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Abstrakt

Fragmentaci a ni¢enim biotopti dochazi k redukci velkych populaci na malé
a izolované populace, u kterych pozorujeme snizeni genetick¢é variability
tj. schopnost pfizpisobit se zméndm prosttedi. U téchto populaci nedochazi
kK vyméné toku genti a k migraci. Tyto malé populace se vlivem sniZeni genetické
variability stavaji ohrozenymi a hrozi jim vymfeni. Snahou o udrzeni ohroZzenych
druhii vznikaji populace ex situ. Odlisné podminky v zajeti (absence predace, jina
strava, jini parazité...) vedou casto kzménam (genetickym, fyziologickym,
morfologickym), na které se jedinci adaptuji. Kvili silnym U¢inkiim genetického
driftu a inbridinku dochazi v populacich ex situ k fixaci odlisnych znakt, které
nejsou vyhodné pro prezivani v pfirozenych podminkach. To se pak mize projevit
neuspésnou reintrodukci. Ukazalo se, ze zlepSenim podminek ex situ mizeme snizit
tyto negativni dopady na chovné populace. Dale se ukazalo, Ze hybridizace mezi

populacemi z chovli a divokou populaci zvySuje heterozygotnost ohrozené volné

v

Klicova slova: ex situ, ochrana, podminky v zajeti

Abstract

Fragmentation and destruction of habitat lead to the reduction of large populations to
small and isolated ones that show a decrease in genetic variability, i.e. the ability to
adapt to habitat changes. With these populations, the gene flow and migration are
limited. Because of the decrease in genetic variability these small populations are
becoming endangered and threatened with extinction. In order to maintain
endangered species, populations of ex situ are formed. Different conditions in
captivity (absence of predation, different food, different parasites, etc.) can often lead
to changes (genetic, physiological, morphological) to which the specimens adapt.
The strong effect of genetic drift and inbreeding on ex situ populations results in the
fixation of different characters, not suitable for survival in natural conditions. This
can lead to unsuccessful reintroduction. The research showed that the negative

impact on breeding populations can be decreased by improving ex situ conditions.



Furthermore, it was proved that hybridization between farm populations and wild
populations increases the heterozygosity of endangered free-living populations.
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Uvod

Stale vice druhii se stava piedev§im zasluhou lidské Cinnosti ohroZzenymi. Ztrata
a niCeni piirozenych biotopli vlivem urbanizace a zemédélstvi, introdukce
nepuvodnich druht, znecisténi a klimatické zmény jsou hlavnimi faktory ubytku
populaci. Rozdélenim velkych izemi na mensi celky dochazi k vzniku malych
populaci, které Casem vykazuji mensSi genetickou variabilitu. Druh se nedokaze
ptizplsobit novym podminkdm, stavé se ohrozenym a hrozi mu vyhynuti (H4jkova et

al. 2007, Hoglund 2009).

Hlavnim divodem zakladéni chovu v zajeti, je mozZnost zachovat druhy, které nejsou
schopny piezit v jejich ptivodnim prostiedi. Cilem kazdého zachranného programu se
stalo vytvofeni sobéstatecné populace, kterd minimalizuje ztraty genetické
rozmanitosti, inbridinku a adaptaci na podminky v zajeti, které jsou Skodlivé pfi
reintrodukei do volné ptirody (Frankham 2008). Ochranné programy jsou U¢inné jen
tehdy, pokud minimalizuji ptibuznost a vztahy v chované populaci jsou dostatecné
znamy (Witzenberger a Hochkirch 2011). Vzdélavani a zapojeni vetejnosti do
ochrany pfirody by meélo byt soucdsti téchto programi. To se Castecné plni
prostfednictvim zoologickych zahrad, které poskytuji zvifata pro vyzkum zakladni
biologie druhti a znalosti, které mohou byt aplikovany pro vyuziti uchovani druht

v pfirodé (Primack et al. 2011).

Odhaduje se, Ze v pribéhu budoucich 200 let bude pro 4000-6000 druhii (obratlovcit)
chov v zajeti nezbytny, aby se piedeslo jejich vyhynuti. Nejméné 25 zvitecich druht
bylo zachovano v ex situ potom, co vyhynuly ve volné piirodé. (Bingmanan-Lackey
1999). Od roku 2007 byl v zajeti zahajen chov pro 987 ohrozenych druhti obratlovct
(Bingmanan-Lackey 1999) a to ¢ini ¢tyfnasobny nartist od roku 1989 (Magin et al.
1994).

Cilem mé bakalaiské prace bude shrnout studie vyuzivajici molekuldrné - genetické
metody Vv oblasti ochrany zivocicht. Dale v praci uvedu piehled o genetické diverzité
ohroZzenych druhti. V neposledni fadé¢ zminim podminky v ex situ a zaroveii bude

navrzeno, jakych podminek by se mélo vyuzivat.



1 Geneticka diverzita

Ochrana biologické diverzity je ukolem biologie ochrany piirody. Biologicka
diverzita se pouzivd jako oznaCeni pro celkovou S§ifi druhi a biologickych
spoleCenstev, pro vSechny ekosystémové procesy a genetickou variabilitu uvnitt
druhi (Primack et al. 2011). Genetickd diverzita je nezbytna pro uspésné
rozmnozovani druhu, odolnost vic¢i chorobam a adaptaci na zmény Zzivotnich

podminek (Frankham et al. 2002).

Genetickd diverzita uvnitf druhu byva Casto ovlivnéna reprodukénim chovanim
jedinct uvnitt populaci. Jednotlivei uvnitt populace se navzajem geneticky odliSuji,
tvoii tzv. genetickou variabilitu (genetic variability). Ta vznika diky rozdilnym
formam sekvenci DNA, které tvoii geny (genes). Jsou to funk¢ni jednotky na
chromosomech, které koduji specifické proteiny. Rtizné formy genti jsou znamy jako
alely (alleles). Rizné alely genu mohou ovlivnit vyvoj a fyziologii jednotlivého
organismu a nasledné i jeho fitnes (fitness) - relativni schopnost pteziti a reprodukce
jedince (Primack et al. 2011). Genetick4 variabilita se zvySuje diky pohlavnimu
rozmnozovani, kdy dochazi k rekombinaci gent (gene recombination). Pti vyméné
geni mezi chromosomy se utvafi nové ndhodné kombinace. Toto néhodné
pfemistovani alel v riznych kombinacich zvySuje genetickou variabilitu mnohem
vice, neZ ndhodné mutace gend. Soubor vSech genl a alel v populaci vytvari
genofond, zatimco jednotlivé kombinace alel jsou jeho genotypem (Hedrick 2005).
Projevem genotypu jedince v urcitém prostiedi je fenotyp, kterym se rozumi jeho
morfologické, fyziologické, anatomické a biochemické charakteristiky. Piikladem
fenotypu muze byt barva oci, krevni skupiny a formy riznych enzymu (Zima et al.

2004).

