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Reintrodukce rysa ostrovida (Lynx lynx) ve stredni

a zapadni Evropé z pohledu genetiky

Souhrn

Rys ostrovid (Lynx lynx) byl kdysi rozsiten po celé Evropé. Lidska ¢innost, jako je
lov a ni¢eni Zivotniho prostiedi, vedla k jeho ibytku a nakonec v mnoha oblastech
k vyhynuti, coz vedlo k vyraznému snizeni jeho genetické rozmanitosti. Tato prace
popisuje biologii rysa ostrovida, jeho biotopové a potravni preference, statut
ochrany, historicke i soucasné rozsiteni v Evropé. Reintrodukce rysa ostrovida ve
sttedni a zapadni Evropé je predmétem zdjmu mnoha studii, a to nejen z
genetického hlediska. Od 70. let jsou vyvijeny snahy o reintrodukci druhu do jeho
pavodniho areélu. Cilem této prace bylo sepsat informace o pribéhu reintrodukce
od jejiho pocatku az po zhodnoceni uspéSnosti projektu, napfic¢ jednotlivymi
zemémi. Prace se také vénuje popisu metod analyzy genetické informace, které se
pouzivaji k identifikaci jedinct, populaci nebo k identifikaci gent. Genetické studie
ukazaly, ze populace reintrodukovanych rysi maji nizkou uroven genetické
diverzity, coz muze mit negativni dopad na jejich schopnost pfizpiisobit se
ménicimu se prostiedi a odolavat nemocem. Proto byly zavedeny strategie
genetického managementu s cilem zvySit genetickou rozmanitost, vcéetné
translokace jedincu rysa z jinych oblasti a pouzivani technik asistované migrace.
Sledovani genetické rozmanitosti a popula¢ni dynamiky je zasadni pro zajisténi

uspéchu reintrodukénich snah a dlouhodobé zivotaschopnosti druhu.

Klic¢ova slova: rys ostrovid, reintrodukce, efektivni velikost populace



Reintroduction of the lynx (Lynx lynx) in Central

and Western Europe from a genetic point of view

Summary

The Iynx (Lynx lynx) was once widespread throughout Europe. Human activities
such as hunting and environmental destruction have led to its decline and,
eventually, to extinction in many areas, significantly reducing its genetic diversity.
This bachelor thesis describes the biology of the lynx, its habitat and food
preferences, its conservation status, and the historical and current distribution in
Europe. The reintroduction of the lynx in Central and Western Europe has been the
subject of many studies, not only from a genetic point of view. Since the 1970s,
conservation efforts have been made to reintroduce the species to its native range.
This work aimed to compile information on the reintroduction process from its
inception to the evaluation of the project's success across countries. The thesis also
discusses the description of methods available for genetic analyses that can be used
to identify individuals, populations, or genes. Genetic studies have shown that
populations of reintroduced lynx have low levels of genetic diversity, which can
negatively impact their ability to adapt to changing environments and resist disease.
Therefore, genetic management strategies have been implemented to increase
genetic diversity, including translocating lynx individuals from other areas and
using assisted migration techniques. Monitoring genetic diversity and population
dynamics is essential to ensure the success of reintroduction efforts and the long-

term viability of the species.

Keywords: Eurasian lynx, reintroduction, effective population size
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1 Uvod

Rys ostrovid, majestatni druh kockovité Selmy, se kdysi volné¢ pohyboval
po zna¢né Casti zapadni Evropy. Kvili lovu a zaboru jeho pfirozeného zivotniho
prostfedi vSak populace rysa drasticky poklesla, coz vedlo v mnoha regionech
k jeho vyhynuti. V poslednich desetiletich roste zajem o reintrodukci rysa do téchto
oblasti jako snaha o obnovu rovnovahy ekosystému a podporu biologické
rozmanitosti. Takové usili zahrnuje peclivy vybér vhodnych mist pro vypousténi,
feSeni potencidlnich konfliktd s mistnimi komunitami a monitorovani populace, aby
se zajistilo jeji Gspésné zaclenéni. Reintrodukce rysa v zapadni Evropé je
dlouhodoby a slozity proces vyzadujici spolupraci odbornika z oblasti ekologie,
ochrany ptirody a prace s vefejnosti. Jedna se 0 mnohostranné usili, které zahrnuje
fadu ¢innosti a ivah.

Nejprve se museji vytipovat vhodnd mista pro vypusténi, ptiCemz je tieba
zohlednit faktory, jako je dostupnost kofisti, kvalita stanovist¢ a potencialni
konflikty s lidskou ¢innosti. To zahrnuje dikladné posouzeni mistni ekologie
a konzultace s prislusnymi zGcastnénymi stranami, jako jsou zeméd¢lci a vlastnici
pudy. Jakmile je vybrano misto pro vypusténi, za¢ina vlastni proces reintrodukce
rysa. Ten miZe zahrnovat pfivezeni jedinct z jinych regionti nebo z chovu v zajeti.
Vypusténé rysy je tieba peclivé sledovat, aby se zajistilo jejich preziti a Gspésné
zaclenéni do prostfedi. Sledovani mliZze zahrnovat monitorovani zvifat pomoci
obojkt GPS, provadéni prazkumii k posouzeni jejich vlivu na populace kofisti a
hodnoceni celkového zdravotniho stavu reintrodukované populace.

Dalsim kliCovym aspektem repatriaéniho Usili je feSeni potencialnich
konfliktd s mistnimi komunitami. Do této kategorie Cinnosti spada vzdélavani
mistnich ob¢anti o ekologickém vyznamu rysa, podpora strategii souziti se zvifaty,
naptiklad se psy hlidajicimi hospodatska zvitata, a feSeni obav z moznych skod
na majetku nebo hospodarskych zvitatech.

Z genetického hlediska piedstavuje reintrodukce rysa v zapadni Evropé jak
prilezitosti, tak vyzvy. Obnova populace druhu, ktery byl v regionu vyhuben, mize

pomoci obnovit genetickou rozmanitost a zabranit inbreedingové depresi v

10



populaci. Pokud vsak reintrodukovani jedinci nejsou dostatecné geneticky
rozmaniti, hrozi riziko snizené genetické zdatnosti, nachylnosti k nemocem a
snizené piizpsobivosti ménicim se podminkam prostiedi, véetné nizsi reprodukéni
uspésnosti.

Obecné lze fici, ze reintrodukce rysa v zapadni Evropé je slozity a trvaly
proces vyzadujici spolupraci a odborné znalosti z fady oboru, véetné ekologie,
ochranarské biologie a prace s vefejnosti. Prestoze je tiecba pickonat urcité
problémy, potencialni pfinosy obnoveni populace rysa v regionu jsou zna¢né,
véetné¢ podpory biologické rozmanitosti, obnoveni ekologické rovnovahy

a poskytnuti ptilezitosti pro ekoturistiku a vzdélavani.
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2 Cil prace

Cilem préce reSer$niho charakteru je zmapovat historii rozsifeni rysa
ostrovida (Lynx lynx) na uzemi stfedni a zapadni Evropy, konkrétng v Ceské
republice, Francii, Italii, Némecku, Rakousku, Slovinsku a gV}'Icarsku. Dukladné
popsat prubéh reintrodukce druhu od jejiho poc¢atku, ktery se datuje piiblizné od 70.
let minulého stoleti. Dale se zaméfit na informace o vyvoji populaci v jednotlivych
lokalitach a tispésnost reintrodukéniho procesu. Na problematiku je nahlizeno také
z pohledu popula¢né-genetické struktury a genetické diverzity druhu. Préce si klade
za cil popsat genetické nastroje a metody pouzivané pro studium geneticke

diverzity.
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3 Literarni reSerse

3.1 Biologie rysa ostrovida

3.1.1 Taxonomie

. Trida: savci (Mammalia)
. Rad: selmy (Carnivora)

o Celed’: kockoviti (Felidae)
o Rod: rys (Lynx)

o Druh: rys ostrovid (Lynx lynx)

Rod (Lynx) se oddélil od linie asijskych kocek Catopuma a Pardofelis
(Severcov, 1858) v obdobi pied 8 az 10 miliony let (Li et al., 2016). Tento rod
zahrnuje dalsi ¢tyfi recentni druhy (Sunquist & Sunquist, 2009): rys ostrovid (Lynx
lynx; Linnaeus, 1758), rys ¢erveny (Lynx rufus; Schreber, 1777) obyvajici uzemi
od jizni Kanady az po Mexiko, rys kanadsky (Lynx canadensis; Kerr, 1792)
z oblasti Aljasky, Kanady aseveru USA a rys pardalovy (Lynx pardinus;

Temminck, 1827) z Pyrenejského poloostrova.
3.1.2 Popis druhu

Rys ostrovid je stfedné velka kocCkovitd Selma a nejvétsi zijici Selma
v Evropé. V kohoutku dosahuje vysky 50-80 cm a vahy asi 15-35 kg, primér v CR
se pohybuje kolem 25 kg (Andéra & Cerveny, 2014). Vzhledové predstavuje rys
nezaménitelny prvek nasi fauny. K charakteristickym znakidm rysa patii dlouhé
koncetiny, zadni nohy jsou kratsi nez predni, kratké télo a kratky ocas,
trojuhelnikové usni boltce zakoncuji S$tétiny chlupi (odborné chvostky)
a prodlouzené licni vousy zvané licousy (Andéra & Gaisler, 2019). Zbarveni srsti
se méni individualn¢ i sezénn¢, pohybuje se od Sedé, pies bézovou, rezavou

az po nacervenalou ¢i hnédou. Bficho je bilé az nazloutlé. Néktefi jedinci maji
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zietelné tmavé skvrny, jini jsou méné vyrazni, vyjimecné jsou zcela bez skvrn
(Sunquist & Sunquist, 2004). Tlapy maji relativné velké. Stopy kulaté, bez otisku
drapt, smétujici pies sebe, protoze rys klade levou zadni nohu do stopy pravé
ptedni. To ovSem neplati pti beéhu, kdy klade zadni koncetiny pied piedni — a ty se
pak nepiekryvaji. Vzdalen¢ tak muze pfipominat i stopni drahu zajice. Pohyb
v zasnézeném terénu je pro rysa diky velikosti tlap a plo$nému zatiZeni velmi
snadnym a pfirozenym (Andéra & Gaisler, 2019; Cerveny & Bufka, 2000).

Rys ostrovid se fadi mezi druhy chranéné Bernskou konvenci. Podle

Ceskych zakonti nalezi mezi siln¢ ohrozené a chranéné druhy, které nelze lovit.

Obrazek 1: Rys ostrovid, stdri 5 let

Foto: Eric Isselee (2022), www.shutterstock.com

3.2 Rozsireni

Rys ostrovid (v anglosaskych zemich znam jako rys euroasijsky) pochazi
z Asie a kdysi byl rozsiten po celé Evropé, v¢etné Britskych ostrovi s vyjimkou
Pyrenejského poloostrova, kam se dostal ptiblizné na pocatku pleistocénu (Kurten
& Werdelin, 1984), autoti Sommer & Benecke (2006) udavaji rany az stiedni

holocén.
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Zépadoevropskeé a stiedoevropské populace postupné vymizely v dusledku
kombinace pfimého pronasledovani, odlesiovani a ubytku potravy v prub&hu
nékolika poslednich stoleti. V poloving 20. stoleti bylo rozsifeni minimalni a rysové
byli vyhubeni v celé kontinentalni ¢asti zapadni Evropy. Pfezila pouze ¢tyfi jadra
populaci. Jednalo se o skandindvskou, baltskou, karpatskou a balkénskou (U.
Breitenmoser, 1998; Lucena-Perez et al., 2022 ex Kratochvil, 1968).

Po desetiletich pronasledovani a vyhlazovani velkého po¢tu masozravych
zvifat se populace Selem v Evropé zaCaly pomalu obnovovat (Chapron et al., 2014).
Zlepsila se politika ochrany piirody a velkym Selmam se ve vétSin€ evropskych
zemi dostalo z&konné ochrany (Molinari-Jobin, Kéry, et al., 2012). Dochazi
k opétovnému osidlovani jejich drivéjsich izemi piirozenou cestou, ale také diky
reintrodukénim programum (Linnell et al., 2001). Konfrontace Selem s ¢lovékem
V krajiné je pro né velkym ohrozenim z divodu neustalého zmenSovani jejich
biotoptl a fragmentovani bezpe¢ného prostiedi. K tomu dochazi nejen z divodu
jejich piimého hubeni, ale také kvuli vystavbé silnic a zeleznic ve volné krajiné
(Fischer & Lindenmayer, 2007). V pfimé uméfe se zmenSovanim piirozeneho
prostfedi pro zveéf dochazi ke zmenSovani populaci volné Zijicich zivocicha.
Rozdélovani a izolovani jednotlivych populaci zvysuje riziko lokalniho ohrozeni.
Zejména velké Selmy vyzadujici rozsahlé souvislé prostory jsou obzvlasté nachylné
vuéi lokalnimu vymirani v rozdélené krajiné a jejich populace tak mivaji mensi

hustotu (Ripple et al., 2014).
3.2.1 Vyskyt v Evropé

V  poslednich staletich byly velké Selmy systematicky loveny
a pronasledovany. Tyto faktory spolu s nicenim zivotniho prostiedi, odlesinovanim
a nadmérnym lovem jejich volné Zzijici kofisti vedly k celosvétovému poklesu
populaci rysa (U. Breitenmoser, 1998).

Pavodni rozsifeni rysa ostrovida popisuji autofi Andéra & Gaisler (2019)
jako lesni pasma témét celé Eurasie az po Sibit a hory jihovychodni i stfedni Asie.
Podobné urcuji autoii Nowell & Jackson (1996) a Sunquist & Sunquist (2009) areél

roz§ifeni tahnouci se od zapadni Evropy, pies pas boreélnich lesi Ruska
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az po stiedni Asii a Tibetskou plosinu — jeho celkovd rozloha ¢ini pfiblizné
13,5 milionu km?.

V 60. a 70. letech 20. stoleti, kdy se biodiverzita dostala na politickou scénu,
se ochranci pfirody a vlady zacali sdruzovat na podporu novych politik na ochranu
poslednich populaci velkych Selem, a dokonce zahajily jejich reintrodukci v
oblastech, kde byly kdysi vyhubeny (Treves & Karanth, 2003).

V soucasnosti (viz Obr. €. 2) je velka ¢ast arealu Evropy a jihozapadni Asie
fragmentovana, oblasti historického vyskytu od Skandinavie pites Rusko a centralni
Cast Asie jsou povazovany za souvislé (Breitenmoser et al., 2008). Celosvétova
populace druhu je dnes uvadéna v poctu presahujici 50 000 jedinct, nejvétsi zijici
pocet rysu reportuje Matyushkin & Vaisfeld (2003) v Rusku a to 30 000-35 000 a

piiblizné 10 000 zijicich v Mongolsku. Piestoze rozsahla ¢ast arealu zasahuje na

tizemi Ciny, uvadi Breitenmoser et al. (2008) nezndmy pocet rystL.

