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1. Uvod

Pstruh obecny (Salmo trutta L.) patii celosvétové ke kulturné, ekologicky i hospodaisky
nejvyznamnéj$im rybim druhtim (Kohout, 2003; Muhlfeld a kol., 2019). Tento vyznam uz
dnes zdaleka piesahuje jeho ptivodni areal rozsiteni, ktery zahrnuje Evropu a prilehlé oblasti
(Elliot, 1989; Klemetsen a kol., 2003). Svym vyznamem na sebe pstruh obecny pfitahuje
I zna¢nou védeckou pozornost. Mnoho studii zaméfujicich se na pstruha obecného z minulosti
je spojeno s pojmem jakési variability. Pstruh obecny vykazuje velmi Sirokou fenotypovou
diverzitu (Bernatchez a kol., 1992). Obecné lze uvést, ze se na svété mize nachazet okolo
50 odlisnych taxont pstruha obecného, které byly popsany na zdklad¢ rozdilné morfologie,
ekologie, chovani nebo tzv. life history parametrti (Bernatchez a kol., 1992; Kohout, 2013),
avSak aktualni literatura hovofi o pfiblizné 30 poddruzich pstruha obecného
(Kottelat a Freyhof, 2007). Jako protipol k myslence vice druhd pstruha obecného stoji idea
pstruha obecného jako jednoho tzv. polytypického druhu (Kohout, 2013). Polytypicky druh je
druh, ktery se vyskytuje v nékolika poddruzich (Kohout, 2013). Pstruha obecného také lze
povazovat za druh polymorfni (Elliot, 1989). Rozlisuji se tfi zakladni morfy: poto¢ni, jezerni

a moriska (Klemetsen a kol., 2003; Johnsson, 1989).

Pro lepsi porozuméni a detailnéjsi studium takto rozmanitého druhu, jako je pstruh obecny,
se Vv soucasné dobé vyuziva vice metod genetickych analyz (Bernatchez a kol., 1992;
Bernatchez, 2001). Nejprve se vyuzivaly analyzy zalozené na studiu proteint
(tzv. biochemické metody), zvlasté pak enzymi (tzv. analyza alozymut) (Bernatchez a kol.,
1992; Flajshans a kol., 2013). VSechny biochemické metody (tj. vyuziti proteind, alozymil)
Ize v dnesni dobé povazovat za pickonané, a tak stale roste vyznam vyuzivani metod, které
jsou zalozené na bazi DNA. Lze zminit naptiklad analyzu mitochondrialni DNA (mtDNA)

¢i fragmentacni analyzu mikrosatelitnich markert (Flajshans a kol., 2013).

Pstruh obecny je také druhem, ktery velmi citlivé sndsi disturbance v prostiedi. Pstruh ke
svému Zivotu potiebuje velmi specificka stanovisté (Muhlfeld a kol., 2019). V oblasti Sumavy
m¢l pstruh obecny v minulosti ptihodné podminky pro to, aby zde mohl prosperovat. Tato
situace se zm¢énila v druhé poloviné 20. stoleti, kdy byla zna¢na cast severni polokoule
zasazena atmosférickou acidifikaci povrchovych vod (Vrba a kol., 2016a). Diky tomu
vymizely ryby ze vSech Sumavskych ledovcovych jezer (Vrba a kol., 2016a). Pstruzi byli
nuceni migrovat do dolnich tokt ¢i oblasti se specifickym podlozim, které mohly slouzit jako
docasna refugia pro preckani obdobi kyselych destt. V soucasné dobé dochazi ke zotavovani

oblasti. Pstruzi obecni se pfirozené vratili do jezera Laka a vyskytuji se i v tocich pod ostatnimi

3



ledovcovymi jezery (Maténa a kol., 2017; Blabolil a kol., 2020; Hida, 2022). Novy pohled na
stav rybich populaci v oblastech sumavskych jezer piinesou vysledky této diplomové prace.
Jedna se o pilotni studii, ktera si klade za cil ukazat popula¢ni vztahy napii¢ oblastmi

Sumavskych ledovcovych jezer.



1.1 Cile prace

Prvnim cilem této diplomové prace bylo sepsat literarni reSerSi o 1) biologickych
a ekologickych narocich, chovani, zivotnim cyklu a migracni strategii pstruha obecného, jeho
vyznamu jako hospodarského druhu, jeho umélé reprodukei, vysazovani a S tim souvisejicich

problémech; 2) genetické variabilité pstruha obecného a metodach genetické analyzy.

V praktické casti bylo cilem provést ichtyologicky pruzkum v oblasti péti Sumavskych
ledovcovych jezer (Cerné j., Certovo j., Plesné j., Pragilské j., a j. Laka). Na zakladé vysledkt
elektrolovu a lovu na umélou musku pak vyhodnotit aktudlni stav ichtyofauny v téchto
oblastech. Déle z ulovenych jedincii pstruha obecného ziskat geneticky material, ze kterého
pomoci fragmentacni analyzy mikrosatelitnich markerti vyhodnotit populacné genetické
charakteristiky studovanych populaci. V neposledni fadé bylo cilem i provedeni monitoringu

charakteristik prostfedi zkoumanych tokd.



2. Literarni reSerse

2.1 Pstruh obecny

2.1.1 Ekologie a biologie pstruha obecného

Pstruh obecny je tradi¢né rybou tekoucich vod pstruhového a lipanového pasma, tj. hornich
tokl potokii a fek (Barus a Oliva, 1995). Ve vyssich polohach ¢i zemépisnych Sitkach ale
muze pstruh obyvat i vody stojaté (Barus a Oliva, 1995; Dyk, 1957). Tomuto odpovida jak

jeho stavba téla (torpédovity tvar), tak i ekologické naroky.

Pstruh obecny preferuje chladnéjsi toky (Armstrong a kol., 2003). Vyssi teplota
(nad 25 °C) zna¢né snizuje preziti pstruhti a vede k vyssi mortalité jedinct (Elliot, 1981; Elliot
a kol., 1997). Vhodné teplotni spektrum je velmi variabilni. Obecné lze fici, ze Se V pripadé
starSich jedinct pohybuje mezi 14-20 °C (Ojanguren a kol., 2001) s optimem rustu pii 16 °C
(Forseth a Jonsson, 1994). Optimalni teplota pro téeni a nasledny vyvoj embryi je nizsi, pro
tieni se pohybuje v rozmezi 3-13 °C a pro vyvoj jiker pak 0-13 °C (Elliot a Elliot, 2010; Witzel
akol., 1983). Teplota vody ma vliv na délku inkubace jiker (Armstrong a kol., 2003) a na rust
a prezivani dalsich Zivotnich stadii (Elliot a Elliot, 2010).

Prezivani a fyziologii ovliviiuje i mnozstvi dostupného kysliku ve vodé¢ (Davis, 1975).
Pstruh obecny preferuje vice prokyslicené vody (Baru§ a Oliva, 1995). Pokud jde
0 procentudlni nasyceni vody kyslikem, pstruh vyZaduje alespon 80% nasyceni vody kyslikem
(Crisp, 1993). Primérné vyzaduji jikry a lihnouci se Zivotni stadia lososovitych ryb, tudiz
| pstruha, koncentrace kysliku 8,09 mg/l (Davis, 1975). Prahova hodnota koncentrace
rozpusténého kysliku dosahuje 4,59 mg/l (Davis, 1975).

Dulezitym faktorem, jenZ ovliviiuje Zivot pstruhli ve vodach, je pH. Je obecné znamo, Ze
lososovité ryby jsou citlivé Kk okyseleni, které je neziidka kdy spojeno s vyskytem
a negativnim ucinkem toxického anorganického hliniku (Kroglund a kol., 2008). Tento fakt
mél v minulosti za nasledek znatelné ztraty rybich populaci v zasaZenych oblastech (Malcolm
a kol., 2014). Letalni hodnoty pH pro pstruha jsou uvedeny jako pH niz8i nez 4,0 a vyssi nez
9,5-10,0 (Crisp, 2000). Smrtelnd hodnota, kterou béhem 24 hodin nepfezije polovina
studovanych jedinct, je pro pstruha obecného definovana jako pH 3,63 (Ikuta a kol., 1992).
Lepsiho pfezivani by lososovité ryby dosdhly v prostfedi s vy$§imi hodnotami pH, vyssi
neutraliza¢ni kapacitou a S nizkym obsahem anorganického hliniku (Malcolm a kol., 2014).

K tomu dochazi v poslednich letech, jelikoz se frekvence kyselych destl nezanedbatelné



snizila a zasazena krajina tak mize opét regenerovat (Hesthagen a kol., 2001; Vrba a kol.,

2016a).

Vyznacnym biotickym faktorem ovliviiujim pfeziti ryb je mnozstvi a kvalita potravy
(Klemetsen a kol., 2003). Pstruh obecny je potravnim oportunistou a jeho potravni ekologie
vykazuje Siroké spektrum variability (Jensen a kol., 2004). Obecné 1ze fici, Ze se u pstruha
(a lososovitych ryb obecné) vyskytuje tzv. ontogeneticky posun od piijmu primarné bezobratlé
potravy mladS$imi vyvojovymi stadii k piscivorii u jedinci vétSich ¢i starSich (Keeley a Grant,
2001). Mladéd vyvojova stadia pstruha se zivi predevSim larvami hmyzu, driftujicim
zooplanktonem nebo zoobentosem (Johnsson, 1989; Jonsson a Gravem, 1985). Starsi pstruzi
pfijimaji kromé zminovanych skupin jesté suchozemské ¢lenovce a vétsi jedince zoobentosu
(Jonsson, 1989). Piscivorni jedinci pstruha obecného se o rybi kofist zacinaji zajimat s rostouci
velikosti téla (Jonsson a kol., 1999). Lososovité ryby se stdvaji piscivornimi zhruba od délky

téla 31 cm, v zavislosti na prosttedi (Keeley a Grant, 2001).

Pstruha obecného béhem jeho Zzivota ovliviiuje konkurence jak s puvodnimi, tak
I neptivodnimi rybimi druhy (tj. konkurence mezidruhova) i mezi pstruhy obecnymi navzajem
(tj. konkurence vnitrodruhova) (Begon a kol., 2006). V oblasti Evropy je Zivot pstruha
ovlivnén zejména neptivodnimi druhy, kterymi jsou pstruh duhovy (Oncorhynchus mykiss)
a siven americky (Salvelinus fontinalis) (Blanchet a kol., 2007). Opa¢né tomu je v oblasti
Severni Ameriky, kde jsou zminéné dva druhy ptivodnimi a nepivodnim je pstruh obecny
(Blanchet a kol., 2007). Z literatury vyplyva, Ze pfi spoleéném vyskytu pstruha obecného
a pstruha duhového je pstruh duhovy siln€j§im konkurentem a ma negativni dopad na pstruha
obecného (Blanchet a kol., 2007). Pfi vyskytu pstruha obecného a sivena amerického je
naopak konkurenceschopnéjSim pstruh obecny (Blanchet a kol., 2007). DalSimi konkurenty
pstruha obecného jsou druhy ptivodni, hlavné losos obecny (Salmo salar). V tomto piipadé je
pstruh obecny agresivngjsi a silnéjs$i konkurent (Kennedy a Strange, 1986). Vranka obecna
(Cottus gobio) téz obyva podobna stanovisté jako pstruh obecny, tato konkurence neni vsak
dukladné prozkoumana (Louhi a kol., 2014; Holmen a kol., 2003). Ve svété se vyskytuji
| ptipady mezidruhova hybridizace, zejména mezi sivenem americkym a pstruhem obecnym
¢i lososem obecnym a pstruhem obecnym (Fausch a White, 1981; Horreo a kol., 2011).
Hybrid vznikly kiizenim sivena amerického a pstruha obecného (tzv. tygrovana ryba, angl.
tiger fish) je neplodny a je pro néj charakteristicka nizka uspésnost prezivani (Schreerer a kol.,
1987). Téz je popisovana i vnitrodruhova konkurence, ktera v urcitych ptipadech muze byt

dokonce vyznamnéjsi nez konkurence mezidruhovéa (Blanchet a kol., 2007).
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V urcitych typech ekosystémul je pstruh obecny vrcholovym predatorem, hraje tak
klicovou roli a pomaha udrzovat stabilitu celého spolecenstva (Begon a kol., 2006). Pstruh
obecny pusobi preda¢nim tlakem na Siroké spektrum kofisti, které zahrnuje jak vodni, tak
i suchozemské zivoc€ichy, coz tak ¢ini pstruha pfizpusobivym predatorem (Crisp, 1993; Jensen
akol., 2008). Jako zajimavost lze uvést, ze velké formy pstruha jsou schopny ulovit
obojzivelniky ¢i drobné savce (Crisp, 1993). Pstruh mize byt sam kofisti pro dalsi dravce,
ryby (napf. Stika obecna (Esox lucius)), rybozravé ptaky (napi. kormoran (Phalacrocorax sp.),
volavka (Ardea sp.), ¢i lednacek fi¢ni (Alcedo atthis)) ¢i savce (napi. vydra (Luttra sp.))
(Jansson, 2015).

Pstruh obecny se rozmnoZuje na podzim, vrcholy tfeci migrace jsou €asto pozorovany
V obdobi fijna a listopadu (Libosvarsky, 1974; Piecuch a kol., 2007; Slavik a kol., 2012b).
Pohlavni dospélosti pstruzi dosahuji obvykle ve staii dvou az ¢tyt let (Alp a kol., 2013) pfi
velikosti téla 177-202 mm v piipadé samct a 202-228 mm V piipad¢é samic (Taube, 1976).
Priamérna plodnost samic velikostniho rozmezi 202-354 mm se pohybuje od 241 do 936 jiker
na samici (Taube, 1976). Z takto Sirokého rozmezi plyne, Ze plodnost je spojena s velikosti
a stafim ryby (Taube, 1976). Dalsi vyznamnou proménnou napojenou na ro¢ni obdobi je
teplota vody (Lahnsteiner a Leitner, 2013). Z literatury vyplyva, Ze pii optimalni teploté
7,4 °C, charakteristické pro vyssi polohy a toky obyvané pstruhy, vétSina samct i samic
produkovala vysoce kvalitni pohlavni buiiky (Lahnsteiner a Leitner, 2013). Se zvySujici se
teplotou dochazelo ke zpozdéni vrcholi rozmnozovani, nebo se zvySovala pravdépodobnost
vzniku pohlavnich bunék s poskozenou genetickou informaci (Lahnsteiner a Leitner, 2013).
Pro tfeni vyzaduje pstruh kvalitni §térkovy podklad umoznujici dobrou vyménu vody

(tzv. stérkové hlavice), ve kterém si stavi sva hnizda (Pulg a kol., 2013).



2.1.2 Areal rozs$ifeni pstruha obecného

Pivodnim aredlem pstruha obecného je evropsky kontinent s pfilehlymi oblastmi severni
Afriky a zapadni Asie (Elliot, 1994). Uvadi se, ze pivodné se pstruh obecny vyskytoval zhruba
vV 52 zemich svéta (Muhlfeld a kol., 2019). Hranici ptivodniho vyskytu tvoii na severu Island,
severni Skandindvie a Rusko (Elliot, 1994). Na jihu je vyskyt omezen severnim pobiezim
Stfedozemniho mote a pohotim Atlas v severni Africe (Klemetsen a kol., 2003). Na vychodé
arealu vyskytu je hranice tvofena pohoiim Ural a povodim feky Amurdarji a ptilehlého

Aralského jezera (Klemetsen a kol., 2003).

Diky své ekologické variabilité, dobré schopnosti kolonizovat nova prostiedi
I hospodarskému vyznamu se podatilo introdukovat pstruha obecného do vice nez 20 zemi
mimo jeho plvodni aredl rozsifeni (Elliot, 1994; Klemetsen a kol., 2003). K prvnim
introdukcim dochazelo jiz ve druhé poloving 19. stoleti, kdy cilem bylo vychodni Rusko, Novy

Z¢€land, sever USA a Kanada (Klemetsen a kol., 2003).

Anadromni formy pstruha obecného (tj. rozmnozujici se ve sladkych vodéch) jsou
v soucasné dobé méné rozsifeny nez nemigrujici populace (Elliot, 1989). Tazné formy se
vyskytuji pfevazné v severnich oblastech: Island, Skandinavie, Bilé mote, Ce$sky zaliv,
Severni a Baltské mofte, Atlantsky ocean od Biskajského zalivu po sever Portugalska (Elliot,

1989; Frost a Brown, 1967).

Pstruh obecny se b&zné vyskytuje i v Ceské republice, a to zejména V tocich historicky
oznacovanych jako tzv. pstruhové pasmo (Fri¢, 1888a). To znamena, ze pstruh preferuje horni,
chladnéjsi toky v nadmotskych vyskach nejcastéji 500-800 m n. m. (Baru$ a Oliva, 1995;
Dyk, 1957). V podminkach ¢eskych pohoti se pstruh miize dostat i do nadmotské vysky okolo
¢inad 1000 m n.m. Jako ptiklady takového rozsifeni 1ze uvést Krkonose, Hruby Jesenik, nebo

pravé Sumavu (Dyk, 1957).



2.1.3 Chovani, Zivotni cyklus a migrace pstruha obecného

Diky slozité evolu¢ni historii dnes pstruh obecny vykazuje rizné komplexni vzorce chovani
(Muhlfeld a kol., 2019). Pstruzi obecni, ale i dalsi lososovité ryby, vykazuji pestrou paletu
tzv. life history strategii (Muhlfeld a kol., 2019). Zivotni historie je velkou mérou ovlivnéna
charakteristikami stanovisté, které organismus obyva (Jonsson a kol., 2001). Tento trend je
patrny naptic celou zivoci$nou fisi. Neni tudiz piekvapivé, ze i v piipadée ryb existuji korelace
mezi typy zivotnich strategii a environmentalnimi faktory (Jonsson a kol., 2001). Kromé typu
obyvaného stanovisté ma silny vliv na zptsob zivota i velikost téla zivocicha, nebot’ prave ta

nejvice ovliviiuje jeho reprodukéni tspésnost (tzv. fitness) (Jonsson a kol., 2001).

Pstruh obecny muze byt povazovan za tzv. polymorfni druh (Elliot, 1989). Z toho plyne
zakladni historické dé¢leni na tii hlavni morfy: poto¢ni, jezerni a moiskou. Jak nazvy
napovidaji, tyto morfy se 1i§i zejména v typu obyvaného stanovisté a od toho se odvozuje
I zpusob Zivota. Pstruzi obecni morfy moiské (Salmo trutta morpha trutta) jsou anadromni,
coz znamena, ze Ziji V moftich, ale béhem obdobi tieni se vraci zpét do svych domovskych fek.
Dochazi u nich ke specifickym fyziologickym zménam, které mohou byt geneticky
podminéné, napf. k tzv. smoltifikaci. Oproti tomu pstruzi obecni morfy potoéni (Salmo trutta
morpha fario) a jezerni (Salmo trutta morpha lacrustis) obyvaji cely Zivot jen vodu sladkou,
kde zejména kvili rozmnoZzovani migruji ze stojaté vody do tekouci nebo do vyssich partii
toku (Klemetsen a kol., 2003; Johnsson, 1989). Mohou v$ak existovat i endemické jezerni
populace (Encina a Rodriguez-Luiz, 2003; Heggenes a kol., 2009), které se v jezerech mohou
i tfit (Heggenes a kol., 2009).

Kromé¢ tfeci migrace pstruh obecny béhem svého Zivotniho cyklu vykazuje i dalsi typy
velmi komplexniho migra¢niho chovani (Boel a kol., 2014; Olsson a kol., 2006). Migrace
pstruht je vyvolana kombinaci rozlicnych faktori. Mezi tyto faktory patii napiiklad teplota
vody, pratok, dostupnost potravy, velikost jedincl, nebo antropogenni vlivy, které dnes
vyznamné ovliviiuji charakter toku (Garcia-Vega a kol., 2018; Olsson a kol., 2006;
Svendsen a kol., 2004). Dnes s pfesnosti nelze urcit, jak moc je migracni chovani fizeno
vlivem genetiky a do jaké miry je plastické a ovliviiované prostfedim
(Lemopoulos a kol., 2018). V literatufe se uvadi, ze na migracni chovani pstruhd maji vliv
zejména faktory prostredi, fyziologické nebo behavioralni zmény, ale prave i faktory genetické
(Lemopoulos a kol., 2018). Pokud dokazeme 1épe porozumét parametrim, které zodpovidaji
za migra¢ni chovani pstruhti, bude to piinosné pro spravné nastaveni ochrany a managementu

ohrozenych populaci (Lemopoulos a kol., 2019).
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Diky své migraci pstruzi ziskavaji vyhodnéjsi podminky pro rust a rozmnozovani. Toto je
vSak doprovazeno i riziky, napi. v podobé zvysené predace (Jonsson, 1985; Klemetsen a kol.,
2003). Anadromni a sladkovodni formy pstruhti se 1i$i piiblizné v poloviné svych zivotnich
znaki, coz je zpusobeno genetickou diverzitou (Ferguson akol., 2019). Také Jonsson
a Jonsson (2020) uvadi, ze se anadromni a sladkovodni jedinci pstruha mohou lisit v genové
expresi. V minulosti se myslelo, Ze vétSina znakt ovliviwjicich tzv. life history parametry
lososovitych ryb je ovliviiovana desitkami nebo dokonce az stovkami gent (Lemopoulos
a kol., 2019). Ve skute¢nosti tomu tak viibec byt nemusi a tyto znaky mohou byt ovliviiovany
nékolika lokusy s vyznamnym u¢inkem (Czorlich a kol., 2018). Pro ilustraci, Barson a kol.
(2015) identifikovali, Ze dospivani u lososa obecného je ovlivnéno jednim lokusem s velkym
ucinkem, ktery se nachazi blizko genu vgll3. Vyzkumy zabyvajici se tim, do jaké miry je
migrace geneticky podminovana, byly zpocatku zacileny na pacifické druhy rodu
Oncorhynchus (Nichols a kol., 2016). N¢které studie naznacuji, Ze rozdilné chovani rezidentni
a migrujici formy pstruha duhového je ovlivnéno jednou genomovou oblasti nachdzejici se na
chromosomu 5 (Hale a kol., 2013). Vysledky studie Lemopoulose a kol. (2018) piichazeji
S hypotézou, Ze migrace pstruha obecného je ovliviiovdna souborem piedpokladanych
kandidatnich genti, coz je maly, spolecny a velmi konzervovany soubor gent. Tyto geny
pstruh obecny sdili s dalsimi lososovitymi rybami obyvajicimi pacifickou oblast (Lemopoulus
a kol., 2018). O rok pozdgji piisel stejny autor s dal$imi zjisténimi, ktera vSak nejsou nijak
Vv rozporu s ptedchozimi. Lemopoulos a kol. (2019) uvadi, ze sklon k migraci je u pstruha
obecného pravdépodobné polygenné ovliviiovanym znakem, ktery mutze byt teoreticky
ovlivilovan osmi kandidatnimi geny (Lemopoulos a kol., 2019). Na druhou stranu, stale
existuji i studie, které tvrdi, ze variabilita zivotnich vlastnosti pstruha je ovlivnéna spiSe
prostiedim (napt. Cucherousset a kol. 2005). To, zda a jak za¢nou pstruzi migrovat definuje

kromé genetiky i rychlost rustu, velikost jedinct, nebo i pohlavi (Klemetsen a kol., 2003).

