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ABSTRAKT
V soucasnosti je chytridiomykdza, spoleéné s klimatickymi zménami, nejvétsi
hrozbou pro svétovou populaci obojzivelnikl. Toto celosvétové rozsifené
onemocnéni houbového plvodu je zplsobeno patogenem Batrachochytrium
dendrobatidis (Bd) a vnedavné dobé objevenym druhem Batrachochytrium
salamandrivorans (Bsal). Od roku 2008 probiha v Ceské republice (CR) monitoring
patogenu Bd, jehoz vysledkem je vice nez 1000 vzork( v podobé stéru, které byly
ziskany na 51 lokalitach. Cilem této prace bylo vytvoreni modelu rozsifeni patogenu
Bd na uzemi CR. Tvorba modelu byla zaloZena na datech z monitoringu vyskytu
patogenu a piirodnich charakteristikdich uzemi CR. Jako nejvhodnéjsi statisticka
metoda pro tvorbu modelu byla zvolena logisticka regrese. BEhem analyzy dat nebyla
pozorovana Zadnd statisticky vyznamnd zavislost vyskytu patogenu na
environmentdlnich proménnych. Absence zavislosti mohla byt zplsobena zvolenymi
environmentalnimi proménnymi, které mély nizkou Skdlu hodnot nebo pfiliSnou
podobnosti vzorkovanych lokalit. Dal$im divodem mdze byt klima a reliéf CR, je?

nedosahuji takové variability, ktera by mohla vyrazné ovlivnit vyskyt patogenu.

KLiCOVA SLOVA:

Amphibia, logistickd regrese, nemoci obojzivelnikl, obojzivelnici, GIS, SDM



ABSTRACT

Chytridiomycosis in connection with climate change is the most dangerous threat for
world population of amphibians. This worldspread disease is caused by a fungus
pathogen Batrachochytrium dendrobatidis and by the newly discovered genus
Batrachochytrium salamandrivorans. The occurrence of Batrachochytrium
dendrobatidis in the Czech Republic has been monitored since 2008. As a result of
the monitoring, we have more than thousand swab samples at 51 localities. In this
work, | tried to make a distribution model of pathogen occurrence for the area of the
Czech Republic. Model was built on the pathogen presence-absence data, eleven
environmental variables. Logistic regression was used as a method for model
building. During the data analysis was not detected any statistically proofed
relationship between pathogen occurrence and environmental variables. This could
be caused by chosen environmental variables with low scale or by sampling too
similar localities. Another reason could be the low variability of climate and relief in

Czech Republic that give the same condition to pathogen survival.

KEY WORDS:

Amphibia, logistic regression, diseases of amphibians, amphibians, GIS, SDM
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SEZNAM ZKRATEK

AUC Area Uned Curve

Bd Batrachochytrium dendrobatidis

Bsal Batrachochytrium salamandrivorans

CENIA Ceska informacni agentura Zivotniho prostfedi
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CUzK Cesky urad zeméméficky a katastralni

Czu Ceska zemédélska univerzita v Praze
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LAMP Loop-Mediated Isothermal Amplification

LR Logistic Regression

PCR Polymerase Chain Reaction

ROC Receiver Operating Characteristic

SDM Species Distribution Modelling

S-JTSK Systém jednotné trigonometrické sité katastralni
TWI Topographic Wetness Index

VFU Veterinarni a farmaceuticka univerzita v Brné
WGS 84 World Geodetic System 1984
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1. Uvop

V poslednich desetiletich celi biota na nasi planeté velkému tlaku nejen kvali zménam
klimatu, ale také kvali dalSim rostoucim antropogennim vlivim na Zivotni prostfedi,
mezi které patfi naruSovani pralesnich ekosystémi, lov ohroZenych druhll a
kontaminace prostredi. Pfikladem dalSiho takového negativniho vlivu mohou byt
invazni druhy Zivocich(, rostlin ¢i patogend, které se diky sou¢asné rychlosti cestovani
a diky mezikontinentalnim dopravnim koridordm mohou snadno rozsifovat z mist
svého plvodniho vyskytu (Hallatschek & Fischer, 2014). Dle praci z poslednich let
vyplyvd, Ze nejsilnéji ohroZzenou skupinou obratlovcl jsou obojZivelnici (Skerratt et
al., 2007). V soucasnosti jsou populace obojzivelnikl nejvice ohroZzovany ubytkem a
zménami jejich plvodniho prostredi vlivem ¢lovéka (Vojar et al., 2012). Kromé toho
existuji i patogeny rozsifujici se antropogenni cestou, které napadaji obojzivelniky
po celém svété a v nékterych oblastech vyznamné ovliviiuji poc€etnost jejich populaci

(Gibson & Freeman, 1997).

Jednim z mnoha prikladd rozsifovani chorob za pfispéni ¢lovéka je i houbové
onemocnéni chytridiomykdza. Toto onemocnéni napadajici obojzivelniky, zplsobené
chytridiomycetni houbou Batrachochytrium dendrobatidis (dale jen Bd), bylo poprvé
popsano v praci Berger et al. (1998). V nedavné dobé byl objeven dalsi ptibuzny druh
houby  Batrachochytrium  salamandrivorans  (Bsal),  taktéz  zpUsobujici
chytridiomykdzu a napadajici ocasaté obojzivelniky (Martel et al., 2013). Jedna se
zatim o jediné znamé onemocnéni chytridiomycétniho plvodu, které postihuje
obratlovce (Skerrat et al., 2007). Jedinci zasazeni timto onemocnénim trpi
fyziologickymi zménami klzZe, které maji vliv na jeji osmoregulacni a dychaci funkci.
Tyto zmény spojené i se zménami chovani mohou vést az k uhynuti napadeného

jedince (Berger et al., 1998; Voyles et al., 2009).

V soucasnosti je chytridiomykdza rozSifenda na vsech kontinentech s vyskytem
obojzivelnik( a jeji pfitomnost byla indikovana u vice nez 500 druh( (Berger et al.,
2016). Takovéto globalni ohrozeni obojzivelnik(i je dlvodem, pro¢ bylo toto
onemocnéni v roce 2001 zapsano na Seznam nemoci volné Zijicich zvitat (Wildlife
Disease List) Svétovou organizaci pro zdravi zvitat (The World Organization for Animal

Health; Johnson & Speare, 2003).
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V Ceské republice byl patogen Bd zaznamenan poprvé v roce 2008 (Civi$ et al., 2010).
Prvni rozsahlejsi prizkum tykajici se jeho pfitomnosti u nas byl proveden Balazem,
CiviSem a Vojarem v roce 2009; pomérné intenzivni monitoring vyskytu patogenu
ve spolupréci FZP CZU Praha a VFU Brno pokracuje aZ do soucasnosti (Bald? et al.,

2013; Vojar in verb.).

Udaje o vyskytu obou patogend, pFip. zaznamy projevi onemocnéni jsou sbirany po
celém svété a jsou cennym zdrojem informaci, ktery muze slouzit k vyzkumu a
prevenci pred dalSim rozsirovanim tohoto onemocnéni. Nejvétsi databazi zobrazujici
soucasné svétové rozsifeni patogenu Bd je www.bd-maps.net, ktera vsak neni
aktualizovdna o data z mnoha zemi béhem poslednich let. Pfesné rozsifeni Bd neni
zcela znamo, a to z nékolika davod(. Jednim z nich je omezeny pocet vzorkovani,
ktery lze realizovat s ohledem na dostupny pocet lidi podilejicich se na sbéru dat,
s ¢im souvisi omezeny pocet odchycenych jedinci z celkového poctu populace.
Dalsim faktorem je finanéni a ¢asovad narocnost vzorkovani, jelikoz jsou prevadiné
vyuzivany molekularni metody, které nemohou byt aplikovany pfimo v terénu,
ajejich uZiti maze byt omezeno jen na maly okruh specializovanych pracovist
(http://www.optigene.co.uk/wp-content/uploads/2014/10/Using-the-Genie-Bd-

3.pdf). Jednou z obtizi komplikujici monitoring je i rlizna rezistence napfic¢ druhy vici
onemocnéni. V mnoha pfipadech jsou jedinci pouze nositeli patogenu, avsak nejsou
u nich pozorovany zadné projevy onemocnéni (Balaz et al., 2014). Z téchto dlivodu se
nejen pfi studiu chytridiomykdzy a jejich pavodcl pristupuje k pouZiti statistickych a
prostorovych analyz, které nam mohou pomoci odhadnout realny rozsah

zkoumaného problému.

