Ceska zenddélska univerzita v Praze
Fakulta agrobiologie, potravinovych a Firodnich zdroji

Katedra genetiky a Slech&éni

CESKA ‘
ZEMEDELSKA
UNIVERZITA V PRAZE

Problematika vi¢ich hybridid z hlediska genetiky

Bakalai'ska prace

Autor prace: Mgr. Pavlina Sucha

Vedouci prace: Ing. Jakub VaSek, Ph.D.

© 2017CZU v Praze



Cestné prohlaseni

ProhlaSuji, Ze svou bakatkou praci "Problematika &ilch hybridi z hlediska
genetiky" jsem vypracovala samostapod vedenim vedouciho bakiaké prace a s pouzitim
odborné literatury a dalSich infordrdch zdrofi, které jsou citovany v praci a uvedeny v
seznamu literatury na konci prace. Jako autorka@ene bakal&ké prace dale prohlaSuji, Ze

jsem v souvislosti s jejim vyt¥enim neporuSila autorska pravetich osob.

V Praze dne 21. 4. 2017




Podékovani
Rada bych touto cestou piavala vedoucimu bakakké prace, Ing. Jakubovi

Vaskovi, Ph.D., za odborné konzultace a za mozmadttickécinnosti v genetické laboraio

Také chci pod&kovat rodirg a blizkym pateiim za veSkerou jejich podporu.



Problematika vi¢ich hybridi z hlediska genetiky

Souhrn

Kiizeni mezi divoce Zijicimi druhy Zi¢@hia a jejich domestikovanymi pr&gky
muze znamenat praipozené populace hrozbu. Ale velka geneticka bEtkoezi kizicimi se
taxony c¢ini identifikaci hybridi obtiznym Ukolem. Vyvoj populaci vika obecnéhoaris
lupus) je obecr charakterizovdn vyraznymi vykyvy v petnosti v péibéhu rekolika
poslednich stovek let. DneSni expanzeuavtlo oblasti osidlenych lidmi vede Ekkolika
problémam, obzvlast kiizeni mezi vlky a vol&é se potulujicimi se psy je nynigumétem
studia mnoha vyzkumnych programVérohodnymi znamkami hybridizace vika divoce
Zijicich pgi mohou byt abnormalni morfologické znaky, jako jetypické zbarveni srsti,
pasparky,dlesné roznry, nebo zubni abnormality. K identifikaci potenténich hybrid je
nezbytné zhodnoceni morfologickych, ale i genetitkyznaki. NejwtSim rizikem
hybridizace je kror morfologickych zmin a zngn v chovani naruSeni genetické integrity

vi¢ich populaci.

Kli ¢ovéa slova:vik obecny, pes doméci,&lkiizenci, hybridizace, molekularni znaky



Wolf-dog hybrids from a genetic point of view

Summary

Hybridization between wild species and their domesbunterparts may represent a
major threat to natural populations. However, hygimetic similarity between the hybridizing
taxa makes detection of hybrids a dificult taske Hatural history of populations of grey wolf
(Canis lupus) has been characterized by a dramatic declineumber during the past few
hundred years. Recent wolf expansion to humanizedsahas led to several threats,
particularly, hybridization between wolves and fraaging dogs recently became a subject
addressed in many research programmes. Anomalogshological traits in wolves, such as
typical color patterns, dewclaws, body proportioas,dental anomalies, might be reliable
signs of hybridization with free-ranging dogs. Taemtify the potential hybrids the use of
morphological, and also molecular markers is neugssExcept the morphological and

behavioral changes the disturbance of genetigiityein the greatest threat of hybridization.

Keywords: grey wolf, domestic dog, wolf-dog hybrids, hybzation, molecular traits
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1. Uvod - Psoviti (Canidae)
1.1 Taxonomie

Celed’ zahrnuje tyto satasné i vyhynulé (ozané+) rody:
Celed: Canidae — psoviti(von Waldheim, 1817)
Podteled: Caninae (von Waldheim, 1817)

Rod: Alopex — liska (Kaup, 1829)Atelocynus — pes (Cabrera, 1940}anis
(Linnaeus, 1758)Cerdocyon — pes (Smith, 1839 hrysocyon — pes (Smith, 1839 uon —
dhoul (Hodgson, 1838)Dusicyon — pes (Smith, 1839),ycalopex — pes (Burmeister, 1854),
Lycaon — pes (Brookes, 1827Mlyctereutes — psik (Temminck, 1838Ptocyon — pes (Miller,
1835), Speothos — pes (Lund, 1839)Jrocyon — lisSka (Baird, 1857)Vulpes — liSka (Frisch,
1775) (www.biolib.cz; www.helsinki.fi).

Rod Canis zahrnuje tyto satasné i vyhynulé druhyCanis adustus — Sakal pruhovany
(Sundevall, 1847), @anis antonii (Zdansky, 1924), @anis appolloniensis
(Koufos&Koustopoulos, 1997), Ganis armbrusteri (Gidley, 1913),Canis aureus — Sakal
obecny (Linnaeus, 1758),Canis cautleyi (Pilgrim, 1932), €anis chihliensis (Zdansky,
1924), «Canis dirus — pravlk obrovsky (Leidy, 1858),Ganis edwardii (Gazin, 1942)Canis
himalayensis — vlk himalajsky (Aggarwal, Kisivild, Ramadevi&Sjh, 2007) Canis latrans —
kojot prérijni (Say, 1823)Canis lupus — vlk obecny(Linnaeus, 1758)Canis mesomelas —
Sakal¢abrakovy (Schreber, 1775Janis rufus — vlk rudohridy (Audubon&Bachman, 1851),
Canissimensis — vi¢ek etiopsky (Ruppell, 1840y (vw.biolib.cz; www.helsinki.fi).