Pstruh obecny je druh, u kterého se bézné vyskytuje pohlavni dimorfismus (Randék a kol.,
2015). Ten je dobte patrny nejen po morfologické strance (Randék a kol., 2015), ale 1 v pfipadé
vybéru  vhodného stanovist€ nebo ve volbé konkrétni migracni = strategie
(Klemetsen a kol., 2003). Ze studie Klemetsena a kol. (2003) vyplyva, ze samice maji vétsi
tendenci migrovat, na rozdil od samct tihnou spiSe k anadromnimu zpiisobu Zivota a dochéazi
u nich k preferenci pelagickych stanovist' (Klemetsen a kol., 2003). S tim souvisi i fakt
plynouci z vyzkumu Jonssona (1985), jenz uvadi, ze v piipadé fakultativné migrujicich

populaci pravé samci migruji znatelné méné nez samice. U populaci, které cely Zivot obyvaji
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tekouci vody, samice vykazuji také vétsi tendenci migrovat, mladé samice dokonce vykazuji
pfiblizné¢ dvojnasobnou tendenci k migraci nez stejné¢ velci samci Vtéze fece
(Lavender a kol., 2023). Krom¢ toho, Ze samice vykazuji vétsi tendenci K migraci,
se samotnou tieci migraci zacinaji 1dfive nez samci, a to piiblizn¢ o sedm dni
(Dahl a kol., 2004). K témto rozdilim v migra¢nim chovani mize dochazet i diky tomu, ze
samice oproti samctim obvykle investuji vice energie do produkce svych pohlavnich bunék
(Hayward a Gillooly, 2011) a tudiz je pro né€ touha po rozmnozeni silnéj$i a upinaji se k ni
vice nez samci (Nevoux a kol., 2019). Souvisi to do jisté miry i s teorii minimalizace
preda¢niho risku a maximalizace rustu. Oba faktory jsou nejnizsi prave pii malé velikosti téla
samice, tudiz by samice mély s migraci zacinat difive nez stejné velci samci

(Levander a kol., 2023).
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2.1.4 Ekonomicky a hospodarsky vyznam pstruha obecného
Kromé své nezanedbatelné ekologické hodnoty se ve svété pstruh obecny ocefiuje i diky
svému hospodarskému a ekonomickému vyznam. Tento efekt Ize demonstrovat zejména

v oblastech komer¢niho a sportovniho (¢ili rekrea¢niho) rybolovu (Elliot, 1989).

Pro dokresleni ekonomického vyznamu pstruha obecného lze vyuzit souhrnné udaje
Z Velké Britanie. Tamni vyzkum uvadi, Ze jen mezi roky 1983 az 1986 bylo uloveno piiblizné
110 tisic jedinct pstruha za rok, kdy hodnota tohoto tlovku byla stanovena na 55 milioni liber
(Elliot, 1989). Podobné udaje jsou dostupné i ze Skotska, kde v oblasti feky Spey probihal
vyzkum mezi lety 1998 az 2002 (Butler a kol., 2009). Z této studie plyne, ze vydaje rybari,
ktefi lovili lososovité ryby (losos obecny, pstruh obecny forma potocni i moiskd), Cinily
ptiblizné 12 miliont liber ro¢né a celkova hodnota tlovku se vySplhala k 56 milionim liber
za rok (Butler a kol., 2009). Vyznam pstruha obecného v Ceské republice 1ze demonstrovat na
obrazku 1, na kterém jsou uvedeny celkové tllovky pstruha obecného na pstruhovych revirech
obhospodafovanych Ceskym rybaiskym svazem, z. s. za obdobi mezi roky 1990 az 2022 spolu
s pramérnou hmotnosti ulovenych jedinci. Z této sumarizace vyplyva, ze v minulosti byly
ulovky pstruha obecného Vyssi nez v soucasnosti. Historickd zvyklost na vysokou pocetnost

ulovkd mize byt prave jednim z faktort, pro¢ se pstruzi obecni vysazuji ve velkych poctech

i dnes.
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Obrazek 1: Sumarizace tlovki pstruha obecného na pstruhovych revirech CRS, z. s. v letech 1990-2022 (zdroj: CRS, 2024).
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Hospodaisky vyznam pstruha obecného lze nejprve popsat na historické distribuci jiker
a dospélych jedinci pstruhti. Nejprve dochazelo k transportu jiker pstruha mezi velmi
vzdalenymi a odlisSnymi lokalitami. VV minulosti pochazeli prvni nasadovi jedinci pstruha
obecného predevsim z oblasti stfedni a severni Evropy (Kohout, 2013). Lze zminit systém
ptevozil nasad, kdy dochazelo k dovozu némeckych pstruhti do Anglie, nebo Spanélské, italské
¢i francouzské chovy, které byly zakladany zejména z jedincti pstruhii pochézejicich pravé ze
severu ¢i stfedu Evropy (Kohout, 2013). Na tizemi dnesni Ceské republiky se prvni lihné
lososovitych ryb zakladaly v 19. stoleti (Fri¢, 1888b). Na pocatku 20. stoleti Se U nas nachazelo
ptiblizné¢ 60 lihni lososovitych ryb (Kohout, 2013) a dnes jich muze byt okolo stovky
(Jiruskova, 2009). I u nas z pocatku dochazelo k chovani a pak i vysazovani nepivodnich
populaci pstruha obecného. Uz v roce 1862 probéhl transport jiker ze Salzburgu v Rakousku
do Nedogina ve vychodnich Cechach, po 2. svétové valce dochazelo k importu jiker z Danska
a Rakouska, kdy $lo o hospodatsky vyznamnou linii Kolowrat (Kohout, 2013). Na konci
20. stoleti prob&hl import pstruhd z Italie, tzv. linie Ital (Kohout, 2013). Tato linie pstruha
obecného muze byt povazovana za linii velmi domestikovanou, jelikoz je pro ni
charakteristickd niz$i geneticka variabilita, rychlej$i rast ¢i zvySena ochota ptijimat

granulované krmivo (Pokorny a kol., 2000).

V soucasné dobé je v Ceské republice diky Ministerstvu zemédélstvi vytvoren Narodni
program konzervace a vyuZzivani genetickych zdroji rostlin, zvifat a mikroorganisma
vyznamnych pro vyzivu, zeméd¢€lstvi a lesni hospodaistvi. Soucasti tohoto programu je
I Narodni program ochrany genetickych Zivocisnych zdroji, jehoz soucasti jsou i ryby
(FlajShans a kol., 2013). Tento program se snazi o ochranu a reprodukci hospodéisky
vyznamnych rybich druhfi. Aby mohlo byt n¢jaké plemeno ryby do tohoto programu piidano,
musi splnit nasledujici podminky: ryby musi mit zndmy a dolozitelny ptivod, musi byt zapsany
V plemenéiské knize pfisluSného plemene, musi byt zachovany v Cistokrevné plemenitbé

a svym fenotypovym projevem odpovidat standardu plemene (Flajshans a kol., 2013).

Co se ty¢e pstruha obecného, tak tyto standardy v Cesku spliiuji ptivodni, neprokiizené
populace vyskytujici se v nékterych chovnych usecich piitokti Vltavy na Sumavé
(f]. Sumavska populace) a Vvchovném useku Teplé (tj. tepelskd populace)
(Flajshans a kol., 2013). Sumavska populace je soudasti Narodniho programu od roku 1998,
tepelska populace byla zahrnuta od dva roky pozdéji (Flajshans a kol., 2009). Genera¢ni hejna
téchto populaci se skladaji ze 120 jedinci (Flajshans a kol., 2009) a chovatelé na drzeni

jednoho hejna dostavaji pravidelny dotacni piispévek ve vysi 200 tisic K¢ ro¢né. Mezi lety
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2010-2015 byly z Narodniho programu podporovany celkem ¢tyfi chovy kmenovych
generacnich hejn pstruha obecného (Flajshans, 2015). V letech 2010-2015 zahrnovala hejna
tepelské populace vzdy 1000 jedinct. Trend Sumavské populace byl vice rozkolisany v roce
2010 2640 jedincd, vroce 2011 1940 jedinct, Vvroce 2012 2274 jedincid, vroce 2013
1144 jedinc, v roce 2014 2014 jedinct a v roce 2015 3307 jedinct (Flajshans, 2015). Kromé
chovu téchto generac¢nich hejn zapsanych v Narodnim programu jako genetické zdroje bézné
dochazi k umélému vytéru a vysazovani jedinct pstruha obecného z nékolika dalsich divoda

(viz dalsi kapitola) (Ferguson, 2007).
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2.1.5 Umély vytér a vysazovani pstruha obecného

V ptirozenych podminkéch pstruh obecny, stejn¢ jako dalsi druhy lososovitych ryb, vyzaduje
ke téeni kvalitni $térkovy podklad (Pulg a kol., 2013). Jde tak o litofilni druh ryby. Hrozbu pro
piirozené rozmnozovani pstruhli pfedstavuje mimo jiné ¢innost cloveéka, jako je prehrazovani
ek, stabilizace biehovych linii, regulace tokt, zmény vyuzivani krajiny, nebo zvysena eroze

(Pulg a kol., 2013; Schwinn a kol., 2017).

Pfirozeny zplisob rozmnozovani pstruhti byl v minulosti vazné¢ narusen, piedevsim diky
zminénym faktim. K vyrazn&j$im poklesiim v pocetnosti pfirozenych populaci nejen pstruha,
ale celé skupiny lososovitych ryb ve vodnich tocich zacalo dochazet jiz v 19. stoleti (Randak
a kol., 2015). Od t¢ doby se také datuji prvni pokusy o chov, umély vytér a vysazovani jedinct
téchto druhti ryb (Fri¢, 1888b). K vysazovani pstruha obecného dochéazelo hlavné diky jeho
biologickému, hospodaiskému a ekonomickému vyznamu (Schwinn a kol., 2017). Dnes je
s rozvojem technologii umély vytér a vysazovani zvladnuto natolik, Ze se v celé Evropé¢ Slechti

rizné komer¢ni linie pstruha obecného (Berrebi a kol., 2021).

V soucasné dob¢ predstavuje umély vytér a nasledné vysazovani uméle odchovanych
nasadovych jedinct do tokt obvyklou, a nékdy i jedinou, metodu, kterou Ize udrzet populace
pstruha obecného nadale relativné poc¢etné (Ryman a Staehl, 1980; Schwinn a kol., 2017). Dle
studie Fergusona (2007) lze rozdélit zarybiiovani vod uméle odchovanymi jedinci pstruha
obecného do nékolika nasledujicich kategorii. Prvnim typem je vysazovani pstruhli uréenych
k okamzitému uloveni rybafi, bez potencialu pfirozeného rozmnozovani v toku. Dalsi strategii
je zarybiiovani za ucelem zachrany ohroZenych populaci, ¢i obnovy témét vyhynulych
populaci. Tfetim druhem je doplitkové vysazovani starSich uméle odchovanych ryb nebo
nepuvodnich jedinct pstruha pro zlepseni rybolovu nebo za cilem zvySeni poctu ryb kvili
ochrané ptirody. Jako posledni typ 1ze zminit podplrny chov, kdy dochazi k vysazovani uméle

odchované prvni generace potomstva ptivodné volné Zijicich populaci pstruha.

Umély odchov pstruha obecného je tradi¢né zaloZzen na odlovu volné Zijicich genera¢nich
ryb. Odlovené generani ryby jsou uméle vytirany a jejich plidek je odchovavan
v extenzivnich nebo intenzivnich podminkdch a nésledné je vysazovan do volnych vod
(Randak a kol., 2009). Obdobi vytéru se zpravidla vyznamné nelisi od ptvodnich volné
zijicich populaci a v nasich podminkach obvykle nastava od fijna do poloviny listopadu.
S populacemi ryb (volné Zijici a chované) je nutno manipulovat oddélené, aby nedoslo k jejich

promichani. Kratce (pfiblizné tyden) pied vlastnimi vytéry jSou generacni ryby premistény do
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mensich manipula¢nich nadrzi, pti¢emz je obsadka rozdélena dle pohlavi. Pokud je moznost,
dojde zaroven k odlovu potiebného poctu samct z chranéné rybi oblasti, ktefi jsou poté
umisténi samostatné do dalsi manipula¢ni nadrze. Ped vlastnim vytérem jSou samice piebrany
a k vytéru jsou pouzity pouze pohlavné zralé ryby (mékka oblast bficha kranialné od
mocopohlavniho otvoru, zduiely mocopohlavni otvor, pfi tlaku na bfi$ni dutinu se uvolnuji
jikry). Nezralé ryby jsou vraceny zpét do manipula¢ni nadrze, kde jsou kontrolovany
Vv pfiblizné¢ tydennich intervalech. Pti vlastnim umélém vytéru neni nutno vyuzivat hormonalni
stimulaci. Anestetikum je mozno pouzit jako vhodny prostfedek eliminujici poSkozeni
generacnich ryb vétsich velikosti (Kolarova a kol., 2007). Thned po provedeni umélého vytéru
je vhodné provést kratkodobou koupel v roztoku manganistanu draselného (Kolafova
a Svobodova, 2009) a poté ryby vypustit zpét do prostiedi, ze kterého byly ziskany. Pro odhad
budouci produkce jiker z chovaného hejna Ize uvazovat s nasledujicimi parametry: absolutni
plodnost (pocet vytienych jiker na samici, piiblizné¢ 1000 kust), relativni plodnost (pocet jiker
na kilogram hmotnosti samice, ptiblizn¢ 1500-2000 kusti/kg hmotnosti samice) a dosazeni
pohlavni dospélosti. T¢é dosahuje piiblizn¢ 40-60 % samic ve téetim roce zivota, zbyla ¢ast ryb
dospiva v dalsich letech. Samci dospivaji obvykle o rok diive nez samice. Toho je mozné
vyuzit k jejich vyfazeni z chovu ve druhém a tetim roce odchovu. Inkubujici se jikry jsou az
do faze ocich bodu (220-300 dennich stupiiti od oplozeni) velmi citlivé na otiesy, manipulaci
a svétlo. Teplota vody by v prib&hu inkubace neméla piekracovat 10 °C. Délka inkubace se
poté v zavislosti na teploté vody pohybuje obvykle v rozsahu 350-500 dennich stupiiii. Po
vykuleni plidku nastava klidova faze, kdy se plidek nachazi na dn¢€ inkubacnich aparatt
a travi zasoby zivin ze Zloutkového vacku. Toto vyvojové stadium konci po cca tfech tydnech
stravenim zhruba 1/2-2/3 Zloutkového vacku a rozplavanim pladku. Nasleduje aktivni faze,
kdy uz plidek vykazuje urcitou pohybovou aktivitu a postupné piechdzi na exogenni vyzivu

(Randék a kol., 2009).

V soucasné dob¢ ve volné ptirod¢é dochazi lokalné k poklesu poctu divokych generacnich
hejn. Proto si dnes chovatelé¢ vytvaii vlastni generacni hejna, kterd si udrzuji v umélych
podminkach rybich sadek (Randak a kol., 2009). Za béznych okolnosti jsou pak uméle
odchované ryby vysazovany do tokt v nasledujicich Zivotnich stadiich: odkrmeny tiitydenni
pladek, pilro¢ni, ro¢ni a dvouro¢ni jedinci (Randak a kol., 2009; Schwinn a kol., 2017).
Z hlediska efektivni podpory divokych populaci pstruha je nejlepSim ptistupem vysazovani co
nejmladsi kategorie (idedln€ maximalné ro¢ni stadia) (Randék a kol., 2015). Dalsi, relativné

novodobou technikou, piedstavuje vyuzivani tzv. inkubaénich schranek, které¢ slouzi
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k inkubaci jiker v ptirozenych podminkach matetskych tokl, kdy tato metoda muize byt
vyuzita jak pro repatriaci, tak podporu stavajicich populaci lososovitych ryb (Aubrechtova
a kol., 2020). Tyto schranky existuji ve dvou variantach, plovouci a dnové. Z prob¢hlych studii
1ze konstatovat, ze vyuziti této metody je Uspésné, jelikoz uspesnost inkubace se priblizuje
80 % vV ptipadé plovouci schranky a 55 % v pfipadé¢ dnové schranky (Aubrechtova a kol.,
béhem vyvoje v matefskych tocich adaptovat na chemismus a morfologii toku, které budou
Vv jejich budoucim vyvoji hrat vyznamnou roli, zejména diky rozvoji lokalnich adaptaci (Fraser

a kol., 2011).

Existuje mnoho dikazt, které poukazuji na to, Ze umély vytér a nasledné vysazovani takto
odchovanych ryb do toku ptedstavuje uréitou ekologickou i genetickou hrozbu pro volné Zijici
populace pstruhti obecnych. I pies vSechna znama rizika je dnes v ptipadé rekreacniho
rybolovu vysazovani stale tradi¢énim a pfevazujicim postupem (Pinter a kol., 2019). Hlavnim
problémem je fakt, ze pstruzi z umélého vytéru jsou Casto vysazovani do volné ptirody bez
znalosti jejich genetického pivodu (Berrebi a kol., 2021). Mezi dil¢i problémy s tim spojené,
které maji dopady na populac¢ni genetiku volné Zijicich populaci pstruhti obecnych, patii
vysazovani ryb z odliSnych imofi, nebo i ze zahrani¢i, pfemistovani ryb napfi¢ riznymi
povodimi ¢i posileni domestikace (Pinter a kol., 2019). Dalsim dialezitym faktorem je i pocet
rodict, jelikoz produkce vysokého mnozstvi potomkii pochazejiciho z nizkého poctu rodict
muze téz vést k riznym zpisobtim naruseni ptivodni genetické linie (Ryman a Staehl, 1980).
Tradi¢né se umély vytér provozoval tak, ze se ve volné ptirod¢ vybralo nekolik jedinci
s vyhodnymi vlastnostmi. Tito vybrani jedinci se pak pouZili jako rodi¢e pro tisice potomkd.
Tento proces zvysuje riziko inbreedingu diky zvySené ptibuznosti mezi jedinci, a vede tak
ke ztraté genetické variability (Aho a kol., 2006). Ze studie provedené v Rakousku vyplyva,
ze je zde béznym postupem vysazovani ryb z ciziho umofi, konkrétné zde vysazovani ryb
danského ptivodu (Pinter a kol., 2019). Tento trend je bohuzel patrny ve vétSing evropskych
zemi (Pinter a kol., 2019). Bé&zn¢ také dochazi k vysazovani geneticky odliSnych a intenzivné
chovanych domestikovanych linii pstruht jako jsou napf. linie Ital ¢i Kolowrat (Randak a kol.,
2009). Geneticka struktura téchto domestikovanych linii je Casto nepfedvidatelna (Berrebi
akol., 2021). Toto kiizeni divokych a domestikovanych populaci mtze mit za nasledek
naruSeni mistni genetické struktury, miize dochazet ke ztratdm mistné specifickych genotypil,
které mohou pfinaset urcitou adaptivni vyhodu (Hansen a Loeschcke, 1994). Problém ztraty

lokalnich adaptaci, které Ize popsat jako soulad fenotypu a prosttedi souvisejici S Sirokym
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spektrem dédi¢nych znakt (Fraser a kol., 2011), jednotlivych mistnich populaci jsou
zminovany i v jinych studiich (Kohout a kol., 2012; Pinter a kol., 2019). Diky ztraté téchto
lokalnich adaptaci mize napiiklad dojit knizS§i plodnosti a zivotaschopnosti ryb
(tzn. k poklesu fitness) (Templeton a kol., 1986). Jako dalsi negativni vliv lze uvazovat
I zménu efektivni velikosti populace, ktera je narusena vysazenymi rybami. Tato zména mize
nasledné ovlivnit piezivani ryb, pfijem potravy, rychlost rustu ¢i vyskyt ristovych anomalii
(Ferguson, 2007). Z ekologického pohledu lze jako riziko pro pivodni populace zminit
zvySenou kompetici, zménu v potravnich fetézcich, zvySenou predaci, zavleCeni novych

nemoci a parazitli, nebo zasahy do tzv. life history parametrti (Naiman a kol., 2012).

Dosahnout vhodné strategie zarybiovani a managementu volné Zijicich populaci pstruha
a spoluprace mezi lokdlnimi autoritami, rybafskymi hospodéii a odborniky na populacni
genetiku ryb. Dale by se m¢l vytvotit komplexni geneticky a ekologicky management pro
kazdou rybi lihen (Pinter a kol., 2019). Pokud bude vytvoifen systém regionalnich lihni, které
budou pracovat s mistnimi piivodnimi populacemi pstruha, dojde ke snizeni rizika vysazovani
geneticky neptivodnich jedinct (Randék a kol., 2009). Navic, pokud si chovatel¢ budou
uchovéavat vlastni genera¢ni hejna, povede to z dlouhodobého hlediska ke stabilni a udrzitelné
produkci kvalitnich nasadovych ryb (Randak a kol., 2009). M¢&lo by dochazet i k podpoie
vyzkumu a ke spolupraci mezi vyzkumnymi institucemi, rybarskymi organizacemi a ufady
(Pinter a kol., 2019). Globaln¢ by méla také spise pievladat snaha o revitalizaci pivodnich
vhodnych stanovist pro pstruhy nez dopliiovani populaci nasadovymi rybami
(Hansen a Loeschcke, 1994). Kromé obnovy prostiedi mize byt vhodnym krokem, ktery je
aplikovan napt. ve Velké Britanii, dopliiovani divokych populaci pstruha obecného pouze
triploidnimi samicemi, které jsou neplodné, a tudiz nedochazi k ohrozeni genetické struktury

divokych populaci (Berrebi a kol., 2021).

V Ceské republice ma chov lososovitych ryb velmi dlouhou tradici, ktera saha skoro dvé
stoleti do minulosti (Fri¢,1888b). Prvni lihné s lososovitymi rybami byly zaklddany b&hem
19. stoleti (Fri¢, 1888b). V téchto zafizenich byly produkovany nejenom vlastni jikry, ale
I vackovy plidek, odkrmeny plidek nebo ro¢ni ¢i viceleta stadia ryb (Fric, 1888b;
Pivnicka, 1981). Béhem 19. stoleti dochazelo k umélému odchovu ryb viceméné obdobnym
zpusobem, jakym se pstruzi odchovavaji i dnes (Fri¢, 1888b; Randak a kol., 2009). Fri¢
(1888b) zminuje vhodné strategie odchovu pstruha obecného. Kromé pstruha a lososa se u nas

historicky chovaly i dalsi lososovité ryby, jako napt. hlavatka obecna (Hucho hucho), siven
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americky, nebo lipan podhorni (Thymallus thymallus) (Pivnicka, 1981). Aktualni statistiky
Ceského rybaiského svazu, z. . uvadi, ze bdhem roku 2023 bylo vysazeno do svéfenych revirt
pres sedm miliond jedinct pstruha obecného (CRS, 2023). V soucasnosti Cesky rybaisky
svaz, z. s. disponuje 33 lihnémi ve svém vlastnictvi, které v roce 2023 vyprodukovaly vice nez
jeden milion jiker, ¢tyti miliony kust vackového plidku, 309 tisic kust odkrmeného plidku,
25 tisic ro¢nich jedincu, 7,5 tisic dvouletych jedincti a 1,7 tisic jedincti pstruha obecného

s trzni velikosti (CRS, 2023).

