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Abstrakt

Hybridizace a introgrese mezi psem (Canis lupus familiaris) a vikem obecnym

(Canis lupus)

Hybridizace mezi vlky a psy probihala jiz od dob, kdy dochazelo k jejich
vzajemné divergenci. Soucasny vliv clovéka frekvenci hybridizace zna¢né umocruje a
z dfive pfirozeného jevu se stava jev antropogenni. PFi pfilis vysoké frekvenci mlize
byt vazné narusena geneticka integrita vi¢ich populaci, coz mlzZe vést az k uplné
extinkci mnoha alel, a tedy nendvratné ztraté genetické variability, kterd je u
nékterych populaci vlkd nizka uz v soucasnosti. Hybridizace vlky neohrozuje pouze
z hlediska naruseni genomu, ale také z hlediska naruseni jejich souZiti s ¢lovékem.
Hybridni jedinci prozatim nejsou definovani zdkony, proto m(ze byt problematicky
jejich management. SloZitost identifikace hybridnich jedincl celou zaleZitost jesté
vice komplikuje, jelikoZz fenotypové znaky mohou identifikovat hybrida na
morfologické Urovni, ale na Urovni genetické se o hybrida jednat nemusi. Na druhou
stranu, jedinci, ktefi jsou na prvni pohled cistokrevni, mohou byt nositeli alel z
ciziho genomu. Védci z rliznych védnich obor usiluji o zavedeni managementu, ktery
by omezil antropogenni interferenci této problematiky, avsak vzhledem ke slozZitosti

celé problematiky, neexistuje jasné stanovisko, jak s hybridy nakladat.

Kli¢ova slova: hybridizace vlka, vI¢i populace, vlkopes, introgrese psa



Author’s abstract
Hybridization between a dog (Canis lupus familiaris) and a Gray wolf (Canis lupus)

Hybridization between wolves and dogs has been occurring since their mutual
divergence. The current human influence greatly enhances the frequency of
hybridization and the previously natural phenomenon becomes an anthropogenic
phenomenon. If the frequency is too high, the genetic integrity of wolf populations
can be severely affected, which can lead to the complete extinction of many alleles,
and thus the irreversible loss of genetic variability that is already low in some wolves’
populations. Hybridization threatens wolves not only in terms of disrupting their
genome, but also in terms of disrupting their coexistence with humans. Hybrid
individuals are not yet defined by law, therefore, their management is difficult. The
complexity of identifying hybrid individuals further complicates the matter, as
morphological traits may identify hybrids at the phenotypic level, but at the genetic
level they may not be of hybrid origin. On the other hand, individuals who are
purebred at first sight may be carriers of hybrid alleles. Researchers from various
disciplines are working to introduce management that would reduce the
anthropogenic interference of this issue. However, due to complexity of the whole

issue, there is no simple solution, how to run the management of hybrids.

Key words: wolf-dog hybridization, wolf population, wolfdog, dog introgression
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1 Uvod

VIk obecny (Canis lupus) je psovita Selma, ktera plvodné obyvala témér celou
severni polokouli. Po nékolik poslednich stoleti byl ale velmi nepochopenym a
zaroven nezadoucim tvorem v krajiné, nebot lidé dlouho nemohli nalézt zpUisob, jak
souZiti s nim bezkonfliktné propojit s vlastni zemédélskou c¢innosti — s chovem
hospodarskych zvitat. Proto byl vlk dlouhou dobu intenzivné pronasledovan a loven,
az byl z nékterych oblasti zcela vyhuben (Mech & Boitani 2010). Dlouhou dobu potom
ochranafti budovali socialni toleranci vici vikiim a prosazovali legislativni opatteni,
ktera by jejich Usili podpofila. V soucasnosti se vi¢im populacim dafi opét rozristat,
coz se projevuje i jejich ndvratem do oblasti, ze kterych plvodné vymizeli. Lidé je
zacCinaji vnimat jako pfirozenou soucast pfirody, kterou je tfeba zachovat. Davéru
v pfirozenost vlka vSak soucasné ohroZuje vliv antropogennich jevd, jejichz mozné
dlisledky vyznamné ovliviiuji vnimani vlka, ackoliv se o nich da zatim pouze
spekulovat. V naSem pfipadé se zaméfime na jev zvany antropogenni hybridizace, coz
je jev, ktery oznacuje vyssi frekvenci pareni vlkd se psy v clovékem pozménéné
krajiné.

Hybridizace mezi vlky a psy neni nic nového, jelikoz k ni dochazelo pfirozené
jiz od dob domestikace (Pilot et al. 2018; Freedman & Wayne 2017), ale zvySena
frekvence vyskytu hybrid( upoutala pozornost védcl natolik, aby pfi zkoumani

(ne)prirozenosti tohoto jevu zahrnuli i hledisko lidského pocinani v pfirodé.

S expanzi lidskych obydli se vyznamné rozrostla i populace psa domaciho
(Canis lupus familiaris), a to v fadech milionl po celém svété. V roce 2012 byl celkovy
pocet psu na svété odhadovan na 525 milionl jedinct a k roku 2018 byl odhad az 900
milion(l, avSak tato Cisla mohou byt znacné zkreslena populaci volné Zijicich psu

(toulavych a feralnich), jejichZ pocty lze stanovit jen obtizné (Atitwa 2018).

Pravé volné Zijici psi predstavuji nejintenzivnéjsi zdroj introgrese do vléi
populace (Pilot et al. 2018), protoZe nejsou nijak kontrolovani. Avsak z(istava otazkou,

zda hybridizace mezi vlky a psy, a vlastné mezi divokymi a domestikovanymi jedinci



obecné, je neskodnd, do jaké miry ji Ize pokladat za pfirozenou a zda neni zdrojem

ees

udalosti, které by mohly negativné ovlivnit existenci divoce Zijicich druh.



2 Cile literarni reserse
e Objasnit vyznam hybridizace mezi vlkem a psem.
e Popsat jak a proc k hybridizaci dochazi a jaké jsou jeji disledky.

e Popsat metody, kterymi Ize hybridizaci detekovat.



3 Literarni reserse

3.1 Mezidruhova hybridizace

Hybridizace je pfirozeny biologicky proces, pfi kterém dochazi k rozmnoZovani
mezi dvéma pribuznymi taxony, u nichZ nebyla vytvorena dostatecna reprodukéné-
izola€ni bariéra. Antropogenni hybridizace je definovana jako hybridizace zplsobena
lidskou ¢innosti, at uz zamérné nebo nahodné, jez ¢asto vede k odstranéni bariér mezi
jinak izolovanymi populacemi, u kterych dochazi k postupné introgresi gend, coz
mUzZe vést aZ ke ztratam evolucnich adaptaci (Rhymer & Simberloff 1996; Allendorf
et al. 2001). Hybridizace tedy miZe hluboce ovlivnit genetické sloZeni, fitness jedince
i evoluci druht (Gompert & Buerkle 2016). ZvySujici se zalidnéni s sebou nese i zmény
v prirodnich habitatech a narlst po¢tu domestikovanych druhd, coz ma za nasledek
zmenseni populaci jejich divokych pribuznych (Pilot et al. 2018). Takové zmény
mohou zvySit frekvenci hybridizace a mohou vyustit v rozsahlou introgresi
»domestikovanych” genovych variant do genomu divokych populaci. Obecné jsou
tyto introgrese povazovany za maladaptivni, nebot vniknuti nepfirozenych gen(
muzZe zvysit riziko vyhynuti nativni populace zplsobenim outbreedni deprese
(Edmands 1999; Gilk et al. 2004), oviem mohou poskytnout i nové variace alel, které

budou vyhodné pro nové osidlena nebo ménici se prostredi (Pilot et al. 2018).

Antropogenni hybridizace tedy neni pouze fenoménem poslednich let, ale je
doprovodnym jevem domestikace a utvareni kulturni krajiny. Tykd se velkého
Barilani et al. 2005; Dierking et al. 2014) i rostlin (napf. Broeck et al. 2005; Lamont et
al. 2003). Co se zivocich( tyce, jde vétSinou o to, Ze domaci zvirata nejsou dostatecné
zabezpecena a mohou se volné pohybovat a pfichdzet do kontaktu s divokymi druhy,
napr. kfizeni mezi domdci severoamerickou kachnou (Oxyura jamaicensis) a divokou
kachnou bélohlavou (Oxyura leucocephala) (Munoz-Fuentes et al. 2007) nebo kfizeni
mezi kockou domaci (Felis catus) a divokou kockou evropskou (F. silvestris) (Lecis et
al., 2006). Antropogenni hybridizaci se vSak nerozumi pouze kfizeni mezi divokymi a

domestikovanymi zvifaty, nybrz i mezi dvéma divokymi druhy, kdy jeden z nich je



pavodni a druhy uméle introdukovany. Takovym pfikladem je hybridizace mezi
plvodnim jelenem evropskym (Cervus elaphus) a jelenem sikou (C. nippon)
(Biedrzycka et al. 2012), ktery do Evropy pfisel az z dalného vychodu (McCullough et
al. 2009). Dal$im prikladem je i hybridizace mezi viky (Canis lupus) a kojoty (C. latrans)
(napt. Bohling & Waits 2015; vonHoldt et al. 2011; vonHoldt et al. 2016), pfipadné

mezi Sakaly (C. aureus) a psy (C. lupus familiaris) (Galov et al. 2015).

