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UVOD

Preziti populaci zavisi predev§im na jejich velikosti, hustoté a prostorové dynamice. Pro
kazdy druh by bylo optiméalni mit co nejvétsi soudrznou populaci, kde by si ale jedinci
zaroven prili§ vzajemné nekonkurovali. U riznych taxonomickych skupin nalezneme rizna
feSeni tohoto problému. Existuji organismy maximalizujici svou populacni hustotu na malé
prostorové Skale a vytvarejici tak velmi pocetné lokalni populace, které mohou prezivat tieba
1 bez genového toku, jak tomu je napt. u né€kterych pidnich bezobratlych (napt. Cicconardi
2010). Jiné organismy jsou naopak hodné¢ mobilni a tim udrZzuji populace na velké
geografické rozloze, ¢imz zajistuji dostatecny pocet jedinct v populaci - piikladem mohou
byt néktefi ptaci (viz napt. Stenzler 2009) nebo houby Sifici se sporami (naptf. Vincenot
2012). Dalsi moznou strategii je pfezivani v metapopulaci vzijemné propojenych,
samostatné vSak nestabilnich subpopulaci (Hanski 1989 ad.). Denni motyli jsou z tohoto
pohledu chépani jako modelova skupina s riznymi strategiemi u jednotlivych druht.

Kazdy organismus mé unikétni nastaveni demografickych parametrii a hranice mezi
jednotlivymi typy struktury populaci nejsou ostré. Zalezi také na casovém a prostorovém
méfitku, ve kterém se na populaci divdme. Uzaviena populace mize mit u riaznych druht
rozlohu v fadu m” i v miliont km?. A stejné tak jednu a tu samou populaci miZeme vnimat
rizné v zavislosti na §ifi thlu pohledu, jak bylo ilustrovano naptf. na populaci pernatusky
jable¢nikové (Wheeleria spilodactylus Curtis, 1827) ve Walesu (Menendez a Thomas 2000).
Interpretace jeji populacni struktury podle vySe zminénych kategorii je zdsadné odlisna,
divame-li se na mikrohabitatovou, lokalni, regionalni a ,,celostatni*“ Skalu, 1isi se téz pii
pouziti rizné Casové skaly.

Strukturovanost populaci jako ,,veli¢ina®“ ma ale obrovsky vyznam pro praktické
chovani jednotlivych druht v rGznych krajindch a zejména pro dopad krajinnych zmén.
Stejnou zménu vnimaji rizné druhy odlisné (Louy ef al. 2007).

Nejcastéjsim modelem krajinnych zmén je fragmentace biotopu. Klicové pro jeji
dopad tedy je, jestli se odehrava v métitku, které se toho kterého druhu tyka. Denni motyli se
zde ukazali jako vhodna modelovéa skupina, protoze mezi nimi nalezneme druhy s velmi
kontrastnim uspotfddanim populaci v krajiné a tedy s kontrastnimi odpovéd'mi na takovéto
zmény. Napi. oka¢ horsky (Erebia epiphron Knoch, 1783) dosahuje velikych populac¢nich
hustot, a nevadi mu, kdyz je populace dlouhodobé¢ izolovana na pomérné malém prostoru

(Kuras et al. 2003, Schmitt et al. 2005), naproti tomu otakarek fenyklovy (Papilio machaon



Linnaeus, 1758) vytvati oteviené populace o nizkych hustotach, zavislé na dostate¢né plose
vhodného habitatu v krajin€ (Hoole ez al. 1999).

Pokud dojde jen ke zméné rozloZeni téchto obyvatelnych mist, na takto extrémné
mobilni druhy to nebude mit vliv, protoze populace se budou promichéavat i ptes plochy
neobyvatelného uzemi stejné, jako do té doby. Druhy s velkou lokalni hustotou populace
mohou naopak prezivat v odd€lenych populacich v jednotlivych fragmentech. Pii
vyznamnych krajinnych zménach ale nastava situace, kdy jsou jednotlivé fragmenty pro
mnoho druhii pfili§ malé (neudrzi dostatecné velké populace) a vzdéalenosti mezi nimi pro
mnoho druhti pfili§ velké (pfestane fungovat metapopulacni dynamika) — tyto druhy pak
z daného tzemi vymizi. Zménou struktury krajiny by tedy mély byt nejvice ohrozeny
organismy s kombinaci sttednich hodnot téchto znaki (kterd hodnota je ,,sttedni* pak zavisi
na konkrétni situaci; jinak feceno je predpokladana unimodélni zavislost odpovédi na
fragmentaci biotopu). Na zéklad¢ faunistickych dat z 21 zapadoevropskych regionii vyslo
najevo, piesn¢ v souladu s timto ocekavanim, zZe z kategorii sedentarni/pfechodni/mobilni
motyli vymiraji signifikantn€ nejvice ti prechodni; i porovndni Ubytku obyvanych
faunistickych c¢tvercli v jednom zregiond vedlo ke stejnému zavéru (Thomas 2000).
Podobné v piipadové studii na Ctyfech druzich ti¢nich ryb byly fragmentaci postizeny ty
sttedn¢ mobilni (Blanchet ez al. 2010).

Zmény volné krajiny sttedni Evropy poslednich stoleti se vyznacuji vSeobecnou
intenzifikaci obhospodatovanych ploch, naprostym opusSténim ploch pro tuto intenzifikaci
nevhodnych, a konecné¢ zalesnénim nékterych znich. Druhy vézané na ranné sukcesni
biotopy, vznikajici jako vedlejsi produkt extenzivniho hospodateni, jsou tedy postizeny
nejvice (Thomas er Morris 1995). Tyto biotopy pravdépodobné ubyly jak z hlediska
celkového poctu, tak z hlediska vzajemné navaznosti (cf. Konvicka et al. 2005), ¢ili by mély
velikosti jedna lokalita nestaci.

A pravé tyto druhy jsou typicky nevhodné pro vyzkum populac¢ni genetiky. Tito
motyli mivaji vétsi velikost téla (Stevens et al. 2012), s ¢imz se poji lepsi letové schopnosti,
zejména pohotové zrychleni a manévrovani. Zapocteme-li navic ofekavatelnou nizkou
populacni hustotou (Thomas 2000), mlize byt problém na jedné lokalité ziskat dostatecné
velky vzorek jedincl. Stejné tak pro studie pomoci zpétnych odchyti (mark-release-
recapture, MRR) je velky problém v odchytu dostatecného poctu jedincli, umocnény veétsi
pottebou dikladného ,,proznaceni* populace kvili vétsi individudlni mobilité a potiebou

pokryt proporcionalné¢ vétsi uzemi, nez u druhlt s malym doletem, tvoficich lokalni,
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sobésta¢né populace. Tato logisticka obtiznost je zfejmé¢ diivodem pro nesrovnatelné mensi
pocet studii detailni populacni struktury u téchto druhii (viz napt. druhy zpracované
v Stevens (2010)), kterou je ale dulezité znat predevsim vzhledem k potencidlnimu ohrozeni
prave téchto druhd.

Co se ty¢e molekularné genetickych piistupti, z mobilnéjSich druhii jsou misty
zkoumdany druhy vSeobecné rozSifené, které se bézné vyskytuji 1 v moderni znaéné
degradované krajin€ (Aglais urticae - Vandewoestijne et al. 1999; Colias spp. - Cleary et al.
2002; Maniola jurtina a Pieris napi - Wood a Pullin 2002; Maniola jurtina - Schmidt et al.
2005), které vesmés nemaji zddnou vnitini populacni strukturu a jejichz populace jsou
vicemén¢ kontinualni v méfitku kontinentu. I oka¢ bojinkovy (Melanargia galathea
Linnaeus, 1758) je relativné hojny diky tomu, ze mu vyhovuji rizné typy luk, vcetné téch
které se stale v Evropé hojn¢ nachdzeji. Informace o spojitosti jeho populaci (Habel et al.
2010 ad.) proto také nevypovidaji o vlivu krajinnych zmén.