Také uzemi Narodniho parku Sumava je ovlivnéno vysazovanim pstruha obecného. Sprava
NP provozuje rybi lihenn v Borovych Ladech, prostiednictvim které vysazuje odchované
pstruhy obecné plvodni Sumavské linie do vybranych tokd na svém uzemi. Z rocenek
NP Sumava vyplyva, ze mezi roky 2009 az 2014 dochazelo kazdoroéné k vysazovani do toki
Kiemelné, Vchynicko-Tetovského kanalu, Teplé a Studené Vltavy a Rasnice.
V letech 2015 az 2021 K vysazovani dochazelo jen na Kiemelné, Vchynicko-Tetovském
kanalu, Teplé a Studené Vltavé. Primérné mnoZstvi vysazenych ryb za obdobi 2009 az 2021
¢inilo pfiblizné 68 tisic jedincl ro¢né. Zbyvajici ¢ast odchovanych ryb lihni byla prodavana.
Aktudlné se od zarybniovani téchto tokti z divodu dostatecné silnych piirozenych populaci

pstruha obecného ustupuje (NP Sumava, 2024).
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2.1.6 Geneticka variabilita pstruha obecného

Pro pochopeni toho, jak probihala genetické divergence a pro zavadéni uc¢inného
managementu, ktery by vedl Kk zachovani pivodni genetické rozmanitosti, je velmi dulezité
objasnit fylogeograficky ptivod a evoluéni historii konkrétnich druhti (Sanz, 2017). Prav¢ toto
je upstruha obecného velmi ztizené, zejména diky velké rozmanitosti vyskytujicich se
fenotypt (Sanz, 2017). Pstruh obecny vykazuje nepiehlédnutelnou variabilitu a plasticitu
v mnoha morfologickych, ekologickych a behavioralnich faktorech (Ferguson, 1989). Dtive
dochazelo k popisovani rozliénych taxont jen na zakladé rozdilné morfologie, ekologie, nebo
chovani (Kohout, 2013). Béhem vyzkumu, které se pstruhy obecnymi probihaly, bylo
rozpoznavano nezanedbatelné mnozstvi nomindlnich poddruhii (tj. poddruh nejvice se
podobajici danému druhu) nebo dokonce samotnych ,,druhti* oznacovanych jako Salmo trutta
(Turan a kol., 2009). Obecné vsak ptevazuje tendence k myslence, ze vSechny tyto nové
»druhy® patii k jednomu velmi variabilnimu druhu (Turan a kol., 2009). N¢které z nové
popsanych ,.druhti pstruha obecného, které byly identifikovany na zakladé unikatnich
morfologickych znakl, vSak nebyly podpofeny rozdily v genetickych charakteristikach
(Kohout, 2013). V ptipad¢ pstruha obecného stale existuje zna¢né mnozstvi reprodukéné
izolovanych, a tak geneticky odlisnych populaci (Ferguson, 1989). Pokud by se nové popsané
druhy lisily nejen morfologicky a na zakladé Zivotniho stylu, ale i v genetické variabilité,
mohli bychom je podle vétSiny druhovych koncepci za nové druhy povaZovat
(Turan a kol., 2009). V tradi¢nich studiich nelze oddélit genetické vlivy od vlivi prostiedi,
a je tak pravdépodobné, ze morfologicky odlisné druhy budou odlisné i geneticky (Ferguson,
1989). To, ze pstruh obecny ma za sebou velmi komplikovanou evoluéni historii, demonstruje
i nesjednocena nebo Casto se ménici taxonomie (Sanz, 2017). Aktualné jsou na uzemi Evropy

rozliSovany piiblizné ti desitky poddruht pstruha obecného (Kottelat a Freyhof, 2007).

Rod Salmo vznikl ptiblizn¢ pted 30 miliony lety. K odd¢leni lososa obecného a pstruha
obecného doslo piiblizné pied 10-14 miliony lety. K vnitrodruhové divergenci pstruha
obecného pak zacalo dochazet pred 2,5-5 miliony lety (Crete-Lafreniere a kol., 2012).
Genetickou variabilitu mohou zpusobit i relativné novéjsi udalosti. Jednim z diavodu, proc je
v Evropé pstruh obecny tak geneticky variabilni, muze byt pribéh a rozsah posledni doby
ledové (Ferguson, 1989), ktera probihala pfiblizné v obdobi pted 110 tisici az 11,5 tisici lety
(lvy-Ochs a kol., 2008). Populace pstruhli v severozapadni Evropé se v porovnani
s populacemi na jihu a jihovychodé Evropy a v Asii vyvijely odlisné (Ferguson, 1989). Diky

tomu, ze jih Evropy nebyl zasazen zalednénim, se zde mohly populace pstruht vyskytovat po
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mnohem delsi dobu, coz mohlo vést k jejich vétsi genetické diferenciaci (Ferguson, 1989).
Populace obyvajici severozapadni Evropu se zde vyskytuji nejméné 13 tisic let a jejich nizsi
genetickd variabilita miize byt disledkem omezeného spektra nasledujicich udalosti. Oblast
mohla byt po ustupu ledovce nezavisle kolonizovana odlisSnymi liniemi pstruha obecného.
Mohlo také dochazet ke vzniku genetické variability v izolovanych vodach, které byly
kolonizovany populacemi odvozenymi od spole¢ného postglacialniho predka. V neposledni
fad¢ ma na genetickou variabilitu vliv i umélé vysazovani geneticky odlisSnych linii pstruhti

(Ferguson, 1989).

S timto odliSnym vyvojem souvisi i prvni genetické studie populaci pstruha obecného,
které byly zalozeny na variabilité¢ alozymt (Ferguson, 1989). Diky analyzdm ve variabilité
alozymi bylo zjiSténo, Ze pstruh obecny pfedstavuje jeden z nejstrukturovanéjSich
zivocisnych druhti (Bernatchez a kol., 1992). Tyto studie pfisSly se zjisténim, ze lokus
pojmenovany LDHC-C1* (laktatdehydrogenaza-Cl) muze byt povazovan za jeden
z nejvhodnéjsich markert, ktery popisuje evolu¢ni historii pstruha obecného (Kohout, 2013).
Tento lokus ma dvé nejcastéjsi alely *100 a *90, kdy alela *90 je specifickd pro moderni linie
pstruha obecného a alela *100 se vyskytuje v celém arealu vyskytu pstruha obecného a je tak
povazovana za specifickou pro ptivodni linii pstruha (Kohout, 2013). Tyto rozdilnosti mohou
pravdépodobné odrazet oddéleny vyvoj pstruha obecného v izolovanych lokalitich
a naslednou rekolonizaci severozapadni Evropy pravé po ustupu zalednéni (Ferguson, 1989;

Kohout, 2013).

Dal8im uzitecnym ukazatelem, kterym lze hodnotit evolu¢ni historii pstruha obecného je
analyza mitochondrialni DNA (mtDNA) (Kohout, 2013). Tato analyza je v soucasné dob&
povazovana za jeden z nejpodrobné&jSich zdroju informaci (Kohout, 2013). V minulosti bylo
na zaklad¢ rozdili v mtDNA identifikovano nejprve pét vysoce odlisnych fylogenetickych
linii pstruha obecného (Bernatchez a kol., 1992). Témito vyhranénymi liniemi jsou atlantska
linie, dunajska linie, jaderska linie, sttedomoiska linie a linie marmoratus (Bernatchez a kol.,
1992). Areal atlantské linie je omezen pohofim Atlas na jihu a Skandinavii a Bilym mofem na
severu (Bernatchez, 2001). Dunajska linie obyva oblasti umoii Cerného, Aralského
a Kaspického mote (Bernatchez, 2001). Diky dal$im studiim byla v Rakousku, kde se nachazi
pfirozend hranice mezi t€émito dvéma oblastmi, odhalena pfirozena hybridizace mezi témito
dvéma fylogenetickymi liniemi pstruha obecného (Lercetau-Kohler a kol., 2013). Jaderska
linie se vyskytuje v oblasti severniho Stfedomofi a Turecka, Apeninského poloostrova a tmofi

Jaderského a Jonského mote (Bernatchez, 2001). Sttedomotskou linii 1ze najit pfedevs§im
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Vv zapadni a centralni ¢asti Stfedomofti (Bernatchez, 2001). Linie marmoratus obyva nékolik
fek v oblasti umoii Jaderského a Jonského mote (Kohout, 2013). To, Ze se na tak relativné
malém tzemi V oblasti Sttedozemniho mote vyskytuji hned tii vyhranéné linie dokazuje fakt,
Ze tato oblast slouzila béhem posledniho zalednéni jako vyznamné refugium (Ferguson, 1989;
Weiss a kol., 2000). S postupem ¢asu a rostoucim vzorkovacim usilim na studii Bernatcheze
(2001) navazali Vera a kol. (2010), jejichz vyzkum identifikoval dalsi fylogenetickou linii
pstruha obecného, ktera se vyskytuje v oblasti feky Duero na Pyrenejském poloostrove. Dalsi
samostatna vyvojova linie byla objevena i v oblasti feky Tigris v Turecku (Susnik a kol.,
2005). Souhrnné zobrazeni ptiblizného geografického rozsiteni fylogenetickych linii pstruha

obecného znazoriuje obrazek 2.

Obecné panuje shoda, Ze pét hlavnich linii pstruha obecného (atlantska, dunajska, jaderska,
sttedomotska, marmoratus) neni povazovano za odlisné druhy (Delling a kol., 2000). Avsak
existuje zde i vyjimka, kdy je linie marmoratus Vv nekterych studiich povazovana
za samostatny druh pstruha Salmo marmoratus (pstruh mramorovany, angl. marble trout)
(Delling a kol., 2000; Meldgaard a kol., 2007). V nov¢jsich literarnich zdrojich se ve spojeni
se pstruhem obecnym stale Castéji zacina vyskytovat pojem druhovy komplex (Sanz, 2017).
Druhovy komplex oznacuje skupinu taxonti, ktera si je blizce piibuzna a je si svym vzhledem
a dal§imi znaky natolik podobna, Ze je nelze od sebe rozlisit (Saryan a kol., 2020). Tento pojem
se uziva zejména diky tomu, Ze vétSina druhti nazvanych jako Salmo trutta si je fylogeneticky
uzce piibuzna (Sanz, 2017). Pokud by byl tento koncept bran v Gvahu, lze fici, Ze se druhovy
komplex Salmo trutta sklada ze sedmi hlavnich fylogenetickych linii: atlantské, dunajské,

jaderské, sttedomotské, marmoratus, duerské a tigrisské (D’ Agaro a kol., 2022).

Kromé téchto fylogeneticky odliSenych linii pstruha obecného stale dochéazi ke vzniku
dalsi wvariability zapfi¢inéné modernéjSimi udalostmi, nez je posledni doba ledova
(Kohout, 2013). Muze dochazet ke genetické diferenciaci mezi populacemi ze vzdalenych

oblasti, ale i mezi populacemi obyvajicimi stejné povodi, nebo stejné feky ¢i jezera, v tomto

MV

vrwe

nasadovych ryb (Pinter a kol., 2009).
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Obrazek 2: Priblizné ptivodni geografické rozmisténi fylogenetickych linii pstruha obecného; AD: jaderska linie, AT:
atlantska linie, DA: dunajska linie, MA: linie marmoratus, ME: sttedomoiska linie, DU: duerska linie, TI: tigrisska linie, NA:
severoafricka linie (podle Tougard, 2022).
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2.2 Genetické analyzy

U naprosté vétSiny zivych organisml existuje urcitd genetickd variabilita (Abdul-Muneer,
2014). Ke studiu této variability se vyuziva mnoho biochemickych a molekularné-genetickych
poloviny minulého stoleti (Ward, 2000). Nejvétsi rozvoj vSak zaznamenalo vyuZzivani
molekularnich metod s objevem polymerazové tetézové reakce (PCR) béhem poslednich
téiceti let (Estoup a kol., 1998). Tyto metody maji dnes své zastoupeni nejen v samotné
populacni genetice a hodnoceni variability spoleCenstev, ale i napiiklad pti identifikaci
jedincl, managementu rybich obsadek a zarybnovani nebo v akvakultute (Okumus a Ciftci,
2003; Ward, 2000). Genetické markery 1ze obecné kategorizovat do dvou skupin: markery
zalozené na proteinech a markery zaloZzené na DNA (Abdul-Muneer, 2014). V soucasné dob¢
se vice ¢i méné pouzivaji tii zakladni metody, a to jedna zalozena na proteinech (studium
alozymi) a dvé zalozené na DNA (mitochondrialni DNA a mikrosatelitni markery) (Ward,
2000).

Historicky byla jednou z prvnich pouzivanych genetickych metod analyza variability
proteini (Ward, 2000). Pravé rozvoj této metody jako prvni umoznil védclim pozorovat
genetickou variabilitu populaci (Okumus a Ciftci, 2003). Alozymy, jako podskupina enzymi
(tj. proteind), mohou vznikat nahodnou mutaci a mohou mit pro organismus rizné dusledky
(Flajshans a kol., 2013). Princip této metody spociva v identifikaci genetické variability na
urovni enzymd, které jsou ptimo kédovany DNA (Okumus a Ciftci, 2003). Z riznych variant
alel vznikaji rtizné varianty bilkovin, které se nazyvaji pravé alozymy a mimné se lisi
elektrickym nabojem (Okumus a Ciftci, 2003). Proto zékladni a nejvhodnéjsi metodou, ktera
se pouziva pro detekci alozymd, je elektroforéza (Okumus a Ciftci, 2003). Béhem
elektroforézy se pohybuji jednotlivé proteiny v elektrickém poli podle velikosti svého naboje
prislusnym smérem urcitou rychlosti za urcity ¢as, az dojde k jejich vzajemnému rozdéleni.
Takto separované proteiny se obarvi, aby byly dobte detekovatelné (Flajshans a kol., 2013).
Tuto metodu lze vyuzit zejména pii kontrole dédicnosti, jako identifikani nastroj pfi
Slechténi, v popula¢nich studiich, ve fylogenetickych studiich atd. (FlajShans a kol., 2013).
Alozymy mohou poskytnout i tdaje o efektivni velikosti populace a vztahu populace
k tzv. Hardy-Weinbergové rovnovaze (Carvalho a Hauser, 1994). Také poskytuji informaci,
zda je distribuce sledovaného znaku v Hardy-Weinbergové rovnovaze (Carvalho a Hauser,
1994). Analyza alozymi byla dlouhou dobu vyuzivana jako standard ve studiu rybich

populaci, a to zejména pro rozsdhle zpracovanou metodiku a pro moznost urceni variability
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v nékolika lokusech najednou. Mezi nevyhody této metody patii pracné zpracovani vzorki

a omezena informativni hodnota (Flajshans a kol., 2013; Okumus a Ciftci, 2003).

Dalsi pokrok ve vyvoji molekularné-genetickych metod piisel se studiem mitochondrialni
DNA v 80. letech minulého stoleti (Okumus a Ciftci, 2003; Ward, 2000). Analyza RFLP
mtDNA (polymorfismus délky restrikénich fragmentt, angl. restriction fragment lenght
polymorphism) se rychle stala zakladem pro mnoho popula¢nich studii, kdy doplnila,
¢i nahradila dosud velmi rozsitené vyuzivani alozymu (Ferguson a kol., 1995; Flajshans a kol.,
2013). RFLP je druh polymorfismu, ktery je definovany velikosti restrikénich fragmentt riizné
délky vytvorenych specifickou restrikéni endonukledzou (Okumus a Ciftei, 2003). Jednim ze
zakladnich aspektii mtDNA je jeji maternalni dédicnost (dédi¢nost po matce), tudiz odrazi
zejména maternalni evoluéni historii (Bermingham, 1990). Dale se mtDNA vyznacuje
relativné vysokou mirou mutaci, coz nasledné vede k vysoké urovni polymorfismu (Antoniou
a Magoulas, 2014). Diky tomuto faktu je mtDNA vhodna jak ke studiu genetické struktury
populaci, tak i pro uréovani fylogenetickych vztahti (Antoniou a Magoulas, 2014). mtDNA
také Casto nepodléha rekombinaci a poskytuje homologni markery (Okumus a Ciftci, 2003).
V soucasné dob¢ I1ze celkem bez problémt homologicky srovnavat mtDNA mezi nezavislymi
liniemi (Bermingham, 1990). Diky tomu lze pozorovat vyznam, ktery maji napiiklad odlisna
geologicka historie nebo rozdily v Zivotnich strategiich na vyslednou genetickou strukturu
populaci (Bermingham, 1990). Jednim z mnoha pfikladi vyuziti této metody mize byt
identifikace péti zakladnich fylogenetickych linii pstruha obecného (Bernatchez a kol., 1992).
mtDNA se b&hem poslednich desetileti stala velmi vyuZivanym markerem zejména
v genetickych studiich tykajici se fylogeneze, struktury rybich populaci, nebo v programech

zamé&fujicich se na ochranu pivodnich rybich populaci (Billington, 2003).

V soucasné dob¢ nejrozsifenéjsi a nejjednodussi genetickou metodu piedstavuje analyza
mikrosatelitnich markerd (zjednodusené tzv. mikrosatelitd) (Abdul-Muneer, 2014). Je tomu
zejména diky rychlému a jednoduchému vyuziti a vysoké rozliSovaci schopnosti (Trede, 2023,;
Wenne, 2023). Mikrosatelitni markery jsou sekvence DNA, které se skladaji z tandemové se
opakujicich mononukleotidovych az hexanukleotidovych jednotek, které jsou ve vétSim poctu
rozmistény rizn¢ v genomu vétSiny eukaryotickych taxont (Selkoe a Toonen, 2006).
Nejbéznéjsi  volbu pro molekuldrné genetické studie predstavuji  dinukleotidové,
trinukleotidové a tetranukleotidové jednotky (Selkoe a Toonen, 2006). Bézné se mikrosatelity
skladaji z tandemovych sekvenci s délkou 1-6 bp a jejich okoli je lemovano jedine¢nymi

sekvencemi DNA (Litt a Luty, 1989). Délka mikrosatelit se mize pohybovat v rozmezi od
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nékolika jednotek opakovani po n€kolik stovek opakovani (Litt a Luty, 1989). Diky tomu, ze
délka repetice muze byt zjistovana pomoci polymerazové fetézové reakce (PCR), predstavuji
mikrosatelity vhodné genetické markery (Flajshans a kol., 2013). Zakladni metodou jejich
studia je fragmenta¢ni analyza, tedy urCeni délek jednotlivych alel (FlajShans a kol., 2013).
Vyuziti mikrosatelitnich markerti ma fadu vyhod. Jelikoz vykazuji vysoky stupeni variability,
poskytuje tato metoda moznost odhalit rozdily i mezi velmi blizce ptibuznymi populacemi
(Abdul-Muneer, 2014). Za dalsi vyhody lze povazovat zejména kodominantni pienos, kdy 1ze
odlisit heterozygoty od homozygoti, vysoky stupén polymorfismu, lokusové specifickou
povahu nebo vys$i muta¢ni rychlost (Abdul-Muneer, 2014). Carvalho a Hauser (1994)
uvadéji, ze pro studium populacni genetiky jsou vhodnéjsi mikrosatelity s mensim poctem
alel, zatimco variabilngj$i lokusy se pouZzivaji pro mapovani genomu nebo pro analyzy
rodokmend. Mezi prakticka pozitiva vyuziti mikrosatelitnich markert patii i to, Ze je lze
analyzovat zméné kvalitnich vzorka (Trede, 2023). V piipad¢ pstruha obecného se
mikrosatelity nejéastéji pouzivaji pro studium genetického stavu populaci v atlantské oblasti,
jelikoz tyto oblasti jsou do velké miry ovlivnény vysazovanim nepivodnich populaci pstruha
obecného (Kohout, 2013). Mikrosatelitni markery se také stdle castéji vyuZivaji
Vv ekologickych vyzkumech (Selkoe a Toonen, 2006), ptikladem tomu muze byt i tato
diplomova prace. Krom¢ populacnich studii jsou mnohdy mikrosatelitni markery vyuzivany
K urovani otcovstvi v experimentech zaméfenych na fyziologii reprodukce nebo fyziologii
samotnych spermii. Kromé toho jsou mikrosatelity vyuzivany i k detekci triploidie, jak
ptirozené se vyskytujici, tak indukované (Sanz a kol., 2020). Soucasnym trendem, zejména
kvuli zvyseni efektivity genotypovani mikrosatelitnich markert, je tvorba tzv. multiplexnich
reakci (Lerceteau-Kohler a Weiss, 2006). To znamena, Ze v jedné reakéni smési je
amplifikovano nékolik mikrosatelitnich markerti (Lerceteau-Kohler a Weiss, 2006). Na
ptikladu pstruha obecného Ize demonstrovat reakci pro 12 mikrosatelitnich lokusu, které jsou
rozloZzeny do di-plexni reakce (po osmi a po Ctyfech lokusech) (Lerceteau-Kohler a Weiss,
2006), nebo do tri-plexni reakce (po Ctyfech, tiech a péti lokusech) (Berrebi a kol., 2021) nebo
jako v ptipadé této prace tri-plexni reakce po Ctyfech lokusech v kazdém multiplexu (STR
Multiplex TRUTident12 Kit; kat. &. STR0012, Ustav biologie obratlovcii AV CR, v. V. i.,
Brno, Ceska republika). V Ceské republice byla metodika Lerceteau-Kohler a Weiss (2006)
vyuzita Jurajdou a kol. (2020) pii studiu genetické struktury populaci pstruha obecného
v NP Krkonose, kdy bylo vyuzito 9 mikrosatelitovych lokust.

27



2.3 Shrnuti

Shrnuti literarni reSerse:

e Pstruh obecny je ekologicky a hospodarsky vyznamnym rybim druhem. Je adaptovany
predevsim pro Zivot v hornich tocich, s ¢imz souvisi nejen jeho morfologické znaky,

ale i naroky na vhodné zivotni prostiedi (teplota, kyslik, pH, potrava, ...).

e Plvodni aredl vyskytu pstruha obecného piedstavuje Evropa a piilehlé oblasti.
Historicky byl uspésné introdukovan i mimo tyto oblasti (napt. Severni Amerika,
Rusko, Novy Zéland, ...).

e Komplexni chovani a zivotni cyklus pstruha jsou vysledkem kombinace vlivu
prostiedi, genetiky nebo i pohlavi. Spravné porozuméni tzv. life history parametrim

povede k lepsi praxi v ochrané a managementu ptivodnich populaci.

e Puvodni neprokiizené populace pstruha obecného v Ceské republice, $umavska
a tepelskd, jsou zahrnuty do Narodniho programu ochrany zivocisnych genetickych

zdroji.

e Pfirozené¢ rozmnozovéani pstruha obecného je vyznamné ohrozeno, zejména

antropogennimi vlivy. Pro udrzeni Zivotaschopnych populaci se stale ¢asto pouziva

vvvvv

MV

I historickymi udalostmi, jako napft. pribéh posledni doby ledové. V minulosti bylo na
zakladé analyzy mtDNA rozliSeno pét zdkladnich fylogenetickych linii pstruha
obecného (atlantska, dunajska, stfedomoiska, jaderskd a marmoratus). K témto
puvodnim liniim se s rostoucim védeckym usilim ptidavaji dalsi (napf. tigrisska

a duerska linie).

e Zakladnimi metodami pro vyzkum populacni genetiky jsou analyza alozymi,
mitochondridlni DNA a mikrosatelitni markery. Vhodna aplikace téchto metod

poskytuje cenné informace pro ochranu a management rybich populaci.

