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Vliv inbreedingu na zvirata chovana v zajeti

Souhrn

Problematika ptibuzenské plemenitby v chovech zvitat v lidské péci je ¢im dal vice
diskutované téma. Cilem této bakalarské prace bylo shrnout poznatky védeckych praci ohledné
inbreedingu, jeho nasledki a zptisobl jeho méfeni. Prace se také zabyvala dopady inbreedingu
na konkrétni populace a na moznosti, jak zabranit jeho negativnim projevim.

Inbreeding je vzdjemné pafeni piibuznych jedincl. Jejich potomci casto byvaji
poznamenani inbredni depresi, kterd snizuje fitness téchto potomkii. Inbredni jedinci obecné
vykazuji vy$$i homozygotnost. Ta se mulze projevit vyssi pravdépodobnosti vyStépeni
Skodlivych recesivnich znaktl a celkovym snizenim genetické diverzity v populaci.

Mg¢feni intenzity inbreedingu bylo dfive zavislé hlavné na informacich z rodokmenu,
v dnesni dobé se ale ¢im dal Castéji pouzivaji metody molekularni genetiky. Diky nim Ize ziskat
pfesnéjSi a podrobnéjsi informace o genomu a umoziuji tak zjistit intenzitu inbreedingu
i u populaci, u kterych nebyl veden rodokmen.

Inbreeding se diive u hospodarskych zvitfat pouzival k ustaleni znaka v ramci plemene,
v dnesni dobé ale plisobi spise negativné. Jeho projevy ¢asto snizuji plodnost a odolnost zvirat
proti vnéj§im podminkam. Zvifata chovana v lidské péci jsou inbreedingem casto postiZzena,
protoze chovné skupiny jsou vétSinou zaloZeny jen z malého poctu zvirat. Chov zvitat v zajeti
by m¢l slouzit jako ,,rezerva® pro dany druh, v pfipad¢, Ze by se dostal do ohrozeni. Proto je
dilezité inbreedingu ptedchazet a peclivé planovat chovny program tak, aby se ptedeslo
zhorseni fitness zvifat, které by pak branilo reintrodukci druhu.

Geneticka diverzita umoziiuje druhu pfizplisobit se na zmény v prostfedi. Pokud se
rozmanitost genli v populaci snizi, hrozi, ze se populace se zménou nedokdze vyrovnat
a nasledn¢ vyhyne. S nizkou genetickou rozmanitosti také hrozi zvySeny vyskyt homozygott
a s nim souvisejici inbredni deprese. Efekt hrdla lahve a geneticky drift pfispivaji ke snizeni
genetické rozmanitosti a mélo by se jim v chovech vyhybat.

Kwvili Skodlivosti inbreedingu si nékteré druhy vytvorily mechanismy, jak mu predchazet.
Skodlivé efekty inbreedingu lze také omezit pomoci purgingu nebo za pouziti genetické
habitat. Chov v zajeti by m¢l byt posledni moznosti ochrany, i tak se ale diky nému povedlo
nekolik druhti zachranit pted vyhynutim. Kazdy druh je unikatni a zaslouzi si ochranu.

Kli¢ova slova: piibuzenskd plemenitba, fitness, inbredni deprese, geneticka diverzita,
homozygotnost



Effects of inbreeding on captive bred animals

Summary

The issue of inbreeding in animals in human care is an increasingly discussed topic. The
aim of this bachelor's thesis was to summarize the knowledge of scientific work on inbreeding,
its consequences and methods of measuring it. The thesis also dealt with the effects of
inbreeding on specific populations and on some possibilities of preventing its negative
manifestations.

Inbreeding is the mating of related individuals. Their offspring often suffer with
inbreeding depression, which lowers their fitness. Inbred individuals also suffer from an
increased homozygosity. Homozygosity can increase the chance of deleterious recessive
mutations and it lowers the genetic diversity in population.

Inbreeding was formerly measured with information mostly from pedigrees. The methods
of molecular genetics are used more often nowadays. Methods of molecular genetics can find
more accurate and detailed information about the genome and they can find out the intensity of
inbreeding even in populations without a pedigree.

Inbreeding used to be used in livestock to create a uniform appearance within the breed,
but nowadays it has a rather negative effect. Inbreeding often impairs fertility and lowers the
tolerance of animals against external conditions. Captive bred animals are often being inbred,
because there is only a small amount of founder animals for the population. Animals in captivity
should be a “reserve” for the endangered species in the wild. Therefore, it is important to
prevent inbreeding as much as possible, so the fitness of animals does not lower. It could pose
a problem when trying to reintroduce the species back to nature.

Genetic diversity allows a species to adapt to changes in its environment. If the diversity
of genes in a population decreases, there is a risk that the population will fail to cope with
changes and subsequently become extinct. With low genetic diversity, there is also a risk of an
increased incidence of homozygotes and associated inbreeding depression. The bottle neck
effect and genetic drift contribute to the reduction of genetic diversity and should be avoided in
captive animal breeding.

Some species have developed mechanisms to prevent inbreeding due to its deleterious
effects. The detrimental effects of inbreeding can also be reduced with purging or genetic
rescue. The best way to protect animals is to prevent the destruction of their habitats. Captive
breeding should be the last resort, but it has already saved several species from extinction. Every
species is unique and deserves protection.

Keywords: Inbreeding, fitness, inbreeding depression, genetic diversity, homozygosity
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1 Uvod

Inbreeding neboli pfibuzenské plemenitba mtize pfedstavovat zdvazny problém v chovu
zvitat v lidské péci. Populace v zajeti maji vétSinou jen omezeny pocet zakladateli, a proto se
inbreedingu do budoucna nelze vyhnout. Podle Hedricka a Kalinowského (2000) vede
inbreeding k inbredni depresi u vSech druhi, které byly doposud studovany. Ralls et al. (1979)
zjistili vétsi umrtnost mlad’at u 41 populaci kopytnikii chovanych v zajeti ze 44. Siln¢ inbredni
populace také trpi ztratou genetické rozmanitosti, coz ji ¢ini ndchyInéjsi na zmény v prostiedi.
Inbredni deprese a dal$i negativni disledky inbreedingu, jako jsou napfiklad ztrata
heterozygotnosti a navySeni homozygotnosti, jsou hlavnim divodem, pro¢ je dulezité se
inbreedingu vyhybat a snaZzit se ho omezit na minimum.

Abychom mohli inbreeding uspesné omezit, je tieba znat piibuzenské vztahy mezi zviraty
a intenzitu inbreedingu. K tomu je ideédlni vedeni rodokmenu. Peclivé vedeny rodokmen
obsahuje informace o plvodu konkrétniho zvifete a umozni chovateli rozpoznat piibuzna
zvitata. Rodokmen ale neni ve vSech ptipadech dostacujici. Spousta populaci, hlavné ty divoke,
7adny rodokmen nemaji. Spatné vedeny rodokmen také miZe vést k chybnému uréeni
ptibuznych zvifat a k naslednému netimyslnému inbreedingu. Proto jsou stale vice vyuzivané
metody molekularni genetiky. Jeden z nejlepSich zpisobt, ktery navrhl McQuillan et al. (2008)
je zalozen na ROH (runs of homozygosity). Jedna se o dlouhé homozygotni Gseky v genomu,
které nemtzou mit jiny ptivod nez z pareni pfibuznych jedinci. Diky molekuldrnim metoddm
1ze zjistit pfesné slozeni genomu jedince. To chovateli umozni piesné stanovit piibuznost mezi
chovanymi zvifaty a zjednodusi udrzeni co mozna nejvétsi genetické rozmanitosti v chovu.
UdrZeni genetické rozmanitosti chovanych zvifat umoziuje chovanym jedinctim udrzet si jejich
adaptacni potencidl. SniZzeni genetické diverzity znamena vyssi vyskyt homozygott, ve kterych
se mohou projevit $kodlivé recesivni mutace.

Ve vétsin¢ populaci je snaha se inbreedingu vyhnout. Vyjimkou jsou napiiklad
hospodarska zvirata, kde zvySeni homozygotnosti vedlo k zafixovani vyhodnych gent
a k jednotnému vzhledu plemen. Divoké populace riznych druht si vyvinuly nékolik
mechanismi, pomoci kterych se inbreedingu vyhybaji. MlZe se jednat tieba o rozdilné
dospivani samic a samct ve skuping. DalSim ptikladem miize byt odchod jednoho z pohlavi ze
své socialni skupiny po tom, co dosdhnou urcitého véku. V chovu se omezovani inbreedingu
daii praveé diky zminovanym molekuldrnim metoddm a vedenim rodokmenu. Negativni dopady
inbreedingu také Ize zmirnit pomoci purgingu nebo genetické zachrany. Purging neboli ocista
nastava i v divokych populacich. Pii zvySeni homozygotnosti se projevi Skodlivé recesivni
mutace, které pak lze z populace ocistit. Geneticka zachrana zahrnuje zatazeni nového,
neptibuzného jedince do chovu. Takto se podafilo zachranit nékolik divokych populaci, které
byly siln¢€ inbredni. Geneticka zachrana by se neméla pouzivat u populaci, u které purging jiz
ocistil od Skodlivych mutaci.

Kwvili hromadnému niceni Zivotniho prostfedi se chov zvitat v lidské péci mize stat pro
spoustu druhti posledni nad¢€ji na zachranu. I tak by ale nejvétsi snaha méla smétrovat na ochranu
habitatd, jelikoz chov vSech druhti nelze v zajeti realizovat.



2 Cil prace

Cilem této prace bylo shrnout formou literarni reSerSe poznatky o inbreedingu a jeho vlivu
na zvifata chovana v zajeti. ReSerSe byla zaméfena zejména na vysvétleni pojmu inbreeding,
moznosti hodnoceni jeho intenzity zalozené na rodokmenovych analyzach a metodach
molekularni genetiky a na jeho dopady na populace zvitat. Prace také pojednédvala o vyznamu
genetické diverzity a o moznostech eliminace negativnich disledka inbreedingu. V neposledni
fad¢ se reSerSe zabyvala nejcastéjSimi divody ohrozeni zvifat a zptisobem jejich ochrany.



3 Literarni reSerse
3.1 Inbreeding

Inbreeding neboli piibuzenska plemenitba je vzajemné pareni jedinct, kteti maji jednoho
nebo vice spolecnych piedki. Potomci piibuznych rodich se vyznacuji zvySenou
homozygotnosti, ¢imz ztraceji vyhody heterozygotnosti a vystavuji se riziku inbredni deprese.
Jedinec je nazyvan homozygotem, pokud jsou jeho alely na jednom lokusu stejné a heterozygot
je takovy jedinec, ktery ma na jednom lokusu dvé rozdilné alely. Inbreeding se obvykle tyka
pafeni blizce ptibuznych jedincii a inbredni deprese je definovana jako sniZend zdatnost
potomkl téchto pari ve srovnani s potomky nahodné sparovanych jedinct (Hedrick
& Kalinowski 2000).

Inbreeding neméni frekvenci alel v populaci, ale ptferozdéluje frekvenci genotypt
a zvySuje mnozstvi homozygotl, zatimco stejnou mirou snizuje vyskyt heterozygoti (Keller
& Waller 2002). Skodlivé mutace, které jsou piinejmensim ¢asteéné recesivni, jsou v populaci
ptitomny po celou dobu jeji existence. ZvySenim homozygotnosti pak dochazi k siln¢jSim
a CastéjSim projeviim jejich neptiznivych ucinka (Keller & Waller 2002). Recesivni letalni
mutace se v inbredni populaci rychle projevi, a to je vystavuje pfirozenému vybéru i v malych
izolovanych populacich. Oproti tomu selekce proti méné Skodlivym mutacim neni tolik
efektivni, a proto se mize stat, Ze se v populaci tyto mutace zafixuji (Keller & Waller 2002).
Jejich nahromadéni pak snizuje zdatnost jedinci v celé populaci.

Inbreeding sdm o sobé neni Skodlivy, je to pravdépodobnost vyskytu dvou alel
s identickym ptivodem od spole¢ného pfedka v diploidnim jedinci (Hedrick & Garcia-Dorado
2016). Pokud se naptiklad v chovu hospodatskych zvitat snazime vylepSit konkrétni znak,
pateni dvou piibuznych zvitat zvysuje frekvenci vyskytu homozygotii, coz je u vyhodnych
znakli zadouci (Maltecca et al. 2020). ZvySeni homozygotnosti ale také zvySuje
pravdépodobnost spojeni skodlivych alel, které mohou mit 1 fatalni nasledky a zhorSeni fitness
jedince. Celkové nékolik studii dospélo k zavéru, Zze zvySeni homozygotnosti v populaci miize
mit zieteln¢ negativni ucinky na fenotypy, pravdépodobné diky expresi Skodlivych
homozygotnich recesivnich alel a ztrat¢ vyhody heterozygoti. Inbreeding postupné vede
k inbredni depresi prakticky u vSech druhli, které byly doposud studovany (Hedrick
& Kalinowski 2000).

Diive se ptibuzenska plemenitba uzivala u hospodarskych zvifat k vytvofeni jednotného
vzhledu a vlastnosti plemen a k zafixovani zddoucich genti (Gémez et al. 2009). Dnes je
inbreeding u chovanych zvifat pievazné nezadouci, protoze negativné ovliviiuje znaky
reprodukce a produkce celkovym snizenim fitness inbredniho jedince. Inbreeding je vSak
béznym jevem u zvifat chovanych v lidské péci, zvlasté u ohrozenych druha s malou populacni
zakladnou. Proto by snahou kazdého zachranného programu mélo byt omezeni inbreedingu na
minimum hlavné kviili jeho negativnimu vlivu na fitness potomki. K ptibuzenskému kiizeni

muze ovSem také dochdzet u zvitat zijicich ve volné piirod€ nasledkem sniZeni poctu jedinct
v populaci nebo izolaci ¢asti populace od ostatnich jedinci stejného druhu. K¥izeni pfibuznych



jedincti se v populaci s limitovanym poctem jedinct nelze vyhnout, jelikoz s kazdou dalsi
generaci potomkil se exponencialné zvysuje mnozstvi jejich predk (Howard et al. 2017).