Ve studiu Puschendorf et al. (2009) bylo pouZito modelu prostorové distribuce Bd
k odhaleni vhodnych oblasti, jez by potenciondlné mohly slouzit jako klimaticka
refugia chranici ohrozené druhy obojzivelnik(i pfed sifenim tohoto patogenu. Dle této
idey byl vytvofen model roziiteni ,plivodce” chytridiomykdzy pro CR zahrnuijici data
o vyskytu za roky 2008-2009 (Civi$ 2010). Nasledné v bakalarské praci Sedlaka (2013)
byla zpracovana data aZ do roku 2012. Tato diplomova prace navazuje na zminénou

bakaldrskou praci z roku 2013 a jejim vystupem by mél byt aktualizovany model
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rozsifeni Bd v CR vytvofeny za pouziti logistické regrese a na zékladé vyhodnoceni

vSech doposud dostupnych dat do roku 2015.
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2. CILE PRACE

Vv

Cilem této diplomové prace je vytvorit model rozsifeni patogenu Batrachochytrium
dendrobatidis v CR anasledné zhodnoceni tohoto modelu (napf. vliv faktord
prostfedi, porovnani druhl z hlediska pfitomnosti patogenu). Literarni reSerSe je
zaméfena zejména na rozéifeni patogenu ve svété, Evropé a v CR. Pozornost je rovnéz
vénovana noveé objevenému druhu plisné Batrachochytrium salamandrivorans a dale

moznostem modelovani prostorové distribuce organismu obecné.

Hlavnim cilem prace je vytvofit aktualizovany model rozsifeni patogenu Bd pro CR
z nashromazdénych dat za roky 2008-2015 za pouziti logistické regrese. Dil¢imi cili

prace jsou:

e Strucnad reSerSe vénovand problematice:
= chytridiomykdzy a jejim plvodcim,
* modelovani prostorové distribuce,
= |ogistické regrese.

e Tvorba modelu rozsifeni patogenu Bd na Gzemi CR.

13



3. LITERARNI RESERSE

3.1 CHYTRIDIOMYKOZA — PATOLOGIE A SVETOVE ROZSIRENI

Chytridiomykdza je zplsobena houbovymi patogeny, které nalezi do rodu
Batrachochytrium (Berger et al., 1998; Longcore et al., 1999), a které dale spadaji do
fadu Rhizophydiales a tfidy Chytridiomycetes (Letcher et al., 2006). V soucasnosti
jsou z rodu Batrachochytrium znamy pouze dva druhy, a to Batrachochytrium
dendrobatidis a Batrachochytrium salamandrivorans (Martel et al., 2013). Houby
spadajici do tfidy Chytridiomycetes jsou Sirokou skupinou, kterd se nejcastéji
vyskytuje ve vodnim prostfedi ¢i v padé a fada z jejich zastupcu Zije saprofytickym
nebo parasitickym zplsobem Zivota (Kalina & Vana, 2005). Zastupci rodu
Batrachochytrium jsou spolu s patogenem Ichthyochytrium vulgare (parasit ryb, fad
Chytridiales) jedinymi predstaviteli chytridiomycetnich hub, parasitujicich na

obratlovcich (Longcore et al., 2011).

Chytridiales
a Basidiomycota = { Spizellomycetales | Chytridiomycetes
Ascomycota Rhizophydiales * *
Glomeromycota ‘
o * Monoblepharidomycetes
Zygomycota
% FUNGI Neocallimastigomycetes

Blastocladiomycota

Chytridiomycota *

C
Botrovhachytaium dendrobotidls
Microsporidia S P HENS:
— i Rhizophydiales
ANIMALIA * % Homaolaphiyetls palyriviza
Rhizophydiales pro porte

Obrazek €. 1 Fylogeneze patogenl Batrachochytrium dendrobatidis a Batrachochytrium

salamandrivorans. Kladogram zobrazuje umisténi rodu Batrachochytrium v rdmci fiSe Fungi (a) tfidy

Chytridiomycetes (b) a radu Rhizophydiales (c). Kladogram prevzat z prace Van Rooij et al., 2015.
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3.1.1 BATRACHOCHYTRIUM DENDROBATIDIS

Déle znamym a ve vétsi mire rozSifenym druhem je Batrachochytrium dendrobatidis
(dale jen Bd), ktery byl poprvé popsan v roce 1998 (Berger et al., 1998). Stavbou téla
se jedna o chitinozni zoosporangia s ptichytnymi vldkny (rhizoidy), které slouzi
k vstfebdvani Zivin a exkreci enzymi. Uvniti zoosporangii se mitoticky vytvareji
pohyblivé, bicikem opatfené zoospory, po jejichz vypusténi a nasledném uchyceni
v epidermalnich bunkach dalsSiho hostitele dochazi opét k tvorbé sporangia (Johnson

& Speare, 2003; Berger et al., 2005).

~~ B1

Obrazek €. 2 Zivotni cyklus rodu Batrachochytrium. Vyvojova stadia A—E jsou
spolecna pro oba druhy, zatimco stadia B1-B2 byla pozorovana pouze u Bsal.
Jednotlivd stadia reprezentuji: (A) pohyblivé zoospory; (B)encystované
zoospory; (B1) cysticka stélka se zarodecnou trubici; (B2) pfenos bunééného
materidlu do nové vzniklé cysty; (C) cystickd zoospora s rhizoidy; (D)
nedospélé sporangium; (E) dospélé sporangium v jednobunééné (vpravo) a

kolonialni podobé (vlevo). Pfevzato z Pascale et al., 2015.

Infikace Bd a tvorba sporangii v epidermadlnich bunkach hostitele je spojena
s odlupovanim ¢i rohovaténim klize napadeného jedince, coz zplsobuje naruseni
jejich dychacich a osmoregulacnich funkci (Berger et al., 1998). To u napadeného
jedince nasledné vede ke sniZeni kondice a naruseni antipredacnich reflexd,

coz mlze dospét i k jeho uhynuti (Voyles et al., 2009). V larvalnim stadiu dochazi

15



pouze k napadeni keratizovanych ¢asti Ustniho Ustroji, coz vzdcné zpusobuje smrt
jedince, nicméné po metamorféze dochazi k narlstu postizeni (Marantelli et al.,
2004). Rlst Bd je omezen na rozmezi teplot 4 az 26 °C pricemz plati, Ze nizsi teploty,
blizici se 4 °C, jsou schopné sndset pouze zoospory (Piotrowski et al., 2004). U Bd
mUlzZeme pozorovat vyskyt riznych variet genotypu, coz vedlo k vymezeni nékolika
poddruh, které se na rliznych lokalitach pfizplsobuji odliSnym teplotam a lokalnim

druhlm obojzivelnik( (Stevenson et al., 2013).

Fischer (2009) uvadi, ze Bd jiz zplsobila vyhynuti 34 druhl obojzivelnikl a jeji
pfitomnost byla potvrzena u 350 druhl po celém svété. V soucasnosti se odhaduje,
Ze 520 druh( v 56 zemich svéta je zasazeno chytridiomykdzou zplsobenou Bd,
u které podle védcu doslo jiz k rozsiteni do vSech klimaticky vhodnych oblasti a presné
Cislo vyhynulych druh( je predmétem diskuzi (www.bd-maps.net; Olson et al., 2013;
Berger et al., 2016). S ohledem na tyto skutecnosti se chytridiomykdza povazuje za
nejvice devastujici zndmou chorobu, kterd ma vliv na biodiverzitu obratlovci

(Skerratt et al., 2007).

