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1.UVOD

Rod Saxifraga L. je nejvétsim rodem v Celedi Saxifragaceae Juss. a zahrnuje asi
400-500 druht. Jedna se o velmi mnohotvarny rod rozdéleny na 13 sekci, fadi a podsekci
(Tkach et al. 2015). Rostliny tohoto rodu jsou vétSinou vytrvalé, vzacné jednoleté byliny
(McGregor 2008). Mohou se vyskytovat na sutich, skaldch, kamenitych podkladech,
pastvinach, tundfe i okrajich lest (Soltis et al. 1996). Rod Saxifraga je obecné znamy Castym
vyskytem dysploidie, aneuploidie, obsahu nadpocetného mnozstvi chromozomu a nemadlo se
u n¢j vyskytuji i velké rozdily mezi velikostmi nebo po¢tem chromozomu u blizce ptibuznych
druhi (de Xaxars et al. 2015, Mannocci et al. 2016, Ebersbach et al. 2017, Ebersbach et al.
2018).

Tato bakalarska prace je zaméfena na problematiku dvou poddruht Saxifraga rosacea Moench:
S. rosacea subsp. stenmannii (Tausch) Holub a S. rosacea subsp. sponhemica (C. C. Gmel) D.
A. Webb. S. rosacea subsp. steinmannii je endemitem Ceské republiky a S. rosacea subsp.
sponhemica roste ostrivkovité v oblastech stiedni, zdpadni a severni Evropy. Jednd se
o skalni a sutové vytrvalé byliny, s bilymi korunnimi listky a délenymi pfizemnimi listy. Mezi
populacemi Casto byva nizky nebo zadny genovy tok, coz zpusobuje znacnou celkovou
(mezipopulacni) variabilitu téchto poddruhti (Wallisch et al. 2015) a jsou Casto s obtizemi
odlisitelné. Vzhledem k vySe uvedenym komplikacim se autorim, ktefi se taxonomii
S. rosacea zabyvali v minulosti, nepodafilo tuto problematiku jednozna¢né vytesit (Drabkova
2000, Decanter et al. 2020, Hrouda 2021). Proto byl hlavnim cilem price ovéfit pouzivané
rozliSovaci znaky mezi poddruhy a zjistit tak vztah téchto dvou taxont.



2. CILE PRACE

Tato bakalafska prace se zabyva morfologickou a karyologickou variabilitou raznych populaci
dvou poddruhdi Saxifraga rosacea, vyskytujicich se na tzemi CR. Kromé literarni reserse
vztahujici se k problematice studovaného druhu si klade tyto zékladni cile:

1. Pomoci analyzy metodou prutokové cytometrie (FCM) zmapovat variabilitu relativni
velikosti genomu v populacich druhti na uzemi CR

2. Pokusit se o zhodnoceni morfologické variability obou poddruhi, rostoucich na uzemi
CR s ohledem na jejich taxonomicky vyznam pomoci statistickych metod



3.0BECNA CAST

3.1 Celed’ Saxifragaceae

3.1.1 Vznik a rozsiteni

Celed Saxifragaceae (lomikamenovité) patii mezi cévnaté rostliny do kladu eudicots senus
APG IV (Angiosperm Phylogeny Group 2016), do fadu Saxifragales Brecht & Presl
(lomikamenotvaré). V této Geledi se nachazi 29 rodt (McGregor 2008). Celed’ obsahuje
bylinné jednoleté nebo vytrvalé druhy. Pfevazné se zastupci této Celedi vyskytuji v oblastech
mirného a subarktického pasu. Tato Celed je rozdélena na 2 hlavni linie, saxifragoidy
a heucheroidy. Dle Deng et al. (2015) vznikla ¢eled’ Saxifragaceae v oblastech vychodni Asie
nebo v zapadni Casti Severni Ameriky. Jejich nejvétsi diverzifikace nastala pravdépodobné
pred 38,37 miliony lety ve stfednim eocénu. Diverzifikace linii saxifragoidi a heucheroidii
probihala pfed 30,04 — 30,85 miliony lety (Deng et al. 2015). V obdobi eocénu az pozdniho
miocénu bylo mozné migrovat pres Beringovo mofte, toto misto se nazyva jako “Bering Land
Bridge” a spojovalo vychodni Asii a zapad Severni Ameriky (Hopkins 1967; Tiffney
& Manchester 2001). Spojeni poskytlo rostlinAm moznost §ifeni mezi témito kontinenty
(Tiffney & Manchester 2001). V obdobi eocénu probéhlo vyrazné otepleni, coz nejspise
zpusobilo, ze se Casné diverzifikujici horské chladnomilné druhy celedi Saxifragaceae
vyskytovaly ve vysSich nadmoiskych vyskach (Deng et al. 2015). Soucasné rozsifeni
v jiznich oblastech bylo velmi pravdépodobné zpusobeno ochlazenim v obdobi stfedniho
miocénu. V tomto obdobi také nastal nejvétsi rozmach heucheroidnich rodt (Zachos et al.
2001, Deng et al. 2015). Po oddéleni Beringova pevninského mostu dochéazelo hlavné u linie
heucheroidi k minimalni migraci (Deng et al. 2015). V pozdnim miocénu zacaly upadat lesni
porosty a v obdobi pleiocénu se zna¢né ochlazovalo. Dlouhodobé nizka teplota zpusobila
zalednéni. V tomto obdobi vznikala také n&ktera velka pohoti, zejména Himalaje a Alpy. Casné
diverzifikovanym lomikamentm tak vznikaly dv€é moznosti osidlovani po obdobi zalednéni:
horskd pasma a severni tundry (Webb & Gornall 1989). V obdobi pleistocénu, konkrétné
v glacidlech a interglacidlech dochazelo k riznym zmensovanim ¢i rozsifovanim arealt
raznych druhti (Hewitt 1996). Ve stfedni Evropé, se v obdobich glacidli vyskytovala
chladnomilna vegetace pievazné blizce podobna tundfe a stepi, ktera byla dobfe pfizptisobena
k tehdejSimu chladnému podnebi. Po ukonceni doby ledové se tento typ vegetace postupné
presunul do chladnéjsich oblasti, které byly pivodné zalednéné nebo bez vegetace (Walter
1970, ‘t Mannetje 2007). Jednim ze stanovist, které bylo minimaln€ zménéno od obdobi
glacialu jsou skaly, které nebyly nijak ovlivnény pfesouvanim tundrovych lest a pozdéji ani
utlacovany lidskou ¢innosti v obdobi holocénu (Tang et al. 2010). U reliktnich populaci, které
byly velmi dlouhou dobu izolovany, se o¢ekava nizka geneticka variabilita. Ne vSechny studie
vsak tento jev potvrdily (Lutz et al. 2000, Reisch et al. 2003). Celkove je geneticka variabilita
velmi dilezita pro ochranu druht, protoze pfi snizeni genetické variability se snizuje 1 jejich
fitness (Ellstrand & Elam 1993, Keller & Waller 2002).



3.2 Rod Saxifraga L.

3.2.1 Systém

Rod Saxifraga je nejvétsim rodem v Celedi Saxifragaceae. Rostliny tohoto rodu jsou vétsinou
jednoleté nebo vytrvalé byliny. Jedna se o rostliny mensiho vzristu, Casto s pfizemnimi listy
a vétSina druhi ma sukulentni vzhled (McGregor 2008). Rod Saxifraga je pro botaniky
atraktivni svou rozmanitosti a mnoho jeho zastupcu je také hojné pe€stovano v zahradach. Rod
Saxifraga blizky dneSnimu pojeti uvedl jiz Linné (1737). Pozd¢&ji Haworth (1803) jej rozdélil
na Sest sekci a vytvoril tak zaklad pro vnitrodruhovou klasifikaci (Webb & Gornall 1989).
V roce 1810 se podrobn& tomuto rodu vénoval hrab& Kagpar Maria Sternberk, ktery zpracoval
monografii rodu. Toto rozsahlé dilo se jmenovalo Revisio Saxifragarum iconibus illustrata
a jednotlivé druhy jsou v ném sdruzené do tfi sekci. V této publikaci se také nachdzeji origindlni
cernobilé kresby dokladované herbarovymi polozkami ulozenymi v Narodnim muzeu v Praze
(PR). K tomuto dilu pozdéji dodal dva rozsahlé dodatky Suplementum I. a Suplementum II.
Hrabé mél také velkou sbirku zivych lomikament, ktera se ale nedochovala (Sternberk 1810,
Skocdopolova 1992, Masek 2008). V roce 1822 zrevidoval systém Don a o rok pozdéji Tausch
(Webb & Gornall 1989).

Jako dalsi se tomuto rodu vénovali Engler a Irmscher (1916, 1919), ktefi rozdélili rod
na 16 sekci a ddle na podsekce a grexy. Nové&jsi klasifikaci se 13 sekcemi, podsekcemi
a sériemi publikoval Gornall (1989). Nasledné se systémem zabyval Zhmylev (2004), ktery
vytvofil systém o Ctyfech podrodech, a ddle sekcich a podsekcich. V roce 2015 rodu vénovala
pozornost skupina némeckych védci a na zakladé molekularnich metod systém upravili
na 13 sekci a subsekce (Tkach et al. 2015). Rod Micranthes Haw. popsany Haworthem (1812)
byl v minulosti povazovany za infrageneticky taxon rodu Saxifraga. Zejména molekularni
studie vSak ukazaly jeho vzdalenou pfibuznost s rodem Saxifraga (nalezi do heucheroidniho
kladu Celedi Saxifragaceae; Soltis et al. 1996, Tkach et al. 2015). Rod Micranthes se odlisuje
od Saxifraga pritomnosti podélnych zeber na osemeni a na rozdil od rodu Saxifraga, kde maji
vajicka vétSinou dva integumenty, maji vajicka druht rodu Micranthes pouze jeden integument
(Kaplan 1981).

Tabulka ¢. 1: Shrnuti sekei rodu Saxifraga L. (McGregor 2008, DeChaine 2014, Tkach et al. 2015)

Sekce Diagnostické znaky sekce a Ptiklad druhu
rozSifent
Irregulares Haw. zygomorfni kvéty, rozSiteni | Saxifraga stolonifera Meerb.
v Asii

Saxifragella (Engl.) Gornall | absence chlupti a 5 tyCinek | Saxifraga bicuspidata Hook.
& Zhou-Xin Zhang misto 8-10, rozsifeni f.
Ohnova zemé




Pseudocymbalaria Zhmylev

stonky bezlisté nebo s listy
podobajicim se listentim,
rozsifeni na vychodé Ruska

Saxifraga sieversiana
Sternb.

Bronchiales DeChaine

vytrvalé, s bilymi nebo
svétle zlutymi kvéty s
cervenymi nebo zlutymi
teCkami, listy v kompaktni
pfizemni razici, rozsifeni od
severni Ameriky po Asii

Saxifraga bronchialis L.

Ciliatae Haw.

vytrvalé, listy jednoduché
nebo zubaté na okraji, kvéty
zluté s teCkami, rozsifeni v
Severni Americe, Ciné a
Himalgjich

Saxifraga hirculus L.

Cymbalaria Griseb.

dvouleté nebo letnicky,
dlanité listy, kvéty bilé nebo
zluté, rozsifeni v Evropé a
Africe

Saxifraga cymbalaria L.

Cotylea Tausch

listy ledvinovité s dlouhymi
tfapiky, podzemni oddenky,
bilé kvéty s teCkovanim,
roz§ifeni v jizni Evropé

Saxifraga rotundifolia L.

Gymnopera D. Don

vytrvalé, kozovité rizice,
tvori rohoze, kvétenstvi lata,
kvéty bilé az razové se
skvrnami, roz§iteni v Evropé

Saxifraga hirsuta L.

Mesogyne Sternb.

vytrvalé, listy dlouze
rapikaté, dlanité, s
lalo¢natou nebo zubatou
Cepeli, kvéty jednotlivé, bilé
nebo rizové, himalajské a
arkticko-alpinské oblasti

Saxifraga sibirica L.

Trachyphyllum (Gaudin) W.
D. J. Koch

vytrvalé druhy, listy drobné,
kopinaté nebo Carkovité,
kvéty bilé nebo krémové
barvy s barevnymi teckami,
roz§ifeni v arktické a
subarktické oblasti

Saxifraga aspera L.