V soucasné dob¢ dochazi v oblasti Sumavskych ledovcovych jezer K pfirozené obnové
populaci pstruhit obecnych, které byly v minulosti siln€ zasazeny acidifikaci povrchovych vod

(Maténa a kol., 2017; Blabolil a kol., 2020; Hida, 2022). Nejasny je vSak ptivod téchto ryb.
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Dosud nebyly k dispozici komplexni informace o jejich genetické pfislusnosti, nebo jejich
puvodu. Lze predpokladat v zdsad¢ dva jednoduché scénare, a to ze jde bud’ o ryby ptivodni,
0 jejich potomky z nize polozenych tisekti). Pivodni populace pstruht mohly pieckat obdobi
acidifikace v refugiich nize po toku ¢i v pfitocich patetnich tokd, a tak by nyni jejich
nachylnost ke zménam prostfedi nemusela byt kriticka. Mohla by zde platit teorie lokalnich
adaptaci (Fraser a kol., 2011), jelikoz vyskyt ryb je tradi¢n¢ silné¢ vazan na chemismus vody
a morfologii toku. Pokud by vsak Slo o ryby geneticky neptvodni, jejich pieZivani
v Sumavskych tocich by nemuselo byt zejména v souvislosti se zménami klimatu perspektivni,

nebot’ by kifizenim populaci mohlo dojit k naruseni lokalnich adaptaci.
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3. Hypotézy

H1: Populace pstruhi obecnych v oblastech Prasilského jezera a jezera Laka si budou
podobné, jelikoz jsou relativné blizko sebe a potoky vytékajicich z téchto jezer usti do ficky
Kfemelné, kde dochazelo k vysazovani pstruhtl pracovniky Narodniho parku Sumava (NP).
Kiemelnd se poté vléva do Vltavy, kam usti i Jezerni potok tekouci z Plesného jezera.

V piipad¢ téchto tii oblasti 1ze ocekavat podobnost.

H2: Populace pstruhtt obecnych v oblastech Cerného a Certova jezera budou odli$né, zejména
diky tomu, Ze jezera patii do odlignych tmoii (Certovo jezero — Cerné moie, Cerné jezero —
Severni moie). Cerné jezero nalezi do povodi Vltavy, ale jeho soutok s vodami tekoucimi
z oblasti jezera Laka, Prasilského a Plesného je az v misté soutoku Berounky s VItavou

u Prahy.

H3: Velikostni distribuce ryb se bude lisit mezi izemim, které se nachazi v oblasti NP (jezero

Laka, Prasilské a Plesné jezero) a chranéné krajinné oblasti (CHKO) (Cerné a Certovo jezero).

30



4. Metodika
4.1 Oblast pokusu

Oblast Sumavy &ita celkem osm ledovcovych jezer. Pét jezer se nachazi na &eské strané (Cerné
j., Certovo j., Plesné j., Prasilské j. a j. Laka). Zbyla tii jezera se pak nachézeji v Némecku
(Velké a Malé Javorské j., Roklanské j.). Sumavska jezera jsou studovana jiz pies sto let,
aktualné probihd pravidelny monitoring jejich stavu od roku 1984 (Vrba a kol., 2015).
V novodobé historii je zde vyzkum provadén prevazné pracovniky z JihoCeské univerzity
v Ceskych Budgjovicich a Hydrobiologického ustavu Biologického centra Akademie véd CR

V. V...

Soucasna prace navazuje na jiz probéhlé vyzkumy v oblasti Sumavskych ledovcovych
jezer (napft. Blabolil a kol., 2020; Huda, 2022). Pro provedeni praktické ¢asti, ktera predstavuje
znacnou Cast této diplomové prace, byly vybrany oblasti vSech ceskych jezer, jejichz
geograficka poloha je zndzornéna na obrazku 3.
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Obrazek 3: Sumavska ledovcova jezera (mapovy podklad: CUZK).

31



4.1.1 Jezero Laka

Jezero Laka (obrazek 4, popis studovanych lokalit viz obrazek 6 a tabulka 1) je diky své poloze
pod horou Plesna ve vySce 1096 m n. m. nejvysSe polozenym Sumavskym ledovcovym jezerem.
Diky své malé ploSe (zhruba 2,3 ha) a hloubce (maximum zhruba 3-3,5 m) ma jezero i maly
objem (0,05x10° m®). Tyto parametry z jezera Laka ¢ini jezero nejmensi (Vrba a kol., 2016b).
Plocha povodi zaujima 135 ha (Vrba a kol., 2016b). Na rozdil od zbyvajicich Sumavskych
jezer, jsou pro jezero Laka charakteristické plovouci raselinné ostrivky, jejichz plocha v ¢ase
roste. V daleké budoucnosti tak 1ze ocekavat postupné zazemnéni celé oblasti. Kviili vyuziti
vody zjezera pro sklafsky primysl a plaveni dieva byla hraz jezera v minulosti uméle

navysena pfidanim vrstvy zeminy (Kaskoun, 1987).

Jezero Laka je napajeno dvéma piitoky (obrazek 5), které sbiraji vodu z oblasti pod horou
Plesna. Prochazi oblasti raselinisteé, coz ma za nasledek sezonni proménlivost pratoki. Jezero
odtéka povrchovym odtokem na vice mistech. V odtocich je patrna i ¢innost bobra evropského
(Castor fiber), ktery ma viceéetnost odtoku ziejmé na svédomi. Odtok z jezera se nazyva

Jezerni potok a tsti do Kfemelné (povodi Vltavy).

V minulosti se v jezefe nachazely pocetné pstruhové obsadky. Dobové zaznamy hovoii
0 400-500 ulovenych jedincich pstruha obecného (Svambera, 1914). Diky priizkumu Blabolila
a kol. (2020) a pruzkumech navazujicich (Huda, 2022) lze konstatovat, ze se pstruzi do
samotného jezera Laka pfirozené vratili. Z aktudlnich dat, které jsou soucasti této prace,
vyplyva, ze jezero je obydleno pocetnou obsadkou pstruha obecného. V useku 2,8 km po
proudu od jezera se navic se pstruhy vyskytuji i vranky obecné (Cottus gobio), kterym

v dalsim pronikani brani soustava migra¢nich bariér.
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Obrazek 5: Pravostranny pfitok do jezera Laka protékajici raselinistém, zati 2022 (foto: Jan Huda).
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Obrézek 6: Mapa hlavnich studovanych lokalit v oblasti jezera Laka (mapovy podklad: CUZK).

Tabulka 1: Zakladni popis hlavnich studovanych lokalit v oblasti jezera Laka.

Kéd | Cislo v mapé | Popis lokality

LAJE |1 jezero Laka

LLPR | 2 levy ptitok do jezera Laka

LPPR | 3 pravy pritok do jezera Laka

LA28 | 4 Jezerni potok 2,8 km od jezera Laka
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4.1.2 Certovo jezero

Druhé z jezer, Certovo (obrazek 7, popis studovanych lokalit viz obrazek 9 a tabulka 2),
se nachazi pod Jezerni horou ve vySce 1027 m n. m. S plochou 10,7 ha, hloubkou
az 35 m a objemem 1,86x10° m? jde o druhé nejvétsi Sumavské jezero, objemem i plochou.
Povodi jezera mé rozlohu 89 ha (Vrba a kol., 2016b).

Do Certova jezera usti dva piitoky. Jeden z oblasti pod Jezerni horou, druhy zpod Malého
Spi¢aku. Druhy jmenovany je co do pritoki sezéonné variabilni. Jezero téZ odtéka hornim
odtokem. Ten je v soucasnosti upraven ¢lovékem a nazyva se Jezerni potok. V Zelezné Rudé

Gsti do Ficky Rezné (povodi Dunaje).

Certovo jezero patiilo k prvnim §umavskym jezerim, kde byl provadén védecky vyzkum.
V roce 1898 zde byla fauna i flora zkoumana Fricem a Vavrou (Fri¢ a Vavra, 1898). Soucasné
vyzkumy (Hada, 2022) a data z této prace poskytuji tidaje o aktudlnim stavu ichtyofauny
v oblasti jezera. V Jezernim potoce pod jezerem se vyskytuji pstruzi obecni i vranky obecné.
Na Zivot téchto dvou druhlt mé do jisté miry vliv i bobr evropsky, ktery ve vzdalenosti zhruba
2,5 km po proudu od jezera vytvoiil rozlehlé laguny. Kvili nestalosti priatoku a pocetnym
migra¢nim bariéram (obrazek 8) naJezernim potoce je vSak osidleni samotného jezera

nepravdépodobné.

Obrazek 7: Certovo jezero, fijen 2021 (foto: Jan Hiida).
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Obrézek 9: Mapa hlavnich studovanych lokalit v oblasti Certova jezera (mapovy podklad: CUZK).
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Tabulka 2: Zakladni popis hlavnich studovanych lokalit v oblasti Certova jezera.

Koéd | Cislo vmapé | Popis lokality

CT25 |1 Jezerni potok 2,5 km od Certova jezera
CT13 |2 Jezerni potok 1,3 km od Certova jezera
CT08 |3

Jezerni potok 0,8 km od Certova jezera
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4.1.3 Cerné jezero

Cerné jezero (obrazek 10, popis studovanych lokalit viz obrazek 12 a tabulka 3) se nachazi
pobliz jezera Certova, pod Jezerni horou a Svarohem, v nadmoiské vysce 1008 m n. m.
S hloubkou piiblizné 40 m, plochou 18,8 ha a objemem 2,92x108 m® jde o nejvétsi sumavské

jezero na Ceské strané. Plocha povodi zaujima 124 ha (Vrba a kol., 2016b).

Cerné jezero je napijeno dvéma piitoky, které stékaji zjezerni stény. Levostranny
se nazyva Cerny potok, pravostranny je bezejmenny. I zde je hraz jezera upravena a zpevnéna
lovékem. Odtok z jezera je nazvan Cerny potok a tsti do Uhlavy (povodi Vltavy) (obrazek
11). Zajimavosti je zde i pfitomnost pfecerpavaci vodni elektrarny, kterd pro svou ¢innost

vyuziva vodu z jezera.

V minulosti se v Cerném jezeie pstruzi obecni vyskytovali (Fri¢ a Vavra, 1898). Mezi lety
1890-1893 byl navic do jezera vysazen i nepivodni siven americky, coz vedlo k poklesu
pocetnosti populace pstruha (Fri¢ a Vavra, 1898). Do jezera byl udajné vysazen
i sih (Coregonus lavaretus wartmanni), o jehoz dalsim vyvoji neni pfili§ znamo (Fri¢ a Vévra,
1898; Vesely, 1994). Data z této prace naznacuji, ze v soucasné dob¢ je jezero, hlavné diky

morfologii Cerného potoka, bez ryb.

Obrazek 10: Cerné jezero, srpen 2020 (foto: Jan Hiida).
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Obrézek 12: Mapa hlavnich studovanych lokalit v oblasti Cerného jezera (mapovy podklad: CUZK).
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Tabulka 3: Zakladni popis hlavnich studovanych lokalit v oblasti Cerného jezera.

Koéd | Cislo vmapé | Popis lokality

CN20 |1 Cerny potok 2,0 km od Cerného jezera
CN17 |2 Cerny potok 1,7 km od Cerného jezera
CN14 |3 Cerny potok 1,4 km od Cerného jezera
CN10 | 4 Cerny potok 1,0 km od Cerného jezera
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4.1.4 Ple$né jezero

Plesné jezero (obrazek 13, popis studovanych lokalit viz obrazek 15 a tabulka 4) se nachazi
pod masivem Plechého v nadmotské vySce 1087 m n. m. Jezero ma maximalni hloubku 18 m,
plochu 7,2 ha a objem 0,55x10° m®. Plocha povodi v tomto p¥ipadé ¢ini 67 ha (Vrba a kol.,
2016b).

Mapové podklady zde neuvadi Zadné stalé pfitoky. Jezero je tak napajeno vodou stékajici
z Jezerni stény. Odtok (obrazek 14), i v tomto piipad¢ upraven ¢lovékem, se nazyva Jezerni

potok a usti v Nové Peci do Vltavy (povodi Vltavy).

Z historickych prament je ziejmé, Ze se v Plesném jezete v minulosti populace pstruha
obecného vyskytovala (Fri¢ a Vavra, 1898). Nyni je stejné¢ jako vétSina jezer bez rybi obsadky,
a to zejména diky tomu, ze ryby nezvladnou piekonat strmou morénu, kolisajici stav vody

Vv Jezernim potoce a ¢lovékem upravenou hraz jezera.

Obrazek 13: Plesné jezero, fijen 2022 (foto: Jan Hiida).
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Obrazek 14: Odtok z Plesného jezera, fijen 2022 (foto: Jan Hida).
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Obrézek 15: Mapa hlavnich studovanych lokalit v oblasti Plesného jezera (mapovy podklad: CUZK).
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Tabulka 4: Zakladni popis hlavnich studovanych lokalit v oblasti Plesného jezera.

Koéd | Cislo v mapé | Popis lokality

PL26 |1 Jezerni potok 2,6 km od Plesného jezera
PL20 |2 Jezerni potok 2,0 km od Plesného jezera
PL11 |3 Jezerni potok 1,1 km od Plesného jezera
PLOO |4 odtok z Plesného jezera
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4.1.5 Prasilské jezero

Pod horami Polednik a Skalka se v nadmotské vysce 1079 m n. m. nachazi Prasilské jezero
(obrazek 16, popis studovanych lokalit viz obrazek 18 a tabulka 5). Maximalni hloubka jezera
je pfiblizné 17 m, plocha 4,2 ha a objem 0,35x10% m3. Plocha povodi Prasilského jezera
zaujima 65 ha (Vrba a kol., 2016b).

Jezero ma dva pritoky. Levostranny bezejmenny pfitok vytéka z Jezerni stény
a pravostranny piitok se nazyva Jezerni potok. Odtok z jezera pak nese pojmenovani stejné,
Jezerni potok. | Prasilské jezero ma ¢lovékem upravenou hraz (obrazek 17), ktera si zde i dnes
zachovava sviyj historicky charakter s pozistatky stavidla. Jezerni potok vytékajici z jezera

usti za obci Prasily do Prasilského potoka a nasledné do Kiemelné (povodi Vltavy).

V minulosti byl vyskyt ryb v Pragilském jezefe nejisty. Fri¢ (1872) ani Svambera (1914)
pstruhy nepozorovali. Divodem byla zfejmé tvorba anaerobni zony u dna jezera doprovazena
ptitomnosti toxického sirovodiku (Vesely, 1994). V soucasnosti data z této prace potvrzuji
ptitomnost pstruhii na vSech profilech Jezerniho potoka. Jedinci pstruha byli zaznamenani
I pod hrazi jezera. Je vSak zfejmé, Ze k ptirozenému praniku pstruhi pfimo do jezera nedojde,
nebot’ kamennd hraz je zhruba 1,5-2 m vysokd. Krom pstruhil se na nizSich profilech

vyskytovaly 1 vranky obecné. Jejich dalSimu pronikéani vSak zfejmé brani migracni bariéra.

Obrazek 16: Prasilské jezero, fijen 2022 (foto: Jan Huda).
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Obrézek 18: Mapa hlavnich studovanych lokalit v oblasti Plesného jezera (mapovy podklad: CUZK).

45



Tabulka 5: Zakladni popis hlavnich studovanych lokalit v oblasti Prasilského jezera.

Koéd | Cislo vmapé | Popis lokality

PR31 |1 Jezerni potok 3,1 km od Prasilského jezera
PR29 |2 Jezerni potok 2,9 km od Prasilského jezera
PR15 |3 Jezerni potok 1,5 km od Prasilského jezera
PRO6 |4 Jezerni potok 0,6 km od Présilského jezera
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4.3 Environmentalni charakteristika zkoumanych toki

K dokresleni aktudlni situace ve studovanych tocich byly zaznamenavany nésledujici
environmentalni charakteristiky — teplota vody (°C), pH, mnozstvi rozpusténého kysliku
(%; mg/l), vodivost (uS/cm). Tyto veli¢iny byly méfeny pomoci kalibrované multifunkéni
sondy YSI PRO (YSI, USA) (obrazek 19). Dale byla na vybranych profilech méfena rychlost
proudéni, ktera byla vyuzita k vypoétu primérného pritoku (obrazek 20). Méfeni
environmentalnich parametri probihalo vzdy ve stejnou dobu, kdy v dané oblasti probihal
elektrolov ¢i lov na umélou musku. Popis lokalit, na kterych probihal monitoring

environmentalnich charakteristik je uveden v tabulce 6.

Obrazek 19: Méfeni environmentalnich charakteristik tokd, fijen 2022 (foto: Jan Huda).
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Obrazek 20: Méfeni rychlosti proudéni, levostranny ptitok do jezera Laka, zati 2022 (foto: Jan Huda).

Tabulka 6: Popis lokalit, na kterych probihal monitoring environmentalnich parametrti.
Kod | Popis lokality
LAJE | jezero Laka
LLPR | levy piitok do jezera Laka
LPPR | pravy pfitok do jezera Laka
LA28 | Jezerni potok 2,8 km od jezera Laka
PL26 | Jezerni potok 2,6 km od Plesného jezera
PL20 | Jezerni potok 2,0 km od Ple§ného jezera
PL11 | Jezerni potok 1,1 km od Ple$ného jezera
PR31 | Jezerni potok 3,1 km od Présilského jezera
PR29 | Jezerni potok 2,9 km od Présilského jezera
PRO6 | Jezerni potok 0,6 km od Présilského jezera
CN20 | Cerny potok 2,0 km od Cerného jezera, usti do Uhlavy
CN17 | Cerny potok 1,7 km od Cerného jezera
CN14 | Cerny potok 1,4 km od Cerného jezera
CT25 | Jezerni potok 2,5 km od Certova jezera
CTO08 | Jezerni potok 0,8 km od Certova jezera
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4.4 Odlov elektrickym agregatem

K odlovu pomoci elektrického agregatu (Hans-Grasel, typ ELT60IIHI, maximalni vykon
1,3 kW, napéti 300/500 V, rozsah 25-100 pulst za vtefinu) bylo vybrano celkem 18 lokalit.
V oblasti jezera Laka S$lo o tii lokality — pravostranny (LPPR) a levostranny pfitok do jezera
Laka (LLPR), Jezerni potok 2,8 km od jezera Laka (LA28); v oblasti Certova jezera o tfi
lokality — Jezerni potok 2,5 km od Certova jezera (CT25), Jezerni potok 1,3 km od Certova
jezera (CT13) a Jezerni potok 0,8 km od Certova jezera (CT08); v oblasti jezera Cerného
o ¢tyfi lokality — Cerny otok 2,0 km od Cerného jezera (CN20), Cerny potok 1,7 km od
Cerného jezera (CN17), Cerny potok 1,4 km od Cerného jezera (CN14), Cerny potok 1,0 km
od Cerného jezera (CN10); v oblasti jezera Plesného o &tyii lokality — Jezerni potok 2,6 km
od Plesného jezera (PL26), Jezerni potok 2,0 km od Ple$ného jezera (PL20), Jezerni potok
1,1 km od Plesného jezera (PL11) a odtok pod jezerem (PLOO); v oblasti Prasilského jezera
o lokality ¢tyti — Jezerni potok 3,1 km od Prasilského jezera (PR31), Jezerni potok 2,9 km od
Prasilského jezera (PR29), Jezerni potok 1,5 km od Prasilského jezera (PR15), Jezerni potok
0,6 km od Prasilského jezera (PRO06). Vsechny lokality spolu s jejich zakladnimi

charakteristikami jsou pro piehlednost uvedeny v tabulce 7.

Vybér lokalit se fidil podle ulovkt na profilech sousednich, postupovano bylo proti
proudu. Nékteré profily, zejména v oblasti jezera Laka a jezera Certova, byly shodné
s predchozimi prizkumy (Hida, 2022). V pfipad¢ oblasti jezera Laka probihaly odlovy
elektrickym agregatem 26. zati 2022, v oblasti Plesného jezera 10. fijna 2022, v oblasti

Prasilského jezera 11. fijna 2022, v oblastech Cerného a Certova jezera 12. fijna 2022.

Tam, kde to podminky prosttedi umoznovaly, byl elektrolov provadén pomalym brodénim
Vv toku (obrazek 21). V ptipadé mensich toki lov probihal obchazenim po bichu, kdy do vody
byly ponofovany jen elektrody. Elektrolov byl provadén celkem tfemi pracovniky — lovcem,
sbératem a nosicem. Lovec pomoci tlacitka na rukojeti lovné tyCe spoustél kratkodobé
stejnosmérny elektricky proud. Pokud doslo k omraceni ryby, proud byl vypnut a sbérac
umistil rybu do nadoby svodou. Zté byla nosi¢em neprodlené piemisténa do nadoby
se vzduchovanim a nésledné dale zpracovana. Délka prolovenych usekl ve vétSing€ ptipada
¢inila 100 m (rozptyl 20-220 m), dle morfologie toku a stavu okolniho terénu a mnozstvi ryb
(viz tabulka 7). Vybrané lokality byly proloveny dvakrat, pro spravnou kvantifikaci ulovenych
ryb. Jeden lov byl provadén pouze na lokalitach bez ryb ¢i v piipadé drobnéjSich a velmi tézko

prostupnych lokalit.
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Obrazek 21: Elektrolov na lokalité Cerny potok 1,0 km od Certova jezera, vlevo nosié, uprostied lovec, vpravo sbéra, fijen
2022 (foto: Jan Huda).

Tabulka 7: Zakladni popis lokalit, na kterych byl provadén elektrolov v zaii a ¥{jnu 2022.

Loveny Pocet Prim. Sifka Prim. hloubka
Kod Popis lokality usek (m) prichodi toku (m) toku (m)
LA28 | Jezerni potok 2,8 km od jezera Laka 100 2 2,0 0,4
LLPR | levy pfitok do jezera Laka 160 1 05 0,2
LPPR | pravy ptitok do jezera Laka 220 1 04 0,2
PL26 | Jezerni potok 2,6 km od Plesného jezera 100 2 3,0 0,4
PL20 | Jezerni potok 2,0 km od Plesného jezera 60 1 0,5 0,4
PL11 | Jezerni potok 1,1 km od Plesného jezera 100 1 0,8 0,1
PLO0 | Odtok z Plesného jezera 20 1 0,4 0,2
PR31 Jezerni potok 3,1 km od Prasilského jezera 100 2 3,8 0,2
PR29 Jezerni potok 2,9 km od Prasilského jezera 100 2 15 0,4
PR15 Jezerni potok 1,5 km od Prasilského jezera 80 2 3,0 0,4
PRO06 Jezerni potok 0,6 km od Prasilského jezera 100 2 0,7 0,3
CN20 | Cerny potok 2,0 km od Cerného jezera, usti do Uhlavy 100 2 0,5 0,4
CN17 | Cerny potok 1,7 km od Cerného jezera 120 1 2,0 0,5
CN14 | Cerny potok 1,4 km od Cerného jezera 100 1 15 0,5
CN10 | Cerny potok 1,0 km od Cerného jezera 80 1 15 0,4
CT25 | Jezerni potok 2,5 km od Certova jezera 100 2 15 0,4
CT13 | Jezerni potok 1,3 km od Certova jezera 130 1 1,8 0,1
CT08 | Jezerni potok 0,8 km od Certova jezera 200 1 15 0,2
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4.5 Lov na umélou musku

V piipad¢ jezera Laka byl, stejné jako v predeslé studii (Hida, 2022), aplikovan lov na umélou
musku. Lov probihal z nafukovaciho ¢lunu, kde se nachazel pouze lovec (obrazek 22). Byl
pouzit prut AFTMA 3, intermedidrni $iiira, vlasec 0,15 mm, hacky bez protihrotu velikosti

14-16 a mokré musky.

