvíce prostudovanou čeledí haplogynních pavouků (Araujo et al., 2023). Obecně karyotypy 

pavouků vykazují velkou rozmanitost, kterou si lze demonstrovat na hlavních evolučních 

liniích.   

Sklípkoši jsou málo probádaní a byla publikována data pouze u jednoho druhu 

Heptathela kimurai (Hepthateliade) (2n♂ = 96, Suzuki, 1954). Další bazální skupinou jsou 

Mygalomorphae, kde v karyotypech převažují dvouramenné chromozomy (Král et al., 2013). 

Dosahují velkého rozpětí počtů chromozomů 2n♂ = 14 u Atypus affinis (Atypidae) (Řezáč et 

al., 2006) a Ischnothele caudata (Ischnothelidae) do 128 Cyclocosmia siamensis 

(Halanoproctidae) (Král et al., 2013).  

U haplogynních pavouků je 2n samců od 5  (Afrilobus  sp. (Orsolobidae)) do 152 

(Caponia natalensis (Caponiidae)) (Král et al., 2019). Extrémně zvýšený počet chromozomů 

má pravděpodobně na svědomí polyploidizace genomu u Caponiidae (Král et al., 2019). Tato 

situace je výjimečná, jelikož chromozomy těchto pavouků většinou dosahují obvykle do 30 

chromozomů (Araujo et al., 2023). Morfologie chromozomů u Haplogynae je převážně 

dvouramenná (Ávila Herrera et al., 2021). U nadčeledi Dysderopidea byla popsána přítomnost 

holokinetických chromozomů (Diaz & Saez, 1966; Král et al., 2006, Král et al., 2019). 

U většiny eukaryotních organismů se nachází monocentrické chromozomy, kdy je kinetochor 

lokalizován v oblasti centromery. V případě holokinetických chromozomů dochází k tvorbě 

této struktury po celé délce chromozomu (Mola & Papeschi, 2006). Holokinetické chromozomy 

Dysderoidea mohly vzniknout fúzí monocentrických chromozomů, což by mohlo vysvětlovat 

i nižší počet chromozomů v tomto kládu (Král et al., 2019). U nejprostudovadější čeledi 

Dysderidae docházelo sekundárně k navýšení počtu chromozomů rozpady holokinetických 

chromozomů - například u Dysdera longirostris, kde bylo u samců 2n = 40 (Řezáč et al., 2007).  
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4.2 Pohlavní chromozomy 

Pavouci mají rozmanité systémy pohlavních chromozomů. Jako výchozí (ancestrální) je 

u pavouků systém X1X20 (Suzuki, 1954) a většina sdílí tento systém (Araujo et al., 2012; 

Kořínková & Král, 2013). Označení 0 v systému značí absenci Y chromozomu (White, 1977). 

V tomto systému nacházíme u samce dva nehomologní pohlavní chromozomy X1X2 a u samic 

X1X1X2X2.  Vznik systému je nejasný (Král et al., 2006; Král et al., 2013). Mohl vzniknout 

rozpadem dvouramenného chromozomu X (Pätau, 1948; Bole-Gowda, 1950) nebo non-

disjunkcí akrocentrického X chromozom v systému X0 a následnou diferenciací zcela nového 

pohlavního chromozomu X (Postiglioni & Brum-Zorrilla, 1981). Chromozomy X1X2 vykazují 

nízkou míru homologie (Sheffer et al., 2022). To může nahrávat teorii, že spíše než non-

disjunkcí došlo k rozpadu X chromozomu. Systém X1X20 se dále vyvíjel. Docházelo ke 

zmnožení X chromozomu například na X1X2X30 i více (Araujo et al., 2012). Pomyslným 

rekordmanem je sklípkan Macrothele gigas (Macrothelidae), jehož systém pohlavních 

chromozomů je X1X2X3X4X5X6X7X8X9X10X11X12X130 (Král et al., 2013).  

Sekundárně u některých skupin pavouků vznikl pohlavní chromozom Y. Například 

u sklípkanů docházelo ke vzniku neo-pohlavních systémů XY u A. affinis (Řezáč et al., 2006) 

nebo X1X2X3Y u Atropothele socotrana (Barychelidae) (Sember et al., 2020). U haplogynních 

pavouků s monocentrickými chromozomy je široce rozšířen systém X1X2Y s obvykle drobným 

chromozomem Y (Král et al., 2006). Tento systém se mohl dále vyvíjet, ztrácel se Y 

chromozom až na X0 nebo se počet pohlavních chromozomů zvětšoval – např. u třesavek (Král 

et al., 2006; Ávila Herrera et al., 2021) nebo u Caponiidae, kde opakované polyploidizace 

a následné přestavby vyústily až v systém o deseti X a dvou Y (Král et al., 2019). 