Obrazek 2: Rozsireni rysa ostrovida ve svete podle IUCN (2015)

www.siucnredlist.org
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V Evropé (bez dat z Béloruska a Ruska) se pocet ryst odhaduje na 9 000—
10 000 jedinct. Nejvetsi spoleCenstvi jsou autochtonni populace na severu zeme
Citajici kazda kolem 2 000 jedinct: Skandinavska (~1 800-2 300), karelska (finska
¢ast ~2 500), baltska (~1 600) a karpatska (~2 300), uvadi (Chapron et al., 2014;
Kaczensky et al., 2013) ve své analyze. VSechny reintrodukované populace jsou
vyrazné mensi, protoze vznikly teprve v 70. az 80. letech minulého stoleti
a s malym poctem zakladatel. Kaczensky a kolektiv autorti, (2013) udévaji
soucasnou velikost populaci nasledujici: Alpska (130-160), ¢esko-bavorska (~ 50),
dinarska (120-130), jurska (>100) a vogézsko-palatinska (~ 19). Pata autochtonni
populace rysa na Balkdnském poloostrové podle poslednich vyzkumu ¢ita pouze
40-50 jedinct a je povazovana za velmi ohroZenou. VétSina ostatnich populaci je
V poslednim desetileti povazovana za stabilni. Zatimco diivéjSi pocty byly
pravdépodobné nadhodnoceny, dnes se predpoklada, ze soucasné stavy jsou
jsou velké Selmy v mnoha zemich svéta ptisné chranény nebo tizeny kvotami
a na ochranu a zachovani jejich obnovujicich se populaci se vynaklada velké usili
(Ripple et al., 2014).
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Obrdazek 3: Rozsiieni rysa ostrovida v Evropé podle Kaczenské et al, (2013) bez
udajii z Ruska, Béloruska a Ukrajiny

3.2.2  Vyskyt v Ceské republice

Podobné jako v jinych oblastech stfedni Evropy byl rys ostrovid (Lynx lynx)
natzemi Ceské republiky vyhuben v 18. a 19. stoleti (Cerveny et al., 2002).
Do poloviny 20. stoleti existuji zd&znamy o vyskytu rysa z oblasti roztrousenych po
celém uzemi Ceské republiky. Posledni dolozeny odstiel v Cechach je znam
z Téborska z roku 1835 (Andéra & Gaisler, 2019). Na Moravé a ve Slezsku se
jedinci ze Slovenska objevovali jesté na ptelomu 19. a 20. stoleti, zejména v oblasti
Moravskoslezskych Beskyd. K vyhubeni doslo na pocatku 20. stoleti, kdy bylo v
letech 1908-1914 uloveno nékolik jedinct migrujicich ze Slovenska. Trvaly navrat

rysa do Beskyd je datovan az po druhé svétove valce (Kutal et al., 2013).
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V pribéhu Casu vznikaly a nasledné docasné ¢i natrvalo zanikly mensi populace
v Hrubém Jeseniku, Labskych piskovcich, Brdech a na Ceskomoravské vrchoving
(Andéra & Gaisler, 2019).

@ Trvaly vyskyt s reprodukci O Trvaly vyskyt bez reprodukce >k Sporadicky vyskyt

Obrazek 4: Vyskyt rysa ostrovida v Ceské republice a na zapadnim Slovensku v letech
2012-2016 (Kutal et al., 2019)
Nyni je rys ostrovid plo$né nejrozsifenéjsi velkou Selmou, kterd se vyskytuje
na vice nez 10 % tzemi Ceské republiky (Magg et al., 2016). Dvé hlavni oblasti se
stalym vyskytem, kde prokazatelné dochazi k reprodukeci, jsou jihozapadni Cechy
(od Ceského lesa az po Novohradské hory) a severovychodni Morava
(Moravskoslezské Beskydy, Javorniky, Hostynsko-vsetinska hornatina). Obé
rozmnozujici se populace (Cesko-bavorsko-rakouska a karpatska) jsou pieshrani¢ni
a svou pocetnosti spiSe stagnuji (Andéra & Gaisler, 2019; Magg et al., 2016).
Celkové je soucasny vyskyt rysa v Ceské republice, vedle piirozené migrace ze
Slovenska, vyznamné spojen s jeho opétovnym vypuiténim na Sumavé v priibéhu
let 1982-1985 (Andéra & Cerveny, 2014). Populace rysa ostrovida byla na svém
vrcholu v letech 1997-1998 s poc¢tem 100-150 jedinci. Posledni souhrnné
vyhodnoceni rysa na tizemi Ceské republiky je zlet 2012-2016, kdy byla

ptitomnost rysa prokazana na 10,8 % tzemi (Kutal et al., 2019).

19



3.3 Biotopové preference

V celé Evropé a na Sibifi jsou rysi vazani piedevS§im na lesnaté oblasti
s hojnymi populacemi kopytnikti (Nowell & Jackson, 1996). Ve stiedni Asii se rysi
vyskytuji v otevienéjSich a fidce zalesnénych oblastech nebo v polopoustnich
biotopech, v severnich oblastech zase obyvaji tundru (M. Breitenmoser et al., 2008;
Nowell & Jackson, 1996). V Ceské republice je jejich pfirozenym prostiedim
zejména oblast smiSenych jehli¢natych lesi vyssich a stfednich nadmotskych
vysek. Typicky je ¢lenity terén se skalnimi Utvary a bohaty na husty podrost
(Andéra & Gaisler, 2019).

Na zékladé¢ studie od Filly a kolektivu autorti (Filla et al., 2017) vime, Ze
v soucasné dobé je vybér stanovist’ a biotopova preference rysa ostrovida velmi
ovlivnéna praci ¢lovéka a prizpisobena ¢lovékem pozménéné krajiné. Vybér
stanovist béhem dne je fizen piedev§im bezpe¢nostnimi faktory, zatimco v noci
uréuje vybér stanovist’ rysa dostupnost kofisti.

V zimnim obdobi jsou rysové vystaveny vys$simu riziku nez v letnim, protoze

kopytnici se stahuji do oblasti blize k lidskym sidlim.
3.4 Potrava a zpisob lovu

Rys ostrovid je potravné velmi uzce specializovan. Slozeni potravy se lisi
podle dostupnosti kofisti v dané oblasti. Rys je striktni masozravec, dokaze skolit
kotist az 3-4krat vEtsi nez on sdm, zejména v zimé si vybira velkeé kopytniky kvali
jejich snadné zranitelnosti v hlubokém sn¢hu. Ve stiedni Evropé to byvaji nejéastéji
v lese Zijici, stfednd velci kopytnici a jejich mlad’ata (Andéra & Cerveny, 2014).
Jeho potravu tvoti az ze 75 % srnec obecny (Capreolus capreolus), jelen lesni
(Cervus elaphus), prase divoké (Sus scrofa), muflon evropsky (Ovis gmelini
musimon) a kamzik horsky (Rupicapra rupicapra). Jeden rys ulovi ro¢né az 60 kust
koristi (Andéra & Gaisler, 2019). Potravni skladba mtize obsahovat i zajice, lisky,
kocky, ruzné druhy ptakt, hmyz, hospodaiské zvifectvo a vyrazny podil pfipada
i na drobné hlodavce. Rys je schopen po uloveni zkonzumovat z kofisti okolo 1 kg,
vyjimeéné az 3,5 kg masa. V letech 1993-1998 probihala na tzemi jiznich

a zépadnich Cech evidence kofisti rysa a z 1 884 evidovanych kusti riznych druht
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bylo nasledovné zastoupeni 75,53 % srnec, 7,86 % jelen (pfevazné lané a kolousi),
5,36 % muflon, 4,94 % prase divoké (pifevazné selata), 3,18 % ovce domaci, 1,17
% zajic polni, dale (sefazeni podle zastoupeni) liSka obecna, dan¢k evropsky, jelen
sika, domaci driibez, ko¢ka domaci, koza (Cerveny et al., 2006). Rys pti lovu pro
svj pohyb smérem ke kofisti vyuziva své vlastnosti bystré a hbité selmy. Pti
dennim svétle je rys schopny rozpoznat kofist az na stovky metri (srnce na 500 m,
zajice na 300 m, hlodavce na 75 m). Uspé&nost lovu byva mezi 20 a 80 %. Rys
kofist nejprve vyhlizi, ¢iha na ni, nasledné se plizi a Gito¢i z bezprostiedni blizkosti.
Drobné hlodavce zabiji kousnutim do hlavy, sparkatou zvéf obvykle zakousnutim

do hrdla nebo v tylu a zadusenim (Cerveny et al., 2006).
3.5 RozmnoZovani

Rysi se sdruzuji pouze za ucelem pareni. Obdobi fije je velmi kratké, obvykle
trvd jen zhruba mésic v obdobi od zacatku tinora do konce dubna. U samce se
projevuje zvysenou frekvenci znackovani mist moci a volanim. Tyto projevy slouzi
ke sblizeni obou pohlavi. Samice se naopak projevuje hlasitym mioukanim a
valenim se na zadech. Kazda samice je béhem této doby plodna jen pfiblizné tii
dny. Jakmile se par setkd, probihd seznamovaci ritual a nasleduje samotné paieni,
to obvykle trva nékolik dal$ich dni, béhem nichz opakované dochazi ke kopulaci.
Jakmile jiz samice neni v tiji, samec odchazi hledat jinou partnerku. Samice maji
pouze jednoho partnera za sezénu (Nowell & Jackson, 1996).

Bfezost trva 67 az 74 dni, samice rodi v kvétnu. Interval chovu se lisi
Vv zavislosti na GspéSnosti predchozi sezOny. Samice bez vrhu se paii kazdy rok,
samice s vrhem cca kazdé 3 roky. Velikost vrhu mize byt od 1 do 8 kotat. Rysi
na rozdil od vétsiny ostatnich kockovitych Selem vykazuji znacnou reprodukéni
flexibilitu. Mira ovulace, biezosti a velikosti vrhu se u ryst snizuje v piipadé, Ze je
malo potravy, a zvysSuje pfi jejim dostatku (Sunquist & Sunquist, 2004). Obvykle
se rodi dvojcata az trojcata. Novorozend mlad’ata vazi 300 az 350 gramu a jsou
zcela zavisla na své matce, jedna-li se o potravu a ochranu. Mlad’ata se odstavuji ve
4 mésicich a osamostatiiuji se okolo 10. mésice. Samice pohlavné dospivaji ve 2
letech a pohlavné aktivni mohou ziistat az do 14 let, zatimco samci dospivaji ve 3

letech a mohou se rozmnozovat az do 17 let zivota (Nowell & Jackson, 1996).
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3.6 Pozorovani v prirodé, pobytové stopy

Rys ostrovid je velmi plaché zvite, spatfit jej ve volné piirod¢ je vzdy otazkou
nahody. V¢Etsi Stésti miuzeme mit s nalezenim jeho pobytovych znaki.
Charakteristickym znakem je stopa zakulaceného tvaru ve velikosti az 8 centimetra
s otiskem &tyf prstii bez drapt (Andéra & Cerveny, 2014). P¥i chizi klade zadni
tlapy do stop piednich koncetin, proto muzeme pozorovat otisky dvojité Cary.
Naopak pii béhu klade zadni konéetiny pied ptredni a vznika stopova draha
piipominajici tvar velkého ypsilon. V zimnim obdobi, kdy je v piirod¢ hodné
snéhu, vyuziva jiz vyslapané stopy od jiné zvéie (Cerveny & Bufka, 2000). Dal§im
znakem mohou byt rysi exkrementy, na ty ov§em narazime velmi ziidka, protoze
rys svij trus zahrabava nebo uklada na skryta mista. Podobné se chova i k ulovené
zver, kdy jsou zaznamenany piipady ukryti pod listim, travou, jehli¢im a vétvemi,

vyjime&né ji vynasi i do korun stromi (Cerveny & Bufka, 2000).
3.7 Ohrozeni a statut ochrany

Podle cerveneého seznamu IUCN je rys ostrovid druhem globalné malo
dotéenym, respektive s niz§im rizikem ohrozeni (LC — Least Concern) (M.
Breitenmoser et al., 2008).

Na zakladé smérnice Evrospké unie o stanovistich je rys ostrovid pfedmétem
zvlastniho zajmu z hlediska ochrany a jeho populace je tieba udrzet nebo obnovit
ve stavu piiznivéem z hlediska ochrany (Molinari-Jobin et al., 2018). V ramci
Evropské unie najdeme rysa ostrovida také v piilohach Il a IV Smérnice Rady ¢.
92/43/EHS ze dne 21. kvétna 1992 o ochrané prirodnich stanovist, volné zijicich
zivocichu a plan¢ rostoucich rostlin (Druhy v zajmu EU vyzadujici zvlastni tzemni
ochranu a Druhy v zajmu EU vyZadujici pfisnou ochranu).

Evropska populace rysa je vyznamné ohrozovéna ztratou biotopu z divodu
vystavby dopravni infrastruktury, pytlactvim, a ptedev§im nizkou toleranci
zemé&d¢€lské vetejnosti a myslived (Kaczensky et al., 2013).

V Ceské republice je rys fazen do kategorie ohrozenych (EN — Endangered)
druhd (Andéra & Hanzal, 2017), za hlavni rizikovy faktor je povazovan nepovoleny
lov — pytlactvi (Andéra & Cerveny, 2009; Cerveny et al., 2002, 2006).
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V myslivecké legislativé je celoro¢né hajenym druhem od r. 1988 (Vyhl.
MZVZ &.20/88 Sb.) a od 1. &ervence 2002 (Zakon &. 449/2001 Sb.) patii mezi zvéf,
kterou nelze lovit podle mezinarodnich smluv, jimiz je Ceska republika vazana,
nebo patii mezi zvlasté chranéné zivocichy podle zvlastnich pravnich piedpist.
Skody zptisobené rysem na Zivoté nebo zdravi fyzickych osob a na hospodaiském
zvitectvu (resp. vymezenych domacich zvitfatech vcetné psi slouzicich k hlidani
téchto zvitat) hradi od 10. kvétna 2000 ze zakona (Zakon ¢. 115/2000 Sb.) stat.