Obecné uznani potencidlné negativniho u¢inku inbreedingu na fitness ucinilo inbredni
depresi problémem v ochrané¢ malych populaci a vyhybani se pfibuzenské plemenitbé je
prioritou v chovech ohrozenych druhti zvitat v zajeti. Dopad inbreedingu na ohrozené druhy je
Castéji sledovan v populacich chovanych v lidské péci, které ziji v méné tézkych podminkéch
nez divoké populace. To mlze zkreslovat negativni u€inky inbreedingu. Napiiklad mlad’ata
v zajeti maji vyssi Sanci na pfeziti nez ve volné pfirod¢, protoze maji k dispozici veterinarni
péci a nemusi Celit predacnimu tlaku. Zkoumat inbreeding na divokych populacich je obtizné,
protoze zajistit, aby zkoumana i kontrolni populace mély stejné podminky je nesnadné a nékdy

i nemozné (Hedrick & Kalinowski 2000).

3.1.1 Projevy inbreedingu

Ptibuzenskd plemenitba mize mit hned nékolik negativnich dopadi. Mezi ty
nejvyznamngjsi se fadi ztrata heterozygotnosti, inbredni deprese a zhorSeni fitness dotéenych
jedincti.

3.1.1.1 Ztrata heterozygotnosti

dochézi k ndhodnym zménam &etnosti vyskytu alel v populaci. Cetnost vyskytu alel neovliviiuje
jejich projevy. Bylo prokédzano, ze jedinci v populaci, ktefi ztratili ¢ast své heterozygotnosti,
jsou prumérné méné zdravi neZ jedinci stejného druhu v populaci, ktefi ztratu heterozygotnosti
neutrpéli (Caughley 1994). Bylo naptiklad zjisténo, Ze heterozygotnost ma uizkou vazbu s mirou
vyhynuti u 42 malych populaci hnédaska kostkované¢ho (Melitaea cinxia (Linnaeus, 1758)).
V [ét€ roku 1996 z nich sedm populaci vyhynulo. U téchto populaci se prokazala vyznamné
niz$i heterozygotnost nez u ostatnich populaci, které piezily (Saccheri et al. 1998).

Kvantifikace heterozygotnosti

Nekteré studie potvrdily souvislost proteinovych variant alel, genotypii nebo
heterozygotnosti se znaky charakterizujicimi fitness jedince (Hedrick & Miller 1992). Tato
souvislost naznacuje, ze nékteré varianty proteini mohou mit rozdilné hodnoty vlastniho
fitness, nebo s vétsi pravdépodobnosti oznacuji selektivné dulezité oblasti genomu (Hedrick
et al. 1986).
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Pomér jedinct heterozygotnich na daném lokusu (hj) 1ze spocitat jako:
hj =1- Zp2ij

pij je frekvence alely i na lokusu j v celé posuzované populaci

Primérna heterozygotnost (H) je potom odhadovana jako:

H=(1/L) Y hj

H ukazuje pomér heterozygotnich lokust u tzv. primérného jedince (Caughley 1994).
L je pocet zkoumanych lokusi.

Mnozstvi alel na lokusu v populaci ma tendenci se snizovat, pokud nedochéazi k mutaci nebo
k imigraci. Jejich tempo ubytku je funkci velikosti populace N a poméru heterozygotnich
lokust v populaci Hp zjisténé na zacatku métfeni. Od tohoto celku se kazdou generaci odecita
(Ho/2N) (Wright 1931).

Za jednu generaci se tak pocate¢ni H zméni podle:
H;=Hy [I-1/(2N)]

a za t poCet generaci:
H;=Hy [1-1/2N)]'

Pokud chceme do vypoctu primérné heterozygotnosti zahrnout mutaci, pak zavedeme do
vypoctu AH jako zménu prumérné heterozygotnosti za jednu generaci zpisobené mutaci

AH= - Hy/2N + m
m je prispévek mutace k heterozygotnosti

3.1.1.2 Inbredni deprese

Inbredni deprese je negativni diisledek ptibuzenského péfeni. Vznika jako vysledek
plisobeni exprese ¢astecné recesivnich skodlivych alel a ztraty heterozygotnosti (Charlesworth
& Charlesworth 1987). Projevuje se celkovym snizenim fitness inbredniho jedince, jeho horsi
schopnosti pfezit a mit zivotaschopné potomky v porovnani s jedinci pochdzejicimi
z nepiibuzenské plemenitby. Inbredni deprese u savcii a ptaka nejcastéji ovliviiuje porodni
vahu, schopnost prezit, reprodukci a odolnost proti nemocem, predaci a stresu z prostiedi
(Keller & Waller 2002). Nejsilnéji se projevuje v rannych stadiich Zivota, ale ma Skodlivé
ucinky i u dospélych jedinc, jako je sterilita nebo nizsi kvalita spermatu (Pusey & Wolf 1996).
U inbrednich zvifat bylo také pozorovéano snizeni kvantitativnich znaki, jako je vyska nebo
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vaha. Inbredni deprese je rozSifena mezi populacemi divokymi, domestikovanymi
a experimentalnimi (Charlesworth & Charlesworth 1999). Obzvlast’ pro malé populace miize
ptedstavovat vazné riziko.

Inbredni deprese je témét univerzalni jev, ktery byl pozorovan u spousty rozdilnych
organismt (Hedrick & Garcia-Dorado 2016). Gomez et al. (2009) dokazali, Ze inbredni deprese
ma vliv na télesné miry u andaluského koné. U kopytnikii chovanych v zajeti inbreeding snizil
Sanci mlad’at na preziti u 41 populaci ze 44 (Ralls et al. 1979). Inbredni deprese se nadale
projevuje i u geparda Stihlého (Acinonyx jubatus (Schreber, 1775)), u kterého se predpokladalo,
ze uz je natolik inbredni a ma tak nizké fitness, Ze dal$i inbreeding u néj jiz nemlize zpusobit
vice negativnich efektid (O'Brien et al. 1985). Boakes et al. (2007) ve své studii zjistili, Ze se
zvySujicim se stupném inbreedingu se pfiblizn€ u 65 % rodokmeni snizilo fitness populace.
V jinych studiich druht chovanych v zajeti (Ralls et al. 1979; Ralls et al. 1988), se inbredni
deprese projevila az u 90 % populaci, ty ale byly ve vétSiné poznamendny intenzivnéjSim
inbreedingem.

Charlesworth a Willis (2009) tvrdi, ze geneticky piivod inbredni deprese ma tii mozné
zakladni pficiny:

1. ZvySeny projev Skodlivych recesivnich alel (¢aste¢na dominance)
2. Nadrazenost heterozygotli nad homozygoty (over-dominance) (Crow & Kimura 1971)

v

3. Zvysena pravdépodobnost ptiznivéjSich kombinacich u heterozygoti (epistaze)

Inbredni deprese se projevuje vaznéji, pokud je jedinec vystaven stresujicimu prostiedi
(Joron & Brakefield 2003; Armbruster & Reed 2005). Muze se proto projevovat mnohem
vyraznéji u druhii nachylnych na stres nebo u populaci, které nejsou drzeny ve vhodnych
podminkéch. Stres spolu s inbreedingem muize mit vinu na ¢astéj$Sim umrti novorozenych
mléd’at. Efekty inbredni deprese také zesiluje mnozstvi Skodlivych mutaci v populaci. Jejich
mnozstvi je ovlivnéno genetickym slozenim zakladatell populace a také purgingem, ktery
mize populaci oGistit od obzvlast vyrazné $kodlivych nebo letdlnich mutaci. Cim vice
Skodlivych mutaci v populaci je, tim vice bude populace trpét inbredni depresi a snizenym
fitness.

Detekce inbredni deprese

Detekce inbredni deprese zélezi na parametrech dané populace. Nejednodusi zptsob
méieni inbredni deprese je porovnani primérnych hodnot inbrednich jedinct s pramérnymi
hodnotami jedinct neinbrednich (Hedrick & Kalinowski 2000). U populaci, které jsou chovany
v zajeti teprve n¢kolik malo generaci, se inbreeding neprojevi tolik, jako u populaci, které jsou
v lidské péci jiz delSi dobu. Pti mensi intenzité inbreedingu se inbredni deprese nemusi projevit
natolik, aby ji Slo detekovat. Populace chované po n¢kolik generaci se mohou ocistit od
genetické zatéze, coz nejprve zpusobi zhorSeni fitness, nasledné se vSak se stoupajicim
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koeficientem inbreedingu v populaci jeji fitness zlepSuje (Boakes et al. 2007). To miZze
maskovat efekty inbredni deprese, pokud se projevily pouze v rané ¢asti rodokmenu.

Soulé (1980) navrhuje obecné pravidlo, kde plati, Ze 10% sniZeni fitness v daném znaku
nastane s 10% nartistem hodnoty inbredniho koeficientu. Také pokud se vezme v tvahu celkova
fitness, nariist hodnoty koeficientu inbreedingu F o 10 % mé za nasledek 25% redukci ve
fitness. Na to se ale neda vzdy spoléhat, jelikoz efekty inbredni deprese se liSi v zavislosti na
druhu, na populaci ale i na jedinci. Rozdilnost u¢inkti inbredni deprese je zplsobena také
evoluéni historii druhu a stupném vlivu inbredni deprese na konkrétni komponent fitness. Jeji
projevy jsou také vyrazné€jsi, pokud je jedinec vystaven stresu, proto je tézké urcit jeji rozsah,
a to obzvlast’ u divokych populaci (Hedrick & Garcia-Dorado 2016). Inbredni deprese také
muze mit riizny u¢inek na samce a samice (Ebel & Phillips 2016).

Pokud je koeficient inbreedingu F = 0,25, coz odpovida kiiZzeni sourozencti nebo pareni
rodice s potomkem, dopad inbreedingu i byl pro kazdy druh s vice nez 100 testovanymi jedinci
rozdilny (Hedrick & Miller 1992). Maximalni hodnota i je 1,0 a i vyjadiuje zvySenou imrtnost
inbrednich jedinct pfed dosazenim dospélosti. Napiiklad, u tygra sumaterského (Panthera
tigris sumatrae Pocock, 1929) byl dopad inbreedingu i = 0,003 pii 427 testovanych jedincil,
zatimco u hrosika liberijského (Choeropsis liberiensis (Morton 1844)) bylo i = 0,33 pti 419
testovanych jedincti (Ralls et al. 1988). Hodnota i se i pfes podobny pocet testovanych zvifat
obou druhil znaéné lisi.

Ralls, Brugger a Ballou (1979) navrhli prvni zptsob vypoctu inbredni deprese pro
populace savct drzenych v lidské péci. Ralls, Ballou a Templeton (1988) odhadli inbredni
depresi potomki podle stupné piibuznosti rodict. Pouzili teoreticky piedpokladany model:

S = o ~(A4+BF)

S je mira pieziti dospivajicich zvitat,

A je okamzita mira imrtnosti potomk neptibuznych rodict,

B je dalsi okamzitd mira umrtnosti porovnana s hodnotou A, kdyz je linie upln¢ inbredni
(. F=1aH=0),

F je koeficient inbreedingu.

Dopad inbreedingu i je odhadovany pro dané F (standardizované Ralls et al. 1988 na
libovolné F = 0.25) jako:

Dopad inbreedingu i je imérny poklesu piezivsich zvifat zplisobenym inbreedingem dané
intenzity.
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Zjistovani ptresného vlivu inbredni deprese u ohroZenych druhi je obtizné ve volné
pfirodé¢ i v zajeti. V tomto piipadé zejména kvuli malému poctu jedinch pro ziskani
spolehlivého statistického vysledku, nenaroénym podminkam k zivotu u populace v lidské péci
a nemoznosti zm¢étit vSechny aspekty fitness (Hedrick & Kalinowski 2000). I kdyz neexistuje
statisticky dikaz o vyskytu inbredni deprese, da se pfedpokladat, Zze se u malé, omezené
populace vyskytuje.

3.1.1.3 ZhorsSeni fitness

Celkova fitness se skladd ze zivotaschopnosti, plodnosti a schopnosti ovliviiujici
uspesnost pareni (Hedrick & Murray 1983). Inbreeding ma negativni efekty na vSechny tyto
faktory. Snizeni fitness je nasledkem vyssiho stupné homozygotnosti a expresi Skodlivych
recesivnich alel (Keller & Waller 2002). Dopady inbreedingu na fitness se rtizni v kvantité
1 kvalit¢ u kazdého druhu. Mensi ¢ast z nich je ndhodna a odviji se od mnoZzstvi letalnich
ekvivalentli u zakladateli populace (Lacy et al. 1996). VétSina je ale zplsobena vlivem
inbreedingu v dané populaci druhu, vyjadfeného statisticky zjiSt€énym medidnem inbredni
deprese, ovlivnéné znakem nebo prostiedim, ve kterém jedinec zije.

Odhadovana skodlivost inbredni deprese v populaci chované v zajeti nebo v laboratornim
prostiedi je pravdépodobné rozdilna oproti populacim ve volné ptirod¢ (Hedrick & Kalinowski
2000). Dopad inbredni deprese na fitness zvifat v jejich piirozeném prostiedi, bude totiz

vvvvvvv
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kvtli nutnosti mit inbredni a kontrolni neinbredni populaci ve stejnych, nebo pfinejmenSim
v podobnych podminkéach.

3.1.2 Intenzita inbreedingu a jeji hodnoceni

Kvili negativnim dopadiim inbreedingu na zdravi a Zivotaschopnost zvifat se ho
chovatelé¢ ve vétSin¢ piipadd snazi omezit na minimum. Proto se hledaly zplsoby, jak
inbreeding a jeho dopady méftit. NejstarSim zptisobem je hodnoceni intenzity inbreedingu podle
rodokmenu. V dnesni dob¢ ale zacinaji byt vice vyuzivané i molekularni metody. Ty nabizeji
presnéjsi vysledky a umoziuji intenzitu inbreedingu zméfit 1 u populaci, pro které nebyl
vytvoien rodokmen.

Identita podle ptivodu (IBD) spojuje inbreeding s ptibuznosti. Dv¢ alely (haplotypy) jsou
puvodem identické (IBD), pokud byly zdédény ze stejného rodového haplotypu, at’ uz
rodi¢ovského nebo mateiského, bez vyskytu rekombinace nebo mutace. Pokud se intenzita
inbreedingu vypocitdvd pomoci informaci z rodokmenu, stav IBD Ize interpretovat
pravdépodobnosti nebo cestou korelace a ziskand hodnota je vzdy urcena vzorem daného
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rodokmenu (Curik et al. 2014). Jedince, ktery je homozygotem a ma 2 alely pivodem identické,
lze nazvat autozygotem.