4.3 Cytogenetika entelegynních pavouků 

Nejvyšším počtem studovaných druhů jsou z hlediska cytogenetiky u pavouků 

Entelegynae, kteří i přes extrémní druhovou diverzitu mají poněkud konzervativnější 

karyotypy. Morfologie chromozomů je téměř výlučně akrocentrická. Pro samce se 2n pohybuje 

mezi 10-52 chromozomy s průměrným počtem 27 (Král et al., 2006; Šťáhlavský et al., 2020). 

Ancestrálním stavem je 2n♂ = 42 akrocentrických chromozomů (Král et al., 2006; Kořínková 

& Král, 2013). Postupem evoluce dochází u entelegynních pavouků ke snižování počtu 

chromozomů při zachování akrocentrické morfologie. K tomu mohlo dojít v důsledku 

tandemových fúzí (Suzuki, 1954) (viz obr. 5) nebo centrickou fúzí s následnými 

pericentrickými inverzemi (White, 1977; Kořínková & Král, 2013) a v úvahu připadají 



 
 
 

 16 
 

i postupné translokace (viz obr. 5) (Šťáhlavský et al., 2020). S akrocentrickou morfologií 

chromozomů je obtížné zvětšit své 2n z důvodu tvorby acentrických fragmentů při rozpadu. 

(Schubert & Lysak, 2011; Šťáhlavský et al., 2020). Kvůli tomu jsou všeobecně karyotypy 

Entelegynae konzervativní. Časté je stejné nebo velmi podobné 2n pro zástupce stejné čeledi 

(Šťáhlavský et al., 2020; Araujo et al., 2023). Dvouramenné chromozomy jsou u entelegynních 

pavouků velmi vzácné. Nejčastěji vznikají centrickými fúzemi (Rowell, 1985; Stávale et al., 

2011; Mlnáříková, 2023). 

Jako systém pohlavních chromozomů převažuje X1X20, častý je i X1X2X30 (Araujo et 

al., 2012), X1X2X3X40 (Datta & Chatterjee, 1988; Souza et al., 2021) je spíše vzácnější. Běžná 

u entelegynních pavouků je i redukce na X0 - obzvláště u Oxyopidae (Chen, 1999; Stávale et 

al., 2011) a Uloboridae (Datta & Chatterjee, 1983). I v tomto případě je u většiny Entelegynae 

s X0 akrocentrická morfologie pohlavního chromozomu (Araujo et al., 2023). Přestavbami 

mezi pohlavními chromozomy a autozomy vznikají u Entelegynae i neo-pohlavní systémy 

s chromozomem Y. Konkrétně u třech čeledí – Salticidae (Maddison, 1982; Maddison & 

Leduc-Robert, 2013), Agelenidae (Král, 2007) a Sparassidae (Rowell,1985; Sharp & Rowell, 

2007).  

 
Obr. 5. Schéma mechanismů vedoucí ke snižování chromozomů. a.) Pomocí fúzi, b.) Pomocí série 

translokací.  

4.3.1 Cytogenetika snovaček s důrazem na rod Latrodectus 

Ze 2 541 snovačkovitých pavouků (World Spider Catalog, 2023) bylo cytogeneticky 

analyzováno pouhých 34. Ve většině případů se karyotyp u samců skládal z 22 akrocentrických 

autozomů s pohlavním systémem X1X20 (Araujo et al, 2023). Tento typický karyotyp má 

i zmíněný druh P. tepidariorum (Suzuki, 1954). Nejvíce chromozomů bylo uvedeno u turecké 

populace Theridion pictum, kde bylo u samce popsáno 2n = 29, X0 (Taşdemir et al, 2012). 

Tento údaj je však velmi pochybný, jelikož v téže práci je karyotyp samice 2n = 23 a obrazová 

dokumentace není kvalitní. Neobvyklý karyotyp byl nalezen například u zástupců rodu 

Argyrodes, kde pericentrické inverze vedly ke vzniku karyotypu plně nasycenému 

dvouramennými chromozomy. Konkrétně tomu bylo u A. elevatus (Stávale et al., 2010). 
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Zde je to dosud jediný záznam výskytu pericentrických inverzí u Entelegynae. U několika 

zástupců tohoto rodu byl zaznamenán i pohlavní systém X0 (Šťáhlavský et al., 2020).  

Oproti ostatním snovačkám vykazují karyotypy rodu Latrodectus neobvyklou 

variabilitu (Tab. 1). První data pochází z abstraktu z roku 1980, kde bylo okaryotypováno 

5 druhů (Martindale, 1980). Bohužel se ve všech případech jednalo o samice, takže nemohl být 

stanoven systém pohlavních chromozomů. Autor zde studoval dvě populace označené jako 

L. mactans. V případě australské L. mactans se pravděpodobně jedná o jiný druh. Na základě 

biogeografických dat (viz kapitola 3.2.4) a v minulosti nejasných určovacích znaků (viz 

kapitola 3.2.3) se lze domnívat, že Martindale (1980) popsal karyotyp L. hasselti. Jediné 

vyskytující se druhy v Austrálii jsou L. geometricus a právě L. hasselti (Framenau, 2023). 