Bd je kromé Antarktidy pritomna na vSech kontinentech a podle zpétného testovani
muzejnich vzork( se jako oblasti plivodu Bd oznacuji Asie, Afrika a Brazilie (Bataille et
al., 2013; Rodriguez et al., 2013; Tarrant et al., 2013). Na Evropském kontinentu je
hldgen vyskyt Bd v 16 statech, a to v Ceské republice, Estonsku, Francii, Chorvatsku,
Italii, LotySsku, Lucembursku, Madarsku, Némecku, Portugalsku, Rakousku,
Slovensku, Slovinsku, Spanélsku, Svycarsku a ve Velké Britanii (BaladZ et al., 2014),
pfic¢emi nejvétsi rozsah infekce je hldden ze Spanélska (Bosch & Martinez-Solano,
2001). Obecné lze fici, ze horské a podhorské oblasti subtropického a tropického
pasu, kde panuje chladnéjsi, vihéi a stabilnéjsi klima jsou prostfedim, které vykazuje
vySSi vyskyt onemocnéni, a naopak suché oblasti s vétSim stfidanim teplot jsou

pro chytridiomykdzu relativné nehostinné (Kriger & Hero, 2007; Berger et al., 2016).

3.1.2 BATRACHOCHYTRIUM SALAMANDRIVORANS
Druhym druhem zpusobujici chytridiomykdzu u obojzivelnik( je Batrachochytrium

salamandrivorans (dale jen Bsal), ktery byl nedavno objeven v souvislosti s rapidnim
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Ubytkem populaci Salamandra salamandra v Nizozemi (az 96 %; Martel et al., 2013).
Bsal se |isi od Bd v nékolika smérech. P¥i infikovani jedince dochazi u Bsal k pronikani
do mnohem hlubsich vrstev epidermis, nez je tomu u Bd, a také k tvorbé mnohem
vétsich lozZisek infekce, coZz ma na napadenou tkan vétsi erozivni ucinek nez u Bd.
Markantnim rozdilem mezi Bsal a Bd je pak vybér hostitele, pficemz vyskyt Bsal je
vazan prakticky pouze na ocasaté obojZivelniky (Martel et al., 2014). DalSim rozdilem
je pak v pripadé Bsal uisi teplotni nika, kdy optimum nastavda mezi 10a 15 °C

a letdlnimi jsou teploty nad 25 °C (Martel et al., 2013).

Oproti Bd se rozsiteni Bsal omezuje pouze na severozapad Evropského kontinentu a
vychod Asie, kde vSak nezplsobuje onemocnéni jedincl a lze tedy predpokladat, ze
vychodoasijské oblasti jsou mistem pUvodu Bsal. V roce 2010 byl zaznamenan prvni
vyskyt Bsal v Nizozemsku, v roce 2013 a 2014 byl hlasen vyskyt Bsal jiz i na uzemi
Belgie (Martel et al., 2014). DalSimi zemémi, kde byla zjiSténa pfitomnost Bsal bylo
Némecko a Velka Britanie, kde byl zaznamenan pouze uUhyn jedinci chovanych
v zajeti (Cunningham et al., 2015; Sabino-Pinto et al., 2015). Po zkusSenostech s Bd
a jinymi houbovymi onemocnénimi, jako je ,,nemoc bilych nosd” (houbovy patogen
Pseudogymnoascus destructans), devastujici populace netopyrl v Severni Americe,
je prevence Sifeni Bsal prioritou mnoha zemi a pfi mezinarodnim obchodu
s obojzivelniky jsou pouZzivana opatifeni, ktera jiz plati pti prevenci Sifeni Bd

(http://static.zsl.org/files/biosecurity-arguk4-511.PDF; Gray et al., 2015).

3.2 PRITOMNOST POVODCU CHYTRIDIOMYKOZY V CR

Batrachochytrium dendrobatidis

V Ceské republice byla pfitomnost Bd poprvé zaznamenana v roce 2008 (Civis et al.
2010). Vyskyt patogenu v CR byl zatim prokazan u sedmi druhd, nicméné ve stiedni
Evropé byla zji§téna jeho pfitomnost u 19 z 21 druhG vyskytujicich se v CR.
Zasazenymi druhy na nasem uUzemi jsou: ropucha obecna (Bufo bufo), ¢olek horsky
(Ichthyosaura alpestris), kurika obecna (Bombina bombina), kurnka Zlutobficha
(Bombina variegata) a zeleni skokani rodu Pelophylax (Baldz et. al, 2014). Celkem

tedy byla pfitomnost Bd na tzemi CR pozorovana u 9 druhd z 21.
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evvs

vyskytu pak vykazovaly rody Bufo a Bombina (BaldZ et al., 2014). Po zapocteni
poslednich vzork(i sesbiranych béhem roku 2015 je celkovy pocet lokalit
s evidovanym vyskytem Bd roven 33. V porovnani sjinymi zemémi neni vyskyt
patogenu v CR nijak alarmujici (necelych 14 % vzorkovanych jedincd) a byl
zaznamenan pouze Uhyn jednoho jedince druhu Bombina variegata (Balaz et al.,
2014). Vzorkovani jedinci jsou ¢asto pouze nositeli patogenu bez jakéhokoliv projevu
onemocnéni. Takto mirné patologické projevy chytridiomykdzy jsou patrné
zpGsobeny lokalnim klimatem CR, je? je pro vyvoj a prezivani zarodkd Bd méné
pfiznivy, v porovnani s klimaticky stabilnéjsimi a vlhéimi oblastmi, jakymi jsou tropy a

subtropy (Berger et al., 1998; Berger et al., 2016).

Batrachochytrium salamandrivorans
Na zakladé analyzy 140 jedinc mlok(, provedené na Uzemi Prahy a v jejim okoli,
nebyla pfitomnost Bsal zjisténa a tedy jeji vyskyt na Gzemi CR neni doposud evidovan

(Vojar, in verb.).

3.3 MODELOVANi PROSTOROVE DISTRIBUCE ORGANISMU

Modelovani distribuce jedinct/populaci/druhl v prostoru, (v angli¢tiné SPECIES
DiSTRIBUTION MODELLING Cili SDM, ¢i MAPPING SPECIES DISTRIBUTION) se zaklada na
statistickych modelech tykajicich se rozmisténi dat v prostoru a pozorovanych
ekologickych procesech probihajicich v pfirodé (Elith & Leathwick, 2009). Tyto
predikéni modely vyuZivaji korelace mezi vyskytem jedinc a podminkami prostredi,
v némz se jedinci vyskytuji (Franklin & Miller, 2009). Mohou pfitom brat v Uvahu bud’
pouhou pfitomnost jedincl na stanovisti, nebo mohou byt zalozeny na mire
»VyuZivanosti“ stanovisté danymi jedinci, Cili frekvenci s jakou jedinci stanovisté
vyuzivaji. Metoda porovnavajici vyznam faktoru dostupnosti stanovisté versus jeho
vyuzZivanost je v angli¢tiné nazyvana RESOURCE SELECTION FUNCTION zkracené RFS (Elith
& Leathwick, 2009) a je vyuZivana napfiklad k modelovani migracnich koridor(
propojujici vzdalena stanovisté chranénych druh ¢i centra biodiverzity (Chetkiewicz

& Boyce, 2009). Distribu¢ni model mlze byt také zaloZen pouze na datech o
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pfitomnosti vhodného hostitele ¢i habitatu. V prfipadé patogenu, jako je napf.
Bd/Bsal, mGZeme pozorovat pfitomnost patogenu na lokalité, ¢i jeho Cetnost s jakou

se na lokalité vyskytuje.