Ochrana populaci pokryvajicich rozsahla izemi a piesahujicich mezinarodni
hranice casto trpi nesrovnalostmi mezi pravnimi, biologickymi a fidicimi
jednotkami. Mezinarodni smlouvy a narodni zakony definuji pravni status druh
nebo poddruhti. Biologickymi jednotkami relevantnimi pro ochranu jsou vSak
populace nebo metapopulace, které se mohou lisit, pokud jde o jejich status v rdmci
arealu taxonu nebo s ohledem na pravni predpisy. Kromé toho se spravni jednotky,
v nichZ je tieba uplatiiovat opatfeni na ochranu nebo fizeni, mohou tykat pouze Casti
populace, coz vede k nejednotnému tizeni v ramci metapopulaci. Tyto problémy
jsou obzvlasté obtizné u ochrany velkych Selem, jejichZz Zivotaschopné populace
maji ¢asto nizkou hustotu na rozsahlych uzemich a obvykle prekracuji hranice statu.
Napiiklad 29 z 33 populaci velkych Selem zjisténych v Evropé presahuji
mezinarodni hranice. Vnitrostatni regiony jsou vSak ¢asto autonomni, pokud jde o
ochranu a fizeni volné Zijicich zivocicht, a proto se v nich ¢asto objevuji rozpory
mezi prisnou pravni ochranou velkych Selem na narodni nebo mezinarodni trovni
a slabym prosazovanim ochranaiskych opatieni na regionalni nebo mistni trovni
(Molinari-Jobin et al., 2010). I pfes plnou ochranu velkych Selem je jejich
pronasledovani stale jednim z nejéastéjSich problémt hlavnich pfi¢in amrti
(Chapron et al., 2014; Liberg et al., 2012). Ve vyspé€lych zemich je vétSina velkych
Selem usmrcena v disledku konfliktd s lidskymi z&jmy (Liberg et al., 2012).
Nicmeng, i kdyz nelegalni lov téchto Selem neni vetejnosti tolerovan a je trestny, je
tieba se na néj zaméfit zakonem. Jeho dopad na populaci je obtizné posoudit,
protoze pytlaci se snazi svou Cinnost utajit (Gavin et al., 2010). Kromé toho,
prosazovani prava, a to i pii existujici politické vili, je ve velkych lesnatych
oblastech, které nemohou byt zcela pod kontrolou strazci pfirody a policie, velmi

obtizné. Sance na vyfeseni takovych trestnich piipadi je ve vét§ing statd Evropy
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mald, zvlasté v zemich, kde pravo lovu patii vlastnikiim pozemkt a kde neexistuji
vefejné zaméstnani ochranci piirody nebo specializovani policisté (Apolloonio et

al., 2010).
3.8 Reintrodukéni proces

Za nejvhodnéjsi pfistup z hlediska ochrany biodiverzity se povazuje péce
0 ekosystém a biotopy. Tento pfistup nemusi byt vSak vzdy zcela dostate¢ny,
zejména pii snaze zachranit mizejici druh nebo navratit druh jiz vymizely. Z toho
diivodu se piistupuje k realizaci zachranného programu pro piislusny druh (MZP,
2022).

Druhova reintrodukce je zdmérné vypusténi druhu do volné pfirody ze zajeti
nebo z jinych oblasti, kde je dany organismus schopen piezit (Campbell-Palmer &
Rosell, 2010). Cilem reintrodukce druht je zalozit zdravou, geneticky riznorodou,
sobéstatnou populaci v oblastech, kde byla vyhubena, nebo rozsitit stavajici
populaci (Frankham et al., 2002). Druhy, které jsou pro reintrodukci vhodné, jsou
typicky témét ohrozené nebo ohrozené ve volné piirodé. Divodem reintrodukce
muzZe byt také nasledna kontrola Skidct, naptiklad vici jsou znovu vypousteni do
volné piirody, aby se omezilo pfemnozeni srné¢i zvéie (Campbell-Palmer & Rosell,
2010).

K reintodukei druhti existuje cela fada pristupt. Optimalni strategie zavisi
na biologii organismu. Prvni otazkou, kterou je tieba pii zahéjeni reintrodukce fesit,
je, zda ziskat jedince z voln¢ Zijicich populaci (in situ), nebo ze zajeti (ex situ), tedy
napiiklad ze zoologickych zahrad (Idelberger et al., 2021 b). Ex situ opatieni mohou
byt zacilena na (MZP, 2022):

e vytvofeni (znovuobnoveni) populace druhu v mistech historického arealu,
odkud druh vymizel — tzv. reintrodukce (repatriace),

e zvySeni pocetnosti uréité populace, tedy sniZzeni pravdépodobnosti jejiho
vyhynuti — tzv. posilovani populaci,

e vytvofeni nové populace druhu mimo jeho historicky aredl v ptipadé, Ze neni

vhodna alternativa v misté ptivodniho areélu — tzv. introdukce
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Reintrodukce druht je stale vice povazovana jako cenny néstroj pro programy
ochrany pfirody, napt. k zachran¢ druhti pfed vyhynutim nebo k obnové druht,
které lokalné vyhynuly. Vzhledem ke zméné postoji vetejnosti k volné Zijicim
zivocichtim ve druhé poloviné 20. stoleti se stale ¢astéji uvazuje o navraceni druhd
zpét do volné ptirody (Sarrazin & Legendre, 2000).

Zasadni je vybér mista vypusténi. Kromé dulezitych mistnich podminek, jde-
li o odpovidajici ekologické zdroje, je dulezita i geostrategicka poloha mista
vypousténi. Oblast reintrodukce by méla byt na jedné strané ,,uzaviena®, aby zvirata
rozptylena z mista vypusténi neriskovala ztratu kontaktu sami se sebou. Na druhé
stran¢ je vSak tfeba zvazit spojeni se sousednimi existujicimi nebo potencialnimi
druhy s ohledem na dlouhodoby vyvoj (meta)populace. Zatimco naptiklad rysi
vypusténi v Rakousku se rozsitili do riznych smért a brzy se od sebe pftilis vzdalili,
nez aby mohli vytvotit socialné-prostorovy systém. Ptirodni a antropogenni bariéry
pomohly vytvofit nové jadro populace ve Svycarsku (U. Breitenmoser &
Breitenmoser-Wiirsten, 2008).

Prestoze rys ostrovid v minulosti obyval celou Evropu s vyjimkou
Pyrenejského poloostrova, jeho evropsky areal rozsifeni se az do poloviny
20. stoleti v diisledku pronasledovani ¢lovékem znaéné zmensil (Kratochvil, 1968).
V soucéasné dob¢ jsou Gspésné reintrodukované populace, které vznikly pievazné v
70. a 80. letech 20. stoleti na uzemi zapadni a stfedni Evropy, extrémné
fragmentované a izolované a ztoho dtvodu i potencidlné ohrozené ztratou
genetické diverzity (Kaczensky et al., 2013; Mueller et al., 2022). V dlouhodobém
horizontu mohou tyto hrozby vést ke snizeni fitness jedincu (inbreedingova
deprese) a nakonec k vymirani populaci (Huvier et al., 2023). Pfirozena nebo
cloveékem zprostiedkovand konektivita mezi reintrodukovanymi populacemi nebo
geneticka zachrana v podobé translokace novych jedinct je jednou z moznosti, jak
tyto reintrodukované populace zachranit a zajistit jejich dlouhodobou udrzitelnost
(Bull et al., 2016; Gajdarové et al., 2021; Sindi¢i¢ et al., 2013).
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Od roku 1970 do soucasnosti probéhlo 14 reintrodukénich projektt rysia

v Némecku, Svycarsku, Slovinsku, Italii, Rakousku, Ceské republice, Francii

Populace/ vyskyt Misto vysazeni Rok vysazeni| Po¢et (m/f) * Piivod Osud **
v , Bavorska les (DE) 1970-74 5-10 3 divoci, 2 ze zajeti | netsp&Sny
Cesko-Bavorska Sumava (CZ) 1982-89 | 18(11/7) divoci (isp&ny)

Dindrska Kocevje (SI) 1973 6 (3/3) divoci (Uspésny)
Zapadni §vycarské Alpy | 1971-76 12 (7/5) divoci (Gsp&sng)
Engadin (CH) 1972/80 4 (2/2) divoci neispésny
Aplska NP Gran Paradiso (IT) 1975 2 (212) divoci nelsp&iny
Rakouské Alpy 1977-79 9 (6/3) divoci neldspésny
Vychodni $vjcarské alpy| 2001-08 12 (6/6) divoci nejisty
Alpska /Jurska Svycarskd plodina 1989 3 neznami nelspesny
Jurska Svycarska Jura 1972-75 10 (5/5) divoci (Gsp&sny)
Vogézy-Palatinska Vogézy 1983-89 21 (12/9) |19 divoci, 2 ze zajeti| nejisty
Podyjska NP Podyiji 1993-94 6 (2/2) ze zajeti neispésny
Kampinosska NP Kampinos 1992-99 31 (4/17) ze zajeti nejisty
Hartzka Hartz 2000 28 (9/15) ze zajeti nejisty

Tabulka 1: Reintrodukce rysa (Lynx lynx) ve stiedni a zdpadni Evropé. Data sestavend 2
Breitenmoser et al., 2001; von Arx a kol., 2004; Breitenmoser a Breitenmoser-Wursten; 2008,
Linnell a kol., 2009.

* m/f= samec/samice. Nékdy informace nejsou dostupné nebo jsou dostupné jen castecne.

** Osud: ,, Uspésny“ v zdavorkdch, protoze tyto populace dosud prezily 20-30 let s primérenym

poctem zvirat, nicméné jejich dlouhodobé preziti jesté neni zajisténo.

a Polsku (tabulka 1). Celkem bylo vypusténo 172—-177 ryst. Za tuto dobu
povazujeme Ctyfi projekty za UspéSné, Sest projektl za nelGspéSné a Ctyfi
z nich,zatim nelze vyhodnotit. Mnohé z téchto reintrodukci bylo $patné pfipraveno
a zdokumentovano. Srovnani pozadavka na reintrodukci, jak jsou definovany ve
Smérnicich ITUCN pro reintrodukce (IUCN, 1998), s ohledem na informace o
reintrodukcich, které jsou k dispozici, stale poskytuje dulezité poznatky o pficinach

uspéchu ¢i neuspéchu reintrodukénich projekti (von Arx et al., 2009).
3.9 Pocatky reintrodukce — ziskani jedinci

V roce 1968 vypracoval mezinarodni tym odbornikii pod vedenim akademika
J. Kratochvila dvé zpravy o historickém a soucasném vyskytu rysa ostrovida

v Evropé (Kratochvil, 1968). Zpravy vypracované pro IUCN a WWF analyzovaly
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pti¢iny vyhubeni rysa ostrovida v mnoha evropskych zemich a zkoumaly zplsoby
jeho ochrany v zemich, kde se jesté vyskytoval. Ve druhé poloving 20. stoleti doslo
ke zméné ve vnimani ochrany pfirody a zivoc¢ichi. Zménil se i piistup k velkym
Selmam. Diky legislativni ochrané rysa a dalSich druhti se objevila snaha o jejich
navraceni do oblasti puvodniho vyskytu (Volfovd & Toman, 2018).

Ve 2. poloving 20. stoleti stala na zacatku evropskych projektt reintrodukce
rysa skupina slovenskych lesniki a myslivct. Podileli se na odchytu v oblastech
Kysucké Beskydy, Slovensky kras ¢i Revicka vrchovina. Jednotlivé kusy
odchycenych Selem pochazely z karpatské populace rysi. Regulovany odchyt
na Slovensku hlidal Ustiedni vybor Slovenského polovnickeho, ktery udaval kvoty
odchytu, stanovoval cenu a kontroloval stav odchycenych kust. V letech 1970-
1984 se do projektu zapojila ostravska zoologicka zahrada, ktera se pro rysy stala
pfestupnou stanici. Probihaly zde potfebné veterinarni prohlidky a karanténni
pfiprava pred vypusténim. Nasledné byla jednotliva zvifata odesilana na mista
uréeného vysazeni v zapadni a stiedni Evrop¢, konkrétn¢ Italie, Francie, Némecka,
Rakouska, Slovinska, Svycarska a Ceské republiky (Stehlik, 2004). Od roku 1984
ptevzala zajist'ujici karanténni ptipravu Zoologicka zahrada Dvur Kralové. Diky
historickym zaznamim ZOO Dvir Krélové vime, jak takové karanténni drzeni
probihalo. Zvifata byla drZzena v okrajové ¢&asti arealu pro maximalni mozné
odlouceni od navstévnikl a fizeni provozu. Styk s clovékem byl omezen na
minimum, pouze krmeni a uklid vybéht (Volfovd & Toman, 2018). Diukazem je
popis chovani a zivota v do¢asném zavieni od byvalého pracovnika ostravské zoo.
Ze vzpominek Ludvika Kunce: ,, Divoci rysi snaseli pobyt v karanténé naprosto
odlisne — kazdy kus jinak. Od vydesenych mladych jedincii po agresivni,
neprizpusobivé, vétsinou starsi jedince, kteri treba 14 dnit odmitali jakoukoli Zivou
potravu. Vedl jsem si velmi podrobné zaznamy o chovadni kazdého zvirete. Kvuili
rysum bylo tehdy chovano nékolik set kralikii a dostavali po Fadu tydnii jen Zivou
potravu. Do sklopcii se nejcasteji chytali mladi jedinci ve veku zhruba jednoho a

pul roku, kteri meli zejména zpocdtku mensi lovecké zkusenosti.
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Obrazek 5: Evidenci odchycenych rysu, kteri prosli veterinarni pripravou v Zoo

Ostrava (z archivu Ludvika Kunce)

V letech 1971 az 2006 bylo realizovano 17 raznych reintrodukénich
a translokacnich projektii s cilem obnovit rysi populace v zapadni a stfedni Evropé
(Idelberger et al., 2021 a; Linnell et al., 2009). Tyto projekty se potykaly s fadou
problému a netspéchi. V ramci mnoha projekti bylo vypusténo pouze nékolik
jedincti a nebylo mozné populace po vypusténi adekvatné monitorovat (Linnell et
al., 2009). Vzhledem k pocate¢nim neuspéchiim pouze Sest reintrodukei zalozilo
populace, které v letech po vypusténi zaznamenaly demograficky rust. Témét dveé
desetileti po poslednich reintrodukcich dochazi u nékolika populaci ke znatelnym
demografickym zménam. Umrtnost vyvolana ¢lovékem, zejména legélni
a nelegalni lov a pronasledovani, negativné ovlivnila n¢kolik populaci (Mueller et

al., 2020).
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Obrazek 6: Historie reintrodukce rysa ostrovida. A) Mapa Sesti vybranych
reintrodukovanych populaci (ALP, JURA, LUNO, BBA, DIN a HARZ). Zobrazeny jsou

velikosti vzorkii, které se pohybovaly od 8 do 18 jedinci. Rok oznacuje, kdy byla poprvé
zahdjena reintrodukce na kazdé prislusné lokalite, v zdvorce je uveden minimalni pocet
vypusténych jedincii. Sipky ukazuji zdrojovou populaci pro kazdou prislusnou reintrodukci
(Mueller et al., 2022).
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3.10 Prubéh reintrodukce (vyvoj populaci, uspéSnost,

dnesSni populace)

3.10.1 Reintrodukce v Ceské republice

V pribéhu 19. stoleti byl rys ostrovid na Sumavé vyhuben. Do 70. let 20. stoleti
byla hlasena sporadicka pozorovani v regionech kolem piihrani¢nich regioni.

V letech 1982-1989 bylo na &eské strand Sumavy vypusténo celkem 17-18
ryst. Profesor Cerveny a kolektiv autort (Cerveny et al., 2006) popisuji toto
vypusténi jako posileni spontanné vznikajici populace. Tato populace navazovala
na piedchozi uspéSnou reintrodukci v Bavorském lese mezi lety 1970-1972.
Byvaly feditel ostravské zoologické zahrady Stehlik (2004), upiesiuje celkovy
pocet rysii na 18 kusii, v poméru pohlavi 12:6.