Studie na druzich s vétSim potencidlnim ohrozenim a zaroven propojenymi
populacemi jsou jiz mnohem vzacnéjsi. Napt. oka¢ rosi¢kovy (Erebia medusa Denis &
Schiffermiiller, 1775) je druh mesofilnich az vlh¢ich luk s vysokym podilem kfovin, které
navic musi byt v blizkosti lesa, popf. Zije pfimo na lesnich svétlinach. Z téchto davodi celi
znacnému ubytku v zdpadni Evropé. Z molekuldrné ekologickych praci (Schmitt ez Muller
2007, Schmitt et al. 2007) lze vycist, Ze tam, kde jesté pieziva, jsou jeho kolonie vzajemné v
kontaktu, ale obecné se jejich autofi zamétuji spiSe na historii rozsifeni, nez na populacni
strukturu. Jako bariéry genového toku urCuji napt. horské hiebeny nebo zemédélsky
vyuzivané niziny.

Typickym zastupcem druhl se stfedni az vyssi schopnosti disperze, ktery obyva
rann¢ sukcesni Caste¢né antropogenni biotopy a zaroven ve stiedni Evropé ¢eli znaénému
ohrozeni, je okac skalni (Chazara briseis Linnaeus, 1764). Detailni studii popula¢ni biologie
posledni vétsi Ceské populace provedli Kadlec ef al. (2010), kde ptisly ke slovu 1 genetické
nastroje. Konkrétn¢ byly pouzity allozymové markery, které u tohoto mobilniho motyla,
obyvajiciho ale velmi izolované kolonie, prokézaly jejich mirnou diferenciaci.

Perletovci podrodu Fabriciana Reuss, 1920 z rodu Argynnis Fabricius, 1807 byli
dosud jen malo zkoumani. Oba evropské druhy, perletovec prostiedni (Argymnis adippe
Denis & Schiffermiiller, 1775) 1 perletovec maceskovy (Argynnis niobe Linnaeus, 1785)
vykazuji vazbu na jistou formu nakladani s krajinou. Dnes se vyskytuji jen v nékterych
uzemich, ackoli dfive byli hojnéjsi (podrobnéji viz Metodika: Studované druhy), zarover to

jsou dle Binka (1992) druhy s malou popula¢ni hustotou (kategorie 5, tzn. cca 4 ex./ha) a
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velkymi naroky na rozlohu vhodného biotopu (kategorie 4, tzn. min. 64 ha). Prekvapive
jsou ale uvadéni jako stiedné sedentarni (kategorie 4 a 3; viz Diskuse). Ziskani konkrétnich
udajii o populacni dynamice téchto motyli v ramci studovaného tzemi je tedy jednim z
hlavnich cild této prace.

Oba druhy patii mezi ohrozené, ale piesto je v jejich abundanci velky rozdil — p.
Reinhardt er al. 2007), Ceské republiky (Benes er al. 2002, aktudlni data viz Piiloha 1), i
studovaného tzemi (viz Obr. 1, 2 a Metodika: Paralelni MRR studie). Z toho divodu
bychom mohli o¢ekéavat vétsi propojenost populaci A. adippe a ptedevsim vétsi genetickou
diverzitu. Na druhou stranu méa kazdy druh svou vlastni, rlznorodou historii vyvoje
pocetnosti (viz Metodika: Studované druhy), kterd by mohla mit také vyrazny vliv na tyto
veli¢iny, napi. prostifednictvim efektu hrdla lahve pti do¢asném zmenSeni populace, nebo
zvySenim divergence subpopulaci pii mensim poctu jedincti v metapopulaci (Freeland ez al.
2012). Zjisténi arovné genetické diverzity a jeji porovnani mezi témito druhy je dal§im cilem
této studie.

V soucasné dobé je dobfe odivodnénym zvykem kombinovat vice piistupi
k vyzkumu populaci, pfi¢emz analyza genetické struktury a studie pomoci zpétnych odchytt
jsou témi zakladnimi (Leitner a Haddad 2011, cf. Stevens et al. 2010, Stevens et al. 2012,
aj.). Soucasné uziti téchto metod jednak poskytuje moznost vzajemné kalibrace metod
nachylnych na rizné druhy zkresleni, jednak vyznamné rozSifuje Casovou a prostorovou
Skalu, kterou jsme schopni postihnout. MRR studii nelze zjistit Zadnou udalost starsi, nez je
délka Zivota jedince, na druhou stranu genetické metody maji velmi malé rozliSeni, pokud je
diferenciace populaci nedostate¢na — pokud jsou oddélené pftili§ kratkou dobu, nebo v pfilis
malé mifte. To je ale naopak oblast, kterou MRR studie dobie pokryvaji, na mensim prostoru
a pfi Castych pohybech jedincli v rdmci tohoto prostoru je mozné dosdhnout mnohem vice
zpétnych odchytil, tzn. lepsi kvality dat. Nicméné zpétné odchyty v této praci piedstavuji
pouze dopliujici zdroj informaci k populacné genetickym dattim, které by hlavné mély
odpovédét na moje otazky.

Nejvhodnéjsim genetickym markerem pro inspekci genetické variability na trovni
jedincii a populaci na geografické Skéale v fadu desitek kilometri jsou mikrosatelity (téz
Simple Sequence Repeats, SSRs, nebo Short Tandem Repeats, STRs), jelikoZ jsou
kodominantni (tzn. umoziujici stanovit troveil hetrozygotnosti), vétsinou selekéné neutralni,

vysoce variabilni a maji vysokou mutac¢ni rychlost (Selkoe a Toonen 2006).



CILE PRACE

- Popsat genetickou strukturu populaci perletovett Argynnis adippe a A. niobe.

- Vzijemné porovnat Udaje o obou druzich v kontextu jejich ekologie, zejména
abundance a historie rozsiteni. A. adippe je sice ohroZeny, ale mnohem hojnéjsi a
v soucasnosti Sifici se druh, zatimco 4. niobe je vymirajici, kriticky ohroZeny

druh, ktery je i na studované ploSe mnohem vzacné;si.

- Genetickou strukturu populaci porovnat s daty o mobilit¢ jedinci v téchto

populacich ziskanymi pomoci zpétnych odchytii v paraleln€ probihajici studii.

- Udaje o populaéni dynamice studovanych druhii srovnat s ostatnimi dennimi

motyly.

- Stanovit charakteristiky genetické diverzity a porovnat je mezi druhy, pfip. se

srovnatelnymi tidaji o ostatnich motylech.



METODIKA

Studované druhy

Podle nedavno publikovanych studii fylogeneze tribu Argynnini Swainson 1833 (Simonsen
2006, Simonsen et al. 2006) nalezi oba zkoumané druhy do stejné vyvojové vétve,
odpovidajici uz diive popsanému podrodu Fabriciana Reuss, 1920. Sousednim podrodem je
Speyeria Scudder, 1872, kam patii mj. ddle zminovany americky perletovec Argynnis
(Speyeria) idalia Drury, 1773 nebo nas perletovec velky, Argynnis aglaja Linnaeus, 1785.

Perletovec prostiedni (4. adippe) je druh s palearktickym aredlem, sahajicim od
Pyrenejského poloostrova a Velké Briténie pies Sibif a Sttedni vychod po Cinu a Japonsko;
v Evropé¢ zasahuje na severu do stiedni Skandindvie, na jihu az na stfedomotské poloostrovy,
zije 1 v Maroku a severnim Alzirsku (Tuzov 2003, Tolman 2008, Kudrna et al. 2011).
Zivnymi rostlinami jsou rizné druhy violek, uvadi se violka Rivinova (Viola riviniana
Reichenbach, 1823), v. srstnata (V. hirta L.), v. psi (V. canina L.) a v. vonna (V. odorata L.)
(Warren 1995, Benes et al. 2002). Larvy, a zifejmé 1 vajicka, ke svému vyvoji musi mit k
dispozici mista s teplym mikroklimatem, napt. vétSi kusy oslunénych kapradinovych listl
nebo obrostlé kameny (Warren 1995). Dospélci 1étaji v jedné generaci od konce ¢ervna do
srpna a kromé& bohaté nabidky nektaru vyzaduji blizkost vhodnych nocovist' a ukrytd, tzn.
lesa nebo kiovin.