Ligulatae Haw. vytrvalé, maji hydatody Saxifraga cotyledon L.
vyluc€ujici vapno, kvétenstvi
lata, kvéty bilé, krémové,
razové i Cervené, rozsifeni
prevazné v Evropé

Porphyrion Tausch vytrvalé, maji hydatody Saxifraga oppositifolia L.
vyluc€ujici vapno, kvéty v
kvétenstvi nebo jednotlive,
tvoti drobné polstare tuhych
razic, rozsiteni Evropa,
Asie, Kavkaz nebo Irdn

Saxifraga vytrvalé, jednoleté i dvouleté | Saxifraga granulata L.
druhy, tvofti trsy nebo
polstare, listy hluboce
délené, kvéty bilé, zluté 1
cervene, prevazné evropské

3.2.2 Pivod jména

Jméno Saxifraga poprvé pouzil fecky lékar Dioscorides, 1 st. n. 1. (Webb & Gornall 1989). Jak
uz védecké, tak Ceské jméno napovida, rostliny z rodu lomikdmen rostou nejcastéji na sutich,
skalach a kamenech. Jméno ale neziskaly podle biotopu vyskytu. Pavodné byly totiz
povazovany za 1éCivé byliny, které mély udajné pozitivné pusobit proti kamenim v mocovych
cestach (McGregor 2008). Pro 1écivé ucinky se pouzivala zejména nat. Dodnes se vSak napft.
lomikamen zrnaty pouziva na ledvinové a mocové kameny, otoky, pro podporu jater a sleziny,
proti vypadavani vlasi nebo na odhlenéni plic. Mezi dulezité latky obsazené v nati patfi
hoi¢iny, tfisloviny, pryskyfice, a glykosid bergenin (Arndt 2014, Ml¢och 2021).

3.2.3 Rozsifeni

Druhy tohoto rodu se typicky vyskytuji v arktickych a alpinskych oblastech severni polokoule
v horach a chladngjSich oblastech. V jizni Americe se rozprostira pies Andy az
do Tierry del Fuego. Na severu zasahuje az na pobtezi Gronska. Na jihu jsou zdstupci rodu
rozsifeni az do Etiopie a severniho Thajska (Webb & Gornall 1989). Do rodu patii velké
mnozstvi druhd, které jsou schopny prezit extrémni podminky vysokych nadmotskych vysek
(Tkach 2015). Dve hlavni radiace (rozriznéni druhi) se udaly cca pied 5 miliony let u sekce
Porphyrion a Ciliatae, diky odliSnym geografickym a biotickym podminkam (Ebersbach
et al. 2017, Ebersbach et al. 2018).



3.2.4 Rozmnozovani

Rostliny mohou byt jednodomé 1 dvoudomé (McGregor 2008). Jsou pievazné autochorni
(Hrouda 2021). Lomikameny se mohou rozmnozovat pohlavné i nepohlavné. Maji velké
mnozstvi ruznych zpisobl nepohlavniho rozmnozovani. Mezi nejcastéj§i zplsob
nepohlavniho rozmnozovani patfi ndhodné zakotfenéni, pti kterém se zvétSuji polStarovité
porosty, nebo zakofenéni postrannich rizic. Podobné jako jahodniky se lomikameny mohou
rozmnozovat pomoci stolond. Tento zpuisob je znamy napiiklad u sekce Ciliatae. Dal§imi
zpusoby nepohlavniho rozmnozovani je tvorba gem, které vznikaji na listovych Cepelich
nebo tvoii pacibulky. Pacibulky mohou byt dvou typt. Prvni vznikaji tésné nad povrchem zemé
nebo pod ni a nachdazeji se v pazdi bazalnich listd. Druhy zpisob je tvorba
tzv. vzduSnych pacibulek, které vyrastaji z pazdi listd rostoucich na stoncich. Pacibulky
vznikaji u druhti nachazejicich se naptiklad v sekci Heterisia. Mezi nejnove€ji pozorované
nepohlavni rozmnozovani patii odlamovani Spi¢ek u vyhonkd, napt. pfi silném desti
(McGregor 2008).

3.2.5 Ekologie

Z hlediska ekologie a morfologie je rod Saxifraga velmi variabilni. Obsahuje druhy kalcifiln{
1 acidofilni a Casto se vyrazné¢ odliSuji 1 ve stavbé téla. Nékteré druhy tvoii pouze jednu lodyhu
s listy a jiné se nachdzi v kompaktnich kobercovych ttvarech (Soltis et. al 1996). Mezi spolec¢né
znaky druht patfi dva plodolisty, pét kaliSnich a pét korunnich listkii a deset tyCinek ve dvou
kruzich (Soltis et. al 1996). Vyjimkou jsou nékteré druhy z Himal4ji, které maji Ctyri okvétni
i kali$ni listky a maji osm tyCinek. VétSina druht je vytrvalych a stalezelenych. Tvar listd je
silné ovliviiovan pusobenim prostedi. Druhy rostouci na chranénych stanovistich maji listy
vetsi a vice laloCnaté, zatimco druhy rostouci na exponovanych stanovistich maji listy mensi
a méné deélené az celistvé. Barva kvéta je velmi variabilni, nej¢astéjsi jsou rizné odstiny bilé,
razové a zluté. Hydatody se u vétSiny druhti nachazeji na horni stran€ listu a jsou bud’ v roviné
s listem nebo ponotené. Ty ponofené slouzi kromé odpateni vody 1 k vylouceni prebytecného
vapniku (Webb & Gornall 1989).

3.2.6 Polyploidizace

Castou vlastnosti lomikament a také jednou z moznosti, jak hybridi dokazi prekonat sterilitu,
je polyploidie. Polyploidie je stav, kdy organismy obsahuji vice nez 2 sady chromozomi.
Polyploidie je u rostlin velmi rozsifend, vSechny semenné rostliny prochazely nékolika fazemi
polyploidizace (Jiao et al. 2011). Polyploidizace probiha jako duplikace chromozomti nebo
znasobeni celého genomu v ramci druhu, coz se nazyva jako autopolyploidie. Dalsi moznosti
je kfizeni mezi riznymi druhy a nasledné zduplikovani genomu. Tomuto jevu se fika
allopolyploidie. Pri allopolyploidii dochazi k hybridni speciaci, jelikoz pti zpétnému kiizeni
s rodi¢i dochazi ke vzniku sterilnich potomkd (Linder & Rieseberg 2004, Certner
et al. 2020). Allopolyploidie zajistuje schopnost rozmnozovani diky obsahu kompatibilnich
chromozomi puvodem od rodicl, coz umoziuje parovani homolognich chromozomu pfi
meidze (Stebbins 1958). Polyploidizace ma pozitivni vliv na variabilitu rostlin a oddélenim
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linii vznikaji nové druhy (Snustad & Simmons 2009, Glennon et al. 2014). Vlivem
polyploidizace ¢asto vznikaji jedinci, ktefi jsou odolng&jsi k extrémnim podminkam a mohou
rast v jinych biotopech. (Weiss-Schneeweiss et al. 2013). Je znamo, Ze polyploidi mohou byt
vice konkurenéné schopni a hrozi u nich az invazivita, ale oproti tomu zpétné kiizeni
polyploidi maze vést k dalsSimu nasobeni po¢tu chromozomovych sad, coz pro rostlinu
predstavuje riziko zpomaleného rustu, kvili velkym metabolickym nakladam (Otto 2007,
Neiman et al. 2013). Polyploidi se v ramci populace mohou vyskytovat spolecné, ale také je
znama prostorova segregace (Kolar et al. 2015). Spolecny vyskyt mize znamenat podobné
nebo stejné ndroky na biotopy a segregované rozmisténi naznacuje izolaci a odliSné naroky na
stanovisté (Mufioz-Pajares et al. 2018). U celedi Saxifragaceae dochazi k nasobné presné
nebo nepiesné urovni polyploidizace (Soltis et al. 2007). Mezi druhy vzniklé allopolyploidni
speciaci patii S. osloensis Knaben a autopolyploidni speciaci vznikla napt. S. cernua L.
Autopolyploidizace je také zodpoveédna za vznik druht a populaci s jinou ploidni trovni. Tento
jev nastava u rodu Saxifraga nejcastéji v sekci Ciliatae, Saxifraga nebo Mesogyne. Vét§inou
tyto populace nejsou fenotypové odlisné, ale mize se vyskytnout rozdil mezi ekologickymi
nebo morfologickymi vlastnostmi. Piikladem téchto rozdild maze byt druh S. oppositifolia L.,
u kterého se vyskytuji tetraploidni jednici, ktefi se vyznacuji uzsi ekologickou nikou a vétsim
rastem (Eidesen et al. 2013).

3.2.7 Karyologie

U rodu Saxifraga se pocet chromozomt pohybuje od 2n = 10 do 2n = 198 nebo vice (Shumny
et. al 1969). Pavodni piedek byl adajné diploidni s 2n=16 chromozomu. Celkov¢ je zakladni
Cislo a nejcaste€jsi poCet chromozomovych parti 8, 10, 13 a 14. Vys§i chromozomova cisla
vznikla pravdépodobné aneuploidnim nartistem z 8 nebo aneuploidnim poklesem z 16 para
chromozomi (Webb & Gornall 1989). Aneuploidie je typ chromozomové mutace, kdy
v organismu doSlo k nadbytku nebo naopak ke ztraté chromozomui. U rostlin mize mit za
nasledek snizenou schopnost rozmnozovani, niz$i odolnost nebo se tento jev nijak neprojevuje
(Hruban & Majzlik 2010). Dalsim castym jevem je dysploidie, ktera se projevuje naptiklad
u sekce Saxifraga. Jedna se o fuzi chromozomd, kdy dochazi k zafixovanému poklesu v poctu
chromozomi, pficemz mnozstvi DNA v burice zistava stejné. Tento jev je velmi malo
prozkoumany a obtizné pozorovatelny, protoze pii pozorovani chromozomi nejsou fiizované
chromozomy viditelné. Dysploidie muze vést az k reprodukéni izolaci mezi postpolyploidnimi
potomky a mize tak prispét ke speciaci (Mandakova & Lysdk 2018).

3.2.8 Hybridizace

Hybridni speciace, ktera zahrnuje polyploidizaci je u tohoto rodu zcela bézna. Nejméne
11 recentnich druhti rodu Saxifraga vzniklo diky historické hybridizaci (Soltis & Soltis 2009).
U vétsiny druht tohoto rodu byli zjisténi kifizenci jen s jednim pfibuznym, ale existuji
i extrémni druhy, které se kiizi s 6-10 pifibuznymi druhy (pf.: S. geranioides L. a S. exarata
Vill.). Vétsina z hybridnich druhli ma velmi omezeny areal. Mezi evolu¢né nejmladsi mista
hybridizace rodu Saxifraga patii Britské ostrovy, Spanélsko, Kavkaz a Balkansky poloostrov.



Nékolik pripadd bylo zaznamenano i v Némecku, Maroku, Skandinavii, Turecku, Karpatech.
Na Uralu, Sibifi a v Asii je hybridizace velmi vzdcnd. K hybridizaci dochdzi zejména mezi
druhy, které se od sebe odlisily v poslednich ne€kolika milionech let (Abbott et al. 2013). Bylo
ale prokazano, ze ke kfizeni dochazelo i mezi vzdalengj$imi druhy riiznych sekci nebo mezi
druhy, které se odlisily ve velmi rozdilném Case napf.: i pfes 20 mil. let, jako jsou tieba rodice
hybridniho druhu S. wahlenbergii Ball (Tkach et al. 2019). Naopak nékteré druhy, byt byly
odliSeny pred nékolika miliony let, se kiizit nedokazou, jako to je u druht S. aspera L.
a S. bryoides L., které se od sebe odlisuji 2—5 miliony lety (Webb & Gornall 1989, DeChaine
2013). Vznikli hybridi musi ptekonat k Gspesnému preziti sterilitu a zpétné kiizeni s rodici
(Linder & Rieseberg 2004). Sterilita je jednim z hlavnich reprodukéné — izolacnich
mechanismd, které jsou dilezité k potlaeni vzniku hybridd. Maze byt dusledkem genového
nebo chromozomalniho pivodu (Stebbins 1958, Yakimovski & Rieseberg 2014). Pokud jsou
hybridi uspésni v rozmnozovani, je dilezity vznik bariéry proti rozmnozovani s rodi¢ovskymi
jedinci k udrzeni nezavislosti téchto linii (Smadja & Butlin 2011). Sekce Saxifraga u rodu
Saxifraga patfi mezi nejlépe prozkoumané v oblasti hybridizace a cytologie diky velkému
mnozstvi hybridizujicich druhti, ale také kvili jejich rozsifeni v evropskych pohotich. Vétsina
hybridizujicich druhti z této sekce podléha postzygotickym izolacnim bariéram (zejména nizké
plodnosti v F1 generaci), a proto jsou nejcastéjsi kratkodobé hybridni populace (Tkach et al.
2015). Ne vzdy jsou vSak tyto bariéry uspésné, ¢imz muze vzniknout hybridni roj. Slabé
izolacni bariéry mezi druhy nejspiSe zplsobily recentni variabilitu v této sekci (Vargas &
Feliner 1995, Mas de Xaxars et al. 2015). Hybridizace mutize na jedné strané zpusobit zpomaleni
nebo zastaveni toku genl, ¢imz negativné ovlivni jiz probihajici speciaci (Ebersbach et al.
2020). V opacném piipadé ale muaze speciaci urychlit pfenosem vhodnych
a priznivych alel (Seehausen 2004, Abbott et al. 2013). Na naruSenych stanovistich
nebo stanovistich, ve kterych doslo k prudkym zménam prostfedi, jsou hybridizace a kiizeni
mnohem casté&jsi (Ebersbach et al. 2020)