Populace rysa ostrovida v Ceské republice podle profesora Cerveného
a kolektivu autort (2001) byla na vrcholu v letech 1997-1998, kdy se jeji odhady
pohybovaly mezi 100 a 150 jedinci. Rist populace rysa ostrovida byl spojen s jeho
roz§ifovanim do sousednich zemi a naslednou migraci zpét z Némecka a Rakouska.
Nartstajicimi konflikty s chovateli hospodaiskych zvitat a myslivcei, ktefi tvrdili,
ze jejich zvéf trpi zvySenymi ,.8kodami* od tohoto predatora. Prestoze je rys
ostrovid v Ceské republice od roku 1947, resp. 1965 pod zakonnou ochranou
(stanovenou jak v myslivecké legislativé, tak v legislativé na ochranu piirody),
stava se Casto obéti nelegalniho lovu. Plan péée o populaci rysa ostrovida v Ceské
republice z roku 1998 rozdélil Ceskou republiku na tii zOny s riiznym stupném
ochrany, pficemz ve dvou z nich byl povolen vyjimeény zdkonny odstiel (Koubek
et al., 1997). Vyse zminéné piedpisy vSak nebyly myslivei dodrzovany. Jen v
obdobi 1989-2001 bylo ke kraniometrickému vySetieni piijato vice nez 50 lebek
pytlacky uloveného rysa ostrovida (Cerveny & Koubek, 2000). Vztah myslivet k
rysu ostrovidovi byl zkoumén na zékladé anonymnich dotaznikii v oblastech
vyskytu rysa ostrovida. Pouze 19,2 % dotdzanych myslivcll se domniva, ze rys
ostrovid hraje v ekosystémech pozitivni roli, 36,9 % z nich zna konkrétni piipady
nelegalniho lovu a 10,3 % z nich se pfiznalo k nelegdlnimu zabiti rysa ostrovida.

CR. Vztah studentd myslivosti k rysu ostrovidovi byl pozitivngjsi. (Cerveny et al.,
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2002) Osud a pieziti rysa ostrovida v Ceské republice je tedy predevsim v rukou

myslivc.
3.10.2 Reintrodukce v Italii

V Cervenci 1971 se vedeni narodniho parku Gran Paradiso (GPNP) obratilo na
organy IUCN (Mezinarodni svaz ochrany piirody) a WWF (Svétovy fond
na ochranu ptirody) s zadosti o pomoc pii reintrodukci tfi druhii savet (srnec
obecny, vydra fi¢ni a rys ostrovid) a dvou druht ptaki (sup bradaty a tetfev hlusec).
Vsechny tyto druhy byly vyhubeny v pribéhu 20. stoleti, rys ostrovid v roce 1918.
Zakladni studii o reintrodukci vypracovali C. W. Holloway (IUCN) a H. Jungius
(WWF), kteti doporucili k reintrodukci zvifata z Karpat, nejlépe z Vysokych Tater
(Stehlik, 2004).

Ostravska zoologicka zahrada ziskala pro vypusténi v italském narodnim parku
pouze dva mladé, vyrazné skvrnité samce, kterym byly tdajné 2 a 3 roky. Pochazeli
z jihu Slovenského rudohofi. Do Milana byli odeslani letecky 18. 6. 1975. Po té
byli drzeni v karanténé v zoologické zahrad¢ v Turin¢ (ZOOM Turin). Béhem
tiitydenni karantény byli rysové ockovani proti vztekling, zvazeni a vybaveni
radiotelemetrickymi obojky. V noci 11. Cervence 1975 byli vypusténi pobliz Gran
Clapey ve Valsavaranche (udoli Aosta, severni Italie), v nadmotské vysce 1750 m
n. m. Nékolik dni po vypusténi se rysi zdrzovali v blizkosti stejného mista. Vysilace
brzy ptestaly fungovat a o zvifatech nikdo nemél zadné zpravy. Pozdéji jeden ze
samcu piekrocil alpsky prusmyk ve vy$ce 3 000 m n. m. a piesunul se do Francie.
V bieznu 1976 byla jeho mrtvola nalezena pobliz La Ferriére d'Allevard nedaleko
Chambery, 90 km vzdu$nou ¢arou od mista vypusténi. Po druhém rysovi nebyly
nalezeny zadné stopy (Festetics, 1980). Odroku 1981 probihaly pokusy o
reintrodukci rysa ostrovida do italskych Alp z nové vzniklych populaci v Rakousku,
Slovinsku a Svycarsku. Prvni zpravu o migrantech do severovychodni a
severozapadni Italie z reintrodukované slovinské populace podali (Breitenmoser &
Breitenmoser-wursten, 1990). V Italii udaje z let 2000-2004 ukazuji na souvislou
populaci od severovychodniho Friuli po provincii Belluno (Obrazek ¢. 7, Molinari-

Jobin, W0lfl, et al., 2012). Krom¢ toho byl zjistén vyskyt rysa v oblasti Trentino
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Alto Adige, kde se rys vyskytoval jesté v 80. letech 20. stoleti, ale v letech 1995—
1999 uz bohuzel ne (Molinari, 1998).

i
Obrazek 7: Populace a vyskyt rysa v Alpach z monitoringu 2000-2004, oblasti v

Italii ¢. 5 Trentino Alto Adige, 6 Belluno, 7 Friuli (Molinari-Jobin et al., 2010)

3.10.3 Reintrodukce ve Francii

Rysové byli v regionu vyhubeni v 17. a 18. stoleti. Historii vymirani rysa
ve Francii podrobné popisuje (Festetics, 1980). Stejné tak piSe o populaci rysa
ve francouzskych Pyrenejich. Autofi (Breitenmoser & Breitenmoser-wursten,
1990) pisi o reliktni zbytkové populaci piezivajici ve tiech oblastech v blizkosti
Spanélskych hranic.

Fenomén reintrodukce rysa ostrovida se ve Francii rozvinul pozdé&ji nez
v sousednich zemich. V roce 1976 byly zvefejnény dva projekty: planovana
reintrodukce v Alpach, kterou méla na starosti FRAPNA (Fédération Rhone-Alpe
de Protection de la Nature), a reintrodukce v Alsasku, kterou pfipravila skupina

odborniku ,,Groupe Lynx Alsace*. (Breitenmoser & Breitenmoser-wursten, 1990)
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uvadéji, ze v letech 1983-1988 bylo ve Vogézach vypusténo celkem 14 ryst
(v poméru 9:5). Dvanact z nich pochazelo z Ceskoslovenska a dva z Velké Britanie.

(Linnell et al., 2009; Vandel et al., 2006) uvadéji, ze v letech 1983—-1993 bylo
ze zoologickych zahrad v Ceské republice, na Slovensku, ve Slovinsku a ve Velké
Britanii odvezeno 21 ryst; ackoli pivodnim zamérem bylo, aby vSichni rysové byli
puvodné odchyceni ve volné piirodé a nebyli zvykli na lidi. Zvitata byla vypusténa
do ¢tyf riznych horskych masivii v ramci regionu, a to v 11 riznych operacich s
pouzitim metod mekkého i tvrdého vypousténi. Zvifata byla sledovana pomoci
telemetrie. Z 21 vypusSténych zvifat prezily maximalné 4 samice a 6 samcu
dostate¢né dlouho na to, aby se mohli rozmnoZovat. Z ostatnich 11 jedinct jich 5
bylo ztraceno v populaci ve fazi okamzitého vypusténi. 2 byli znovu odchyceni,
protoze se zdalo, ze si prili§ zvykli na lidi, 1 uhynul hlady a 2 byli nelegalné
usmrceni. V nasledujicim obdobi byli nelegdlné zastfeleni dalsi 4 jedinci a 2
uhynuli z neznamych pii¢in. Je mozné, Ze doslo k nékolika dal§im tajnym
vypusténim rysl v zajeti pfes hranice v némeckém Pfalzerwaldu, ale nezda se, ze
by se diky nim vytvotila chovna populace. Ve Vogézach bylo prvni rozmnozovani
potvrzeno v roce 1987 a od té doby bylo zjisténo nejméné 12 dalsich ptipada
rozmnozovani. V letech 2000-2002 se zdalo, ze rysove jsou trvale pfitomni na 2
000-3 000 km? z celkovych 5 000 km? potencialnich stanovist. Neexistuje pfimy
odhad velikosti populace, ale z oblasti rozsiteni se odhaduje, ze by v regionu mohlo
potencialné zit 30 rysd. Rys zde stale rozsituje sviyj areal a mize se usadit v celém
masivu Vogéz za piedpokladu, Ze soucasny nartst jeho pocetnosti opét neklesne,

napt. nedojde k nariistu imrtnosti zptisobené clovékem (Vandel et al., 2006).
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Obrazek 8: Umisténi mist vypusténi rysii v masivu Vogéz. (Zvirata v zavorkdch: vypusténd,

ale nepodilela se na zalozeni populace.) (Vandel et al., 2006)
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3.10.4 Reintrodukce v Némecku

V letech 1970-1989 bylo vypusténo asi 22-27 jedincti k dopInéni populace na
bavorské (Bayerischer Wald) i ¢eské (Sumava) strané (Cerveny & Bufka, 1996).
Pfesny pocet a pivod ryst vyskytujicich se v Bavorsku neni znam. Festetics (1980)
uvadi, Zze kromé t¥i ryst z ostravské zoo byli v Bavorsku vypusténi dalsi rysi

nejasného ptivodu. Dale vysvétluje, Ze populace rysa kulminovala v roce 1975, kdy
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bylo v Bavorském lese a sousednim Ceském pohrani¢i zjisténo 10 az 12 rysu,
vétSina z nich mimo Uzemi Narodniho parku Bayerischer Wald. Bavorskou
populaci rysa ostrovida p¥iznivé ovlivnila reintrodukce rysa ostrovida v Chranéné
krajinné oblasti (CHKO) Sumava, kam bylo v letech 1982—1989 reintrodukovéano
18 rysti. V zim¢€ 1995/96 byla populace v Bavorském lese odhadovana na 8 az 13
zvifat, a to jak ve statnich lesich, tak v Narodnim parku Bayerischer Wald. K
tomuto poctu muzeme pripocitat také 3az5 dospélych jedincu zijicich v
soukromych honitbach. Bylo takeé zjisténo, ze mlada zvitata migruji do lesnatych a
skalnatych oblasti na severovychodé Bavorska, napf. do Steinwaldu a
Fichtelgebirge (Manfred et al., 2014 ex. Kiener et Strunz 1996).

V letech 2000—2006 bylo v Narodnim parku Harz oficialné vypusténo 24 rysu
(Anders & Sacher, 2004). Vsechna zvitata pochazela ze zajeti a pied vypusténim
byla 6-8 tydni drzena v aklimatizacnim vybchu. Vypusténa zvifata nebyla
oznaéena radiovym Stitkem. 2 z vypusténych zvitat musela byt znovu odchycena
kvili nedostateéné plachosti vici lidem a u 7 dalSich ryst bylo zdokumentovano,
ze po vypusténi uhynuli (pouze 1, se zlomenou nohou uhynul ve fazi bezprostredné
po vypusténi; 4 dalsi uhynuli na kombinaci hladu a sarkoptovy svrab, 1 uhynul pfti
srazce s vlakem a 1 pfiina smrti nebyla urCena). Byly zjistény nejméné Ctyfi
rysove, ktefi byli tajné vypusténi ve stejné oblasti. V letech 2002 az 2006 bylo
kazdoro¢né zjisténo rozmnozovani 1 az 4 mlad’at (Linnell et al., 2009).

V Némecku Ziji rysové v soucasné dobé ve tiech izolovanych populacich:
Cesko-bavorské populaci, populaci v pohoii Harz a populaci ve Vogézach a Falci.
Vsechny tii némecké populace rysa jsou od sebe v soucasnosti izolovany nejméné
280 km (ptiblizna vzdalenost populace v Harzu od populaci v Bavorském lese
i v Palatinském lese). Zaroven jsou vSechny tii populace izolovany i od ostatnich
populaci rysa v Evropé (Chapron et al., 2014). Zatimco populace v Bavorském lese
jiz n€kolik let stagnuje a v Pfalzském lese pokracuje reintrodukce, populace
v Harzu je v soucasnosti jedinou némeckou populaci rysa, ktera rozsifuje svij areal.
Pocetnost této populace byla nedavno odhadnuta na 55 neomezené Zijicich jedinca,
kteii osidlili celou oblast Harzu o rozloze 2 200 km? (Middelhoff & Anders, 2018).
| pres populaéni rast v této oblasti dochazi ke ztraté genetické diverzity. Pokud bude

populace rust i nadale, mohla by se stadt jednim ze zakladnich kamenu
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predpokladané vzajemné propojené stiedoevropské metapopulace, kterd zajisti

dlouhodobé usidleni a pieziti rysa ve stiedoevropske krajiné (Mueller et al., 2020).

Obrazek 9: Vyskyt rysa v Nemecku (Manfred et al., 2014)

3.10.5 Reintrodukce v Rakousku

V prosinci 1976 uzaviel goéttingensky Ustav se Zoologickou zahradou a
botanickym parkem Ostrava smlouvu o védeckotechnické spolupréci tykajici se
vyzkumu a reintrodukce rysa ostrovida ve stiedni Evropé. Na zakladé této smlouvy
poskytla Zoologické zahrada a botanicky park v Ostravé v letech 1976—1979 devét
dospélych ryst, pomér pohlavi 6:3. Kromé jednoho samce a jedné samice, ktefi
pochazeli ze Slovenského krasu, byla zvifata ze Slovenského rudohofii (Stehlik,

2004). Ackoli byla zvifata oznafena radiovymi obojky, vSechny se brzy po
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vypusténi porouchaly. Terénni projekty pokracovaly az do roku 1982, kdy bylo
sledovani vypusténych zvifat ukonc¢eno. Po péti letech se rysove rozsitili az 120 km
od mista reintrodukce, ale pozorovani bylo malo a jen ziidka se potvrdila. Pouze ve
spolkové zemi Korutany, kde byla aktivita rysa nejsilnéjs$i, shromazd’ovalo
myslivecké sdruzeni udaje pomoci formulait pro hlaSeni pozorovani. V
osmdesatych letech 20. stoleti hlaSeni 0 vyskytu ryst ubyvala a zdalo se, Ze
reintrodukce selhala. Kdyz se v Korutanech kolem roku 1989 série zabiti ovci
rysem potvrdila, zajem vefejnosti o rysa se znovu obnovil a bylo hlaSeno vice
pozorovani. Korutansky svaz myslivcil vytvofil pracovni skupinu, kterd méla tato
vétSina shroméazdénych informaci nebyla platnym dikazem vyskytu rysa. V
soucasné dobé neni v rakouskych Alpach zadna zjisténa rysi populace, rozptylena
hlaseni o pozorovani poskytuji pouze indicie 0 ptfitomnosti nékolika osamélych
jedinct potulujicich se ve stfednim Rakousku (Huber & Kaczensky, 1998). Autor
Lass a kolektiv autori (LAASS et al., 2006) v nové studii o vyskytu rysa
v Rakousku publikované v roce 2006 dospéli k zavéru, ze v Rakousku neexistuje
zadny dukaz o ustalené populaci rysa. Domnivaji se, Ze roztrouSené znamky
ptitomnosti rysa svédéi pouze o nékolika osamocenych jedincich. Ve sledovaném
obdobi (2000-2004) se pocet dolozenych znamek pritomnosti rysa zvysil oproti
minulému sledovani, ale velka ¢ast hla$eni byla soustfedéna pouze do dvou oblasti.
Z Casového a prostorového rozlozeni znamek usuzuji, ze v obou téchto oblastech,
v Dolnich Tauréch a v oblasti zahrnujici narodni park Kalkalpen, se vyskytuje vice
ryst. Mimo tyto dvé oblasti existuje mnoho povésti 0 vyskytu rysa, ale dolozenych

zaznamu o kofisti nebo stopach jen velmi malo.
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Obrdazek 10: Rozlozeni zaznamii o vyskytu rysa v rakouskych Alpach v obdobi 2000-2004
(LAASS et al., 2006).