Prostorové modelovani je dle Austina (2002) zaloZzeno na tfech kli¢ovych ¢astech
celkového modelu. Tyto tfi Casti jsou reprezentovany ekologickym modelem,
datovym modelem a statistickym modelem. Ekologicky model sestava z ekologickych
poznatkl a z teorie, kterd je v dané studii pouzitd nebo testovana (napf. naroky
Bd/Bsal na hostitele, teplotu apod.). Datovy model predstavuje souhrn rozhodnuti,
ktera byla utvorfena s ohledem na sbér dat a na to, zda byla data zmérena ¢i pouze
odhadnuta. Statisticky model zahrnuje vybér metody statistického testovani
s ohledem na rozdéleni dat, miru chyby a signifikance zvoleného testu ¢i vybér
vhodného softwaru. Tyto zakladni pilife prostorového modelovani se daji rozvést

do nasledujicich kroku (Franklin & Miller 2009):

e Vystavba teoretického modelu abiotickych a biotickych faktor( ovliviiujicich
rozsiteni druhu v prostoru a case, ktery je posouzen z nékolika rtznych

pohledi v zavislosti na zkoumané problematice.

e Posouzeni presnosti dat o rozmisténi druhu v prostoru (geografické
soufadnice) a jejich charakteru (prezence nebo neptitomnost, vyuZivanost

biotopu, pocetnost na lokalité, atd.).

e Zajisténi mapovych podkladi reprezentujicich vlastnosti biotopu, nebo které
koreluji s jeho kvalitami. Tyto jsou odvozeny od modell predstavujicich
procesy probihajici v Zivotnim prostiedi nebo jsou jejich pfimym vysledkem.
Zdrojem téchto mapovych podkladl jsou rlzné geoportaly slouzici

nastrojum GIS.

e Sestaveni modelu, ktery spojuje naroky druhu na prostfedi, nebo jeho

vyuzivanost druhem, s vlastnostmi které muze toto prostfedi danému druhu
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nabidnout. Model mizZe byt statisticky, deskriptivni, logicky i jiny (Burgman

et al. 2005).

e PouZiti nastrojli pro prevedeni modelu do mapové podoby zobrazujici
vysledné hodnoty modelu ve viditeIné snadnéji srozumitelné Skale (barvy,

stinovani), predevsim s vyuzitim nastroju GIS.

e Zhodnoceni vystupnich dat a kritérii ovérujicich korektnost predikce,
popfipadé zjisténi spravné interpretace chyb a nepresnosti provedené

analyzy.

Pti tvorbé modelu je nutné dobfe zvazit povahu environmentalnich proménnych, tvar
krfivek zavislosti mezi vysvétlovanou a vysvétlujici proménnou i mozZnost
mezidruhovych interakci tak, aby bylo dosazeno jeho vhodné interpretovatelnosti a

ekologické sensibility (Austin & Gaywood, 1994).

Vyuziti prostorovych modell distribuce je v soucasnosti stale vice pouZivano
v prirodovédnych oborech a s dokonalejsi vypocetni technikou se jevi jako klicové
feSeni budoucich problém( spjatych s ubytkem lokdlni i globdlni biodiverzity. Jak
uvadi Lehmann et al. (2002), kombinace modelovani prostorového rozsireni jedinct
a nastrojl GIS je mocnym ndstrojem vyzkumu zaméreného na ochranu biodiverzity a

/pfirody obecné.

3.4 VYUZITi PROGRAMU PRO MODELOVANI DISTRIBUCE

V soucasnosti existuje nepreberné mnozstvi softward, které jsou vyuzivany
jak ke statistickému zpracovavani dat, tak k tvorbé distribuénich model(, které ze
statistickych operaci vychazeji. V zakladu lze rozliSovat dvé skupiny softward. Prvni
skupinu lze oznadit jako programy Sirokého matematicko-statistického pouziti
s vlastnim programovacim jazykem. Mezi takové softwary lze zaradit napf. program
R (https://www.r-project.org/). Programy tohoto typu maji Sirokou skalu vyuZiti a

jejich pouZivani ma jen velmi malo omezeni. Umoznuji zpracovani dat rdzného
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rozdéleni a vzhledem k ovladani za pomoci vlastniho programovaciho jazyka jsou
moznosti tohoto typu program( omezeny pouze znalostmi a schopnostmi uZivatele.
Druhou skupinou jsou specializované programy cilené na urcity druh prostorové
analyzy a jejich fungovani je zaloZeno na algoritmu vytvoreném pouze pro potreby
této dané analyzy (napf. BiocLiM, GARP, MAXENT, PRESENCE a dalsi; Franklin & Miller,
2009). Dalsim specifikem téchto specializovanych softwar( je prace s daty
omezenymi na urcity druh informace, kdy jsou data definovana do striktné daného
formatu uréeného pro import. Pfikladem mulze byt MaxEnt, do kterého vstupuji
pouze data vyskytu (presence-only data) a ve formatu .csv v podobé zapisu, ktery je

zobrazen na obrazku ¢. 3.

A B
species,dd long,dd lat
Bd,-791264.064478,-980461.037976
Bd,-793904.744302,-984972.663756
Bd,-863853.037324,-1007193.85708

™
2

2

L

s

Obrazek €. 3 Vzor zapisu dat potfebného pro import do programu
MaxEnt. Kazdy radek predstavuje jeden zaznam o vyskytu, kde poradi
informaci je druh, zemépisna délka, zemépisna Sirka. Zapis zemépisné
polohy je dan geografickym systémem vstupnich environmentdlnich
proménnych (mapové vrstvy format ASCIl). V tomto pripadé se jedna
0 S-JTSK.

3.5 LOGISTICKA REGRESE

Jako metoda, kterou bude modelovan vyskyt patogenu Bd na Gzemi CR, byla vybréna
logisticka regrese. Bézna linedrni regrese je zaloZena na principu prolozeni pfimky
mnozinou bod( predstavujici mnozinu zkoumanych dat, tak aby svou polohou co
nejvhodnéji vyjadiovala vztah mezi zavislou proménnou a proménnou vysvétlujici.
Zavisla proménna je nejcastéji reprezentovana daty o spojitém normalnim rozdéleni.
V pripadé logistické regrese ma zavisla proménna rozdéleni binomické. Je tedy hojné
pouzivana pro testovani pritomnosti urcitého jevu, kdy zapis 1 ¢i O reprezentuje
vyskyt ¢i absenci zkoumaného jevu (Hosmer & Lemeshow, 2000). Rovnice zavislosti

pro linearni regresi je zapsana jako:

Y =00+ BX (1.1)
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JelikoZ proménna y nabyva pouze dvou diskrétnich hodnot a x m(iZze byt vyjadieno
jakymkoliv Cislem vintervalu (-00,+00), je v pfipadé logistické regrese pouzito

vyjadfeni hodnoty y jako pravdépodobnosti, Ze nastane jev Y = 1 (ZIdmal, 2013):

P(Y =1) = 1 4+ e=(Bo+B1x) (1.2)
nebo naopak nastane Y=0:
P(Y =0) = !
=0 =T wrm (L3)

Cili plati, Ze pro kazdé x je dana pravdépodobnost v intervalu (0,1), Ze nastane jev Y=1

nebo Y=0.

S pomoci korelacnich diagrami a kfivky zavislosti na obrazcich ¢. 4 a 5 lze
demonstrovat prakti¢nost pouZiti logistické funkce jako vyjadreni vztahu proménné
y na vysvétlujici x, coz dokladd i Hosmer & Lemeshow (2000) s odkazem

na Cox & Snell (1998).
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Obrazek €. 4 llustrace vyufZiti regresni krivky zavislosti v korela¢nich diagramech 1). Grafy a) a b)
zobrazuji priklad o 60 pozorovanich, kde je i bez kfivky zavislosti patrné rozloZzeni vyskytu
nadorového onemocnéni podle véku pacienta.
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Obrazek ¢. 5 llustrace vyuZiti regresni krivky zavislosti v korelacnich diagramech II. Oproti
obrazku ¢. 4 zobrazuji grafy c) a d) pocet pozorovani roven 1000 a hustota zobrazeni bod jiz
nelze tak snadno interpretovat pokud neni pouZito kfivky zavislosti.
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4. METODIKA

4.1 SBER DAT NA ZAKLADE MONITORINGU PATOGENU BD v CR

Od roku 2008 je na nasem Uzemi provadén pravidelny monitoring vyskytu Bd, na
kterém se podileji Civi$, Vojar a Bala? z pracovist CZU Praha a VFU Brno, od konce
roku 2015 se monitoruje i vyskyt Bsal (Civis et al. 2010; Balaz et al., 2014,

Vojar, in verb.).