3.3 Sekce Saxifraga

3.3.1 Charakteristika a rozsifeni

Druh Saxifraga rosacea, na ktery je zamétena tato prace nalezi, do sekce Saxifraga. Tato sekce
je zalozena na druhu S. granulata L. a obsahuje ¢tyfi podsekce: Tridactylites, Androsaceae,
Arachnoideae a Saxifraga (Tkach et al. 2015). Podsekce Tridactylites byla v systému Englera
a Irmschera zarazena jako sekce. Tato podsekce je tvotfena jen jednim druhem, S. tridactylites
L., ktery je jedno az dvoulety, a proto je oproti ostatnim druhtim zcela odliSny. Sekce Saxifraga
je monofyletickd a zahrnuje cca 70-85 druht. Jedna se o velmi variabilni sekci, ve které se
nachazi vytrvalé, ale i1 jednoleté a dvouleté druhy. Mezi charakteristické znaky patii absence
hydatod vylucujicich vapno a nejCastéji bilé zbarveni okvétnich listkii (Tkach et al. 2015).
Dal§im znakem jsou hluboce délené listy a pylova zrna, kterd maji zrnity povrch (Webb
& Gornall 1989). Tvori trsy nebo polstare, vzacnéji jednotlivé rizice (McGregor M. 2008).
Tato sekce je nejvice rozsifena v Evrope, kde se nachazi az % druht. Dale je roz§ifena v severni
Africe, Asii a v severni i jizni Americe (Webb & Gornall 1989, Tkach et al. 2015). U sekce



3.4 Saxifraga rosacea Moench, Methodus
(Moench) 106 (1794).

3.4.1 Popis druhu

Saxifraga je hybridizace mezi blizkymi i vzdalen€ ptibuznymi druhy velmi ¢asta (Tkach et al.
Tento druh nebyl rozpoznan az do roku 1789, kdy jej ,

uvedl Roth (1800) ve svém druhém dile Florae

germanicae jako Saxifraga petraea. Prestoze uvadi

vyskyt v pohofi Harz, jeho popis odpovida pravé S.

petraea L. zjiznich Alp. Vyrazné odli§né rostliny

z Harzu pak Ehrhart (1790) nazval jako S. decipiens

Ehr. Jelikoz ale nepodal popis tohoto druhu, je jméno

povazované za nomen nodum. Popis spojeny

s druhovym jménem podal az Moench (1794). Epitet

2015).
,rosacea” (ruzovity, podobny kveétim raze) se &

nevztahuje na kvéty, ale na listové rizice, z kterych ) % %:\\W
vyrustaji na jafe nové listy (Webb & Gornall 1989). %&&
3.4.2 Specifické znaky Obrazek ¢. 1: Nékres Saxifraga rosacea

Saxifraga rosacea se od ostatnich evropskych druht

odliSuje nekolika znaky. Jedna se o spodni semenik (n€které druhy tohoto rodu maji svrchni
nebo polospodni semenik; Hrouda & Sourkova 1992), listy alespoii s lehkym odénim zejména
na fapiku, ploché ukrojky (které nejsou brazdéné), okvétni listky jsou bilé a jsou del§i nez
6 mm. Nemaji pacibulky a maji letni (spici) pupeny na listovych vyhoncich. Celkové se jedna
o velmi proménlivy a variabilni druh, coz je spojeno s problémem, ze vétSina popsanych
vnitrodruhovych taxont neni uznavana. Napfiklad Engler a Irmscher (1916) popsali 10 variet
a velkou fadu forem a podforem tohoto druhu (Webb & Gornall 1989).

3.4.3 Morfologie

Jedna se o vytrvalou trsnatou bylinu nizkého vzristu, ktera je pomérné¢ kompaktni a tvofi
kobercovité porosty (Webb & Gornall 1989, Hrouda & Sourkova 1992, Cibulka 2014, Hrouda
2021). Listy jsou usporadany do razice, ktera tvoii 1-2 mm Siroké, plazivé oddenky
hnédodervené barvy, které jsou zakryté odumielymi listy (Hrouda & Sourkova 1992, Cibulka
2014). U tohoto druhu jsou jednotlivé riizice semelparni, ale genety (klonalni kolonie) jsou
iteroparni. Je schopen se S§ifit semeny i vegetativné rizicemi (Hemp 1996). Genety mohou
prezivat i po n€kolik desetileti (Walish et al. 2015). Z listové ruzice vystupuji vybezky, které
jsou stopkaté zlaznaté, dlouze chlupaté, pomérné kratké a maji nahloucené listy (Cibulka
2014). Vybézky se na koncich mohou vzptimovat. Listy v rizici jsou slabé duznaté a mohou
byt lysé i chlupaté, dlouhé 7-25 mm a Siroké 5—12 mm. Listy jsou u baze klinovité zizené
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(Hrouda & Sourkova 1992). Chlupy jsou dlouhé a alespoii na okrajich jsou listy stopkaté
7laznaté (Hrouda & Sourkova 1992). Listy maji kopistovity tvar a horni oblast je 3—7klannd
az 3-7dilna, jsou vstficné (Hrouda & Sourkova 1992, Hrouda 2021). Mize se tvofit
3-7 ukrojkd, irokych 0,5-4 mm (Hrouda & Sourkova 1992, Cibulka 2014). Ukrojky jsou
2—4krat delsi neZ $iroké a mohou vystupovat v chrupavéité osinky (Hrouda & Sourkova 1992).
Osinky jsou stejné dlouhé a Siroké. Z listové rizice vyrasta pfima nebo vystoupava nevétvena
lodyha. Lodyha je plna, vétSinou 6-30 cm vysoka a zldznaté chlupatd, velmi malo olisténa
a listy postupné piechazeji v listeny (Hrouda & Sourkova 1992, Hrouda 2021). Lodyzni listy
jsou cca 6-15 mm dlouhé a 3-8 mm Siroké a maji 3-5 uvkrojki nebo jsou jen
3—dilné. Listy na nejhornéj$i casti lodyhy jsou celistvé a maji uzce kopinaty tvar Cepele. Jsou
dlouhé 6-15 mm a Siroké 3—10 mm. Kvétenstvim je vrcholi¢nata lata se 2—10-ti kvéty. Poupata
jsou piima (Hrouda 2021). Kvét ma aktinomorfni symetrii (Grulich et al. 2017). Kvéty mohou
byt vzacné jednotlivé (Cibulka 2014). Kalich, kvétni stopky 1 vieteno jsou zlaznaté chlupaté.
Kalich je pfevazné do tfetiny az poloviny srostly. Kalisni cipy jsou trojuhelnikového tvaru
a jsou vétsinou Siroké 1-1,7 mm a dlouhé 2-3,5 mm. Kali$ni cipy jsou také Casto zakonCeny
osinkou (Hrouda & Sourkova 1992). Korunni listky jsou 510 mm dlouhé, 3,5-7 mm $iroké
a maji elipticky az okrouhle elipticky tvar (Hrouda & Sourkova 199, Cibulka 2014). Jsou bile
az nazelenale zbarvené. Ty&inky dosahuji ¥4—V4 délky korunnich listkd (Hrouda & Sourkova
1992). Semenik je téméf spodni, na vrcholu ma §iroky plochy zlaznaty ter¢, ktery obklopuje
stylodia a presahuje pres okraj semeniku. Stylodia jsou vzpfimena. Plodem je tobolka
kulovitého az vejcovitého tvaru majici vzpfimena stylodia i kali$ni cipy. Tobolka je 4-11 mm
dlouha. Semena jsou bradavcita a eliptického tvaru, maji ¢ernohnédou barvu a jsou dlouha
0,6-0,7 mm (Hrouda & Sourkovéa 1992, Cibulka 2014). Rozituji se pfevazné autochorii (Sadlo
J. et al. 2018).

V Ceské republice jsou rozeznavany 2 poddruhy: Saxifraga rosacea subsp. steinmannii
a Saxifraga rosacea subsp. sponhemica. Existuji jesté poddruhy Saxifraga rosacea subsp.
rosacea a Saxifraga rosacea subsp. hartii (D. A. Webb). S. rosacea subsp. rosacea se
od ostatnich odliSuje Sirokymi ukrojky, které nejsou na vrcholu hrotité a maji vétSinou
nezlaznaté chlupy. Oproti tomu u S. rosacea subsp. hartii jsou ukrojky zuzené, ale ne Spicaté.
Maji vétSinou zlaznaté chlupy. S. rosacea subsp. rosacea se vyskytuje v Némecku, Norsku,
Svédsku, zapadnim Irsku, na Faerskych ostrovech a na Islandu. S. rosacea subsp. hartii se
nachdzi pouze na jedné lokalité na ostrové Arranmore v Irsku (Webb & Gornall 1989).

3.4.4 Ekologie

Vyskytuje se na skalnich sténach a sutich s vétsimi kameny, spiSe na severni stran¢ a mistech
s malymi vykyvy teploty a vlhkostmi. Saxifraga rosacea roste primarné na mistech s nizkym
obsahem puidy nebo organické hmoty. Je konkurencné velmi slaby, proto se vyskytuje spise na
mistech, ktera pfilis nezabiraji jiné, vice konkurencné schopné rostliny (Sddlo & Kolbek 1994).
Nejcasteji se lomikameny nachazi na vyvielinach z tietihor jako je Cedi¢ a vdpenec (Hrouda
& Sourkova 1992). Lomikameny se nachdzeji i na fonolitovych podkladech, které ale obsahuji
mnohem vice organické hmoty a lomikameny mohou byt vytlaCovany vét§i konkurenci
(Drabkova 2000). Pozoruhodnymi biotopy jsou mista s ventaroly, kterd zajistuji proudéni
vzduchu. Jedna se o misto, kde mezi puklinami suti je nasdvan vzduch, ktery si udrzuje
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konstantni teplotu a ziskava vlhkost a je potom uvolnén do prostiedi. Tento jev je unikatni
zejména v zimnim obdobi, protoZe se vzduch ohfiva a nedochazi k zamrzani pudy (Cajz 1994).
Tato Cinnost vytvari specifické biotopy s chladnym a vyrovnanym mikroklimatem (Brabec
1971, Kubat 1974). Ventaroly se u nds vyskytuji zejména v Ceském stiedohoti (Kubat 1971).
Spolecenstva s lomikameny lze popsat za reliktni z ranni faze interglacialu pred klimatickym
optimem. VétsSina téchto spoleCenstev jsou xerofilni a obsahuji arktoalpinské druhy
s minimalnim mnozstvim nitrofilnich druhti (Sadlo & Kolbek 1994). Mezi druhy nachazejici
se v téchto spoleCenstev patii: Hylotelephium maximum (L.) Holub, Polypodium vulgare L.,
Cardaminopsis petraea (L.) Hiitonen, Dicranum scoparium Hedw. a Hyloconium splendens
(Hedw.) Schimp. Diagnosticky taxon svazi je Asplenion septentrionalis a diagnosticky taxon
asociaci je Festuco pallentis-Saxifragetum (Chytry 2009).

Obrazek ¢. 2: Typické skalnatd lokalita s vyskytem
lomikamene, stfedni Cechy
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3.5 Saxifraga rosacea subsp. steinmannii (Tausch) Holub, Preslia 51(3): 282 (1979)

3.5.1 Historie a etymologie

Objevitelem tohoto poddruhu je vyznamny botanik I. F. Tausch, ktery roce 1820 provade¢l
prizkum v Ceském stiedohofi a na skalnim Gtvaru jménem Vrko¢ nalezl populace lomikamene,
které se lisily od jinych znamych druht, a tak jej pojmenoval Saxifraga steinmannii. Druh byl
pojmenovan po profesorovi J. J. Steinmannovi, ktery pasobil na Vysokém uceni technickém v
Praze. Profesor J.J. Steinmann vyu¢oval chemii, ale také se zabyval botanikou. Cesky nazev
lomikamen trsnaty vlnaty ziskal druh pravé diky Cetnym chlupiim, a to zejména na listech
(Nepras & Kroufek 2012).

Lokalita, na které byl tento poddruh poprvé spatfen a popsan (typova lokalita), se nazyva
Vrko&. Narodni piirodni pamatka Vrko& se nachazi v Usti nad Labem. Jedni se o vlhkou
cediCovou skalu. Po objeveni této lokality ji nikdo vice nez 100 let nezaznamenal. Je mozné,
ze v té dobé lomikameny unikaly pozornosti, protoze bylo misto zarostlé a zastinéné akaty,
které byly teprve pied nckolika lety vysekany (Machova & Kubat 2004). Spolec¢né
s lomikameny se zde vyskytuji naptiklad: Festuca pallens Host, Calamagrostis arundinacea
(L.) Roth, Galium glaucum L., Dryopteris filix-mas L. Schott a velké mnozstvi mechti (Nepras
et al. 2008).