Lov na umélou musku probihal v rozmezi od 10 do 16 hodin, v celkové dobé 350 minut.
Systematicky bylo proloveno celé jezero, od pfitokové Casti k hrazi. Ulovené ryby byly
shromazd’'ovany ve vezirku uvdzaném k ¢lunu a v pravidelnych intervalech predavany na
zpracovatelské stanovisté. Lov na umélou musku probihal 26. 9. 2022. Popis profilu je pro

prehlednost uveden v tabulce 8.

Obrazek 22: Lov na umélou musku na jezefe Laka, zafi 2022 (foto: Jan Huda).

Tabulka 8: Zakladni popis hlavnich studovanych lokalit v oblasti jezera Laka, kde probihal lov na um&lou musku.

Kod Popis lokality
LAJE | volnd voda jezera Laka
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4.6 Zpracovani ulovki

Ulovené ryby byly dale zpracovavany (obrazek 23). Kazda ryba byla zméfena s piesnosti na
milimetry. Byla méfena standardni délka (tj. délka po konec oSupeni ocasniho nasadce)
i celkova délka (tj. délka po konec ocasni vidlice). U 24 jedinct pstruha obecného z oblasti
kazdého jezera byla odstfizena ¢ast (do 1 cm?) ploutve, ktera byla uloZena do oznacené

zkumavky s lihem a nasledné bude vyuzita na genetické analyzy v laboratofi (obrazek 24).

Obrazek 23: Stanovisté zpracovani ryb, zati 2022 (foto: Jan Huda).
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Obrazek 24: Odbér genetického materialu pstruha obecného, fijen 2022 (foto: Jan Huda).
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4.7 Genetické analyzy

4.7.1 Pivod vzorku

Pro potieby genetické analyzy byl z kazdé¢ oblasti Sumavskych jezer ziskan geneticky material
celkem z 24 jedinci pstruha obecného. Pro porovnani byly pouzity vzorky pstruha obecného
ptvodem z odlehlych ¢i domestikovanych populaci. Tyto vzorky pochazely z Rybi lihné
Vazovec u Turnova (24 jedincti), ze dvou generaénich hejn Pstruhaistvi CRS Kaplice, spol.
sr. 0. (20 a 20 jedinci) a ze soukromych sadek Sdruzeni Lota Strazny potok (24 jedincu).

Z téchto vzorkt byla nasledné izolovana DNA pro dalsi postup v genetické laboratofi.

4.7.2 1zolace DNA

Deoxyribonukleovou kyselinu (DNA) je mozné izolovat jak klasickou fenol-chloroformovou
metodou, tak pomoci komeré¢né distribuovanych kith. Principem klasické fenol-
chloroformové metody je, ze fenol jako organické rozpoustédlo oddé€luje proteiny od
nukleovych kyselin. Jelikoz proteiny jsou hydrofobni, tak po ptidani fenolu zistavaji v této
organické f4zi smési, zatimco nukleové kyseliny zlistanou ve fazi vodné. Pfidany chloroform
pak denaturuje proteiny, rozpusti tuky a zdokonali oddéleni jednotlivych fazi. Po nasledné
centrifugaci je mozné ziskat nukleové kyseliny ve vodné fazi a ty dale vysrazet ptidanim
ethanolu. Z dtivodu eliminace mozZnosti vzajemné kontaminace vzorkl a pro usporu ¢asu byl
béhem této prace kizolaci DNA vyuzit komeréné distribuovany kit Machery-Nagel
NucleoSpin Tissue Kit (Némecko), ktery funguje na principu navazani DNA na silikatovou

membranu. Postup izolace DNA pomoci tohoto kitu je patrny z obrazku 25.
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NucleaSpin® Tissue

1 Prepare sample Cut 25 mqg inlo small pieces
180 pL T1
25 pL Proteinasa K

2 Pre-lyse sample
56 “C,
1-3h

200 pL B3

TO®C,
10 min

3 Lyse sample

Adjust DNA

binding conditions 210 pL 96-100 % athanol

Load all

5 Bind DNA

11,000 x g,
1 min

1 wash 500 pL BW
2= wash GO0 pL BS

] Wash silica membrane

= Gy o || a—f

11,000 = g,

1 and 2 .
1 min

G|C

11,000 % g,
1 min

100 pL BE

E AT,
] Elute highly pure DNA 1 min
11,000 = g,

@ 1 min

T Dry silica membrane

Obrazek 25: Schématické zobrazeni izolace DNA pomoci kitu Machery-Nagel NucleoSpin Tissue Kit (Némecko).

Genomova DNA byla izolovdna zustfizku ploutve ulovenych pstruhi obecnych
0 hmotnosti 30-50 mg, ktery byl vlozen do 180 ul pufru znac¢eného jako T1 a dale bylo pfidano
25 ul proteinazy K (Proteinase K). Takto pfipraveny vzorek v pufru s proteinazou byl
inkubovan po dobu 3 hodin na termobloku (Eppendorf, Némecko) pii teplot¢ 56 °C.
Po uplynuti tohoto ¢asu byla enzymaticka disociace bun¢k dokoncena ptidanim 200 ul pufru
znaceného jako B3 a vzorek byl inkubovan dalSich 10 minut na termobloku pfi teploté 70 °C.
Po ptidani 210 pl 96% ethanolu byl vzorek pfeveden do kolonek pro navazani DNA na
membranu a centrifugovan 1 minutu pfi 11 000g. Poté byl vzorek dvakrat promyt
kvuli odstranéni proteintt — poprvé pridanim 500 pl pufru BW a centrifugaci 1 minutu pii
11 000g a podruhé ptidanim 600 pl pufru BS a stejnou centrifugaci. Po osuseni membrany
dalsi minutovou centrifugaci pti 11 000g bylo pfidano 50 pl elu¢niho pufru BE a ziskana

DNA byla uvolnéna centrifugaci do nové zkumavky. Kvalita izolatu byla u vybranych vzorki
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hodnocena pomoci elektroforézy v agarosovém gelu (1,5% agarosa v TBE pufru) nebo

meéfenim pomoci spetrofotometru NanoDrop 2000 (Thermo Scientific, USA)

4.7.3 Polymerazova retézova reakce
Analyza mikrosatelitnich markerd byla provedena pomoci komeréni sady STR Multiplex
TRUTident12 Kit (kat. ¢. STR0012, Ustav biologie obratlovci AV CR, v. V. i., Brno, Ceska

republika). Tento Kit je navrzen ve tii-multiplexnim designu a celkem zahrnuje 12 lokust.

Nejprve byla provedena polymerazova tetézova reakce (PCR, angl. polymerase chain
reaction) pro ovéfeni funk¢nosti jednotlivych primerovych parta (TRU1-TRU12). Tato reakce
byla realizovéana v celkovém objem 10 pl a k provedeni PCR reakce bylo vyuZito komeréné
distribuovaného master mixu (PPP Master Mix, Top Bio, Ceska republika). Polovinu objemu
reakéni smési tvofil tento master mix (150 mM Tris-HCI, pH 8,8, 40 mM (NH4)2SOg,
0,02% Tween 20, 5 mM MgCl,, 400 uM dATP, 400 uM dCTP, 400 uM dGTP, 400 uM dTTP,
100 U/ml Taq DNA polymerazy, barvivo, stabilizatory a aditiva), pfidany byly primery
(0,3 ul kazdého z primeru o koncentraci 10 mM) a 1 ul templatové DNA. Polymerazova
fetézova reakce probihala v termocykleru Biometra (Némecko) podle teplotniho profilu
programu, ktery byl popsan vyrobcem kitu: 94 °C/3 minuty, 30 cykla: 94 °C/45 sekund,
57 °C/90 sekund a 65 °C/60 sekund, zavére¢na extenze 60 °C/30 minut. PCR produkty pak
byly podrobeny elektroforéze.

Po provedeni optimalizace bylo vyuzito 10 z celkového poctu 12 primerovych pard, viz
tabulka 9. Z téze tabulky 9 je také patrny celkovy popis multiplexniho designu kitu STR
Mutiplex TRUident12 Kit.

Tabulka 9: Popis multiplexniho designu kitu STR MUItiplex TRUident12 s pouzitymi lokusy; M1-M3 oznaduji ptislusné
multiplexy a zahrnuté lokusy, Ta oznacuje teplotu nasedani jednotlivych primeri, ABI znaeni oznauje typ pouzité
fluorescenéni barvy, STR motiv oznacuje motiv opakovani alel, rozmezi alel uruje ocekavané rozmezi alel daného lokusu,
V poznamce uveden vzdy piitomny vrchol u danych lokusi.

Multiplex | Lokus | Skala | Ta ABI STR | Rozmezi Pozn.

(nmol) | (°C) | znaceni | motiv | alel (bp)

M1 TRU?2 40 57 6-FAM di- 101-115

M1 TRU3 10 57 NED tetra- 128-196 vrchol 128 bp

M2 TRUS 40 57 6-FAM di- 92-104

M2 TRU4 40 57 6-FAM di- 138-172

M2 TRU7 40 57 6-FAM tetra- 197-301

M2 TRUS8 10 57 PET di- 197-212 vrchol 156 bp

M3 TRU9 40 57 6-FAM tetra- 114-186

M3 TRU10 10 57 VIC tetra- 146-230

M3 TRU11 40 57 6-FAM tetra- 181-293

M3 TRU12 10 57 PET di- 126-194 vrchol 92 bp
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PCR reakce pro genotypovani jednotlivych mikrosatelitnich lokusti byla realizovana
formou tfi multiplexnich reakci (viz tabulka 10) podle manualu vyrobce kitu. K PCR reakci
byly vyuzity master mixy pro multiplexni reakce z produkce firmy Quiagen (Némecko) -
Type-it. 2xQuiagen Multiplex PCR master mix obsahoval HotStar taq DNA polymerazu,
Quiagen Multiplex PCR pufr (6 mM MgCl., pH 8,7) a smés nukleotidi (dATP, dCTP, dGTP,
dTTP). Reakéni smési jednotlivych multiplexnich reakcei jsou souhrnné uvedeny v tabulce 10.
Polymerazova ftetézova reakce probihala v termocykleru Biometra (Némecko) podle
teplotniho profilu programu, ktery byl popsan vyrobcem kitu: 94 °C/3 minuty, 26 cykli:
94 °C/45 sekund, 57 °C/90 sekund a 65 °C/60 sekund, zaveéreéna extenze 60 °C/30 minut.
Tabulka 10: SloZeni reakénich smési pro jednotlivé multiplexy (M1-M3) tri-plexni reakce PCR; M1-M3 oznaduje jednotlivé

multiplexy, V je celkovy objem reakce a pod nim dil¢i objemy jednotlivych sloZek, 2xOMM oznacuje 2xQuiagen Multiplex
PCR master mix, TRUXY je oznaceni jednotlivych studovanych lokust, DNA je objem pfitomného genetického materialu.

M1 V (6,5 ul) M2 V (7 pl) M3 V (7 pl)

2x QMM 35 2XQMM 35 2XQMM 3,5

PCR H20 1,475 PCR H:0 1,555 PCR H20 1,54

TRU2 0,175 TRU5 0,14 TRU9 0,14

TRU3 0,35 TRU4 0,28 TRU10 0,40

- - TRU7 0,42 TRU11 0,21

- - TRUS 0,105 TRU12 0,21
DNA 1 DNA 1 DNA 1

4.7.4 Fragmenta¢ni analyza mikrosatelitnich markeri

Po dokonéeni reakce PCR byly vzorky dale zpracovavany. PCR produkty byly nafedény 43 pl
deionozované H20. Dale bylo 0,5 ul takto ptipravenych vzorki napipetovano do 10 pl HIDI
pufru s 0,5 ul 600 bp size standardu GeneScan 600 LIZ (Thermo Fisher Scientific, USA).
Nasledné byly vzorky vlozeny do automatického sekvenatoru ABI 3500 (Applied Biosystems,
USA). Vtomto pfistroji byly jednotlivé vzorky separovany pomoci metody kapilarni
elektroforézy, pti které dochazi k déleni fragmentl DNA podle jejich velikosti a naboje
(LibreTexts, 2024).

4.7.5 Vyhodnocovani genotypt

Pot¢é co byla dokoncena kapilarni elektroforéza, byly vysledné elektroforegramy
vizualizovany v bioinformatickém softwaru Geneious Prime (verze 2019.0.4., Biomatters Ltd,
Auckland, Novy Zéland). U jednotlivych vzorkt bylo ovéfeno a ptipadné upraveno spravné
oznaceni jednotlivych fragmenti size standardu (GeneScan 600 LIZ, Thermo Fisher

Scientific, USA). Po sjednoceni byly podle protokolu ke kitu STR Multiplex TRUTident12
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Kit (kat. ¢. STR0012, Ustav biologie obratlovci AV CR, v. v. i., Brno, Ceska republika)
v programu Geneiouse Prime nadefinovany rozsahy (rozmezi bp) jednotlivych studovanych
lokust. Poté byly vSechny vzorky a zptisob urcCeni alel dukladné vizualné zkontrolovany.
Po zpracovani vSech vzork(i byl vygenerovan souhrnny soubor, ktery byl pieveden
do programu GenAlEx 6.51b2 (Peakall a Smouse 2006, 2012), ve kterém probéhlo
vyhodnoceni zakladnich populacné genetickych charakteristik.

4.7.6 Vyhodnocované popula¢né genetickych charakteristik

Populacni genetika se zabyva Cetnosti a interakcemi alel a gent v populacich
(Kim a Sappington, 2013). K zakladnim ukazatelim genetické diverzity v ramci populace,
které byly Vv této diplomové praci vyhodnocovany, patii pocéet alel na lokus, pocet privatnich
alel, o¢ekavana a pozorovana heterozygotnost, parovy fixa¢ni index a Neiova geneticka
vzdalenost (Kim a Sappington, 2013; Nei, 1973). Privatni alely jsou takové alely, které se
vyskytuji pouze v jedné populaci Vv ramci $irSiho souboru populaci (Szpiech a Rosenberg,
2011). Ocekavana heterozygotnost se odhaduje z frekvenci alel, zatimco pozorovana
heterozygotnost se odhaduje ptimo z jednotlivych genotypt a zavisi jak na mnozstvi genetické
variability v populaci, tak na urovni inbreedingu, ktery zvySuje homozygotnost (Ritland,
1996). Vysoka mira heterozygotnosti tak ptedstavuje vysokou miru genetické variability
anaopak (Kim a Sappington, 2013). Parovy fixa¢ni index vyjadiuje troven genetické
diferenciace mezi jednotlivymi populacemi. Tento index nabyva hodnot od 0 (nizka geneticka
odlisnost) do 1 (maximum vyjadiujici fixaci alternativnich alel) (Huckova, 2015). Neiova
genetickd vzdalenost je umérna evolu¢nimu Casu a jeji hodnoty nabyvaji téz od 0 (blizké
populace) do 1 (vzdalené populace) (Nei, 1973). Dal$im parametrem, ktery byl ovéfovan,
je Hardy-Weinbergova rovnovaha (HWE) (Kim a Sappington, 2013). Pfi tomto testu jsou
porovnavany pozorované frekvence genotypi s frekvencemi ocekavanymi pro idealni
populaci, ve které nedochazi k migraci, genetickému driftu, nevyskytuji se v ni mutace
a nendhodné parovani (Selkoe a Toonen, 2006). Dale byla provedena analyza molekularni
variance (AMOVA). AMOVA odhaduje podil genetické diverzity v rdmci populaci a mezi
populacemi (Kim a Sappington, 2013). AMOVA byla provedena s 999 permutacemi. Byla
spocitana i analyza hlavnich komponent (PCoA) pro populace z hodnot parovych fixa¢nich
indexti a analyza, ktera pfifazovala jednotlivé studované jedince do konkrétnich studovanych
populaci (tzv. assignment test). Jako posledni byla provedena analyza, ktera simuluje rizny
pocet populaci a néasledné do nich pfifazuje jednotlivé analyzované jedince. Tato analyza

pomoci permutaci graficky zobrazi genotypy jednotlivych jedinct podle zastoupeni
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a kombinace alel. Vystupem této analyzy jsou také hodnoty pravdépodobnosti modelll pro
jednotlivé hodnoty K, kdy K je ukazatelem ,,skutecného* poctu populaci, které se geneticky
dostatecné lisi. Pfi této analyze byl pocet moznych populaci hledan v rozmezi dvé az devét

populaci, jelikoz vzorky pochazely z deviti oblasti.
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4.8 Zpracovani vysledkii
Pro tvorbu grafii zobrazujicich hodnoty z monitoringu environmentalnich charakteristik toki
byl pouzit program Microsoft Excel (verze 2019). Tento program byl pouzit i pro znazornéni

velikostni distribuce ulovenych pstruhii obecnych.

Pro statistické vyhodnoceni environmentalnich dat byla pouzita hierarchicka analyza
variance (ANOVA). Data, u kterych bylo zjisténo, Ze nebyla bliza normalnimu rozlozeni, byla
logaritmicky transformovana. Pro statistické vyhodnoceni dat ziskanych z elektrolovu a lovu
na umé¢lou musku byla nejprve prevedena skutecna délka ryb na standardizovany frekvenéni
histogram velikostnich skupin (0-100) v rozmezi 20-310 mm, s krokem 5 mm. K testovani
parovych rozdili vZdy mezi dvéma oblastmi jezer navzajem byl pouzit Wilcoxoniv test. Tento
test byl také vyuzit pii testovani rozdilu ve velikostni distribuci ulovenych jedincii pstruha
mezi uzemim NP a CHKO. Vyhodnoceni bylo provedeno v programu R (verze 4.0.3, R Core
Team 2021).

Vyhodnocovani genotypi bylo provedeno v bioinformatickém softwaru Geneious Prime
(verze 2019.0.4., Biomatters Ltd, Auckland, Novy Zéland). Zakladni populaéné genetické
charakteristiky byly vyhodnoceny v programu GenAlEx 6.51b2 (Peakall a Smouse 2006,
2012). Ve stejném programu byla provedena i analyza molekularni variance (AMOVA),
analyza hlavnich komponent (PCoA) a tzv. assignment test. V programu Structure
(verze 2.3.3) a ve webové aplikaci Pophelper (Francis, 2017) byla provedena analyza, ktera

simuluje rizny pocet populaci a nasledné do nich pfifazuje jednotlivé analyzované jedince.
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5. Vysledky

5.1 Environmentalni charakteristika zkoumanych toku

Namétené hodnoty teploty vody se na studovanych profilech mezi oblastmi jednotlivych
Sumavskych jezer prikazné nelisily (ANOVA, Fs9 = 2,12, p = 0,16). Z obrazku 25 také
vyplyva, ze se teplota drzela v pfiblizném rozmezi 6 az 10 °C, s nejvysSimi hodnotami

V oblasti jezera Certova.
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Obrazek 25: Naméfené hodnoty teploty vody na studovanych profilech; levostranny pfitok do jezera Laka (LLPR),
pravostranny pfitok do jezera Laka (LPPR), jezero Laka (LAJE), Jezerni p. 2,8 km od j. Laka (LA28), Jezerni p. 1,1 km od
Plesného j. (PL11), Jezerni p. 2,0 km od Plesného j. (PL20), Jezerni p. 2,6 km od Plesného j. (PL26), Jezerni p. 0,6 km od
Prasilského j. (PRO6), Jezerni p. 2,9 km od Préasilského j. (PR29), Jezerni p. 3,1 km od Pragilského j. (PR31), Cerny p. 1,4 km
od Cerného j. (CN14), Cerny p. 1,7 km od Cerného j. (CN17), Cerny p. 2,0 km od Cerného j. (CN20), Jezerni p. 0,8 km od
Certova j. (CT08), Jezerni p. 2,5 km od Certova j. (CT25).
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Naméfené hodnoty vodivosti vody se na studovanych lokalitich mezi oblastmi

jednotlivych Sumavskych jezer statisticky prikazné lisily (ANOVA, F49=5,99, p <0,05). Na

vetsing lokalit se hodnoty vodivosti smérem po proudu zvySovaly, vyjimkou jsou oblasti

Prasilského a Certova jezera (obrazek 26).

vodivost (uS/cm)
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Obrazek 26: Naméfené hodnoty vodivosti vody na studovanych profilech; levostranny piitok do jezera Laka (LLPR),
pravostranny pfitok do jezera Laka (LPPR), jezero Laka (LAJE), Jezerni p. 2,8 km od j. Laka (LA28), Jezerni p. 1,1 km od
Plesného j. (PL11), Jezerni p. 2,0 km od Plesného j. (PL20), Jezerni p. 2,6 km od Plesného j. (PL26), Jezerni p. 0,6 km od
Pragilského j. (PROG), Jezerni p. 2,9 km od Prégilského j. (PR29), Jezerni p. 3,1 km od Prégilského j. (PR31), Cerny p. 1,4 km

od Cerného j. (CN14), Cerny p. 1,7 km od Cerného j. (CN17), Cerny p. 2,0 km od Cerného j. (CN20), Jezerni p. 0,8 km od
Certova j. (CT08), Jezerni p. 2,5 km od Certova j. (CT25).
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Naméfené hodnoty procentudlniho nasyceni vody kyslikem se mezi studovanymi
lokalitami v oblasti Sumavskych jezer statisticky prikazné neliSily (ANOVA, Fs9= 2,66,
p = 0,10). Z obrazku 27 je patrné, ze naméiené hodnoty jsou vyrovnané a nebyla zaznamenana

zadné odchylena hodnota.
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Obrazek 27: Naméfené hodnoty procentudlniho nasyceni vody Kyslikem na studovanych profilech; levostranny piitok do
jezera Laka (LLPR), pravostranny pfitok do jezera Laka (LPPR), jezero Laka (LAJE), Jezerni p. 2,8 km od j. Laka (LA28),
Jezerni p. 1,1 km od Plesného j. (PL11), Jezerni p. 2,0 km od Plesného j. (PL20), Jezerni p. 2,6 km od Plesného j. (PL26),
Jezerni p. 0,6 km od Prasilského j. (PR06), Jezerni p. 2,9 km od Prasilského j. (PR29), Jezerni p. 3,1 km od Prasilského j.
(PR31), Cerny p. 1,4 km od Cerného j. (CN14), Cerny p. 1,7 km od Cerného j. (CN17), Cerny p. 2,0 km od Cerného j. (CN20),
Jezerni p. 0,8 km od Certova j. (CT08), Jezerni p. 2,5 km od Certova j. (CT25).