Antropogenni hybridizace mezi divokymi druhy a jejich domestikovanymi
protéjsky je ustfednim problémem v ochranarské biologii. VIk obecny (C. lupus) a jeho
domestikovand forma, pes domaci (C. lupus familiaris), predstavuji jeden
z nejznaméjsich a nejslozitéjsich prfipadd tohoto jevu. Diky Slechtitelskym zamérim
jsou u nich pripady antropogenni hybridizace dobfe zdokumentovany (Gottelli et al.
1994; Freedman et al. 2014; vonHoldt et al. 2016) a to i ve volné pfirodé (Randi 2008).
Pareni mezi psy a vlky je zajimavé predevsim z hlediska morfologickych, ekologickych
a behaviordlnich rozdild, které mohou ovliviiovat jednak hybridiza¢ni vzorce a jednak
fitness hybrid( (Fan et al. 2016; vonHoldt et al. 2017; vonHoldt et al. 2010). Jejich
uzka pribuznost umoznuje vyuZit psa jako model a pfi genomovych studiich vik( tézit
z rozsahlych genomovych dat dostupnych ze souboru cistokrevnych psli, coz
umozniuje zkoumat napft. i genetiku nachylnosti k chorobam nebo evoluéni biologii
vlki (Lindblad-Toh et al. 2005; vonHoldt et al. 2010, 2011). Z toho divodu muze
byt studium wolf-dog (WD) hybridd klicové pro pochopeni ulohy hybridizace pfi
speciaci a adaptaci, v ochrané divoce Zijicich ZivoCichll a managementu Zivocich(

feralnich (Pilot et al. 2018) a mUzZe tak ovlivnit vSeobecné znalosti o problematice

antropogenni hybridizace pro Sirokou $kalu dalSich Zivocich(.


https://www.nature.com/articles/hdy2013122#ref-CR41
https://www.nature.com/articles/hdy2013122#ref-CR77
https://www.nature.com/articles/hdy2013122#ref-CR78

3.2 Hybridizace vlka a psa se Slechtitelskym zamérem

3.2.1 Domestikace psa

V této kapitole se budeme zabyvat plemeny, pfi jejichz vzniku sehral dulezitou
roli vlk. Abychom ale mohli blize hovofit o hybridizaci mezi vlkem a psem, je nutné si
nejdrive pripomenout, kdy a proc se vlbec zacali vici a psi liSit a pro¢ byli oddéleni do
samostatnych taxon(. Diky genetickym analyzdm dnes vime, Ze jedinym predkem psa
je vlk (Wayne 1993; Garcia-Moreno et al. 1996; Hedrick et al. 1997; Morell 1997). Je
vSak tfeba si uvédomit, Ze stejné jako pes, i vlik prosel desitkami tisic let evolu¢niho
vyvoje a stara linie, kterd vlky a psy spojovala zanikla, a proto nelze tvrdit, Ze vlk, jak
ho zndme dnes, je pfimym predkem (Andreska 1991). Vici a psi sdileji spole¢nou
evoluéni historii, béhem které dochazelo k opakujicimu se ktiZeni jiz od ranych stadii
domestikace (Freedman & Wayne 2017). Vysledkem této evoluce jsou staroddvna
plemena psu, ktera si zachovala alely vic¢ich pfedk( a soucasné vétsina eurasijskych
vlk(l ziskala alely psi (jako vysledek davné introgrese), coz muze pfi molekuldrnich
analyzach zpusobit nejasnosti kvuli zachovalym polymorfismim predkl napfic

nedavno odliSenymi taxony (Fan et al. 2016; vonHoldt et al. 2010; Pilot et al. 2018).

Pes domaci je nejstarSim (tedy prvnim) domestikovanym Zivo¢ichem a s vlkem
obecnym se rozdélili pfiblizné pred 10-40 tisici lety (Druzhkova et al. 2013; Freedman
et al. 2014; Freedman & Wayne 2017; Pang et al. 2009; Savolainen et al. 2002; Wang
et al. 2016). Domestikace je trvaly vicegeneracni vztah, ve kterém lidé prevezmou
znacnou kontrolu nad reprodukci a péci o ZivoCicha (Zeder 2012). Jde tedy o
dlouhodoby proces doprovazeny postupnym hromadénim drobnych zmén jak u
zvitete, tak u clovéka (Zeder et al. 2006). K domestikaci psa doslo pravdépodobné
komenzalni cestou, kdy si zvite ztraci plachost v disledku pravidelného stravovani
zbytk( potravy v okoli jejich obydli (Zeder 2012). Vlk se puvodné vyskytoval témér po
celé severni polokouli, zejména v Eurasii. Prace Savolainena et al. (2002) poukazuje
na to, Zze by vSechny psi populace mohly mit spole¢ny plivod a autofi se domnivaji, Ze
jeho koreny jsou ve vychodni Asii, protoze zdejsi populace pst vykazuje nejvétsi
diverzitu genl. Naproti tomu existuji i studie, které urcily jako prvni misto
domestikace Evropu (napf. Thalmann et al. 2013; Verginelli et al. 2005), Blizky vychod
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(napt. Vonholdt et al. 2010; Gray et al. 2010) nebo centraini Asii (napf. Shannon et al.
2015). Studie Pang et al. (2009) a Ding et al. (2012) se shodly, Ze na domestikaci se
podilelo nékolik stovek vik(i pochazejicich z jedno mista, odkud se pak (jiz jako psi)
rozsitili po celém svété. Podobny zavér vyvodili i v praci Botigué et al. (2017), kde se
zabyvali pdvodem domestikace ve stfedni Evropé. Vila et al. (1997) vSak zminuje, Ze
k domestikaci psa mohlo dojit v rlznych ¢astech svéta vicekrat nezavisle na sobg,

k ¢emuz se priklanéji i novéjsi studie (napf. Frantz et al. 2016).

Stejné komplikované, jako urcit primarni oblast domestikace, je i jeji ¢asové
zarazeni. Vila et al. (1997) ji pomoci vypoctd molekularnich hodin datoval az do
obdobi pred vice nez 100 000 lety. Vysledky mnoha dalSich studii (zalozené vétsinou
na archeologickych nalezech) se v3ak shoduji spiSe na rozmezi pied 40 000 — 15 000
lety (napf. Druzhkova et al. 2013; Freedman et al. 2014; Pang et al. 2009; Thalmann
et al. 2013), tedy v dobé, kdy se lidé jesté Zivili sbérem plod(i a lovem (Freedman et

al. 2014).

Jednim z nejzdsadnéjSich rozdilli mezi vlkem a psem, jsou geny podminujici
krotké chovani psa (Cagan & Blass 2016). Sekvenovanim genom( psu byly objeveny
oblasti vyselektované pravdépodobné béhem domestikace, a vice nez polovina z nich
nese geny, které se podileji na vyvoji nervové soustavy a maji svou funkci v mozku
(Axelsson et al. 2013). Domnivame se, Ze mutace pravé téchto genl mohly zpUsobit
zmény chovani béhem domestikace. Podobnou studii provedl i Freedman et al.
(2016), ktery v genomu objevil 68 oblasti, v nichz se nachazeji geny ovliviujici
chovani, mozkové funkce, metabolismus tukd nebo pigmentaci. Mezi dalezité latky
ovliviiujici mozkovou aktivitu fadime napf. katecholaminy plnici funkci hormont a
neurotransmiter(. Patfi sem napf. adrenalin a noradrenalin, které se uplatiuji napft.

pfi stresové zatézi organismu.

Dualezitym rozdilem je i schopnost traveni Skrobu, které souvisi svyvojem
vseZravosti u psa (spolec¢né s prechodem ¢lovéka od sbéracstvi a lovu k zemédélstvi),
zatimco vlci zGstavaji vyhradnimi masozZravci. Za efektivnéjsim travenim skrobu stoji
pankreaticky enzym alfa-amylaza, ktery je kédovany genem AMY2B a zajistuje rozklad

na disacharid maltozu (Arendt et al. 2014). Psi maji pro tento gen oproti vikim vice
7



kopii (asi 7x), coz pusobi i vyraznéjsi genovou expresi (asi 28x) a tim padem vyssi
aktivitu amyldzy. Tato adaptace se vSak muze liSit v zavislosti na plemeni a prostredi,
které je pro néj typické. Napfriklad u vétSiny severskych psu, ktefi pfilis neprichazeli
do kontaktu se zemédélskou vyrobou, je pocet kopii nizsi (Freedman et al. 2014;

Arendt et al. 2014).

3.2.2 Ceskoslovensky vi¢ak

K divergenci mezi vilkem a psem doslo pred relativné neddvnou dobou a nebyly
u nich plné rozvinuty reprodukéné izolacni mechanismy (Harrison & Larson 2014;
Randi 2008), které by branily pareni. Opakované krizeni vlkd a pst s vIi¢imi predky
(volné nebo vramci plemenarské cinnosti) mizZe vést ke vzniku zcela novych

hybridnich plemen s proménlivym chovanim a fenotypy (Randi et al., 2014).

Ceskoslovensky vI¢ak (CSV) je unikatni plemeno psa, které vzniklo hybridizaci
mezi némeckymi ovéaky a karpatskymi vlky v padesatych letech 20. stoleti v rdmci
vojenského experimentu. Byli pouZivani k ochrané hranic Ceskoslovenska b&hem
studené valky a vsoucasné dobé jsou v oblibé mezi chovateli po celém svété
(Smetanova et al. 2015). Na vzniku plemene se v rozpéti 25 let podileli dohromady 4
vici — Brita, Argo, Sarik a Lejdy. U k¥izench prvni generace bylo zpozorovano
dominantnéjsi chovéani i exprese vi¢iho fenotypu, coz s sebou pfineslo znacné
problémy pfi vycviku, nebot hybridi jsou nepoddajni a mnohdy agresivnéjsi nez vici. |
v druhé generaci kiizeni hybrida a psa bylo potomstvo ze 70-75 % podobnéjsi viku.
Teprve az ve tfeti generaci kfizeni se psem vybrali jedince, ktefi byli vhodni i k vycviku

(Hartl & Jehlicka 2002). (Smetanova et al. 2015).