Perletovec maceskovy (4. niobe) ma o néco mensi aredl, sahajici od Pyrenejského
poloostrova po stfedni Sibif a Altaj, v zdpadni Casti potom oproti predchozimu druhu
dosahuje jen do jizni Skandinavie, chybi ve V. Britanii a Africe (Tuzov 2003, Tolman 2008,
Kudrma et al. 2011). Housenky se také zivi riznymi druhy violek, napt. v. vonnou (Viola
odorata), v. psi (V. canina) nebo v. bahenni (V. palustris L.) (Spitzer et al. 2009a, Salz a
Fartmann 2009, Benes et al. 2002). Larvalni vyvoj je jesté zavislejsi na teplém mikroklimatu
nez u p. prostfedniho, vyhledava proto mista s kusy obnazené¢ho substratu. Na atlantickém
pobiezi Evropy jsou to piedevSim oblasti piseénych dun (Salz a Fartmann 2009), ale
v ostatnich regionech jde zpravidla o tradicn¢ obhospodafovand mista, kde se kromé
dostatecné nabidky nektaru, ukrytd, zivnych rostlin atp. nachazi i pida mechanicky
narusovana kopyty dobytka nebo jinymi faktory (Salz a Fartmann 2009, Spitzer ef al. 2009a;
srov. Studované izemi a sbér vzorki). Pies tyto rozdily v habitatovych preferencich (viz téz
Paralelni MRR studie), najdeme oba druhy ¢asto na spolecnych lokalitach (napi. na vétsSiné

odchytovych lokalit pro tuto studii, Tab. 2)



V ramci celé Evropské unie je p. macesSkovy ,,téméf ohrozeny* (kategorie NT, Van
Swaay 2010), v zemich zapadni a stiedni Evropy je to ale jeden z nejvaznéji ustupujicich
druhli. V mnoha regionech dle dostupnych udajli Gplné vymizel, napt. ve Vlamsku (Maes et
Van Dyck 1999), v Sasku a v Durynsku (Reinhardt ef al. 2007) a podobny trend je zietelny 1
na dalSich mistech (Kudrna et al. 2011, BeneS et al. 2002, Maes et Van Dyck 1999).
Perletovec prostfedni naproti tomu celoevropsky ohrozen neni (kategorie LC, Van Swaay
2010), ale ani on se nevyskytuje v intenzivné obdé€lavané krajiné. Ve Velké Britanii v 2. pol.
20. stol. vymizel z 94% svého plivodniho aredlu béhem 30 let (Warren 1995) a stal se tak
jednim ze dvou ,.kriticky ohrozenych* dennich motyla Britanie (Fox ef al. 2011).

Ackoli oba druhy byly v CR diive rozsifeny plo§nd (Bene§ et al. 2002), o p.
maceskovém (4. niobe) neni z poslednich let zadny vérohodny zaznam z Cech, vyjimkou
jsou pouze vzacna hlaseni z Podorlicka (Databaze Mapovéani motylii Ceské republiky, EntU
BC AV CR), jinde pravdépodobné vyhynul (viz Piiloha 1). Na Moravé pieziva
v karpatskych pohotich, hojny ale zlistava prakticky jen v tidoli horni Vsetinské Bec¢vy (viz
Studované uzemi). Je fazen mezi ohrozené druhy (Benes et al. 2005). Druhy z perletovci, 4.
adippe, mé jiny osud, sice také oproti plivodnimu stavu vyznamné ustoupil (Benes$ et al.
2002), zejména v 80. letech (J. Benes, ustni sdé€leni), ale v poslednich letech se do mnoha
tizem{ vraci (viz Ptiloha 1, Databaze Mapovani motylt Ceské republiky, EntU BC AV CR);

je fazen mezi druhy zranitelné (Benes et al. 2005).



Studované uzemi

Zapadni Karpaty tvoii v Ceské republice nékolik dil¢ich pohoii. Vzorky jsem sbiral na jejich
¢asti, od jihu Moravskoslezskych Beskyd po sever Bilych Karpat (nejvzdalengjsi lokality 46
km od sebe). Krajina této oblasti, zejména pak jeji centralni ¢asti, udoli horniho toku
Vsetinské Becvy, je charakteristickd relativné zachovalou jemnou krajinnou mozaikou, na
nékterych mistech téz doprovéazenou tradicnim zpiisobem extenzivniho vyuziti. Stale je
roz§iten soukromy chov dobytka a ru¢ni sefeni luk. Diky geologicky nestabilnimu
flySovému podlozi zde pomérn¢ asto dochazi k malym sesuviim, které mohou obnazit pidu
(dtlezité pro mikroklima; Spitzer et al. 2009a).

Na hornim toku Vsetinské Becvy nachazime systém dlouhych, hluboce zatiznutych
boc¢nich udoli, pravouhle se odvétvujicich z tdoli hlavniho, je zde tedy neobvykle velky
pocet ,,odlehlych® mist. VéEtSi centralizace osidleni, natoz potom scelovani pozemkid do
vétsich poli ¢i luk diky tomu v bo¢nich udolich ani nebyla mozna. Jiné nez tradi¢ni vyuziti
také nemuze piijit ke slovu, alesponi na typickych strmych svazich, ovSem s jednou
podstatnou vyjimkou, a tou je vysazovani lesnich kultur. To je nyni nejvétsi hrozbou pro
druhy zavislé na pivodnim stylu nakladéni s pozemky (Spitzer ef al. 2009b), snad spolecné
s vSeobecnym opousténim pozemki.

Vétsina sebraného materidlu pro genetickou studii pochazi z tohoto ,,centralniho
udoli®, které hosti nejvétsi populace obou druhtl v regionu, téz zde probihala paralelni studie

pomoci zpétnych odchyti.
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Obr. 1: Vyskyt perletovce prostiedniho (4. adippe) v CHKO Beskydy a v CHKO Bilé
Karpaty. OL, ZL — mésta Olomouc a Zlin. Plnou €arou hranice CHKO, pferuSovanou ¢arou
statni hranice. Udaje Spravy CHKO Beskydy a CHKO Bilé Karpaty.
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Obr. 2: Vyskyt perletovce prostiedniho (A. niobe) v CHKO Beskydy a v CHKO Bilé

Karpaty. OL, ZL — mésta Olomouc a Zlin. Plnou ¢arou hranice CHKO, pierusovanou ¢arou

statni hranice. Udaje Spravy CHKO Beskydy a CHKO Bilé Karpaty.
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Obr. 3: Studované tzemi s vyznacenou polohou odchytovych lokalit. OL, ZL — mésta
Olomouc a Zlin. Plnou ¢arou hranice CHKO, pferuSovanou ¢arou statni hranice, svétlou
barvou vodni toky a vodni plochy.

Paralelni MRR studie

V roce 2009 v jadru studované oblasti probéhla masivni studie za pouziti zpétnych odchytt
(L. Spitzer, M. Konvicka, Z. Fric, P. Kepka, R. Tropek, M. Zapletal, nepubl.). V bo¢nich
udolich LuSova a Dinotice (poloha viz Tab. 2) byly sledovany oba druhy po celou dobu letu
(23.6.-12.8.). Celkem odchyty probihaly 32 jednotlivych dni, bylo oznac¢eno 3903 jedincti
(2418 83 a 629 Q9 A. adippe, 542 33 / 314 Q2 A. niobe), zpétnych odchyti bylo
zaznamenano 815 (490 83 a 138 @9 A. adippe, 134 33 / 53 9 A. niobe). Pii kazdém
odchytu byla zaznamenana ptesna poloha, jako ulétnutd vzdalenost byla tedy pouzita ptimo

geometricka vzdéalenost mezi presnymi body odchytu.
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Pro doplnéni obecnych informaci o populacich, které zkouma tato prace, mi byly
poskytnuty vypoctené udaje o velikosti populaci a dobé doziti, které uvadim v Tab. 1.
Z vysledki je predev§im patrné, Ze 1 v misté, kde A. niobe dosahuje nejvétsich populacnich
hustot v republice, je jeho populacni hustota stale fadové nizsi, nez u druhého druhu. Imaga
ziji rovnéz krat$i dobu, coz mize mit vliv na vzdalenost, jakou dokaze jedinec béhem Zivota

urazit.
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Tab. 1: Demografické charakteristiky populaci cilovych druhti v tdolich LuSové a Dinotice,
pfevzato z nepublikovanych zavéra L. Spitzera et al.