U druhu označeného jako L. mactans USA se jeho práce neshoduje s novějšími daty Ault et al. 

(2017). Nelze vyloučit chybu Martindale (1980). Získat kvalitní preparáty ze samic je obtížné 

(Forman, osobní komunikace) a s jistotou nelze vyloučit ani polymorfismus nebo skrytou 

druhovou diverzitu L. mactans. Neobvykle nízké 2n bylo zjištěno u samic zástupců kládu 

geometricus (L. geometricus a L. rhodensiensis). Karyotyp prvně jmenované - L. geometricus, 

sbyl spolehlivě zdokumentován a potvrzen jako 2n♂ = 17 a také byla prokázána přítomnost 

systému X0 (Zhao et al., 2010). Naopak nejvíce chromozomů u snovaček (2n♂ = 26, X1X20) 

bylo zdokumentováno u třech druhů – L. mactans, L. hesperus a L. cf. curacaviensis (Araujo et 

al., 2010; Zhao et al., 2010; Ault et al., 2017), kdy se jedná o vyšší 2n než je obvyklé u ostatních 

snovačkovitých.  

 
Tab. 1. Přehled karyotypů jednotlivých druhů Latrodectus. (1); původně uvedeno jako L. mactans 

Australia, ale pravděpodobně se bude jednat o L. hasselti (viz text), (2); odvozený počet chromozomů   
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4.4 Genomika Araneoidea  

Velikost genomu zástupců rodu Latrodectus byla stanovena pomocí densitometrie. 

U pěti druhů rodu Latrodectus byla C-hodnota (haploidní velikost genomu) mezi 980 Mbp 

(L. mactans, L. hasselti) po 1 506 Mbp (L. geometricus) (Gregory, 2003; Rasch & Connelly, 

2005). Ve srovnání s pavouky se jedná spíše o menší genomy. Ty jsou u Araneoidea častější 

než u ostatních skupin (Gregory, 2003; Král et al., 2019). Signifikantní pokrok proběhl 

v poslední době v sekvenacích genomů. Celkový počet anotovaných genomů pro pavouky byl 

44 druhů (NCBI, n.d.). Araneoidea jsou tak velmi dobře pokrytou skupinou s 22 druhy (Tab. 2). 

Pro rod Latrodectus jsou sekvenční data dostupná u 5 druhů. Až na úroveň chromozomů byl 

složen genom pouze u L. elegans (Wang et al., 2022). U ostatních druhů z rodu Latrodectus 

takové pokrytí zatím nebylo možno. Dalším dobře složeným genomem je u snovačky rodu 

Parasteatoda (Gendreau et al., 2017; Schwager et al., 2017; Sheffer et al., 2021). Bohužel 

u snovaček zatím nedošlo k identifikaci sekvencí vázaných na pohlavní chromozomy. Jediným 

zástupcem s určenou sekvencí pohlavních chromozomů je u Araneoidea křižák Argiope 

bruennichi (Sheffer et al., 2021). 

 
Tab. 2. Seznam sekvenovaných pavouků v rámci Araneoidea. Vzorek Anelosimus studiosus (*) byl 

kontaminován, což může ovlivnit přesnost dat. Vysvětlivky: CHLA, chromosome level assembly; A2, 

Arima 2; DT, Dovetail; GON, ONT GridION; I-HSQ, Illumina HiSeq; I-NO, Illumina NovaSeq; I-NS, 

Illumina NextSeq 500; MN, MinION; OX, Oxford Nanopore; PB, PacBio; PB-S, PacBio Sequel; 

PB- S2, PacBio Sequel II. Převzato a upraveno z NCBI (n.d.)  

Čeleď Druh vel. gen. (Mb) CG v % CHLA Metoda Zdroj
Araneidae Araneus ventricosus 3 657 31,9 I-NS; MN Kono et al., 2019
Araneidae Argiope argentata 1 901 29,5 I-HSQ Baker et al., 2022
Araneidae Argiope aurantia 1 838 28,9 I-HSQ Baker et al., 2022
Araneidae Argiope bruennichi 1 778 29,5 ✓ PB; A2 Sheffer et al., 2021
Araneidae Argiope trifasciata 1 880 27,9 I-HSQ Baker et al., 2022
Araneidae Caerostris darwini 1 502 29,8 I-NS; GON Kono et al., 2021b
Araneidae Caerostris extrusa 1 421 29,6 I-NS; GON Kono et al., 2021b