Slechténi Ceskoslovenskych vI¢ak( bylo provadéno zpétnym k¥izenim hybridG se
psy, takZe jejich genom je prevainé psiho puvodu. To dokldda i genomicka studie
Caniglia et al. (2018), kde bylo pouzito 170 000 SNP ke genotypovani dvanacti CSV.
Pri bayesovké analyze klastr( byly CSV jasné oddéleni od obou rodicovskych populaci,
avsak dalsi metody pomohly na zakladé referenénich genom identifikovat pfes 300

genu vi¢iho plvodu a vice nez 2000 genl psiho plvodu. Geny vic¢iho plvodu obvykle
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souvisely s fenotypovymi znaky, zatimco geny psiho plvodu obvykle hrély roli ve
vyvoji nervové soustavy a s domestika¢nimi procesy. Celkovy podil vi¢iho plvodu
udavaly genetické i rodokmenové analyzy okolo 30 % na jedince. Oddéleni CSV od
rodi¢ovskych populaci podpofila i analyza mikrosatelitovych markeri a mtDNA
(Smetanova et al. 2015). Analyza Y chromozomu 32 samct CSV (Smetanova et al.
2015) odhalila vyhradné psi haplotypy. OvSsem existuje i starsi studie, kterd v genomu
CSV (na chromozomu Y) odhalila i haplotypy vi¢i (Cilova et al. 2011). Geneticka
diverzita CSV je oproti jinym plemendm nehybridniho plavodu vyssi, coz je ziejmé

dlsledek smichani genofondu psa a vlka (Caniglia et al. 2018)

3.2.3 Dalsi plemena s vi¢éim pivodem

Mezi dalsi predstavitele vicaky se fadi vicak Saarloos(iv (napf. Voorbij et al. 2014).
Stejné jako Ceskoslovensky vi¢ak vznikl kiizenim némeckého ovédka a samice vika
(pGvodem ze Sibire). Jeho zakladatelem je nizozemsky chovatel Lendert Saarloos,
ktery se o zkfizeni vlka a psa pokousel jiz od prvni poloviny 20. stoleti. neni dodnes
jasné, kolik vi¢ic bylo k vytvotreni plemene pouzito. Nicméné Saarloosovy osobni
zaznamy zminuji minimdlné 6 vl¢ic, znichz 5 snejvétsi pravdépodobnosti
k plemenitbé pouZil. V Nizozemsku bylo plemeno uznano v roce 1975 a v roce 1983
byl uznan i FCI. Vzhledové se velmi podoba Ceskoslovenskému ovéaku (viz obrazek

1). Pro toto plemeno vSak neexistuji podrobnéjsi genetické analyzy.



Obrazek 1 - Ceskoslovensky viI¢ak vlevo, Saarloostv vi¢ak vpravo (autorstvi:

o ")

chovatelska stanice ¢eskoslovenskych vi¢akl “s Divokou krvi

Dalsi plemena vznikla kfizenim vlka a Némeckého ovcaka jsou napfiklad Lupo
ltaliano z Italie (Verardi et al. 2006) a Kunming dog z Ciny (Wang et al. 2013), ktefi se
na rozdil od predeslych zminénych plemen vyznacuji ndpadnym cernym melirovdnim

a celkové tmavsim zbarvenim.
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3.3 Antropogenni hybridizace psa a vlka ve volné prirodé

v

3.3.1 Ztrata prirozeného prostredi a kontaktni zony

Populace vlki byly v poslednich nékolika stoletich zna¢né zmenseny a

fragmentovany v dlsledku pfimé eradikace a ztraty pfirozenych stanovist (Boitani

2003). Pronasledovani a cilené hubeni byli po nékolik staleti a v nékterych oblastech

tak byli zcela vyhubeni. OvSem evropské populace vik( v posledni dobé vykazuji velmi

v es

pGvodniho vyskytu (véetné CR), zejména v opusténych zemédélskych oblastech, kde

se obnovuje pfirozena vegetace (Falcucci et al. 2007). Rekolonizace s sebou viak nese

néktera uskali, kterd mohou ovlivnit intenzitu hybridizace.

Pti rekolonizaci se ¢asto uplatriuje efekt malého mnozstvi zakladateld a mlze
tak dochdzet ke zvySené introgresi pfi rozsifovani populace (Dufresnes et al.
2019). RozSifujici se populace tedy nesou vétsi hybridizacni riziko nez
populace stabilni. Dynamika hybridizace a introgrese v takové populaci se
bude ménit v éase a maxima dosahne jiz v ranych fazich kolonizace, které
budou nasledovany rozsifenim hybridd a zpétnym kfizenim do divoké

populace (Randi et al. 2014).

Rostouci populace vlk(i se nevyhnutelné rozsiti i do oblasti, kde je muze
mnohostranné ovlivnit lidmi vyvijend Cinnost jako je zemédélstvi, doprava
apod (Randi et al. 2014). Jak vyplyva z historie, ¢lovék se s ndvratem vlka do
zemédélskych oblasti velmi Spatné vyrovnavda, nebot vétsinou chovatelé
hospodarskych zvirat ztratili tradi¢ni chovatelské postupy, véetné odbornych
znalosti a ochoty chranit sva stdda pred volné Zijicimi predatory (Fritts et al.
2003; Naughton-Treves et al. 2003; Gazzola et al. 2008). Tento faktor s sebou
nenese jen riziko nelegalniho odlovu a naruseni socidlni struktury vi¢i smecky
v disledku konfliktu s chovateli hospodarskych zvirat, ale i snizovani poctu
vlki napf. vdUsledku srazky sautem a jinych nehod nesoucich lidské
pricinéni. V obou pripadech situace vede ke zmensSeni populace, ¢imzZ se
vracime k bodu 1, kdy je pfi nizkém poctu jedinct hybridizace intenzivnéjsi.
11



e Pfirodni hybridni zény (okrajové ¢asti populace s nizsi hustotou jedinc(l) jsou
ohniskem genetické diverzity, kde jsou genomy filtrovdany pomoci pfirozené
selekce, béhem které jsou vystavovany adaptaénim procesim a mohou
eventualné vést ke speciaci hybridi (Larsen et al. 2010; Miller et al. 2012). Avsak
v dnesni dobé je diky clovéku krajina velmi clenitd a periferni oblasti mohou
vznikat v zondch blizkych lidskym obydlim, ¢imz se zvySuje i pravdépodobnost

setkdni a pareni s domacimi psy (Randi et al. 2014).

Z vyse uvedenych bod( vyplyva, Ze prostorova a ¢asovd dynamika hybridizace a
zpétného kfizeni je tedy podminéna krajinnymi prvky, antropogennimi faktory,

pocatecni populaéni hustotou vika a psa a mirou kolonizace.

3.3.2 Psive volné prirodé

Pravdépodobnost kfizeni mezi vikem a psem mUze byt v soucasné dobé vyssi nez
v minulosti, nebot psi populace se oproti minulosti spolecné s tou lidskou vyrazné
zvétsila. Mira hybridizace je lokalné vyssi v antropogennim prostredi, kde je bézny
vyskyt toulavych psi (Kusak et al. 2018; Caniglia et al. 2013), coz je dobre viditelné
naptiklad ve vychodnich zemich (Gruzie, Bulharsko, Recko aj.), kde se mimo toulavych

psU hojné vyskytuji i volné pobihajici velci pastevecti psi (Dufresnes et al. 2019).

Psy, ktefi se mohou pohybovat ve volné pfirodé, mizeme dle Donfrancesco et

al. (2019) rozdélit na tfi zakladni skupiny:

e Toulavi psi — Opusténi psi, ktefi prezivaji na ulicich a jsou relativné zvykli na
lidi, protoze s nimi byli (a stale jsou) v kontaktu.

e Volné pobihajici psi — Psi, ktefi maji majitele, ale nejsou dostatecné zajisténi
proti Utéku a mohou se volné pohybovat po pozemcich.

e Feralni psi — Divoci psi narozeni ve volné pfirodé, ktefi se lidem vyhybaji nebo

je v pripadé kontaktu mohou ohrozit.
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Domaéci a toulavi psi mohou mit rlizny plvod (hlidaci, lovecti, pastevecti aj. riizna
plemena nebo kfizenci), avSak plvod feralnich psl je ¢asto nejasny. Netvori stabilni
strukturované populace, takze jejich vyskyt v pfirodé je vice méné nahodny (Randi et
al. 2014). Feralni psi ovSem predstavuji skupinu s nejvétsim podilem na introgresi, coz
znacné komplikuje identifikaci hybridd, jelikoz u feralnich psu je Groven primési vicich
genl neznama (narozdil od cistokrevnych ps(, u kterych je Uroven pfimeési zndma)

(Pilot et al. 2018).