3.1.2.1 Minimalni velikost Zivotaschopné populace

Minimalni velikost populace, kdy pokles pod tuto hranici znamena riziko vyhynuti, je
dilezitym métitkem pro rezervace, malé fragmentované populace a populace v lidské péci. Ma
dva aspekty: genetiku a dynamiku populace. Geneticky drift se minimalizuje, pokud je pomér
pohlavi v populaci 50:50. Efektivni velikost populace Ne je mnozstvi chovnych jedinct.
V idedlni populaci je pomér mezi samci a samicemi 50:50, generace se nepiekryvaji, pafeni je
striktné ndhodné a populace ma stabilni velikost (Caughley 1994). Velikost populace N neni
dostate¢na, pokud se ne vSechna zvitata v populaci rozmnozuji.

Efektivni velikost populace N, Ize spocitat takto:

Ne = 4Ny, *Nf/ﬂvm+Nﬂ

Nm je pocet rozmnozujicich se samcii a Nr je pocet rozmnozujicich se samic (Wright
1940).

Franklin (1980) pocita se dvéma odhady velikosti populace potfebné k udrzeni genetické
rozmanitosti, velice Casto je citované pravidlo 50/500. Podle né&;j je efektivni velikost populace
50 minimum k udrZeni snesitelné miry inbreedingu a vyhnuti se inbredni depresi. Proces
evoluce mize volné probihat pfi minimalni hodnoté efektivni velikosti populace 500. Caughley
(1994) se domniva, ze toto neni mozné generalizovat pro vSechny druhy, protoze kazdy zije
v jiném prostiedi a je na n¢j jinak adaptovan.

3.1.2.2 Hodnoceni zaloZené na rodokmenovych analyzich

Inbreeding podle rodokmenu piedpokladd, ze jedinec je inbredni, pokud jeho rodice
sdileji stejné predky. Stupeit inbreedingu tedy odpovidda mnozstvi sdilenych ptedka
v rodokmenu (Keller & Waller 2002). Informace z rodokmenu jsou pouzity k ureni koeficientu
F, ktery se pak vztahuje k zakladatelim populace. Jedinec s koeficientem F ma
pravdépodobnost F, Ze dva geny na jednom lokusu maji identicky ptivod a pravdépodobnost
1-F, Ze nemaji stejny piivod. Jedinec ale miiZze byt homozygotni na lokusu i bez toho, aby obé
alely mély stejny ptivod (Keller & Waller 2002).
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Na analyze rodokmenu je zaloZen vypocet koeficientu inbreedingu podle Wrighta (1922).
Pokud je jedinec inbredni, jeho otec a matka maji v rodokmenu spole¢ného piedka nebo predky.
Wrighttv (1922) koeficient inbreedingu se ziska souctem koeficientl pro kazdou linii, kterou
maji rodice spolecnou. Kazda linie se vraci zpét od otce ke spolecnému predkovi a odtud dale
k matce a neprochazi zadnym jednotlivcem vice nez jednou. Stejny prfedek mlze byt zapojen
do vice nez jedné linie.

Vzorec pro vypocet koeficientu inbreedingu Fx je:

Fe= X" 14F

n je pocet generaci od otce po konkrétniho spoleéného predka
n‘je pocet generaci od matky po konkrétniho spole¢ného piedka
F. je koeficient inbreedingu Fx ptedka, ktery je sdm inbredni (Wright 1922)

Vyjadieni intenzity inbreedingu pomoci inbredniho koeficientu F se da snadno spocitat,
ale interpretovat jeho biologicky vyznam neni lehké. Malécot (1948) formuloval vyklad
inbreedingu zalozeny na pravdépodobnosti toho, zZe genotyp je autozygotni nebo ze dva
haplotypy v lokusu jsou ptivodem identické (IBD). Za nepfitomnosti mutaci a selekce se
predpoklada, ze se vSechny lokusy oddéluji podle stejného genealogického vzoru, a proto se od
nich ofekava, ze maji sejny koeficient inbreedingu. Ten se nazyva koeficient piibuzenské
plemenitby podle rodokmenu (Pedigree inbreeding coefficient = Fpep). Fpep se rovna priimérné
autozygotnosti celého genomu u jedince nebo k poméru autozygotnosti daného jedince.

Odhady inbreedingu zalozené na identit¢ dle pivodu (IBD) musi odkazovat na
nepiibuznou populaci predki. Pfi vypoctu Fpep jsou jedinci nepfitomni v rodokmenu
povazovani za nepiibuzné a referencni populace pro koeficient je urcena jako zakladajici
¢lenové dané populace. Fpep nepocita s ndhodnou povahou dédi¢nosti vychazejici z kone¢ného
mnozstvi chromozomli a malého poctu rekombinaci béhem meidzy. Vypocet Fpep také
predpokladéa neutralitu. Curik et al. (2002) tvrdi, ze méfeni koeficientu inbreedingu vede ke
zkreslenym hodnotam pro opravdovou nebo realizovanou autozygotnost. Mira zkresleni je
ovlivnéna intenzitou selekce a genetickym modelem selektovanych vlastnosti. Autozygotnost
odhadnutd pomoci rodokmenu bude nizsi nez odhady zalozené na lokusech obsahujicich
kumulativni a ¢astecnou dominanci. Odhadovana autozygotnost z rodokmenu bude vyssi nez
odhady u lokust, které obsahuji superdominanci.

Frep se nejcastéji pouziva pro hospodaiska zvirata. Tato metodika mé nékolik kritickych
chyb, nékteré se tykaji statistické analyzy a dals$i souviseji s méfenim inbreedingu. Jeden ze
statistickych problémt je to, Ze homogenita rozptylu zahrnujici rozsah inbreedingu je podle
definice porusena, protoze inbreeding ovliviiuje rozptyl kvantitativniho znaku (Abney et al.
2000). Nizka variabilita inbreedingu miize vést k malé sile regresni analyzy (Keller et al. 2011).
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DalSim ptvodcem chyb je nekompletni nebo chybny rodokmen. Velka chyba vznika kvuli
teoretickym vlastnostem Fpep, jelikoZ se jedna o ofekéavani, které ignoruje ndhodné variace
inbreedingu a rekombinace. Napfiklad se pfedpoklada, ze vSichni jedinci z vrhu budou mit
stejnou uroven inbreedingu (Curik et al. 2017).

3.1.2.3 Hodnoceni metodami molekularni genetiky

U téméf vSech ptirodnich populaci chybi genealogické zdznamy, proto meéfeni
negativnich dopadl inbreedingu zavisi na molekularnich informacich. V poslednich dvou
dekadach bylo vyzkouSeno nékolik koeficienti, které by nahradily Fpep. VSechny vychézely
nebo souvisely s individudlni multilokusovou heterozygotnosti (individual multilocus
heterozygosity = MLH). Ta byla pocitina jako pomér heterozygotnich lokust (Slate
& Pemberton 2002).

Nejpopularn€jsimi koeficienty se staly:
standardizované MLH (Coulson et al. 1998),
primérné d? (Coulson et al. 1998),
vnitini ptibuznost (Internal relatedness = IR).

Vnitini ptfibuznost je definovana vzorcem jako:
IR = (2H-2h) / (2L-2h;)

H je mnozstvi homozygotnich lokust
L je celkové mnozstvi vSech lokust
hije frekvence i-té alely v genotypu (Amos et al. 2001)

Nejlepsi koncept, ktery stanovuje mnozstvi genomického inbreedingu navrhli McQuillan
et al. (2008). Fron naptimo stanovuje opravdovou nebo realizovanou autozygotnost. Frou je
genomicka mira individualni autozygotnosti definovana jako podil autozomalniho genomu, ve
kterém je autozygotnost odvozena z pfedpokladu, Ze velmi dlouhé useky homozygotnosti (Runs
of homozygosity = ROH) mohou byt pouze vysledkem inbreedingu. Pii vypocétu Frou
McQuillan et al. (2008) vyloucili vSechny oblasti okolo centromer (dlouhé genomické useky
neobsahujici single nucleotide polymorphisms = SNP) a brali v tvahu pouze autosomalni délku
chromozomt pokrytou SNP. Fron umoznuje jeho rozdéleni na chromozomalni uroven,
specifické chromozalni segmenty, a dokonce i na SNP.
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Runs of homozygosity (ROH)

Broman a Weber (1999) jako prvni objevili dlouhé useky homozygotnich segmentil
v lidské populaci. Ty byly pozdéji oznacovany jako Runs of homozygosity (ROH). McQuillan
et al. (2008) ptedstavili Fron jako genomické hodnoceni individualni autozygotnosti a urcili ho
jako pomér autosomalniho genomu lezicim v ROH o urCité minimalni délce vzhledem
k celkovému genomu v oblasti zdjmu. Takto Fron ignoruje ROH na pohlavnich chromozomech
u samic, ponévadz maji rozdilny vzor rozdéleni IBD a oblasti okolo centromer. Zahrnuti
dlouhého genomového tiseku bez SNP (single-nucleotide polymorphisms) by jinak mohlo vést
ke zkreslenym odhadiim.

Vzorec na spocitani Fron je:
Frou=2Lron/Lavrosome

2Lron je celkova délka vsech ROH v genomu jedince, kde oblasti obsahuji minimum
specifickych ¢isel po sobé jdoucich homozygotnich SNP
Laurosoue je specificka délka autosomalniho genomu pokrytd SNP na fragmentu.

Fron ma snadny biologicky vyklad a da se jednoduse rozdélit na hodnoty pro jednotlivé
chromozomy, nebo dokonce pro specifické chromozomalni segmenty. Dalsi vyhodou Fron je
jasnost jeho referencni populace. Zaklada se na ocekavani, ze dva ptibuzni jedinci nebo dvé
gamety splyvajici v jedinci, spolu sdileji identické chromozomalni segmenty (haplotypy) urcité
délky, za ptedpokladu ze jsou ptivodem identické (IBD). Fron dokéze méfit opravdovy nebo
realizovany inbreeding a je také citlivy na selekci. Da se snadné&ji vylozit a je lepsi nez Fpep
v odhadovani negativnich disledk inbreedingu (Curik et al. 2017).

Nejcastéjsi software a technologie pouzivané k rozezndvani ROH segmentti v SNP jsou:
1. PLINK

2.SVS

3. Vliv hustoty SNP fragmentu na identifikaci ROH

Hedrick a Miller (1992) ve své praci uvadéji ptiklady pouzivanych metod molekularni
genetiky. Patii mezi né proteinovd elektroforéza (Protein electrophoresis), analyza
mitochondrialni DNA (Mitochondrial DNA analyses), analyza vysoce proménlivych jadernych
sekvenci DNA vcetné DNA fingerprinting a rozsifeni sekvenci DNA pomoci fetézové reakce
polymerazy (polymerase chain reaction = PCR).
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Proteinova elektroforéza (Protein electrophoresis)

Je nejcastéji pouzivanou metodou diky své nizké cené a moznosti proveéfeni mnoha
jedinct. Nékolik biologh pokladd méteni heterozygotnosti pomoci elektroforézy za dobry
zpisob, jak méfit fitness jedince nebo populace, ptipadné jak méfit potencial pro inbredni
depresi. Vysoké heterozygotnost a nizka inbredni deprese se mize vytvofit po tom, co se spoji
dvé populace po efektech hrdla lahve (bottlenecks), coz u obou snizilo inbredni depresi, ale
jinak je fixovalo pro elektroforetickou variantu. V nedavné studii u poddruhu mysi Peromyscus
sp., se zjistila jen malé souvislost mezi heterozygotnosti a inbredni depresi.

Analyza mitochondrialni DNA (Mitochondrial DNA analyses)

Tato metoda je drazsi a vyzaduje vySsi odborné a technické znalosti ke spravnému
provedeni. S jeji pomoci lze zjistit vlastnosti, které jsou uzite¢né ke zjisténi genetické variace
v populaci. Mitochondridlni DNA je dédi¢néd po matcin€ strané a mnoZzstvi zdmény nukleotidti
v mtDNA je pét az desetkrat veétsi nez v jaderné DNA.

Analyza vysoce proménlivych jadernych sekvenci DNA véetné DNA
fingerprinting

Nejcastéji pouzivanymi vysoce proménlivymi nukledrnimi sekvencemi jsou ty, které
tvoii variabilni pocet lokusti tandemovych repetic pouzivanych pro ,,otisk prstu DNA®“. Diky
mnozstvi koda lokust pro tyto sekvence a variabilité kazdého lokusu, nesouvisejici jedinci maji
obecn¢ jedinec¢ny geneticky ,,otisk prstu®.

Rozsiteni sekvenci DNA pomoci fetézové reakce polymerazy (polymerase chain
reaction = PCR)

V rozsifeni sekvenci DNA pomoci fetézové reakce polymerdzy (polymerase chain
reaction = PCR) se pouziva zesileni/rozsifeni DNA in-vitro. Pouzitim této metody mtize byt
jedna kopie pozadované nukleotidové sekvence amplifikovana vice nez milionkrat za pouhych
nekolik hodin, coz kontrastuje s tradicnimi metodami klonovani genu, které trvaji dny az tydny.
Pro tuto techniku stac¢i maly vzorek DNA jako je naptiklad lidsky vlas, coz umoziuje
neinvazivni odbér DNA ze zivych zvifat i z vhodnych nezivych exemplatii v muzeich.

3.1.3 Dopady inbreedingu na zvifeci populace

3.1.3.1 Inbreeding u hospodarskych zvirat

U hospodaisky zvifat se inbreeding v minulosti podilel na vzniku plemen. ZvySenim
homozygotnosti dochazelo k unifikaci vzhledu jednotlivych plemen a také k zafixovani
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konkrétnich uzitkovych vlastnosti. Dnes diky tomu rozliSujeme rtizné uzitkové sméry u témef
vSech chovanych hospodatskych zvifat. Homozygotnost tedy byla v genech ovliviiyjicich
uzitkovost zadana. Intenzivni selekci v populaci se dosahlo vyznamného genetického zisku,
ato zejména ve znacich vyznamnych pro ekonomicky ptinos, napt. nartist produkce mléka
a obsahu mlécného tuku v mléce. Nasledkem tohoto genetického zisku je vSak zvySeny stupent
inbreedingu. Hromadéni inbredni deprese by mohlo zptisobit snizenou produkei dojného skotu
(Baes et al. 2019).