A. adippe A. niobe
3 ? d g
N (+SE) 11300 (485) 5520 (452) 1510 (197) 3130 (748)
Primérna doba 18 18 12 9
doziti (dny)
Max. doba 49 42 33 33
doziti (dny)

Pro porovnéani genetické struktury populace s mobilitou zjistitelnou touto tradi¢ni
metodou mi byla poskytnuta data o poctech pieletd mezi obéma lokalitami a také o piesné
vzdalenosti mezi misty odchytu vSech 603 opakované odchycenych jedincii. Vypocital jsem
pramérnou ulétnutou vzdalenost jedincii a pomér preletii mezi lokalitami k celkovému poctu
zpétnych odchyt. Pocet mezilokalitnich preleti jsem vztdhl 1 k odhadnuté velikosti
populace, protoze ta méné zanedbava jedince, ktefi se presunuli z n¢které ze zkoumanych
lokalit mimo studované Gzemi.

Jako disperzni parametr porovnatelny mezi druhy jsem vypocetl sklon linearizované
inverse power function (inverzni mocninna funkce, IPF; viz napt. Fric et Konvicka 2010,
Konvicka et al. 2012), ktery odrazi vztah vzdalenosti a poctu jedinct, kteti tuto vzdéalenost

urazili. Rozdil mezi sklony jsem otestoval Tukeyho HAD testem (Zar 1996).
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Molekularné ekologické postupy

V centralnim udoli jsem pro studii vybral devét lokalit po celé jeho délce (vSechny lokality
viz Tab. 2 a Obr. 3)., ostatnich ¢astech moravskych Karpat jsem navstivil vétSinu aktudlné
udavanych lokalit (Databaze Mapovani motylt Ceské republiky, EntU BC AV CR, téz L.
Spitzer a M. Konvicka, ustni sdéleni), a sebral maximalni mozné mnozstvi vzorkl. Sbér
vzorkl probihal v sezonach 2010 a 2011, n¢kde jsem zcasti vyuzil i vzorky sebrané kolegy
pfi MRR studii v roce 2009. Z nasbiraného materialu jsem pro analyzu populaéni struktury
pouzil 126 jedinct 4. adippe a 131 jedincl A. niobe. Jejich vysledky dostate¢né spolehliveé
zodpoveédély moje zdkladni otdzky, zbytek materialu bude tedy piipadné pouzit az pro

ptipadné dalsi studie.

Tab. 2: Lokality, jejich poloha a pocty analyzovanych jedinct (N) obou druhi.

Mistni nazev | Zkratka | °sev. Sifky | °vych. délky | N A. adippe | N A. niobe
Brezita Br 149,3104228 | 18,1882753 9
Bzové Bz [49,3795086 | 18,2609039 17 11
Cerné Ce 149,3088481 | 18,1380311 3 6

Dinotice Di 149,3510278 | 18,1127311 26 15
Kobylska Ko 149,3595683 | 18,2276817 7 9
Kopanice KP 49,0882092| 18,0545533 12
Kudlacena Ku 149,4336672| 18,3254456 10 3
Losovy Lo 49,3151131]| 18,0992903 3 24
LuSova Lu 49,3560656 1 18,1512292 21 24
Podtaté Po 49,3391097 | 18,3563908 6 14
Pul€in Pu 149,2230819| 18,0713272 4 0
Sidonie Si 149,0506983  18,0809711 5 0
Valasska Bystfice|, VB ]49,3913989 | 18,1395975 8 8
Vranca Vr 49,3218756 | 18,2287661 7
Valasska Senice VS 149,2230428 | 18,10741 4
ZakopCi Za 49,4224353 1 18,1880172 1

Z ¢istym etanolem fixovanych tkanovych vzorkd jsem genomovou DNA izoloval
pomoci komeréné dostupného laboratorniho kitu (QIAGEN DNeasy Blood & Tissue Kit),
podle dodaného protokolu, elu¢ni objem jsem postupné optimalizoval na dvakrat 100ul ve
dvou postupnych elucich.

Byla otestovana moznost pouzit mikrosatelitové markery vyvinuté pro relativné
ptibuzny druh A. idalia (ty ale neposkytovaly zadné konzistentni PCR produkty. Proto bylo

zadano komerc¢ni vyvinuti novych primert u firmy Genoscreen (Francie), vzorky DNA A.
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niobe byly zaslany na sluzbu GenoSat, kterda zahrnuje vytvoreni genomové knihovny, jeji
screening pomoci STRs sond a nasledné 454 sekvenovani vybranych tsekt (Malausa et al.
2011).

Z pari primert (dale ,,pp*) navrZzenych firmou Genoscreen jsem pomoci online

dostupné aplikace NetPrimer  (http://www.premierbiosoft.com/netprimer/) vybral 30
nejvhodnéjSich k PCR, a to sohledem na sekundarni strukturu molekul primert,
pravdépodobnost tvorby primerovych dimert a dalsi biochemické vlastnosti zavislé na jejich
sekvenci. Téchto 30 pp jsem nechal komeréné vyrobit (Generi-Biotech) a vyzkouSel jsem
jejich skute¢né chovani pii PCR, vysledky jsem kontroloval agarézovou gelovou
elektroforézou. Pro konzistentné se amplifikujici lokusy jsem nechal vyrobit ,,forward*
primery znacené fluorescencni znackou (6-FAM, NED, PET nebo VIC; Applied
Biosystems), abych zjistil jejich skutecnou pouzitelnost pro studii, predevSim jsou-li
polymorfni. Z vyslednych otestovanych pp jsem vytvofil dvé skupiny vzdjemné
kompatibilnich pp pro soucasné pouziti (multiplex PCR). Pomoci téchto dvou seti jsem
amplifikoval ptislusné STR lokusy ze vSech dostupnych vzorka (12 pl reakce, 4 pl Combi
PPP-MasterMix (Top-Bio), 1ul set primerti (cio=Inmol/pul), 5 pul sterilni bidestilované vody,
2 ul izoldtu DNA; PCR parametry: 4 minuty pocateni denaturace pii 94°C, poté 35 cykla
sttidani 94°C (30s), 54°C (60s), 72°C (60s), ukonc¢eno 5 min. findlni elongace pii 72°C).
PCR produkty byly odesilany na fragmentacni analyzu (vétSina vzorkidl prostfednictvim
firmy Macrogen (Korea), po&ateéni testy sekvenator ABI 3130 Biologického centra AV CR)
a konecné¢ samotné délky alel jsem analyzoval pomoci softwaru Genemapper (Applied
Biosystems).

Pro odhad vyskytu nulovych alel a jsem pouzil program FreeNA (Chapuis et Estoup
2007), ve kterém jsem nasledné upravil datasety jak pro charakteristiku alelickych frekvenci
celkovych populaci, tak jejich ¢asti. Pfipadnou genetickou vazbu jsem otestoval softwarem
GENEPOP (Rousset 2008).

