Abstrakt

Rasnici (Strepsiptera: Xenidae) jsou skupinou hmyzich parazitd, kterd je velmi vhodnd pro
studium hostitelské specializace. Vyvinula se u nich fada adaptaci na paraziticky zpusob Zivota
zahrnujici komplexni morfologické, behaviordlni, a fyziologické adaptace, které nemaji u jinych
organismli obdoby. Paradoxné¢ mald pozornost byla naopak vénovana studiu molekuldrni
fylogeneze, fylogeografie, vymezeni jednotlivych druht a jejich implikacim pro taxonomickou

klasifikaci.

S vyuzitim metod molekuldrni fylogenetiky jsme vytvoftili prvni datovanou fylogenezi Celedi
Xenidae. Pomoci fylogeografickych metod a rekonstrukce ancestralnich hostitelskych linif jsme
zjistili, Ze mezi Novym svétem a Starym svétem + Austrdlii doSlo k vyméné nekterych linii,
dokud Antarktida zcela nezamrzla. Béhem pozdniho paleogénu a neogénu se nékolik linii
rozs$itilo z Afrotropické oblasti do dalSich oblasti Starého svéta a Australie. Pivodnimi hostiteli
Celedi Xenidae byly s nejvétsi pravdépodobnosti socidlni vosy, pfi¢emz nasledny pfechod od
socidlnich k samotéaiskym vosam byl sekundarni a pravdépodobné¢ k nému doslo pouze jednou.
K paralelnimu pieskoku ze samotéiskych vos na kutilky celedi Sphecidae doslo nezdvisle na
sob& v Novém a Starém svéte. Evolucni historii Xenidae 1ze vysvétlit kombinaci Sifeni, vymirani
linif a klimatickych zmén béhem kenozoika. Nezamrzld Antarktida a pfitomnost komplexu nyni
jiz zatopenych ostrovl a ¢asti pevniny, které fungovaly jako spojeni mezi Novym svétem,
Starym svétem, a Austrdlii, tak usnadnily moZnost disperze fasnikii spolu s jejich blanokiidlymi

hostiteli.

K otestovani pfitomnosti kryptické druhové diverzity jsme pouzili tfi kvantitativni metody
vymezeni druhil na zdkladé fylogenetickych dat — ABGD, GMYC, bPTP. NasSe data ukazuji, Ze
celed’ Xenidae je mnohem diverzifikovanéjsi, nez se predpoklddolo. Podafilo se identifikovat
67 hostitelskych druhd, pficemZ téméf polovina z nich nebyla pro ¢eled’ Xenidae diive zndma.
Konstantni diverzifikaci 1ze vysvétlit velkou flexibilitou téchto fasnikd, kterd spociva predevsim
v dobré schopnosti kolonizovat nové hostitelské linie a také ve schopnosti pasivni disperze spolu

s hostiteli na velké vzdalenosti.

Na zdkladé vysledkti molekularni fylogeneze jsme provedli taxonomickou revizi ¢eledi Xenidae.
K identifikaci diagnostickych znakti pro morfologickou revizi byly vyuZity samici
cephalothorax a samc¢i cephalotheca. Nové jsme vymezili celkem 13 rodit véetné 3 nové
popsanych. Pfipravili jsme ndvod na podrobny a konzistentni popis druhii na piikladu dvou

novych druhti rodu Xenos Rossi a jednoho nového druhu rodu Paraxenos Saunders.