Sbér vzork( je provadén dle metodiky uvedené v praci Hyatt et al. (2007), kde se jako
nejvhodnéjsi postup uvadi stér pokozky. Odchyt jedinci je provadén ru¢né nebo za
pomoci podbérdku, pficemz pfi manipulaci s kazdym jedincem je pouZit novy par
latexovych rukavic, aby nedochazelo k vzdjemné kontaminaci jedincll (viz obrazek ¢.
6). Nastroje uzivané k odchytu jsou mezi jednotlivymi lokalitami ocistény nebo je
pouzito novych. Adultnim jedinclim je provadén stér pokozky, zejména ventraini
strany téla a na mistech, jako jsou baze koncetin, jejich zahyby a meziprsti. U pulcd je
stirdna oblast Ustniho otvoru. V pfipadé ndlezu uhynulého dospélce se navic
odstrihavaji posledni dva prsty z jedné koncetiny a uchovavaji se v 95% etanolu pro

archivaci (Civis et al., 2012).

Obrazek ¢. 6 Autor prace pfi sbéru vzorkd Bsal. Potizovani
identifikacnich fotografii pro pozdé;jsi rozpoznavani jedinct
Salamandra salamandra (listopad 2015).

Testovani vzorkd na pritomnost DNA patogenu (Bd/Bsal) se v soucasnosti provadi
prevainé dvéma metodami. Déle a ve vétsi mire uzivanou metodou je Real-time

Tagman PCR (dale jen Tagman PCR). Tato relativné pfesna metoda, kterd zaznamena
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pfitomnost i jediné zoospory ve vzorku (Boyle et al., 2004), ma vsak i jisté nevyhody.
Hlavnim ,handicapem” je vyhodnoceni sebraného materidlu, které lze provadét
pouze ve vybavené laboratofi, coZz prodluzuje dobu potifebnou k potvrzeni
pfitomnosti patogenu na dny aZ tydny a zaroven muiZe dojit k degradaci Ci
kontaminaci sebraného materialu. Dale je prokazano, Zze fada kmenu Bd nelze touto
metodou spolehlivé indikovat (Goka et al., 2009; http://www.optigene.co.uk/wp-
content/uploads/2014/10/Using-the-Genie-Bd-3.pdf). Druhou metodou, kterd se
v CR pouZiva od roku 2014, je metoda LAMP (LOOP-MEDIATED ISOTHERMAL AMPLIFICATION;
Notomi et al., 2000). Nejen, Ze je tato metoda schopna identifikovat vice kmen( Bd,
neZ metoda Tagman PCR, ale mlzZe byt pouZita pfimo v terénu, a tim je zajisténo
vyvraceni Cipotvrzeni pfitomnosti patogenu na lokalité vradu desitek minut
(http://www.optigene.co.uk/

wp-content/uploads/2014/10/Using-the-Genie-Bd-3.pdf). Data z monitoringu Bd
vstupujici do distribuéniho modelu byla vyhodnocovdna pomoci obou vyse

zminénych metod.

4.2 PRIPRAVA VSTUPNICH DAT

Data o vyskytu Batrachochytrium dendrobatidis

Do modelu rozdifeni patogenu Bd na tUzemi CR vstupuji data sesbirana v terénu
v pribéhu let 2008-2015. Celkem se jedna o vice jak 1000 vzorku sesbiranych na 51
lokalitach. Jako vysvétlovand proménnd vstupuje do modelu pfitomnost i
nepfritomnost patogenu na lokalité Cili binarni proménna kédovana pro zjednoduseni
jako 0 — nepfitomnost a 1 — pfitomnost patogenu na lokalité alespon u jednoho ze
vzorku. Pro potfeby modelu tedy neni hlavni pocetnost pozitivnich vzorkud na lokalité,
ale pouze pritomnost patogenu. Lokality, kde byl zaznamenan alespon jeden jedinec
nesouci na sobé patogen Bd, jsou oznaceny jako lokality pozitivni na vyskyt Bd (cili 1).
Z celkového poctu 51 lokalit bylo 33 evidovano jako pozitivnich a 18 jako negativnich
na vyskyt patogenu. Tato bodova data opatfena geografickymi souradnicemi S-JTSK
byla pomoci programu ArcGIS doplnéna o hodnoty environmentalnich proménnych

(princip graficky zndzornén na obrdazku €. 6). Prilohou €. 1 je export atributové tabulky

25



bodové vrstvy vyskytu Bd obsahujici hodnoty environmentdlnich proménnych na
jednotlivych lokalitdch. Takto upravena data jsou findlni podobou, ktera je

pfipravena pro zpracovani a tvorbu modelu v softwaru R.

Environmentalni proménné

Vybér environmentdlnich proménnych (reprezentujicich vysvétlujici/nezavislé
proménné), byl proveden s ohledem na ekologické naroky patogenu Bd. Jak bylo
uvedeno vysSe, bylo prokazano, Ze vyskyt patogenu je cetnéjsi v horskych a
podhorskych oblastech, kde panuje chladnéjsi, vihéi a stabilnéjsi klima, jak uvadi
Berger et al. (2016), nicméné toto tvrzeni plati pro tropické a subtropické oblasti.
Obecné je patogen limitovan teplotou a vlhkosti a tyto hodnoty ve vétsiné pripad(

koreluji s nadmofrskou vyskou.

S ohledem na vySe uvedené skutecnosti a s ohledem na prace Puschendorf et al.
(2009) a Ron (2005) byly jako zakladni environmentalni proménné ovliviujici vyskyt

Bd zvoleny:

e nadmorska vyska,

e Uhrn srazek,

e maximalni, minimalni a primérna teplota,
e hustota vyskytu obojzivelnika,

e vlhkostni (topograficky) index — TWI.

Z ddvodu malého rozsahu klimatickych podklad@i ziskanych od CHMU byl jako
dopliujici zdroj mapovych podkladt zvolen server WORLDCLIM
(http://www.worldclim.org). Z tohoto zdroje byly pouZity nasledujici bioklimatické

proménné:

e BIO1 = rocni primérna teplota (ANNUAL MEAN TEMPERATURE),

e BIO8 = primérna teplota nejchladnéjsiho ctvrtleti (MEAN TEMPERATURE OF
WETTEST QUARTER),

e BIO12 = rocni srazky (ANNUAL PRECIPITATION),

e BIO15 = sezénnost srazek (PRECIPITATION SEASONALITY — COEFFICIENT OF VARIATION).
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K ziskani proménnych se spravnou vypovidajici hodnotou pro nasledujici analyzu bylo
nutné nékteré vrstvy upravit ¢i vytvofit za pouZiti zdrojovych dat uvedenych v pfiloze

prace (viz pfiloha €. 3) a vyuziti nastrojl software ArcGIS (ArcMap 10.2, ESRI).

Bodova vrstva obojZivelnik( &itajici 39 350 zaznam( o jejich vyskytu na tzemi CR, byla
pomoci funkce KERNEL DENSITY pfevedena na rastrovou vrstvu reprezentujici hustotu
vyskytu obojZivelnikd. Vznikld vrstva amph udava pocet lokalit s vyskytem

obojzivelnikl vztazeny na jednotku plochy, za kterou byl zvolen ¢tverecni kilometr.

Topograficky neboli vlihkostni index (TWI — ToPOGRAPHIC WETNESS INDEX nebo téz
CTI — CoMmPUND TOPOGRAPHIC INDEX) je vyuZivan v hydrologii k uréeni ploch s tendenci

akumulace vody. Zakladni rovnice pro vyjadieni tohoto indexu je:

tanb (1.4)

Kde a predstavuje plochu pfispivajici pfitokem a tanb sklon terénu v radidanech
(Beven & Kirkby, 1979). Tato rovnice je zaloZena na predpokladu, Ze plocha mista pod
svazitéjSim terénem maji tendenci k vétsi akumulaci vody (Bartak, 2008). Pro potieby
modelovani distribuce Bd je mapa predstavujici hodnoty tohoto indexu proménnou
reprezentujici mista, na nichz je vétsi pravdépodobnost vzniku mokfadniho biotopu

vhodného pro vyskyt obojzivelnikd a také vhodnéjsiho pro prezivani patogenu.