3.10.6 Reintrodukce ve Slovinsku

Jesté na pocatku 19. stoleti se rys ostrovid potuloval po celém Balkéanském
poloostrové. Po ukonceni turecké nadvlady se zvysila lidska populace a s ni i tézba
dieva a nadmérny lov divokych Selem, predatofi byli pronasledovani jako skudci.
Ve Slovinsku se v letech 1821-1909 vyplacela odména 20 az 25 Guldend za
kazdého zabiteho rysa. Ze Slovinska druh vymizel v roce 1908, z Chorvatska v roce
1903 a z Bosny a Hercegoviny v roce 1911 (Cop, 1977). Dnes je autochtonni
populace rysa na Balkand omezena na jih byvalé Jugoslavie (Cerna Hora a
Makedonie) a na Albanii (Breitenmoser & Breitenmoser-wursten, 1990).

Slovinsko je mistem, kde se stykaji Alpy a Dinéarské pohoii. Kocevsko se
rozklada na ploSe asi 100 000 ha, je porostlé smisenymi lesy a ma krasovy charakter
s mnoha rysy podobnymi slovenskym Karpatim. Rysi zmizeli ze severni Casti
Dinéarskych hor na pocatku 20. stoleti (Linnell et al., 2009).

Diky mimotadné shodé¢ okolnosti se v roce 1972 podatilo ostravské zoo zajistit
nékolik rysu z jihu Slovenského rudohofi a sestavit je do tii part. Jeden par tvofila
matka se synem, ktefi byli odchyceni spole¢né. Ctyfi rysi byli kazdy dvoulety, o

dvou se predpokladalo, Ze jsou starSi nez Ctyfi roky. Reintrodukce ve Slovinsku
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byla velmi dobfte ptipravena, odbornici se ptijeli podivat na misto, kde byla zvirata
odchycena, a prohlédli si domovské stanovisté (Stehlik, 2004). Zvitata byla do
Zahtebu odeslana letadlem 15. ledna 1973. Odtud byla pfevezena do karantény v
Trove (Gojitveno lovisce Rog) v nadmoiské vysce 1 099 m, ktera byla totozna s
mistem jejich vypusténi (Cop & Frkovic, 1998). Pied vypusténim stravili dva
mésice v aklimatiza¢nich vybézich. Reprodukce byla zdokumentovana v roce
vypusténi a v nasledujicich péti letech. Od roku 1978 byla populace oteviena pro
lov a jeji vyvoj byl sledovéan podle distribuce zastielenych rysa. Zda se, Ze populace
se rychle rozsitila a kolonizovala dinarské pasmo v jiznim Slovinsku, zapadnim
Chorvatsku a v severozapadni Bosné. Néktera zvitata se dokonce rozsifila na sever
do Alp na hranicich s Italii a Rakouskem. Na pocatku 21. stoleti se zda, Ze expanze
stagnovala a mozna zacala klesat, a dnes se piedpoklada, Ze populace ¢ita ptiblizné

130 jedinci (Linnell et al., 2009).
3.10.7 Reintrodukce ve Svycarsku

Svycarsko je jednou z alpskych zemi, kde se rys ostrovid udrzel pomémé
dlouhou dobu. Autor Kratochvil (1968) piSe, Ze tam byl béznym druhem jesté na
pocatku 19. stoleti. V letech 1971-1976 bylo do ¢tyf oblasti zapadnich §vycarskych
Alp reintrodukovano 12 ryst, a to kombinaci oficialné schvaleného a tajného
vypousténi. Zvitata byla tidajné divokého ptivodu (ze slovenské ¢asti Karpat) a byla
vypusténa natvrdo bez naslednych opatieni. Ze zapiski ostravské zoo vyplivaji tyto
konkrétni informace. Autor Stehlik (2004) piSe, ze Zoologicka zahrada a botanicky
park v Ostravé poskytla na tento projekt v letech 1971-1976 12 rysti evropskych (v
poméru 7:5). Dva samci z tohoto po¢tu pochazeli ze Slovenského krasu, zbyvajici
samci a vSechny samice byli odchyceni ve Slovenském rudohofi. Rysi byli
reintrodukovani v Alpach (kantony Obwald, Grisons, Vaud) a ve $vycarské Juie.

Dal3i tajné vypousténi do jihovychodnich Alp a na Svycarskou plosinu zfejmé
okamzit¢ selhalo. Populace rysa v zapadnich Svycarskych Alpach se rozsifila a nyni
zaujima velkou c¢ast severozapadnich Alp. Toto rozsifeni je jiz vice nez deset let
vicemén¢ stabilni, i kdyz se objevuji lokalni vykyvy. Zna¢né plochy stanovist
zlstavaji neobsazené. Nedavné premisténi rysa do vychodnich Alp v letech 2001

2007 vedlo k vyraznému rozsiteni jeho arealu. V soucasné dobé se odhaduje, ze ve
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Svycarskych Alpach obyva 60-90 ryst na 12 000 km? (U. Breitenmoser, 1998;
Molinari et al., 2001). Rysove rozsitili své Uzemi také do francouzskych Alp, kde
potencialng Zije 10—15 rysii obyvajicich 1200 km? (Vandel et al., 2006). Nedavné
piemisténi ryst ze zapadniho Svycarska do vychodnich §vycarskych Alp je zatim
v piili$ rané fazi na to, aby bylo mozné je hodnotit, i kdyz prvni tidaje naznacuji, ze
rysové piezili a usadili se. Cilem této reintrodukce je pieklenout propast mezi
zdpadnim a vychodnim vyskytem ve svycarskych Alpach a také prispét ke
konektivité v ramci celého alpského oblouku. Podminky pro skute¢ny navrat rysa
do severovychodniho Svycarska byly nakonec vytvofeny vyvojem v roce 2000.
Svycarska koncepce rysa, kterou v roce 2000 pfijal SAEFL (Federalni ufad pro
zivotni prostredi, lesy a ptidu) a ktera pocita S moznosti zasahovat do rysi populace
jejim premisténim a dava kantontim vétsi slovo pfi fizeni rysi populace (Ryser et
al., 2004).
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3.11 Geneticka diverzita

Mezinarodni svaz ochrany piirody (IUCN) je zodpoveédny za vedeni a udrzbu
Cerveného seznamu, v némz jsou uvedeny druhy z celého svéta, které vyzaduji usili
0 zachovéni v zajmu dlouhodobé udrzitelnosti. Po pfiidéleni ochranaiského
oznaceni ohrozenym taxonum pouziva ITUCN ngkolik specifickych kritérii
pro jednotlivé druhy. Mezi tyto faktory patii dikazy o tbytku populace, rozsah
a obsazenost arealu a odhadovany pocet dospélych jedinct (Breitenmoser-Wirsten
et al., 2014). Odhady malé velikosti populace odvozene pomoci poklesu populace,
poctu dospélych jedinct nebo jinych ukazateli jsou pravdépodobné spravnymi
indikatory ochranaiského zajmu pro mnoho druhd. Efektivni velikost populace je
také kritickym hlediskem a je ¢asto mnohem mensi nez skute¢na velikost populace
(Frankham, 1995). Teorie popula¢ni genetiky a jeji udaje naznacuji, ze snizeni
efektivni velikosti populace méa za nasledek ztratu genetické rozmanitosti, coz muze
mit dopad na dlouhodobou odolnost populace (Crow & Kimura, 1970).

Uroveti genetické diverzity v populacich savcii je dana riiznymi faktory, véetng
jejich evolu¢ni historie a klimatickych udalosti v minulosti, stejné jako sou¢asnymi
zménami prostiedi zpusobenymi lidskou ¢innosti (Freeland, 2005). Velké selmy
byly diive povazovany za meén¢ citlivé neZ ostatni savci na faktory zpusobujici
genetickou strukturovanost, a to z davodu jejich vysoké mobility a efektivniho toku
gend (Schwartz et al., 2002). U mnoha sav¢ich predatorii v§ak doslo v dusledku
zamérného vyhubeni k vyraznému snizeni jejich poctu irozsifeni (Wilson &
Mittermeier, 2009). Tato situace spolu s pfirozené nizkou populac¢ni hustotou by
méla mit negativni vliv na jejich genetickou diverzitu (Garner et al., 2005).

Pochopeni toho, co uruje vzorce genetické diverzity a populaéni struktury, je
dulezité zejmeéna u populaci druhtt s Sirokym aredlem rozsifeni, protoze
nedostateény tok gent mezi populacemi v ramci arealu mtze vest k izolaci a malé
velikosti populaci, coz nakonec vyusti v piibuzenské kiizeni, ztratu genetické

variability a vyssi riziko vymieni (Frankham et al., 2002).

Rys euroasijsky je jednou z nejrozsifenéjSich kockovitych Selem, ktera se

vyskytuje od stfedovychodni Evropy az po dalny vychod Asie (Nowell & Jackson,
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1996). V poslednich desetiletich nicmén¢ doslo v nékterych oblastech Skandinavie
a stfedni Evropy diky ochrané a reintrodukcim k tuspéSnému obnoveni rysi
populace. V soucasné dob¢ je evropské rozsiteni rysa souvislé v oblasti zahrnujici
severozadpadni Rusko a Skandinavii, zatimco smérem K jihozapadnimu okraji arealu
je fragmentovangjsi. Nejvetsi zijici populace, ktera je izolovana od hlavniho rysiho
arealu, zaujima oblast Karpat. Mensi, i kdyZ méné zietelné oddélené populace
obyvaji Uzemi severovychodniho Polska, Béloruska a Litvy (von Arx et al., 2004).
Historické i geografickeé faktory tedy mohly mit zasadni vliv na genetickou
variabilitu a diferenciaci populaci rysa ostrovida.

Rys ostrovid je vhodnym piikladem pro studium genetickych duasledka
reintrodukci pomoci celogenomovych markeri vzhledem k rtiznorodé populaéni
historii a demografii v celém arealu, véetné fady pokust o reintrodukci. Jedna se
o0 velkou samotéiskou Selmu, jejiz historicky aredl se rozprostiral v Palearktu
od zapadni Evropy po vychodni Asii. Béhem 19. a 20. stoleti ¢elily populace
v Evropé rozsahlému pronasledovani a v nékolika regionech lokaln¢ vyhynuly
(Chapron et al., 2014).

Karpatska populace je hlavnim zdrojem reintrodukci rysa evropského v celé
Evropé. Populace je povazovana za stabilni, nicméné v zapadni casti doslo
v prubéhu minulého stoleti k vyraznym popula¢nim vykyvim, v¢etné zasadniho
poklesu ve 30. letech 20. stoleti, ktery byl dusledkem silného loveckého tlaku,
a rychlého oziveni po zavedeni zakonné ochrany (Salvatori et al., 2002).

Genetické faktory mohou mit zasadni vliv na celkovy vysledek
reintrodukénich snah. V kratkodobém horizontu jsou hlavnimi problémy genetické
sloZzeni vypusténych jedinct, velikost zakladatelské populace a inbreedingova
deprese. Pokud populace ztstavaji malé a izolované po vice generaci, ¢eli dvéma
genetickym hrozbam. Jejich alely jsou nahodné fixovany nebo se z populace
ztraceji, tim klesa uroven kvantitativni genetické variability nezbytné pro adaptivni
evoluci. Malé a izolované populace jsou ze své podstaty zranitelnéjsi vici
porucham vnéjSiho prostiedi a ndhodnym vykyvim v lokalnim piezivani a
plodnosti (Keller & Waller, 2002). Piedchozi genetické studie evropskych populaci
ryst pomoci mikrosatelitnich markert a sekvenci mitochondrialni DNA (mtDNA)

zjistily nejniz8i Groven diverzity a silnou populacni diferenciaci v ramci Evropy,
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ale také pomérné vysokou uroven toku genti mezi populacemi v centralni ¢asti jeho
aredlu (Hellborg et al., 2002; Ratkiewicz et al., 2012).

Piedchozi zjisténi ukazala, Ze rys euroasijsky mél v ramci svého byvalého
evropského arealu az donedavna spolec¢nou evoluc¢ni historii (Gugolz et al., 2008).
To by mohlo naznaCovat vysokou miru genetické vymény v ramci vétSiny
evropskych populaci v historickych dobach. Na druhou stranu jiné studie odhalily
existenci genetické struktury mezi nékterymi populacemi rysa ve vychodni
aseverni Evrope (Hellborg et al., 2002), coz naznaCuje piitomnost faktort
omezujicich tok gent. Tyto studie se vSak zaméfily na oddélené ¢asti geografickeho
arealu rysa s odlisnou popula¢ni historii a charakteristikou biotopu a pouzily rizné
genetické markery.

V soucasnosti byla na zakladé¢ genetické analyzy vzorkl srsti naznaCena
substrukturalizace v radmci Z&padnich Karpat. Analyza zkoumala zmény
Vv zastoupeni tii fenotypi u volné Zijicich zvifat v pivodni karpatské populaci
za poslednich Sedesat let. Vzor srsti byl u kazdého geograficky vymezeného
poddruhu vysoce dédi¢ny, nebot’ potomci se zna¢né podobali svym rodi¢im.
V poslednim desetileti bylo v pivodni karpatské populaci zaznamenano vyrazné
snizeni podilu skvrnitych jedinct, ktefi predstavovali fenotyp charakteristicky
pro tuto linii (poddruh) a v minulosti ptevazovali. Podil skvrnitych a razkatych
jedinct se v populaci v poslednim obdobi vyrovnal, pfi¢emz v nejmensim, nejvice
ochuzeném popula¢nim podsouboru dokonce pievladal rizkaty fenotyp. Rychlou
zménu frekvence dominantniho fenotypu lze pficist zmenSujici se velikosti
populace s omezenym tokem genti do okrajovych Casti rozsifeni. Pfedpoklada se,
ze vysokd intenzita rozvoje dopravy a antropogenné podminénd mortalita jsou
hlavnimi faktory, které fragmentuji mistni populaci a snizuji po¢et rozmnozujicich
se ryst v regionu. Slovenskd populace rysa je hlavnim zdrojem pro projekty
reintrodukce rysa ve stiedni Evrop¢, a proto muiize byt fenotypovy profil pouzit jako
uéinny indikator potencialnich problémut ochrany na genetickém zakladé v této
autochtonni populaci (Kubala et al., 2020).