Nékteré druhy hospodarskych zvifat maji vlivem modernich reprodukénich technologii
malou efektivni velikost populace. Nizka velikost efektivni populace u domacich zvitrat poméaha
udrzet fenotypovou vyrovnanost v populaci, ale zvySuje pravdépodobnost vyskytu negativnich
disledkt inbreedingu. Vzhledem k tomu, Ze hlavnim cilem chovu hospodaiskych zvifat je
maximalizovani genetického zisku, je udrZzeni poméru pohlavi 1:1 ¢asto nemozné. Populace
jsou tedy Casto udrzovany s mnohem vétSim poctem samic nez samcii. Velikost efektivni
populace mezi mnoha plemeny hospodaiskych zvitat je pod ¢islem 100 (Leroy et al. 2013).
Dtivodem je intenzivni direkcionalni selekce zvitat. Napiiklad pocty jedinct mlécného skotu
plemena Holstein dosahuji miliony, velikost efektivni populace je jen okolo 100 (Serensen et al.
2005). Vysledkem je nahromadéni inbreedingu v celém plemeni Holstein stejnou rychlosti, jaké
by bylo dosazeno u idealni populace citajici pouze 100 jedincti (Howard et al. 2017).

Pomoci novych technologii, zejména umélou inseminaci, se uzitkovost nékterych plemen
pomalu dostava do extrému. Pouziti umélé inseminace vede ke sniZzeni potfebného mnozstvi
bykti, coz ma za nésledek snizeni efektivni populace celého plemene a zvySovani inbreedingu
u chovanych zvitat. Chovatelské postupy, které vedou ke zvySovéani genetického zisku se
podileji na zvySovani koeficientu inbreedingu F a snizuji primérné fenotypové hodnoty
v nékterych znacich (Gémez et al. 2009).

Dorado et al. (2017) zjistili vyrazné vyssi pocet aktivnich, ale neprogresivnich spermii
u vysoce inbrednich bykt a také zjistili, ze kravy oplodnéné inbrednimi byky mély mirné delsi
mezidobi. Ti nejlepsi plemenici maji tisice potomk, takze jen nékolik jednotlived prispeje
svymi geny do dal$i generace. Pouziti embryotransferu ma podobny vliv na samici populaci,
ale ne tak drasticky jako je tomu u samcti. Klonovani by také mohlo mit podobny vliv, kdyby
se zaCalo vyuzivat ve vyssi mife (Baes et al. 2019). Inbredni deprese a snizeni fitness vede
k vétSi nachylnosti zvifat k riznym chorobam, k pfecitlivélosti na prostredi ak vyssi
vnimavosti ke stresu. VSechny tyto faktory snizuji uzitkovost a kvalitu produktu. Vedle snizené
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nevyhnutelnou ekonomickou ztratu.

3.1.3.2 Inbreeding u nedomestikovanych zvirat v lidské péci

Piivodni motivaci pro chov zvifat v zajeti byla atraktivita pfedvedeni zivych exotickych
zvitat, kterd nebyla jinde k vidéni. Zpocatku se jednalo pfevazné o riiznad menazeria a dlraz se

20



kladl hlavné na vystavovani konkrétniho zvifete. Postupem casu se od tohoto zptisobu chovu
upustilo a se zvySujicimi se znalostmi se chov zacal vést smérem, ve kterém pievazila co
nejvetsi snaha napodobit piirozené prostiedi chovanych zvifat. S témito zménami se podminky
chovanych zvitat zlepS$ily natolik, Ze se u nékterych druhti zacalo dafit odchovavat mlad’ata.
Odchovy byly nejprve nahodné a nebylo jim vénovano pfiliS pozornosti. S kazdym dalSim

wevr

aby se zamezilo ptibuzenskému kfiZeni a jeho negativnim disledktm.

Vystavovani zivych zvitat se postupné pieneslo do zoologickych zahrad, které¢ v dnesni
vyhynutim. UdrZeni Zivotaschopné a uspésné se rozmnoZzujici populace mize byt otazkou
pteziti konkrétniho druhu. Mnoho zoologickych zahrad se proto podili na ochrané druhu piimo
v mist¢ jeho vyskytu a tim ochranuji pfirodni dédictvi po celé Zemi. Zakladem ochrany druhu
by vzdy méla byt snaha o jeho udrZeni na misté ptirozené¢ho vyskytu.

Vétsina populaci v zoologickych zahradach je omezend a dovoz novych zvitat z volné
prirody je obzvlast u velkych zvifat Casto nemozny. Proto spolu zoologické zahrady vzajemné
spolupracuji a sdruzuji se do vyznamnych celkli, jako je naptiklad Evropska asociace
zoologickych zahrad (EAZA). Mezindrodni spoluprace vede k lepsimu ptehledu o populacich
chovanych zvifat a vedeni chovnych knih pomaha k minimalizaci rastu inbreedingu. Toho Ize
dosahnout vzajemnou vymeénou zvifat mezi chovatelskymi zafizenimi. VétSina druht ma
vlastniho kuratora, ktery rozhoduje o sméru chovu a vhodnému vybéru rodic. Vzajemna
spoluprace také napomaha ke zvyseni populacni zakladny chovaného druhu, jelikoz kazda
zoologicka zahrada mé jen omezeny prostor, ktery mtize k chovu vyuzit.

V chovu zvifat v zajeti je snaha se co nejvice vyhnout inbreedingu a ptedejit jeho
negativnim disledkim. Ma-li populace drzend v lidské péci slouzit jako ,,rezerva® druhu, je
potieba, aby byla co nejvice zivotaschopna a normalné se rozmnozovala. Také je tfeba udrzet
co nejvyssi moznou genetickou diverzitu jedinct, jinak hrozi ztrata adaptacniho potencidlu
a ptipadny ndvrat odchovancii do pfirody by nemusel byt dlouhodobé uspésny. V chovu
ohroZenych druhu v lidské péci se diky neustalé snaze vylepsSit podminky pro chov daného
druhu Casem zvySuje mnozstvi zvifat, ktera bez problémi piezivaji 1 se zvySujicim se
koeficientem inbreedingu u populaci s malym mnozstvim zakladatelti (Hedrick & Kalinowski
2000).

Jeden z uspésnych ptikladii ndvratu druhu do volné piirody je ki Prevalského (Equus
ferus przewalskii Poliakov, 1881), o ktery se ve velké mife zaslouzila i Zoologicka zahrada
v Praze. Piivodni populace kon¢ Prevalského byla ve volné ptirod¢ ipIn€ vyhubena na pielomu
60. a 70. let 20. stoleti a tento druh pfezil jen diky chovu v zajeti. VSichni koné v lidské péci
maji pouze 13 predki (Ryder 1993) a diky zodpovédnému vedeni plemenné knihy Zoologickou
zahradou Praha se podafilo reintrodukovat zdrava zvifata na misto jejich byvalého vyskytu
v Mongolsku a Ciné (Zoo Praha 2013).
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Zoologické zahrady by mély chovat i druhy, které nejsou v bezprosttednim nebezpeci
vyhynuti. Pokud se populace druhu néhle snizi, mohlo by zalozeni jejich chovu pfijit pfilis
pozd¢, protoze dostupni jedinci ve volné ptfirod¢ jsou jiz vystaveni inbreedingu.

3.2 Geneticka diverzita

Genetickd diverzita oznacuje bohatost genové zakladny dané populace. Sklada se
z veskerych gent, které méa dané populace k dispozici, coz zahrnuje i neutrdlni a Skodlivé geny.
Jednim z hlavnich dlouhodobych cili genetiky zabyvajici se ochranou druhti je udrZeni
dostate¢né genetické diverzity, zajiSt'ujici u druhu jeho schopnost adaptace i v budoucnosti.
Geneticka rozmanitost také ovliviiuje moznost efektivniho rozsifeni v novém prostiedi nebo
uspesnou obnovu velikosti populace na jejim pivodnim misté vyskytu (Hedrick & Miller
1992). Geneticka rozmanitost je jednou ze tfi forem biologické rozmanitosti, kterou Svétova
unie ochrany ptirody (IUCN) doporucuje k ochran¢ (McNeely et al. 1990). Dvéma hlavnimi
diavody k tomuto doporuceni je dulezitost genetické rozmanitosti k evoluci a pfizplsobeni se
na zmény prostiedi a také fakt, Ze ztrata heterozygotnosti pfimo souvisi se snizenou kondici
populace prostfednictvim inbredni deprese (Reed & Frankham 2003).

Mnozstvi dostupnych genii obvykle byva rozmanitéjsi ve velkych populacich. To ale
nemusi byt vzdy pravidlem. Naptiklad u jiz zminéného plemene skotu Holstein pocty jedinct
dosahuji miliony, efektivni velikost populace se ale pohybuje jen okolo 100 (Serensen et al.
2005). Se zmenSovanim populace hrozi nenahraditelnd ztrdta nékterych gen. Omezené
populace totiz ztraceji genetickou rozmanitost v dusledku genetického driftu a inbreedingu
(Reed & Frankham 2003). Obecné je snaha o zachovéani co nejvyssiho stupné genetické
diverzity, protoze zvySuje mnoZzstvi heterozygott v populaci.

Pro malou a izolovanou populaci existuji dvé genetické hrozby. Jednou z nich je ztrata
genetické rozmanitosti a druhou je nahromadéni skodlivych mutaci. Jednim z divodua snizeni
genetické diverzity je fixace nebo ztrata alel v populaci genetickym driftem. To zptsobuje
nedostate¢nou genetickou variaci k udrzeni adaptacniho evolu¢niho potencidlu druhu (Lande
1995). U malo pocetné populace se také ¢asto vice kumuluji skodlivé mutace, protoze selekce
pfirozenym vybérem u nich neni tak efektivni, jako u velkych populaci (Lynch et al. 1995).
Efekty obou téchto procest se hromadi postupné, proto populaci neohrozuji okamzité na rozdil
od inbreedingu, ktery se muze projevit v podob¢ inbredni deprese velice rychle (Keller
& Waller 2002).

Podle Harrisona et al. (2019) by snahy o zachranu malych populaci mély miftit hlavné na
zvySovani genetické rozmanitosti. Zatim se nevi, zda tento zpisob ochrany nemé druhotné
Skodlivé ucinky. Napiiklad pokud do vysoce inbredni populace ptiddme hodné rozdilného
jedince, miizou se v populaci projevit nové, negativni efekty. Nedavné vyzkumy ukazaly Ze
v nékterych piipadech to mize mit negativni dopad hlavné u populaci, u kterych se inbreeding
nahromadil postupné (Robinson et al. 2018). Udrzeni genetické diverzity v populaci se da
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dosdhnout maximalizovanim efektivni velikosti populace (Ne) nebo minimalizovanim zvyseni
inbreedingu v generacich. V idedlnim piipad¢ se doporucuje chovat stejné mnozstvi samcii
a samic a udrzovat stalou velikost populace. U vsech populaci, divokych i chovanych v lidské
pé¢i, je minimalni velikost efektivni populace potiebna k piedejiti inbreedingu 50, kdy alespon
500 je potieba k udrzeni dlouhodobého evolu¢niho potencialu (Franklin 1980).

3.2.1 Bottleneck

Nahlé¢ snizeni poctu jedincl v populaci se oznacuje jako ,,bottleneck effect” neboli efekt
hrdla lahve. Jedna se naptiklad o ptirodni katastrofu, nahly ubytek potravy nebo diisledek lidské
¢innosti. Rychlym snizenim poctu jedinct se také snizi geneticka zdkladna a béznym
vysledkem bottlenecku je snizeni genetické diverzity a zvySeni rizika vzniku inbreedingu. Proto
by se mu u ohrozenych populaci mélo co nejvice vyhybat (Hedrick & Miller 1992). Bylo
vypozorovano, ze inbredni jedinci, ktefi prosli efektem hrdla ldhve, maji mnohem niZsi fitness
nez jedinci, ktefi jsou inbreedingu vystavovani dlouhodobé. Silné¢ inbredni populace se
z bottlenecku vzpamatovavaji velice pomalu (Roelke et al. 1993).

Naptiklad populace vlkiti z narodniho parku Isle Royale na severu Michiganu byla
zaloZena pfed méné nez sto lety a byla vystavena silnému inbreedingu s dukazy o vyskytu
inbredni deprese. Populace vlkii se nerozriista i pfes dostate¢né mnozstvi kofisti a je tedy
pravdépodobné, ze je odsouzena k vyhynuti (Rédikkonen et al. 2009). Velké populace, ze které
napiiklad pochazeli vici z Isle Royale, pravdépodobné nesou velké mnozstvi skrytych
Skodlivych recesivnich alel ve svém genomu, coz zvySuje riziko inbredni deprese, pokud se
pocet jedincii v populaci snizi (Robinson et al. 2018).

Pii postupném a pomalém nahromad’ovani inbreedingu v dané populaci je nizsi
pravdépodobnost, Ze geneticky drift zafixuje Skodlivou mutaci, ktera nasledné snizi fitness celé
populace. Takovymto populacim miize rovnéz pomoci ,,purging®, neboli ocista, jejiz princip
bude vysvétlen pozdéji. Diky inbreedingu a néslednému zvySeni homozygotnosti se odhali
Skodlivé recesivni varianty, které je pak snadnéjsi vyselektovat a omezit jejich vyskyt. To by
mohlo byt divodem, pro¢ nékteré ostrovni populace, jako je naptiklad liSka ostrovni (Urocyon
littoralis (Baird, 1857)), netrpi inbredni depresi ani snizenou fitness navzdory tomu, Ze jejich
koeficient inbreedingu je mnohem vys§i nez u nékterych neizolovanych populaci. U lisky
ostrovni zfejmé samovolny purging jiz v minulosti o€istil populaci od siln¢€ skodlivych alel a ani
soucasny silny bottleneck nema tak vazné nasledky, jako by mohl mit u jinych outbrednich
populaci (Robinson et al. 2018).

3.2.2 Geneticky drift

Geneticky drift neboli geneticky posun je jev, pii kterém se méni frekvence vyskytu alel
v dané populaci. V malych populacich miuze zafixovat Skodlivé alely, které¢ snizuji fitness
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u témét vSech jedinci konkrétni populace (Hedrick & Kalinowski 2000). Pravdépodobnost
toho, ze geneticky drift zafixuje danou alelu, je zavisla na jeji pivodni frekvenci vyskytu
a velikosti populace (Caughley 1994). Tento efekt mize byt obzvlast dilezity v ochrané
ohroZenych druhd, jejichZ populace jsou vétSinou malé nebo si prosly bottleneckem. V takovéto
populaci je mozné, Ze inbredni mlad’ata nemaji nizsi fitness nez ta neinbredni, ale misto toho
vSichni jedinci v populaci maji sniZenou fitness oproti jejich predkiim pted genetickym driftem
(Hedrick & Kalinowski 2000).