63



Nameétené hodnoty koncentrace rozpusténého kyslik ve vodé se mezi studovanymi
lokalitami v oblasti Sumavskych ledovcovych jezer statisticky prikazné nelisily (ANOVA,
Fs9=1,06, p = 0,43). Z obrazku 28 je patrné, ze namétené hodnoty jsou vyrovnané a nebyla

zaznamenana zadna odchylena hodnota.
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Obrazek 28: Namétené hodnoty koncentrace rozpusténého kysliku ve vodé na studovanych profilech; levostranny piitok do
jezera Laka (LLPR), pravostranny pfitok do jezera Laka (LPPR), jezero Laka (LAJE), Jezerni p. 2,8 km od j. Laka (LA28),
Jezerni p. 1,1 km od Ple$ného j. (PL11), Jezerni p. 2,0 km od Plesného j. (PL20), Jezerni p. 2,6 km od Plesného j. (PL26),
Jezerni p. 0,6 km od Prasilského j. (PR0O6), Jezerni p. 2,9 km od Prasilského j. (PR29), Jezerni p. 3,1 km od Prasilského
j. (PR31), Cerny p. 1,4 km od Cerného j. (CN14), Cerny p. 1,7 km od Cerného j. (CN17), Cerny p. 2,0 km od Cerného
j. (CN20), Jezerni p. 0,8 km od Certova j. (CT08), Jezerni p. 2,5 km od Certova j. (CT25).

64



Naméfené hodnoty pH se mezi jednotlivymi oblastmi Sumavskych jezer statisticky
prukazné neliSily (ANOVA, F49= 3,28, p =0,06). Z obrazku 29 je patrné, Ze ve vé&tsing

piipadi hodnoty pH nariistaly po proudu, vyjimkou je oblast Cerného jezera.

Obrazek 29: Naméfené hodnoty pH vody na studovanych profilech; levostranny ptitok do jezera Laka (LLPR), pravostranny
ptitok do jezera Laka (LPPR), jezero Laka (LAJE), Jezerni p. 2,8 km od j. Laka (LA28), Jezerni p. 1,1 km od Plesného j.
(PL11), Jezerni p. 2,0 km od Plesného j. (PL20), Jezerni p. 2,6 km od Plesného j. (PL26), Jezerni p. 0,6 km od Prasilského j.
(PRO6), Jezerni p. 2,9 km od Prasilského j. (PR29), Jezerni p. 3,1 km od Prégilského j. (PR31), Cerny p. 1,4 km od Cerného
j. (CN14), Cerny p. 1,7 km od Cerného j. (CN17), Cerny p. 2,0 km od Cerného j. (CN20), Jezerni p. 0,8 km od Certova j.
(CT08), Jezerni p. 2,5 km od Certova j. (CT25).
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Nameétené hodnoty prutokti se na studovanych profilech mezi jednotlivymi oblastmi

Sumavskych jezer statisticky prukazné lisily (ANOVA, Fsg= 8,13, p < 0,01). Z obrazku 30 je

patrna znacna rozkolisanost mezi jednotlivymi zjisténymi hodnotami Vv porovnani mezi

oblastmi. Je zde vSak patrny trend rostouciho pratoku smérem po proudu.
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Obrazek 30: Vypoétené hodnoty pritokt na studovanych profilech; levostranny pfitok do jezera Laka (LLPR), pravostranny
ptitok do jezera Laka (LPPR), odtok z jezera Laka (LAQO), Jezerni p. 2,8 km od j. Laka (LA28), Jezerni p. 1,1 km od Ple$ného
j- (PL11), Jezerni p. 2,0 km od Ple$ného j. (PL20), Jezerni p. 2,6 km od Plesného j. (PL26), Jezerni p. 0,6 km od Prasilského
j. (PROG), Jezerni p. 2,9 km od Pragilského j. (PR29), Jezerni p. 3,1 km od Pragilského j. (PR31), Cerny p. 1,4 km od Cerného
j. (CN14), Cerny p. 1,7 km od Cerného j. (CN17), Cerny p. 2,0 km od Cerného j. (CN20), Jezerni p. 2,5 km od Certova j.

(CT25).
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5.2 Odlov elektrickym agregitem a lov na umélou musku

Celkem bylo v oblasti vSech péti Sumavskych ledovcovych jezer v zafi a fijnu roku 2022
uloveno 244 jedincu pstruha obecného. Z tohoto poétu bylo 57 jedinct uloveno pii lovu
umélou muskou v jezefe Laka. Tato metoda je zde spojena s vysledky elektrolovu zejména
diky tomu, aby byla zahrnuta oblast jezera Laka jako celku, tj. pfitoky, jezero i tok pod nim.
Na tom lze tak vhodné demonstrovat populacni strukturu celé oblasti. Konkrétni pocet
ulovenych pstruhti v oblasti jednotlivych jezer je uveden v tabulce 12. Velikostni distribuce

a pocetnost jsou uvedeny na obrazku 31 pro oblast kazdého jezero zvlast

Po provedeni statistického vyhodnoceni ulovkli pstruhit obecnych mezi oblastmi
jednotlivych Sumavskych jezer l1ze konstatovat, Ze se velikostni distribuce mezi jednotlivymi
jezery statisticky priikazné neliSily, viz tabulka 11 s hodnotami priikaznosti pro kazdy par
testovanych oblasti jezer. Nejpodobnéjsi velikostni distribuce byla mezi oblastmi Plesného
a Prasilského jezer (p = 1,00). Nejvice odlisné byly oblasti jezera Cerného a Laka (p = 0,249)

arovnéz jezera Laka a PleSného (p = 0,280).

Tabulka 11: Hodnoty prikaznosti Wilcoxonova parového testu pro velikostni distribuci pstruhlt obecnych v oblastech
Sumavskych ledovcovych jezer pod diagonalou, nad ni hodnoty Wilcoxonova testu.

Laka | Plesné |Prasilské| Cerné |Certovo

Laka * 614 537 544 545
Ple$né 0,280 * 264 145 149
Prasilské| 0,628 | 1,00 * 184 179
Cerné 0,249 | 0,843 | 0,839 * 135

Certovo | 0,567 | 0,749 0,819 0,939 *

Pro ovéfeni hypotézy H3 byly téz testovany rozdily ve velikostni distribuci mezi oblasti
NP zahrnujici jezera Laka, Ple$né a Prasilské a oblasti CKO zahrnujici Cerné a Certovo jezero.
Bylo zjisténo, Ze se velikostni distribuce pstruhli mezi tzemim NP a CHKO statisticky

prikazné nelisila (V =590, p = 0,592).

Velikostni distribuce ulovenych pstruhti obecnych (obrazek 31) se pohybovala v rozmezi
50 az 295 mm standardni délky. Nejvice tohoro¢nich jedinch pstruha bylo uloveno v oblasti
jezera Laka, konkrétné v pfitocich do jezera. Nejvétsi jedinci (maximalni standardni délka
295 mm) se vyskytovali téz v oblasti jezera Laka, kdy $lo o jedince ulovené v samotném jezeie
pomoci umélé musky. V téze oblasti bylo také uloveno nejvice jedincii. U profild, které byly
proloveny dvakrat za sebou byla vypoétena standardizovana pocetnost jedinct na 100 m? toku,

kdy byla brana v potaz nizsi pocetnost ryb ulovenych béhem druhého odlovu, podle metody

67



Leslieho a Davise (1939), viz tabulka 12. Nejvyssi standardizovana pocetnost byla zjisténa na

profilu Cerny potok 2,0 km od Cerného jezera pfi tsti do feky Uhlavy, a to 98 jedincti pstruha

Cvwr

zaznamenat na profilu Jezerni potok 1,5 km od Prasilského jezera, a to 6 jedinct pstruha na

100 m? toku.
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Obrazek 31: Souhrnna velikostni distribuce a poéetnost ulovenych jedinct pstruha obecného; A — oblast jezera Laka, B — oblast
Plesného jezera, C — oblast Pragilského jezera, D — oblast Cerného jezera, E — oblast Certova jezera.
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Tabulka 12: Poéty ulovenych pstruhtt obecnych a jejich standardizovana podetnost na viech lokalitich; v poznamce uveden
zpusob lovu, nebo oznaceni profili bez ulovenych ryb.

Stand.
Oblast Kod Popis lokality Pocet pocetnost Pozn.
jezera jedinct | na 100 m?
toku
Laka LAJE volna voda jezera Laka 57 - muska
Laka LLPR levy pfitok do jezera Laka 18 -
Laka LPPR pravy piitok do jezera Laka 8 -
Laka LA28 Jezerni potok 2,8 km od jezera Laka 34 25
Ple$né PL26 Jezerni potok 2,6 km od Plesného jezera 29 15
Plesné PL20 Jezerni potok 2,0 km od Plesného jezera 1 .
Plesné PL11 Jezerni potok 1,1 km od Pleného jezera 2 -
Plesné PLOO odtok z Plesného jezera - . bez ryb
Prasilské | PR31 | Jezerni potok 3,1 km od Pragilského jezera 6 -
Prasilské | PR29 | Jezerni potok 2,9 km od Présilského jezera 14 16
Prasilské | PR15 | Jezerni potok 1,5 km od Pragilského jezera 11 6
Prasilské | PRO6 | Jezerni potok 0,6 km od Présilského jezera 8 15
v Cerny potok 2,0 km od Cerného jezera,
Cerné CN20 Gsti do Uhlavy 23 98
Cerné CN17 Cerny potok 1,7 km od Cerného jezera 2 -
Cerné CN14 Cerny potok 1,4 km od Cerného jezera - . bez ryb
Cerné CN10 Cerny potok 1,0 km od Cerného jezera - . bez ryb
Certovo | CT25 Jezerni potok 2,5 km od Certova jezera 29 36
Certovo | CT13 Jezerni potok 1,3 km od Certova jezera 3 -
Certovo | CT08 Jezerni potok 0,8 km od Certova jezera - - bez ryb
Laka celkem 116 jedinci
Ple$né celkem 32 jedinct
Prasilské celkem | 39 jedinct
Cerné celkem 25 jedinci
Certovo celkem 32 jedinct
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5.3 Genetické analyzy

Celkem bylo genetickym analyzdm podrobeno 199 vzorkl jedinci pstruha obecného
z deviti odlisnych oblasti (populaci). K populacim z oblasti Sumavskych ledovcovych jezer
byly jako kontrolni vzorky piidany vzorky jedincti pochazejicich z geograficky odlehlych
oblasti adomestikovanych linii: dvé generaéni hejna z Pstruhaistvi CRS Kaplice
spol. sr. 0. (Kaplice 1 a Kaplice 2), ze sadek Sdruzeni Lota (Strazny potok) a z rybi lihné

Vazovec u Turnova. Konkrétni pocet jedinct z konkrétni populace je patrny z tabulky 13.

Tabulka 13: Pocet analyzovanych vzorki z jednotlivych oblasti, v zavorce kodové oznadeni oblasti.

Oblast (populace) | Pocet vzorki (jedinci)
Cerné (CN) 24
Certovo (CT) 24
Kaplice 1 (P) 20
Plesné (PL) 23
Prasilské (PR) 20
Laka (L) 22
Kaplice 2 (K) 20
Strazny potok (S) 23
Turnov (TU) 23
9 oblasti 199 vzorkii (jedinci)

5.3.1 Charakteristika analyzovanych mikrosatelitnich lokusu

Byly analyzovany mikrosatelitni lokusy, které jsou uvedené v tabulce 9. V tabulce 14 jsou
uvedeny jednotlivé analyzované lokusy i s poétem zjisténych alel. Z této tabulky je patrno, Ze
nejvyssi pocet alel (tj. nejvyssi polymorfismus) se vyskytoval v lokusu TRU7 (21 alel).
Nejméné alel bylo naopak zaznamenano v lokusu TRUS (3 alely). Zaroven 1ze konstatovat, Ze

vSechny studované lokusy byly polymorfni, tj. Cetnost zadné z alel nedosahovala 95 %.

Tabulka 14: Analyzované mikrosatelitni lokusy s po¢tem jejich alel.

Lokus Pocet alel
TRU2 7
TRUS3 13
TRU4 10
TRU5 3
TRU7 21
TRUS8 9
TRU9 13
TRU10 17
TRU11 14
TRU12 22
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5.3.2 Charakteristika analyzovanych populaci
Tabulka 15 shrnuje zakladni populaéné genetické charakteristiky jednotlivych studovanych
populaci: primérny pocet alel na lokus (A), pocet privatnich alel na jednotlivé populace (Apr),

o¢ekavana (He) a pozorovana (Ho) heterozygotnost.

Nejvyssi primérny pocet alel na lokus byl zaznamenan u populace pstruhl pochazejicich
podet alel na lokus byl pozorovan u populace pstruhtl z oblasti Cerného jezera, a to 4,700.
Nejvice privatnich alel se vyskytovalo u populace pstruht ze Strazného potoka (8 alel)
a z Turnova (7 alel). Populace pstruhii z oblasti jezera Laka nemé¢la ani jednu privatni alelu.
Pozorovana heterozygotnost se pohybovala vrozmezi 0,590 (Cerné jezero) az 0,776
(Kaplice 1). Oc¢ekavana heterozygotnost se pohybovala v rozmezi 0,590 (Laka) az 0,737
(Kaplice 1).

Tabulka 15: Pfehled zakladnich analyzovanych charakteristik populaci; primérny pocet alel na lokus (A), pocet privatnich
alel na jednotlivé populace (Apr), o¢ekavana (He) a pozorovana (Ho) heterozygotnost.

Oblast (populace) A Apr Ho He

Cerné (CN) 4,700 1 0,590 0,630
Certovo (CT) 6,900 1 0,679 0,692
Kaplice 1 (P) 8,100 2 0,776 0,737
Ples$né (PL) 5,300 3 0,666 0,660
Prasilské (PR) 6,700 3 0,690 0,634
Laka (L) 4,900 0 0,607 0,590
Kaplice 2 (K) 8,000 3 0,690 0,709
Strazny potok (S) 6,700 8 0,649 0,627
Turnov (TU) 6,200 7 0,680 0,659

V tabulce 16 jsou shrnuty hodnoty parového fixaéniho indexu (Fst) a Neiovy genetické
vzdalenosti. Pod diagonalou jsou uvedeny hodnoty Fsr, které se pohybovaly v rozmezi od
0,017 (Kaplice 1 vs. Kaplice 2) do 0,092 (Strazny p. vs. Laka, Strazny p. vs. PleSn¢). Nad
diagonalou jsou vypoctené hodnoty Neiovy genetické vzdalenosti, které se nachazely

v rozmezi od 0,098 (Kaplice 1 vs. Kaplice 2) do 0,413 (Plesné vs. Strazny p.).
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Tabulka 16: Parové hodnoty fixa¢niho indexu Fst (pod diagonalou) a Neiovy genetické vzdalenosti (nad diagonalou).

Cerné | Certovo | Kaplice | Plesné | Prasilské | Laka | Kaplice | Strazny | Turnov
] CN) | (€T 1(P) (PL) (PR) L 2(K) | p.(S) Ty
Cerné
(CN) * 0,194 0,282 0,310 0,252 0,348 | 0,367 0,287 0,345
Certovo
(CT) 0,042 * 0,165 0,225 0,121 0,237 | 0,239 0,269 0,230
Kaplice 1
(P) 0,053 0,028 * 0,239 0,197 0,232 | 0,098 0,213 0,172
Plesné
(PL) 0,065 0,043 0,043 * 0,238 0,245 | 0,401 0,413 0,295
Prasilské
(PR) 0,058 0,027 0,041 0,052 * 0,186 | 0,309 0,290 0,259
Laka
(L) 0,084 0,055 0,053 0,059 0,047 * 0,299 0,376 0,234
Kaplice 2
(K) 0,066 0,039 0,017 0,069 0,058 0,064 * 0,246 0,150
Strazny
p. (S) 0,063 0,061 0,048 0,092 0,069 0,092 | 0,053 * 0,219
Turnov
(TU) 0,069 0,044 0,034 0,061 0,055 0,055 | 0,029 0,051 *

Dale bylo ovétovano, zda jsou studované populace v Hardy-Weinbergové rovnovaze.

V naprosté vétsSin¢ lokusti nebyla Hardy-Weinbergova rovnovaha narusena. Vyjimku vSak

predstavovaly ¢tyfi lokusy uvedené v nésledujici tabulce 17. K témto ptipadim patfil lokus
TRU10 z oblasti Kaplice 1, lokus TRU7 z oblasti Plesné¢ho jezera a lokusy TRU9 a TRU11

z oblasti jezera Laka.

Tabulka 17: Lokusy odchyluyjici se od Hardy-Weinbergovy rovnovahy.

Oblast (populace) Lokus | Stupné volnosti ChiSq Vyznamnost
Kaplice 1 (P) TRU10 21 36,353 p <0,05
Plesné (PL) TRU7 55 74,831 p <0,05
Laka (L) TRU9 15 51,827 p <0,001
Laka (L) TRU11 28 56,433 p <0,01

Pomoci analyzy molekularni variance (AMOVA) byl zjistovan podil variability mezi

jedinci, mezi populacemi a v ramci populaci. Vysledky této analyzy jsou shrnuty na obrazku

32. Z obrazku 32 je patrné, Ze naprosta vétSina variability (84 %) je v ramci jedinct napii¢

vSemi populacemi. Mezi populacemi a mezi jedinci vysla variabilita shodné 8 %.
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Obrazek 32: Vysledek analyzy molekularni variance znazorijici zjisténé podily genetické variability.

Obrazek 33 ukazuje graf, ktery byl vytvofen metodou analyzy hlavnich komponent
(PCoA). Jako zdroj dat pro tuto analyzu slouzily parové hodnoty fixa¢niho indexu (Fst).
Z obrazku je patrné zietelné odliSeni populaci pochazejicich z oblasti Sumavskych
ledovcovych jezer (oznaeni CN, CT, PL, L, PR) od pstruhti pochazejicich z odlehlych ¢i
domestikovanych populaci (oznaceni P, K, S, TU).
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Obrazek 33: Grafické zobrazeni vzdalenosti jednotlivych studovanych populaci mezi sebou, pro vypocet byly uzity parové

hodnoty fixatniho indexu; oznageni populaci: Cerné (CN), Certovo (CT), Kaplice 1 (P), Plesné (PL), Prasilské (PR), Laka
(L), Kaplice 2 (K), Strazny p. (S), Turnov (TU).
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Dale byla provedena analyza, kterd piifazovala jednotlivé studované jedince do
konkrétnich studovanych populaci (tzv. assignment test). Tato metoda porovnava genotyp
kazdého jedince s frekvencemi alel v kazdé populaci a piifazuje jedince do populace, ve které
se jeho genotyp bude vyskytovat nejpravdépodobnéji. Vysledky Vv textové podobé shrnuje
tabulka 18. Vysledek této analyzy v grafické podob¢ je patrny na obrazku 34. Z tabulky 18 je
patrné, e podle této analyzy nejvice izolované populace pochazely z oblasti Cerného
a Plesného jezera. Usp&Snost piifazeni v piipadé téchto jezer &inila 96 %, respektive 100 %.
Naopak knejvice smiSenym populacim patfili  jedinci pochazejici  z oblasti
Kaplice 1 a Kaplice 2, kdy v obou ptipadech byla Gispésnost pfifazeni k vlastnim populacim
55 %. Celkova uspésnost pritazeni do vlastni populace pak byla 80 %.

Tabulka 18: Shrnuti analyzy pfifazovani jedincii do konkrétnich populaci (tzv assignment test) véetné procentualni uspésnosti

pfifazeni k vlastni populaci; oznageni populaci: Cerné (CN), Certovo (CT), Kaplice 1 (P), Pleiné (PL), Prasilské (PR), Laka
(L), Kaplice 2 (K), Strazny p. (S), Turnov (TU).

Oblast (populace) Vlastni Jina Procent. uspésnost Piifazena
populace | populace | prifFazeni k vl. pop. populace
Cerné (CN) 23 1 96 % 1x CT
Certovo (CT) 19 5 79 % 3x PR, 1X CN, 1x P
Ix PR, 5x K, 1x S,
Kaplice 1 (P) 11 9 55 % 1x L, 1x TU
Plesné (PL) 23 100 %
Prasilské (PR) 16 4 80 % 3x L, 1xCT
Laka (L) 18 4 82 % 2x PL, 2x PR
Kaplice 2 (K) 11 9 55 % 7xX P, 2x TU,
Ix PL, 1x TU,
Strazny p. (S) 20 3 87 % IxCT
Turnov (TU) 19 4 83 % 2x P, 1xCT, 1x S
Celkem 160 39
Procentualni podil 80 % 20 %

75



-30 -25 -20 -15 -10 -5 0

1 1 1 1 1 0 .CN
CT
A - -5
AP
*
> * L 10 PL
3 £ & o o o’:.” + PR
a A z‘q (M4 4 L N -
° - L
o8% CES e T, .
[ QA A A AK
tatas o - 220
A A - o5
A
25 oTU

Pop 1

Obrazek 34: Grafické shrnuti analyzy ptifazovani jedincii do konkrétnich populaci (tzv. assignment test); oznaceni populaci:
Cerné (CN), Certovo (CT), Kaplice 1 (P), Plesné (PL), Prasilské (PR), Laka (L), Kaplice 2 (K), Strazny p. (S), Turnov (TU).

Po provedeni analyzy v programu Structure (verze 2.3.3) pomoci MCMC algoritmu
s40 000 a burn-in period 10 000 permutacemi byly vysledky téchto vypocti vlozeny do
webové aplikace Pophelper (Francis, 2017). V této aplikaci bylo hledano idealni K, tudiz
ukazatel ,skutecného” poctu studovanych populaci, kdy se tento parametr stanovuje
z pravdépodobnosti pro jednotlivé modely. Po nastaveni rozmezi pro hledané K od dvou do
deviti moznych populaci a provedeni vypoctl, l1ze konstatovat, ze idedlnimu pocétu populaci
odpovidd K = 7, viz obrazek 35. Na obrazku 36 lze vidét grafické zpracovani této analyzy.
Populace pstruhti z genera¢niho hejna Kaplice 1 (P) a generaéniho hejna Kaplice 2 (K) jsou

viceméné totozné. Populace z oblasti Certova jezera a Prasilského jezera si jsou téZ blizké.
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Obrazek 35: Graficky vysledek hledani idealniho K (idealniho pocétu populaci).
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Obrézek 36: Prislusnost analyzovanych jedinci do jednotlivych studovanych populaci, pro K = 7; oznageni populaci: Cerné
(CN), Certovo (CT), Kaplice 1 (P), Plesné (PL), Prasilské (PR), Laka (L), Kaplice 2 (K), Strazny p. (S), Turnov (TU).
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6. Diskuse

Pstruzi obecni aktudln¢ kolonizuji oblasti pod vSemi Sumavskymi ledovcovymi jezery.
Z velikostni distribuce ulovenych jedincti navic vyplyva, ze se v téchto oblastech i pfirozené
rozmnozuji. Pozitivnim zjisténim je vyskyt prosperujici populace pstruha obecného Vv jezeie
Laka. Navrat pstruht do zbyvajicich jezer je z mnoha divodu, které budou rozvinuty nize,
spiSe nepravdépodobny. Z genetickych analyz navic V porovnani s domestikovanymi
populacemi vyplyva ur€ita izolovanost a soudruznost populaci pstruha obecného z oblasti

jednotlivych Sumavskych jezer.