Ve studii od Krojerova-Prokesova a kol. (2022) se autofi zaméfili
na srovnavaci genetické hodnoceni zahrnujici populace in situ. Analyza

cey

porovnavala vzorky 97 ryst v zijicich v zajeti ze 45 evropskych zoologickych
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zahrad, parkt pro volné Zijici zvifata a soukromych chovil spole¢né s vyuzitim 124
rysi z riznych volné Zijicich euroasijskych populaci patficich do tiéi evoluénich
linii: karpatské, severské a sibitské. Vysledky ukéazaly vysoky podil sibiskych rysu
(51 %) v evropské populaci rysi chovanych v zajeti. Zbyvajici zvifata chovana v
zajeti byla pfifazena bud’ ke karpatské (28 %), nebo severni linii rysa (13 %). Pfimé&s
mezi liniemi byla pomérné nizka (8 %). Pozoruhodné je, ze mezi volné Zijicimi
populacemi ryst a populacemi rysi v zajeti nebyl zjistén zadny nebo jen velmi
nizky rozdil v genetické diverzité. Tyto vysledky podporuji myslenky o chovani
populaci v zajeti pro moznost poskytnuti geneticky vhodného jedince pro zachranné

reintrodukéni programy.

Jako evolu¢ni faktory pusobi selekce, mutace, migrace, ndhodny tlak — ty
vyvolaji zménu genetické struktury populace. VIlivy, které naruSuji rovnovahu
populace, tak mohou byt systematické, u nichz lze pfedpovédét smér a velikost
zmény Cetnosti alel a genotypt (migrace, mutace, selekce) nebo stochastické —
nahodné, u nichz lze predpovédét velikost zmény Cetnosti, ale ne smér pasobeni
(ndhodny tlak, zmény migrace a selekce). Specificky ucinek na genove frekvence
ma genotypové slozeni populace a tim zdrojem zmén je téz ptibuzenské pareni —
inbreeding (Hruban & Majzlik, 2002).

Inbreeding je pateni ptibuznych jedinct, ktefi maji jednoho ¢i vice spoleénych
predkd. Dochazi tim ke spojeni pivodné identickych genu a k homozygotizaci,
¢imz vzrista podil identickych homozygott. Inbreeding pusobi vyrazné na zménu

frekvenci genotypu zejména v malych populacich (Hruban & Majzlik, 2002).

Potencial druhu vyvijet se, pfizpisobovat se a reagovat na zmény prostiedi
zavisi predevsim na genetické rozmanitosti (Frankham et al., 2002). Svétovy svaz
ochrany ptirody (IUCN) uznal, Ze zachovani geneticke rozmanitosti je jednou ze tii
priorit, které jsou nezbytné pro zachovani biologické rozmanitosti jako celku.
Kromé toho se ukazalo, Ze geneticka rozmanitost ma zasadni vyznam pro obnovu
a fungovéni ekosystémi (Frankham, 2005). Vzhledem k tomu je zjistovani
historickych i sou¢asnych vzorctu genetické diverzity zasadni soucasti fizeni druhti

a populaci za G¢elem jejich ochrany. Nicméné nizka troven geneticke variability u
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reprodukce mezi p¥ibuznymi jedinci mize vest ke sniZeni vitality, reprodukéniho
vykonu a preziti (inbreedingova deprese). Druhym je nedostatek dostate¢né
genetické variability, ktera by umoznila dlouhodobé pieziti a adaptaci tvaii v tvar
zménam prostiedi (Breitenmoser-Wursten et al., 2014).
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Obrazek 11: a) Rozsah rozsireni evolucnich linii rysa euroasijského podle Kitchener
et al. (2017). Vzorky v ramci volné zijicich populaci jsou oznaceny hvezdickami
(1 Skandinavska, 2 Harckd, 3 Karpatska, 4 Baltska, 5 Kirovsky, 6 Irkutsky, 7 Sacsky,
8 Primorsky kraj). b Umisténi chovnych zarizeni. Aredly rozsireni jednotlivych
populaci rysa evropského podle mapovani Cerveného seznamu IUCN 2012-2016
(véetné korelaci LCIE et al. 2020) jsou zobrazeny jako podklad, jejich prislusnost

ke karpatské a severni linii je vyznacena v legendé zelenou, resp. modrou barvou
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3.12 Typy DNA

U zivocichu existuji dva hlavni typy DNA, které nesou genetickou informaci:
genomova DNA a mitochondrialni DNA. Tyto typy se od sebe lisi zpiisobem
dédi¢nosti a mirou variability. Souhrnné Ize fici, Ze jaderna DNA vykazuje
biparentalni dédicnost a vysoky stupenl variability, zatimco mtDNA vykazuje

uniparentalni dédi¢nost a nizsi stupen variability (Reeve & Black, 2001).
3.12.1 Genomova (jadernd) DNA

Jaderna DNA je geneticky material, ktery je obsazen v jadie bunky. Dédi se od
obou rodi¢i, a proto se nazyva biparentalni dédi¢nost. Jaderna DNA u rysa se
sklada z 38 pari chromozomu (Nie et al., 2012). Diky biparentalni dédi¢nosti
vykazuje jaderna DNA vysoky stupen variability, c0zZ znamena, ze muze vytvaret
razné genetické kombinace u potomki dvou jedinct. Variabilita jaderné DNA
prispivd ke genetické rozmanitosti v populaci a umozZiuje pfirodnimu vybéru
pusobit na znaky, které poskytuji vyhody pro pieziti (Jacobs, 2001).

DNA, ktera se nachazi v chromozomech uvnité jadra a obsahuje veSkerou
biologickou informaci a bude piedana dal$i generaci, se nazyva genomova
deoxyribonukleova kyselina (zkracen¢ gDNA). Slova ,,genom* a ,,genomicka“
pochazeji ze slova ,,gen*. Gen je soubor kodont, které urcuji specificky bilkovinny
fetézec, spolu s prislusnymi start a stop kodony. Slovo genom je rozsifenim tohoto
pojmu a znamena soubor v§ech genu a dalSich informaci obsazenych uvniti jader
bunék organismu. Casto se pii pouziti slova ,, DNA“ bez dal§iho uptesnéni odkazuje
na gDNA (BioChain Institute Inc., 2017).

Detekci genomové DNA vyuzili autofi studie (Bouchard et al., 2023) k uréeni
ptitomnosti parazitického prvoka (Toxoplasmosa gondii) u ryst kanadskych (Lynx
canadensis). K analyze vyuzili vzorky tkani uhynulych jedinct a vzorky trusu
posbiranych mezi lety 2015-2020. Studie potvrdila skute¢nost, ze rysi kanadsti jsou
mezihostiteli i hostiteli T. gondii a mohou byt rizikem v pfipadé¢ kontaminace

prostiedi a infikovani ostatnich volné Zijicich zvifat.
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3.12.2 Mitochondrialni DNA

Mitochondrialni DNA (mtDNA) je fyzickym ztélesnénim genetické informace
zakodované v mitochondriich. Technicky vzato pojem ,,mitochondrialni DNA*
zahrnuje nejen mitochondrialni genom jako takovy, ale i dalsi typy DNA, které jsou
ptitomny v mitochondriich n¢kterych organismi. Jak jiz nazev napovida, mtDNA
je lokalizovéana v ramci mitochondrie, a je tedy fyzicky a transkripcné oddélena od
hlavniho jaderného genomu eukaryotické burky (Gray, 2013). Na rozdil od jaderné
DNA se mtDNA dédi pouze po matce, avykazuje tedy jednorodi¢ovskou
dédi¢nost. To znamena, Ze nepodléha rekombinaci a ma pomalejsi rychlost vyvoje.
V disledku toho mtDNA vykazuje mensi variabilitu nez jaderna DNA. Proto je
mtDNA wuzitetnd pro sledovani matefskych linii a studium evoluc¢ni historie
populaci (Reeve & Black, 2001).

Zivocisna mtDNA je bézné popisovana jako mala kruhova molekula, kter je
zachovana co do velikosti, obsahu genti a uspotadani. Udaje shromazdéné
v poslednim desetileti tento nazor zpochybnily a odhalily zna¢nou rozmanitost
v organizaci mitochondrialniho genomu zivocicha. Velka ¢ast této rozmanitosti
byla nalezena u nebilateralnich zivo¢ichu (napf. Zahavci, Zzebernatky, vlockovci
a houbovci), ktefi z fylogenetického hlediska tvoii spolu s Bilateria — dvoustranné
soumérni (Hatschek, 1888) hlavni vétve zivocisného stromu. V ramci téchto skupin
se mt-genomy vyznacuji riznym poctem linearnich i kruhovych chromozomil,
extra geny, velkou variabilitou v po¢tu kodovanych mitochondrialnich pfenosovych
RNA, nejméné¢ sedmi ruznymi genetickymi kody, pfitomnosti/neptitomnosti
intront, editaci tRNA a mRNA, fragmentovanymi geny ribozomalni RNA, velmi
variabilni mirou substituci a velkym rozsahem velikosti genomt. Tato nové
objevena rozmanitost umoziuje 1épe pochopit evolucni plasticitu a zachovani
zivoc¢isné mtDNA a poskytuje vhled do molekularnich a evolu¢nich mechanismu
utvaiejicich mitochondrialni genomy (Lavrov & Pett, 2016).

Souhrnné lze tici, ze mtDNA je nejlepsim nastrojem pro feSeni taxonomickych
problémt v ochranaiské genetice. Pfesto je tfeba ur¢ité opatrnosti s genoveé
specifickou, druhové specifickou a liniove specifickou evoluci v mtDNA. Matetské
dédi¢nost mtDNA ji omezuje na zkoumani udalosti v matefském thlu a preduréuje

jik tomu, aby byla uzite¢nym markerem k jaderné DNA. Dale je tiecba poznamenat,

48



7e mtDNA je malo uziteCna pii zkoumani nedavné ztraty genetické variability a
jakychkoli udalosti na individualni urovni, jako je ztotoznéni, individualni rozptyl
a systémy pafeni.

Studie od Sindic¢i¢ a kolektivu autortt (2012) popisuje analyzu mtDNA
u 35 vzorku rysa ostrovida na ptitomnost repetitivni sekvence RS3, ktera vsak do té
doby nebyla u rysa zjiSténa. Analyzou a porovnanim s repetitivnimi sekvencemi
zjisténymi u jinych druhti kockovitych Selem zjistili ptitomnost 80 part bazi (bp)
repetitivni sekvence (RS2) na 5f konci vlakna mtDNA rysa euroasijskeho a poprvé
popsali repetitivni sekvenci RS3 na jeho 3f konci. Studium repetitivnich sekvenci
je dulezité, protoze muze poskytnout vhled do funkce genomu a evoluce jaderného
a mitochondrialniho genomu (Ray & Densmore, 2003).

Velkoplo$na geneticka analyza vzorki, 148 muzejnich exemplaii nasbiranych
za poslednich 150 let popsala rozsahlou genetickou strukturovanost rysa ostrovida.
Pomoci sekvenci mtDNA a mikrosatelitnich lokust autofi studie prozkoumali
prostorové genetické vzorce a popsali tfi fylogenetické klany a jasnou
strukturovanost podél gradientu od vychodni ¢asti Asie az po zapadni Evropu
(Rueness et al., 2014).

Zatimco mtDNA lze pouzit k feSeni taxonomie, genetické variability a
populacni struktury, jaderné mikrosatelitni markery jsou vhodnéjsi pro odvozeni

nedavné populacni historie a sou¢asného toku gentt (Wan et al., 2004).

3.13 Genetické markery

Genetické markery jsou dulezitym nastrojem pro hodnoceni a monitorovani
druhii voln¢ zijicich zivocicht a poskytuji cenné informace jak na drovni populaci
(napft. geneticka diverzita, velikost populaci a migrace), tak na urovni jedincii (napf.
reprodukéni tspéSnost, piibuznost a domovskeé okrsky). Zvlasté dulezitou roli hraji
pii studiu a ochrané divokych Selem, protoze genetické uidaje ziskané z neinvazivné
ziskat pomoci tradi¢niho monitoringu. Geneticky monitoring mize vyznamnym
zpusobem informovat vyzkumné pracovniky a agentury o parametrech populace,

které je téméf nemozné ziskat pouhym pozorovanim (Schwartz et al., 2007).
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Geneticky marker je variance v sekvenci nukleovych kyselin nebo jina
geneticka charakteristika, kterou lze snadno zjistit a pouzit k identifikaci jedinct,
populaci nebo druhti nebo k identifikaci gend, které se podileji naptiklad na dédi¢né
chorobé. Typ genetického markeru je definovan identifikovanym polymorfismem,
ktery rozdé€luje jedince od populace do odlisnych kategorii. Genetické markery hraji
kli¢ovou roli pti genetickém mapovani, konkrétné pii uréovani polohy riznych
genu, které se nachazeji blizko sebe na stejném chromozomu a maji tendenci se
dédit spolecné. Takové skupiny vazeb lze vyuzit k identifikaci neznamych gend,
které ovliviuji riziko onemocnéni (Britannica, 2023).

Jako genetické markery slouzi vice typi polymorfismi, vcetné
jednonukleotidovych polymorfismi (SNP), jednoduchych polymorfismu délky
sekvence (SSLP) a polymorfismt délky restrikénich fragmentd (RFLP). SSLP
zahrnuji opakované sekvence, varianty znamé jako minisatelity (variabilni pocet
tandemovych repetic, VNTR) a mikrosatelity (jednoduché tandemové repetice,
STR) (Britannica, 2023). Pro popis a uréeni velikosti genetické proménlivosti
v ramci populace a charakteru genetické variability mezi populacemi potfebujeme
znaky, u kterych jsme z jejich fenotypového projevu schopni odvodit jejich genotyp
(GOmory & Longauer, 2014).

Genetické markery tvori tii hlavni kategorie: morfologické markery,
biochemické markery a molekularni markery. Morfologické a biochemické
markery jsou také oznacovany jako pre-DNA markery (Manzo-Sanchez et al.,
2015). Morfologické markery jsou klasické markery, které zahrnuji vizualni
identifikaci. Pfed rozvojem DNA markeri byly izozymy jednim z nejoblibengjsich
a nejéastéji pouzivanych markerd. Jedna se o proteiny, enzymy kddované jednim
nebo vice lokusy a oddélené pomoci elektroforézni techniky (Jinek et al., 2012).

Molekularni DNA markery jsou definovany jako variance v DNA, ktera je
nositelkou dédi¢né informace a lze pouzit k detekci polymorfismu mezi riznymi
genotypy identifikujici rizné alely v populaci nebo genofondu (Jiang, 2013).