Pokud je inbredni deprese zpiisobena piitomnosti ¢asteéné recesivnich Skodlivych alel,
selekce inbrednich jedinct s projevy Skodlivych mutaci by méla zredukovat frekvenci vyskytu
téchto Skodlivych alel a ocistit populaci alespon od ¢asti jejiho genetického zatizeni. Tato ocista
ale efektivné odstraiiuje pouze vyrazné Skodlivé a letdlni mutace, ale proti mirné skodlivym
mutacim, které se také podili na inbredni depresi, neni tolik u¢inna (Keller & Waller 2002).

o7 r e

3.3 Prirodni mechanismy zabranujici inbreedingu

Pokud je riziko inbreedingu vysoké a inbredni deprese je opravdu Skodliva, 1ze o¢ekavat,
ze se u druhti vyvinou mechanismy sméfujici k zabranéni inbreedingu (Pusey & Wolf 1996).
Inbredni jedinci jsou v porovnani s outbrednimi jedinci ¢asto mensi, také méné plodni a rovnéz
Castéji vykazuji mensi miru preziti. Redukce fitness potomk je pro samice nevyhodné, protoze
oproti samcim do svych potomkt investuji vice energie. U mnoha druhii ve volné ptirod¢ 1ze
tedy sledovat rizné mechanismy slouzici k zabranéni nebo omezeni pareni blizce piibuznych
zvitat. Podle nékterych védch nelze s jistotou urcit, jak silné evoluce ovlivnila mechanismy
k zabranéni inbreedingu. VétSina teorii totiz nepocita s ptipady, kdy inbreeding miize byt ve
prospéch jedince a zaroven také se zvySenou naro¢nosti na energii pii vyhybani se inbreedingu
(Szulkin et al. 2013).

Inbreeding snizuje kvalitu a kondici samce, ¢imZ se stdva pro samici mén¢ atraktivni,
protoze samice ziskad pro potomstvo 1 pro sebe mén¢ vyhod pfi pafeni se s takovymto samcem
(Fox et al. 2012). Benefity pro samici zahrnuji kvalitu a pocet spermii, velikost snubnich dart
a rodiCovské schopnosti samce. Pro omezeni inbreedingu je dulezitd schopnost aktivniho
vybéru partnera. Pokud samice nebo samec nemaji na vybér, vzniku inbredniho potomstva
nejsou schopni zabranit. Samice se také miizou vyhybat nepfibuznym samctim, ktefi jsou
inbredni, obzvlast pokud je k dispozici kvalitnéj$i outbredni nepiibuzny samec (Ilmonen et al.
2009).

Kvuli Skodlivym dopadiim inbreedingu na fitness potomka je mozné, ze stupeini
inbreedingu miize ovlivnit vybér partnera, ktery je vysledkem interakce samcti a samic. Samice
ve veétSing pripadi byvaji pohlavim, které si vybird, zatimco samci o samice soupefi. Pilakouta
& Smiseth (2016) zkoumali vliv stupné inbreedingu na vybér partnera u samic hrobatika
malého (Nicrophorus vespilloides Herbst, 1784). Bylo zjisténo, ze preference samic zavisi na
jejich vlastnim stupni inbreedingu. Inbredni samice se Castéji patily s outbrednimi samci nez
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s inbrednimi, zatimco u outbrednich samic nebyla zaznamenana zadna preference. Nékteré
inbredni samice se patily vyhradné s outbrednimi samci.

Strategie k omezeni inbreedingu lze rozd€lit na pre-kopulac¢ni a post-kopula¢ni a mohou
fungovat samostatn¢, nebo se vzdjemné dopliiovat (Tregenza & Wedell 2000). K pre-kopulacni
strategii dochazi pfed parenim. Je tedy zapotiebi, aby se samice vyhybala ptibuznym jedincim
a aby byla schopna rozpoznat jejich vlastnosti jako je naptiklad jejich pach, vzhled a zvukovy
projev. Samice také musi mit Sanci se pafeni vyhnout nebo ho odmitnout (Speechley et al.
2019).

U druhd, které toto nedokéazi, se miize uplatnit post-kopula¢ni strategie spoléhajici na to,
ze se samice spaii s vice samci (Tregenza & Wedell 2000). Polyandrie tedy mlize poméhat
v omezovani inbreedingu hlavné dvéma zptsoby. Pafeni s vice samci zplisobi zfedéni mnozstvi
spermatu od jednoho samce, tudiz mize snizit mnozstvi potomkii po ptibuzném otci. Samice
také muze zvyhodnit spermie nepiibuznych samct oproti spermiim samcu piibuznych.

Polyandrie casto vede k vicendsobnému otcovstvi a bézné se vyskytuje u obratlovcil
i bezobratlych (Croshaw et al. 2017). Né¢kolikanasobné pareni mlze byt pro samici vice
energeticky ndrocné a také se vystavuje rizikim ve formé predace, zranéni a sexudlné
prenosnych chorob (Thonhauser et al. 2013). Tyto naklady naznacuji, Zze samice z polyandrie
musi ziskavat néjaké benefity, pfimé 1 nepiimé (Tregenza & Wedell 2002). Nepiimé genetické
benefity mohou zahrnovat vétsi soupefeni spermii vice samcii, z nichZ pouze ty nejlepsi se
budou podilet na poceti potomstva. Znalost rozmnozovaci strategie konkrétnio druhu hraje
dalezitou roli v rozpoznani a udrZeni genetické rozmanitosti v divokych populacich
1 v populacich chovanych v zajeti.

3.3.1 Priklady mechanismii slouZicich k omezeni inbreedingu

Nejcastéjsimi mechanismy slouzicimi k omezeni inbreedingu jsou podle Pusey & Wolf
(1996) tyto:

Vyhybani se inbreedingu rozptylenim do prostiedi

Vyhybani se inbreedingu pomoci kopulace s jedincem mimo par nebo mimo skupinu
Rozpoznani ptibuzného jedince a vyhybani se pafeni s nim

Vyhnuti se inbreedingu pomoci pozdéjsiho dospivani nebo potlacenim reprodukce
Vliv socialniho systému na mechanismy slouzici k omezeni inbreedingu

Vliv socialniho systému na blizkou diskriminaci pfibuznych mechanismt slouZzicich
k omezeni inbreedingu
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Vyhybani se inbreedingu migraci

Odchod dospélého jedince z rodi¢ovské skupiny nebo z mista narozeni je casté u savcl
a ptaka. U nekterych socidlnich systémti odchézeji pouze samci, nebo samice. Pokud ze skupiny
odchazeji samci a samice ve skupin¢ zlstavaji, jedna se o filopatrii samic. V opa¢ném piipadé
jsou filopatri¢ti samci a dospélé samice opoustéji rodicovskou skupinu. Odchod z mista
narozeni byl také zaznamenén u ryb, obojzivelniki, plazt i hmyzu. Oddéleni jedincti od skupiny
omezuje inbreeding, ale neni jisté, zda se tento mechanismus vyvinul zcela jen kvuli
inbreedingu, nebo se predevSim jedna o snahu vyhnout se kompetici mezi pohlavimi nebo
soupeteni o zdroje (Pusey & Wolf 1996).

Vyhybani se inbreedingu pomoci kopulace s jedincem mimo par nebo mimo skupinu

U nékterych druhii se potomci od rodi¢ii nevzdaluji ptilis daleko a zistavaji v jejich okoli.
Pted ptichodem molekulérnich zplisobii méfeni inbreedingu se predpokladalo, ze u téchto
druhti bude vysoka mira piibuzenského pareni. Elektroforetickou analyzou se vSak ukézalo, ze
naptiklad u modroplastnika modrofialového (Malurus splendens (Quoy & Gaimard, 1830))
nebylo az 60 % mlad’at v hnizdech potomky pfitomného samce (Rowley et al. 1993). DNA
fingerprinting u dal§ich druhii s nizkou migraci také indikuje vysoké mnozstvi kopulaci
s jedinci z jiné skupiny. Samci i samice kulohlavce cerného (Globicephala melas (Traill, 1809))
zustavaji ve své rodné skupiné po cely Zivot, ale otcové mlad’at pochazeji zvenci (Amos et al.
1993).

Rozpoznani pribuzného jedince a vyhybani se pareni s nim

Nékteré druhy jsou schopné rozpoznat ptibuzné jedince a vyhnout se pafeni s nimi.
Napftiklad v pfirodnich populacich primati je velmi nizky vyskyt pafeni piibuznych jedinct
zijicich ve stejné skuping, dokonce i u vzdalenych ptibuznych jako jsou prvni i druhy bratranci.
Studie u mnoha riznych druht také ukazaly, ze blizce ptibuzny jedinec je pro druhého
neatraktivni a chybi u nich zajem o vzajemné paieni (Pusey & Wolf 1996).

Vyhnuti se inbreedingu pomoci pozdéjSiho dospivani nebo potlacenim reprodukce

U nékterych druht sourozenci dospivaji riznou rychlosti, coz jim zabranuje se spolu
spafit. Pozd¢jSi dospivani za piitomnosti rodic¢l je také jednim z béZnych divodl, proc
u jedinct v rodinnych skupinach nedochazi k inbreedingu. Jednim z ptikladt jsou napiiklad
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nahradi novy samec (Hanby & Bygott 1987).

Vliv socialniho systému na mechanismy slouzici k omezeni inbreedingu
Je mozné, Ze schopnost rozliSit mezi ptibuznym a neptibuznym jedincem je vyspélejsi
u druhti, kde se pfibuzni jedinci v dospélosti budou navzijem potkavat (Pusey & Wolf 1996).
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Vliv socialniho systému na blizkou diskriminaci pfibuznych

U druhd, kde jsou jedinci schopni rozeznat pfibuzenstvo a vyhnout se pafeni s nim, se
mechanismy lisi podle socidlniho systému. Na zékladé spojovani fenotypovych charakterti do
urcitého standardu nebo Sablony lze rozpoznat zndmé jedince od jinych. U nékterych druha
muze takovato Sablona fenotypu ovlivnit vybér partnera. Jedinec je schopen se precizné naucit
vlastnosti jedincti ve svém okoli v mladi, kterym se pozd¢ji vyhyba pti vybéru partnera (Pusey
& Wolf 1996).

3.4 Zpusoby eliminace negativnich disledkii inbreedingu u
nedomestikovanych zvirat v lidské péci

3.4.1 Vedeni plemennych knih a molekularni metody

Plemenné knihy byly jednim z prvnich zptisobt, jak kontrolovat a fidit chov zvifat.
Vedeni podrobného rodokmenu je dilezité¢ ke spravnému genetickému fizeni. Diky detailné
zpracovanému rodokmenu je mozné ziskat genetické informace jako je intenzita inbreedingu
nebo distribuce genil zakladatel chovu v soucasné populaci. Identifikace geneticky dualezitych
jedinct je velice diilezita v kazdém chovném programu hlavné kvili omezenému prostoru pro
chov zvitat v zoologickych zahradach. Navic omezeni inbreedingu a inbredni deprese je jednim
je zajisténi preziti alel zakladatelti. Jelikoz navrat druhti na jejich piivodni misto vyskytu ma
vysokou prioritu, je tieba zachovat genetickou reprezentaci vSech zakladatelii odchycenych
z ptirody. Udrzenim téchto alel se také chrani genetickd diverzita (Hedrick & Miller 1992).

Pouziti rodokmenti k odhadnuti miry inbreedingu ma jista omezeni. Pro mnoho druht
zadny rodokmen neexistuje, a i kdyZ druh rodokmen ma, jeho limitované mnozstvi detaila
a moznost vyskytll nepiesnosti mize zplsobit nepfesny odhad stupné inbreedingu (Hedrick
& Garcia-Dorado 2016). Pouziti pouze této metody také nepostacuje, pokud chceme zjistit, jaké
geny dané zvife skuteéné ma. Dvé podle rodokmenu neptibuzna zvitata totiz mohou mit 2 stejné
alely a jejich potomek se muize stdit homozygotem v téchto alelach, i kdyz neni vysledkem
inbreedingu. To by mohlo zplsobit projev Skodlivé recesivni mutace.

Vedeni knihy také vyzaduje presnost a dlslednost, aby se eliminovalo co nejvice chyb
v zapisu. Presto nemusi byt vSechny zépisy ptesné, proto by se u obzvlast’ ohrozenych druhi
s malou populacni zakladnou mélo vyuzivat i dalSich zplsobii piedchdzeni inbreedingu
a nasledné inbredni depresi, jako jsou naptiklad molekularni metody.

Diky molekularnim metodam lze zjistit miru inbreedingu i u druht, pro které neni veden
rodokmen (Hedrick & Garcia-Dorado 2016). Molekularni metody ochrany druhti maji velky
potencial v pomoci udrZzeni a ochrané genetické diverzity v divokych i chovanych populacich
ohrozenych druhi.
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3.4.2 Purging

Purging neboli ocista, je cilena nebo pfirozena eliminace vyrazné Skodlivych mutaci
v populaci. Jelikoz inbreeding zvysuje vyskyt nepiiznivého homozygotniho genotypu, selekce
Skodlivych alel je jednodussi a umoziuje populaci ocistit se od neptiznivych mutaci (Barrett
& Charlesworth 1991). Teoreticky diky purgingu maji populace Sanci vratit se na stejnou nebo
1 vy$§i uroven fitness oproti ndhodné se parici populaci. Je ale nepravdépodobné, Ze by purging
dokazal zvratit veskeré Skodlivé ucinky inbreedingu (Pusey & Wolf 1996). Purging by mohl
byt vyznamny v ochrané druhi, kde i malé zmény ovliviiujici Zivotaschopnost mohou byt
rozhodujici faktorem pieziti nebo zanik populace (Boakes et al. 2007).

