
Abstrakt 
Rychlost speciace je frekvence, při které se původní druh rozdělí na dva druhy za jednotku času. 

Protože tuto míru nelze přímo určit, musí být odvozena z fosilního záznamu nebo 

rekonstruované fylogeneze pomocí vhodného modelu diverzifikace nebo uzlů a větví 

fylogenetického stromu. Homogenní birth-death model je základní metodou, na které jsou 

založeny další modely, jako jsou časově-závislé nebo hustotně-závislé modely. Nemodelové 

metody, jako je statistika DR, node density metrika nebo inverzní délka koncových větví, jsou 

metody závislé na rekonstruovaných fylogenetických stromech. Mezi složitější metody patří 

MEDUSA, BAMM, CLaDS, MTBD nebo modely závislé na funkcích. Modely protrahované 

speciace jsou biologicky věrohodnější a popisují speciaci jako postupný proces. Tyto metody 

mohou odhalit složitější režimy diverzifikace. Vrcholové rychlost určuje očekávanou druhově 

specifickou míru speciace a je méně závislá na míře rychlosti extinkce a diverzifikace a spíše 

odpovídá míře speciace. Identifikovatelnost modelu je základním problémem omezujícím 

odhad rychlosti speciace, ale toto omezení lze částečně překonat novými technikami, jako jsou 

například přitažené rychlosti. 
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