3.3.3 Zpusob Zivota, smér reprodukcnich udalosti

VIk je spoleCenské zvife, coZz je z evolucniho hlediska i jeden ze zdakladnich
predpokladl pro vérné, oddané chovani psa vici ¢lovéku, kterého by nebylo, pokud
by vici odjakziva zili samotarsky (Hartl & Jedlicka 2002). Zakladnim spolecenstvim
vlki je smecka, kterd je obvykle v dobé rozmnoZovdni tvofena jednou jedinou
rodinou. Rodina zahrnuje jeden rodi¢ovsky alfa par, vicata a mladé zatim
neosamostatnéné vlky (Mech & Nelson 1990). Neosamostatnéni vici bud zatim
nenalezli partnera nebo volné teritorium, a tak pomahaji rodi¢lim uzivit a vychovat
dalSi vrh sténat. Teritorialita je jedna ze zakladnich vlastnosti divokych Selem a
zaroven ucinné reguluje pocCty téchto zvitat v krajiné (napf. Mech 1994; Mech et al.
1998). VICi par, ktery nema teritorium zpravidla nemad ani mladata. Na Uzemich, kde
hlavni zdroj vi¢i kofisti pravidelné migruje (napf. sobi nebo sajgy), se obvykle rodiny
shlukuji do vétsSich smecek (max 15 ¢lend), které migrujici stada sleduji (napf. Boitani
1986; Carbyn et al. 1993). Tyto tendence lze sledovat s klesajicim trendem od severu
k jihu, kdy v severnéjSich zemépisnych sirkach mladi vici ¢astéji z(stavaji se svymi
rodinami a utvareji po¢etné smecky a v jiznéjsich oblastech se rodiny dfive rozpadaji
a vlci Ziji pouze v parech nebo zcela osaméle. Mladi vilci migruji i stovky kilometr(
(napf. Wabakken et al. 2001), nez naleznou vhodné teritorium a partnera pro
zalozeni smecky (Rothman & Mech 1979; Fritts & Mech 1981; Ballard et al. 1987).
K rozmnozovani vlki dochazi v dobé harani vicice, tj. jedenkrat ro¢né v jarnim obdobi
(napf. Mech 1970; Servin-Martinez 1997). Pokud v dobé fije neni k dispozici vi¢i
partner, mlze se viCice (pripadné i vI¢i samec) uvolit k pareni se psem. Z vysoké
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frekvence hybridizace vyplyvd, Ze hybridi dokdziou uc¢inné soutézit o partnera
s Cistokrevnymi vlky, coZ determinuje pretrvdvani vysoké Urovné introgrese (Salvatori

et al. 2019)

3.3.4 Asymetricky genovy tok

Hybridizace mezi vlky a psy se zda byt velmi asymetricka, nebot k pareni dochazi
Castéji mezi vI¢i samici a psim samcem (Randi et al. 2014). Toto tvrzeni vSak nemusi
byt zcela pravdivé, protoze parfeni mezi vlkem a psi fenou nemohlo byt
zdokumentovano tolik jako v opacnych pripadech, jelikoz tito hybridi se vétSinou
nenavraceji do vI¢i populace. Mladi vici velmi radi zkoumaji nové prostredi a jeho
moznosti, obzvlasté pfi kolonizaci novych oblasti, a tak nelze vyloudit ani vyssi

frekvenci tohoto typu pareni (Randi et al. 2014).

Podkladem k tvrzeni o asymetrii hybridizace jsou vysledky analyzy hybridnich
genom(, které obsahovaly zpravidla vi¢i haplotypy mtDNA (Godinho et al. 2011;
Randi 2008; Randi 2011; Vila® & Wayne 1999). Nebyla tedy potvrzena introgrese do
materské linie. Paternalné a materndlné dédéné alelické varianty jsou proto
dllezitym nastrojem pro zkoumani asymetri¢nosti hybridizace, ktera je mimochodem
klicovd i pro strategii rozsifovani a rekolonizacni procesy (Ding et al. 2012).

Asymetrickd hybridizace mize vznikat z téchto divodud (Dufresnes et al. 2019):

e VIC¢i samice jsou vUici psim samclim méné agresivni, zatimco vI¢i samci silnou
agresivitu zachovavaji (pokud nejde o harajici fenu).
e VI¢i samice vyvijeji mnohem vétsi aktivitu pfi hledani partnera.

e Psisamci jsou takrka permanentné fyziologicky pfipraveni k reprodukci.

Mnohé dlsledky nékteti védci interpretuji jako negativni, nicméné vétsina z nich
se da vyloZit i z pozitivniho hlediska a je to jeden z dlivodd, proc je tato problematika

tak komplexni a komplikovana, a proc je tak tézké ustanovit a realizovat reseni.
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3.3.5 Zachovani genetické integrity

Nékteré psovité Selmy mezi sebou hybridizuji v pfirodé pfirozené a vytvari nové
taxony, avsak hybridizace svolné pobihajicimi psy muizZe ohroZovat genetickou
integritu populaci vlka nebo dokonce preziti vzacnych druhd jako je vlk etiopsky
(Canis simensis). Introgrese cizich genl muiZe ochromit ptirozenou genetickou
rozmanitost (Brumfield 2010), narusit druhové specifickou epistatickou rovnovahu,
vyhladit ¢i pozménit lokalni adaptace (Fraser et al. 2011) a tim dovést populaci
(Beaumont et al. 2008) ¢&i cely druh (Seehausen et al. 2007) na pokraj genetického
vymreni. OvSem Skodlivé ucinky genetické introgrese nejsou doposud pfilis
prozkoumané (Ding et al. 2012). Vzhledem k tomu, Ze vI¢i populace si zatim udrzuji
genetickou diferenciaci od psU, predpokladame, Ze hybridizace pfi nizké frekvenci

nijak vyrazné jejich genetickou integritu nenarusuje (Pilot et al. 2018).

Introgrese domestikovanych gent by vSak mohla mit i pfiznivy dopad na fitness
divokych jedincd (Anderson et al. 2009; Coulson et al. 2011; Feulner et al. 2013).
Hybridizace by mohla vyznamné kompenzovat ztratu genetické variability zpGsobené
demografickymi problémy (Smetanova et al. 2015), ale kontrastuje to s moznym
Skodlivym dopadem na populaci o malé velikosti a inbreeding (Grant et al. 2005;
Pickrell et al. 2009. Integrita genomu nemusi byt nutné narusena, ale neni jisté, jaky
dopad bude mit z evoluéniho hlediska (Gavrilets & Vose 2005). Rizikové mohou byt
nové zaloZzené smecky (vétSinou v ramci reexpanze a navratu na plvodni stanovisté),
pokud nemaji dostate¢ny kontakt s dalSimi populacemi. V ptipadé, Ze se plvodni
(zdrojova) kolonie dostatecné rychle nerozsifi a nové kolonie od nich zlstanou
izolovany, nebude zajistén dostateény genovy tok a bude dochazet k vyznamnym
ztratdm genetické variability. Nizkd genetickd variabilita zaroven snizi adaptacni
potenciadl populace a zvysi miru inbreedingu (Hedrick & Kalinowski 2000).
Hybridiza¢ni udalosti u takové populace by mohly bud cely proces urychlit, nebo
naopak zastavit. Nicméné Anderson et al. (2009) a Coulson et al. (2011) ve svych

studiich zminuji, Ze introgrese psich alel vétSinou maladaptivni dasledky nema.
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3.4 Ochranarstvi a management

Antropogenni hybridizace mezi divokymi druhy a jejich domestikovanymi
protéjsky je jednim z vyraznych problém( ochrandarské biologie (Dufresnes et al.
2019). Pokud budeme vychdazet z obav o behavioralni projevy hybridl, mlze byt
hybridizaci vazné narusena socialni tolerance vici vikim (Salvatori et al. 2019), ktera
byla ochranarskou komunitou po mnoho let usilovné budovéana. Pro ochranu vik{ byl
vybudovan legislativni rdmec, ale zadny z pfislusnych pravnich dokumentd nikterak
nedefinuje hybridy (Allendorf et al. 2001; Piett et al. 2015; Trouwborst 2014; Wayne
& Shaffer 2016) a nelegalni lov vlkd se tim padem snadno muize zvrhnout v legalni lov
hybrid(, a to zejména v oblastech, kde socidlni tolerance vici vikim klesa. Provést
spolehlivou identifikaci hybrida je totiz velmi obtizné, a tak mohou byt udajni hybridi

zabijeni jen na zakladé domnének.

Hlavni managementové problémy tykajici se vlkl — tedy zmirfiovani konfliktd s
¢lovékem a antropogenni hybridizace - by mély byt feSeny soucasné. Ekologické
sloZitosti této problematiky je tfeba efektivné vysvétlit vSem zucéastnénym stranam,
aby dale nedochazelo k nedorozuméni, Spatnému vnimdani a Spatnému jednani
(Donfrancesco et al. 2019). Ackoliv se védci shodli na tom, Ze pro efektivni
management by méla byt zavedena preventivni, proaktivni a reaktivni opatreni (viz
obrazek 8), pti realizaci a uvedeni do praxe se jejich nazory opét rozchazeji

(Donfrancesco et al. 2019).

3.4.1. Preventivni opatreni

Mezi hlavni preventivni opatifeni by mélo patfit snizeni volné pohybujicich se pst
(Lorenzini et al. 2014) a tedy apelovat zejména na lidi, aby své domaci mazlicky [épe
zabezpedili a omezili svobodu jejich pohybu. Omezeni zdroje hybridizace — tj. volné
pohybujicich se psl — staci pouze v pripadé nizké frekvence tohoto jevu. Pokud bude
frekvence vyssi, je treba kromé preventivnich opatreni i kontrola hybrid(, aby se
zamezilo dalsi introgresi (napf. Bohling & Waits 2011). Preventivnim opatfenim by

vsak méla byt celkova osvéta, zamérena nejen na vlastni zodpovédnost vici domacim
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psiim, ale také na vlky jako soucdst pfirozeného ekosystému a na mozné disledky

nezodpovédného fizeni.

3.4.2. Proaktivni opatreni

Proaktivni kroky sméruji spiSe k vlkim nez k lidem a tykaji se posileni jejich
pfirozeného Zivotniho standardu. Jednim z krokd je napfiklad posileni socidlni
budou mit vici dostatek vlastnich partnerl, nemuseli by se tak ¢asto ubirat k pareni
se psy. Dalsim krokem by mohlo byt zamezeni pfistupu k antropogennim zdrojim
potravy, ke kterym hybridi idajné ¢asto sméfuji svij jidelnicek — mohlo by to snizit

jejich schopnost preZit ve volné ptirodé (Salvatori et al. 2019).