Geneticka variabilita je dana jak po¢tem gend s alelami v genomu tzv. polymorfni
geny, tak poctem alel kazdého polymorfniho genu (Hedrick 2005). Nejcastéji
pouzivanym méfitkem pro srovnani genetické variability vramci populaci je
heterozygotnost, tzn., Ze nékteti jedinci obdrzi riizné alely t¢hoz genu od kazdého
zrodic¢ti (Allendorf et Luikart 2007). VSechny tyto urovné genetické variability

prispivaji ke schopnosti populace adaptovat se na zmény zivotniho prostredi. Ztrata



genetické rozmanitosti tedy muize mit vliv na populacni vytrvalost, evolu¢ni

potencial a individualni kondici (Garner et al. 2005).

1.1 Ovlivnéni genetické variability

Vlivem pfirodniho vybéru (selekce) dochazi ke zvySeni ¢i snizeni frekvence
nékterych alel. Pokud pii zméné podminek urcité alely nebo kombinace alel, zvySuji
prezivani a reprodukei jedincti, bude frekvence téchto alel v nasledujicich generacich
postupné stoupat. (Frakham 2005; Willi et al. 2006; Allendorf et Luikart, 2007).
Naopak alely snevyhodnymi vlastnostmi budou ubyvat, nebot své nositele

znevyhodnuji (tzv. negativni selekce, eliminace; Mayr 2001)

V populacich se vSak frekvence alel mize ménit zcela ndhodné, bez ohledu na jejich
selektivni vyhodu ¢i nevyhodu. Tento proces znadme jako geneticky drift, pii némz
se populace méni nasledkem specifickych faktorti zivotniho prostfedi (Primack et al
2011). Jestlize se né&jaka alela vyskytuje v nizké frekvenci, ma vysokou
pravdépodobnost, Ze se ndhodné v nékteré generaci ztrati, anebo naopak dojde
k fixaci nevyhodnych alel (Mayr 2001). Pfestoze ke genetickému driftu dochazi
v kazdé populaci, u malych a separovanych populaci jsou ucinky vyrazné vyssi
(Frankham et al. 2002). Fragmentace a pfeména stepi ve Spanélsku byla vyznamnym
faktorem ubytku skfivana Dupontova (Chersophilus duponti), u kterého byla
pozorovana 1 vyznamna ztrata genetické variability ve vzniklych roztfiSténych

populaci diky ucinku genetického driftu (Méndez et al. 2011).

Migrace je jednoznacné nejvyznamngjsi mechanismus, ktery mize zasadné snizit
ucinky genetického driftu (Primack et al 2011), protoZe jen malé mnozstvi jedincti
muize minimalizovat ztratu genetické variability spojenou s malou velikosti populace
(Wang 2004). Podle pocitacovych simulaci v izolované populaci o poc¢tu 100 jedinct
dojde k vyraznému sniZeni driftu pfichodem alesponi dvou migranti za generaci
(Primack et al. 2011). Naptiklad u malé skandinavské populace vlkt, dochazelo ke
ktizeni mezi pfibuznymi jedinci. Migraci jednoho samce do této populace se vSak
zvysila heterozygotnost této populace od priméru 0,49 (£ 0,03) u osmi zvifat
narozenych v letech 1985-1990 na 0,62 (+£0,03) u 16 zvitat v letech 1991-1995 (Vila
et al. 2002).
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Mutace jsou dals$im zdrojem novych genetickych variant v populaci (Allendorf
et Luikart 2007). Béhem mutaci dochdzi k ndhodnym zménam Vv genovych
(alelovych) cetnostech (Frankham et al. 2002), tim se zvySuje genetickd variabilita
populace, ktera potlacuje ptisobeni genetického driftu. K cetnostem mutaci dochazi
vSak v pomérné malé mife. Muta¢ni rychlost, jez je v pfirod¢ typicka, jsou n€kde
mezi 1: 10 tisichm a 1: 1 milionu na gen na generaci. Mohou tedy vyrovnat
nahodnou ztratu alel u velkych populaci, ale jsou zanedbatelné oproti genetickému

driftu v populacich o 100 a méné jedincich (Wang 2004).

Kinbridinku, neboli kifizeni mezi blizkymi ptibuznymi, u velkych populaci
nedochazi. Existuje mnoho mechanismt, které tomuto kiizeni zabranuji
(napf. jedinci si Casto hledaji partnera v jinych lokalitach, nez kde se narodili. Také
Jim v k#iZeni brani jisté typy chovani, jedine¢né pachy ¢i jiné znaky, které jim slouZzi
K rozpoznani blizkych piibuznych). Nicméné v malych populacich, kdy nejsou
k dispozici jini partnefi, tyto obranné mechanismy nezabrani ptibuzenskému kiizeni
(Primack et al. 2011). Diky inbridinku se projevi Skodlivé recesivni alely, které se
mohou projevit vys§i mortalitou potomstva, jeho mensim mnozstvim, slabym nebo
sterilnim  potomstvem ¢i potomstvem s menS$i schopnosti rozmnozovani
(Willi et al. 2006). Inbredni deprese umoziuje projev Skodlivych recesivnich alel,
kter¢ muazou byt vaznym problémem v malych populacich chovanych v zajeti.
Johnson a Dunn (2006) zkoumali malé izolované populace tetfivka prériového
(Tympanuchus cupido pinnatus) v lllinois. Tyto populace se vykazovaly vlivem
poklesu genetické variability a inbredni deprese sniZzenim plodnosti a niz§iho
procenta vylihlych vajec. VpusSténim jedinc z velkych geneticky rozmanitych
populaci se opét zivotaschopnost (lihnivost = schopnost vylihnout z nasazenych
vajec zdrava mlad’ata) vajec zvysila a tim doslo ke vzristu populace (Johnson a

Dunn 2006).

KfiiZzenim jedincii z geograficky oddélenych a geneticky odliSnych jedinct dochazi
Kk tzv.outbredni depresi. Vysledni potomci timto kfizenim mohou byt slabsi ¢i
neplodni kvili neslucitelnosti chromosomti a enzymovych systémt zdédénych po
rozdilnych rodic¢ich. Hybridni potomci mohou postradat specidlni kombinace genti
umoznujici preziti v ramci lokélnich podminek (Goldgerg et al. 2005). Outbredni
deprese je vSak povazovana za méné nebezpetnou pro ochranarské programy nez

deprese inbredni, jejiz vlivy jsou vetsi.
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Malé populace jsou nachylnéjsi k letdlnim genetickym projeviim jako je zmiflovana
inbredni nebo outbredni deprese a ztrata evoluc¢ni pruznosti. Tyto faktory mohou
spoluptisobit na snizovani velikosti populace, ktera vede ke snizeni genetické
variability a tim dojde s vétSi pravdépodobnosti k extinkei (Frankham 2005). Studie
z jihozapadu USA, které sledovaly populaci ovce tlustorohé po 70 let, ukézaly, ze
populace mensi nez 50 jedinc béhem 50 let vyhynula. Zatimco populace, ktera
Citala vice nez 100 jedinct, piezivaly po celou dobu studie (Berger 1999).
Dlouhodobé studie ptakti na Channel Islands potvrzuji nazor, Ze pro piezivani
populaci je nezbytna jeji dostatecna velikost. Mezi populacemi, které byly sledovany
po 80 let, prezily s pravdépodobnosti 90% pouze populace s vice nez 100 jedinci.
Vétsina ptaki je vSak mobilni, a proto mohou rychle rekolonizovat oblasti po lokalni

extinkci (Jones et Diamond 1976).

