
Ing. Aleš Bezděk, Ph.D. 
Biologické centrum AV ČR, v.v.i. 

Entomologický ústav 
Branišovská 31/1160, 370 05 České Budějovice 

Telefon: 387 775 270, Fax: 385 310 354, E-mail: bezdek@entu.cas.cz 
 

IČO: 60077344      Bankovní spojení: Česká národní banka Č. Budějovice, č. účtu 60003-5527231/0710 

 
 
Oponentský posudek na magisterskou diplomovou práci Dany Drožové: Speciace rodu 

Lethrus (Coleoptera: Geotrupidae) ve východním Středomoří 

 
Rod Lethrus představuje sběratelsky velmi atraktivní a taxonomicky dost obtížnou skupinu, 

takže snaha o první přiblížení za využití molekulární fylogeneticky je více než sympatická. 
Taxonomické potíže působí jak velký počet druhů, dneska více než 120, z nichž velká část je popsaná 
začátkem 20. století, tak také neschopnost dospělců létat, takže lehce vytvářejí izolované populace 
hlavně v hornatých územích střední Asie. Úspěšně determinovat se většinou dají pouze dobře vyvinutí 
samci, jejichž sekundární pohlavní znaky, jako třeba tvar mandibul a výrůstky na nich, jsou dostatečně 
vyvinuté. Identifikace samic nebo tzv. „malých samců“ je velmi obtížná. 

Dana se soustředila na mediteránní oblast, která sice není na rod Lethrus nejbohatší, ale je 
odtud zase dobře dostupný živý materiál, který je pro genetické analýzy nezbytný. K analýze použila 
zhruba 90 jedinců, z 32 lokalit, kteří představovali 16 formálně rozlišovaných druhů. Ze tří 
sekvenovaných úseků genomu přinesla zajímavé výsledky hlavně analýza genu pro COI. Některé 
výsledky nabourávají současný taxonomický pohled na konkrétní druhy – zpochybnění nedávno 
popsaného Lethrus liviae nebo velká genetická odlišnost evropských a tureckých populací Lethrus 

apterus. To jsou určitě zajímavé poznatky, které budou mít vliv na další morfologické bádání nad 
tímto rodem. Z biogeografického hlediska pak Dana identifikovala dvě hlavní linie rozšíření rodu 
Lethrus ve středomoří – na východ a na jihozápad od Rilsko-rhodopského horského masívu.   

 
Je velká škoda, že zatím neexistuje žádná fylogenetická analýza této skupiny na 

morfologických znacích. Do diskuze by se jistě velmi hodila. To ovšem není výtka k této diplomové 
práce, jenom takové obecné konstatování. 

 
K předložené diplomové práci mám následující připomínky a otázky: 

 
- jaderný gen 28S rRNA – je gen, který se často používá pro fylogenezi vyšších taxonomických 
jednotek, protože je to dost konzervativní sekvence. Proč byl pro fylogenezi na druhové úrovni zvolen 
právě tento gen? Nebylo lepší vyzkoušet z jaderných genů třeba ATS? 
- gen pro cytochrom B – byl analyzován pouze krátký úsek 382 bází, což je málo. To možná způsobilo 
málo resolvované stromy a také rozdíly ve výsledcích zjištěných za pomocí BA, MP a ML metod. 
Taky po spojení s maticí COI byla fylogenetická informace nesená genem pro cytochrom B potlačená. 
- před sloučením sad více sekvencí je zvykem provézt test kongruence 
- pokud by došlo k formálnímu rozštěpení Lethrus apterus na dva druhy (evropská populace vs. 
turecká populace), který z nich ponese dále jméno L. apterus a proč? 
 

Přes výše uvedené připomínky Dana prokázala schopnost vědecké práce, získat relevantní 
data, analyzovat je a také se o nabyté poznatky podělit se čtenářem. Takže předloženou diplomovou 
práci doporučuji k obhajobě. 
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