Pro tvorbu rastru predstavujiciho hodnoty TWI byl pouZit digitalni model reliéfu
¢tvrté generace (ddle jen DMR; CUZK, http://ags.cuzk.cz/arcgis/services). Pro
zjednoduseni vypoétu TWI bylo pracovano s vyrezy rastru DMR. Jejich podoba,
s ohledem na hydrologickou povahu indexu, byla volena jako tvar povodi tok( IV.
stupné (DIBAVOD, http://www.dibavod.cz/download.php?id_souboru=1418) a byla
vybirdna ta povodi, v nichZ se nachazely lokality sbéru vzork( Bd. Nasledujici kroky

vypoctu TWI byly jiz provadény jen v ramci vyfezi vybranych povodi.
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V prostredi software ARCGIS byl vytvoren rastr zobrazujici svaZitost terénu pomoci

funkce Store, ¢imz po prepoctu do radiand byla ziskana proménna b do rovnice 1.1.

Obrazek €. 7 Tvorba proménné b s vyuZzitim software ArcGIS. PouZzitim funkce SLopE byla z digitalniho
modelu reliéfu CR a) ziskdna rastrova vrstva predstavujici svaZitost terénu b).

Pro vypocet proménné a bylo potfebné upravit hodnoty DMR a to tak, Ze musely byt
odstranény ,.chyby” DMR v podobé terénnich depresi tzv. SiNks (Mark, 1988). Tyto
deprese znemoznuji spravny vypocet smérl odtokd, protoZze v nich dochazi k chybné
akumulaci simulované vody a je tedy nezbytné jejich vyplnéni pomoci funkce FiLt,
ktera je soucasti hydrologickych funkci software ArcGIS, a také je nejcastéji

pouzivanou metodou korekce depresi v DMR (Bartdk, 2008).

-)

korekce pomoci
u funkce FiL

Obrazek ¢. 8 Grafické zobrazeni korekce depresi v DMR. Dvourozmérny
obrazek predstavujici terén pred a po odstranéni depresi pomoci funkce Fill
(zdroj: ArcGlIS for Desktop Help).
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Po odstranéni depresi byly na zakladé DMR vypocitany sméry odtokU vody po terénu
pomoci funkce FLow DIRecTiON. Nasledné byla pouZita funkce FLow ACCUMULATION, Cimz

byl ziskan vysledny rastr akumulace vody udavajici hodnoty a rovnice 1.4.

Vypocet indexu TWI byl uskute¢nén pomoci funkce RASTER CALCULATOR, kde byly
hodnoty rastrli akumulace vody a svaZitosti terénu dosazeny do rovnice 1.4. Po
dokonceni vypoctu vznikl rastr uddavajici hodnoty TWI pro kazdy pixel (rozliseni 5x5
m) dfive vybranych povodi, proto muselo byt provedeno zpriimérovani hodnot TWI
pro Sirsi okoli lokality, aby vyslednd hodnota indexu nereprezentovala pouze prostor
velikosti 5 m2. Primér byl vypocten funkci MEAN s polomérem vypoétu 500 m od
vzorkované lokality. Tato vzdalenost byla vybrana jako pfiblizny akéni radius

obojzivelnikl (Vojar et al., 2012). Vysledkem vySe popsanych krokl je rastr mtwi.

Obrazek ¢. 9 Projekce environmentdlnich proménnych do bodovych dat
o vyskytu druhu. a) Body uddvajici vyskyt druhu, umisténé na nékolika
mapovych podkladech predstavujicich environmentalni proménné (napf.
nadmorska vyska, typ biotopu, atp.) b) Informace z mapovych podkladi
promitnutda do bodové vrstvy vyskytu. Obrdzek zobrazuje princip funkce

EXTRACT MIULTI VALUES.

Klimatické vrstvy (srazky, minimalni t, maximalni t, primérna t) byly prevedeny
z vektorové do rastrové podoby, kterd byla potfebna k nasledné projekci jejich
hodnot. Timto vznikly klimatické rastry prean, minan, maxan, tmean.

29



Upravami v programu ArcGIS byly ziskany tyto rastry predstavujici vy$e zminéné

environmentalni proménné:

e elev—nadmorska vyska

e amph — hustota vyskytu obojzivelnikU

e mtwi— primérnd hodnota vlhkostniho indexu

e prean — ro¢ni pramér srazek

e maxan — primérnd maximalni teplota

e minan — primérna minimalni teplota

e tmean — primérna rocni teplota
e biol — primérna rocni teplota

e bio8 — primérna teplota nejchladnéjsiho Ctvrtleti

e biol2 —roéni Uhrn srazek

e biol5 — sezdnnost srazek

Hodnoty vsech rastri byly promitnuty do bodové vrstvy predstavujici lokality odbéru

vzorkd Bd, a to pomoci funkce EXTRACT MuLTi VALUES. Timto krokem byly vSem

lokalitdm pfifazeny hodnoty environmentdlnich proménnych. Export hodnot

atributové tabulky byl pouZit jako vstupni data pro program R (pfiloha €. 1).

Tabulka ¢. 1 Zakladni statistické parametry environmentalnich proménnych. Vysvétlivky k tabulce:
! minimum proménné; 2maximum proménné; 3> smérodatna odchylka

B i L nazev rozdil

zakladni proménné . . | MIN? MAX? mean Sp3
proménné MAX - MIN

vlhkostni index mtwi 5,83 14,86 8,48 2,10 9,03
nadmorska vyska elev 152,13 | 639,33 | 362,65 | 141,39 487,20
maximalni primérna teplota maxan 32 37 34,63 1,06 5
min. priimérna teplota minan -20 -15 -16,92 0,99 5
pramérné rocni srazky prean 600 1100 709,80 | 79,84 500
hustota obojZivelnikd (kernel) | amph 0 9,07 2,16 2,38 9,07
pramérna teplota tmean -0,25 2,75 1,49 0,75 3
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Tabulka €. 2 Zakladni statistické parametry environmentalnich proménnych z databaze WorldClim.

L. . nazev rozdil
proménné WorldClim . . | MIN MAX mean SD
promenné MAX - MIN
Annual Mean Temperature biol 59 95 77,35 8,50 36
Mean Temper. of Wet. Q. bio8 146 187 165,57 | 9,56 41
Annual Precipitation bio12 495 917 627,72 | 74,69 422
Precipitation Seasonality biol5 26 47 36,80 5,74 21
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4.3 EXPLORATORNIi ANALYZA ENVIRONMENTALNICH PROMENNYCH

Pfed tvorbou modelu byla provedena analyza vstupnich dat, pro zjiSténi zakladnich
charakteristik environmentdlnich proménnych a pro zobrazeni jejich zavislosti na
vyskytu Bd a pomoci grafu. V nasledujicich kapitolach bude je pracovano v prostredi

programu R (verze 3.3.1, https://www.r-project.org/)

Analyza rozdéleni proménnych

U jednotlivych environmentalnich proménnych bylo vizudlné posuzovano jejich
rozdéleni dle histogram( vytvorenych v software R, a to pomoci funkce hist. U
histogram(l bylo posuzovdno, zda se pfiblizny tvar pfiblizuje k normalnimu rozdéleni
a jaké jsou pozorované cCetnosti hodnot v ramci $kdly jednotlivych prediktor( (viz

obrazek ¢. 10).