K vypocétu téchto ukazatell je tieba nejprve definovat skupiny jedinct a poté
pouzit jejich genotypy k vypoctu rozptylu frekvenci alel. Zakladnim piedpokladem
jakychkoli zavérti o genetické struktuie populaci je tedy definice samotnych

populaci. Uréeni populace se obvykle zaklada na geografickém ptvodu vzorktu
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nebo fenotypt. Geneticka struktura populaci se v§ak ne vzdy odrazi v geografické
blizkosti jedinct. Populace, které nejsou diskrétné rozmistény, mohou byt piesto
geneticky strukturované v dasledku neidentifikovanych bariér toku geni. Naopak
skupiny jedincu s raznou geografickou polohou, vzorci chovani nebo fenotypy

nemusi byt nutné geneticky odlisné (Evanno et al., 2005).
3.13.1 Mikrosatelity

Identifikace a néasledné vyuziti mikrosatelitovych sekvenci DNA mélo
vyznamny dopad na genetiku. Naptiklad genotypizace mikrosatelitnich markera na
zakladé PCR vyrazné usnadnila oblasti, jako je ochranarska genetika, populacni
genetika a forenzni medicina, a umoznila detailni posouzeni pfibuznosti a genetické
variability mezi jedinci, populacemi a druhy (Ellegren, 2000).

Jednim z molekularnich markeri pro identifikaci jedinci v ekologickych
studiich  jsou mikrosatelity; tyto kodominantni markery  vyuzivaji
na polymerazovou fetézovou reakci pii amplifikaci DNA v malych nebo
znehodnocenych vzorcich, jsou vysoce variabilni a Ize je snadno interpretovat
z hlediska frekvenci alel (Parker et al., 1998). Mikrosatelity jsou vysoce polymorfni
a vyuzivaji se Kk identifikaci rodiCovstvi, pravosti odriid, mapovani genomu a
Vv nepiimé diagnostice (Hruban & Majzlik, 2002).

Mikrosatelity jsou definovany jako tandemové se opakujici useky kratkych (1-
6 bp) motivi (napt. CACACACACACA). Né¢kdy se oznacuji jako kratké
tandemové repetice (STR) nebo jednoduché repetice. Pro oznaCeni typu
opakovaného motivu se Casto pouzivaji terminy jako mono-, di-, tri- nebo
tetranukleotidoveé repetice. Mikrosatelity proto patii do tiidy sekvenci
oznacovanych jako variabilni pocet tandemovych repetic (VNTR), které oznacuji
jakoukoli tandemové se opakujici DNA, kterA muze vykazovat délkovy
polymorfismus (Ellegren, 2000).

Variabilita mikrosateliti je Gasto tak vysoka, Ze i pfi malém poctu lokust
avelkém poctu jedinct maji vSichni jedinci jedineény multilokusovy genotyp
(kombinaci alel, které organismus vlastni). Proto je mozné feSit otazky, jako je

rozliSovani, piibuzenske vztahy, struktura a klasifikace, nejen na urovni populace
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(pomoci alelickych frekvenci), ale také na individuélni drovni (pomoci genotypu)
(Estoup et al., 2002).

Mikrosatelitni mutace lze studovat pomoci tfady ptistupi. Nejjednodussim
a nejprikaznéjSim zpisobem je piima detekce mutacnich udalosti pii
rodokmenovem genotypovani.

Allendorf a kolektiv autori (Allendorf et al., 2013) popisuji mikrosatelitni
analyzu jako mocny néstroj pro vyzkum populacni genetiky. Uvadéji zakladni
kroky mikrosatelitni analyzy, které zahrnuji:

e PCR amplifikace: Mikrosatelitni lokusy se amplifikuji pomoci PCR
S primery navrzenymi tak, aby obklopovaly repetitivni sekvenci.

e Analyza fragmentd: Produkty PCR se rozd¢li podle velikosti pomoci
gelové elektroforézy nebo kapilarni elektroforézy a vysledné fragmenty
se vizualizuji a vyhodnoti.

e Genotypizace: Vysledné velikosti fragmenti se porovnaji se
standardnim Zebtickem, aby se ur¢ila velikost kazdé alely na kazdém
mikrosatelitnim lokusu. Tuto informaci lze pouzit k uréeni genotypu
kazdého jedince na kazdém lokusu.

e Analyza dat: Vysledné udaje o genotypu lze pouzit k odhadu riznych
genetickych parametri  populace, jako je alelickd diverzita,
heterozygotnost a geneticka diferenciace mezi populacemi.

Mikrosatelity maji sice mnoho vyhod, ale také n¢ktera omezeni. Naptiklad jsou
néachylné k vypadku alel a chybam ve skorovani a mohou byt ovlivnény chybami
pfi genotypovani a mutacemi. Kromé toho jsou omezeny na poskytovani informaci
0 neutralni genetické variabilit¢ a nemusi piesné odrazet vzorce selekce pusobici

na genom (Allendorf et al., 2013).

V ramci monitoringu velkych Selem v Ceské republice, které probéhlo
v poslednim desetileti, bylo odebrano nékolik biologickych vzorka rysa ostrovida
mimo mista trvalého vyskytu tohoto druhu. Pomoci mikrosatelitniho genotypovani
byli identifikovani ¢tyii disperzni rysi samci. A diky pouziti nékolika metod doslo
Kk jejich pfitazeni k moznym zdrojovym populacim. Na zakladé této studie byl

analyzovan rozptyl, ktery je klicovym procesem pro udrzeni vnitrodruhové

52



genetické rozmanitosti, protoZze zaji$t'uje tok genti uvnité populaci a mezi nimi

(Gajdarova et al., 2021).
3.13.2 SNPs

Jednonukleotidovy  polymorfismus, castéji  oznacovan  jako SNPSs (z
anglického Single-nucleotide polymorphism) je odchylka na jedné pozici
v sekvenci DNA u rtiznych jedinct. Pokud se SNP vyskytuje v rdmci genu, pak se
gen oznacuje jako gen s vice nez jednou alelou. V téchto ptipadech mohou SNP
vést k odchylkam v sekvenci aminokyselin. SNP v§ak nejsou spojeny pouze s geny;
mohou se vyskytovat i v nekddujicich oblastech DNA. I kdyz konkrétni SNP
nemusi zpiisobovat poruchu, nékteré SNP jsou spojeny s urcitymi onemocnénimi.
Tyto asociace umoziuji védcim hledat SNP, aby mohli vyhodnotit genetickou
predispozici jedince k rozvoji nemoci. Pokud je navic zndmo, Ze urc¢ité SNP jsou
spojeny s urcitym znakem, mohou védci zkoumat useky DNA v blizkosti téchto
SNP ve snaze identifikovat gen nebo geny odpovédné za dany znak (Sherry et al.,
1999).

V poslednich letech probiha pfechod od pouZzivani mikrosatelitd K pouzivani
jednonukleotidovych polymorfismti v molekularnich studiich volné Zijicich druht
(Seeb et al., 2011). Markery zalozené na SNP maji nékolik vyhod ve srovnani
s mikrosatelity, v€etn¢ jejich celogenomové distribuce v kodujicich a nekddujicich
oblastech, pfenositelnosti dat diky nezéavislosti technologie genotypovani
apotencialu pro vysokokapacitni screening (Brumfield et al., 2003).
Za predpokladu, ze je k dispozici dostatecny pocet markerd, 1ze SNP porovnavat
s mikrosatelity ve studiich dualezitych pro ochranu piirody, napt. identifikace
jedinct, rozboru struktury populace, pfifazeni jedincti k populacim nebo urceni
rodiCovstvi a piibuznosti. Jednou z nevyhod markeri SNP je nizka uroven
ziskanych informaci ve srovnani s vysoce polymorfnimi mikrosatelity, coz vSak lze
kompenzovat pouzitim vétsiho poc¢tu markert (¢ipu SNP) a celogenomového
sekvenovani (Werner et al., 2002). Celkov¢ lze fici, ze SNP umoziuje zvyseni
piesnosti vétSiny genetickych analyz, pokud jsou k dispozici v dostatecném poctu
(Kleinman-Ruiz et al., 2017).
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Zminény  Kleinman-Ruiz a  kolektiv autorG  (2017)  dokazuji
uspésnostia efektivitu SNP markeru ve své celogenomové studii o rysu iberském.
Analyzovali vzorky pro ziské&ni informaci o individualnich jedincich, pfifazeni
rodi¢ovstvi, odhadu ptibuznosti, ptivodu a detekci hybridizace. Povedlo se jim
identifikovat dal$i marker, ktery vykazoval vyznamné rozdily mezi pohlavimi.
Zavérem studie bylo konstatovani, Ze nové, vysoce informativni genomové SNP
panely, poskytuji vykonnéjsi, u¢inngj$i a flexibilnéj$i néstroje pro geneticky
management a neinvazivni monitoring.

Mueller et al., (2022) pfinesli ve své studii pfi vyuziti jednonukleotidovych
polymorfismi (SNP) komplexni pohled na ztratu genetické diverzity
a ptibuzenského kiizeni v Sesti reintrodukovanych a ve dvanacti pfirozenych
populaci rysa ostrovida v Evropé a Asii. VSechny reintrodukované populace
vykazovaly nizsi genetickou diverzitu a zvySenou uroven inbreedingu ve srovnani
se zdrojovymi a ostatnimi piirodnimi populacemi. Toto zjisténi vyvolava otazku,
zda jedinci odebrani z téchto populaci mohou zajistit dostate¢nou genetickou
diverzitu pro budouci reintrodukce. Autofi studie se vzhledem ke zji§ténym
konsekvencim, zasazuji o standardizované a pravidelné genomické hodnoceni

zdrojovych a cilovych populaci.
3.13.3 RFLP

Anglicky Restriction fragment length polymorphism (RFLP) — restrikéni
analyza je technika, kterou v roce 1984 vynalezl anglicky védec Alec Jeffreys pii
vyzkumu dédi¢nych chorob a nyni patfi mezi nejstarsi a nejrozsifenéjsi techniky
pouzivané v diagnostice DNA. Jeji praktické vyuziti spo¢iva v rozpoznani a studia
vnitrodruhové i mezidruhové variability. Pti analyze RFLP se vzorek DNA §tépi na
fragmenty jednim nebo vice restrikénimi enzymy a vysledné restrik¢éni fragmenty
se pak rozdéli pomoci gelové elektroforézy podle velikosti (National Library of
Medicine, 2017). RFLP vychazi ze tfi typi mutaci: 1) pfitomnost nebo
nepfitomnost  specifického mista rozpoznavani restrikéniho enzymu v
doprovodnych oblastech tusekd tandemovych repetic; 2) inzerce/delece v
doprovodné sekvenci lokusit VNTR; 3) variabilita v délce tsekt tandemovych
repetic (Wan et al., 2004).
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Mezi hlavni vyhody RFLP patii: 1) Vysoka spolehlivost, protoZe je generovan
ze specifickych mist pomoci znamych restrikénich enzymi a vysledky jsou
konstantni v Case i misté. 2) Ko-dominance, c0z znamena, Ze vyzkumnici jsou
schopni odlisit heterozygoty od homozygotl. 3) Selektivni neutralita se vztahuje
k situaci, kdy rtizné alely ur¢itého genu poskytuji stejnou zdatnost.

Nevyhody RFLP jsou nasledujici: 1) pracnost a ¢asova naro¢nost, 2) RFLP
mohou provéfit pouze specifické mutace na enzymovych mistech, coz omezuje
identifikaci celych genomovych variaci u zvitat, 3) polymorfismus RFLP markera
je relativné nizky a musi byt detekovan radioizotopem, coz omezuje jeho pouZiti
(Yang et al., 2013).

Ptikladem pouziti restrikéni analyzy je studie, ve které bylo cilem zjistit mozny

vyskyt parazitarniho onemocnéni visceralni leishmanidozy u volné Zijicich

masozravcetl, véetné rysa, ve Spanélsku (Sobrino et al., 2008).
3.13.4 AFLP

AFLP vyvinuli vyzkumnici Zabeau a Vos v roce 1993. Jednd se o kombinaci
technik RFLP a PCR. Postup AFLP je nésledujici: nejprve se genomickd DNA
nastépi restrikénim enzymem a poté se fragmenty navazou na syntetické adaptory
a amplifikuji se ur¢enymi primery, které jsou komplementarni k selektivni sekvenci
na adaptorech. Nasledna separace amplifikovanych fragmentt se ziska pomoci
selektivnich primert a vizualizuje se pomoci autoradiografie (Blears et al., 1998).
AFLP piekonava nevyhody pracné a ¢asové naroéné metody RFLP a fesi problém
spolehlivosti zptisobeny nespecifickymi amplifikacemi u RAPD. AFLPs se
vyznacuji genetickou stabilitou, poskytuji a€inny, rychly a ekonomicky nastroj pro
detekci velkého pocétu polymorfnich genetickych markerd, které lze genotypizovat
automaticky. AFLP jsou vS8ak dominantni bialelické markery a nejsou schopny
rozliSit dominantni homozygoty od dominantnich heterozygoti. Metoda AFLP je
idealnim molekularnim piistupem pro populaéni genetiku a typizaci genomu, proto
se Siroce pouziva k detekci genetickych polymorfismil, hodnoceni a charakterizaci

genetickych zdroja zvifat (Negrini et al., 2007).
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4. Vysledné hodnoceni a diskuse

Celkovy pocet rysu euroasijskych se odhaduje na pfiblizn¢ 9 000 jedinct
a vétsina populaci je v poslednim desetileti obecné stabilni, 1 kdyZ se zd4, Ze vétSina
reintrodukovanych populaci stagnuje na relativné malych poctech (Chapron et al.,
2014). Piestoze reintrodukce ve stiedoevropském prostoru zacala jiz v 70. letech
20. stoleti (Kaczensky et al., 2013), zavedené populace jsou vétSinou izolované a
dosahuji mensi velikosti (méné nez 200 nebo dokonce méné nez 100 jedinct)
(Chapron et al., 2014). Dale byl ve vSech ptipadech pocet vypusténych jedinci
nizky a v nékterych ptipadech se jednalo dokonce o blizce pfibuzné jedince. To
mélo nevyhnutelné za nasledek nizkou tGroven genetické rozmanitosti a zvysené
riziko inbreedingoveé deprese (Linnell et al., 2009; Mueller et al., 2022). Bylo vS§ak
prokazano, ze i jednotlivi dispergujici jedinci mohou v malych populacich vyrazné
posilit genofond a zivotaschopnost populace (Frankham et al., 2002).

Ukazuje se, ze na evropském kontinentu se dafi udrzovat a do jisté miry i
obnovovat zivotaschopné populace velkych Selem vV kontinentalnim méfitku
(Chapron et al., 2014).