Jako zékladni parametry genetické variability jsem pro oba druhy vypocetl primérny
pocet alel na lokus (N,) a ofekavanou proporci heterozygoti (H.). Porovnanim H. se
skute¢nou heterozygotnosti (H,) jsem ziskal inbreeding coefficient (F), jakozto nejdilezité;si
méfitko celkové strukturovanosti populace (nenahodného pateni). Pfi porovnani jednotlivych
,subpopulaci® jsem nejprve pouzil parové (pairwise, pw) Fy, zakladni koeficient ukazujici
na mezipopulaéni rozdily. Ten uvadim zejména kviili dobré porovnatelnosti udaju
s literaturou, korektné&jsi mirou diferenciace populaci je vSak @, které je zaloZené na

sumarizaci rozdili mezi samotnymi jedinci porovnavanych populaci (Excoffier ef al. 1992).
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Pomoci n¢j a metody AMOVA (Analysis of Molecular Variance, Excoffier ef al. 1992) jsem
mezipopula¢ni rozdily otestoval. Nakonec jsem vynesenim linearizovanych hodnot parového
@, (pouzil jsem jen lokality s N>7) a logaritmicky transformovanych geografickych
vzdalenosti zobrazil ,,izolaci vzdalenosti* (isolation by distance, IBD) a jeji vliv otestoval
Mantelovym testem (5000 permutaci). VSechny vySe uvedené vypolty jsem provadél
pomoci programu GenAlEx podle doporuceni jeho autorti (Peakall a Smouse 2006), neni-li

uvedeno jinak.
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VYSLEDKY

Analyza mobility na zikladé dat z paralelni MRR studie

Pocty preleti mezi obéma udolimi, standardizované jednak poctem vsech zpétnych odchytt
u kazdého z druhi, jednak odhadem popula¢ni velikosti uvadim v Tab. 3, stejné jako
primérnou ulétnutou vzdalenost a hodnotu sklonu regresni ptimky linearizované IPF. Rozdil
ve sklonu pfimky mezi druhy (nebran ohled na pohlavi) byl tésn¢ nesignifikantni (Tukey

HAD; DF=74; t=-1,954; p= 0,054).

Tab. 3: Udaje o mobilit& cilovych druht v udolich Lusova a Dinotice vypodtené z dat ze
zpétnych odchyti. Pocet pieleti — pocet jedinct, kteii byli postupné odchyceni v obou
udolich; % mezilokalitni — pocet pieletd déleny celkovym poctem zpétnych odchytd pro
dané pohlavi a druh, ndsobeny 100%; P.p./N - pocet preletii déleny odhadnutou celkovou
velikosti populace; MD — primérna ulétnuta vzdalenost v metrech; m — sklon linearizované
IPF.

A. adippe A. niobe
3 g d 2
Pocet preletl 41 13 5 3
% mezilokalitni 8,3 9,4 3,7 5,7
P.p./N 0,0036 23 0,0033 0,0010
MD (£+SE) 686 (35) 754 (67) 479 (70) 534 (99)
m -1,50 -1,15 -1,22 -1,07

Vlastni popula¢né geneticka prace

Z genomu A. niobe bylo celkem ziskano 8144 STRs lokust, pp pro 388 znich byly
bioinformatickou analyzou firmy Genoscreen oznafeny jako vhodné pro PCR. Ze 30
vybranych pp poskytovalo skute¢né konzistentni PCR produkty 18 pp. Fragmentacni analyza
24 vzorkl od kazdého druhu ukézala, ze dva ztéchto 18 lokust byly u obou druhii
monomorfni a dalSich deset vykazovalo bud’ nespecifické PCR produkty, t€zko odlisitelné
od skute¢nych alel, nebo se neamplifikovaly konzistentné.. Ze zbylych se mi podafilo
vytvofit dva sety primert pouzitelné pro multiplex PCR, kazdy po tfech pp (Tab. 4), pomoci

kterych jsem nasledné provedl PCR vsech vzorkl obou druhii.
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Tab. 4: Pouzité SSRs lokusy, sekvence pfisluSnych primert a genetické charakteristiky
lokust (bez korekce vlivu nulovych alel). Hodnoty pro celkové populace 4. adippe/A.niobe.
Set — set primeri pro multiplex PCR, N, — primé&rny pocet alel na lokus, H. — primérna
o¢ekavana proporce heterozygott,, H, — prumérna pozorovana proporce heterozygott, F —
primé&rny fixacni index.

Koéd Sekvence primert( Motiv | Set | N, H. H, F

An_25 | F: TTAAAAGAGCTTGCTGCGGT tg 1 4/4 | 0,38/0,59 | 0,37/0,56 | 0,03/0,05
R: TGCATCAAATGTGTTACGTGC

An_26 | F: TGTCGAATCAAGAAATTAGAATGC | atct 1 1/6 | -/0,41 -/0,29 -/0,28
R: CAAGAATTGCTCGTTTAAAAGTATT

An_30 | F: GCCATTATTGTATCCTCCTTGG ttg 1 4/5 | 0,13/0,40 | 0,12/0,42 | 0,08/-0,02
R: CGTCAAAAGAGCAATCAGTGG

An_20 | F: TAGATCCAGTGGTCGCCTTT tgta 2 6/33 1 0,57/0,93 | 0,48/0,51 | 0,16/0,45
R: ATATGACAGTCGGGAGACGG

An_24 | R: ATGAATGGAGTTTCGCCAAG ag 2 5/10 | 0,48/0,66 | 0,30/0,50 | 0,37/0,25
F: GTGCAGGGAAGGAAGAGAAG

An_27 | F: ACCAAGTTCCACCCATCTGA ctt 2 6/6 | 0,34/0,24 | 0,40/0,27 | -0,20/-0,12
R: CACAGAAGCCACTGCCACTA

Test genetické vazby odhalil pouze jedinou priikaznou vazbu, a to u 4. niobe mezi
lokusy An 26 a An_27. Celkem bylo zjisténo 26 alel u druhu A. adippe a 64 u A. niobe,
mezi jednou a Sesti alelami na jeden lokus u 4. adippe a péti a 33 alelami u A. niobe
(monomorfni lokus An_ 26 byl pfi analyzach v rdmci A. adippe dale vytazen). Ze srovnani
pramérného N, 1 H, mezi druhy je zieymé, Ze A. adippe ma vyrazné niz$i genetickou
diverzitu, viz Tab. 5. Celkové populace obou druhti vykazuji F blizky nule (téz viz Tab. 5).
Na vsech jednotlivych lokalitdch bylo po korekci vyskytu nulovych alel heterozygota vice,
nez by bylo ofekdvano pii Hardy-Weinbergoveé rovnovéaze (tab. 6 a 7). Parova Fy 1 @y

shodn¢ ukazuji na zanedbatelnou diferenciaci lokalit (Tab. 8-11).

Tab. 5: Zékladni genetické charakteristiky pro celkové populace, hodnoty pro originalni data
(U) a pro data po korekci vlivu nulovych alel (C). Vysvétlivky viz Tab. 4.

N | N, (#SE) He (+SE) H, (+SE) F (+SE)
A. adippe U [ 126 | 4,5 (0,6) 0,32 (0,09) | 0,28 (0,07) 0,07 (0,08)
A. niobeU | 131 | 10,745 | 0,54(0,10) | 0,42 (0,05) 0,15 (0,09)
A. adippe C | 126 | 5,2(0,7) 0,36 (0,10) | 0,37 (0,09) -0,04 (0,03)
A. niobe C | 131 | 11,3(4,6) | 0,56(0,10) | 0,57 (0,10) -0,03 (0,02)

18



Tab. 6: Zékladni genetické charakteristiky vzorkl 4. adippe z jednotlivych lokalit po korekci
vlivu nulovych alel (vynechany lokality s N<7). Vysvétlivky viz Tab. 5, zkratky ndzvi
lokalit viz Tab. 2.

N | Na(+SE) | He (+SE) Ho (+SE) F (+SE)
Bz [ 17| 3,6(0,51) | 034(0,06) | 0,35(0,06) -0,045 (0,027)
Di |26 | 3,8(0,58) | 039(0,09 | 0,38(0,09) -0,012 (0,057)
Ko | 7 | 22(0,37) 0,37 (0,1) 0,43 (0,11) -0,183 (0,092)
KP |12 3,6(04) 0,46 (0,1) 0,5 (0,1) -0,092 (0,025)
Ku |10 | 3,2(0,73) | 036(0,07) | 0,42(0,08) -0,176 (0,072)
Lu |21 | 48(049) | 041(0,09) | 0,42(0,08) -0,037 (0,029)
VB | 8 | 2,8(0,37) | 039(0,09) | 0,43(0,08) -0,110 (0,057)

Tab. 7: Zékladni genetické charakteristiky vzorkid 4. niobe z jednotlivych lokalit po korekci
vlivu nulovych alel (vynechany lokality s N<7). Vysvétlivky viz Tab. 5, zkratky nazva
lokalit viz Tab. 2.