Efekt hrdla lahve (bottleneck effect) a efekt zakladatele (founder effect) jsou
dal§imi jevy, které se podileji na snizeni genetické variability. U bottleneck efektu
dochazi k drastické redukci pocetnosti, ktery je v ptiznivych podminkach nasledovan
opétovnym naristem poctu jedinci (Flegr 2005). Pokud byla velikost populace
znaén€ zredukovéana, mohlo dojit ke ztratdm vzacnych alel. PfestoZe se pocetnost
populace znovu miiZze obnovit na piedchozi uroven, ztracené alely zlistanou ztraceny
a tim dochazi k trvale nizké genetické variabilité¢ (Frankham et al. 2002). Pisobenim
bottleneck efektu mize dojit k fixaci nevyhodnych alel, které by se v populaci
neprosadily (Primack et al. 2011). Béhem bottleneck efektu se naopak miuizou ztratit
Skodlivé alely (populace se o né ocisti) a jeji fitness se mize zvysit. Zndmym
ptikladem je populace postolky mauricijské (Falco punctatus), ktera nasledkem
ztraty stanovist’ a aplikaci pesticidi postupné klesla az na 4 jedince, ktefi tvoftili v 70.
letech 19. stol pouze jeden hnizdici par. Diky intenzivnimu managmentu ¢itala o 20

ptestoze pochazi z jednoho paru (Groombridge et al. 2000).

Efekt zakladatele (founder effect) se vyskytuje v ptipad¢é kolonizace, kdy nekolik
jedinct opusti velkou populaci a zalozi novou populaci. Nova populace ma casto
mensi genetickou variabilitu nez vétsi matefska populace a v ptipad¢ izolace 1 mensi

pravdépodobnost preziti. Efekt zakladatele se ¢asto objevuje u populaci chovanych
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V zajeti napt. populace gazely Spekeovy (Gazella spekei) v USA, ktera byla

vytvorena jednim samcem a tiemi samicemi (Kalinowski et al. 2000).

2 Molekularni markery

Molekularni markery jsou sekvence DNA nebo proteinti, které jsou jednoduse
identifikovany (Smarda et al. 2005). Metody zkoumajici DNA nam umoZiiuji
studium genetické diverzity organismi, coz je naplni ochranaiské genetiky
(conservation genetics). Ta se zabyva problémy tykajici se ochranou druht a také
genetickym managmentem malych populaci. Jejim hlavnim néstrojem zkoumani jsou
molekularné-genetické analyzy ohrozenych a chranénych druhd (Frankham
et al. 2002). Dulezitym predpokladem pro pouziti DNA markert je jejich selektivni
nezavislost. To znamend, Ze jejich variabilita je ovlivnéna genetickym driftem,
mutacni rychlosti a migraci. Za pomoci neutrdlnich markerti (tj. neprojevuji se ve
fenotypu jedince a nepodléhaji selekci), analyzujeme genetickou variabilitu. K
masivnimu vyuziti variability DNA pfispély metody PCR (polymerazova fetézova
reakce) a sekvenovani DNA (Hoglund 2009).

Mezi nejpouzivanéjs$i analyzy patii zejména isoenzymy, mikrosatelity ¢i
jednonukleotidové polymorfizmy (Hoglund 2009). Kvalita 1 mnoZstvi materidlu
DNA rozhoduje o uspéSnosti navazujicich postupii. Soucasné rychlé sniZovani
pocetnosti nékterych druht vede k nutnosti pouzivani neinvazivniho sbéru vzorki

(Zima et al. 2004).

Restrikéni analyzy jsou vyuZivany pomoci bakteridlnich enzymi tzv. restrikénich
endonukleéz (restriktdz). Tyto enzymy se vazou na specifické rozpoznavaci sekvence
dsDNA. Misto, kde dochazi k tépeni, je tzv. restrikéni misto. Cinnosti restriktaz je
DNA rozstépena na nékolik fragmentl o rizné délce, které miZeme od sebe odd¢lit

elektroforézou (Zima et al. 2004).

Ke studiu genetické proménlivosti v populacich i mezi nimi jsou pouzivany analyzy
RFLP (Polymorfismus délky restrikénich fragmentii; Zima et al 2004). Upravené

sekvence, které vznikly rozstiihanim DNA, jsou pfevedeny na gel, kde jsou dle
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odlisné velikosti separovany jednotlivé useky (Frankham et al. 2002). Nespornou
vyhodou je jejich relativné nizkéd cena a jednoduché provedeni. Nevyhod mé vSak
tato metoda vice, nez vyhod. PredevSim vyhodnoceni vysledkti je komplikované
a nejednoznacné a také tato metoda potiebuje velké mnozstvi vzorkl kvalitni DNA.

Pro tyto nedostatky nebyva v ochranarské genetice Casto vyuzivana. (Hoglund 2009).

AFLP (polymorfismus délek amplifikovanych fragmenti) je metoda vyuzivajici
PCR a stépeni restrikénimi enzymy. Vyhodou této metody je, ze dokaze rychle
vygenerovat velké mnozstvi polymorfnich markerd i u druhti, u kterych neméame
predchozi genetickou informaci. Genomickd DNA je rozstiihana pomoci restrikéniho
enzymu a na jeji konce jsou pfipojeny kratké useky syntetické DNA o zndmé

sekvenci (adaptory) (Frankham et al. 2002).

Isoenzymy jsou mnohocetné formy jednoho enzymu (V metabolismu maji stejnou
funkeci), které se vlivem rizného pofadi aminokyselin v jejich primdrni struktufe 1isi
nekterou ze svych vlastnosti (napf. ndbojem, katalickou aktivitou apod.) Separace
isoenzymu spociva v jejich rizné rychlé migraci pfi elektroforéze skrobového gelu.
Isoenzymy vSak necharakterizuji cely genom, ale ptedstavuji jen jeho kodujici useky.
Celd fada zmén v pofadi aminokyselin se na jejich pohyblivosti v ramci
elektroforézy viibec neprojevi (Frankham et al. 2002). Zkoumani pomoci allozymu
JiZ neni tak béZné pfedevsim proto, Ze k ziskani isoenzymu je potieba velké mnoZstvi
kvalitni tkan€, které Casto vyzaduje usmrceni jedince. A také proto, ze k nékterym
Z pozorovanych zmén uvnitf a mezi populacemi dochéazi vlivem selekce (Hoglund

2009).