Pouziti oCisty k ochrané¢ druhti je ale sporné hlavné kvili rizikim, které s sebou nese.
Pokud budeme zamérné zvySovat homozygotnost u ohrozené populace, miize se stat, ze
k purgingu nedojde a v populaci se skodlivé mutace zafixuji genetickym driftem. Tim bychom
mohli snizit fitness chovanych zvitat a v ptipadé¢ siln¢ ohrozenych druhii je dokonce odsoudit
k vyhynuti. ZvySovanim homozygotnosti také hrozi ztrata genetické diverzity. Pii uspésném
purgingu bychom ale mohli eliminovat negativni dopady inbreedingu a udrzet fitness
chovanych zvifat na vysoké tirovni i v malych populacich.

O vlivu, ktery ma purging na divoké populace 1 populace v zajeti, zatim neni mnoho
presnych informaci a bliz§i porozuméni tomuto efektu by mohlo byt velice prospésné v fizeni
chovu ohrozenych druhti zvitat (Boakes at. al. 2007). Spoléhat se pouze na efekty purgingu
vSak neni vhodné, protoze podminky v chovu v lidské péci neodpovidaji podminkdm ve volné
ptirodé¢. Prostfedi chovu v zajeti je pro zvifata mnohem vlidnéjsi, coz mize omezit negativni
projevy inbredni deprese a selekce Skodlivych mutaci nebude dostatecné k tomu, aby se purging
projevil. Dal§im problémem vyuZiti purgingu ke zvySeni fitness a omezeni inbredni deprese
u ohrozené populace chované v lidské péci je fakt, ze purging je mnohem efektivnéjsi, pokud
je mira inbreedingu nizké a vznika v del$im ¢asovém tseku (Day et al. 2003).

Pokusy s mouchou domaci (Musca domestica Linnaeus, 1758) odhalily, Ze purging
anasledné preziti populace ma mnohem vétSi Sanci na uspéch, pokud se inbreeding
nahromad’uje postupné a pomalu, oproti rychlému zvySeni miry inbreedingu, jako je tomu
u ndhlych a silnych bottlenecki (Day et al. 2003). S postupné se zvySujici homozygotnosti se
projevuji diive skryté Skodlivé mutace, které 1ze z populace vytadit. Proto je pravdépodobné,
ze purging je jednim z divodi, pro¢ izolované ostrovni populace jsou schopné dlouhodobé
prezivat i bez vyznamného snizeni fitness. U ostrovnich populaci se inbreeding nahromad’uje
postupné a obvykle po dlouhy ¢asovy usek. Pokud je nahromadéni inbreedingu néhlé, jako
napft. disledek zminéného bottlenecku, Skodlivé mutace nemaji dostatek ¢asu projevit se
a zpopulace vymizet. V takovém piipadé je veétsi pravdépodobnost genetického driftu
a zafixovani skodlivych mutaci v populaci.

Kvili omezenému mnozstvi zvifat v chovu v lidské péci jsou jedinci obvykle vystaveni

nezvykle vysoké mife inbreedingu v kratké dobé, a to by mohlo kladné efekty purgingu
omezovat. Pokud se tedy purging v populacich v zajeti projevuje jen minimaln¢€ nebo vibec,
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zamérny inbreeding malych ohroZenych populaci by mohl byt naopak silné poskozujici
(Boakes et al. 2007). U kazdého druhu jsou ucinky purgingu odli$né, proto je dileZzité zjistit,
jak a zda se viibec purging v chovech v lidské péci projevuje.

Rozdilné efekty purgingu u populaci chovanych v lidské péci maji né¢kolik vysvétleni.
Casto zalezi na zakladajicich zvifatech konkrétniho druhu, z nichZ néktera jiz mohla projit
ocistou pted jejich odchytem z volné ptirody. Pokud se populace ocistila od skodlivych mutaci,
je pravdépodobné, ze kdyZ se dostane do lidské péce, mad mnohem mensi Sanci trpet inbredni
depresi (Boakes et al. 2007). U nékterych druhti, hlavné u téch ohrozenych, si zakladajici jedinci
mohli projit bottleneckem nebo pochazeji z dlouhodobé nizké populace a jsou tedy inbredni
depresi poznamenani jiz z volné pfirody.

Purging v chovu v lidské péci také miize omezovat rozdilnéd selekce oproti volné Zijici
populaci. Situace, které by pro jedince ve volné pfirodé mohly znamenat odsouzeni k smrti,
nejsou v chovu tak Skodlivé. MliZe se jednat naptiklad o albinismus, epilepsii nebo Sedy zékal
(Boakes et al. 2007). Veterindrni péce také omezuje prubéh selekce zahrnujici kvalitu
imunitniho systému jedince. Diky vakcinaci a dalSim opatfenim omezujici rozvoj riznych
chorob se jedinec se slabS§im imunitnim systémem témét neli$i od jedince s kvalitnéjSim
imunitnim systémem. Jedinci navic spolu nemusi soupefit o partnery k pafeni, coz je také
rozdilé od ptirozené selekce, kde se ve vétsing piipadii paii ten nejlepsi samec.

Dals§im argumentem proti uziti purgingu je fakt, zZe na inbredni depresi se podileji mutace
s velkym ale 1 s malym efektem. Purging pti postupném nahromadéni inbreedingu ocisti hlavné
letalni nebo semiletalni alely, coz umozni pretrvavani mirné Skodlivych alel v populaci (Boakes
et al. 2007). Efekty purgingu jsou tedy promeénlivé a nevyzpytatelné. Pokud je ndrist
inbreedingu ndhly a stane se v rozmezi malého mnozZstvi generaci, jak se to Casto déje u zvitat
chovanych v zajeti, purging pravdépodobné¢ nenastane. Dale také purging nebude mit silny
efekt, pokud je inbredni deprese zpiisobena mnozstvim mén¢ Skodlivych alel a v genomu se
nachazi méné letalnich ekvivalentd (Hedrick 1994). Purging pomoci inbreedingu ocisti
populaci od inbredni deprese vzniklé ¢astecné recesivnimi alelami, coz ho d€la neefektivnim
proti lokustim vykazujicim superdominanci (Rumball et al. 1994). Mozny stupen o€isténi tedy
zavisi na mite, kterou oba tyto mechanismy ptispivaji k inbredni depresi.

Jednim z GspéSnych piikladt purgingu v ochrané druhi je gazela Spekeova (Gazella
spekei (Blyth, 1863)). Gazely Spekeovy chované v zajeti pochédzely ze tii samic a jednoho
samce, tudiz se nedalo vyhnout inbreedingu. Druh4 a tfeti generace inbredni gazely byla vice
zivotaschopna nez generace prvni. Inbredni gazely, jejichz rodice byli také inbredni, mély vyssi
pravdépodobnost pfeziti nez inbredni gazely, jejichz rodice byli neinbredni. To by naznacovalo
ubytek inbredni deprese pomoci purgingu. I kdyz se ocista nestala akceptovanou strategii
v chovu malych populaci, Spekeova gazela poslouzila jako studie inbredni deprese a je Casto
povazovéna za Gsp&$ny piiklad vyuziti purgingu. Uroveii inbredni deprese sice byla dramaticky
sniZzena po pouhych dvou nebo tfech generacich (Templeton & Read 1984), avSak opakovana
analyza stejnych dat nedokédzala najit diikaz o vylepSeni genetického potencidlu Spekeovy
gazely (Kalinowski et al. 2000).
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3.4.3 Genetic rescue

Genetic rescue neboli genetickd zachrana je zpusob, kterym se da zvysit heterozygotnost
v populaci. Jednd se o zafazeni jedince do inbredni populace z jiné, neptibuzné populace
stejného druhu. Zavadéji se priznivé variace nepiibuzné populace zvenci pokud mozno u gentl,
které jsou fixované na varianty zpusobujici inbredni depresi v populaci. Toho se da docilit
vypusténim nepiibuznych zvifat do mista vyskytu inbredni populace, jako tomu bylo naptiklad
u pumy floridské (Felis concolor coryi Kerr, 1792), kde se jiz po n€kolika generacich znatelné
zredukovaly dopady inbredni deprese. Introdukce neptibuznych zvifat do inbredni populace
muze mit vSak rovnéz okamzité Skodlivé dopady, protoze se mize objevit v ptivodni populaci
neznama nemoc nebo jiné Skodlivé efekty (Snyder et al. 1996). Pokud bychom chtéli ke
genetické zachran€ vyuzit zvifata chovana v zajeti, hrozi, ze ztratila adaptaci na své ptirozené
prostiedi a ptizpusobila se k chovu v zajeti. Zvitata z chovu v lidské péci také mohou nést
nakazlivé choroby, na které neni piivodni populace adaptovéna. Jejich neuvazené zarazeni do
populace by tedy mohlo sebou ptinést vice Skody nez uzitku. Proto je tieba genetickou zdchranu
provadét obezietné a po peclivém planovani.

Genetickou zachranou lze zachranit populace, které si prosly efektem hrda lahve. Ta jim
muze pomoci zvysit efektivni velikost populace a rozmanitost genti natolik, aby se zvladly
vyportadat s ndhlym omezenim populace. Tento postup je ale vhodné pouZzivat pouze u populaci,
které nejsou zndmé dlouhodobé nizkou genetickou diverzitou. Genetic rescue tedy neni vhodné
pouzivat u ostrovnich populaci, jako jsou naptiklad jiz zminéné lisky ostrovni (Urocyon
littoralis), protoze zde jiz purging odstranil Skodlivé mutace. Zatfazenim nepiibuznych jedinct
do ostrovni populace by se mohly zavést nové skodlivé mutace nebo neznamé choroby, které
by mohly ohrozit existenci této populace. Ubytek jedincti v dlouhodobé prosperujici izolované
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Cast¢jsi lidska ¢innost. Genetickda zachrana by v takovémto ptipad¢ populaci stejné nepomohla,
jen by ji ohrozila (Robinson et al. 2018).

Nékterymi uspéSnymi priklady genetic rescue jsou:

Tetrivek prériovy (Tympanuchus cupido pinnatus (Brewster, 1885))

Populace poddruhu tetfivka prériového (Tympanuchus cupido pinnatus) v Illinois se
z ptiblizné 2000 jedinct v roce 1962 snizila na méné nez 50 kust v roce 1994. Fitness v podobé
plodnosti a mnozstvi vylihnutych mlad’at se v tomto obdobi snizilo a geneticka diverzita byla
v porovnani se dvéma dal§imi populacemi z jinych stath mnohem niz§i (Bouzat et al. 1998).
V roce 1992 bylo 271 ptakl zjiné lokace premisténo na misto vyskytu illinoiské populace
a pomoci monitorovani hnizd se zjistilo, ze navratila plodnost a mnozstvi vylihlych mlad’at
odpovidalo ptivodni vétsi populaci.
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Zmije obecna (Vipera berus (Linnaeus, 1758))

V izolované populaci zmije obecné (Vipera berus) v jizni &asti Svédska se objevily
Skodlivé znaky, které se v populaci nahromadily po jejim poklesu na pfiblizné 10 samcii v roce
1992 (Madsen et al. 1999). Pfed timto poklesem se v populaci nachdzela nizka geneticka
diverzita a mlad’ata se ¢asto rodila mrtva nebo deformovana. Dvacet samcti z jiné populace bylo
vypusténo na misto vyskytu ptivodni populace a od té¢ doby se mnozstvi samct v lokaci zvysuje.

3.4.3.1 Outbreeding

Outbreeding je opak inbreedingu. Jedné se o spojeni zvitat, kterd jsou geneticky velice
odli$na. Jsou to naptiklad dvé populace stejného druhu s rozdilnym geografickym vyskytem.
Outbreeding by se tedy mohl projevit pii pouziti genetické zachrany, pokud by byl
introdukovany jedinec geneticky pfiili§ odlisny od populace, do které byl zaveden. Outbreeding
oproti inbreedingu vétSinou nema vylozené Skodlivé uinky. Pokud jsou geny pfili§ odlisné,
muze se vyskytnout outbredni deprese, to se ale Casto nestavd. Ballou a Ralls (1991)
prozkoumali rodokmeny dvaceti druhti pomoci koeficientu hybridnosti rodict a nenasli témet
z4dny diikkaz, ze by outbredni deprese ovliviiovala pteziti mlad’at. V piipadech, kdy jsou
populace siln¢ rozdilné, se mize n¢jaky negativni efekt vyskytnout, ale inbredni deprese je
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Outbredni deprese je snizeni fitness potomstva kvili pafeni rodi¢i pochazejicich
z geneticky rozdilnych populaci (Pusey & Wolf 1996). Genetické nasledky outbreedingu
pravdépodobné vychazeji z rozpadu ptizptisobenych genovych komplexti a nasledné ztraty
adaptace na lokéalni podminky (Frankham 1996). NejextrémnéjSim piipadem outbredni deprese
je mezidruhové kiizeni, kdy potomek miva nizky stupei fitness (Pusey & Wolf 1996). U¢inky
outbredni deprese v rdmci jednoho druhu nejsou pfili§ zndmé. Templeton et al. (1986) se
obavaji, Ze u nékterych ohrozenych druhti by outbreeding mohl byt problém. Existuje ale jen
nekolik malo dikazl o snizeni fitness potomki, jejichz rodi¢e pochazeji z riznych poddruha
nebo z izolovanych populaci, které maji rozdilné lokalni podminky (Frankham 1996).

Mozné nasledky outbreedingu, jako byla zhorSend fitness, se projevily u kalamika
(Callimico goeldi (Thomas, 1904)), ale oproti inbredni depresi byly tyto nasledky téméf
zanedbatelné. Navic zhorSend fitness mohla byt ovlivnéna nevhodnymi chovatelskymi
podminkami (Frankham 1996). U outbredni populace kiecka bélonohého (Peromyscus
leucopus noveboracensis (Rafinesque, 1818)) byl zaznamenan zvysSeny pocet mlad’at ve vrhu,
avSak méné jich pfezilo oproti pariim s niz§im stupném outbreedingu. Neni ale jisté, ze se
opravdu jedna o efekt outbreedingu.
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3.5 Konkrétni priklady populaci poznamenanych inbreedingem

Plemeno koné Sorraia

Plemeno Sorraia je pravdépodobné zastupcem piedkt koni Iberskych a je siln¢ piibuzné
s n¢kolika plemeny Nového svéta. Toto plemeno se podafilo zachranit diky 4 hiebctim a 7
klisnam v roce 1937. V roce 1976 byla subpopulace exportovana do Némecka a az donedavna
bez zadné dalsi imigrace. Klisny plemena Sorraia jsou bézné chovany extenzivné a v obdobi
pateni jsou k nim hiebci pripusténi na pastving, jelikoz jejich vykonnost pii pfipousténi z ruky
je mensi. V celém svété je pouze okolo 300 jedinct, coz podle kritérii FAO je kriticky stav.
Malé mnozstvi zakladateli a celkova genetickd izolace zptlisobila, Ze Sorraia ma extrémné
vysokou uroven inbreedingu, nebot’ dosahuje hodnot od F = 0,22 az po F = 0,60 a praimérn¢ je
to F = 0,38. Velikost efektivni populace je 11,59 v poslednich 8,67 generacich. Napiiklad
ohrozeny kin Ptevalského (Equus ferus przewalskii) méa primérny koeficient inbreedingu
F=0,21 (Buisman & van Weeren 1982). Nevi se mnoho o reprodukci plemena Sorraia, ale
jedno hlaSeni naznacuje, ze uspeéSnost zabteznuti je okolo 57 %. Napftiklad Lusitano (primérny
F = 0,11) ma aspésnost 61 %. Je zapotiebi zavést chovny plan na zachranu tohoto plemena
a zabranit vétSimu hromadéni inbreedingu, pokud ma do budoucna ziistat plemeno Sorraia
vitalni (Kjollerstrom et al. 2015).