N N, (+SE) He (+SE) H, (+SE) F (+SE)
Br | 9 4(1,27) 0,48 (0,12) 0,54 (0,13) -0,128 (0,029)
Bz | 11| 433(1,02) 0,52 (0,09) 0,58 (0,10) -0,119 (0,045)
Di |15 6,83(1,83) 0,57 (0,11) 0,58 (0,12) -0,015 (0,033)
Ko | 9 4,67 (1,38) 0,50 (0,10) 0,56 (0,11) -0,116 (0,061)
Lo | 24 | 7,00 (2,00) 0,58 (0,10) 0,60 (0,10) -0,064 (0,022)
Lu |25 7,17 (215) 0,54 (0,09) 0,56 (0,08) -0,064 (0,039)
Po | 16 | 6,17(2,02) 0,56 (0,11) 0,56 (0,12) -0,008 (0,036)
VB | 8 3,67 (1,12) 0,46 (0,10) 0,52 (0,12) -0,122 (0,030)
vr | 7 3,83 (1,08) 0,48 (0,09) 0,50 (0,12) -0,035 (0,075)

Tab. 8: Parové F po korekci vlivu nulovych alel pro dvojice lokalit 4. adippe. Pod

diagonalou praméry z hodnot ze vSech lokust, nad diagonalou konfidenc¢ni intervaly.
Bz Di Ko KP Ku Lu VB

Bz -0,004; 0,086 | -0,01; 0,087 | 0,001; 0,078 | -0,02; -0,001 | -0,013; 0,037 | -0,021; 0,045

Di ]0,031 -0,037; -0,009 | -0,023; 0,03 | -0,015; 0,026 | -0,01; 0,003 | -0,034; 0,087

Ko 0,039 | -0,021 -0,037; -0,006 | -0,037; 0,018 | -0,028; -0,005 | -0,037; 0,049

KP] 0,033 | -0,002 -0,02 -0,029: 0,026 | -0,021; 0 -0,031; -0,008
Ku-0,011| 0,003 -0,008 0,002 -0,021: 0,009 | -0,045; 0,106

Lu ] 0,014 | -0,005 -0,018 -0,012 -0,006 -0,026; 0,034

VB 0,011 | 0,013 0,004 -0,017 0,019 0,002
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Tab. 9: Pod diagonalou parové F po korekci vlivu nulovych alel pro dvojice lokalit A.
niobe, nad diagonalou konfiden¢ni interval.

Br Bz Di Ko Lo Lu Po VB Vr

Br -0,002; 0,052 | -0,016; 0,032 | 0,017; 0,08 | -0,007; 0,04 | 0,000; 0,044 | -0,016; 0,044 | 0,021;0,07 | -0,023; 0,094
Bz 0,028 -0,024; 0,003 | -0,017; 0,025 | -0,007; 0,023 | -0,012; 0,034 | -0,01; 0,024 | -0,014; 0,023 | -0,049; 0,01
Di 10,008 -0,012 0,002; 0,015 | -0,018; -0,004 | -0,008; 0,016 | -0,023; 0,003 | 0,003; 0,029 | -0,027; 0,022
Ko 10,043 0,004 0,01 -0,001; 0,016 | -0,020; 0,003 | -0,017; 0,05 | -0,013; 0,075 | -0,018; 0,06
Lo]0,013 0,01 -0,011 0,009 -0,010; 0,005 | -0,014; 0,013 | 0,002; 0,06 | -0,012; 0,043
Lu]0,018 0,011 0,005 -0,009 -0,002 -0,005; 0,029 | -0,013; 0,06 | -0,013; 0,031
Po]0,015 0,006 -0,01 0,016 0 0,013 0,003; 0,047 | -0,003; 0,057
VB]0,043 0,007 0,016 0,026 0,029 0,018 0,025 -0,029; 0,019
Vr 0,029 -0,02| -0,005 0,017 0,013 0,005 0,027 -0,006

Tab. 10: Pod diagonalou hodnoty parametru diferenciace @y pro dvojice lokalit 4. adippe,
nad diagonélou hodnoty pravdépodobnosti p na zakladé 999 permutaci (Hy — populace se
nelisi). Zaporné hodnoty zobrazeny jako 0.

Bz Di Ko | KP | Ku Lu | VB
Bz 0,101 /0,096 0,083 0,431 0,229 0,418
Di ]0,035 0,39210,432/0,411{0,416 /0,319
Ko]0,070, 0 0,41410,393 10,399 0,425
KP10,054| 0 0 0,460 0,445 10,438
Kul 0 0 0 0 0,436{0,301
Lu0,015| 0 0 0 0 0,407
VB10,001/0,012| O 0 10,020{0,003

Tab. 11: Pod diagonalou hodnoty parametru diferenciace @, pro dvojice lokalit 4. niobe,
nad diagondlou hodnoty pravdépodobnosti p na zdkladé 999 permutaci (Hy — populace se
nelisi). Zaporné hodnoty zobrazeny jako 0.

Br

Bz

Di

Ko

Lo

Lu

Po

VB

Vr

Br

0,114

0,323

0,019

0,454

0,066

0,348

0,065

0,182

Bz

0,044

0,488

0,287

0,359

0,078

0,355

0,255

0,401

Di

0,011

0

0,204

0,475

0,311

0,449

0,218

0,459

Ko

0,075

0,014

0,019

0,317

0,454

0,196

0,172

0,215

Lo

0

0,004

0

0,009

0,447

0,417

0,185

0,451

Lu

0,039

0,029

0,005

0

0,000

0,145

0,119

0,374

Po

0,005

0,007

0

0,020

0

0,018

0,213

0,191

VB

0,063

0,022

0,020

0,031

0,021

0,028

0,024

0,460

Vr

0,036

0,000

0

0,021

0

0,006

0,026

0

20




0,08 -
0,07 -
0,06 - o

g@ps-

= 0,04

0,03 -

002 - o

0’01 4 'G-"--Q ----------------------

000 B oo ® o o0 00 @ o

In(1+GGD)

(IJp

Obr. 4: Zavislost diferenciace populaci A. adippe na jejich vzajemné vzdalenosti (isolation
by distance). Mantelv test R’=0,005, P=0,496 pii 5000 permutacich. Dn/1-Op; —
linearizovand mira diferenciace @y (Excoffier et al. 1992); In(1+GGD) — logaritmované
geografické vzdalenosti mezi lokalitami.
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Obr. 5: Zavislost diferenciace populaci A. niobe na jejich vzajemné vzalenosti (isolation by
distance). Manteliv test R“=0,059, P=0,126 pii 5000 permutacich. ®,/1-Dp — linearizovana
mira diferenciace @y (Excoffier et al. 1992); In(1+GGD) — logaritmované geografické
vzdalenosti mezi lokalitami.

Manteltiv test izolace vzdalenosti Zadnou zavislost neprokazal ani u jednoho druhu,

jak ilustruje Obr. 4 a 5.
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DISKUSE

Z vysledkti vyplyvd, Ze populace ani jednoho ze studovanych druhl v centrdlni casti
moravskych Karpat neni geneticky strukturovand. VedlejsSim, ale o to piekvapivéjSim
zéverem je, Ze vyrazné pocetnéjsi 4. adippe je geneticky chudsi, nez A. niobe.