Mikrosatelity se staly nejrozsifenéj§im DNA markrem populac¢ni genetiky pro
genom mapovani, molekularni ekologie a ochrany pfirody (Allendorf a Luikart
2007). Mikrosatelity 1ze na rozdil od isoenzymu ziskat z velmi malého mnozstvi
DNA, proto se vyuZzivaji pfi studiu ohrozenych druht Zivocichti (Hoglund 2009).
Skladaji se z tandemovych repetic z kratké sekvence jednoho az Sesti nukleotidl
(napt. CGTCGTCGTCGT), které¢ mohou byt zastoupeny (CGT)n, kde n= 5. Pocet
opakovani na polymorfni lokus se pohybuje pfiblizn€¢ od péti do sta. Ty se vyskytuji
v kratkych  tandemové se opakujicich jednotkdch  (repetici) nejcastéji

0 délce 2-6 para bazi (pb) (Allendorf a Luikart 2007). Repetice mohou tvofit
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dinukleotidy az hexanukleotidy (Frankham et al. 2002). Mikrosatelity 1ze rozdélit na
dokonalé, nedokonalé, pierusené nebo slozené podle opakujicich se sekvenci
(Oliveira et al. 2006). Dokonalé mikrosatelity nejsou pteruseny zadnou bazi
(... TATATATATATA...). Zato nedokonalé jsou pferuseny jinymi pary bazi
(...TATATATCTATATA...). Hlavni vyhodou téchto markert je, ze jsou obvykle
vysoce polymorfni a to jak umalych populaci tak i u ohrozenych (napt. ledni
medveédi ¢i gepardi). Tento vysoky polymorfismus vyplyva z vysoké mutacni
rychlosti mikrosatelitli, coz vede ke zmén€ v poctu opakovani - obvykle zvyseni Ci
snizeni jedné na opakovaci jednotku (Allendorf a Luikart 2007). Tato rtiznorodost
alel, ktera lze v laboratofi snadno zjistit, ndm umoziuje sledovat genetickou
variabilitu mezi jednotlivymi druhy, v rdmci jednoho druhu, ¢i jednotlivell v rdmci
celé populace (Tautz 1989). Jejich vyuziti je velmi Siroké pro jejich
variabilitu,celogenomovou distribuci, velké mnozstvi v genomu a také pro moznost
rychlého sreeningu. Pomoci mikrosateliti uréujeme ptedevsim ptibuzenské vztahy.
Dale je vyuzivano urCovani paternity nebo vyuziti pfi studiu parametrii jako je tok
genll a jeho bariery, efektivni velikost populace nebo odchylky od Hardy
Weinbergovy rovnovahy (Chambers et MacAvoy 2000).

Mitochondrialni DNA (MtDNA; neboli geneticka informace obsazena
V mitochondriich) - jedna se o relativné malé kruhové tutvary, které lze pomérné
snadno izolovat z genomické DNA. Sklada se obvykle z 37 geni, z nichz vétSina
koduje tRNA, zbyvajici potom rRNA a mRNA. V mRNA jsou koédovany proteiny,
které se ucastni elektronového transportu a oxidativni fosforylace mitochondrie
(Brown et al. 1979). Mitochondrialni DNA jsou zvlasté cenné pro rekonstrukce
fylogenetického stromu, protoze zde obecné nejsou zadné rekombinace na rozdil od
jaderné DNA (Allendorf et Luikart 2007), ktera se vyviji pomaleji nez
mitochondrialni (Brown et al. 1979). Fylogenetické vztahy nam umoziuji zkoumat
vztahy mezi jednotlivymi populacemi. Predev§im identifikovat centra historického
vyskytu jednotlivych druhi (refugia) a tim zkoumat smér a intenzitu Sifeni jejich
populaci, které vedly ksouCasnému arealu vyskytu (Mayr 2001). Vzhledem
k maternalni dédic¢nosti, ktera umoznuje sledovat vyvoj populace jen v matei'ské linii,
je vhodné doplnit informace pouzitim sekvenci na jadernych genech. A to jak na
autozomech s biparentni dédi¢nosti nebo genozomech s dédicnosti parentalni (Hare

2001). Detekce a sreening polymorfismu mtDNA se nejCastéji provadi pomoci
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polymerazové fetézové reakce (PCR), dale analyzy restrikéniho enzymu nebo piimo

sekvencovani PCR produktu (Allendorf et Luikart 2007).

Jednonukleotidové polymorfismy (SNP) jsou odlisnosti v sekvencich DNA. Ty
vznikaji zdménou nukleotidli (A, T, C, G) v piislusné DNA sekvenci. Jsou to
nejhojnéjsi polymorfismy v genomu, které se vyskytuji pfiblizné¢ kazdych 500bp
u volné zijicich populaci (Brumfield et al 2003; Morin et al. 2004). Jsou ptitomné
Vv kodujicich i1 nekddujicich oblastech jadrové a organelové DNA a maji podobné
vyuziti jako mikrosatelity (identifikace jedincid, stanoveni genetické variability,
populacné genetické analyzy atd.). Mira mutace v jednom paru baze je nizka
(asi 10-8 zmén nukleotidu na generaci), SNP se obvykle skladaji ze dvou alel
tzv. bialelického markeru. Transitions neboli pfechody je nahrazeni purinu purinem
(G-) anebo pyrimidinu pyrimidinem (C-T). Transversions je nahrazeni purini
pyrimidinem (A nebo G C nebo T) nebo naopak (C nebo T nebo G). Jsou vSak
obvyklejsi u SNP ptechody nez transversions. SNP pravdépodobné nahradi
mikrosatelity, protoze jsou zvlaste uZitecné pro studie zahrnujici castecné
degradované DNA (z neinvazivnich a prastarych vzorkl). Jsou kratké a mohou byt
pomoci PCR amplifikovany na fragmenty DNA o délce méné nez 50 bazi (Kuhner
et al. 2000). Dnes se pouzivaji zejména pro studium modelovych organismi
(Hoglund 2009). V poslednich nékolika letech se vSak zacinaji vyuZzivat pro studium

volné zijicich zivocicht (napf. Demontis et al. 2010).
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3 Geneticky polymorfismus ohrozenych druhi

Jak snizeni polymorfismu, tak i nizka efektivni velikost populace muze vést ke
snizeni adaptivniho potencialu a zvySeni inbredni deprese (Bijlsma, Bundgaard

et Van Putten 1999; Bijlsma, Bundgaard et Boerema 2000).

Vzhledem k malé genetické diverzité ohrozenych a malych populaci jim hrozi pii
zméné podminek vyhynuti (Spielman et al. 2004). V populaci u kterych doslo
ke snizeni velikosti, obvykle dochazi ptfedev§im vlivem inbredni deprese také
k redukci genetické diverzity (Hoglund 2009). Takovato situace byla pozorovana
u Ceské populace vydry fiéni (Lutra lutra), ktera utrpéla dramaticky pokles
ve 20. stol. Vlivem lidské ¢innosti doslo k demografickému roz¢lenéni oblasti, ktera
vedla kizolaci cCeské populace od slovenské anedochazelo zde Kk vyméné
genetického materialu (Héajkova et al. 2007). Také zavleCeni neptivodnich jedinca
(napf. domdci zveét) mlze mit fatdlni nasledky pro piivodni populace (predace
a zavleceni chorob). Jako tomu bylo naptiklad v Austrélii, kde se lidmi zavleceni
kralici pfemnozili, ¢i na Galapagach. Zde diky zavleeni domadcich zvifat (koz)
a krysy ¢erné, vyrazné poklesla populace ohrozenych pénkav, kterym byla kozami

spasana potrava, a krysy se staly jejich hlavnimi predatory (Grant et al. 2000).