WA »é MCOR0S e Ry
Wuviots vyshyt chajlheerib Naarvorshd vedan Frudend Rodects indesy TWH

Primema roced inplats |CNL) Prireér suramanich rocich mpbat ONU} Prirver masrrdbzich rocrizh spio CHMD Prirmérad sradhy (CHWLY

: } I“r' ‘ I

Primirra rodo mepions (WorkdCirs, $4a1) PriEvbend SO Sef At Ol Tietl Jeos) Prievdons ratri sy (Manatin, o) BaTORnd ecAiy [ManItem, thol %)

Obrazek €. 10 Histogramy 12 environmentalnich proménnych vybranych pro tvorbu modelu rozsiteni
Bd v CR, které byly vybrany pro tvorbu modelu. Osy x u graféi udavaji hodnotu proménné a osy y
zobrazuji ¢etnost jednotlivych hodnot.
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Vzhledem k rozloZeni histogram( uvedenych na obrdzku ¢. 10 nebyla jiZz ovéfovdna
normalita dat, kterd v pfipadé vysvétlujicich proménnych neni podminkou pro jejich

pouziti v modelu.

Analyza rozloZeni hodnot prediktorl v zavislosti na vyskytu patogenu

Dalsim krokem analyzy bylo vytvoreni krabicovych grafli, anglicky Box PLOTSs,
zobrazujicich rozloZeni hodnot proménnych v zavislosti na pfitomnosti patogenu Bd
na lokalitach. V prostifedi programu R slouzi k zobrazeni dat pomoci krabicovych graf(i

funkce boxplot.

Primérna teplota Pram. hodnota TWI lokalit
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Obrazek €. 11 Krabicové grafy — primérna teplota a hodnota indexu TWI. U obou grafl predstavuje
vodorovna osa vyskyt Bd na lokalitach. Svislé osy ptedstavuji hodnotu proménné uvedené v titulku
grafu.

Z obrazku ¢. 11 je patrné, Ze na lokalitach s vyskytem Bd panuji pfiblizné stejné
podminky jako na lokalitdch, kde vyskyt patogenu zaznamenan nebyl. Tato
skutec¢nost patrnd z krabicovych graf(i byla vrGzné mife pozorovdna u vétsiny
proménnych (viz pfiloha €. 2). U 10 z celkovych 12 environmentdlnich proménnych
byla pozorovana shodnda nebo témér shodnda poloha medianu u lokalit s vyskytem Bd
a lokalit bez vyskytu. Nejvétsi ,graficky” rozdil v poloze medidnu byl zaznamenan u
proménnych zobrazenych na obrazku ¢. 11. U prezence i absence Bd, se hodnoty mezi
1. a 3. kvartilem z velké casti prekryvaji u vétsSiny environmentdlnich proménnych.

Tato skutecnost je nejvice patrna u proménnych zobrazenych na obrazku ¢. 12.
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Obrazek ¢. 12 Krabicové grafy proménnych elev, prean, maxan. Graficky rozdil v hodnotach

proménnych je v zavislosti na vyskytu Bd minimalni.

Po predbéiném zhodnoceni dat pomoci krabicovych grafl je patrné, Ze kvalitativni
podminky prostfedi vykazuji znacnou homogenitu, porovname-li hodnoty lokalit
s vyskytem a absenci Bd. Tato stejnorodost v datech muze byt komplikaci pro
naslednou tvorbu modelu vlivem malo vyznamného rozdilu mezi lokalitami

s vyskytem a absenci Bd.
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4.4 ANALYZA DAT S UZITIM LOGISTICKE REGRESE

Nulova hypotéza byla definovana takto: Patogen se na celém tzemi CR vyskytuje se
stejnou pravdépodobnosti a jeho pfitomnost v prostoru je zcela ndhodnda. Nasledné
byla provedena statistickd analyza za pomoci logistické regrese, ktera méla

potvrdit/vyvratit tuto hypotézu.

V prostredi software R se k tvorbé modelu logistické regrese vyuziva funkce gim. Tato
funkce je béZné pouZivana pro zobecnéné linearni modely a vtomto pfipadé bude
rozdéleni zavislé proménné nastaveno jako binomické (family = binomial). Model

s pouzitim vSech environmentalnich proménnych mbd byl definovan jako:

mbd <- gim (formula = pres ~ maxan + minan + prean + tmean + mtwi +
elev+ amph + biol + bio8 + bio12 + bio15,
family = binomial, data = bdch)

Tabulka €. 3 Vysledky modelu mbd.

testovana hodnota test. statistiky prikaznost

proménna z-value Pr(>|z])
maxan 0.25 0.79
minan 0.88 0.38
prean 2.12 0.03*
tmean -0.68 0.49
mtwi 0.74 0.46
elev -0.98 0.33
amph 2.40 0.02 *
biol 1.51 0.13
bio8 -1.44 0.15
bio12 1.77 0.08.
biol5 -0.06 0.95

Vysledky z vypoctu modelu mbd zobrazuji, ze velkd ¢ast proménnych nevykazuje
signifikantni vztah mezi zavislou proménnou a zvolenymi prediktory. U 9 z11
environmentalnich proménnych je hodnota p vyrazné nizsi nez 0,05. U proménné
bio12 (rocni srazky z databdze WoRrLDCLIM) se hodnota p = 0,07 pfiblizuje hladiné
vyznamnosti a proménné prean (ro¢ni srazky CHMU) a amph (hustota obojzivelnik()

se svymi hodnotami p = 0,03 a p = 0,02 dostavaji pod hladinu vyznamnosti a.
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Na zakladé vysledkl prvniho modelu byl vytvoren druhy model mbd1, v kterém byly

ponechany proménné amph a prean:

mbd1 <- gim (formula = pres ~ prean + amph, family = binomial,
data = bdch)

Tabulka €. 4 Vysledky modelu mbd1.

testovana hodnota test. statistiky prtikaznost

proménna z-value Pr(>|z])
prean 1.930 0.0536
amph 2.128 0.033

Zhodnoceni modelu mbd1 oznadilo pouze proménnou amph jako signifikantni pfi
hodnoté p = 0,03 Stejné redukce modelu lze téZz dosdhnou pouzitim funkce
step(mbd), kterd na zakladé hodnoty AIC (Akaikeova informacniho kritéria) provede
zpétnou eliminaci neprlkaznych proménnych. Z modelu mbd1 byl vytvofen model

mbd2, a to odstranénim proménné prean:

mbd2 <- glm (formula = pres ~ amph, family = binomial, data = bdch)

Tabulka €. 5 Vysledky modelu mbd2.

testovana hodnota test. statistiky prikaznost
proménna z-value Pr(>|z])
amph 1.762 0.0781

Vysledny mbd2 zobrazuje proménnou amph s hodnotou p = 0,08 jako nepriikaznou.
Z ¢ehoi vyplyva, Ze zadnd z proménnych nelze pouzit k predikci vyskytu Bd, a to

vzhledem k nizké zavislosti mezi vyskytem patogenu a vysvétlujicimi proménnymi.
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5. VYSLEDKY PRACE

Cilem prdace, bylo vytvoreni distribuéniho modelu patogenu Batrachochytrium
dendrobatidis s uzitim logistické regrese a s daty sebranymi béhem monitoringu
patogenu v CR za roky 2008-2015. Regresni modely vytvorené v rdmci této prace
(popsané v kapitole 4.4) vykazuji minimalni zdavislost mezi vyskytem Bd a
environmentalnimi proménnymi. Postupnou redukci regresniho modelu, z kterého
byly odebirany proménné bez zavislosti s vyskytem Bd, bylo dosazeno findlniho
modelu obsahujiciho pouze proménnou amph (hustota vyskytu obojzivelnik(). Ani
tento redukovany model, o jediné vysvétlujici, nevykazoval signifikantni zavislost
vyskytu Bd na vysvétlujici proménné amph. Vzhledem k hodnoté p = 0,08 nebyla
zamitnuta nulova hypotéza. To znamena, Ze pravdépodobnost vyskytu Bd je na celém
tzemi CR stejnad a tedy vyskyt patogenu je zcela ndhodny a nelze jej predikovat

zadnou z pouzitych environmentalnich proménnych.
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6. DISKUZE

Jak jiz bylo uvedeno v prfedchozi kapitole, Zddna environmentalni proménna se na
zakladé statistické analyzy nezdd byt zodpovédna za distribuci Bd. Jiz pti predbézné
analyze vstupnich dat byly zaznamenany skutecnosti vypovidajici o nizké variabilité
lokalit po strance charakteristik popisujicich kvalitu prostrfedi. VétSina vzorkovani
probihala na lokalitdch s velmi malo odliSnymi pfirodnimi podminkami. Pfikladem
mUzZe byt proménnd prean, kde je viditelné, ze vétsina hodnot se nachazi v intervalu
600—-800 mm srazek a pouze jedna lokalita vykazovala hodnotu 1100 mm (viz obrazek

& 13).