Navzdory pokracujici expanzi velkych Selem v Evropé ziistavaji populace rysa
roztfisténé, izolované a ohroZzené piibuzenskym kiiZenim a ztratou genetické
rozmanitosti. Alpy dnes predstavuji pro rysa ostrovida vhodny zivotni prostor,
pokud jde o stanovi§té a mnozstvi kofisti, jak ukazuji zkusenosti z reintrodukované
populace ve Svycarsku a na Slovensku. TéméF 40 let po reintrodukci rysa do Alp
jsou v8ak vSechny vyskyty stale malé a nesouvislé. Rozsifeni a slou¢eni jeho aredlu
je klicové pro jejich dlouhodobé udrzeni. Pfirozené Sifeni rysa v Alpach je vSak
velmi pomalé nebo vibec zadné, pravdépodobné kvili kombinaci druhovych
specifik, krajinnych omezeni a vysokych antropogennich ztrat (Molinari-Jobin et
al., 2012).

V letech 1995-1999 a 20002004 se zvysil jak areal vyskytu, tak odhadovany
pocet jedincti. Odhadovany pocet rysi je 120-150 v celych Alpach a oblast vyskytu
27 800 km? v Sesti odlisnych podoblastech. Ve vysoce fragmentovaném alpském

prostiedi se rysi populace rozsifuji pomalu, a to i v situacich vysoké lokalni hustoty
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a pfi dostupnosti vhodného prostiedi. Téméf 40 let po prvni reintrodukci tak bylo
rysem znovu osidleno 20 % Alp. Kromé biologickych a ekologickych faktord brani
vytvoteni konsenzu ohledné celoalpskych cili ochrany rysa a realizaci
ochranaiskych opatieni, jako je translokace rysa, neustalé neshody ohledné navratu
rysa mezi ochranci pfirody a dal$imi uzivateli izemi, v¢etné chovatelti dobytka a
myslived, politicka roztiisténost s raznymi regionalnimi prioritami a politikami
vici velkym $elmam (Molinari-Jobin et al., 2010). Vybor Bernské umluvy
ratifikoval v prosinci 2000 PACS (Panalpskou strategii ochrany rysa ostrovida),
kterou se alpské zemé& zavazaly k obnové a ochrané celoalpské populace rysa
ostrovida (Ryser et al., 2004).

Vsechny programy reintrodukce rysa ostrovida byly kontroverzni, ale

neexistuje zadnd souvislost mezi kratkodobym uspéchem a informovanosti

vvvvvv

cwwvr

(v severozapadnich Alpéach, Jufe a v jiznim Slovinsku) patfily k tém s nejnizsi
informovanosti vefejnosti. Piesto se zd4, Ze vztah k vefejnosti je dulezity pro
dlouhodobe piijeti projektu (von Arx et al., 2009).

S ohledem na neprofesionalnim pfistup ve vétsiné projektl reintrodukce rysa
ostrovida provadénych v 70. a 80. letech 20. stoleti bylo vytvofeni voln¢ Zijicich
populaci pomérné piekvapive. VSechny populace jsou stale jesté malé, coz je ¢ini
nejen zranitelnymi viéi lidem, ale také viiéi genetickym a stochastickym procestim.
Je ziejmé, ze 30 az 40 let nestaci k tomu, aby bylo zajisténo dlouhodobé pietrvani
rysa ve stfedni a zapadni Evrop¢ a je nutna dalsi aktivni podpora. I ptestoze, prvni
pokusy nelze povazovat za brilantn¢ zvladnuté a Gspésné, umoznily nam alesporti
ziskat poznatky o reintrodukci zvifat, avyvinout lépe funguji programy.
Reintrodukce Selem je vazna zalezitost, ktera vyzaduje dlouhodoby zavazek vSech

partnert (von Arx et al., 2009).
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Obrazek 12: Rozsireni rysa ostrovida v Alpach (Sedy odstin) a v prilehlych pohorich
Dinaric a Jura na pocatku 90. let 20. stoleti (podle Breitenmoser et al. 1998). Hvezdicky
oznacuji mista reintrodukce (Cernd = oficialni, bild = neoficidalni), tmavsi plochy oznacuji
subpopulace, izolované tecky ukazuji pritomnost tulaki (Molinari-Jobin, WOIfl, et al.,
2012).
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Obrazek 13: Rozsireni rysa ostrovida v Alpach (2006-2008) na zdkladé standardizované
interpretace (C1 = tvrda fakta; C2 = potvrzené zaznamy; C3 = nepotvrzené zaznamy).

Znamky pritomnosti sousednich aredlii nejsou zobrazeny (Molinari-Jobin, WoIfl, et al.,
2012).

Vzhledem ke sloZitosti reintrodukci (logistické, socioekonomické a politické)
se obvykle jedna o pfemisténi pouze malého poctu jedinci, z nichZz ne vSichni
pteziji a stanou se zakladateli (Vandel et al., 2006). Genetickd variabilita
reintrodukovanych populaci tak muize byt ve srovndni se zdrojovou populaci
snizena. V takto malych populacich lze ocekéavat néaslednou ztratu variability
v dasledku genetického driftu umocnénou inbreedingem (Fickel et al., 2005).

Snizeni fitness v dusledku nizké genetické variability nebo inbreedingu nebylo
dosud u voln¢ Zijicich rysti prokazano, ale bylo prokazano u ryst chovanych v zajeti
(Laikre, 1999), kteti trpi podobnymi problémy jako reintrodukované populace
(nizka diverzita, malo zakladateld, inbreeding). V minulosti byla publikovana
pouze jedna studie, ktera se zabyvala genetickym hodnocenim reintrodukované

populace rysa u dinarska populace (Sindi¢i¢ et al., 2013). Analyza 204 vzorki
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odebranych v letech 1979-2010 pomoci mikrosatelitnich lokusti a sekvence
kontrolni oblasti mitochondrialni DNA, potvrdila na obou markerech nizkou
genetickou variabilitu a zna¢ny inbreeding ve srovnani se zdrojovou karpatskou
populaci. Tato studie je v rozporu s piedchozim ,,demografickym hodnocenim* téze
populace - tj. z hlediska velikosti populace a jejiho rozmisténi v Case, které tuto
reintrodukci oznacilo za °,,aspésnou”. (von Arx et al., 2009). Takové rozpory v
hodnoceni ilustruji potfebu vyhodnoceni genetického stavu reintrodukovanych
populaci rysa, aby bylo mozné stanovit vhodné cile ochrany zalozené na genetice
(Frankham et al., 2010) a poskytnout dal$i metriku pro hodnoceni genetické kvality
pro sledovani a porovnavani vyvoje reintrodukovanych populaci. Rizny stupen
genetického driftu v jednotlivych populacich lze vysvétlit rozdily v poctu
zakladatelt a demografické historii od pocatku reintrodukce. Geneticky drift a
geneticka eroze se v riizné mife projevuji ve vSech reintrodukovanych populacich
rysa. Vyrazné niz$i pozorovana heterozygotnost v reintrodukovanych populacich
naznacuje, ze reintrodukcni uzka hrdla, izolace a management po vypusténi maji
dlouhodobé dusledky na genetické slozeni populaci (Mueller et al., 2022).

Rozsahlé genetické studie (Bull et al., 2016; Mueller et al., 2022; Sindi¢i¢ et
al., 2013) prokéazaly ztratu genetické rozmanitosti v reintrodukované populaci rysa
ostrovida.

Podle nejnovéjsi publikované studie z tnora leto$niho roku se autoram (Huvier
et al., 2023) podarilo pomoci mikrosatelitl prokazat, ze francouzska populace rysa
ostrovida trpi velkou ztradtou genetické vybavy a zaroven zvySenou mirou
piibuzenské plemenitby. Vysledky studie ukazuji nizké zmény uwrovné
v celém sledovaném obdobi zaznamenani mikrosateliti od doby, kdy (Sindi¢i¢ et
al., 2013) zveftejnili ve své studii uvadénou kritickou hodnotu genetické diverzity v
dinarské populaci (Ho = 0.43). Z vysledkd méfeni v praci z roku 2003 od autort
Breitenmoser-Wirsten a Obexer-Ruff, ktera byla zaloZzena na mikrosatelitech,
uroven heterozygotnosti v populaci tehdy vykazovala hodnotu 0.55. Za pftiblizné
15 let hodnota klesla o 0.17 bodt. To ukazuje, jak rychle tato populace ztratila
genetickou rozmanitost. Na zakladé tohoto méfeni autor studie Huvier a kolektiv

autortt (2023) odhaduji, Zze pfiblizné za 30 let dojde k vyhynuti celé populace
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v métené oblasti. V nedavné dobé naméfili (Mueller et al., 2022) s vyuzitim
jednonukleotidovych polymorfismi troven heterozygozity v populaci hodnotu
populacemi rysa ostrovida v Evropé. Tato studie poskytuje piesvédcivé dukazy
0 zavaznych dusledcich velikosti zakladatelské populace na genetickou diverzitu
reintrodukovanych populaci velkych Selem, coz ma Siroké dasledky pro jejich
ochranu.

Souhrn vysledkd ze studie (Krojerova-Prokesova et al., 2022) nepotvrdil ani
pokles heterozygotnosti, ani ztratu alelické bohatosti v populaci rysa v zajeti
a zaroven vysledky naznalily, ze v zajeti 1 ve volné piirodé pietrvava podobna
troven genetické diverzity. Dobfe fizena geneticky zdrava populace, chovana
Vv zajeti tak muze poskytnout vhodny rezervoar genetického materialu pro pfisti
reintrodukce do novych stepnich lokalit nebo pro genetickou zachranu téchto
stavajicich divokych populaci. Pienos genti mezi izolovanymi populacemi, v¢etné
téch v zajeti, by se mél stat dilezitym nastrojem managementu pro zachovani
genetické variability a prevenci inbreedingové deprese v puvodnich
a reintrodukovanych populacich této ikonické Selmy (Krojerova-Prokesova et al.,
2022).

61



5. Zavér

Reintrodukce rysa ve stiedni a zapadni Evropé¢ nabizi fadu potencialnich vyhod jak

pro Zivotni prosttedi, tak pro lidskou spolec¢nost. Tyto pfinosy zahrnuji:

Obnoveni ekologické rovnovahy: Rys hraje dalezitou roli pifi regulaci
populaci své kofisti, jako je zveéf srnéi, jeleni a divoka prasata. Reintrodukci
rysa muzeme piispét k obnoveni ekologické rovnovéhy v oblastech, kde se
takové populace premnozily.

Podpora biologické rozmanitosti: Rysové jsou duleZitou soucasti ekosystému
a obnova jejich populace mize pomoci podpofit biologickou rozmanitost tim,
7e obnovi chybéjiciho predatora. To miiZe mit pozitivni efekt na dalsi druhy a
funkce ekosystému.

Podpora ekoturismu: Pfitomnost rysa mulze vytvofit pfilezitosti
pro ekoturistiku, protoze lidé mohou mit zajem vidét tato nepolapitelna
a charismaticka zvitata ve volné ptirod¢. To muze mistnim komunitam pfinést
ekonomické vyhody.

Poskytovani vzdélavacich prilezitosti: Reintrodukce rysa muze poskytnout
prileZitosti pro vzdélavani a vyzkum a pomoci lidem 1épe pochopit vyznam
dynamiky predatori a kofisti a slozitych vztahti v ekosystémech.

Zachovéani kulturniho dédictvi: Krom¢ ekologického vyznamu jsou rysi
v mnoha regionech také dulezitou soucasti kulturniho dédictvi. Reintrodukce
rysa miize pomoci zachovat tyto kulturni tradice a znovu spojit obc¢any s jejich

prirodnim dédictvim.

Jednim z klicovych aspekta reintrodukénich programd je proto zajistit, aby

vybrani jedinci byli geneticky rozmaniti a reprezentativni pro zdrojovou populaci.

To mlzZe zahrnovat fizeny vybér jedincti z vice zdrojovych populaci véetné vyuziti

molekularné-genetickych nastroji, zefektiviiujicich chov v zajeti nebo umélé

oplodnéni, tedy obecné postupy vedouci ke zvySeni genetické rozmanitosti.

Dalsim dulezitym faktorem, ktery je tieba z genetického hlediska zvazit, je

moznost hybridizace s jinymi blizce ptibuznymi druhy. Naptiklad v zapadni Evropé
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mize dojit ke kontaktu a potencidlnimu kiizeni rysa ostrovida s rysem iberskym,
ktery je samostatnym poddruhem.

Aby bylo mozné tento problém fesit, musi ochranci ptirody reintrodukovanou
populaci pec¢livé monitorovat a provadét opatieni, ktera hybridizaci zabrani, jako je
prostorové oddéleni nebo reprodukéni izolace.

Pfi reintrodukci rysa ostrovida v Evropé je proto nutné kromé dalSich
ekologickych a socialnich faktorti zohlednovat také genetickou diverzitu, aby byl
zajistén dlouhodoby tspéch a udrzitelnost populace.

Genetickd rozmanitost reintrodukovanych populaci je dilezitym faktorem,
ktery urCuje jejich dlouhodobou Zivotaschopnost a schopnost pfizplsobit se
ménicim se podminkam prostiedi. Geneticka diverzita oznacuje rozsah genetické
variability v ramci populace, ktera mize ovliviiovat vlastnosti, jako je odolnost vici
chorobam, reproduk¢ni uspésnost a pfizplsobivost riznym prostiedim.

V pfipad¢ reintrodukovanych populaci miize byt genetickd diverzita
ovlivnéna fadou faktorti, véetné poctu a genotypu vypusténych jedinci, velikosti a
propojenosti stanovist’ ¢i pifitomnosti dalSich jedinci nebo populaci v okolni

krajing.

vvvvvv

azvyseném inbreedingu v reintrodukovanych populacich rysa. K zaji$téni
genetické rozmanitosti reintrodukovanych populaci Ize pouzit genetickou analyzu,
kterd umozni vybrat pro reintrodukei jedince s riznorodym genetickym ptivodem a
sledovat genetické zdravi a rozmanitost populace v pribéhu casu. Geneticka
analyza miiZze naptiklad pomoci identifikovat jedince, ktefi jsou si blizce ptibuzni,
€0z muze upozornit na zvysené riziko ptibuzenského kiiZeni a sniZzeni genetické
diverzity v dalsi generaci. Vybérem geneticky riznorodych jedinci mohou
reintroduk¢éni programy pomoci udrzet genetickou variabilitu v populaci a snizit
riziko negativnich genetickych vliva.

Kromé¢ vybéru geneticky rozmanitych jedinch mohou reintrodukéni
programy také podniknout kroky ke zvySeni genetické rozmanitosti v pribéhu Casu.
Napiiklad pfemisténi jedinci z jinych populaci mize pfinést novou genetickou

variabilitu a zvysit celkovou genetickou rozmanitost v populaci.
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Celkové je zachovani genetické rozmanitosti v reintrodukovanych populacich
dilezité pro jejich dlouhodoby uspéch a udrzitelnost. Geneticky monitoring a
management mohou pomoci zajistit, aby reintrodukované populace mély
genetickou rozmanitost a adaptabilitu potfebnou k tomu, aby se jim v novém

prostiedi dafilo.
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