Izolované a pocetné malé populace kralika ficniho (Bunolagus monticularis) v Jizni
Africe, prudce klesly vlivem niceni a ubytku ptirozenych biotopi. Druh se vyskytuje
na uzemi, které je predmétem majetkovych rozpor, proto nedochéazi k jeho ochrané
ve volné pfirodé. Kralik nevykazuje velkou miru heterozygotnosti, a proto pro
zachovani tohoto druhu bude nutné vytvoieni umélych chovi, které posili tento
ohrozeny druh (Hughes et al. 2008). Pro posileni ohrozenych druhi se tedy pouzivaji

umélé chovy nebo-li chovy ex situ.
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4 Ex-situ

Chov v zajeti se stal dulezitym nastrojem ochrany druhti. Strategie chovu
ex situ je zaloZena na teoretickych modelech, které byly testovany na modelovych
druzich anebo pomoci plemenné knihy (Witzenberger a Hochkirch 2011). Plemenné
knihy (pocitacové databaze) obsahuji rodokmeny a zivotni historii vSech jedinct
v dané populaci (v ramci chovu jsou pouzivané pii navrhovani nejriznéjSich
doporuceni). Nicméné vypocty inbredniho koeficientu v plemennych knihéch jsou
zalozeny na pfedpokladu, ze zakladatelé jsou nespojeni. Dulezitym néstrojem
Vv poslednich letech se staly molekularni metody. S jejich pomoci zjistujeme

geneticky polymorfismus v dané populaci (Ralls et Ballou 1986).

veer

zvitecich farmach, akvariich atd. mohou snizit tlak na sbér jedincti ve volné ptirod¢.
Jednim ze zplsobl ochrany populace ex situ jsou tedy zoologické zahrady, akvaria
a botanické zahrady. Pomoci programi chovu v zajeti, zoologické instituce poskytuji
cenny piispévek k zachovani druhti proti katastrofickym ztrdtdm ve volné ptirode
a slouzi jako potencidlni zdroj =zvifat pro doplnéni stavajici populace

¢i znovuzavedeni. (Montgomery et al. 1997).

Vétsina chovnych zafizeni se vSak potyka s nedostatkem finan¢nich prostfedkt a
dalsich nezbytnych zdrojii. Ochrana ex situ se vice zamétovala na charismatickou
faunu (panda, lvi...), nez na bezobratlé, véetné¢ motylli, broukt, vazek, pavouki a
mekkysi. Mezi ochranu ex situ patii i vzacna plemena domacich zvifat, z nichz
ziskavame bilkoviny, mlééné vyrobky vinu atd. (Ruane 2000). Zivotaschopnost
populace téchto plemen predstavuje potencidlni geneticky zdroj pro zlepSeni

genetického potenciélu prasat, skotu a slepic.

Ochrany ex situ a in situ jsou vzajemn¢ se dopliujici se strategie (Zimmermann et al.
2007). Dlouhodobym cilem cetnych ochranarskych programii ex situ se stalo
vytvofeni novych populaci ve volné ptirod€, jakmile je k dispozici dostatecné

mnozstvi jedinci a vhodné stanoviste.

Podle Beck et al. (1994) pouze 11% (16 ze 145) reintrodukovanych obratlovcu, ktefi

byli narozeni Vv zajeti a byli vypusténi do ptirody, lze povazovat za Uspésné
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znovuzavedeni. Neuspéch reintrodukce spocivd predevsim v behavioralni chovani
(tj. chovani pozménéné domestikaci) a také maly monitoring znovuzavedenich
zvifat. Za uspésné reintrodukce lze povazovat zvySeni stavu rysa ostrovida (Lynx
lynx) na Gzemi NP Sumava. Reintrodukce v§ak byla zaloZena pouze na porovnani
ptirodnich podminek a bez piedchoziho zhodnoceni genetické struktury
reintrodukovanych jedinct. Zde vSak nebylo zohlednéno, zda novy jedinci
genotypové odpovidaji populaci ptivodni a zda bude reintrodukce tspésna. Nicméné

po 20 letech se ukazuje prozatimni uspésnost (Schadt et al. 2002).

Ochrana in situ je velmi nezbytna pro jedince, které v zajeti chovat nemizeme
(Primack et al. 2011). Ochranou jednoho druhu zvifete ve volné pfirod¢, nechranime
jen jeden druh, ale cely ekosystém. Chranit druh v jeho pfirozeném prostiedi je
mnohem UCinnéjsi, nez v zajeti. Pfirozenych stanovist' vSak ubyva diky hustoté
lidské populace. Degradace a zmenSovani pfirozenych stanovist’ pfispivaji k zaniku
ptirozenych populaci. Pokud tedy chrdnime populace v in situ, méli bychom
sméfovat ochranu na tizemi, kde se vyskytuji. Piikladem je populace divoce Zijiciho
gibbona javského (Hylobates moloch). Polovina z 15 nejvétsich populaci (coz je asi
jedna tietina z celkového poctu) se vyskytuje mimo chranénou oblast (Nijman 2006).
Jedinci z populaci Zijicich v ex situ mohou byt periodicky vypousténi do volné

pfirody, ¢imZ se zvySuje G€innost ochrany in situ.

4.1 PodminKky v ex situ

Problémem chovu je genetickd adaptace na podminky v zajeti. Tyto znaky jsou sice
vyhodné v zajeti, jedinec vSak s nimi nepieZije v pfirozeném prostiedi (Frankham
2008). Napt. studie zkoumajici tchofe Cernonohého (Mustela nigripes) v zajeti
a ve volné pfirod¢ potvrdila, Ze vliv podminek ex situ na morfologické znaky je
patrny. Tchofi narozeni v zajeti méli prokazatelné mensi délku ocasu, ulny a bérce.
Ovsem vzdalenost mezi dolni Celisti Spi¢akh byla vétsi u ex situ jedinclh (Wisely
2005). Vzdy v8ak nemusi jit o nevyhodny znak. Pajestérky alzirské (Psammodromus
algirus) chované v zajeti dosahly vétsi velikosti nez nativni. Mély tedy zdanlivée lepsi
fenotypovou vyhodu oproti jedincim ve volné ptirodé. Jejich reintrodukce byla

velice UspéSna v kratkém casovém horizontu, protoze byly schopny osidlit nova
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uzemi a mira pieziti se ukazala podobna ne-li vyssi nez u divokych jestérek (Santos
2009). Ptfesto ma vsak chov pouze omezenou ochranafskou hodnotu. Nebot’ zvifata
chovana v zajeti obvykle ztraci chovani nezbytné k pieziti ve volné ptirod¢. U zvirat
chovanych v zajeti se mohou vyvinout genetické, fyziologické a morfologické
zmény, které snizuji jejich schopnost preziti. Krotkost byla uznana Darwinem jako
problém pii znovuzavedeni druhu do volné ptirody (Frankham et al. 2002). Prostiedi
ve volné piirodé byva obvykle vice stresujici nez podminky v zajeti (absence
predace, jina strava a jiné nemoci a paraziti; Frankham 2005). Kvili nemocem
ziskanym v zajeti jsou nékteti jedinci nevhodni k vypusténi do piirody (Zimmerman

et al. 2007).