3.5.2 Morfologie a cytologie

Tento poddruh je kompaktni, husté trsnaty a nizkého vzristu. Listy jsou po celé plose pokryty
chlupy a jsou stopkaté Zlaznaté (Hrouda & Sourkova 1992, Cibulka 2014). Ukrojky maji
trojuhelnikovy az kopinaty tvar a jsou pomérné Siroké a 2—4krat delsi nez Siroké (Cibulka 2014;
Studnicka 2016). Korunni listky jsou dlouhé 5-8 mm. Pro tento poddruh se uvadi 2n=52, 56,
66 chromozomd (Hrouda & Sourkova 1992).

‘ '9.".,/ o !
Obrazek ¢. 3: Saxifraga rosacea subsp. Obrazek ¢. 4: Saxifraga rosacea subsp.
steinmannii, cely jedinec steinmannii, ruzice lista
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3.5.3 Ekologie

Lomikamen trsnaty vinaty je endemitem Ceské republiky. Roste pouze ve dvou oblastech
na nékolika lokalitach v severnich Cechach, a to v ddoli Labe okolo Usti nad Labem a v ddoli
Jizery u Semil (Cibulka 2014). Roste v nadmotské vySce od 200 do 500 m. n. m. Jednd se
o reliktni druh, ktery odolaval zménam evropského klimatu ve ¢tvrtohorach (Studnicka 2016).
Podle Drabkové (1999) byly diivéjsi populace Saxifraga rosacea subsp. sponhemica v Holém
vrchu a u Pfibénic myln€ oznaCovany jako S. rosacea subsp. steinmannii kvuli jejich velké
variabilit€.

3.5.4 Ohrozeni

V Cerveném seznamu ohrozenych druhli je taxon veden jako kriticky ohrozeny (Clr) pro
narodni kategorii ohroZeni a pro kategorii ohrozeni dle IUCN je zapsany jako EN—ohrozeny
(Grulich 2017). Dle vyhlasky Ministerstva zivotniho prostfedi ¢. 395/1992 Sb. je tento taxon
a cely druh chranény zakonem pod jménem Saxifraga decipiens Ehrh.

3.6 Saxifraga rosacea subsp. sponhemica (C.C.Gmel.) D.A.Webb, Feddes Repert. Spec.
Nov. Regni Veg. 68: 210 (1963)

3.6.1 Popis poddruhu

Tento poddruh objevil v roce 1806 botanik C. C. Gmelin v Némecku v okoli hrabstvi Sponheim
nedaleko vesnice Burgsponheim, pfi revizi rostlinnych druhti na zakazku hrabénky Caroline
Luise Mathilde Wasmann. Popsal jej jako Saxifraga sponhemica a od druhu Saxifraga rosacea
jej odlisil podle SpiCatych rozprostfenych listovych lalokid (Schroder 2023). Kombinaci
Saxifraga rosacea subsp. sponhemica publikoval Webb (1963).

Ofézk &5: Saxif%aéa o Obrazek €. 6: Saxifraga rosacea subsp.
rosacea subsp. sponhemica, sponhemica, detail kvéta

detail kvetouci listové ruzice
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3.6.2 Morfologie a cytologie

Rostliny jsou nejCastéji ftidce trsnaté. Listy témeéf lysé, pouze na Ttapiku fidce
nebo husté chlupaté, ale mohou byt i1 lysé. Délené ukrojky jsou pomeérné tuzké
a 3—6krat delsi nez siroké. Ukrojky jsou také oproti S. rosacea subsp. steinmannii $piat&jsi.
Korunni listky jsou 7-10 mm dlouhé (Hrouda & Sourkova 1992, Kaplan 2021). Webb
& Gornall (1989) uvadi, ze jsou chlupy prevazné nezlaznaté a semena hrubé papilozni. Hrouda
& Sourkova 1992 uvadi podet chromozomid 2n=52 a podle Drdbkové (2000) se podet
chromozomi mize pohybovat mezi 2n= 38, 40, 42, 46, 48, 50 nebo 52.

3.6.3 Ekologie

Lomikamen trsnaty kiehky se nejCastéji se vyskytuje na skaldch, sutich a kamennych zdich,
pfevazné na stinnych a polostinnych lokalitach. Jeho vyskyt je nejCastéj$i na stanovistich
orientovanych severné az vychodné (Hemp 1996). Je roz§ifen na zapadné Evropy v Ardenach
(Belgie), v Oeslingu (Lucembursko) a v Poryni (Némecko). Nekolik populaci se vyskytuje také
ve Francii. Ve stiedni Evropé se vyskytuje v Ceské republice, konkrétn& v Ceském stiedohofi
a v Ceském krasu a dalsi populace se nachazi v jiznich a zapadnich Cechach, jizni Moravé a v
polskych Sudetech (Webb & Gornall 1989, Hrouda & Sourkova 1992). U tohoto poddruhu je
Casta samospra$nost (46,8 % ve studii Walish et al. (2015)). Mezi hlavni opylovace patfi
dvoukfidli (Syrphidae a Muscidae) a véely (Webb & Gornall 1989).

Obrazek ¢. 7: Tetin, lokalita vyskytu Saxifraga rosacea subsp. sponhemica
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3.6.4 Ohrozeni

Témér ve vSech oblastech vyskytu je povazovan za kriticky ohrozeny nebo vzacny a je
chranény zakonem. Celkove je tento druh zatazen do druht prioritni ochrany ve stfedni Evropé
(Schnittler & Giinther 1999). V Cerveném seznamu ohroZenych druhl je taxon veden jako
siln€ ohrozeny (C2r) pro narodni kategorii ohrozeni a pro kategorii ohrozeni dle IUCN je
zapsany jako EN—ohrozeny (Grulich 2017). Dle vyhlasky Ministerstva zivotniho prostiedi €.
395/1992 Sb. je tento druh veden jako silné ohrozeny a pod jménem Saxifraga decipiens je
chranény zdkonem cely druh.

3.6.5 Populac¢ni genetika

V dobach posledniho zalednéni byl tento druh mnohem rozsifen€jsi a genovy tok mezi
populacemi byl mnohem silnéjsi. Celkové po rozsifeni stromu byl svétlomilné druhy omezené
pouze na svétla oteviena skalni stanovisté, cimz vznikly izolované populace, které mezi sebou
ztratily kontakt (’t Mannetje 2007). Podle Walish et al. (2015) jsou populace z Némecka
a Lucemburska 1 pfes pomérn€ malou vzdalenost kompletné geneticky izolované. Geneticka
diferenciace mezi blizkymi populacemi (pfipadné i1 subpopulacemi) je velmi silnd, protoze
genovy tok je velmi nizky. Walish et al. (2015) také udava, ze u tohoto poddruhu zjistili
v jednotlivych populacich adaptivni genetickou variaci souvisejici s klimatickymi faktory. Je
pomérne zajimave, ze i kdyz vétSina vzacnych druhii ma nizkou genetickou variabilitu, ma
tento poddruh pomérné vysokou genetickou variabilitu, a to i pfes silnou izolaci mezi druhy
(Gitzendanner & Soltis 2000, Walish et al. 2015). Za udrzenim genetické variability
pravdépodobné stoji stabilita biotopt a dlouha zivotnost jedinct, ktera snizuje ucinek
genetického driftu. Také bylo zjiSténo, ze 1 pies silnou izolaci neni tento poddruh geneticky
ohrozen, ale je ohrozen pozméfiovanim a ni¢enim jeho stanovist. Vhodnym zptisobem pro
jejich zachranu by mohlo byt umélé vysazovani novych jedinct z lokalit blizkého okoli na
stanovisté s vhodnymi podminkami (Walish et al. 2015).
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4. METODIKA

4.1 Sbér rostlinného materialu

Za Gcelem vyzkumu bylo v roce 2022 navstiveno 15 lokalit a na nich sesbirdno 147 vzorku.
Jedinci byli sbirani v obdobi zhruba od pulky dubna do pualky kvétna v obdobi kveteni. Sbér
rostlinného materialu probihal na izemi Ceské republiky (seznam lokalit viz pfiloha &. 1). Sbér
probihal nahodné z raznych trsd, ale vzdy byla odebrana jen jedna razice z trsu. Pokud byla
populace velmi variabilni, byly vzorky odebrany tak, aby maximalné pokryvaly variabilitu
populace. Mnozstvi nasbiranych vzorka na lokalité zalezelo na velikosti populace lomikamene.
U velkych populaci bylo nasbirano 10-21 ruzic, u malych a vzacnych lokalit bylo sebrdano
pouze nékolik, poptipadé jen listy. Odebrané vzorky byly v terénu samostatné ulozeny v
papirovém saCku oznaCenym kodem k pozdéjsimu zpracovani. Ke kazdému jedinci byl
ptridélen oddeleny kod. Pismena v kédu znaci zkratku lokality a Cislo nalezi konkrétnimu
jedinci. Po sbéru vzorkd byly z kazdého jedince odebrany dva korunni listky, které byly
uchovany v mikrotenovych saccich v lednici k cytometrovani. Dale byly odebrany dva korunn{
listky, kalich a dva listy z pfizemni razice. Pokud to bylo mozné, byl odebran jeden mladsi
a jeden starsi list. Tyto Casti byly nalepeny na lepici papiry a zalozeny k pozd¢€jsi morfometrii.
Zbyla cast jedince byla nalisovana.

Obrazek ¢. 8: Zpracovavani polozek na Obrazek ¢. 9: Dokumentace populaci
morfometrickou analyzu
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4.2 Analyza metodou prutokové cytometrie (FCM)

Pokud byl dostatek vhodného rostlinného materidlu, byla u kazdého vzorku provedena
morfometrickd analyza a zmé&fena velikost genomu. Materidl k cytometrii byl zpracovadn v co
nejrychlej§i mozné dobé od sbéru, aby byl vysledek co nejpiesnéjsi a nedoslo ke znehodnoceni
vzorku. Jedinci byli sbirani v dobé kvétu, jelikoz se k pratokové cytometrii odebiraly korunni
listky. Ke zjisténi velikosti genomu byl pouzit prutokovy cytometr Partec Pas (Partec GmbH,
Miinster, Némecko) opatieny zelenym laserem Cobolt Samba s vinovou délkou 532 nm
(Cobolt AB, Stockholm, Svédsko). Jako standard se znamym mnozstvim DNA byly pouzity
listy hrachu setého (Pisum sativum cv. Ctirad, 2C = 9,09 pg DNA; Dolezel et al. 1998). Do
petriho misky bylo napipetovano 1000 ul pufru LBO1. Do zékladniho slozeni pufru LBO1 patfi:
15 mM Tris, 2 mM Na2EDTA, 20 mM NacCl, 80 mM KCl, 0,5 mM spermin 4HCL, 0,1 % (v/v)
Triton X-100, 15 mM Pmerkaptoetanol a k odstranéni sekundarnich metabolitt PVP
(polyvinylpyrrolidon, 20 mg/ml). Jeden korunni listek lomikamene a pfiblizné stejné velky kus
listu hrachu byly homogenizovany v pufru sekanim za pomoci ziletky. Do kyvety o objemu
3,5 ml bylo nasledné napipetovano 300 ul pufru. Poté byl vzorek prefiltrovany pres nylonovy
filtr do kyvety s pufrem. Do homogenatu bylo napipetovano 500 ul RNasy (1mg/1ml) a 500 ul
fluorochromového barviva propidium jodid, které je schopno se navazat a znacit fetézce DNA
(Riccardi & Nicoletti, 2006). Vzorek byl zcentrifugovan a vlozen do cytometru. Vzorky byly
méfeny na 5000 jader. Hodnota gain byla nastavena na 300. Velikost genomu byla odvozena
z primérnych pozic poméru piku standardu a piku vzorku na ose x. K odecteni primérnych
pozic byl pouzit program Partec FloMax (vzor vysledki z pritokové cytometrie viz obr. ¢. 10
all).

nts
o
=~  counts &

Obrazek ¢. 10 a 11: Vzory vysledku prutokové cytometrie vzorki BIT-2 (vlevo) a VR-1 (vpravo)
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4.3 Morfometricka analyza

Morfometricka analyza byla provedena z nalepenych vzorkd, které byly naskenovany
a zméfeny pomoci programu Image J (Schneider et al. 2012). Skeny mély rozméry
9921 x 7015 px a rozlisSeni 600dpi. K méfeni byly upiednostiiovany listy s tfemi tkrojky, aby
se mohli jednotlivi jedinci 1épe porovniavat. Bylo zmeéfeno 16 kvantitativnich
a 5 kvalitativnich znakt u kazdého vzorku: Délka a Sitka korunniho listku, délka a Sitka
ukrojkd, Sitka listu u baze, §irka listu pod ukrojky, Sitka u rozsifeni listu v tkrojky, Sitka nejSirsi
Casti listu, délka listu, délka a Sirka kali§niho listku, Sitka nejSirsi Casti u kaliS§niho listku,
pfitomnost/absence  osinky, tupé/Spiaté zakonCeni  ukrojkt, délka  zlaznatych
i nezlaznatych chlupd a hustota chlupi (nakres méfenych kvantitativnich znaka
na obr. ¢. 12-14).