3.4.3. Reaktivni opatreni

Reaktivni opatfeni jsou ze vSech tfi kategorii intervenci vyuzivana nejbéznéji.
JelikoZ jde o to vyradit hybridy z rodi¢ovské generace, jedna se zpravidla o letalni
feSeni. Toto opatfeni by se vSak mohlo snadno stat problematickym v oblasti
ochranafstvi vlkl, pokud pro miru hybridniho plvodu nebude stanoven referencni
ramec. Jinym reSenim by mohla byt sterilizace, diky které by nemusela byt narusena
socialni struktura smecky, avSak neni feSenim v celém rozsahu probléma a je navic
nakladnéjsi a slozitéjsi nez eutanazie.
Cast védecké komunity v Evropé je ohledné pfijimani reaktivnich intervenci velmi
skepticka, protoze jsou dlouhodobé povazovany za trividlni, aniz by probihala néjaka

osvéta v podobé intervenci proaktivnich (Lorenzini et al. 2014), a protoze jejich

ucinnost je limitovana (napf. Godinho et al. 2015; Pacheco et al. 2017).

Neexistuji Zadné experimentalni studie, které by v kontextu hybridizace
srovnavaly ucinnost jednotlivych typl intervenci, coZz bude nejspise dlsledkem
Spatného zavadéni intervenci na rliznych narodnich drovnich. Zatimco nékteré zemé
fesi hybridizaci vlkd a psu ve svych lokalnich zdkonech a fidicich planech napfiklad

zplisoby v obrazku 2 (Némecko, Norsko, Polsko, Slovensko, Svycarsko, Slovinsko,
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Spanélsko, Lucembursko), jiné Zadnou konkrétni strategii nemaji (Rakousko, Italie,
Francie, Recko, Chorvatsko, Bulharsko, Albanie, Makedonie, Rumunsko, Portugalsko,

Srbsko) (Salvatori & Ciucci 2018).

MITIGATION OF WOLF X DOG HYBRIDIZATION
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Obrazek 2 - Managementové intervence k omezeni Sifeni hybridizace (Donfrancesco

et al. 2019)

Zadny zasah v managementu nebude G¢inny, pokud bude provddén pouze na
urovni jedné nebo nékolika smecek. Mély by existovat koordinace mezi Urady
zodpovédnymi za management vik( na meziregionalni Urovni. Dokud vsak nebude
tento problém prioritni pro vnitrostatni zakonodarné organy, nelze ocekavat ani
zlepsSeni strategii na regionalni Urovni (Donfrancesco et al. 2019). Celonarodni
program sbéru vzorkl zranénych &i nalezenych mrtvych tél vik( by poskytl dalsi
informace, které by vsak mohly byt zkresleny uUmrtnosti vlka v zavislosti na
heterogenité krajiny (Ciucci et al. 2007) nebo chybnym zaménénim za psa, ktery by
mél byt ze sbéru vyloucen (Godinho et al. 2011). Proto se jako nejucinnéjsi metoda
jevi dlouhodoby sbér neinvazivnich vzork( (viz kapitola neinvazivni vzorky) v celém
aredlu vléich populaci (Caniglia et al. 2013). Po spolehlivé identifikaci hybridnich
jedincl s riznym stupném introgrese je pro jejich management rozhodujici odhad
jejich podilu v rodicovské generaci (Allendorf et al. 2001). Hybridizace mezi vlky a psy
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je soucasné monitorovana na iberském a apeninském poloostrove, ve Skandinavii, v
pobaltskych statech a v nékolika zemich vychodni Evropy (Andersone et al. 2002;
Godinho et al. 2011; Vild & Wayne 1999), za pomoci pozorovani morfologickych

znakl a molekularnich technik.

3.5 Apeninska populace viki

Pokud bychom si méli uvést konkrétnéjsi pripad antropogenni hybridizace mezi
vlkem a psem, pak se nabizi populace vlki v Italii, kde je hybridizace pozorovana jiz
nékolik desitek let. Stejné jako na mnoha jinych uzemich byli i vlci v Itdlii
pronasledovani a loveni kvali predaci na hospodarskych zvitatech. Mira
nespokojenosti farmard prerostla v nednosny lovecky tlak, a tak byli vici v pribéhu
18. a 19. stoleti témér vyhubeni (Breitenmoser 1998) a az do druhé poloviny 20.
stoleti prezivali vyhradné v malych fragmentovanych populacich na tzemi centrdlni a
jizni ¢asti Apeninského pohoti (Zimen & Boitani 1975). V 70. letech populace dosahla
nejvyraznéjsiho demografického poklesu, kdy se celkovy pocet vlkd snizil asi na 100
jedinc. Pokles velikosti populace byl detekovan i na genetické urovni (Randi 2011).
Pro nebezpecné nizky pocet jedincl se po roce 1971 italskd vlada rozhodla
poskytnout vikiim plnou prdvni ochranu a zacala se vice zajimat o ekologii horskych
oblasti, coz se projevila napf. navySenim populace vysoké zvére (Breitenmoser 1998;
Wabakken et al. 2001; Boitani 2003). Diky témto faktordm zazila viI¢i populace v 80.
letech velkou expanzi, pfi které bylo rekolonizovano mnoho ptvodnich oblasti véetné
Alp. Avsak i pres Uspésné zvysSeni poctu jedincl a rozsifeni si italSti vici stdle nesou
yhandicap”, kdy doslo kvyraznému efektu hrdla |dhve (bottleneck effect) a
dlouhodobé izolaci (Randi et al. 2014), a to nejen na mezipopulacni Urovni v rdmci
Evropy, ale i na Urovni populaci v ramci Apenin. Jednd se o handicap ve formé nizké
podloZeny i vysokou mirou diferenciace mezi jednotlivymi italskymi populacemi,

kterd vypovida o velmi omezeném genovém toku (Fabbri et al. 2007).
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U populaci o nizké pocetnosti, které byly zalozeny malym poctem zakladatel(
(napf. Stfedoevropska nizinna — Czarnomska et al. 2013), je riziko hybridizace vétsi.
Italsti vici jsou zajimavi praveé tim, Ze jsou v dlouhodobém kontaktu s velkou populaci
toulavych psh (Genovesi 2002), v dobé své nedavné expanze do SirSich oblasti Apenin
a na Uzemi Alp, odkud se dale rozsifuji az do Francie, Svycarska (Randi 2011) a
dokonce i Spanélska (Sastre et al. 2011). V souéasnosti se na Uzemf Itdlie odhaduje na
1300-1800 vlk (Galaverni et al. 2016), ktefi se vSak ve velké hustoté pohybuji
v zemédélskych a zalidnénych oblastech (Marino et al. 2016), kde prichazeji do styku
pravé s diskutovanymi toulavymi psy, jejichZ pocet dle starSich odhad(i dosahuje asi

jednoho milionu (Dufresnes et al. 2019).

3.5.1 Provincie Grosseto

Jednou 1z typicky oblasti je provincie Grosseto, kde dochdzi k nejvétsi
dokumentované predaci na hospodarskych zvifatech v celé Italii (Marino et al. 2016),
nasledované i nelegalnim odlovem a travenim. Je pravdépodobné, Ze nejen zvyseny
pocet toulavych psu, ale i dlouhodoby odlov vikd, je ddvodem zvyseného lokalniho
vyskytu hybrid( (napf. Fredrickson & Hedrick 2006; Muioz-Fuentes et al. 2010;
Rutledge et al. 2012). Salvatori et al. (2019) ve své prdci analyzoval neinvazivni
(n=215) a invazivni (n=25) vzorky psovitych Selem, aby vyhodnotil rozsah hybridizace
mezi vlky a psy v provincii Grosseto a vysledky pfenesl do celostatniho méfitka. Ze 72
rozliSenych genotypl bylo identifikovdno 30,6 % jedinci smiSeného puvodu a po
zvySeni poctu pozorovanych lokusl se odhadovany pocet zvysil na 50 %. Ackoli nebyl
identifikovan zadny hybrid prvni filidIni generace, Ctyfi jedinci vykazovali plvod ze
zpétného kfizeni s vI¢i populaci a jeden dokonce ze zpétného kfizeni s psi populaci.
Dalsi analyzy detekovaly zpétné kfizeni (backcrossing) i ve dfivéjsich generacich, coz

doklad3, Ze se nejedna o Zzadny novodoby jev (Freedman & Wayne 2017).
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3.5.2 Alpy

Jinym prikladem jsou vici v Alpach, ktefi oblast Alp rekolonizovali teprve
nedavno, a ackoliv disponuji jesté nizSim pocCtem jedincl, mensi genetickou
variabilitou a vétsi diferenciaci oproti ostatnim italskym populacim (Fabbri et al.
2007), vykazuji jen velmi maly stupen hybridizace se psy. Alpskd populace vznikla
migraci vlk( ze severni ¢asti Apenin (viz obrazek 3), kterd vsak byla jednosmérna a
genovy tok byl tim pddem omezeny (Fabbri et al. 2007). VSichni alpsti jedinci totiz
sdileji jednu stejnou kontrolni oblast mtDNA — haplotyp W14 (pojmenovano v Randi
pocet privatnich alel. Alpska populace se tak jevi jako idealni jednotka ke zkoumani
genetického dopadu hybridizace pfi procesu rekolonizace. V praci lacolina et al.
(2010) bylo zkoumano 115 jedincl z alpské oblasti Arezzo a bylo identifikovano 5
jedinc smiseného pavodu, z nichz 2 mohou byt s jistotou klasifikovani jako hybridi,
jejichz otcem byl psi samec, a zbyli tfi jako vysledek jedné nebo vice generaci
zpétného ktizeni. Avsak v poméru s celkovou velikosti populace je mira introgrese
srovnatelna se stavem jinych evropskych populaci a tudiz zanedbatelna. Vyskyt
toulavych pst v Alpach zatim nebyl registrovan a stejné tak ani vyskyt vika v blizkosti
lidskych sidel, takZe ackoli nelze lokdlni kfizeni vyloucit, je pravdépodobné, Ze
k hybridizaci doslo jesté pred kolonizaci ve zdrojové populaci alpskych vikl, tedy

v populaci vlkG Apeninskych (Valiére et al. 2003; Fabbri et al. 2007).
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Obrazek 3 - Distribuce vlka obecného v Itdlii (Fabbri et al. 2007). Jsou zde uvedeny
regiony, ze kterych pochazeji vici monitorovani v Alpach — NAps (severni Apeniny),
CAps (centralni Apeniny) a SAps (jizni Apeniny). Sipky oznaduji sméry prvni generace

migrujicich vliki a v rameccich je uveden jejich pocet, pohlavi a procento.