Linyphiidae Hylyphantes graminicola 936,1 32,7 ✓ PB-S2; Illumina Zhu et al., 2022
Linyphiidae Oedothorax gibbosus 821,4 32 ✓ PB-S Hendrickx et al., 2021
Nephilidae Nephila pilipes 2 695 29,7 I-NS; GON Kono et al., 2021a
Nephilidae Trichonephila clavata 2 498 31 I-NS; GON Kono et al., 2021a
Nephilidae Trichonephila clavipes 2 874 32,2 I-NS; GON Kono et al., 2021a
Nephilidae Trichonephila inaurata 2 507 29,5 I-NS; GON Kono et al., 2021a

Tetragnathidae Meta bourneti 1 383 35,7 ✓ ? Henriques & Sivell, 2022
Tetragnathidae Metellina segmentata 1 665 35,7 ✓ PB; A2 NCBI, 2022
Tetragnathidae Tetragnatha kauaiensis 1 086 19,4 Illumina; DT Cerca et al., 2021
Tetragnathidae Tetragnatha versicolor 1 068 33,5 PB-S; I-NO Adams et al., 2023

Theridiidae *Anelosimus studiosus 2 033 21,2 I-HSQ Purcell & Pruitt, 2019
Theridiidae Latrodectus elegans 1 559 27,8 ✓ OX Wang et al., 2022
Theridiidae Latrodectus geometricus 1 685 27 I-HSQ Baker et al., 2022
Theridiidae Latrodectus hesperus 1 234 27,9 Illumina Tong et al., 2020
Theridiidae Parasteatoda lunata 1 411 29,4 ✓ PB; A2 NCBI, 2023
Theridiidae Parasteatoda tepidarioum 1 229 29,7 I-HSQ Gendreau et al., 2017
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5 Závěr 

Snovačky rodu Latrodectus stále nenarazily na svůj limit poznatků – jak z hlediska 

biologie, počtu druhů, tak i z hlediska cytogenetiky a genomiky. Jejich dělení na klády 

geometricus a mactans je však vhodným řešením, jak tento rod přehledně rozdělit. Tyto dva 

klády se odlišují počtem chromozomů, kdy u kládu geometricus pozorujeme číslo nižší 

a u kládu mactans číslo vyšší. Toto snižování chromozomů se pravděpodobně promítlo 

i v systému pohlavních chromozomů, kdy došlo ke snížení X1X20 na X0. I přes nízkou 

prostudovanost cytogenetiky Latrodectus je tento trend viditelný. I když by jistě bylo žádoucí 

doplnit karyotypová data o další zástupce a zpřesnit existující data (např. systémy pohlavních 

chromozomů), cytogenetika by mohla představovat vhodný doplněk k lepšímu pochopení 

systematiky tohoto rodu. Rozdíly v počtu 2n jsou u jiných rodů entelegynních pavouků spíše 

neobvyklé.  

Redukce 2n je všeobecně přijímaný názor o karyotypové evoluci entelegynních 

pavouků. Mechanismy, kterými k ní dochází, nejsou známé. Mohlo by se jednat o fúzi nebo 

postupný přenos genetického materiálu. Rod Latrodectus by mohl být do budoucna zajímavým 

modelovým systémem pro vyřešení tohoto dilema. Konkrétním postupem by mohlo být 

dokompletování genomu kosmopolitní L. geometricus, s redukovaným 2n a systémem X0, na 

úroveň chromozomů. Její porovnání s druhem s vyšším počtem 2n a systémem X1X20, např. 

s již studovanou L. elegans, a jejich následná analýza syntenie chromozomů, která by mohla 

pomoci tyto otázky rozřešit.  

Zástupci kládu mactans obecně vykazují oproti jiným snovačkám vyšší počet 

chromozomů. Je otázkou, zdali se jedná o reminiscenci původního stavu (podčeleď 

Latrodectinae je na bázi Theridiidae) nebo o sekundární navýšení.  

Na základě dat sumarizovaných v této práci lze odhadnout karyotyp L. hasselti jako 

2n♀ = 26, který byl pravděpodobně popsán již v roce 1980 pod odlišným druhovým jménem. 

Jedním z druhů, který nemá své řazení do kládu, je L. obscurior, který by dle vlastního názoru 

zapadal spíše do méně početného kládu geometricus převážně na základě biogeografického 

výskytu.  

Další možnosti výzkumu snovaček nabízí celkově vysoká míra genomických dat 

nadčeledi Araneoidea. Jediným druhem Araneoidea s osekvenovanými pohlavními 

chromozomy je Argiope bruennichi. Tato data by se dala porovnat s genomem osekvenované 

L. elegans a na základě výsledků doplnit informace ohledně složení pohlavních chromozomů 

u rodu Latrodectus a stability genetického obsahu na pohlavních chromozomech u Araneoidea. 
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