Populace ani jednoho z motylli nevykazuje nedostatek heterozygotl oproti hodnotdm
ptedpokladanym pii Hardy-Weinbergové rovnovaze, coz ukazuje na silné propojeni lokalit.
Naopak, po korekci vlivu nulovych alel se heterozygoti zda byt dokonce vice. Diivodem
mutiZze byt napt. recentni imigrace z geneticky odd€lenych populaci (tzv. isolate breaking,
napf. Hamilton 2009), ale toto vysvétleni je stézi predstavitelné v kontextu studovanych
populaci, protoze je velmi nepravdépodobné, ze by se tomu tak stalo u obou druhli zarovein
v neddvné dob¢. DalsSim moznym vysvétlenim by mohla byt amplifikace vice nez jednoho
lokusu nékterymi pp pii PCR, tomu ale neodpovidd celkovy obraz genotypovych dat,
napiiklad fakt, Ze alely maji kontinudlni variabilitu v délce. Vzhledem k tomu, Ze primérny
nadbytek heterozygotl je vzhledem k variabilit¢ (SE priméru mezi lokusy) pomérné maly,
jde ziejmé o pouhy artefakt bez biologického vyznamu, vneseny mozna korekci vlivu
nulovych alel.

Ani vjedné z populaci nejsou tedy zndmky vnitini struktury, coz bylo
potvrzeno i malymi hodnotami parového Fy (Tab. 8 a 9) a neprikaznymi rozdily mezi
lokalitami v AMOVA (Tab. 10 a 11). U ptibuzného A. idalia byly mezi populacemi na skale
srovnatelné s touto studii zjiStény malé, ale presto znatelné rozdily (primérné pw Fy
(ppwWF)=0,057, Keyghobadi ef al. 2006), motyla ale zkoumali na zna¢n¢ izolovaném mistg,
kde maji jedinci pravdépodobné pozménéné disperzni chovani. Pro zjisténi podobnych
rozdilt museli jit jini autofi na Skalu fadove vétsi (Williams 2003), coz ukazuje, Ze 4. idalia
je v normalnich populacich zna¢né pohyblivym druhem, ziejmé podobné jako perletovci
podrodu Fabriciana.

Na rozsahlém tzemi byly zjiStény podobné hodnoty také pro dva zcela jiné,
nepiibuzné motyly v zépadnich Spojenych statech, pro soumracnika Erymnis propertius
Scudder er Burgess, 1870 (ppwFy=0,06) a pro otakarka Papilio zelicaon Lucas, 1858
(ppwFs=0,05; oba bez IBD, oba viz Zakharov et Hellmann 2008). I n¢které evropské druhy
vykazuji podobné malé hodnoty pwFst jako v moji praci, ale mezi mnohem vzdalenéjSimi
misty; napi. extrémné mobilni babocka bilé C (Polygonia c-album Linnaeus, 1758;

ppwF«=0,061, az 10 000km, bez IBD; Kodandaramaiah ef al. 2011) a velmi hojny okac

22



pyrovy (Pararge aegeria Linnaeus, 1758; ppwFy=0,011, ca 100-700km). Srovnatelné jsou i
vysledky z vyzkumu populaci okdce Erebia triaria de Prunner, 1798 na Pyrenejském
poloostrove (ppwFy=0,07, Vila et al. 2006).

Naopak prikazné rozdily byly (kromé izolované populace A. idalia) na Skale
srovnatelné s moji praci zjiStény u ohroZené¢ho amerického okace Neonympha mitchellii
francisi Parshall & Kral, 1989 (do 10km; ppwF=0,075; Milko ef al. 2011). Také modrasek
cernoskvrnny (Phengaris arion Linnaeus, 1758) v Polsku vytvafi znacné rozriiznéné
populace (u dvojic lokalit bliz§ich 20km ppwF=0,088, Sielezniew a Rutkowski 2011). U
vzdalenéjSich dvojic lokalit (stovky km) ale pwF vétsi nebyly, coz je zvlastni vysledek,
zejména v porovnani se sousedni oblasti rozsifeni modraska Cernoskvrnného, Danskem a
Svédkem (Ugelvig et al. 2011). Tam jsou kromé& toho studované populace vzajemng
divergované obecné jest¢ vice (ppwFy=0,314), patrné¢ diky hor$i prostupnosti okolniho
prostiedi (mofte, lesnatd krajina s velkymi jezery) a velké geografické izolovanosti vSech
lokalit. Udaje o tomto druhu jsou z pohledu této prace zasadni predevsim proto, ze P. arion
na vétSin€ mist vykazuje prakticky totozné biotopové naroky jako A. niobe, a zaroven je to
destnikovy druh ochrany piirody (Spitzer et al. 2009b). Jesté vétsi divergence byly v jiné
studii zaznamenany u kongenerického modraska Rebelova (Phengaris ,,rebeli* Hirschke
1904; ppwFs=0,498, cca 100km; Rutkowski et al. 2009, taktéz v Polsku).

Neocekavand je absence jakéhokoli vlivu geografické vzdalenosti na genetickou
podobnost populaci — na studovaném uzemi se s vzrastajici vzdalenosti geneticka
diferenciace dokonce mirné snizuje (Obr. 4 a 5). Zavislost je ale velmi neprikazna, vysledek
tak pln¢€ souhlasi s hypotézou velmi ¢asté vymeény jedincti mezi lokalitami.

To samé lze vyvodit ze zpétnych odchytl, motyli se bézn¢ pohybovali na stovkach
metrll a byly zaznamendny i prelety mezi zkoumanymi sousednimi tdolimi. Zajimavé je
porovnani prolozené IPF s jinymi motyly, napt. s MRR daty o n€kolika druzich perletovci a
hné&daskt ze zapadnich Cech (Fric ef al. 2010, Konvicka ef al. 2012), ktefi vykazuji podobné
hodnoty sklonu regresni pfimky, pfestoze jde o druhy mnohem mens$i (kromé perletovce
velkého, Argynnis aglaja Linnaeus 1758, ktery je stejné velky jako moje cilové druhy).

V tomto kontextu je totiz nutné pfipomenout vySe zminéné expertni hodnoceni (Bink
1992), kde jsou jak A. miobe a A. adippe, tak druhy ze zépadoCeskych studii shodné
oznacovani jako motyli spiSe sedentarni, coz by odpovidalo podobnému sklonu disperzni
pfimky. Jednim z moznych divodi je, Ze jak expertni hodnoceni, tak MRR studie mohou
davat pfili§ velkou vahu mobilité v ramci rutinnich pohybi, kterd ale ptedstavuje jen jednu

vvvvvv
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Cetnost a efektivnost cilené¢ho dispersniho chovani, ¢ili preletl na jiné ,lokality” (Van Dyck
et Baguette 2005). Zejména se to tyka MRR vyzkumt provadénych na malé plose, jak bylo
ukdzano napt. pravé pii studiich v zapadnich Cechich (Zimmermann er al. 2011).
Kazdopadné vysledky moji prace ukazuji, ze na Skale desitek kilometrl je populace obou
zkoumanych druhii prakticky panmikticka.

Vz4jemné porovnani MRR charakteristik mobility mezi studovanymi druhy ukazuje
jisty rozpor. Mezi dvéma lokalitami Castéji prelétd A. adippe, ktery ale vykazuje lehce
strm&j$i sklon regresni ptimky IPF (tzn. frakce jedinct, kterd uleti danou vzdalenost, se
s touto vzdalenosti snizuje rychleji, viz Tab. 3), coz by vypovidalo o celkové nizsi mobilité,
rozdil ve sklonu vSak neni signifikantni (p=0,054).

Asi nejveétsi zvlastnosti, kterou jsem u studovanych populaci objevil, je velmi
vyrazné relativni genetické ochuzeni perletovce prostfedniho (4. adippe) (viz Tab. 5) dobie
patrné u vétSiny zkoumanych lokust (Tab. 4). Projevuje se niz§im poctem alel na lokus (N,)
a niz8im zastoupenim heterozygott, a to jak skuteCnym (H,), tak ocekdvanym za platnosti
Hardy-Weinbergovy rovnovahy (H.). Toto ochuzeni by mohla zpilisobit redukce efektivni
velikosti populace na né€kolik desitek jedincti po dobu nékolika generaci (znasobi se tak
geneticky drift; Freeland ez al. 2011), ale takto razantni snizeni pocetnosti u tohoto velkého a
napadného motyla v poslednich desetiletich zaznamenano nebylo. Tento druh sice v 80. a 90.
letech z mnoha lokalit v CR pfechodné vymizel, ale pravdépodobné se ani v této dobé nestal
vzacnéjSim, nez A. niobe (J. Benes, ustni sd€leni), ktery ma ale ve studovaném tzemi
dvojnasobny pocet alel (V,, Tab. 5) nez 4. adippe.