U nékterych environmentalnich proménnych pouzitych pro model byl pozorovan
maly gradient ¢i pfilis hrubd skala hodnot. Tato skute¢nost je nejlépe pozorovatelnd
na klimatickych datech od CHMU, v jejichz p¥ipadé se jedna o diskrétni ndhodné
veli¢iny o Skdle s pouhymi péti hodnotami (viz tabulka ¢. 1). BohuZel dostupnost
klimatickych dat ze zdroji CHMU je pomérné problematickd a je pIné zavisld na
financich Zadatele. Oproti tomu data ziskana z databaze WorldClim méla vétsi rozsah,
a to hlavné diky pouzitym jednotkdm, kterymi jsou stupné Fahrenheita namisto
stupna Celsia (pouzitim environmentalnich podklad( ve stupnich Fahrenheita de
facto docilime zjemnéni teplotnich proménnych 1 °C = 33.8 °F). Dalsi vyhodou tohoto
zdroje je jejich volna pfistupnost, avsak nevyhodu pfedstavuje omezené rozliseni
(pixel 1x1 km) a souradnicovy systém WGS—-84, ktery mUize byt zna¢nou komplikaci

v pouziti pro Gzemi CR, kde se obecné& pouziva S-JTSK.

Hustota vyskytu obojzivelniki Prumeérné srazky (CHMU)
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Obrazek €. 13 Histogramy proménnych amph a prean. Cervené jsou vyznaceny extrémni hodnoty
zkreslujici vysledky vypoctu modelu logistické regrese.
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KdyZz se zaméfime na vysledky modelll mbd a mbd1 (viz kapitola 4.4), tak je
pozorovatelna signifikantni zavislost vyskytu Bd na proménnych prean a amph.
Dle histograml vytvorenych pfi predbéiné analyze muUZeme pozorovat, Ze tato
zavislost pochazi z odlehlych hodnot vysvétlujicich proménnych, které se bliZi k jejich

maximu, coz je zobrazeno histogramy na obrazku ¢. 13.
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Obrazek ¢. 14 Korela¢ni diagramy proménnych amph a prean. Korelaéni diagramy jsou doplnény
cetnostnimi histogramy Sedé barvy a cervené je vyznacena kfivka zavislosti, kterda by v pfipadé
logistické regrese méla mit typicky tvar sigmoidy.

Pro lepsi ilustraci této skutecnosti byly vytvoreny grafy pomoci funkce logi.hist.plot
z knihovny popbio (viz obrazek €. 14). Na téchto grafech je patrné, Ze kfivka zavislosti
pro jednotlivé proménné jen vzdalené pripomina tvar kfivky logistické funkce. Tento
typ grafu je prehlednéjsim oproti klasickému korelaénimu diagramu (scatter plot),
u kterého v pripadé interpretace vysledkl logistické regrese mize dochazet
k prekryvani hodnot na intervalech 0 a 1 osy y (viz kapitola 3.5), a neni tak dobre
patrné rozloZzeni dat zavislé proménné podle gradientu prostredi (Smart et al., 2004),

coz plati hlavné pfi vétSim poctu pozorovani.

Vyznamnym faktorem, ktery patrné ovlivnil vysledek prace, jsou zpracovdvana data
o vyskytu Bd. Jak jiz bylo uvedeno v kapitole 4.1, pouzita data byla shromazdovana
od roku 2008, avsak nebyla sbirana za konkrétnim ucelem jejich budouciho pouziti
pro tvorbu distribuéniho modelu. Doslo tedy k vzorkovani lokalit, které vykazuji velmi

podobné hodnoty prostiedi. Pro moznosti budouci tvorby distribu¢niho modelu
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z téchto dat bude nutné vybrat nové lokality odbéru vzorkd, tak aby doslo k pokryti

Sirsi Skaly environmentdlnich proménnych.

Pti porovnani vysledk( této prace s jinymi pracemi zabyvajicimi se problematikou
modelovani rozsifeni chytridiomykdzy a jejich plivodct (Ron et. al, 2005; Puschendorf
et. al, 2009), je nutné se zamyslet, zda v ramci tak malého a relativné klimaticky
homogenniho Gzemi jakym je CR je vibec moiné predikovat vyskyt patogenu Bd.
Prace Ron et al. (2005) zahrnovala uUzemi Jizni a Severni Ameriky. Hodnoty
proménnych jako jsou srazky nebo nadmorska vyska se v tomto pripadé pohybovali
na Skdle o vice nez 4000 jednotkach (nadmorska vyska 23-4112 m a srazky 290-4383
mm). Oproti tomu studie popsand v Puchendorf et al. (2009), zahrnuje Uzemi
Kostariky, které je svou rozlohou mensi nez CR aviak klimatické rozdily mezi
zapadnim a vychodnim pobFeZim jsou v porovnani's CR nesrovnatelné. V pFipadé této
studie se gradient nadmorské vysky sledovanych lokalit pohybuje mezi 62-2000 m.
V pfipadé modelu pro CR se hodnoty nadmo¥ské vysky pohybovaly v rozmezi 152-639
m. VétsSina environmentalnich proménnych byla volena obdobné jako v ptipadé praci
uvedenych vyse a byly pouze doplnéné o hustotu vyskytu obojzivelnikd a o index TWI
predstavujici miru zamokreni lokalit. Pfip porovnani praci z hlediska pouzitych
technik modelovani bylo v Ron et. al (2005) a Puschendorf et. al (2009) pouZito ne
zcela stejného postupu predikce. V praci Ron et. al (2005) bylo v software GARP
vytvoreno 10 predikci a posuzoval se vysledny pocet prekryti jednotlivych modeld.
Technika zvolenad v Puschendorf et. al (2009) zahrnovala tvorbu 100 modell
v software MaxEnt z nichZ vysledny model kombinoval 10 nejpfesnéjsich predikci,

které byly vybrany na zdkladé hodnoceni AUC.
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7. ZAVER
Tématem této prace je vyhodnoceni dat o vyskytu patogenu Batrachochytrium
dendrobatidis (Bd) v CR, jeho? vysledkem mél byt model vyskytu tohoto patogenu na
nasem Uzemi. V soucasnosti celosvétové rozsifeny patogen Bd predstavuje jednu
z nejvétsich hrozeb pro biodiverzitu obojzivelnikl a dle nékterych védeckych praci i
nejvétsi ohroZeni biodiverzity obratlovc( jako takové. Patogen Bd spolu s nedavno
objevenym pribuznym druhem Batrachochytrium salamandrivorans (Bsal) zplsobuje
vazné houbové onemocnéni obojzivelnik( zvané chytridiomykéza. V radmci ochrany
tuzemskych obojzivelniki pred timto onemocnénim probihd od roku 2008
monitoring patogenu Bd, béhem kterého bylo do konce roku 2015 sesbirano pres
1000 vzorkt na 51 lokalitach. Model rozsiteni patogenu Bd, jez byl hlavnim cilem této
prace, se mél zakladat na téchto sebranych vzorcich, a na poznatcich o ekologickych
narocich tohoto patogenu. Na zadkladé 11 environmentdlnich proménnych
reprezentujicich pfirodni podminky panujici v CR byla provedena statistickd analyza
vyskytu Bd. Tato analyza porovnavala mista vyskytu s hodnotami téchto vysvétlujicich
proménnych. Béhem statistického zpracovavani dat bylo zjiSténo, Ze zaznamenany
vyskyt Bd nevykazuje signifikantni zavislost na environmentalnich proménnych a

nebylo mozné vytvorit model vyskytu patogenu pro CR.

| pres tento vysledek, prace obsahuje problematiku vyskytu Bd a nastifiuje principy,

jez jsou pouZivany pfti tvorbé distribucnich modeld.
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