Puma floridska (Felis concolor coryi)

Puma floridska (Felis concolor coryi) byla izolovéana na jizni Floridé jiz od zacatku roku
1900 a jeji efektivni velikost populace se v dneSnich desetiletich pohybuje okolo 25 jedinct
améné. Posledni zbyvajici populace pumy floridské mé sadu znaka, které naznacuji, Ze
geneticky drift zafixoval (nebo téméf fixoval) v populaci potencidlné Sskodlivé znaky, které byly
diive vzacné. Tyto znaky, které se vyskytuji ve vysoké frekvenci pouze u pumy floridské, jsou
neobvyklé u jinych poddruhli pumy. Jedna se napiiklad o Casty vyskyt nesestouplych varlat
(kryptorchismus), nejhorsi kvalitu spermatu zaznamenaného u jakékoliv kocCkovité Selmy,
zalomeni ocasu a ,,cowlick® (riist srsti proti sméru) (Roelke et al. 1993). Proto v roce 1995
vznikl program, ve kterém byly samice z nejbliz$ich piirodnich populaci z Texasu vypoustény
na Floridé (Hedrick 1995). Ty se pafily se samci floridské populace a ze 14 jejich mlad’at ani
jedno nemélo zaktiveny ocas a jen jedno mélo vir cowlick (Land et al. 1999). Tento pokus je
dalezitym ptikladem genetické zachrany.

LiSka ostrovni (Urocyon littoralis)

Typickym ptikladem ostrovniho nanismu lisky Sedé (Urocyon cinereoargenteus
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(Schreber, 1775)) jsou trpasli¢i lisSky ostrovni (Urocyon littoralis), které ziji na ostrovech
ostrovech zije celkem Sest izolovanych populaci. Jedné se o ostrovy Santa Cruz, Santa Rosa,
Santa Catalina, San Clemente, San Nicolas a San Miguel. Podle genomické analyzy ma liska
ostrovni mimotadné nizkou genetickou rozmanitost a zvySeny vyskyt potencionalné skodlivych
variaci. Na men$im ostrové San Nicolas je populace téméf monomorfickd v celém svém
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genomu (Robinson et al. 2016). Pfesto vSech Sest populaci pieziva po nékolik tisic generaci
a n¢které z nich se rychle vzpamatovaly po tézkém bottlenecku, ktery byl zptisoben zavle¢enim
novych predatorti a na ostrové Santa Catalina rovnéz nemoci.

Robinson et al. (2018) se snazili zjistit, zda tento silny bottleneck jesté¢ vice snizil
genetickou rozmanitost, nebo je nizka geneticka diverzita pretrvavajici vlastnosti genomu lisky
ostrovni. Jejich genomické analyza odhalila, Ze bottleneck mél jen maly efekt na genom lisky
ostrovni, a tedy Ze jejich nizk4 genetickd diverzita je zplisobena historicky malou populaci.
Také se jim diky detailnim morfologickym méfenim podafilo potvrdit absenci inbredni deprese.
Populace od inbredni deprese pravdépodobné chrani purging skodlivych alel, coz jim umoznuje
jak dlouhodobé preziti i pti nizkém poctu jedinct, tak i odolnost proti bottlenecku. Na inbredni
depresi se ale podileji také mirné Skodlivé alely a mozné téz ztrata mirné vyhodnych alel.
Schopnost lisek ostrovnich rychle se vzpamatovat z vazného bottlenecku ukazuje, ze se
v populaci jesté nenahromadila tak velkd mira malo Skodlivych mutaci, aby zhorsila jejich
fitness. Progresivni fixace a nahromadéni mirn¢ Skodlivych mutaci ¢asem nakonec
pravdépodobné povedou k mutacnimu zhrouceni (mutation meltdown) a k naslednému
proces by pravdépodobné trval tisice generaci a je vetsi pravdépodobnost, ze pokud k vyhynuti
dojde, bude to zplisobeno jinymi, negenetickymi pfi¢inami (Robinson et al. 2018).

Medosavka zlatohrdla (Lichenostomus melanops cassidix (Gould, 1867))

Harrisson et al. (2019) provedli vyzkum inbredni deprese u ohroZeného druhu ptaka
medosavky zlatohrdlé (Lichenostomus melanops cassidix) a zjistili, ze nasledky inbreedingu
mohou byt pro populaci zavazné. Jejich studie trvala 36 let a zaméftila se na populaci medosavky
zlatohrdlé v Yellingbo Nature Conservation Reserve ve staté Victoria, Australie. Od roku 1983
se zde nachazi pouze okolo 250 jedincii a jenom nékolik z nich jsou chovné pary. Na ubytku
poctu jedincti se podilelo n€kolik faktorti, jednim z hlavnich bylo pravdépodobné odlesiiovani
prostiedi. Takto malé populaci hrozi vazné nebezpeci vyhynuti v podobé¢ klimatické zmény,
prirodni katastrofy nebo nemoci. Negativni efekty inbreedingu pak riziko vyhynuti zvySuji jesté
vice (Spurgin & Gage 2019).

Uvedena studie se zaklddala na rozpoznéni vztahu inbreedingu a fitness jedinct, coz je
v divoké populaci tézké zmétit. Diky dlouhodobému trvani studie se podatilo zjistit pocet
mlad’at odchovanych jedincem za cely jeho Zivot. Harrison et al. (2019) méfili inbreeding
pomoci genomickych datasetli sklddajicich se z vice nez 11 000 jednonukleotidovych
polymorfismt (single nucleotide polymorphisms = SNPs). To badatelim zajistilo presny odhad
urovné inbreedingu u kazdého jedince. Studie zjistila, Ze inbreeding ma jednoznacny vliv na
reprodukéni uspéch jedince v pribéhu jeho Zivota. Ukazalo se, Ze reprodukeni tspéch u nejvice
inbrednich jedinct byl az o ohromujicich 90 % niZ$i neZ u jedincii nejméné poznamenanych
inbreedingem. Takto vyrazny rozdil je prekvapivy, pokud vezmeme v tivahu, ze celd populace
medosavky zlatohrdl¢ je inbredni. Zda se, Ze 1 ve vysoce inbredni populaci stale zalezi na stupni
inbreedingu jedince (Spurgin & Gage 2019).
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VI1k obecny (Canis lupus Linnaeus, 1758)

Dokumentace negativniho vlivu inbreedingu na zvitata chovana v zajeti je rozsahla, ale
dat o masozravcich je mélo. Bylo namitano, ze masozravi savci maji pfirozené nizkou efektivni
populaci, coz pfispelo k tvrzeni, ze masozravci netrpi zddnymi nebo jen minimalnimi
negativnimi u€inky inbreedingu. Proto by se mohlo zdat, Ze v divokych populacich vlki
a dalSich druhi s podobnou socialni strukturou je inbreeding pfirozeny. Nize popsana studie ale
stoji proti tvrzeni, ze vici netrpi inbredni depresi.

Laikre & Ryman (1991) zkoumali populace vlkti obecnych (Canis Ilupus) ve
skandindvskych zoologickych zahradach a zjistili, ze se u nich kviili intenzivnimu inbreedingu
projevily jeho negativni nasledky. Chovny program byl zaméfen na uchovani genetickych
charakteristik fenoskandického vlka. Populace méla osm jedine¢nych zakladatelt a udrzelo se
ptiblizné 4,5 jejich alel na jeden lokus. Koeficient inbreedingu (F) se pohybuje od 0 do 0,594.
Ptipafenim nepifibuznych zvitat z Ruska se doCasné snizil stupeni inbredingu na primérné
F = 0,25 v souc€asné populaci. U zvifat s Cisté¢ fenoskandickym ptivodem je prumérny koeficient
F=0,34.

Intenzivni inbreeding zkoumané populace zptisobil vyznamnou ztratu genetické
rozmanitosti a také negativné ovlivnil vlastnosti jako je reprodukce, dlouhovékost a véha
mladych vlkd. Ta se snizovala s narlstajicim stupném inbreedingu. DalS$im negativnim
disledkem byl vyskyt slepych zvifat v populaci. Z deseti slepych vlki, kteti nebyli utraceni, se
jen jeden dozil reprodukéniho veéku. Tato studie stoji proti tvrzeni, Ze masoZravci jsou
adaptovani k blizkému inbreedingu a netrpi inbredni depresi. Je to dalezity poznatek pro dalsi
planovani chovu vlka obecného, protoze nestaci udrzovat jen malou inbredni populaci, ale je
opravdu potieba omezit inbreeding na minimum a chovat dostatek zvitat k jeho prede;jiti.

VIk rudohnédy (Canis rufus Audubon & Bachman, 1851)

Lockyear et al. (2016) zjistili, ze s rostoucim vékem a stupném inbreedingu se snizuje
koncentrace spermii v ejakulatu u vlka rudohnédého (Canis rufus). Vlk rudohnédy diive obyval
jihovychodni ¢ast USA. V disledku jeho lovu, ztraty prostfedi a hybridizace s kojotem (Canis
latrans Say, 1823) se jeho pocty ve volné ptfirodé béhem 19. a 20. stoleti prudce snizily.
Ochrana volné zijici populace byla téméf nemoznd, vzhledem k fragmentaci prostiedi,
hybridizaci s kojotem a téz kvuli negativnimu postoji lokalniho obyvatelstva viici vlkim. Proto
vznikl chovny program, ktery je momentalné fizen programem na zachovu druhti SSP (Species
Survival Plan) spolu s planem na obnoveni vlka rudohnédého (Red Wolf Recovery Plan).

Ze 400 hodnocenych zvifat pouze 43 jedincii spliiovalo morfologické pozadavky
k prokézani neptitomnosti hybridizace. Zakladateli pro populaci chovanou v zajeti se nakonec
stalo pouze 14 zvitat. Ze studie vyplyva, Ze u vice inbrednich zvitat byl pokles koncentrace
a celkového poctu spermii s vékem vyraznéj$i nez u zvifat s niz§im stupném inbreedingu.
Inbredni deprese se tedy projevila snizenim mnozstvi spermii v ejakulatu a zarovei se zvysilo
mnozstvi morfologickych abnormalit t€chto spermii. Plodnost inbrednich jedinct se s vékem
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snizuje vyraznéji nez usamcl méné postizenych inbreedingem a s rostoucim stupném
inbreedingu v populaci se bude snizovat maximalni v€k uspésné reprodukce zvitat (Lockyear
et al. 2016). Proto je potieba peclivé planovat jejich chov, aby se nestalo, ze geneticky dtleziti
jedinci jsou jiz pfili$ stafi pro uspeSnou reprodukci.

Rosnicka zelena (Hyla arborea (Linnaeus, 1758))

Svédska populace rosni¢ky zelené (Hyla arborea) se snizila v dasledku fragmentace
a ztraty prostfedi vysuSovanim jezirek béhem 60. a 70. let 20. stoleti. Fragmentace ptirodnich
pastvin a zanik jezirek vedly k izolaci jednotlivych populaci, coz zvysilo riziko inbreedingu.
Edenhamn et al. (2000) zjistili extrémné nizkou genetickou diverzitu u Svédskych populaci
rosnicky zelené oproti dalSim jiznim populacim, kdy z 18 lokust pouze jeden ukazoval variaci.
Ukazalo se, Ze rand stadia potomki maji vétsi imrtnost v izolovanych jezirkéach. Je tedy mozné,
ze populace je na hran€ projevu inbredni deprese.

Kiecek bélonohy (Peromyscus leucopus noveboracensis)

Jimenez et al. (1994) zkoumali schopnost prfeziti dospélci kiecka belonohého
(Peromyscus leucopus noveboracensis). Jedinci byli odchyceni z ptirody a v laboratofi chovani
tak, aby polovina z nich méla koeficient inbreedingu F = 0,00 a druha polovina koeficient
inbreedingu F = 0,25. Inbredni koeficient F = 0,25 odpovida vzajemnému pafeni potomku
s rodi¢i nebo vlastnich sourozenct (Hedrick & Kalinowski 2000). Celkem 800 kiecki bylo
vypusténo na nehostinné misto ve tfech etapach. Za 10 tydni se ukéazalo, Ze neinbredni jedinci
méli vy$si tydenni miru pfeziti nez jedinci inbredni. Mira pfeziti inbrednich jedincti odpovidala
56 % mnozstvi prezivajicich jedincli nepoznamenanych inbreedingem. Inbredni samci také
behem experimentu ztratili télesnou hmotnost, coz se u neinbrednich samct kiecka nestalo.

3.6 Ochrana ohroZenych druhu zviiat

Lidskou ¢innosti se stale vice druhti zvitat i rostlin dostava do ohrozeni. Kvuli rastu lidské
populace a rozsifovani jejich aktivit se v poslednich desetiletich mnozstvi druht objevilo na
hrané vyhynuti nebo i vyhynulo. Pocet vyhynulych druhi se zvySuje alarmujici rychlosti.
jejich prostiedi, které kazdy druh potfebuje ke svému pieziti. Hlavni roli v lidském jednéni,
které¢ ovliviiuje celou pfirodu vcéetné¢ ohrozenych druhtt v ni, maji politické, socidlni
a ekonomické faktory. Védecké poznatky i tak ale mohou pomoci v rozhodovani o budoucnosti
ohrozenych druhii a mohou omezit mnozstvi vyhynulych druht (Hedrick & Miller 1992).