Obrazek ¢. 12: Nakres méfenych Obrazek €. 13: Nakres méfenych kvantitativnich hodnot
hodnot u korunnich listka

Obrazek ¢.14: Nakres
meéfenych hodnot na kalichu

4.4 Statistické zpracovani

Ziskana data byla ptepsana do matic v MS Excel a dédle zpracovdna v prostiedi R ver. 4.2.1.
(R core team 2023) v programu R studio ver. 2022.07.2 (RStudio Team 2020) a v programu
NCSS9 (Hintze 2013). VSechna ziskana data byla vzdy testovana a hodnocena dvéma zptsoby.
Byla rozdélena podle dnes uznavanych taxont dle uvedenych v Kvétené CR (Hrouda
& Sourkova 1992) véetné tam uvedeného rozifeni a podle velikosti genomu. Data ziskand
pomoci prutokové cytometrie byla hodnocena statistickou analyzou dvouvybérovym
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Studentovym t-testem, deskriptivni statistikou a byla graficky zndzornéna bodovym
diagramem v programu NCSS9. Variabilita kvantitativnich znakt k morfometrické analyze
byla graficky znazornéna pomoci box ploti. Box ploty byly vytvofeny v programu R.
U kazdého kvantitativniho znaku byla provedena statisticka analyza o shodnosti priméru
a deskriptivni statistika. Pro zjisténi shodnosti v priméru byl pouzit parametricky
dvouvybérovy Studentiv t-test v programu NCSS9. Byla stanovena standartni 5% hladina
vyznamnosti.  Variabilita  kvalitativnich ~ znakd  byla  graficky = znazornéna ve
skladanych sloupcovych grafech, které byly vytvoreny v programu NCSS9. Pro porovnani
u kazdého znaku, zda jsou dva vybéry ze stejného souboru, byla provedena statistickd analyza
test dobré shody, také v programu NCSS9. Byla stanovena standartni 5% hladina vyznamnosti.
Mnohorozmérné analyzy byly vytvofeny pomoci baliku MorphoTools2 v programu R (Slenker
et al. 2022). Pro analyzu hlavnich komponent (PCA) a kanonickou diskriminacni analyzu
(DCA) byly pouzity pouze matice kvantitativnich znaku, pficemz zadny znak nebyl korelovany
vice nez 90 %. Pro analyzu hlavnich koordinat (PCoA) byla pouzita kompletni matice znakd,
tam kde u jednoho jedince dosahoval dany znak n€kolika stavi na ordinalni skale, byla pouzita
jeho stfedni hodnota. K mnohorozmérnym analyzam byly vytvoifeny pro grafické znazornéni
dat ordina¢ni diagramy, grafy k promitnuti znakti do ordina¢niho prostoru a ke kanonické
diskriminacni analyze byly vytvoreny sloupcové grafy.
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5.VYSLEDKY

5.1 Prutokova cytometrie

Za pomoci prutokové cytometrie bylo analyzovano celkem 13 populaci a z toho celkem
144 jedinci. V morfometrické analyze bylo hodnoceno 147 jedinct, kvili tfem
nepodafenym cytometrickym meétenim z populace TET. Souhrn navstivenych lokalit je

zobrazeny na obr. €. 15. Byly nalezeny celkem dvé rozdilné skupiny velikosti genomu (viz
obr. ¢. 16 a 17).

Obrazek ¢. 15: Vyty¢eni navstivenych lokalit na izemi CR. Cervené tecky s oznacenim LV znaci
lokality s populacemi s nizkou velikosti genomu. Zelené tecky s oznacenim HV znaci lokality
s populacemi s vysokou velikosti genomu.

Nejprve byla data hodnocena pfii rozdéleni podle nizké a vysoké velikosti genomu. Skupina
s mensi velikosti genomu méla primérnou velikost 3,17 pg, £ SD 0.084, minimalni velikost
3,06 pg a maximum 3,64 pg. Oproti tomu vysoka velikost genomu méla primérnou velikost
4,27 pg, + SD 0.138, minimdlni velikost 4,13 pg a maximum 4,57 pg. Pti hodnoceni statistickou
analyzou dvouvybérovym Studentovym t¢-testem se velikosti genomu signifikantné liSily (p
<0,001; t=-47,3358).
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Obrazek ¢. 16: Rozdéleni jedincu podle velikosti genomu na nizkou a vysokou velikost genomu.
Zkratky na ose x znaci nizkou (LV) a vysokou (HV) velikost genomu

Dale byla data hodnocena podle dvou taxonomicky uznavanych poddruht Saxifraga rosacea
subsp. sponhemica (SPO) a Saxifraga rosacea subsp. steinmannii (STE). U dat taxonu SPO
byla primérna hodnota velikosti genomu 3,16 pg, £ SD 0,0751, minimalni velikost 3,06 pg
a maximdlni velikost byla 3.44 pg. Zatimco co u taxonu STE byla prumérna hodnota 3,7 pg,
+ SD 0,545, minimdln{ velikost byla 3,13 pg a maximalni 4,57 pg. Pii hodnoceni statistickou
analyzou dvouvybérovym Studentovym t-testem se velikosti genomu signifikantné liSily
(p <,001; t=-9,8939), ale v grafu jsou data v taxonu STE rozdélena do dvou shluka, kde Ize
vypozorovat rozdily ve velikosti genomu (viz obr. ¢. 17). Z tohoto vysledku lze vyvodit, ze
taxon STE je heterogenni ve velikosti genomu.
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Obrazek ¢. 17: Rozdéleni jedinct podle taxonu na 2 poddruhy. Zkratky na ose x znaci S. rosacea
subsp. sponhemica (SPO) a S. rosacea subsp. steinmannii (STE).

5.2 Morfometricka analyza

Morfometrickd analyza byla provedena na 147 jedincich z 13 populaci. Byly méfeny jak znaky
kvantitativni, tak hodnoceny znaky kvalitativni.

5.2.1. Méfeni kvantitativnich znaku

Pro grafické znazornéni variability znak( na zaklade rozdilné ploidie a rozdilného taxonu byly
pouzity box ploty (viz obr. 17-49). T¢lo box plotu znaci 25-75 % rozpéti variability,
vodorovna ¢ara uvnitt box plotu odpovida hodnoté medianu, vousy oznacuji zbytek variability
a tecky odlehlé hodnoty. Znaky na ose x predstavuji nizkou ploidii-HV a vysokou ploidii—-L.V
nebo taxony SPO: Saxifraga rosacea subsp. sponhemica a STE: Saxifraga rosacea subsp.
steinmannii. T-test prokazal signifikantni rozdily ve znacich mezi jednotlivymi skupinami
velikosti genomu u 11 znaki (viz tab. €. 2). Rozdily v primérech nebyly prokazany u péti
a prostfedniho ukrojku. U zbylych 11 znaka byly jednozna¢né rozdily. Zajimavé je, Ze u osmi
znaku jsou priméry u skupiny jedincti vysoké velikosti genomu vyssi, ale u osmi znakl jsou
pruméry vyssi u jedinct nizsi velikosti genomu. U znakl rozdélenych podle taxonu prokazal
t-test signifikantni rozdily v priméru u 12 znaku (viz tab. ¢. 3). U znaka $ifka korunniho listu,
Sitka listu v nejSirsi ¢asti, délka pravého ukrojku u listu a délka levého tkrojku u listu nebyly
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prokazany rozdily. Lze ptedpokladat, ze taxon STE bude mit vyssi hodnoty znakd, av§ak podle
pruméra nelze prokazat, ze néktery taxon ma obecné vyssi hodnotu znakd. U 10 znaka byly
u taxonu SPO pruméry vyssi nez u STE a u Sesti znakd to bylo opacné. Ani box ploty
nenaznacuji vyrazné rozdily a projevy znakd u obou taxonu jsou vyrovnang.

Data rozdé€lena podle velikosti genomu

Tabulka ¢. 2: Souhrn dat jednotlivych znakt pfi rozdé€leni podle velikosti genomu. Primér znaéi prumeér
hodnoty znaku populace, SD je smérodatna odchylka, min—-max zna¢i maximalni a minimalni hodnoty
znaku, t znaci vysledek testu a p signifikanci

LV (nizka velikost genomu) HV (vysoké velikost genomu)
Znak prumér min—max prumér min—max t P
(mm) SD (mm) (mm) SD (mm)
Délka korunniho listu 7,59 1,19 4,51-11,09 6,49 1,06  4,29-8,2 -3,73  <0,001
Siika korunniho listu 4,56 1,04 1,87-79 4,11 0,92 2,51-6,54 -1,72 0,088
Délka listu 10,7 2,68 5,61-17,87 11,03 3,31 5,71-17,34 0,19 0,845
Sitka listu v nej§irsi Gasti 4,59 1,45  2,13-9,67 5,36 1,86 3,43-10,24 2,05 0,042
Siika listu u baze 1,01 0,22 0,54-1,68 1,18 0,19 0,88-1,52 3,24 0,001
Siika listu pod rozsifenim 1,45 0,35 0,75-2,37 1,82 0,41 1,1-2,54 4,18  <0,001
Sifka listu pod ukrojky 2,37 0,63 1,26-5,19 3,97 0,68 3,19-565 9,99 <0,001
Sitka pfi bazi bocniho pravého
tkrojku u listu 0,64 0,2 0,11-1,23 1,24 0,25 0,94-1,69 11,6  <0,001
Sitka pfi bazi bo¢niho levého
tkrojku u listu 0,63 0,19  0,24-0,89 1,28 0,33 0,9-1,93 12,08 <0,001
Sitka pfi bazi prostfedniho
tkrojku u listu 1,06 0,24  0,59-1,71 1,57 0,23  1,29-2,12 8,35 <0,001
Délka boc¢niho pravého ukrojku u
listu 2,59 1,02  0,56-6,64 2,56 1,19  1,33-525 -0,09 0,928
D¢élka bocniho levého ukrojku u
listu 2,59 1,03  0,54-54 2,55 1,21 1,13-532 -0,16 0,872
Délka prostredniho ukrojku u listu 3,62 1,09 1,49-7,21 3,3 1,29 1,61-594 -1,14 0,254
Délka kalisniho listu 3,23 0,52 2,26-4,72 2,8 04 2,01-3,88 -3,35 0,001
Délka kalisniho listu pfi bazi 1,68 0,34 0,96-2,75 1,35 0,28 0,67-1,26  -4,06 <0,001
Délka kalisniho listu v nejSirsi
¢asti 1,28 0,28 0,75-2,26 1,14 0,22 0,65-1,53 -2 0,022
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Obrazek ¢. 18-33: Box ploty znazorfiujici variabilitu jednotlivych znaki pfi rozdéleni dat podle
nizké a vysoké velikosti genomu
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Data rozdélena podle taxonti (poddruhy)

Tabulka ¢. 3: Souhrn dat jednotlivych znaku pfi rozdéleni podle tradi¢niho taxonomického clenéni.
Prumér znaci prumér hodnoty znaku populace, SD je smérodatna odchylka, min—max zna¢i maximalni
a minimdlni hodnoty znaku, t vysledek testu a p signifikanci

SPO (S. rosacea subsp. STE (S. rosacea subsp.
Znak sponhemica) steinmannii) P
pramer min—max prumeér min—max
SD SD
(mm) (mm) (mm) (mm)
Délka korunniho listu 7,75 1,18 5,06-11,07 6,64 0,97 4,23-8,55 5,27 <0,001
Siika korunniho listu 4,6 1,05 2,3-79 4,23 0,96 1,87-6,54 1,98 0,05
Délka listu 11,31 2,59 6,49-17.87 9,82 2,94 5,61-17,34 2,98 0,003
Siika listu v nejirsi dasti 4,72 1,42 2,24-9,67 4,56 1,77 2,13-10,24 0,57 0,572
Siika listu u baze 0,1 0,21 0,54-1,68 1,11 0,25 0,67-1,68 -2,87 0,005
Siika listu pod rozsifenim 1,47 0,34 0,83-2,37 1,54 0,44 0,75-2,54 -1,01 0,314
Siika listu pod ukrojky 2,36 0,63 1,255-5,19 3,14 1,03 1,51-5,65 -5,54 <0,001

Sitka pfi bazi boéniho pravého
ukrojku u listu

Sifka pfi bazi boéniho levého
ukrojku u listu

Sitka pfi bazi prostiedniho
ukrojku u listu

D¢élka boc¢niho pravého ukrojku

0,63 0,2 0,11-1,18 0,92 0,38 0,35-1,69 -5,99 <0,001
0,62 0,19 0,24-1,07 0,95 041 0,34-193 -6,6 <0,001
1,07 0,25 0,59-1,71 1,26 0,36 0,59-2,12 -3,68 <0,001