Zlepsenim podminek v zajeti lze dosdhnout k vyrazné niz$i stresové reakci
a domestikaci zvifat, které se pozitivné odrazi na rozmnoZovani Vv zajeti
a znovuzavedeni (Frankham 2005). Pozorované skupiny samic makaki mély jiny
podklad (trava a beton). Byla hodnocena mira jejich agrese. Beisner et Isbell (2011)
vypozorovali vyssi agresi u samic s betonovym podkladem nez s travnatym.
Adaptace na podminky v zajeti nemusi vést nutné k vyssi amrtnosti ve volné ptirodé
¢i dokonce k extinkci. Ploskan vitijsky (Platymantis vitiana), ktery je ohrozovan jak
nicenim pfirozenych stanovist’, tak i malymi invazivnimi savci (krysy, kocky, psi...)
je chovan v zajeti ve venkovnich vybézich, které jsou chranény proti predatoram.
Tyto polopfirozené podminky zajiSt'uji pfirozené rozmnozovani a navyseni populace

(Narayan et al. 2009).

Uspé&snost chovu zavisi na vhodném vzorku zakladatelti. Vybrani jedinci maji
dostatecnou genetickou diverzitu a nasledujici chov se snazi predejit kiiZzeni mezi
blizce ptfibuznymi zvifaty a tim k zamezeni neZadoucich ptibuzenskych vztahti. Mala
pocatecni velikost pii zakladani chovu, ze které vybirdme zakladatele, je Castou
chybou (Leberg et Firmin 2008). Zpravidla se zachrana druhu za¢ne realizovat az ve
chvili, kdy druhu hrozi vyhubeni. Nizky pocet zakladatelli zvySuje riziko inbredni
deprese. Kiizenim piibuznych jedinci se skodlivé alely dostanou do homozygotniho
stavu, které se projevi ve fenotypu. Pivod a genetické vztahy zakladateli jsou také
Casto nedostatecné¢ znamy, zejména pokud odchycené jednotlivce zahrneme do celé

zajaté populace (Hendrick 2005). Inbridink a ztrata genetické rozmanitosti byla
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uznana jako hlavni problém vex situ (Ralls et al. 1979). Naptiklad v chované
populaci kaloné rodriguezského (Pteropus rodricensis) dochéazi k vysoké mife

inbridinku, ktery se i pies snahy chovateli nedafi snizit (O'Brien et al. 2007).

Posouzeni genetické variability populaci ex situ probihd odchytem jedinct ve volné
piirodé a v chovech. Zhodnoti se zdatnost jedincti (napiiklad velikost sniisek,
prezivani mlad’at) a jejich genetickd variabilita (napt. Henry et al. 2009,0 Brien
2007). Dalsim zpusobem je odchyt zvifat ve volné piirodé. Odchyceni jedinci se
chovaji a hodnoti se jejich potomci, ktefi meéli stejné podminky jako vzorek
z populace v zajeti. Vysledky parametri kondice a genetické variability se poté

porovnavaji (napt. Fiumera et al. 1999).
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5 Metodika

Kritérium pro posuzovani studii bylo, aby se dana studie zabyvala populacemi
v chovech ex situ. Studie musela zahrnovat ohrozeny druh. Clanky pro toto srovnani
jsem ziskala prohledanim citované ISI pomoci dvou databazi ,,Web of Science*
a ,,Zoological Record”“. Za kli¢ova slova, ktera jsem ruzné¢ kombinovala, jsem
zvolila: TS = (,,genetic* or ,,marker”) and TS = (,,captiv" or ,,z00“ or ,,ex situ®
or ,breed). Dle téchto kritérii jsem ziskala pres 113 clankt. Z vysledkli jsem
vytfidila pouze ¢lanky, v nichz se autofi zabyvaji ohrozenymi Zzivodichy, které
k detekci genetické variability pouzili molekularni markery. V téchto ¢lancich byly

dalsi uzite¢né odkazy pro moji analyzu.

Do tabulky, ktera je pfilohou této prace, jsem z jednotlivych ¢lankd zaznamenala tyto

udaje:

autor ¢lanku,

rok vydant,

studovany zivocich,

jeho systematické zatazeni do tiidy
zdroj DNA

pouzity marker

pocet lokust

hybridizace

© © N o g b~ w0 D

vyS$$i geneticka variabilita nez v in situ
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6 Vyhodnoceni tabulky

Z tabulky jasn¢ vyplyva, ze nejpouzivangj$im markrem ke zjisténi genetické
variability druhu jsou mikrosatelitt. Z 53 studii tuto metodu pouzilo 86,8% (n = 46).
Pomoci mtDNA, které bylo ve vétSin¢ piipadi pouzito s mikrosatelity, byly
hodnoceny ptibuzenské vztahy a byly zaroven pouzity k vyhodnoceni hybridizace
18,9% (n = 10 studii). Pouze dv¢ studie byly hodnoceny pomoci RAPD, vykazujici
vysoky polymorfni lokus. Lokus vSak nelze ptesné urcit. Tato metoda je také
nevhodna k porovnavani s ostatnimi studiemi. Pomoci allozyme byla provedena

pouze 1 studie, kterd dopliiovala mikrosatelity.

Studie jsou nejvice zaméfené na savce (48%, n = 25), méné uz na ptaky (18,9%,
n = 10) a ryby (15,1%, n = 8), které jsou témé&f totozné s plazy (13,2%, n = 7).
Vyrazné mén¢ studii bylo zaméfeno na obojzivelniky (3,8%, n = 2) a na plze (1,9%,

n=1).

Ztrata genetické variability v zajeti byla pozorovana v 98,1% (n = 52) studii, pouze
u jednoho pfipadu byla genetickd variabilita vyS$Si v zajeti neZ ve volné piirodé.
Hybridizace nebyla hodnocena ani zminéna u vSech studii, proto jsou tyto vysledky
neuplné. Nicméné byla prokazana u 45,3% studii (n=24) a 54% (n = 13) z nich bylo

zjisténo za pomoci mtDNA.

Nejpouzivangjsim zdrojem DNA byla tkan hodnocena pomoci mikrosatelitd,
z 62,5% byla prokazana hybridizace (n = 15). U mtDNA byl vyhradné pouzit vzorek
krve a v 25% (n = 6) ptipadech byla prokazana hybridizace.