Jako pravdépodobnéjsi vysvétleni se tak jevi rychla expanze druhu do oblasti stfedni
Evropy jesté pted tim, nez by ji pfirodovédci byli schopni zaznamenat, podobné jako u
jason¢ ¢ervenookého (Parnassius apollo Linnaeus, 1758; Todisco et al. 2010), kde ziejmé
diky ni doslo ke snizeni genetické variability oproti jinym druhtim motyli. Autofi této studie
expanzi kladou 100-70 tis. let do minulosti, pouzili ale jako marker sekvenci genu pro
cytochromoxidazu I, ktery ma obecné niz§i mutacni rychlost nez mnou pouzité
mikrosatelitové markery. Pfipadnd expanze A. adippe by tedy musela byt novéjsiho data.

Hodnoty heterozygotnosti mikrosatelitovych lokust (H. 1 H,) A. adippe jsou nizké
nejen v porovnani s A. niobe, ale 1 s ostatnimi druhy motyld, napt. dal$im ptibuznym, 4.
idalia (Williams et al. 2003, Keyghobadi et al. 2006). Korektni srovnani s literarnimi tda;ji
je ale obtizné, zejména protoze v riznych pracich jsou pouzity riizné lokusy, které jsou
zpravidla pro kazdou studii vybirany tak, aby mély maximalni informativnost, tzn.

variabilitu. Srovnani diverzity by tak mohlo byt vyznamné zkresleno zptsobem vybéru
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lokust, ktery se mezi studiemi zna¢né 1i8i. Také fakt, ze moje prace i drtiva vétSina ostatnich
studii vyuziva z praktickych diivodi jako charakteristiku diversity jen pramér z hodnot pro
nékolik malo lokust srovnani znesnadiuje.

Srovnani mikrosatelitové diverzity mezi dvéma cilovymi druhy této studie z tohoto
pohledu ale je moZzné, coz je v ramci znamych praci pomérné vzacné. V literature se sice da
nalézt velké mnozstvi dokladli o uspésné amplifikaci jednéch mikrosatelitovych lokust pro
vice druhti (napt. Gemmell et al. 1997), srovnani diverzity ale mohou byt i piesto zkreslena.
Ve velké vétsing piipadi totiz jde o markery vyvinuté piivodné pro jeden z druht, které jsou
poté vyzkouSeny u druht dal$ich. Problém je v tom, Ze jsou vybirany markery variabilni u
ptvodniho druhu. Pokud je mezi druhy nihodnd wvariabilita v mife polymorfismu
jednotlivych lokust, budou takto vybrané markery u novych druhii méné variabilni, nez u
druhu plivodniho (cf. Primmer ef al. 2005). Tento problém moje prace fesi soucasnym
screeningem obou druhti. U motyl obdobny postup zvolili Zeisset et al. (2005).

Pro piimé studium vyvoje genetické variability by bylo tfeba analyzovat vzorky
zrizné starych casovych fezll, coz je mozné diky existujicimu rozsdhlému muzejnimu
materidlu a pfedstavuje to jeden z dalSich planovanych kroki mé prace. K odhaleni vyvoje
zasadit valasské populace do SirSiho kontextu a odhalit tak ptipadny fylogeograficky signal.

Material z ostatnich ¢asti aredlu, jehoz malou ¢ast jsem v dobé odevzdani bakalarské
prace jiz zaCal shromazd’ovat, pfedevSim uptesni odpovéd na jednu ze zékladnich otazek
celého vyzkumu téchto dvou perletovcti, a to, na jaké Skale jsou populace studovanych
druhti geneticky strukturované, kdyz na Skale prezentované v této praci struktura chybi.
Dalsi otevienou moznosti je srovnani s jinymi systémy populaci, které¢ by byly v podobném
geografickém méfitku, ale s vétsi potencidlni izolaci mezi lokalitami, jako jsou ostrovy
v Severnim a Baltském mofi.

Z hlavniho dosavadniho vysledku moji prace, propojeni populace v ramci dosud
studované oblasti, miizeme odvodit, ze pro pteziti t€chto druhli neni dilezita ani tak samotna
kvalita lu¢ni plochy (vhodné mikroklimatické podminky pro ovipozici, larvalni vyvoj atd.),
ale predevsim celkova nabidka téchto ploch v rdmci regionu. To odpovidad pozorovanému
fenoménu nahlého vymizeni z celych oblasti (viz Metodika: Studované druhy). Pfi postupné
se zhorsujici ,kvalité krajiny se ziejmé populace téchto motyld zmensuji az do stavu, kdy
uz nedokazi mezilokalitnimi pohyby drzet v jednom celku, po ¢emz nésleduje jejich zanik.

Je tedy tfeba dusledné dbat na ochranu piedev§im velkoplosnych chranénych Gzemi a
volné krajiny, neni mozné spoléhat na preziti té€chto, a jisté ani mnohych jinych zivocichi na
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malych plochéch biotopu. Jistou nadéji v kontrastu s velmi negativnim vlivem soucasnych
krajinnych zmén zejména na A. niobe jsou udaje o populaci tohoto druhu, kterd dlouhodobé
pfeziva na postindustralnim biotopu, a to na ptekvapivé malé ploSe (idajn¢ 5-10ha, Salz et
Fartmann 2009). Pfi¢inou je zifejm& ndhodou vznikld vysokd hustota mist vhodnych
k ovipozici — violek v blizkosti obnazené pidy. Takovyto stav sice tézko mohl n¢kdy
v pfirozené krajin€ nastat, pozorovani ale potvrzuje potencial takovychto ploch pro ochranu
ptirody (cf. Tropek e Rehounek 2012).

V kontextu zde uvedenych vysledki je dulezité zdlraznit, Ze by o cilovych druzich
bylo nespravné fici, ze se vyskytuji napt. pouze na extenzivnich pastvinach. Spise je pro né
dulezité, aby se vSechny zdroje pro vSechny vyvojové faze vyskytovaly v krajin¢ v urcité
frekvenci (cf. Denis et al. 2003 a Metodika: Studované druhy). Vyskytuji se v téch vizemich,
kde maji vhodné podminky (jsou typickymi pfedstaviteli pocetné kategorie motyli, kterou

némecti autofi oznacuji jako ,,Habitatkomplexbewohner* (Reinhardt 2007))
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ZAVER

Analyzou alelickych frekvenci mikrosatelitnich markert jsem ukdzal, Ze v rdmci centralni
¢asti moravskych Karpat nema populace perletovce prosttedniho (Argynnis adippe) ani
perletovce maceskového (4. niobe) zadnou prikaznou genetickou strukturu, jedinci obou
druhti se tedy mezi lokalitami v oblasti hojné pohybuji. Vyplyva z toho, ze populacni trendy
budou reagovat na zmény biotopli v méfitku regiondlnim a vétSim, spiSe nez na osud
jednotlivych lokalit. Oproti nékterym druhlim motyll jsou tedy mnohem pohyblivéjsi, na

druhou stranu o mobilité na Skale vétsi nez desitky kilometri informace nemame, bude to ale

jednim ztémat dalSich vyzkumu. Prekvapivé je znacné genetické ochuzeni vyrazné
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Piiloha 1: Mapky rozsiteni studovanych druhti v CR.
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Piiloha 1a: Rozsiteni 4. adippe v Ceské republice. Sedé pavodni rozSifeni, zelen€ staly
vyskyt druhu, oranzové nové zaznamy. Databaze Mapovani motylia Ceské republiky
(Entomologicky ustav BC AV CR).
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Piiloha 1b: Rozsiteni A. niobe v Ceské republice. Sedé pivodni rozsifeni, zelen€ staly vyskyt
druhu, oranzové nové zdznamy. Databaze Mapovani motyld Ceské republiky
(Entomologicky ustav BC AV CR).
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