3.5.3 Zhodnoceni hrozby

Zatimco metody molekuldrni genetiky popisuji hybridizaci mezi vlkem a psem
jako lokalni a vzacny jev (Randi & Lucchini 2002; Verardi et al. 2006), dostupnost stale
preciznéjSich molekularnich metod zvysila schopnost detekovat introgresivni
hybridizaci (Galaverni et al. 2017) a hybridni jedince odhalila na vétsSiné Uzemi
v Apenindch. Navzdory tomu byla hybridizace mezi vlky a psy na celostatni drovni
vyhodnocena jako hrozba mala (Randi et al. 2000; Randi & Lucchini 2002; Verardi et
al. 2006; Lorenzini et al. 2014). Odhady poslednich desetileti se pohybovaly mezi
pouhymi 2 (Randi & Lucchini 2002) az 5 (Verardi et al. 2006) procenty hybridnich
jedincl, ovsem kvali vysledkiim z analyzy vzorkd shromazdovanych vice nez 15 let
bez jakékoliv ¢asové Ci prostorové strukturovanosti. Nizka frekvence F1 a F2 hybridd
oproti zpétnym kfizencdm nasvédcuje tomu, Ze k hybridizaci dochazelo jiz v pocatcich

expanze vlk( z jadrovych oblasti (Randi et al. 2014) a jedinci vykazujici pfimés psich
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alel tak nemusi nutné pochazet z recentnich kfizeni, nebot ,podezielé” alely mohou
byt v jejich genomu obsaZeny jiz po mnoho let. Stejné tak haplotypy sdilené mezi viky
a psy nemusi byt bezprostfednimi ukazateli nedavného ktizeni (Icolina et al. 2010) a

mohou poukazovat pouze na spole¢né predky a ddvné hybridizacni udalosti.

AZ na par vyjimek (provincie Grosseto) byla doposud vétSina védeckych praci
zabyvajici se se hybridizaci mezi vlkem a psem, zamérena pouze na jednu nebo vice
smecek (Salvatori et al. 2019) a neméla tudiZz spravnou vypovidajici hodnotu pro
celostatni méritko. Prestoze tedy hybridizace mezi vlkem a psem v Itdlii neni
povaZovana za vyznamnou hrozbu, tvofi velké uskali v ochrané a managementu viki,
nebot na hybridy se zde nevztahuje Zadnd pravni ochrana. Utoky na hospodarska
zvitata jsou nejcastéji prisuzovany pravé hybridm kvili nestandartnimu chovani, ale
vétsSinou jsou tato obvinéni zaloZena na (¢asto chybném) hodnoceni fenotypovych
znakl a na nepodloZenych dlikazech, ¢imZ jsou vlci vystavovani velkému tlaku
chovatelll hospodarskych zvifat, lovcd a mistni komunity (Dufresnes et al. 2019).
Chybéjici regule v managementu hybrid( tvofi pravni skulinu, ktera c¢astecné
legalizuje lov vik(i (Dufresnes et al. 2019). Je tfeba predikovat dynamiku a dopady
hybridizace skrze objektivni hodnoceni, které bude zaloZzené na adekvatnim
vzorkovani o dostatecné frekvenci, a to na lokdlni i celostatni Urovni v realném case
(Salvatori et al. 2019), nebot stanoveni miry hybridizace je zasadni pro vyvoj

managementu a socidlniho vnimani vlka jako takového (Dufresnes et al. 2019).
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3.6 Identifikace a monitoring hybridu

Aby bylo mozné ucinné Celit potencidlnimu dopadu antropogenni hybridizace, je
tfeba resit rfadu technickych otdzek. Predevsim jak spolehlivé odhalit kfizence
neddvnych generaci (F1-F3) a zpétné kfizence (Salvatori et al. 2019), a jak odhadnout
a sledovat jejich podil v rodicovské generaci (Allendorf et al. 2001). Ackoli anomalni
fenotypové znaky mohou indikovat hybridizaci, jejich genetické determinanty
(podminénost) jsou vétsinou neznamé (Randi et al. 2014). Kromé toho se ocekava, Ze
hybridizace ovlivni fenotyp hybridnich jedinci v zdavislosti na dominanci a
kvantitativni povaze uvaZzovanych znakl (Mallet 2008; Paterson et al. 2010). Studium
hybridizace a introgrese v pfirozenych populacich tedy poskytuje pfilezitost
identifikovat lokusy spojené s fenotypovymi rysy, adaptacemi a selekci (Galaverni et
al. 2017), které by tim padem mohly byt genetickym zakladem pro fitness hybrid(
(Gompert & Buerkle 2012).

3.6.1 Morfologické rozdily

Vnéjsi rozdily mezi vlkem a psem nemusi byt na prvni pohled zcela patrné, zvlasté
pokud se jednd o psi plemena slechténd pro divoky (vI¢i) exteriér. Jako potencialni
ukazatele hybridizace byly navrieny znaky, jako jsou bilé drapy (ve srovndni s
obvyklym ¢ernym nebo tmavé Sedym divokym fenotypem), nebo ostruha na zadnich
nohach (pasparek, reliktni paty prst, preaxialni polydaktylie - viz obrazek 5), ale jejich
genetické determinanty jsou zatim nezndmé nebo nejisté (Ciucci et al. 2003; Caniglia
et al. 2013; Randi et al. 2014). U nékterych fenotypovych variant jsou dobie znamy i
jejich genetické determinanty, napriklad mutace pro barvu ¢erné srsti, kterou vidite
na obrazku 4 (Candille et al. 2007). Tento znak je kddovan deleci 3-bp v genu pro B-
defensin CDB103, ktery byl pravdépodobné zanesen do genomu severoamerickych

vlk( davnou hybridizaci se psy (Anderson et al. 2009).
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Obrazek 4 - Melanistické cerné zbarveni srsti (National Geographic - Black Wolf's

Secret Life 2010).
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Obrazek 5 - Paty prst na zadni koncetiné (BBC UK, 2004).

PfestoZe jsou nékteré anomalni fenotypové znaky ovéreny pomoci fenotyp-
genotypové asociace, mohou do znaéné miry odrazet pouze davné udalosti
introgrese (hybridizace v prlibéhu evoluce) a nelze je proto spolehlivé pouzZit jako
samostatné kritérium pro identifikaci hybridd za ucelem jejich managementu

(Lorenzini et al. 2014; Galaverni et al. 2017). Pomoci kamer nelze dobfe rozpoznat
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morfologické detaily, jako jsou pasparky ¢i depigmentované drapy - ty lze pozorovat
spiSe u mrtvych nebo uspanych jedincll, coz ddle omezuje vyuZiti téchto znakud pfi

zkoumani populaci ve vétsim méfritku (Salvatori et al. 2019).

3.6.2 Invazivni a neinvazivni vzorky, molekularni metody

Vyssi prostorové a casové rozliSeni pro hodnoceni hybridizace vlkd a psa lze
zajistit zavedenim systematického intenzivniho odbéru neinvazivnich vzork( v
mistnim méritku (Salvatori et al. 2019). Zakladem monitoringu populace vlkl pro
Ucely sledovani hybridizace je sbér vzorkd, v mensi mife pak zdznamy z fotopasti.
Vzorky délime na neinvazivni (ddle jen NIS — non-invasive samples) a invazivni, dle
toho, zda mohou ¢i nemohou byt odebrany bez pfimého kontaktu se zvifetem. Pfi
zkoumani populaci velkych Selem obecné prevazuji vzorky neinvazivni — tedy trus,
moc¢ nebo srst, aby nedochdzelo k ruseni populace. Tyto vzorky ovsem poskytuji jen
omezené mnozstvi DNA o nizké kvalité (Pilot et al. 2018), a proto jsou pro spolehlivéjsi

vysledky analyzy vhodnéjsi vzorky invazivni — tedy rlizné tkané a krev.

Genetickd divergence mezi vI¢imi populacemi a mezi vlky a psy navzajem
poskytuje kvalitni zaklad pro zisk velkého mnozZstvi molekularnich marker, které Ize
pouzit pfi analyze k identifikaci (VonHoldt et al. 2010), avsak identifikovat rodi¢ovské
linie hybridd pro konkrétni lokalitu neni jednoduché a slozeni referencnich
rodicovskych vzorkl mlze navic zasadné ovlivnit vysledky analyzy (Scandura et al.
2001). Proto se vidy pouziva referencni panel vzork( z rdznych psich plemen a vlki,

charakteristickych pro danou lokalitu (Randi et al. 2014).