2,65 0,94 0,75-5,39 2,39 1,25 0,56-6,64 1,38 0,171

u listu

Efilsﬁ bocniho levého dkrojku 266 1,02 059-54 237 1,12 054-532 149 0,139
}i)setﬂ‘a prostfedniho dkrojku u 378 1,05 1,76-7.21 305 1,13 1,49-594 3,63 <0,001
Délka kaligniho listu 326 053 2.26-4.72 294 045 2,01-421 333 0,001
Délka kaligniho listu pfi bazi 17 035 0,96-275 147 028 0,67-1,99 3,66 <0,001

~~~~~

A 1,3 0,28 0,75-2,26 1,17 0,25 0,65-1,97 2,66 0,01
casti
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Obrazek ¢. 34-49: Box ploty znazorfiujici variabilitu jednotlivych znaki pfi rozdéleni dat podle
dvou taxont

5.2.2 Morfometrickd analyza kvalitativnich dat

Pro znazornéni variability té€chto znakd byly vytvoreny sklddané sloupcové grafy. Znaky na
ose x predstavuji nizsi velikost genomu-HV a vyssi velikost genomu-LV nebo taxony SPO:
Saxifraga rosacea subsp. sponhemica a STE: Saxifraga rosacea subsp. steinmannii. Hodnoty
na ose y znazorfiuji proporci v kolika procentech jedinct v dané skupiné se znak vyskytuje
(viz. obr ¢. 50-59). V datech dé€lenych podle velikosti genomu prokazal test u vSech znaku
signifikantn{ rozdily (viz tab. ¢. 4). U znaku pfitomnost osinky se u jedincl ze skupiny nizké
velikosti genomu (LV) nachézely listy s osinkou i bez, ale s osinkou pfevazovaly o vice nez
polovinu. U jedinca s vysokym genomem (HV) se nachazely pouze listy s osinkou. U znaku
tvaru zakonCeni Ukrojka se u LV nachazelo pouze nekolik jedinct se zaoblenym ukoncenim
a prevazovalo ostré zakonceni ukrojkt. To stejné bylo i u HV, ale tupé ukonceni se vyskytovalo
asiu 20 % jedincti. Co se tyce znaku hustota chlupti, tak u LV byly vSechny typy projevu znaku
v grafu pomérné rovnomérné rozlozené. U HV prevazovalo husté pokryti, asi na 15 % se
vyskytovalo stfedn€ husté a na 5 % velmi fidké pokryti chlupt. Znak pfitomnost Zlaznatych
chlupti je u obou skupin velikosti genomu velmi variabilni a Zadny z nich vyrazné nepievazuje
nad ostatnimi, pouze projev stiedné dlouhé chlupy se u HV nevyskytuje au LV je v maximalné
5 % jedinca. U znaku variability nezlaznatych chlupt u LV prevazuje absence nezlaznatych
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chlupt a dlouhé nezlaznaté chlupy. Ostatni znaky jsou pfitomny v zanedbatelném mnozstvi.
U HV se nachazi pouze dlouhé nezlaznaté chlupy. V datech délenych podle taxoni prokazal
test signifikantni rozdily u Ctyf znakt (viz tab. €. 4). U znaku zakonceni ukrojka nebyla nulova
hypotéza zamitnuta. U znaku pfitomnost osinky se u poddruhu S. rosacea subsp. steinmannii
(STE) nachézely listy s osinkou i bez, ale s osinkou pievazovaly asi na 75 %. U S. rosacea
subsp. sponhemica (SPO) se nachdzely pouze listy s osinkou. U znaku tvar zakonCeni ukrojkt
u obou taxonu pievazovalo ostré zakonceni, tupé bylo pozorovano maximalné do 10 % jedincu.
Jedinci patfici do skupiny SPO meéli ve znaku hustota chlupi vsechny projevy pomérné
rovnomérné. V STE prevazuje husté pokryti chlupti alespon v 85 %. Druhym ¢astym projevem
je sttedné husté pokryti asi v 10 %. Zbylé dva znaky jsou v zanedbatelném mnozstvi. U znaku
pfitomnosti zlaznatych chlupl se u obou taxonil projevuje znak ve velké variabilité. U SPO se
nejvice projevuje variabilita kratkych chlupt a kombinace kratkych a dlouhych chlupi, zbytek
projevu je rovnomérné obsazeno. U STE se asi v 50 % objevuji dlouhé chlupy a ostatni projevy
jsou rovnomérng, jen zde chybi chlupy kratké. U znaku nezlaznaté chlupy u taxonu SPO
prevazovala absence chlupt a chlupy dlouhé. Chlupy kratké a stfedn€ dlouhé byly do 5 %.
U STE byly naopak v pievaze dlouhé chlupy a do 20 % absence chlupi. Do 5 % byly
kombinace kratkych, stfednich a dlouhych a také kombinace kratkych a dlouhych chlupt.
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Tabulka ¢. 4: Souhrn v§ech méfenych kvalitativnich znaku, x2 znaéi vysledek statistické analyzy., p

signifikanci.
Déleni na
D¢leni na taxon velikost genomu
Celkova
Proporce  x2 p X2 p
Znak Projev znaku Zkratka (%)
Osinka ANO 0 19 12,36  <0,001 4,83 0,028
NE 1 81
Zakoneni Gkrojka  ~2001ene 0 4 1.8 0,179 83 0,004
Ostré 1 96
Nékolik nahodilych 1IN 9
Velmi fidké pokryti  2V3M 16
Hustota chlupt Ridké pokryti 3M 25 60,86 <0,001 19,85 <0,001
Stiedné husté pokryti 4S5H 16
Husté pokryti SH 34
Zadné 0 58
kratké 1 1
Pritomnost nezlaznatych Stredné dlouh 2 2
chlupi Dlouhé 3 37 44,6  <0,001 3533 <0,001
Kratké, stiedni a
dlouhé 1A2A3 1
Krétké a dlouhé 1A3 1
Zadné 0 55
kratké 1 21
Stredné dlouhé 2 3
Pfitomnost zlaznatych Dlouhé 3 20
chlupti Kratké a stiedni 1A2 5 29,42 <0,001 21,5 0,003
Kratké, stiedni a
dlouhé 1A2A3 10
Kratké a dlouhé 1A3 24,5
Stredni a dlouhé 2A3 11
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Obrazek ¢. 50-51: Variabilita lista s osinkou a bez osinky, na obrazku ¢. 50 jsou data
rozdélena podle taxonu a na obrazku €. 51 jsou rozdélena podle velikosti genomu
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Obrazek ¢. 52-53: Variabilita tvaru zakonceni listi, na obrazku ¢. 52 jsou data rozdélena
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podle taxonu a na obrazku ¢. 53 jsou rozdélena podle velikosti genomu
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Obrazek ¢. 54-55: Variabilita hustoty pokryti chlupy u listu, na obrdazku ¢. 54 jsou data
rozdélena podle taxonu a na obrazku ¢. 55 jsou rozdélena podle velikosti genomu. Kéd 1N
znaci nékolik nahodilych chlupii, 2V3M velmi fidké pokryti, 3M fidké, 4S5H stredn¢ husté

a 5H husté pokryti.
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Obrazek ¢. 56-57: Pritomnost a variabilita zlaznatych chlupu na listech, na obrazku €. 56 jsou data
rozdélena podle taxonu a na obrazku ¢. 57 jsou rozdélena podle velikosti genomu. Cislo 0 znaci
absenci zlaznatych chlupa, 1 kratké chlupy, 2 stfedné dlouhé a 3 dlouhé chlupy.
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Obrazek €. 58-59: Pritomnost a variabilita nezlaznatych chlupu na listech, na obrazku ¢, 58 jsou data
rozdélena podle taxonu a na obrazku ¢. 59 jsou rozdélena podle velikosti genomu. Cislo 0 znaci
absenci zlaznatych chlupu, 1 kratké chlupy, 2 stfedn¢ dlouh¢ a 3 dlouhé chlupy.

5.3 Mnohorozmérné analyzy

5.3.1 Analyza hlavnich komponent (PCA)

Analyza hlavnich komponent byla provedena pro vSechny kvantitativni znaky. Prvni osa
vysvétluje asi 37,7 % variability znakt a druha osa vysvétluje 21,7 % variability znak®. S prvni
osou nejvice koreluji znaky Sitka listu (L_sir) na 35 %, S§itka listu pod rozsifenim (L_sirc) na
31 % a délka levého tkrojku (Ul _del) na 30 %. S druhou osou nejvice koreluji znaky Sitka
levého ukrojku pii bazi (Ul_sirb) na 35 %, Sitka pravého ukrojku pii bazi (Up_sirb) na 34 %
a délka korunniho listu (KI_del) na 34 %. Pfi rozdéleni vzorku podle velikosti genomu se data

rozprostiela mnohem kompaktnéji nez data rozd€lena na taxony.
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Obrazek ¢. 60 a 61: Ordinacni diagramy znazoriujici rozlozeni morfologické variability z analyzy
hlavnich komponent. Obrazek ¢. 59 znazoriuje data rozdélena podle taxonu a ¢. 60 podle velikosti

genomu.
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Obrazek €. 62: Promitnuti morfologickych znaku
do ordina¢niho prostoru

5.3.2 Analyza hlavnich koordinit (PcoA)

Tato analyza pracuje se vSemi daty z morfometrické analyzy, takze jak kvantitativnimi, tak
kvalitativnimi. Prvni osa vysvétluje 22,5 % variability a druha 19,9 % variability. Pii grafickém
promitnuti dat podle velikosti genomu (viz obr. ¢. 60) se i v této analyze data mnohem vice
shlukovité oddélila nez u déleni podle taxont (viz obr. ¢. 59). U dat rozdélenych geograficky
splyvaji populace S. rosacea subsp. steinmannii z Ustecka a Vrko¢e a maji intermedidrni
polohu mezi S. rosacea subsp. sponhemica a ze Semilska oznacované jako S. rosacea subsp.

steinmannii.
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Obrazek ¢. 63 a 64: Ordinacni diagram znazormujici rozlozeni morfologické variability z analyzy
hlavnich koordinat, data jsou rozdélena podle taxonu na obr. ¢. 62 a podle velikosti genomu na obr. ¢.
63.
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Obrazek €. 65: Ordinacni diagram znazormujici rozloZzeni morfologické variability
z analyzy hlavnich koordinat, data jsou rozdélena podle taxonomického ¢lenéni a
vyznaceny jsou nc¢které dulezité lokality, SLI =steinmannii Liberecko (Semilsko),
SUS=steinmannii Ustecko, VR = Vrkog, SPO=sponhemica

5.3.3 Kanonicka diskriminac¢ni analyza (CDA)

Nasledné byla kvantitativni data hodnocena kanonickou diskrimina¢ni analyzou, ktera data
rozdélila na definovany pocet skupin. Nejvice korelovanymi znaky, podle kterych jsou skupiny
odlisené, jsou Ul_sirb na 85 %, Up_sirb na 84 %, sirka listu pod ukrojky (L_sird) na 76 %,
Sitka pfi bazi prostfedniho ukrojku (Uc_sirb) na 69 % a L_sirc na 39 %. U dat rozdelenych
podle taxonu analyza odliSila dvé skupiny, které se signifikantné liSily (p <0,001) na 95,9 %
(viz obr. €. 65). Pouze ti1 jedinci nebyli spravné klasifikovani, a to TET-kostell, TET-san10
a BIT-2. Pti grafickém znazornéni se oba histogramy kanonickych korelacnich koeficientti pro
jednotlivé jedince vzajemné neptekryvaji. U dat rozdélenych na taxony analyza také odlisila
data na dvé signifikantné se liSici skupiny (p <0,001), ale jeji uspésnost byla mnohem nizsi,
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pouze na 74,1 %. Celkem 19 jedinct nebylo spravné klasifikovano, z toho devét S. rosacea
subsp. steinmannii a deset S. rosacea subsp. sponhemica. Pti grafickém znazornéni se
histogramy vzajemné prekryvaji (viz. obr. ¢ 67). V grafickém znazornéni pfispevku
jednotlivych znakt pro velikost genomu lze vidét, Zze vétSina znakt na listech ma u vyssi
velikosti genomy vétsi hodnoty (viz obr. €. 66).
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Obrazek ¢. 66: Histogram kanonickych korelacénich skore z kanonické