Priciny vyhynuti jsou ¢asto kombinaci n¢kolika faktord. Lidska ¢innost, kterd zahrnuje

nadmérny lov, zavleceni exotickych druhi a ni¢eni pfirozenych mist vyskytu hrala vyznamnou
roli v poslednich tfech stoletich u témét vSech druhti savei a ptaki, které vyhynuly. Kromé
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lidské aktivity se mezi dalsi vn&jsi faktory fadi predace jinymi druhy, patogeny a abiotické
udalosti, jako jsou napiiklad povodné, pozary nebo sucha (pifirodni katastrofy). Ve vétSich
populacich hraje hlavni roli v jejich vyhynuti nestabilita prostfedi a pfirodni katastrofy, ale
v malych populacich jsou diilezité 1 faktory uvniti druhu, jako je tfeba pomér pohlavi a inbredni
protoze ty vné&jsi Ize z vétsi Casti kontrolovat chovatelskymi podminkami (Hedrick & Miller
1992). Obnova a pieziti vzacnych a ohrozenych druhti je ¢asto ohrozena genetickymi faktory,
jako je nahromadéni Skodlivych mutact, ztrata adaptacniho potencidlu a inbredni deprese.

Diamond (1989) pfisel s takzvanym kvartetem zla, jimZz oznacuje nejCastéjsi priciny
nedavnych vyhynuti druht:

1. Overkill (nadmérmy lov)

2. Niceni a fragmentace prostredi

3. Zavleceni druhti

4. Retézové vymirani

Overkill (nadmérny lov)

Nadmérny lov ohrozuje hlavné druhy, které se rozmnozuji pomalu, jako naptiklad velci
savci. Ohrozeni stoupd, pokud je obchodovani s ¢astmi jejich t€l vyhodné a na trhu zadané.
V ohroZeni jsou také druhy, jejichz Casti tél se vyuzivaji v tradi¢ni ¢inské medicing, jako
naptiklad tygr (Panthera Tigris (Linnaeus, 1758)) nebo luskoun (Manis spp. Linnaeus, 1758),
jehoz Supiny jsou oblibenou komoditou. Nejen luskouna také ohrozouje tzv. ,,bush meat®, kdy
jsou divoka zvitata v tropickych a subtropickych oblastech mnohdy nadmérné lovena na maso
pro lidskou spotiebu.

Niceni a fragmentace prostiedi

Prosttedi se lidskou ¢innosti miize ménit rizné. Od kéceni lest a pralesti, vypalovani
plochy k ziskani zeméd¢€lské pudy, vysuSovani pivodnich moktadl az po znecistovani oceanti
a dalSich mist. Lidé také maji vliv na globalni oteplovéani a zména teploty miize byt pro nékteré
druhy nepiekonatelna. DalSim problémem je fragmentace prostiedi. Zastavba, silnice a dalnice,
zeleznice, to vSechno vede k rozdé¢leni prostiedi, které kolikrat jedinci nejsou schopni piekonat.
Tim vznikaji izolované populace, u kterych mtze dojit k silnému inbreedingu, pokud nemaji
moznost piivodni skupinu opustit. V piipad¢ silnic, dalnic a Zeleznic také plisobi na ubytek
jedinct kolize s auty nebo vlaky.

Zavleceni druhii

Lidskou ¢innosti, hlavné globalnim cestovanim, se dostavaji né¢které druhy do nového
prostfedi. Casto tam mohou napachat velké $kody na ptivodnich populacich, at’ kompetici
s nimi, predaci nebo zavleCenim nové choroby, proti které se piivodni populace neumi branit.
Zavleceny druh se stava invazivnim, pokud se na novém misté spé$né rozmnozuje a vytlacuje
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druhy pavodni. Ptikladem invazivniho druhu, ktery byl introdukovén Elovékem, mize byt
kocka domaéci (Felis catus Linnaeus, 1758), kterd decimuje ptivodni populace vétSiny druh
ptakd v Australii a na Novém Zélandu. Do Ceské republiky byly zavle¢eny neptivodni druhy
rak z Ameriky, které s sebou pfinesly fasovku hnilecek raci (Aphanomyces astaci Schikora,
1906), také nazyvana jako ra¢i mor. Zatimco zavlecené druhy jsou schopné této chorobé
odolévat, ptivodni druhy raki se ji nedokdzi branit a jejich populace jsou v ohrozeni (Vlach
2017).

Retézové vymirani

Vznika, pokud vyhynuti jednoho druhu je nasledovano vymienim druhu dalsiho, ktery na
ném byl néjakym zplsobem zavisly. MiiZze se naptiklad jednat o parazita specializovaného na
jeden konkrétni druh. Pokud jeho hostitel vyhyne, vymie snim i dany parazit. DalSim
piikladem je predator specializovany na jeden druh koftisti. Pokud vyhyne jeho kofist, vymfie
1 on. To piedstavuje hrozbu pro rysa pardalového (Lynx pardinus (Temminck, 1827)), ktery se
specializuje na lov divokych kralikii. Kvili epidemii chorob se pocet kralikli ve volné ptirodé
drasticky snizil, a i kdyz kréalikovi vyhynuti nehrozi, ibytek jeho populace v misté vyskytu rysa
pardalového tuto Selmu vyznamné ohrozil (Kutal & Kandr 2005).

Ochranu ohroZenych druht je dulezité realizovat hlavné v misté jejich vyskytu, ale
v posledni dob¢ je snaha také mifena na chov ohrozenych zvitat v zajeti. Kvili katastrofickému
ubytku celosvétové biodiverzity se nekteti biologové domnivaji, Ze poslednim ttocistém pro
organismy, hlavné pro ptéky a savce, budou zoologické zahrady. Nékteré druhy jiz ted prezivaji
pouze v lidské péci. Genetika zabyvajici se ochranou druhii bude tedy v budoucnu
pravdépodobné hrat stale vyznamnéjsi roli v jejich zachrang, protoze stale vice druhti bude
schopno piezivat pouze v lidské péci. Proto se védci zaméfili na zkouméani genetické diverzity
v populacich chovanych v zajeti. To dalo podnét ke vzniku SSP (Species Survival Plan) neboli
planu na preziti druhii. SSP zahrnuje spolupraci zoologickych zahrad a koordinaci chovu
v zajeti u vice nez Ctyticeti druhli ohrozenych zvitat, mezi které patii naptiklad tygr ussurijsky
(Panthera tigris altaica Temminck, 1844) a orangutan bornejsky (Pongo pygmaeus (Linnaeus,
1760)) (Hedrick & Miller 1992).

Pti ochran¢ druhti se setkavame se dvéma formami ohrozenych populaci: Jsou to celkové
malé populace a populace, ve kterych mnozstvi jedincti ubyva (Caughley 1994). Mala populace
je limitovand poctem jedincl a potyka se s genetickymi problémy, jako je tfeba inbreeding.
MiiZou ji pfedstavovat naptiklad ostrovni populace nebo populace v zoologickych zahradach.
V populaci s ubyvajicim poctem jedinct je nejprve tieba zjistit pfi¢iny poklesu a v idedlnim
piipad¢ je omezit na minimum. Pokles populace zpravidla zpisobuji vnéjsi pticiny. Co se tyce
vnitinich faktort, Lande (1995) tvrdi, Ze u ochrany nékterych druhti, jako je naptiklad poddruh
pustika zapadniho (Strix occidentalis caurina (Merriam, 1898)), je nejdalezitéjsi demografické
slozeni populace a genetické faktory jsou az vedlej$Sim problémem.
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Jednim z dlouhodobych cilti genetiky ochrany druhti je zachovéani genetické variability.
Genetickd diverzita pomahd druhu do budoucna se Iépe adaptovat a popiipadné rozsifit
a stabilizovat divokou populaci. Je-li umoznéno, aby mutace pfispéla ke genetické variabilité,
generace nove¢ varianty muze prekonat ztratu rozmanitosti z genetického driftu, pokud je
velikost populace relativné velka. Generace variace z mutace je ale pravdépodobné v pritbéhu
Casu proménliva a nemusela by se bézn¢ opakovat. Navic tito novi mutanti chovani v zajeti
neprosli pfirozenym vybérem a je mozné, Zze maji snizenou vitalitu. VEtSina novych mutaci je
Skodliva a neni zcela recesivni, proto spoléhani se na zvySeni genetické rozmanitosti pomoci
mutace je pii zachrané ohrozenych druht dosti riskantni (Hedrick & Miller 1992).

Odpovédné ochrana ohrozeného druhu by se méla zakladat na poznatcich molekularni
genetiky, rodokmenové analyzy, tlumeni inbredni deprese a udrzovani genetické rozmanitosti
(Hedrick & Miller 1992). Snahu o zachranéni druhu bychom neméli vzdavat, i kdyz je
zachraiovand populace mala. Mnoho ohrozZenych druha se povedlo Gspésné zachrénit 1 pres
maly pocet zakladajicich zvitat. Naptiklad populace Spekeovy gazely (Gazella spekei) méla
4 zakladatele, populace kon¢ Ptevalského (Equus ferus przewalskii) jich méla 13 a tchot
c¢ernonohy (Mustela nigripes (Audubon & Bachman 1851)) mél 6 zakladateli (Hedrick
& Kalinowski 2000). Kazdy Zijici jedinec ma unikatni znaky vlastni svému druhu a velikost
populace se mize Casem rozrist natolik, aby ptekonala Skodlivé nasledky plvodni malé
populace (Hedrick & Kalinowski 2000). Zatim se nepodafil najit zptsob, jak pfivést zpét
k zivotu vyhynulé druhy, proto je vyhynuti nevratny proces, ktery snizuje druhovou diverzitu
na Zemi.

Pokud populace v lidské péci prosperuje a podafi se ji rozrist, je mozné ji navratit do
mista jejitho byvalého vyskytu. Je ale dilezité znat, z jakého diivodu druh pivodné vyhynul
a peclivé zvazit, jestli jsou podminky pro jeho navrat vhodné. Kromé koné Prevalského (Equus
ferus przewalskii) se Gspésna reintrodukce povedla u ptimorozce arabského (Oryx leucoryx
(Pallas, 1777)), ktery kvili nadmérnému lovu v divoké ptirodé roku 1972 vyhynul. Phoenix
Zoo v Arizon¢ se rozhodla zalozit chovnou skupinu s deviti zvitaty v roce 1963. Dalsi chovna
skupina byla zaloZena v zoo v Los Angeles. V roce 1976 se podatilo populaci zvysit jiz na 105
jedinct. IUCN v témze roce shledala Oman vhodnym k pokusu o reintrodukci. Celkem 19 zvirat
bylo béhem let 1980-1984 importovano do Omanu a zde vypusténo do ohrady o velikosti 100
ha. Dv¢ socialni skupiny o celkem 21 zvitatech byly posléze vypustény z ohrady, jedna v roce
1982 a druhda v roce 1984 (Stanley Price 1989).
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4 Zavér

e Inbreeding ma pfevazné negativni disledky jak na konkrétniho jedince, tak na celou
populaci. Inbredni jedinec ma snizenou fitness, kterd vyznamné ovliviiuje jeho
reprodukéni schopnosti a télesné miry. Kvili zvySené homozygotnosti se u ngj také
mohou projevit Skodlivé recesivni mutace, které mohou byt i letalni. PtiliSna
homozygotnost v populaci snizuje jeji genetickou rozmanitost, a tim populace ztraci
adaptacni potencial. Genetickou diverzitu také snizuji efekty hrdla lahve a geneticky
drift. Hrozbou genetického driftu je zafixovani Skodlivych alel v celé populaci, ¢imz
se snizuje fitness u kazdého jedince v dané populaci.

e K zodpovédnému chovu zvifat je tfeba znat piivod chovanych jedinci, aby se v co
nejvetsi mife zamezilo inbreedingu. Molekularni genetika ndm umoznuje nahlédnout
do skute¢ného slozeni genomu jedince a davd nam Sanci omezit inbreeding na
minimum. Také mtize pomoci odhalit geneticky vyznamné jedince, ktefi jsou duleziti
pro dalsi chov. Zoologické zahrady a dalsi chovna zafizeni maji jen omezeny prostor
a identifikace geneticky dulezitych jedinc pomaha jeho efektivnimu vyuziti. Hlubsi
porozuméni molekuldrni genetice miiZe tedy hrat diilezitou roli v zdchrané ohrozenych
druhti zvitat.

e Uvedené priklady uc¢inkt inbreedingu ukazaly, Ze jeho nasledky opravdu negativné
ovliviiyji rizné populace rozdilnych druhti. Dopady ptibuzenské plemenitby Ize do
jisté miry snizit purgingem neboli ocistou, ale jeji efekt na zvifata chovana v zajeti
neni jisty. V populacich, kde se inbreeding hromadi postupné a po delsi dobu, se
purging projevi o¢iSténim populace od Skodlivych mutaci. Populace v lidské péci jsou
ale Casto vystaveny nahlému a intenzivnimu inbreedingu, proto pouziti purgingu neni
mozné. Cilenym zvySovanim homozygotnosti v populaci bychom také mohli ohrozit
jeji budoucnost. Negativni efekty inbreedingu lze také zvratit pomoci genetické
zachrany. Ta se ukdazala jako efektivni v n€kolika ptipadech u divokych populaci.
Pouzivat by se ale neméla v piipadech, kde jiz zafungoval purging a populace je
oCisténa od Skodlivych mutaci. Praktickému vyuziti genetické zachrany v chovu zvitat
v zajeti Casto brani slozité ziskavani novych zvitat z divoké piirody. Proto je potieba,
aby mezi sebou chovatelské instituce ohledné chovu komunikovaly, protoze zvitata ke
genetické zachrané Ize ziskat z jiného, neptibuzného chovu.

e Lidské aktivity vedou k devastaci zivotniho prostfedi a druhy ve volné ptirode
vymiraji alarmujici rychlosti. Pokud chceme biologickou rozmanitost na Zemi
uchranit, je potfeba zacit chranit pfirozena mista vyskytti a omezit jejich znecistovani
na minimum. I kdyz se chovem v lidské péci neda zachranit kazdy druh, je tfeba snahy
nevzdavat a bojovat o preziti co nejvice druhti. Kazdy druh je unikatni a pokud vyhyne,
bude nenavratné ztracen.
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