Nizkd kvalita a kvantita DNA z NIS omezuje jak typ, tak pocet markerq, které by
mohly byt pouzity (napf. celogenomové SNP) (Waits & Paetkau 2005; Beja-Pereira et
al. 2009). PrestoZze nové dostupné genomické ndstroje maji velky potencidl pro
pouziti pfi genotypovani NIS, generovani dat o celém genomu z nekvalitni DNA je
velmi naro¢né a nakladné (Perry et al. 2010). Proto se pro analyzu DNA, ktera pochazi
z NIS, poutZivaji jen vzacné, zatimco informativni uni- a bi- parentalni genetické

markery, véetné mikrosatelitd (STRs), jsou vyuzivany tradicné (Adams et al. 2007;
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Caniglia et al. 2014; Pacheco et al. 2017). Vyvijeni novych molekularnich marker( s
vysokou diskriminacni silou (tj. Ancestry Informative Markers, AIM) pouZitelnych na
NIS umoznuje tesit hybridizaci mnohem ucinnéji nez v minulosti (vonHoldt et al.
2013; Randi et al. 2014; Godinho et al. 2015; Galaverni et al. 2017). Odbér NIS se tak
stdva ucinnym pristupem k hodnoceni stupné hybridizace v populacich divokych

psovitych Selem ve velkém méfitku (Monzon et al. 2014; Pacheco et al. 2017).

Frekvenci hybridizace lze urdit pouZitim vysoce rozliSujicich autosomadlnich
markerud (napf. Verardi et al. 2006), ale dulezitéjsi je sledovat smérodatnost parovani
jedincl (které pohlavi kterého druhu se jakou mérou podili na produkci hybrid(), coz
vyZzaduje poufziti nelinedrnich markerl — tedy markery pro zkoumani haplotypt
mtDNA (zdédéné vyhradné po matce) a Y-chromozom (zdédéné vyhradné po otci).
Y-chromozomové markery se v poslednich letech pouZivaji zejména ke studiu

rekolonizace a pohlavni predpojatosti savcu.

VSechny markery vyuZivané k analyzam jsou zpravidla zaloZeny na sledovani
takzvanych SNP (snipl) — jednonukleotidovych polymorfism( zndzornénych na
obrazku 6 (Meadows et al. 2006) nebo na opakovani jednoduchych sekvenci —

mikrosatelitl zndzornénych na obrdzku 7 (Van Hooft et al. 2002; Yannic et al. 2008).
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Obrazek 6 - Jednonukloetidovy polymorfismus (By SNP model by David Eccles).

Unigue sequence Repeat units Unique sequence

—GGTAGCCAA A A A A (Aln CGATCCA---
~-TCGCATGCA CA CA [CAn ATTCGCA---

--TTAGCATCAG CAG (CAG)n CCAGTGA---
—AATGGTACCGGE (CCGGEn GTCACGT-—
--CGATGATCCAAG (CCAAG)n TTACGTA---

Obrazek 7 - Mikrosatelity (Boland et al. 1998)
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4 Cile praktické casti
e Osvojit si laboratorni metody pro analyzu Zivocisnych vzorkd, zejména

zpracovani DNA.

e Analyzovat dataset vzork( a zhodnotit mozny vyskyt hybrid(.

5 Material

Dataset obsahuje 130 vzorkd, které byly sebrany na Gzemi Ceské republiky,
Slovenska a Polska. V Ceské republice sbér uskuteénily vI&i hlidky pod vedenim Hnuti
DUHA, AOPK a v rdmci projektu OWAD. Na Slovensku sbér probéhl v ramci projektu
S¢itani velkych $elem pro SOP SR (Statna ochrana prirody Slovenskej republiky).
VétSinou se jednalo o trus, vyjimecné i tkan. Pro srovndani byly zafazeny vzorky
bukalnich stérd cistokrevnych pst z rliznych domacich i zahraniénich vystav. Vzorky
byly zpracovavany vyzkumnou skupinou zabyvajici se genetikou velkych Selem na
Karlové univerzité, Ceské zemédélské univerzité a Ostravské univerzité. Osobné jsem
se na laboratornim zpracovani vzork( z tohoto datasetu nepodilela a izolaci DNA jsem

provadéla na jinych Zivocisnych vzorcich.
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6 Metodika

V laboratorni ¢asti byl k izolaci DNA z trusu pouZit izola¢ni kit QlAamp Fast DNA
Stool Mini Kit (Qiagen) (viz obrazek 8). Pro izolaci DNA z tkané byl pouZit DNeasy
Blood Tissue Kit (Qiagen). Poslednim krokem izolace je vymyvani DNA zménou pH,
ktera byla zachycena na membrané, pres kterou se filtruji necistoty. Bézné se pouziva
200 pl pufru ATE, ale pro vétsi vytéZzek DNA jsme vymyvani provedli opakované (2-3
krat) s pouZitim 50 pl ATE.

Obrazek 8 - I1zolacni kit (foto: Bacova, 2016).

Po izolaci jsme ziskany roztok DNA a pufru ATE podrobili méreni na
spektrofotometru (Nanodrop, ThermoFisher Scientific), abychom zjistili koncentraci
nukleovych kyselin. Pro PCR reakci je nezbytné nutné pridat do reakéni smési dalsi
slozky, jako jsou Multiplex PCR polymeraza (Qiagen), fluorescencné znacené primery
a voda. Vmé préci bylo zkoumdno 18 autozomadlnich lokus(: FH2088, FH2054,
FH2087, CXX279, REN169018, FH2097, INRA21, FH2001, REN169D01, FH2096,
FH2137, INUO55, AHTk211, VWF, FH2140, CPH5, REN64E19, FH2010. Kazdy lokus je
ohranicen ,forward” a ,reverse” variantou primeru, z nichZ jedna je fluorescencné

oznacena.
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Béhem PCR se cilové lokusy amplifikuji a vznikne PCR produkt. K tomuto PCR
produktu je pfiddn formamid, ktery DNA zakonzervuje, a Zebftik 500 LIZ® Size
Standard (ThermoFisher Scientific). Vysledné produkty byly zaslany k fragmentacni
analyze na Prirodovédeckou fakultu Univerzity Karlovy v Praze. Zpétné byla zaslana

data, kterd se editovala poloautomaticky v programu Geneious (viz obrazek 9).
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Obrazek 9 - Vysledky fragmentacni analyzy v programu Geneious.

Obdrzeny dataset jsem analyzovala pomoci programu Structure 2.3.4. (Pritchard,
Stephens & Donnelly, 2000), ktery vychazi z takzvané Bayesovské klastrovaci analyzy,
ktera funguje na zakladé rozdéleni pravdépodobnosti pro sledovany parametr

populace, a to z hlediska frekvence alel. Tento program jsem nastavila takto:

e Number of individuals: 130

e Ploidy of data: 2

e Number of loci: 18

e Missing data value: 0

e Data files stores data for individual in single line
e ID for each individual

e Putative population origin for each individual
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Length of burn-in period jsem nastavila na 200 000, coZ je pocet opakovani
nutnych pro ustaleni analyzy, které jsou posléze umazany a Number of MCMC Reps
after burnin na 800 000, coz tvofi finalni pocet opakovani v analyze. Pocet klastr( byl
nastaven od K= 1 do K= 2, pfi ¢emZ analyza byla pro kazdy klastr opakovana dvakrat.
Rozdéleni na dva klastry je dostacujici, protoZze nas zajima rozdéleni na vlky a psy,

nikoli hlubsi struktura populace v rdmci sledovaného datasetu.

K podrobnéjsi analyze potencidlné hybridnich vzorkl byl pouZit program
NewHybrids, ktery testuje pfimo zadané hybridni kategorie. Data pro tento program
museji byt upravena tak, aby data s chybéjici hodnotou byla oznacena cislem -1 a

vSechna ostatni Cisla byla o 100 vétsi.
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7 Vysledky
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Obrazek 10 - Vysledky v programu Structure 2.3.4. Cisla v zavorkach oznacuji

teoretickou pfislusnost vzorkl k populaci, 1 oznacuje vlky a 2 psy.

Na obrazku cislo 10 vidime vysledky z programu Structure. Kazdy sloupec
predstavuje jednoho jedince a kazdda barva zarazeni do testovaného klastru. Zelena
barva zobrazuje genom vi¢i a ¢ervena barva genom psi. Teoreticky zde tedy mame 83
vlkd a 47 psG. Vidime vsak, Ze nami uréena prislusnost k psi ¢i vI¢i populaci a
prevazujici barva klastru se ne vidy shoduje. U vzorku 6 a 65 vidime jiné nez
ocekdvané plné zarazeni do vi¢iho klastru. U vzorku 65 se jednd o zdménu psiho
vzorku za vl¢i. Vzorek 6 vykazuje 25% pfrislusnosti ke psim, mohlo by se jednat o
potencialniho hybrida. Dvoiji pfislusnost je vidét u vzork( 84 az 92, které patfi pslim
z Polska. Mensi nesrovnalost vidime i u vzork( 93 az 99, ackoli se jednd o vzorky psl

se znamym pUvodem.

33



Xo]
©

1- pes, Cisty M 2- vk, Cisty F1 F2 backcrossl M backcross 2

Obrazek 11 - Vysledky v programu NewHybrids.