diskriminacni analyzy rozdélené na dvé skupiny podle velikosti genomu
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Obrazek €. 67: Ordinacni diagram piispévku jednotlivych znakii v kanonické
diskriminacni analyze pro dvé skupiny rozdélené podle velikosti genomu
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Obrazek ¢. 68: Histogram kanonickych korelacnich skore z kanonické
diskriminacni analyzy rozdélen¢é na dva taxony podle tradi¢niho
taxonomického ¢lenéni populaci

V piipadé, kdy se kanonickd diskrimina¢ni analyza provede pro tfi skupiny podle
taxonomického ¢lenéni a geografické prislusnosti populaci a jejich velikosti genomu (STE
rozd&leno na populace na Semilsku a populace na Ustecku), vysvétluje prvni osa 89,3 %
variability a druhd osa vysvétluje 10,7 %. S prvni osou nejvice koreluji znaky UL_sirb
na 85 %, Up_sirb na 82 % a L_sird na 75 %. S druhou osou nejvice koreluji znaky L_del
na 68 %, Uc_del na 59 % a Kl _del na 49 %. Analyza odlisila tfi skupiny, které se signifikantné
lisily (p <0.001), ale uspésSnost byla pomérné nizka na 72,4 %. U lokality SUS nebyli spravné
klasifikovani pouze dva jedinci, a to VR-1 a PR-6. U lokality SLI jeden jedinec BIT-2, ale
u SPO 24 jedincu. Pii grafickém znazornéni dat podle geografie, se vzorky populaci S. rosacea
subsp. steinmannii z Vrko&e a Ustecka nachazi na okraji variability jedinci taxonu S. rosacea
subsp. sponhemica, zatimco semilské populace se od nich pomérné odlisuji.
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Obrazek €. 69: Ordina¢ni diagram promitajici data podle taxonomického €lenéni a vyznaceny jsou
n¢které dulezité lokality, SLI =steinmannii Liberecko (Semilsko), SUS=steinmannii Ustecko (Vrko¢
soucasti SUS), SPO=sponhemica

Total canonical structure coefficients

1.0

— L_sirb

Can2
-02 00 02 04 06 0B

0.5 0.0 0.5 10

Can1
Obrazek ¢. 70: Ordinacni diagram pfispévku jednotlivych znaku
v kanonické diskriminaéni analyze
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6. DISKUZE

Jak uz bylo zminéno v teoretické Casti, poddruh S. rosacea subsp. sponhemica byl nalezen
Gmelinem v Némecku a poddruh S. rosacea subsp. steinmannii Tauschem v CR (Nepras
& Kroufek 2012, Schroder 2023). Kobéma poddruhiim jsou dnes fazeny populace
taxonomicky nejasné a velkd morfologicka variabilita zastird jejich jednoznacnou determinaci
(Hrouda & Sourkova 1992, Dribkova 2000). S. rosacea subsp. sponhemica (SPO) je
charakterizovdna uzkymi S$pi¢atymi ukrojky a téméf lysymi listy (Schroder 2023),
S. rosacea subsp. steinmannii (STE) podle pfitomnosti hustého ochlupeni, zlaznatymi chlupy
na listech a Sirokych kopinatych ukrojkti (Nepras & Kroufek 2012). Oba tyto poddruhy jsou v
literatufe klasifikovany pouze podle morfologickych znakl, prevazné podle odéni listd
a zakonceni ukrojkl, coz jsou pomérné napadné znaky, prestoze podléhaji znacné variabilité.
U populaci SPO byli nalezeni jedinci se zlaznatymi i nezlaznatymi chlupy, s hustym pokrytim
listh 1 listy lysé, s ostrym i tupym zakonCenim ukrojkt a u jedinci taxonu STE se rovnéz
vyskytovaly vSechny typy. Podle zjisténych vysledku jsou ale pro taxonomickou klasifikaci
opravdu nejvhodnéjsi znaky na listech. A to zejména §itka a délka listu, ale zajimavé je, ze také
délka a sitka ukrojkd. Tento znak Hrouda a Sourkova (1992) neuvadi a mozna by bylo vhodné
se na n¢j zamefit a zmé&fit 1 u ostatnich populaci. DalSim znakem je Sitka korunniho listku.
V Kvétené CR se uvadi pouze jako rozlifovaci znak délka korunniho listku (Hrouda
& Sourkova 1992). U analyzy hlavnich komponent viak s osou vysvétlujici variabilitu znak®
prili§ nekoreluje. Jelikoz se Sitka korunniho listku neuvadi jako rozliSovaci znak, mozna by
bylo vhodné jej také zméfit u ostatnich populaci. Co se tyce nejcastéjsiho rozliSovaciho znaku
hustoty chlupt, tak u populaci STE byli opravdu jedinci ve vétSin€ pripadu husté ochlupeni.
U populaci SPO vsak byla velka variabilita a nepoukazuje tak na vhodny urovaci znak. Data
rozdélena podle velikosti genomu a podle taxonu maji u kvalitativnich znakti podobnou
variabilitu a nepoukazuji na nevhodné rozd¢leni. Jedin€ znak pritomnost nezlaznatych chlupt
naznacuje, ze u vyssi velikosti genomu se vyskytuji pouze dlouhé nezlaznaté chlupy. Box ploty
u kvantitativnich znaki (viz obr. ¢. 17-33) ukazuji mirné lepsi rozlozeni variability hodnot
znaku u dat rozdélenych podle velikosti genomu, ale neni to dostatecné velky rozdil nez u dat
rozdélenych podle taxonu. Hodnoty znaki u dat rozdélenych podle velikosti genomu jsou lépe
rozlozeny hlavné u znakt Sitka listu pod tkrojky a Sitka tkrojku pfi bazi. Mnohorozmérné
analyzy potvrzuji dulezitou ulohu znakt na listech pro popis variability druhu. Je prekvapiveé,
ze navzdory nizsi velikosti genomu maji, do této skupiny zatrazeni jedinci, vétsi hodnoty znakt
na kali$nich a korunnich listcich. Obecné plati, ze ¢im vétsi maji jedinci genom, tim maji vetsi
jadro, maji vice organel a cytoplasmy a celkove je velikost buiky vétsi. Kdyz je buiika veétsi,
jsou tim padem vétsi 1 pletiva a organy. Tento jev se u bunék nazyva nukleotypicky efekt,
piipadng (kdyz se mluvi o organech) gigas efekt (Certner 2021). Tento efekt ale v tomto
ptipad€ nebyl potvrzeny, takze nelze predpokladat, ze u vétsiho genomu budou znaky vétsi.
Ani na grafickém znazornéni box ploty (viz obr. ¢. 17-33) nelze u znakl predpokladat, ze
budou veétsi u vyssi velikosti genomu, jelikoZ ma pouze Sest znakt u vétsi velikosti genomu
vy$8i hodnoty. Zajimavé jsou vysledky kanonické diskrimina¢ni analyzy (CDA), kdy jsou data
rozdélend podle velikosti genomu. Prispévek ordina¢niho diagramu poukazuje, ze hodnoty
znakt jsou u rizné velikosti genomu odlisné. U nizké velikosti je prispévek znakti u korunnich
a kalisnich listkt nejsilngjsi, coz je pomérné zvlastni, pokud bereme v tivahu teorii o velikosti
genomu a projevu znakt. Naproti tomu u HV jsou nejvétsi projevy znaku u listd. To je zajimavy
jev, ktery poukazuje na evolucni vyvoj nekorelovany s velikosti genomu.

Velikost genomu nebyla dosud zméfena u zadného ze studovanych poddruhti a celkove se touto
problematikou nezabyvalo mnoho praci. Pfi méfeni velikosti genomu pritokovou cytometrii
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byly zjistény dve velikosti genomu, a to vys$i a nizsi velikost genomu. Velmi podrobnou
karyologickou studii na populacich SPO provedla Drabkovd (2000), ktera spocitala
chromozomy u vétSiny Ceskych populaci. Porovnali jsme tyto hodnoty s daty z prutokové
cytometrie u stejnych navstivenych lokalit (tab. ¢. 5) a zjistili jsme, ze data spolu nekoreluji.
U lokality TET uvadi Drabkova 2n=50 chromozomu, coz je nejvice z vyctu lokalit, ale nase
vysledky poukazuji na primérnou nejmensi velikost genomu ze v§ech populaci. Dale je mozné
si povSimnout nesrovnalosti u lokalit KOB a HR 1 BIT. U populace KOB oproti dal§im
populacim s velmi podobnou velikosti genomu (pi.: MS a OS) je mnohem mensi pocet
chromozomi. Pfi porovnani dvou populaci BIT a HR se obé populace lisi jen o dva pary
chromozomi, ale pfitom maji velmi rozdilnou velikost genomu. Tyto velké rozdily miize
vysvétlovat ne€kolik situaci. Prvni z moznosti je nespravné urceni poctu chromozomu podle
Drabkové (2000). U lomikament jsou chromozomy Spatné pozorovatelné a je mozné
prehlédnuti (Webb & Gornall 1989). Druhou moznosti je dysploidie. Jedna se o pomérne
slozity a velmi malo prozkoumany jev, kdy v podstaté dochazi k fizi chromozomu. Pocet
chromozomi se tedy zméni, ale mnozstvi DNA zistava stejné, proto mohou byt vysledky
Drabkové (2000) a nase vysledky z cytometru rozdilné (Escudero et al. 2014). Posledni
z nasich teorii je samoziejmé, jak uz bylo dfive zminéno, moznost velké variability v populaci,
kdy se nam nepodafilo sesbirat podobné jedince jako Drabkova (2000), coz je je§té umocnéno
rozdilem ptes 20 let od jejiho samplingu.

Tabulka €. 5: Srovnani primérnych velikosti genomu v populacich
s pocty chromozomu podle Drabkové (2000). Vysvétlené zkratky
populaci jsou v priloze ¢.1.

Lokalita Velikost genomu | Pocet chromozomu podle
Drabkové (2000)
TET 2,97 2n=50
MS 3,16 2n=46
BL 3,17 2n=46
BC 3,17 2n=46
0S 3,17 2n=46
KOB 3,15 2n=38
HR 3,23 2n=48
BIT 4,56 2n=52

U grafii, které promitaji data z pratokové cytometrie, je jasné€ pozorovatelné, ze pii rozdéleni
dat na velikosti genomu, byla data rovnomérné rozdélena. U mnohorozmérnych analyz, kde
byla data rozdélena podle taxonomického cClenéni s vyznaCenymi nekterymi dilezitymi
lokalitami, lze dobie pozorovat, 7e populace z Vrkode a Ceského stiedohoii u STE maji
podobné projevy znakl jako populace SPO. Zajimavé jsou ale populace STE na Semilsku,
které se odliSuji vysSimi hodnotami znakli, zejména na listech. Tyto vysledky poukazuji na
nesrovnalosti ohledné rozdéleni taxonl. Jelikoz byly, jak uz bylo zminéno, taxony urCeny
pouze podle morfologie, mohlo by se jednat o chybné urceni poddruhu. Vzhledem k typové
lokalité S. rosacea subsp. steinmannii na Vrko&i v Ceském stfedohofi zjisténa data nepodporuji
karyologickou integritu rostlin z arely na Semilsku s arelou v Ceském stfedohoii. Podobng
hovoii i morfologicka data. Na opa¢nou stranu u CDA populace STE z Ustecka neintegruji
s populacemi SPO, ale nachazeji se na okraji variability. Coz miZze poukazovat na jiny taxon,
ale také muze jit o izolované populace s jinymi projevy znakt. Dalsi otazkou je, jakou roli hraji
populace S. rosacea subsp. rosacea z Némecka. Decanter et al. (2020) zjistili u S. rosacea
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subsp. sponhemica 46-52 chromozomu (hexaploid) a u S. rosacea subsp. rosacea
64 chromozomi (oktoploid). Pfi porovnani naSich vysledkd velikosti genomu s pocty
chromozomi u Decanter et al. (2020), by populace ze Semilska mohly odpovidat nominatnimu
poddruhu. Dalsi zajimavosti jsou rozdilné naroky podle teploty, které pozorovali Decanter et