6.1 Environmentalni charakteristiky toki

Teplota vody ma zasadni vliv na rist a pfeziti pstruhi obecnych ve vodnich tocich (Elliot
a Elliot, 2010). Z literatury vyplyva, ze pstruh obecné preferuje spiSe chladngjsi toky
(Armstrong a kol., 2003), kdy se teplotni optimum pohybuje v rozmezi mezi 14 az 20 °C
(Ojanguren a kol., 2001). Namétené hodnoty teploty se v tomto rozmezi nachazeji. Letalni
hodnota teploty vody pro pstruha je 24,7 °C (Elliot, 2000). Ani tato hodnota nebyla na zadném
ze studovanych profili namétena. Z téchto faktli Ize konstatovat, ze co se tyce teploty, maji
pstruzi obecni v oblasti vSech studovanych lokalit vhodné podminky pro svij zivot. Béhem
této prace probihalo méfeni teploty pouze jednou za sledované obdobi, a to na podzim.
Z hlediska vyvoje teploty je pravé obdobi monitoringu klicové. Z predchozi studie (Huida,
2022) je patrné, ze b&hem letnich mésich teplota vody v tocich vyraznéji roste. Naopak
pramenné oblasti €1 oblasti vySe po toku mivaji teplotu stabilni po cely rok (Huda, 2022). Dale
bylo zjiSténo, Ze na celkovy charakter priabchu teploty ma vliv jezero, které se béhem letnich
mésicti ohfeje a zasobuje tak tok teplejsi vodou (Huda, 2022). Obecné dulezitym faktorem,
ktery ma vliv na teplotu vody v tocich, je slune¢ni zafeni (Laszewski, 2013). Proto se v ptipadé
zastinénych profili mize voda v tocich opét v porovnani s nezastinénymi profily ochladit,

tudiz namétené hodnoty teploty mohou byt nizsi.

Koncentrace vSech rozpusténych iontd ve vod¢ se oznacuje jako vodivost. Vodivost vody
ma klicovy vliv na to, s jakou uspé&snosti bude probihat lov elektrickym agregatem (Bednat
a kol., 2013). Kromé toho muze vodivost vody do ur¢ité miry slouzit jako indikator oZiveni
toku (Thompson a kol., 2012). Vodivost toku je ovliviiovana jak pfirozenymi procesy
Vv prostredi, tak i antropogenni ¢innosti (Morgan a kol., 2012). Jevy jako jsou napiiklad
prichod vody zatrubnénym usekem, tinik odpadnich vod, nebo splach soli ze silnic pfispivaji
ke zvySeni vodivosti vody v tocich (Morgan a kol., 2012). Jelikoz se studované profily

nachazeji (az na vyjimku lokality Jezerni potok 2,5 km od Certova jezera) V nezastavénych
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plochach na uzemi CHKO ¢i NP, mtze praveé jejich poloha pfispivat K niz§im naméfenym
hodnotam vodivosti. Elektrickd vodivost vody je ovlivnéna i podlozim. Podlozi oblasti
Sumavskych jezer je tvofeno metamorfovanymi a krystalickymi horninami (Vrba a kol.,
2015). Tyto horniny maji nizsi tendenci k uvoliiovani iontti do vody a toky na tomto podlozi
tak maji v porovnani naptiklad s karbonatovymi horninami nizsi elektrickou vodivost (Reid
a kol., 1993). Toto muze byt dalsi faktor, ktery vysvétluje fakt, Ze je v oblasti ledovcovych

jezer elektricka vodivost vody celkove spise nizsi.

Dal8im kli¢ovym faktorem, ktery ovliviiuje zivot pstruha obecného v tocich, je mnozstvi
rozpusténého kysliku (Barus§ a Oliva, 1995). V literatufe se jako letalni hodnota koncentrace
kysliku uvadi 4,59 mg/l (Davis, 1975). Této hodnoté se zadny ze studovanych profilii
neptibliZil, nebot’ se namétené hodnoty nachazely v rozmezi 9-11 mg/l. Ve vhodném rozmezi
(alesponn 80 %) (Crisp, 1993) se na vSech profilech pohybovaly i naméfené hodnoty
procentudlniho nasyceni vody kyslikem. Namétené hodnoty odpovidaji charakteru prostiedi,
jelikoZ horni ¢asti tokl jsou diky nizs§im teplotdm charakteristické pravé vysokym obsahem
a dobrou dostupnosti rozpusténého kysliku (Jacobsen a kol., 2003). Stejné jako v piipadé
teploty vody Vv tocich, zavisi i hodnoty zjisténého obsahu kysliku na studovaném obdobi.
V teplych obdobich mohou byt zaznamenany nizs§i hodnoty, jako v ptipadé predchozi studie
z oblasti Sumavskych jezer (Hida, 2022). Dal$im vyznamnym faktorem je morfologie (tiné
a pefejnaté useky) a dalsi vlastnosti toku, jako napf. teplota vzduchu, fotosyntéza nebo
respirace (Ketabchy a kol., 2023).

Neméné diilezitym, a pro oblast Sumavy velmi diskutovanym, faktorem ovliviiujici Zivot
pstruhtl je pH. Pstruh obecny je, stejné jako dalsi lososovité ryby, velmi nachylny k okyseleni
povrchovych vod (Kroglund a kol., 2008). Letalni hodnoty pH pro pstruha se uvadi jako nizsi
hodnoty pH nedostaly pod hodnotu 5,0. V pfipadé pH se nabizi porovnani aktualnich dat
s predeslou studii z oblasti jezera Laka ajezera Certova (Huda, 2022). V fjnu 2022 se
Vv oblasti jezera Laka pohybovaly naméfené hodnoty pH na stejnych profilech jako v aktudlni
praci v rozmezi pH 6,0-7,1 a v oblasti Certova jezera téZ na stejnych profilech jako v aktualni
praci v rozmezi pH 4,9-8,9 (Hida, 2022). Z tohoto jednoduchého porovnani Ize konstatovat,
ze nedoslo k zasadnimu poklesu hodnot pH tokti a Sumavska jezera a toky pod nimi se
postupné obnovuji z obdobi acidifikace, ktera zde probehla béhem druhé poloviny minulého
stoleti (Vrba a kol., 2016b). Vyvoj hodnot pH ovliviiuje i jarni snéhové tani, které v nékterych

ptipadech muze vést k poklesu hodnot pH v tocich (Herrmann a kol., 1993). Tento vliv mtize
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byt na lokalni trovni vyznamny, jelikoz i kratkd epizoda okyseleni miize omezit pfirozenou
reprodukci pstruhti obecnych (Herrmann a kol., 1993). S nizkymi hodnotami pH vsak souvisi
zvySena pritomnost iontového reaktivniho hliniku ve vodé (Kroglund a kol., 2008). Pro ryby
je nejhorsi kombinace nizkych hodnot pH a vysokého obsahu rozpusténého reaktivniho
hliniku (Malcolm a kol., 2014). Kromé acidifikace oblast Sumavy v minulosti suZzovala
I kiirovcova kalamita (Vrba a kol., 2015). Tato skute¢nost m¢la za nasledek odumirani
smrkovych porosti, které bylo nejsilngjsi v oblastech jezer Ple$ného, Prasilského a Laka (Vrba
a kol., 2015). Pro ilustraci, v oblasti Plesného jezera odumielo piiblizné 90 % porostd smrku
(Kopacek a kol., 2013). Zatimco nejméné zasazené oblasti byly v okoli Certova a Cerného
jezera (Vrba a kol., 2015). Pted touto kalamitou vykazovaly oblasti jezer obnovujici se trend
v chemismu vody, mimo jiné dochazelo k naristu v hodnotach pH (Kopacek a kol., 2013).
Ale pravé odumfeni lest v dusledku ktirovcovych a vétrnych kalamit mélo za nasledek
zpozdéni procesti obnovy chemismu vody v zasazenych oblastech (Kopacéek a kol., 2013).

Proto jsou i dnes stale oblasti, kde jsou hodnoty pH stale spise nizsi.

Vypoctené hodnoty pritoklt vody na jednotlivych studovanych profilech jsou znacné
rozkolisané. Diky tomu, ze smérem po proudu roste plocha povodi tokt, 1ze ocekavat, ze dolni
profily budou mit vyssi pratoky nez profily v hornich ¢astech tokd. Tento jednoduchy trend
Ize pozorovat ve viech oblastech jezer s vyjimkou oblasti Certova jezera, kde byl priitok
zaznamenan pouze na jedné lokalité. V soucasné dobé dochédzi globdlné ke zméndm ve
vodnich rezimech tokd, kdy dochdzi casto ke snizovani jejich pritoka
(Arheimer a Lindstroem, 2019). Tyto zmény jsou zpusobeny nejen zménami ve vyuzivani
pudy v okoli vodnich toki, zastavovani zaplavovych tzemi, ale i klimatickou zménou
(Arheimer a Lindstoerm, 2019). Velkou kapitolou na Sumavé je také odvodiovani, kdy skoro
%, Sumavskych raselini$t a mokfadd byly v minulosti odvodnény (Bufkova, 2021). Vyznamny
podil na tomto problému mélo intenzivnéj$i vyuzivani zemédélské pidy béhem minulého
stoleti (Bufkova, 2021). Pratok vody a hloubka toku maji znaény vliv na rlizna vyvojova ¢i
velikostni stadia ryb (Tallaksen a van Lanen, 2004). Pstruh obecny pro sviij zivot v tekoucich
vodach potiebuje hloubku alespoit 15 cm. Tato vySka vody umozni pstruhim dobie
piekonavat prekazky v tocich (Bell, 1986). Tato minimalni hloubka byla na naprosté vétsiné
studovanych lokalit splnéna. Vyjimku piedstavovaly pfitoky do jezera Laka (hloubka 12 cm)
a Jezerni potok 0,6 km od Prasilského jezera (hloubka 8 cm). Tato hloubka byla méfena jako
pramérna reprezentujici dany profil, ktery zahrnoval 1 hlubsi Casti. Neptiznivy vliv nizkych

prutokd je prokazan piedevsim pro tohoro¢ni jedince pstruha obecného, coz souvisi s tim, zZe

80



tato stadia Cast&ji vyuzivaji mel¢i stanovisté (Elenius a kol., 2024). Starsi jedinci jsou schopni
na snizené prutoky reagovat 1épe (Elenius a kol., 2024). Stale vsak plati, ze nizké pratoky
mohou ovliviiovat 1 dalsi faktory, jako napf. teplotu, mnozstvi rozpusténého kysliku nebo
dostupnost potravy, které pak maji negativni efekt na zivot pstruhti v tocich (Jurajda a kol.,
2023). Cim pestiejsi prostiedi, tim je toto pro pstruha obecného vhodngjsim (Jurajda a kol.,
2023). Preference jednotlivych typu stanovist, a tak i prutoku, které pstruzi v tocich obyvaji
se muze menit 1 sezénn€. V zimé pstruzi vice vyhledavaji pomalu tekouci ¢asti tokii. Béhem
letniho a podzimniho obdobi tohoro¢ni jedinci preferuji ¢asti tokt, které jsou kryty vodni
vegetaci, zatimco starSi jedinci celorocné obyvaji stanovis$té¢ nezavisle na vyskytu vodni
vegetace (Maki-Petays a kol., 1997). Pro pohyb pstruhi v tocich je dilezita i jejich migracni
prostupnost (Lusk a kol., 2014), viz dalsi kapitola.
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6.2 Odlov elektrickym agregatem a lov na umélou muskou

Celkem bylo béhem ichtyologického prizkumu v zaii a fijnu 2022 pomoci elektrického
agregatu uloveno v oblasti vSech Sumavskych ledovcovych jezer 187 kust pstruha obecného.
DalSich 57 kust pstruha obecného bylo uloveno pomoci lovu na umélou musku v jezete Laka.
Lov na umélou musku byl v pfipadé jezera Laka zvolen zejména diky své efektivite, kterd se

potvrdila béhem piedchoziho ichtyologického prizkumu (Huda, 2022).

Z celkovych 19 prolovenych lokalit se pstruzi obecni vyskytovali na 15 lokalitach. Na
lokalitach odtok z Plesného jezera, Cerny potok 1,0 km od Cerného jezera, Cerny potok
1,4 km od Cerného jezera a Jezerni potok 0,8 km od Certova jezera nebyl uloven ani jeden
jedinec pstruha obecného. Tento fakt mize mit nékolik riznych pfi¢in. Co se ty¢e odtoku
Z Ple$ného jezera, zde neptitomnost ryb lze vysvétlit neprostupnou jezerni morénou, kterd
pstruhtim brani v pfirozeném pronikani vyse po toku. Plesné jezero je navic ohrani¢eno uméle
vytvofenou hrazi, kterd téz funguje jako neprostupnd migracni bariéra. Diky pritomnosti
migraénich bariér, strmému charakteru a niz§i vodnatosti toku lze vysvétlit nepfitomnost
pstruh i na lokalitach Cerny potok 1,0 a 1,4 km od Cerného jezera. Tyto lokality se ve vétsing
pripada skladaly z kaskad vodopadu a vyskytoval se zde i propustek pod silnici, ze kterého
volné piepadala voda, coz samo o sob&é pro pstruhy muze za nizsich pratokt piedstavovat
nepiekonatelnou migraéni bariéru. Lokalita Jezerni potok 0,8 km od Certova jezera byla
pfitomnosti migracni bariéry znama jiz z pfedchozi studie (Huda, 2022). Proto neni
prekvapenim, Ze 1 béhem aktuadlniho vyzkumu nedoslo k zddné zméné v posunu ryb vyse po
proudu. Doslo zde vsak k posunu horni hranice vyskytu pstruhti smérem dolt po toku. Béhem
predchoziho prizkumu v roce 2021 byli pstruzi zaznamenani na lokalité Jezerni potok 1,1 km
od Certova jezera (Hiida, 2022). V aktudlni praci byla horni hranice vyskytu pstruht zjisténa
ve vzdalenosti 1,3 km od Certova jezera. K tomuto posunu mohlo dojit i diky tomu, Ze
elektrolov v fijnu 2022 probihal po silnych destich, kdy koryto i okoli toku vykazovalo
zna¢nou miru poskozeni erozi. Silny proud tak mohl pstruhtim branit v proniknuti vyse po
proudu a jedinci byli splaveni spolu s proudem do nizsich partii toku. V piripadé Prasilského
jezera byli pstruzi zaznamenani sice na vSech prolovenych usecich, avSak aktualné ptimé
kolonizaci jezera brani antropogenné vytvorena hraz s pfibliznou vyskou az 2,5 m. Pokud by
doslo ke snizeni této hraze, 1ze ocekavat, ze pstruzi Prasilské jezero osidli a existuje zde
I ur¢ita mira pravdépodobnosti, Ze by se zde mohli rozmnozovat. Jezero totiz disponuje dvéma
ptitoky, které by byly pro tieni pstruhi vhodné (Blabolil a kol., 2022). V oblasti jezera Laka

se pstruzi obecni vyskytovali na v§ech studovanych lokalitdch, véetné samotného jezera a jeho
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obou pritokl. Stejn¢ jako béhem predchoziho ichtyologického prizkumu (Huda, 2022) se
potvrdila efektivita lovu na umélou musku. Béhem celého dne bylo uloveno 57 kust pstruha
obecného. Zde 1ze oproti minulosti pozorovat zna¢ny narust, nebot’ na podzim 2021, kdy ale
muskafeni probihalo po krats$i ¢asovy usek (jen 2 hodiny oproti 6 hodindm V ramci aktualni
studie), bylo uloveno 17 kust (Hida, 2022). Nejvétsi uspésnost lovu byla zaznamenana podél
pobiezni linie a v okoli popadanych stromu ¢i vodni vegetace. Toto komplexni prostredi
pstruhiim poskytuje stanovisté se znaCnym mnozstvim ukrytt, které ryby chrani napft. pied
predatory (Hegge a kol., 1993). V oblasti jezera Laka pokracuje trend vyskytu a pfirozené
reprodukce pstruhil, kdy mezi lety 2007-2010 byli pstruzi zaznamenani tésné pod jezerem
(Maténa a kol., 2017) a v roce 2020 uz byl potvrzen jejich vyskyt jak v jezefe samotném, tak
i jeho pravostranném ptitoku (Blabolil a kol., 2020). Béhem prizkumu v roce 2021 byli
zaznamenani tohoro¢ni pstruzi v obou pfitocich do jezera Laka (Huda, 2022). Stejné tomu tak
bylo i béhem aktualni studie. Lze tak konstatovat, ze v jezete Laka zije prosperujici jezerni

populace pstruhti obecnych.

Jelikoz ichtyologicky prizkum probihal béhem podzimu, je nasnadé ocekavat efekt
podzimni tfeci migrace pstruhl. Tato migrace by méla vrcholit mezi fijnem a pocatkem
listopadu (Libosvarsky, 1974; Piecuch a kol., 2007; Slavik a kol., 2012b). Obdobi tfeci
migrace se stejné jako v predeslych studiich ¢aste¢né piekryvalo s terminy odlovi (Blabolil
a kol., 2020; Huda, 2022). Protoze odlov probé&hl jen jednou za rok, nelze provést piimé
porovnani, zda na podzim doslo k narustu po¢tu ulovenych ryb. Rovnéz nelze potvrdit trend
ze ackoliv tfeci migrace pstruhli probiha pfevazné mezi fijnem a listopadem (Libosvarsky,
1974; Piecuch a kol., 2007; Slavik a kol., 2012b), prizkum v oblasti Sumavskych jezer probé&hl
jesté pred samotnym vrcholem migrace, V prvnich dvanacti dnech mésice fijna. Existuje zde

urcitd mira pravdépodobnosti, zZe s postupem ¢asu do tokl piimigrovali dalsi jedinci.

Patrny je efekt mensSich tokl, které mohou mit funkci refugii pro mladé jedince. Jako
piiklad lze uvést piitoky do jezera Laka, kde bylo uloveno celkem 26 pfevazn€ mladsich
jedinct pstruha. Naopak ptimo v jezete Laka se vyskytovala pfevazna ¢ast jedinct s nejvyssi
delsi ¢asové obdobi a jejich migrace zpét do dolnich ¢asti tokll je nepravdépodobnd. Béhem
minulého ichtyologického prizkumu bylo na odtoku z jezera Laka uloveno na jafe 2021
13 jedinci, na podzim 2021 55 jedinci, s nejvétsi standardni délkou 160 mm na jafe a 222 mm

na podzim (Huda, 2022). Vys§i pocetnost i zastoupeni vétSich jedinct na podzim 2021 mohlo
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odlovy probihaly v rozmezi 25.-26. fijna 2021. To je pfiblizné o dva tydny pozd¢ji nez
v ptipad¢ aktudlni prace. Velikostni spektrum ulovenych ryb také ovliviluje charakter
prostiedi. V pramennych usecich a hornich Castech tokti nelze bézné ocekavat pstruhy
s velikosti nad 300 mm (Jurajda a kol., 2023). Z pohledu standardizované pocetnosti vztazené
na 100 m? byla tato nejvyssi na lokalité Cerny potok 2,0 km od Cerného jezera pii tsti do
Uhlavy. Zde mohla byt takto vysoka podetnost pstruhti disledkem jejich migrace z feky do
Cerného potoka. Naopak nejniZsi standardizovana podetnost na 100 m? toku byla zji§téna na

lokalité Jezerni potok 1,5 km od Prasilského jezera.
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6.3 Genetické analyzy

6.3.1 Charakteristika analyzovanych mikrosatelitnich lokust

Pivodnim cilem této prace bylo ovérit funk¢nost diive publikovanych multiplexnich reakci
(Lerceteau-Kohler a Weiss, 2006) a tento pfistup pouzit i v ramci této diplomové prace.
Lerceteau-Kohler a Weiss (2006) publikovali optimalni slozeni dvou multiplexti ke
genotypovani az 12 mikrosatelitnich lokust, véetné otpimalniho teplotniho pribéhu pro
PCR reakce. Dtive, nez se podafilo optimalizovat tuto metodu, se naskytla moznost vyuzit
komeréné distribuovany kit z produkce Ustavu biologie obratloved AV CR V. V. i.
s oznacenim STR Multiplex TRUTIident12 Kit. Tento kit byl po zvazeni vyuzit v ramci mé

diplomové prace.

Analyza mikrosatelitnich markerti byla provedena pomoci komeréni sady STR Multiplex
TRUTident12 Kit (kat. ¢. STR0012, Ustav biologie obratlovci AV CR, v. V. i., Brno, Ceska
republika). Tento kit je navrZzen ve tfi-multiplexnim designu a celkem zahrnuje
12 mikrosatelitnich lokusti. B¢hem procesu optimalizace metodiky této prace se
v podminkach Laboratote molekularni, bunécné a kvantitativni genetiky FROV JU nepodatilo
amplifikovat lokusy TRU1 a TRUS, které byly soucasti multiplexu M1. Slo zfejmé o vyrobni
vadu Sarze, jelikoz se neprojevily na zadném ze 199 analyzovanych vzorku. Na zakladé této

skutecnosti bylo tedy analyzovano jen deset zbyvajicich lokust, viz tabulka 9 vyse v textu.

Cilem této prace bylo analyzovat z kazdé studované populace celkem 24 jedinci.
Z riznych davodu (Spatné izolaty, Spatné nasedajici primery atd.) byl tento pocet dodrzen
pouze u pstruhti z oblasti Cerného a Certova jezera. Ze zbyvajicich oblasti bylo analyzovanych
vzorkd ménég, nikdy vSak pocet neklesl pod 20 jedinct. Jako vhodny pocet analyzovanych
jedincti pro populacné genetické studie, které jsou zalozeny na analyze mikrosatelitnich
lokust, se V literatufe uvadi 25-30 jedinct (Hale a kol., 2012). Lze tedy konstatovat, Ze od

ideélniho ¢isla neni pocet analyzovanych jedinct pfili§ vzdaleny.

[RA4

alel byl zaznamenan v ptipad¢ lokusu TRUS (3 alely). Nejvice alel se vyskytovalo v lokusu
TRU7 (21 alel). Tento vysoky pocet alel mize indikovat vysokou genetickou diverzitu
v daném lokusu. Ztrata heterozygotnosti totiz miize mit za nasledky pokles fitness a genetické
diverzity populace (Reed a Frankham, 2003). Pro porovnani, vV ramci vyzkumu, ktery se
zabyval populacni genetikou pstruha obecného v oblasti vychodniho Balkanu, bylo studovano

11 mikrosatelitnich lokust s 5 az 37 alelami na lokus (Kohout a kol., 2013). V ramci obdobné
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studie z Norska bylo pfi sledovani 18 mikrosatelitnich lokusti detekovano od 3 do 32 alel na
lokus (Thaulow a kol., 2013). Jako dalsi pfiklad Ize uvést téz francouzskou studii, ve které
bylo analyzovano 15 mikrosatelitnich lokusii a pocet alel se zde pohyboval v rozmezi 6 az
37 alel na lokus (Charles a kol., 2005). Z porovnani po¢tu alel zaznamenanych v ramci této
prace a dalsich studii (Kohout a kol., 2013; Thaulow a kol., 2013; Charles a kol., 2005) plyne,
Zze mnou zaznamenané pocCty alel na lokus v ramci genotypovani celkem 199 jedinci jsou

V bézném rozmezi.