Pro podrobnéjsi vysledky byl pouzit program NewHybrids, ktery vyhodnotil i
podil jednotlivych hybridnich kategorii (viz. obrazek 11). Bild barva znaci Cisty viI¢i
plvod, zelend cisty psi puvod, fialova hybrida prvni filidini generace (F1), modra
hybrida druhé filidlni generace (F2), cervena zpétné kfizeni do populace pst (B1) a
Zluta zpétné krizeni do populace vlkd (B2). Vzorek ¢islo 6 se v tomto pfipadé jevi jako
hybrid F2. Podezrely plivod se potvrdil i u vzorku ¢islo 65, kde je podezreni ze

zpétného kfizeni.
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8 Diskuse

Riziko hybridizace na Uzemi s nizkou denzitou vika a velkym poctem toulajicich
se psll je vyznamné vétsi (Andersone et al. 2002). Vici v Ceské republice predstavuji
okrajovou zénu vyskytu stfedoevropské nizinné (severni Cechy), karpatské (Beskydy)
a alpské populace (Sumava)(Hulva et al. 2018). Ve viech lokalitach vyskytu se viak
jednd pouze o malé populace Citajici par desitek jedincl (viz obrazek 12), takze
mohou byt toulavymi psy potencidlné ohrozeny. CR jiZ pfFijala nékteré intervence
v Programu péce o vlka obecného, které jsou zaméreny na F1, F2 a B1 hybridy a
jedince s netypickymi fenotypovymi znaky. V pfipadé, ze bude identifikovan hybrid,
bude z populace odstranén (opatfeni typu reaktivni intervence). V lokalitach s vyssi
frekvenci hybridizace v rdmci proaktivni intervence probéhne kontrola, odchyt a

pfipadné odstranéni toulavych psu.
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Obrazek 12 - Rozsiteni vlka obecného v CR v letech 2000-2019 (Program péce o vika
2020 - NDOP AOPK CR).

Béhem projektu ,,Monitoring velkych Selem v EVL Beskydy” byl nalezen vzorek
trusu, u néjz byla genetickou analyzou prokazdna vysokd pravdépodobnost
hybridniho plvodu (Krojerova et al. 2014) a dalSim takovym pfipadem byl jedinec

srazeny u Rumburka, jehoZ vzorek se nachazi i v naSem datasetu pod Cislem 6.

Analyza v programu Structure pro K=2 rozdélila vSechny nami zkoumané jedince

do populace vlkd a ps, avSak u nékolika vzorkd je prislusnost nejasna. Vzorek Cislo 6
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a 65 vykazuji podobnost se psy, prestoze pfed analyzou byly identifikovany jako vlci.
Aby bylo mozZné s vési jistotou vyhodnotit tyto jedince jako hybridy, analyzovali jsme
vzorky v programu navrzeném pfimo pro testovani hybridnich kategorii. Program
NewHybrids podezrely plvod vzork( Cislo 6 a 65 potvrdil, avsak pro jistotu tvrzeni by
bylo tfeba u obou vzorkd znovu provést izolaci DNA, PCR a analyzu, abychom si mohli

byt jisti, Ze podezrely plivod nevznikl z pfi¢iny chybovani ptilaboratornich postupech.

V obou programech byly podeziele vyhodnoceny i vzorky 84 az 99. U vzork( 84
az 92 se udajné jedna o psy z Polska, oviem dle analyzy bude jejich pivod mnohem
komplikovanéjsi a pravdépodobné i z velké ¢asti vI¢i. Pro zkoumani této skupiny by
vsak mél byt vytvoren jiny dataset, ktery bude obsahovat vice vzork( z dané lokality,
zejména zndmych vzorkd, aby byl vytvoren silnéjsi referenéni ramec zaméreny na
mistni populace. Vzorky 93 az 99 patti Cistokrevnym psim, takZe jejich kombinované
zarazeni mlze byt vysledkem chybovani pfi laboratornich postupech, kdy mohlo dojit
ke kontaminaci, Spatné amplifikaci primera pfi PCR nebo ke Spatnému cteni pik
z chromatogramu. Zvlastni vysledky mohou byt ovlivnény i nerovnomérnym
zastoupenim vlcich a psich vzorkd, coz mize ¢astecné ovlivnit vysledné referencni
hodnoty. V neposledni fadé muze byt kombinovany ptvod vysledkem ancestralniho
polymorfismu (Tsuda et al. 1997) — tedy sdilenim polymorfismu, ktery zdédili od
spoleéného predka, coZz je vzhledem k provazanosti obou populaci i velmi

pravdépodobné.

Zasadni chyby mohou vznikat, pokud neni striktné dodrzovan pracovni postup,
jelikoz mGze snadno kontaminaci nebo jinému znehodnoceni vzorku. Nékdy mohou
byt vzorky poskozené jiz pred sbérem a odeslanim do laboratore napfr. v dlisledku
intenzivniho slune¢niho zareni, sucha nebo desté. Chyby pfi amplifikaci m{ze pUsobit
napriklad nulova alela (null allele), coz je nefunkéni alela v mikrosatelitnim lokusu,
vznikla v dasledku genetické mutace, kterd nemuze byt pfi PCR amplifikovdna na
detekovatelné Urovni (Dakin & Avise 2004). Dalsim (podobnym) typem chyby je allelic
dropout, pfi které dochazi prednostné k amplifikaci nékterych alel pred jinymi, takze

nékteré alely mohou byt amplifikovany nedostatec¢né (Hunt 2009).
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Ve studii Donfrancesco et al. (2019) bylo shrnuto vnimani védecké komunity vici
hybridizaci a introgresi mezi vlkem a psem, véetné nékolika dUllezitych otazek
tykajicich se managementu. Vétsina odbornik(i se shodla, Ze hybridi by méli byt
definovani dle jejich genetického profilu na zdkladé stanoveni prahové hodnoty a
management by mél byt fizen pouze kompetentnimi formalnimi institucemi a
orientovan predevsim na zachovani genetické integrity vlka, aby evolu¢ni a
ekologické procesy byly vymanény z antropogenni interference. Dale se shodli na
implementaci preventivnich a proaktivnich intervenci a aplikaci reaktivni intervence
pouze v oblastech s malymi regenerujicimi se populacemi vlkd. Vétsina se pfriklani i
k odchytu a sterilizaci ve vyjimecnych pfipadech. Odbornici se vSak neshoduji
v nakladdni se sterilizovanymi jedinci, zejména nesouhlasi s jejich vypousténim zpét
do volné ptirody (Gese & Terletzky 2015). Pokud jde o management pst, odbornici
se shodli, Ze volné pobihajici psi by neméli byt usmrcovani. Toulavi a feralni psi,
odchyceni ke sterilizaci, by neméli byt pousténi zpét do pfirody, nebot plsobi Skody
na volné Zijicich zvifatech a domaci psi by méli byt navraceni majitelim, ktefi za né

budou nést pravni odpovédnost.

Ackoli se védci priklanéji k tomu, aby byl management zaméren hlavné na
feSeni problému naruseni genetické integrity vlka, k reaktivnim zasahim a

usmrcovani se vice priklanéji ekologové nez genetici.
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9 Zavér

Z literarni reSerSe vyplyvd, Ze hybridizace mezi vlkem a psem je velmi
komplikovana a je tfeba na ni nahlizet ze vSech moznych Ghld pohledu. Ackoli by mohla
vazné narusit integritu vi¢ciho genomu (Randi et al. 2014), mlZe byt zaroven feSenim
nizké genetické variability (Donfrancesco et al. 2019). Zadné studie zatim nepotvrdily ani
nevyvratily mozny negativni dopad hybridizace z biologického hlediska, jelikoZ se
vétsinou jednd o zmény, které by se projevily az po delSim ¢asovém obdobi (v ramci
evoluce). Vzhledem ke spolecné evolucni minulosti vlki a psd, ve které se rozesli
v podstaté nedavno (Harrison & Larson 2014; Randi 2008), nelze ani fict, kde je hranice
pfirozenosti tohoto jevu. Proto se vic neZ starost o genetickou integritu, nabizi mnohem
aktualnéjsi problém, a tim je naruseni ochranarskych programu. Vétsinou je pareni mezi
vlky a psy vnimano jako nepfirozeny jev s negativnimi dlsledky (zejména laickou
verejnosti), coz je ¢asto posilovano i nenavisti vici vikm, ktefi pachaji Skody na stadech
hospodarskych zvifat. Hybridi mohou poslouzit jako zdminka pro ,legalizované” zabijeni
vlki, a proto se jednd o problém, ktery je tfeba fesit na konkrétnich mistech v redlném

case.

Identifikace hybrid(i pouze podtrhava sloZitost hybridizace, protoze na zakladé
fenotypovych znakU je identifikace vétSinou nespolehliva (Donfrancesco et al. 2019) a
na zakladé genetické analyzy velmi naro¢nd, drahd, a navic mnohdy sporna. Pro
mapovani hybridizace je tfeba provadét pravidelné a celoplosné vzorkovani, pokud
mozZno neinvazivni cestou. Nevyhoda neinvazivnich vzorkd spocivd mimo malého
mnozstvi nekvalitni DNA v tom, Ze i kdyzZ jsou identifikovany jako hybridni, dohledat

jejich plivodniho nositele je prakticky nemozné.

Prestoze by identifikace a fizeni mohlo probihat na zdkladé fenotyp-genotypové
asociace, nebyl zatim stanoven Zadny oficidlni standard, dle kterého by mohlo byt
provedeno oficidlni rozhodnuti, Ze se jedna o hybrida nebo o Cistokrevného jedince.
S dalSimi studiemi prichazeji nova fakta o tom, jak Uzce jsou vici a psi pfibuzni, a jak moc
je jejich historie provazana, spolecné s divody, pro¢ by néktefi vici mohli byt nositeli

psich gen( (a naopak), prestoze nevznikli z nedavnych hybridiza¢nich udalosti.
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Zlstava tak na védecké komunité a kompetentnich organech, ktera fakta a
domnénky budou pfijata a nejvice diskutovana, nebot pravé jimi bude fizen smér

managementu hybrid.
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