al. (2020) a zjistili, ze S. rosacea subsp. rosacea se vyskytuje v chladnéjSich oblastech nez S.
rosacea subsp. sponhemica. Tento jev teoreticky mizeme pozorovat u populace s vysokou
ploidif nachézejici se v okoli Semil, na severu Cech. Je mozné, Ze tyto izolované lokality maji
skute¢né chladnéjsi teploty a mozna by se mohlo jednat o jedince S. rosacea subsp. rosacea.

Pokud shrneme vsechny nase vysledky, mizeme dojit k nazoru, ze rozdéleni podle velikosti
genomu lépe odpovida morfologickym datim nez taxonomické zarazeni populaci v Kvétené
CR (Hrouda & Sourkova 1992). Dalsim problémem je zafazeni semilskych populaci, které se
odlisuji od ostatnich STE jak velikosti genomu, tak v ptispévcich znakl. Jednou z moznosti je
zatazeni téchto populaci do némeckého druhu S. rosacea subsp. rosacea. Tato domnénka vSak
neni dolozena a musi se potvrdit ziskanim vzorkli z némeckych populaci a porovnanim
morfometrickych znakd a velikosti genomu. Problematika téchto poddruhi neni zdaleka
vyfeSena a urcité je nutné se ji mnohem podrobnéji zabyvat. V diplomové prici, kterd bude na
tuto praci navazovat, by bylo vhodné navstivit zbyvajici lokality s vyskytem obou poddruht
na uzemi Ceské republiky a také porovnat jedince s pravou S. rosacea subsp. rosacea
z Némecka. DalSim cilem pak bude spocitat chromozomy v uritych populacich
a dokazat tak odpoveédét na otazky ohledné spekulaci nad témito poddruhy.
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7.ZAVER

Tato bakalaiska prace se zabyvala dvéma poddruhy Saxifraga rosacea na uzemi Ceské
republiky. U obou poddruhti byla provedena morfometricka a cytometrickd analyza, kde bylo
hlavnim cilem zjistit vztah téchto poddruhti a najit znaky, které je odlisuji, protoze jsou oba
velmi variabilni. Byla potvrzena role znaka na listech jako taxonomicky dulezitych. Nové je
zdtiraznén vyznam délky a §itky tkrojkd. Z morfologického hlediska populace z Ceského
stfedohoti 1 s typovou lokalitou S. rosacea subsp. steinmannii Vrko¢ c&asteCné splyvaji
s hodnotami znakd S. rosacea subsp. sponhemica z Ceského stiedohoti. Naopak populace S.
rosacea subsp. steinmannii ze Semilska se znaky od téchto populaci odlisuji. Vysledky
z prutokového cytometru nam rozdélily jedince na dvé skupiny s vy$si a nizsi velikosti
genomu. Pii porovnani téchto skupin lze nejjasnéji morfologicky definovat skupiny podle
velikosti genomu (populace fazené k S. rosacea subsp. steinmannii ze Semilska). Namérené
hodnoty velikosti genomu neindikuji tak vyraznou variabilitu poctu chromozomu, kterd je
uvedena v praci Drabkové (2000). Pfi porovnani dat s po¢ty chromozomt u Decanter et al.
(2020), by vsak populace ze Semilska mohly odpovidat poddruhu S. rosacea subsp. rosacea.
Data celkove ukazuji na jasnéjsi diferenciaci podle velkosti genomu nez podle taxont. Lze tedy
tvrdit, ze pojeti uvedené v Kvétené CR (Hrouda & Sourkova 1992) neodpovidd prezentovanym
datim. Pro budouci revizi S. rosacea bude nutné dile konfrontovat hodnoty velikosti genomu
s pocitanim chromozomu a rozsifenim studovaného arealu zejména na uzemi Némecka.
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9. PRILOHY

Priloha ¢. 1: Seznam navstivenych lokalit s vybranymi informacemi z priutokové
cytometrie

Zkratka
lokality

Lokalita

Stat

Pocet
sesbiranych
jedincu

Pocet
jedincu se
zjisténou
velikosti
genomu

Pramér
populace
velikosti
genomu

Sméroda
tna
odchylka

Tet-hrad,
tet-
kostel,
tet-san,
tet-u

Obec Tetin, Cesky
Kras, navstiveny 4
lokality: lokalita u
kostela sv. Jana
Nepomuckého, lokalita
u zficeniny hradu Tetin
a lokalita na srazu
tetinskych skal podél
vlakovych koleji a u
feky Berounky. GPS:
49.9504 150N,
14.1068950E.

(674

21

19

2,97

>

0,06

PR

Pracelska rokle, Ceské
stfedohofi, asi 300 m J
od Vyii skaly, 1
lokalita na suti, GPS:
50.6225556N,
14.1001092E.

(674

10

10

3,22

>

0,06

>

MS

Martinska sténa, Ceské
stfedohofi, asi 220 m
Z od vrcholu Kupa,
skalnaty povrch, GPS:
50.5966625N,
14.1120394E

(674

3,16

0,03

Vrko¢, Ceské
stiedohori, asi 3.5 km
od centra Usti nad
Labem, na skale. GPS:
50.6314917N,
14.0470658E

(674

3,43

>

0,3

ZR

Osada Zrabek, Stiedni
Cechy, skala podél
vodni nadrze Slapy, asi
320 m sv od
autobusov¢ zastavky
Zrubek, GPS:
49.6785119N,
14.2914733E

(674

12

12

3,1

>

0,02

BL

Blesensky vrch, Ceské
stfedohofi, asi 6 km

z od mesta Trebenice,
sut’ na sz svahu, GPS:
50.4815775N,
13.9057094E

(674

10

10

3,17

0,06
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BC

Vrch Bore€, Ceské
stiedohofi, sut’ na
severni stran¢ svahu od
vrcholu vrchu

Borec, GPS:
50.5149878N,
13.9870078E.

(674

17

17

3,18

0,09

oS

Vich Ostry, Ceské
stfedohofi, na 2
lokalitach. Prvni na
sutovém svahu podél
turistické trasy na
z4padni stran¢ vrcholu
Borec, druhd na zdech
zficeniny hradu. GPS:
50.5313533N,
13.9505061E.

(674

21

21

3,17

>

0,06

>

KOB

Lom Kobyla, Cesky
Kras, asi 140 m jizné
od jeskyn¢ kamenna
sluj, na skale.
49.9120717N,
14.0815161E

(674

15

15

3,15

0,04

HR

‘Vrch Hradek, zapadné
od vesnice D&kovka,
Ceské stiedohot,
piimo na vrcholu na
zticening hradu Oltafik,
50.4901231N,
13.9234294E

(674

12

12

3,23

>

0,11

>

BIT

Obec Bitouchov u
Semil, Cesky Raj, na
skéle u visuté lavky
podél feky Jizery na
turistické trase, GPS:
50.6156928N,
15.3091836E

(674

4,56

0,01

BAB

Babi, vychodn¢ od
obce Benesov u Semil,
na skale podél feky
Jizery, asi 150 m jizng&
od osady Babi

(674

4,28

>

0,11

>

BYS

Bystra nad Jizerou,
Pojizefi, lokalita asi 1
km zapadné od obce
Bystra nad Jizerou, na
skale podél feky Jizery,
asi 200 m jizné od jezu,
GPS: 50.6046922N,
15.3895539E

(674

12

12

4,22

0,08
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Pfiloha ¢. 2: Seznam vSech mérenych kvantitativnich znaka s vybranymi vysledky

Pozn: Cervené znaCena data predstavuji nejextrémnéjsi hodnoty

List
Sitka pod & o Siika pii bazi boéniho SIka 2 prt ba’21 SlfkaP n b’a21
rozsifenim Sitka pod ukrojky pravého dkrojku bocr}lho .leveho pro,stregimho
ukrojku ukrojku
Populace deolflil Min | Max | Pramér | Min | Max | Prumér | Min | Max | Prumér | Min | Max | Pramér | Min | Max | Pramér
TET 21 092 229 1,7 1,8 519 28 043 1,18 0,77 04 1,07 0,72 081 1,6 1,2
PR 10 075 1,8 1,24 1,51 421 245 035 1,19 0,63 034 1,13 0,71 0,776 1,3 1,03
MS 9 1,06 2 1,35 1,75 2,89 2,32 048 1,23 0,67 036 1 0,62 059 1,22 091
VR 2 1,27 1,67 147 241 3 2,7 051 087 069 041 091 066 1,11 14 1,26
7R 12 092 2,1 1,46 1,34 3,44 252 0,54 093 0,7 0,55 1,04 0,73 0,59 1,71 0,92
BL 10 1,00 1,77 1,31 1,83 2,85 225 0,34 0,71 0,58 0,39 0,8 06 083 1,62 1,1
KOB 15 089 2,37 145 1,26 3,81 2,19 032 097 054 029 084 0,52 0,66 1,7 1,03
HR 12 1,01 1,55 1,27 1,53 2,71 2,11 0,23 0,9 0,54 024 0,77 048 0,73 1,44 1,03
BC 17 083 2,04 147 1,5 326 22 048 097 067 043 09 0,67 0,78 1,58 1,05
(0N 21 09 2,14 1,47 142 362 226 0,11 097 057 033 1 0,59 0,69 1,43 1,07
BIT 2 1,9 2,54 222 322 407 3,64 1,08 1,1 1,09 1,08 1,9 1,49 1,52 1,53 1,52
BAB 4 1,4 2,51 1,82 3,47 5,65 4,06 094 1,65 1,19 095 1,69 1,22 1,35 2,12 1,55
BYS 12 1,1 231 1,75 3,19 4,89 4 0,94 1,67 1,28 092 1,93 1,35 1,29 1,76 1,58
Korunni list List
Délka Siika Délka Siika nejsirsi Gasti Siika u baze
Populace J:dolle Min | Max | Prumér | Min | Max | Pramér | Min | Max | Primér | Min | Max | Primér | Min | Max | Prumér
TET 21 5,72 103 7,86 42 79 552 649 16,87 10,7 2,84 8,31 49 0,71 1,5 1,17
PR 10 554 8,01 693 35 549 477 6,31 1221 9,18 2,13 7,06 4,17 0,67 1,68 1,08
MS 9 451 727 6,3 1,87 4,76 3,54 5,61 10,89 7,87 225 4,16 347 0,776 1,46 1,01
VR 2 7,72 8,55 8,13 5,05 6,11 5,58 8,6 1296 10,78 2,62 591 426 1,04 1,14 1,09
7ZR 12 581 894 798 3,31 657 5,11 728 149 10,29 39 7,32 522 0,64 1,68 0,95
BL 10 5,68 10 7,61 3,52 494 403 922 149 11,62 3,01 5,15 39 0,82 1,26 1
KOB 15 6,87 11,1 889 3,74 7,14 523 6,88 17,32 11,39 2,59 9,67 487 0,73 1,2 0,98
HR 12 5,06 807 6,8 3,03 481 392 7,04 1294 987 286 7,82 4,17 0,65 1,43 0,99
BC 17 6,47 10,2 7,95 3,04 561 4,17 9,15 17,87 12,82 3,17 8,17 522 0,54 1,18 0,92
oS 21 5,69 935 7,14 3 569 398 898 1747 11,89 224 836 429 0,55 1,18 0,92
BIT 2 74 82 7.8 4,16 4,73 445 12,37 1591 14,14 797 10,24 9,11 0,93 1,1 1,02
BAB 4 6,74 7,19 6,96 3,84 3,85 3,85 9,06 1542 11,25 3,89 8§12 539 1,06 1,52 1,25
BYS 12 429 7,75 6,1 251 654 4,13 571 17,34 10,44 3,43 6,8 4,73 0,88 1,52 1,18
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List Kalich
Delka bgi?éhﬁupraVého Delka lii‘?éjiﬁ levého Délkaﬁll’(rrﬁgjdniho Délka Siika pii bazi Sitka ncjsirsi dasti | Pozndmky
Populace deoliil Min | Max | Primér | Min | Max | Primér | Min | Max | Praimér | Min | Max | Primér | Min | Max | Praimér | Min | Max | Prameér

TET 21 1,35 3,75 2,79 1,03 4,23 2,82 1,76 5,59 3,71 2,55 4,26 3,46 1,38 2,63 1,85 0,87 2,26 1,4
PR 10 0,56 4 2,09 0,79 4,02 2,31 1,72 4,51 2,97 2,6 3,76 3,04 1,2 1,97 1,62 0,81 1,59 1,15
MS 1,26 6,64 2,48 0,54 4,07 2,17 1,54 4,83 2,72 2,46 3,46 2,94 1,23 1,99 1,52 0,88 1,62 1,15
VR 0,83 2,94 1,89 0,75 3,23 1,99 1,49 3,81 2,65 33 4,21 3,75 1,51 1,96 1,73 1,06 1,97 1,52
7ZR 12 1,64 5,39 3,04 1,86 5,07 3 2,81 7,21 3,73 2,26 3,87 2,95 1,12 275 1,79 0,83 2,04 1,32
BL 10 1,38 3,59 2,09 0,59 4,55 2,28 1,83 5,58 3,14 2,54 441 3,25 1,38 1,97 1,66 0,88 1,45 1,21
KOB 15 1,28 4,73 2,72 1,05 5,35 2,73 2,67 5,83 4,15 2,82 4,72 3,69 1,41 2,67 1,77 1,09 2,07 1,36
HR 12 1,01 4,46 2,51 1,27 5,14 2,31 2,13 6,44 3,5 2,79 4,08 3,42 1,4 23 1,77 0,75 2,17 1,22
BC 17 1,93 5,01 3,01 1,46 4,23 2,98 2,63 5,46 4,14 2,42 4,16 2,96 1,17 1,97 1,53 0,98 1,47 1,24
(0N 21 0,75 4,48 2,26 0,75 5,4 2,44 2,24 6,73 3,78 2,28 3,76 3,07 0,96 2,07 1,59 0,95 1,99 1,26
BIT 2 5,08 5,25 5,16 4,43 5,32 4,87 5,68 5,94 5,81 3,02 3,88 3,45 1,56 1,93 1,74 1,23 1,48 1,36

BAB 4 2,14 3,29 2,65 1,78 3,9 2,67 3,18 5,09 3,87 2,49 29 2,69 1,21 1,35 1,28 1,01 1,14 1,07 ]ls)?sziéiuz

BYS 12 1,33 3,04 2,1 1,13 3,54 2,12 1,61 4,29 2,7 2,01 3,29 2,73 0,67 1,93 1,3 0,65 1,53 1,12 BYkiézter
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