Na tizemi Ceské republiky zatim neprobé&hlo piili§ podobnych studii, které by se zabyvaly
populaéni genetikou pstruha obecného. Obdobnou studii, jakou je tato prace, provedli Jurajda
a kol. (2020) na tizemi KrkonoSského narodniho parku. Béhem této studie bylo zkoumano
devét z dvanacti mikrosatelitnich lokusti popsanych podle metodiky Lerceteau-Kohler a Weiss
(2006), avsak v ¢lanku chybi popis charakteristik analyzovanych lokust. V ptipad¢ této studie
bylo zjisténo unikatni postaveni ¢tyt z celkem 12 studovanych populaci (Jurajda a kol., 2020)
Dalsi studii provedli Jurajda a kol. (2023) na uzemi Moravskoslezského tizemniho svazu
Ceského rybaiského svazu, z. s.. B&hem tohoto vyzkumu bylo proloveno 19 vybranych toki,
ve kterych bylo zjisténo 22 populaci z 11 riznych genetickych linii. Jedinou ptivodni linii této
studie predstavovala populace v neobhospodafovaném useku Stfedni Opavy na uizemi CHKO

Jeseniky. Nejvice homogenni linie byly zaznamenany v rybochovnych zatizenich (Jurajda
a kol., 2023).

6.3.2 Charakteristika analyzovanych populaci

Celkem bylo v ramci této prace analyzovano 199 jedinct z deviti odliSnych oblasti (populaci).
P&t populaci pochézelo z oblasti Sumavskych ledovcovych jezer, lze je tedy povaZovat za
populace divoké. Zbyvajici Ctyfi kontrolni populace byly tvotfeny vzorky pochéazejicimi
z generaéniho hejna Pstruhaistvi CRS Kaplice, spol. s I. 0, soukromych sadek Sdruzeni Lota

Strazny potok a rybi lihné Vazovec u Turnova.

Nejvyssi pocet alel na lokus, nékdy oznaCovan téz jako alelickd bohatost (Greenbaum
a kol., 2014), byl zaznamenan u populace pstruhd obecnych, kterd pochazela z genera¢niho
u populace z oblasti Cerného jezera (CN), a to 4,700 alel na lokus. Pro porovnani téchto hodnot
1ze uvést velkou studii, ktera zahrnovala i populace ze sadek v Borovych Ladech na Sumavé
a z turnovské lihné Vazovec, ze které pochazi i vzorky v této studii (Berrebi a kol., 2021).

V ptipadé¢ jedinct pochazejicich z Borovych Lad byla zjiSténd hodnota 9,583 alel na lokus,
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Vv ptipadé turnovskych pstruhti pak 7,167 alel na lokus (Berrebi a kol., 2021), coz jsou podobné
vysoké hodnoty jako v pfipadé ryb z genera¢niho hejna kaplického rybatstvi Kaplice 2 (P).
Pfi samotném porovnani pouze pstruhti s Turnova byl v mé studii zaznamenan niz$i pocet alel
na lokus (6,200). Naopak u italské linie pstruha obecného z lihné Vazovec se vyskytovalo
4,917 alel na lokus (Berrebi a kol., 2021). Vyssi pocet alel na lokus odrazi vyssi genetickou
diverzitu dané studované populace. Vyssi pocet alel na lokus je také silnym ukazatelem
evolu¢niho potencialu populace (Caballero a Garcia-Dorado, 2013). Navic pfi vy$§im poctu
alel je vétsi ¢ast genotypu piistupna mensimu poctu mutaci, coz je z evolu¢niho hlediska
vyhodné (Wagner, 2008). V piipad¢ jedinct z oblasti Kaplice 2 to také mize znamenat, Ze
jedinci mohou pochézet zriznych zdrojovych populaci. Ke spravné interpretaci této
skute¢nosti by bylo nutné znat kompletni chovatelskou historii genera¢niho hejna. Na zavér
lze dodat, Ze se podle poctu alel mezi vSemi 199 analyzovanymi jedinci nepodafilo najit
zadného triploidniho jedince. Triploidie je v pfipadé pstruha obecného indukovana zejména
kvili zvySeni efektivity produkce. Vysoké efektivity dosahuje indukce pomoci

hydrostatického tlaku (Preston a kol., 2013).

Dalsim studovanym parametrem byl pocet privatnich alel. Zde se rozmezi pohybovalo od
zadné privatni alely v pripadé populace z oblasti jezera Laka az po osm privatnich alel
u populace pochazejici ze sadek Strazny potok. Vysoky pocet privatnich alel mize znamenat,
ze se v populaci vyskytuje znaéné mnozstvi unikatni genetické variability, kterd se nenachézi
u ostatnich populaci. Vysoky pocet privatnich alel také mize znacit urcitou izolovanost
populace, ktera omezuje tok gentt mezi populacemi (Allendorf a kol., 2012). Pocet privatnich
alel také muze ukazovat na jedine¢nost populaci (Foulley a Ollivier, 2006). Populace s vys$sim
poctem privatnich alel téZ mohou pochézet z niz§iho poctu zakladajicich jedincti, mohly projit
jevy oznaCovanymi jako bottleneck nebo founder effect. Pravé tuto myslenku mize
podporovat zjiSténi, ze v pfipad¢ této prace se vysSi pocet privatnich alel vyskytoval
u populaci pochazejicich z oblasti, kterd je jiz dlouhou dobu udrzovéna rybaiskym
managementem (Strazny p. a Turnov). Pokud by se porovnaly pouze populace pochazejici
Z oblasti Sumavskych jezer, lze dojit k zavéru, Ze zde je pocet privatnich alel relativné nizky
(0 az 3). Tudiz si tyto populace nejsou tolik vzdalené. Nicméné, nizky pocet privatnich alel

muze byt i diisledkem nizsiho poctu analyzovanych vzorkd.

Heterozygotnost ukazuje genetickou rozmanitost studovanych populaci (Kanaka a kol.,
2023). Rozdily mezi pozorovanou a o¢ekavanou heterozygotnosti jsou vysvétleny v kapitole

4.7.6. Heterozygotnost lze také definovat jako primérny podil lokust, které obsahuji rizné
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alely (4. jsou heterozygotni) (Kanaka a kol., 2023). Nejvyssi pozorovana (0,776) i ocekavana
(0,737) heterozygotnost byla shodné zjisténa v piipadé jedinci pstruha obecného
populace pochazejici z oblasti Cerného jezera, zatimco nejnizsi odekdvana heterozygotnost
(0,590) byla zaznamenana v piipadé populace z oblasti jezera Laka. Ze studie, ktera se
v minulosti zabyvala populacni genetickou lipana podhorniho, vyplyva, Ze populace, které
byly ovlivnény lidskou aktivitou (chov v lihnich, vysazovani) mély vys$i ocekavanou
heterozygotnost (Gum a kol., 2006). S timto tvrzenim, avSak na piikladu pstruha obecného,
jsou v souladu i vysledky této, ale i pfedchazejicich studii (napf. Berrebi a kol., 2021).
Nejvyssi heterozygotnost byla totiz zaznamenana v ptipadé generacniho hejna z Pstruhatstvi
CRS Kaplice spol. sr. 0. (Kaplice 1). Vyssi heterozygotnost byla v minulosti zjisténa jak
u jedinct pstruha z lihn¢ v Borovych Ladech, tak i u pstruht pochazejicich z turnovské lihné
Vazovec (Berrebi a kol., 2021). Obecné lze fici, ze v mé studii byla zjisténa pozorovana i
o¢ekavana heterozygotnost spiSe vyssi, coz mize svédcit pravé o veétsi genetické variabilité.
Mtuze to napovidat i faktu, Ze Sumavské populace pstruha obecného nemusi byt pfili§
ohroZovéany vysazovanim uméle odchovanych jedinct, jelikoz praveé tento proces miva Casto
za nasledky genetickou homogenizaci (Berrebi a kol., 2021). Vyssi heterozygotnost pak muze
vést ke veétsi Skale vlastnosti, které mohou byt vyhodné ve stale se ménicim prostiedi jako je
napf. zména klimatu nebo zména v dostupnosti zdroja (Ferretti a kol., 2011). Naopak uméle
odchované ryby mohou nékteré tyto schopnosti pro lepsi adaptaci na ménici se podminky
postradat (Hansen a Loeschcke, 1994). Toto tvrzeni se netyka pouze ryb, ale 1ze ho vztahnout

na celou zivoci$nou fisi.

Béhem testovani Hardy-Weinbergovy rovnovahy nebylo v naprosté vétSing piipadd
zaznamenano jeji naruSeni. Odchyleni od této rovnovahy nastalo pouze ve ¢tyfech piipadech.
Slo o lokusy TRU10 z oblasti Kaplice 1, lokus TRU7 z oblasti Plesného jezera a lokusy
TRU9a TRU11l zoblasti jezera Laka. NaruSeni Hardy-Weinbergovy rovnovahy bylo
ocekavano, avSak zejména v pfipadé¢ chovanych populaci, zejména diky nendhodnému
parovani jedinct (Selkoe a Toonen, 2006). Toto ocekavani se v této studii nepotvrdilo. Pfi¢ina
odchylek od HWE ve vySe zminovanych piipadech neni zcela jasna. Moznym duvodem
odchylky od HWE rovnovahy tak mohl byt nizsi pocet jedinci zahrnutych ve studovanych
populacich, jelikoz pro splnéni HWE je vyzadovana velmi velka velikost populace (Lachance,
2016).
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ma dvojice Kaplice 1 a Kaplice 2 (0,098). Nejvyssi hodnota byla zjisténa pro dvojici Plesné
jezero a Strazny potok (0,413). Pro hodnoty Neiovy genetické vzdalenosti plati, ze ¢im vyssi
hodnota, tim by mély byt populace vzdalenéjsi. Proto nizka hodnota genetické vzdalenosti pro
dvojici Kaplice 1 a Kaplice 2 neni nijak zvlastni, jelikoz obé populace pochazi z identické
oblasti, a to genera¢nich hejn Pstruhaistvi CRS Kaplice, spol. s r. 0. Nizka hodnota genetické
vzdalenosti miize nasvédCovat podobnému plvodu, spolecné chovatelské historii nebo
nedavnému rozdé€leni populaci. To, Ze si populace pstruhti z oblasti Plesného jezera
a Strazného potoka jsou vzdalené neni rovnéz ptekvapenim, jelikoz se jednd o populace
z odli$nych oblasti, které v minulosti byly odd&leny Certovymi proudy na Vltavé. Strazny
potok slouzi jako sadky, zatimco v oblasti Plesného jezera by se mohla vyskytovat divoka
populace pstruhd. Pro podporu nebo vyvraceni hypotézy H2 o genetické odlis$nosti pstruhti
z Cerného a Certova jezera lze konstatovat, ze Neiova geneticka vzdalenost pro tuto dvojici
oblasti byla ur¢ena jako 0,194. Tato hodnota se blizi nule, tudiz o téchto populacich lze fici,
Ze si nejsou piili§ geneticky vzdalené. V piipadé hypotézy H1 o podobnosti populaci z jezera
Laka, Plesného a Présilského Ize konstatovat, Ze dle hodnoty Neiovy genetické vzdalenosti si
jsou nejbliz§i populace zoblasti Prasilského jezera a jezera Laka (0,186). Naopak
nejvzdalengjsi z této trojice si jsou populace z oblasti Plesného jezera a jezera Laka (0,245),

jak bylo oc¢ekavano.

Nejniz§i hodnoty parového fixa¢niho indexu (Fst) byly shodné jako nejniz$i hodnoty
Neiovy genetické vzdalenosti zjiStény pro dvojici Kaplice 1 a Kaplice 2 (0,017). Podobné se
shoduji 1 hodnoty nejvyssi, opét zjisténé pro dvojici populaci z oblasti Strazného potoka
a Plesného jezera a Strazného potoka a jezera Laka (shodné 0,092). Pro hodnoty parového
fixaéniho indexu plati podobna logika jako v piipadé Neiovy genetické vzdalenosti. Cim niZzsi
hodnoty tohoto indexu, tim by si populace mély byt bliz§i. Provedenim tohoto testu se tak
potvrdilo to, co bylo zjisténo pii vypoctu Neiovy genetické vzdalenosti. Pro podporu nebo
vyvraceni hypotézy H2 o genetické odlisnosti pstruhii z Cerného a Certova jezera lze
konstatovat, ze parovy fixa¢ni index pro tuto dvojici oblasti byla uren jako 0,042. Tato
hodnota se blizi nule, tudiz o téchto populacich lze fici, ze si nejsou piili§ geneticky vzdalené.
V ptipad¢ hypotézy H1 o podobnosti populaci z jezera Laka, PleSného a Prasilského 1ze
konstatovat, ze dle hodnot parového fixa¢niho indexu si jsou nejblizsi populace z oblasti
Présilského jezera a jezera Laka (0,047). Naopak nejvzdalené;si z této trojice si jsou populace

Z oblasti PleSného jezera a jezera Laka (0,059). Nicméné ani jedna ze zde uvedenych hodnot
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se nepiiblizila hodnot¢ 0,25, ktera je obecné povazovana za vysokou a svédci tak o vysoké
genetické odlisnosti populaci. Pii bliz§im pohledu na odlisnosti populaci pochazejicich z lihni
(Kaplice 1, Kaplice 2, Strazny p., Turnov) a populaci z oblasti Sumavskych jezer lze fici,
ze odliSnost az na vyjimku (Strazny p. a jezero Laka) byla spiSe nizka. Zajimava je hodnota
parového fixa¢niho indexu pro dvojici Kaplice 1 a Turnov (0,034) a Kaplice 2 a Turnov
(0,029). Tyto populace by mély mit odlisny ptivod. Jedinci z rybi lihn¢ Vazovec u Turnova by
méli pochézet z oblasti feky Jizery, zatimco jedinci ze sadek Pstruhaistvi CRS Kaplice spol.
st. 0. maji ptivod zastfeny, avsak jsou vysazovany v oblasti jiznich Cech. Nizké hodnoty

parového fixa¢niho indexu mohou naznacovat jakousi jejich blizkost, viz déle.

Z vysledkli analyzy molekularni variance (AMOVA) je patrné, Ze naprosta vétSina
variability (84 %) se nachazi mezi jedinci napfi¢ v§emi populacemi. Mezi populacemi a mezi
jedinci pak byla zjisténa variabilita shodné 8 %. To, Ze mezi populacemi byla zjisténa takto
nizkéa hodnota, miize znamenat fakt, ze si jsou jedinci v ramci téchto populaci podobni. To je
ve vysledku Zadouci. Nizké variabilita mezi populacemi (10 %) byla zjiSténa 1 ve studii
zabyvajici se populaéni genetikou pstruhti obecnych v Mad’arsku (Osz a kol., 2018). Tato
studie zahrnovala celkem 888 analyzovanych jedinct z deseti populaci pstruha obecného, kdy
t¥i pochazely z lihni a zbylych sedm populaci bylo divokych (Osz a kol., 2018). V porovnani
s aktudlni praci byl ale studovan nizsi poget mikrosatelitnich lokusd, a to p&t (Osz a kol., 2018)

oproti deseti v piipadé mé prace.

Z vypoctenych parovych hodnot Fst byla provedena analyza hlavnich komponent (PCoA).
V ptipadé této analyzy by se méli byt ptibuzné populace shlukovat bliZze k sob¢, neptibuzné
naopak. V piipad¢ této studie vysledky analyzy naplnily ocekavani, jelikoz jsou jasné patrné
odlisitelné¢ dva zakladni shluky. Jeden shluk zahrnuje populace z oblasti Sumavskych
ledovcovych jezer, zatimco druhy shluk se sklada z kontrolnich populaci. Podle grafu si jsou
vzdalengj§i populace z oblasti jezera Laka a Cerného jezera, coZ je podpoifeno i nejvyssi
hodnotou Neiovy genetické vzdalenosti (0,348) pokud by byly uvazovany jen hodnoty pro
oblasti ledovcovych jezer, bez kontrolnich populaci. Zajimavy je vSak prekryv turnovské (TU)
a kaplické (K) populace. Tyto populace by mély pochazet z odliSnych oblasti. Ryby z lihné
Vazovec z Turnova by mély pochézet z oblast feky Jizery, zatimco ryby z genera¢niho hejna
Pstruhaistvi CRS Kaplice spol. s r. 0. maji sviij ptivod nejisty. V soucasné dobé je mozné, Ze
diky rybatfskému managementu a ptfevozu ryb mezi lihnémi se genetické rozdily postupné
smazavaji a populace si za¢inaji byt podobné (Berrebi a kol., 2021). V naSich podminkach

existuje tradice vymény §lechtitelského materialu mezi lihnémi v Cesku, Polsku a na
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Slovensku (Berrebi a kol., 2021). Tyto oblasti nalezi do riznych tmofi, tudiz by v kazdé
oblasti mély existovat odlisné populace pstruhli obecnych a redlnd podobnost je tak vysledkem

aktivit clovéka (Kohout a kol., 2012).

Po provedeni analyzy pfifazujici jednotlivé studované jedince do konkrétnich studovanych
populaci (tzv. assignment test) bylo zjisténo, Zze 80 % jedinct bylo zatazeno do své vlastni
populace, zatimco zbyvajicich 20 % bylo pfifazeno do néjaké ze zbyvajicich populaci. Tato
analyza uréila jako nejvice izolované populace jedince pochéazejici z oblasti Cerného
a Plesného  jezera. Oproti tomu jedinci  pochazejici  z generacniho  hejna
Kaplice 1 a Kaplice 2 byli dle vysledkl této analyzy nejvice smiSeni a vybrani jedinci byli
zafazovani prevazné Vramci téchto populaci. Fakt, Zze byli jedinci pfifazovani mezi
populacemi Kaplice 1 a Kaplice 2, muze svédéit o shodném puvodu, jejich blizkost, nebo
relativné nedavném oddéleni na dvé chovatelské skupiny. Tato skutecnost byla podpoifeno
jak vysledky analyzy Neiovy genetické vzdalenosti, tak i analyzou parovych fixaénich indexi.
Pro porovnani vysledku této prace s dalsimi studiemi lze uvést praci Charles a kol. (2005).
V ramci této francouzské studie bylo 81 % jedinct spravné pfifazeno do své vlastni populace,
coz je témer identické procento jako v piipadé mé prace. Charles a kol. (2005) uvadi, ze
vsichni jedinci byli zatazeni spravné podle svého piivodu, kdy byli rozliSovani jedince z lihni
nebo z volné vody. To se vSak v pfipadé mé prace nepodafilo, jelikoz jedinci pochazejici
z chovu (Kaplice 1, Kaplice 2, Strazny potok a Turnov) byli v jednotkach ptipadl piifazeni
i do divokych populaci a naopak.

Analyzy provedené v programu Structure (verze 2.3.3) a webové aplikaci Pophelper
(Francis, 2017) naznacuji, Ze ,,skute€ny*“ pocet analyzovanych populaci je sedm. Jedinci
z genera¢niho hejna Kaplice 1 a Kaplice 2 jsou témét identicti. Toto zjiSténi neni nikterak
piekvapivé a podporuje vyse zmifiované tvrzeni o shodném ptvodu jedinct, jejich blizkosti,
nebo o relativné nedavném oddéleni na dvé chovatelské skupiny. Geneticka podobnost téchto
jedinct je podpoiena jak vysledky vypocti Neiovy genetické vzdalenosti, tak hodnotami
parovych fixacnich indext, kdy pro tyto populace byly zjistény vzdy nejnizsi hodnoty.
Zajimava je viak podobnost pstruhii pochazejicich z oblasti Certova a Prasilského jezera. Tyto
oblasti spadaji kazda do jiného umoii. Oblast Certova jezera patfi do povodi Dunaje, imoii
Cerného mote, zatimco oblast jezera Prasilského patii do povodi Vltavy, imoii Severniho
mote. Na zdklad¢ této skutecnosti se predpokladalo, Ze jedinci ztéchto oblasti budou
geneticky odlisni. Blizkost téchto jedincti byla vSak podpofena i niz§imi hodnotami Neiovy

genetické vzdalenosti a parovych fixacnich indexd. V oblasti Certova jezera by podle
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dostupnych informaci nemé¢lo ani probihat vysazovani ryb ptivodem z lihné¢ v Borovych
Ladach (NP Sumava, 2024). Geneticka podobnost tchto ryb tak mize byt dasledkem
historickych udalosti. Zbylé studované populace vykazovaly unikatni genetickou strukturu

analyzovanych jedinci.
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7. Zavér

Prvnim cilem této diplomové prace byla tvorba literarni reserse skladajici se ze dvou casti,
prvni tykajici se pstruha obecného jako druhu a druhé zabyvajici genetickou variabilitou
pstruha a genetickymi analyzami vyuzivanymi ve vyzkumu genetiky ryb. Druhym cilem bylo
provedeni ichtyologického prizkumu v oblastech vSech ledovcovych jezer na Ceské strané
Sumavy. Z ulovenych pstruhl byl odebran geneticky materidl, ze kterého byly v pomoci
fragmentacni analyzy mikrosatelitnich markerti urCovany zékladni populacné genetické
charakteristiky. Ichtyologicky priizkum Vv oblasti jezera Laka a jezera Certova navazal na
prizkumy piedeslé (Blabolil a kol., 2020; Huada, 2022). V oblasti Plesného, Prasilského

a Cerného jezera priizkum probéhl poprvé po dlouhé ¢asové odmlce, proto zjisténé udaje

v _cr

Jelikoz §lo o pilotni prizkum, tak vysledky této studie pfind$i unikatni pohled na
genetickou strukturu populaci pstruha obecného v oblastech Sumavskych ledovcovych jezer.
Dosud detailni informace o genetické pfislusnosti ryb z této oblasti chybély. Na zakladé
hodnot parového fixacniho indexu a Neiovy genetické vzdéalenosti bylo zjisténo, Ze si populace
pstruhti obecnych z oblasti jezer Plesného, Prasilského a Laka jsou podobné. Na zakladé
stejnych parametrti 1ze Fici, Ze nepiili§ geneticky vzdalené si byly i populace z oblasti Cerného
a Certova jezera. Na zakladé PCoA analyzy lze konstatovat, Ze Sumavské a kontrolni populace
tvofily dva oddélené shluky, coz mizZe vypovidat o genetické podobnosti Sumavskych
populaci pstruha obecného. Na zaklad¢ tohoto faktu se muizeme domnivat, ze béhem
acidifikace se pstruzi mohli stdhnout do bezpecnéjSich refugii, ze kterych aktudlné toky
kolonizuji. Bylo téZ zjisténo, ze ,,skutecny* pocet analyzovanych populaci byl sedm, kdy
jedinci pochazejici z generacniho hejna Kaplice 1 (P) a Kaplice 2 (K) byli geneticky téméf
identicti a jedinci ptivodem z oblasti Certova a Prasilského jezera si byli téz blizci. Ve zbytku

studovanych lokalit byla zjiSténa geneticky unikatni struktura analyzovanych jedincu.

Bylo téZ zjisténo, Ze se nelisi velikostni distribuce ulovenych jedinci pstruha obecného
mezi oblastmi NP (oblasti jezer Laka, Ple§ného a Prasilského) a CHKO Sumava (oblasti jezer
Certova a Cerného). Doslo k potvrzeni obnovy oblasti po obdobi acidifikace, které je patrna
nejen na zlepSujicich se hodnotach environmentalnich charakteristik tokd, ale i na skladbé
populaci pstruha obecného. V oblasti vSech ledovcovych jezer byla zaznamenana takova
populacni struktura, kterd sveédci o pfirozeném rozmnozovani pstruhli obecnych. AvSak stale
plati, ze kromé¢ aktudlné€ osidleného jezera Laka, je kolonizace zbyvajicich Sumavskych jezer,

zejména diky pfitomnosti migra¢nich bariér rizného charakteru, spiSe nepravdépodobna.
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