Pocet pouzitych lokusit miize byt disledkem nepriikaznosti hybridizace a genetické
variability. 83,3 % studii prokazalo hybridizaci pii 10 a méné lokusech (n = 20), pro
11 — 20 lokust (n = 3) 12,5% a pouze 4,2% pro lokust 21 a vice (n=1).
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7 Diskuze

Genetické dusledky zchovu v zajeti jsou velmi variabilni v zavislosti na fadé
faktorti, jako jsou pocet a ptibuzenské vztahy zakladatelli nebo obdobi, za které byl
chov koordinovan prostfednictvim plemenné knihy (Ruiz- Lopes et al. 2009). Nizky
pocet zakladatelll je hlavnim faktorem, ktery urcuje genofond v zajeti populace.
Frankham et al. (2010) navrhl, aby pocet zakladateld byl 20-30 jedincti pro udrzeni
genetické rozmanitosti. Vyrazné nizsi heterozygotnost byla u populace, ktera byla
zalozena s méné nez 20 jedinci (napi. adax nubijsky, sobol asijsky; Fiumera et al.
1999, Kasthanov et al. 2011). Chov orlosupa bradatého, ktery vykazuje velkou miru
heterozygotnosti ve volné ptirodé, byl zahajen s36 jedinci, 1 piesto se

heterozygotnost v chované populaci nezvysuje (Gautshi et al. 2003).

IUCN? (1987) doporutila, aby populace v zajeti byly zakladany pied jejim sniZenim
Vv piirozeném prostitedi pod 1000 jedinci. Snyder et al. (1996) navrhuje, aby
programy pro chovy v zajeti byly zahajeny jen v nezbytnych piipadech. Cilem
chovnych programt je udrzet evolu¢ni potencial. Franklin (1980) navrhl jako
dostate¢nou velikost 50 jedincii. Lacy (1987) tvrdi, ze pocet jedinchh musi byt vyssi
nez 100. Experimentalni udaje s octomilkou také naznacuji, ze 50 jedinct je pftilis

malo (Frankham et al. 2010).

Podle mého néazoru je tfeba, na zaklad€¢ prostudovanych materidlli, k ispé&Snému
chovu nutny pocet 15 zakladatelt. Ze studii, které jsem posuzovala, vyplyva, aby

chov v zajeti byl udrzovan alespon se 100 jedinci.

Hybridizace byla zjiStovana piedevSim pomoci mtDNA, coZz mlze byt zkreslené
z ditvodu dédicnosti pouze v matetské linii. Kfizenim druhii mezi sebou dochézi ve
zvolenych studiich k ndrGstu heterozygotnosti. Je to vysledek predev§im
fylogenetickych vztahi populace druhii, které nejsou dostate¢né znamy. Zndmym
ptikladem hybridizace je orangutan bornejsky (Pongo pygmeus) a orangutan
sumatersky (Pongo abelii). Tyto dva druhy byly vedeny jako jeden druh, pozdéji se
vSak ukazalo, Ze jsou silné diferencované (Zhi et al. 1996). Hybridizace vSak vede

Casto ke snizeni plodnosti populace (Fickel et al. 2007). Jako tomu je u lva

1 . , . v
Mezinarodni unie pro ochranu ptirody
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berberského (Panthera leo leo), ktery neni v zoo veden v plemenych knihach, ale
naopak se kiizi s ostatnimi lvy (Black et al. 2010). Ve vétsing ¢lankt vsak byla
posuzovana hybridizace z chovnych populaci s divokou v dusledku reintrodukce.
Nejvyssi vyskyt hybridizace byl pozorovan u pajestérky alzirské (Santos 2009). Lze
to vysvétlit predevsim vyhodné&jsimi podminkami a uspésnou lihni v chovech ex situ.
Velkou miru heterozygotnosti vlivem hybridizace vykazuji také populace husy malé
(Anser erythropus), tygra dzugnlového (Panthera tigris alnica), kozy Srouborohé
(Capra falconeri) a dalsi (Ruokonen et al. 2007, Henry et al. 2009, Hammer et al.
2008).

Hybridizace je z mého pohledu prospésna pro obnoveni heterozygotnosti ohrozenych
populaci v ramci stejného druhu. U nékterych druhi vSak dochazi mirou hybridizace
k ztraté genetického potencialu. Jsou to pfedevsim kiiZzenci mezi jedinci, nestejného
druhu. Proto se domnivam, ze je nutné peclivé vedeni chovu, aby nedochazelo

k nezadouci hybridizaci.

Studie ukazuji, Ze hors$i stav zplsobeny inbridinkem vede k plozeni samic a lepsi
stav populace k plozeni samct. Piikladem je gazela atlaska (Gazella cuvieri) a gazela
dama tmava (Gazella dama mhorr). I mira inbridinku se projevila na téchto
populacich. Pokud byli samci siln¢ inbredni, méli mensi té€lesné proporce a nepiezili
vice jak 30 dnti nez samci mirn¢ inbredni (Moreno et al. 2011). Vysledky studii
ukazuji, Ze inbridink a ztrdta genetické rozmanitosti muze byt v chovnych
programech omezen na minimum ovSem pod dukladnym manegmentem
(Witzenberger et Hochkirch 2011). Studie jsou vsSak casto zalozeny pouze na
vypoctu inbredniho  koeficientu. Ziskané vysledky nebyvaji  porovnany

pomoci molekularnich metod a to mize byt velice zkreslujici.

Dalsi dulezitou otazkou, kterou je tfeba feSit pomoci genetickych studii, je mira
piizplisobeni se podminkdm v prostredi (Williams et Hoffman 2009). Experimentalni
studie s octomilkami a rybami, ukazaly, Ze adaptace na podminky v zajeti mohou
nastat rychle a mohou tak negativné ovlivnit i kratkodobé Slechtitelské programy
(napt. Heath et al. 2003,Araki et al. 2007). Aby se pifedeSlo komplikacim pfi
neintrodukénich programech, bude nutné rozsifit nase znalosti o adaptacnich
procesech na podminky v zajeti. VétSina studii se vSak vice zamé&fuje na ztratu

genetické rozmanitosti nez na adaptaci v zajeti (Hedrick et al. 2000).
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Ve studovanych chovech psa hiivnatého (Chrysocyon brachyurus) je pozorovana
nizkd schopnost reprodukce. Nizka UspéSnost teéhotenstvi a velkd novorozenecka
umrtnost (Songasen et Rodden 2010). Také u svinuchy hladkohibeté (Neophocaena
phocaenoides) se nedafil chov v zajeti, ktery byl vyfeSen polopfirozenymi
podminkami, které se ukdzaly vyhodné. VyhlaSenim rezervace na fece Yantgze,
a tim spojené omezeni rybolovu a lodni dopravy pfispélo k mirné stabilizaci svifiuch
(Wang 2009). Uz Chen et Hua (1989) navrhli polopfirozené podminky pro chov

V zajeti pro navySeni rozmnozovani.

Na zéklad¢ vysledkil studii se domnivam, ze diky polopfirozenym podminkam lze
zvysit reprodukci druhu a zaroven dochdzi k snizeni stresu a adaptace na podminky
Vv zajeti. Myslim si, Ze by se chovy v zajeti mély fidit témito studiemi a pfizpisobit

podminky chovu tak, aby se co nejvice podobaly podminkam ve volné ptirod¢.

Clanky tykajici se populaci v zoo napf. Black et al. (2010), Nijman et al. (2006)
poukazuji na nutnou restrukturalizaci dnesnich zoo, aby chov v zajeti m¢l cenny
pfispévek v ochran¢ druhi. Zoologické zahrady se vSak vice zamétuji na tzv.
charismatickou faunu nez na ohrozenou linii (Conde et al. 2011). Naptiklad myval
severni (Procyon lotor) ze Severni Ameriky, je casto chovan v evropskych
zoologickych zahradach, ptestoze jde o bézny druh v jeho plivodnim prostiedi,
V Evropé se chova invazivné (Schmidt 1999). S tim kontrastuje kriticky ohrozeny
myval trpasli¢i (Procyon pygmaeus), ktery se Vv zoo chova zfidka. Usili udrzet
nékteré druhy velkych savct, jako naptiklad slona afrického se zvysuje a nuti tak zoo
Kk vy¢lenéni velkych prostor pro tyto druhy. Podle mého nazoru se jedna v tomto
ptipadé o ,.kontraproduktivni zalezitost, protoze slona Ize chranit efektivné ve volné

ptirodé, kde je jeho populaéni trend rostouci — viz Black et al. (2008).

Mnoho druhti nelze efektivné chranit ani v zachrannych chovech. Hughes et al.
(2008) navrhuji na zachovani kralika fi¢niho zalozeni kryobanky, kterd bude
v pfistich letech nezbytna pro vice druh. Bohuzel kryokonzervace je k dispozici

pouze na nékolik ohrozenych druhti, vétsinou na domaci zvirata (Frankham 2005).

Jsou- li (napf. ptaci) chovani pro zvyseni mistni populace, m¢l by byt geneticky
ptuvod kompatibilni s voln€ zijicimi. OvSem pokud slouzi chov jen pro zvySeni lovné

populace, nezaleZzi uz tolik na jejich pavodu (Liukkonen et al. 2002).

26



Vétsina ¢lankl o ex situ analyzovala pouze populace zijici v zajeti. Srovnani s volné
Zijicimi jsou velmi vzacné, i kdyz prave toto srovnani je nutné k posouzeni, zda cile
chovnych a ohrozenych druht jsou ve skutecnosti plnény. Také dlouhodobé
hodnoceni genetické variability v zajeti chybi a dlouhodob¢jsi pozorovani tispéSnosti

reintrodukce.

27



8 Koroptev polni (Perdix perdix)

Patti do tadu hrabavi (Galliformes) Celed’ bazantoviti (Phasianidae). Obyva témét
celou Evropu, na severu se vyskytuje az do stiedni Skandinavie a smérem na jih ji
najdeme 1 ve stiedni Asii. Koroptev lze rozdélit podle mitochondridlni DNA
(mtDNA) do dvou linii (Liukkonen et al. 2002) respektive na dva poddruhy - zapadni
vétev Perdix p. perdix a vychodni vétev Perdix p. lucida (Potts 1986).

Pivodni misto vyskytu koroptve polni jsou stepi. Druhotné osidlila kulturni step typu
poli s mezemi a kiovinatymi remizky. Zeméd¢lska krajina s mozaikou mensich poli
a remizkil ji nejvice vyhovuje, protoZe zde zaklada hnizda. V soucasnosti ji miizeme
vidét predev§im na ruderdlnich plochach v okoli vesnic a mést s dostatenym
mnoZstvim kfovin, v nichz mohou pfivést mladé a chranit se pred predatory (Stastny

et al. 2006).

Vzhledem k tomu, Ze diive byla koroptev vyznamnou a hojné se vyskytujici pernatou
zveii, existuji o ni pomémé piesné archivni udaje od poloviny 19. stol. Vyplyva
Z nich, Ze stavy koroptvi byly pomérné stabilni, kdy v 30. letech 19.stol byly jejich
stavy pomérné¢ vysoké. Po obdobi 1939-45 vSak pocty koroptvi ptedevSim kvili
tvrdym zimam prudce klesly. Drasticky pokles stavi, ktery datujeme od 50 let, vedl
k jejimu vymizeni z celé fady oblasti. Hlavni pfi¢inou je likvidace rozptylené zelené,
zavedeni rozsahlych monokultur, zvySeni mechanizace a pouZzivani pesticidi (Hudec,
Cerny et al. 1977). Odhad jarnich kmenovych stavii pro celé Ceskoslovensko &inil
vV roce 1935 pies 6 milionid ex v roce 1965 uz jen 773 tisic ex. Dnes jde o nehojny
druh, ktery z mnoha oblasti vymizel. Po¢etnost koroptve byla odhadnuta Stastnym

a Cervenym (2010) jen na 11- 20 tisic part.

V oblasti reintrodukce dochazi k neuspokojivym vysledkim. Kromé loveckych
ucell, se chov a nésledné vypousténi pouziva jako nastroj pro zachovani ohroZenych
druht (IUCN 1987). Vypousténi umeéle odchovanych koroptvi nevede k posileni

volné Zijici populace (Cerveny et al. 2004).

Geneticka variabilita chovanych a divokych populaci je ¢asto hodnocena pomoci
molekularnich makrertt (mikrosatelity a mtDNA). Studie se vétSinou zabyvaji

historickym rozsifenim a detekci poddruht (Luikkonen et al. 2006, Andersen 2012)
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a nezamétuji se tolik na porovndni genetické variability druhli ve volné ptirodé
a Vv zajeti. Domnivam se, ze k udrZeni heterozygotnosti v populacich ex situ je nutné,
doplnit tyto studie nejen o miru He, kterd se pak bude porovnavat, ale také o miru

adaptability k podminkam v zajeti.
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Z.avér

Udrzeni genetické variability je nezbytné pro pieziti druhu. Pokud populace nema
vhodné zivotni podminky, které jsou Casto v chovech ex situ, dochazi k ovlivnéni
genetické struktury a tim dochazi k omezeni Zivotaschopnosti populace (Frankham
2005). K zamezeni vlivu podminek v chovech ex situ je nutné stanovit vhodny
managment, ktery bude minimalizovat pokles heterozygotnosti a inbridinku.
Nutnosti by mélo byt vedeni plemenné knihy K ptedejiti pfibuzenskému kiizeni.
Ukézalo se, ze lze snizit stres a miru adaptace na podminky v chovech vytvofenim

polopfirozenych podminek, které by se tedy mély vyuzivat.

K porovnani Uc¢innosti chovu nesta¢i pocitacova simulace, ale musi byt pouZzity
molekularni metody spole¢né s pozorovanim, diky nimz dojde k reintrodukci s vyssi
uspésnosti. Pro takové porovnani je nutné mit udaje o ptirozené genetické struktuie

voln¢ 7Zijici populace ohrozeného druhu (tedy i muzejni vzorky) a shromazdit

zakladni informace o stavajici populaci v zajeti.

Kazda studie, zabyvajici se ohroZenymi populacemi a jejich chovem, by méla

zhodnotit genetickou strukturu po n€kolik generaci v zajeti.
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