1.2 Evoluce

Po velkém vymirani plazna konci obdobi #dy doSlo k uvolini ekologickych nik.
Neni bez zajimavosti, Ze v péme velkém peétu fylogenetickych linii, které maji sy pavod
v paleocénni radiaci placeniabyly pouze d¥ skupiny masozravg ostatni byli hmyzozravi
nebo byla jejich potrava rostlinna (Colbert, 196T¥mito masoZravci byliCreodonta a
Carnivora (Selmy). Pro ob skupiny existuje fosilni zaznam odexdniho paleocénu (Selmy jiz
ze spodniho), na rozdil od Selem vSak skupbneodonta koncem miocénu vyiela. Od
Selem seCreodonta liSi predevsim dentici: u obou skupin se sice zadni zueyxmily

v tzv.trhaky, ale u Selem je tavrty horni premolar a prvni spodni stéda (F/M,), kdeZto u



piisludniki skupiny Creodonta je to nah#e prvni nebo druha stoka (M' nebo M), dole
druh& neboreti stoltka (M, nebo M) (Piveteau et al., 1978).

Creodonta se zastupci rad Oxyclaenus nebo Tricentes z doby paleocénu, byli
primitivni predatéi malého vzéstu s dlouhou a #tkou lebkou. Ke zpracovani masité
potravy u nich jest nebyl vyvinut trhakovy komplex. ¢lo bylo dlouhé a stihlé, podobné
dnesni cibetce nebo lase, Stihlé kodetiny zakokeny ostrymi drapy. Evidengrobyvali lesy
¢i nizky podrost, a prawgodobré obratré Splhali po stromech nejen zg&elem vyhledani
potravy, ale i kuli viastni ochras.

Jak jiz bylo zmigno, kthem paleocénni radiace vznikly vedle skupBrgodonta také
Selmy Carnivora). Ok skupiny se nepochyBrnvyvinuly z hmyzoZzravych fedki (Rocek,
2002). Selmy jsou velmi diverzifikovanou skupinomaff. potrava je nejen ZigSného
pavodu, ale i rostlinng), takZze se dnes za jedenj\#meamréjSich diagnostickych znaék
povazuje dentice, nikoliv jen ¥j§i vzhled &a nebo zpsob Zivota (Réek, 2002). Z tohoto
duvodu byly suchozemské Selmyriiee zadazované ékterymi autory pod nazevissipedia) a

ploutvonoZzci (nebo také ,vodni SelmyPinnipedia) shrnuty do jedinéhadu.

PALEOC.—EOC.

Ficure 90. Evolution and relationships of the major groups of carnivores.

Obr.1: Evoluce a ifbuzenské vztahy hlavnich skupin Sele@arfivora) (podle
Colbert, 1961)

Charakteristickym znakem Selem je, Ze u niakto dochazi k redukci khi kosti a

n¢kterych elemerit koncetin (na. redukce prvniho prstu). NejstarSi Selmy jsameny do



eledi Viverravidae, jedna se o rofPappictidops ze spodniho paleocérliny a kompletgji

zachovany, ale mnohem pagl rod Viverravus. S vyjimkou celedi Amphicyonidae a
Hemicyonidae je mozné vSechny Selmy, které vznikly po konciéngiadit k liniim, které
piezily az do dnesni doby.

Za prvniho spokného prapedka psovitych Selem se povaziyjéacis (Wang et al.,
1999). MEl chrup typicky pro psovité Selmy, velikost a stawla podobnou lasici. Objevil se
pied 60-i miliony lety a ped 20-i miliony lety vyhynul. Pro spaley fylogeneticky jvod
vikt, Sakala a kojota gdci nejen jeden iedek, ale i to, Ze maji shodnyded chromozém
(78). Mohou se spolu piéa davat plodné potomstvo (Wang et al., 1999).

Z primitivnich Selemceledi Miacidae se vyvinula skupina nejstarSich psovitych
Hesperocyonidae. Ti existovali téndt pred 40-i miliony let ke konci eocénu na Uzemi Severn
Ameriky a Mexika a vyhynuli asifpd 15-i miliony let ve $ednim miocénu. Pra¥godobré
prvni psovit4 Selma je rderohesperocyon, ke konci eocénu (zhrubaga 37-i miliony let) se
objevuje rodHesperocyon. Za zminku stoji druklesperocyon gregarius; z rgj se v paibéhu 3
miliona let vyvinulo rekolik novych druli, ze dvou pak vznikly nové poeledi:
Borophaginae a Caninae. DalSimi druhy jsou ndp Sunkahetanka gerigensis, Osbornodon
fricki, Ectopocynus antiquus (Wang & Tedford, 2008).

Borophaginae se objevuji ged 32 miliony let ve #kdnim oligocénu a vymizeli
v pliocénu zhrubaied 2 miliony let. Vyskytovali se ro¥d pouze na americkém kontinént
NejstarSim zastupcem pimledi je rodArcheocyon, jeZz vazil mén nez 2kg. Rodlomarctus
byl kdysi povazovan zaipdchidce Zijicich Selem rod€anis, ale oba tyto rody jsou si
vyvojove velmi vzdalené. Roépicyon byl v kohoutku vysoky okolo 90cm a vazil 30-75kg.
DalSimi druhy jsou nap Otarocyon cooki, Cynarctoides lemur, Borophagus diversidens
(Wang et al., 1999).

Jedind poteled” s recentnimi zastupcCGaninae, je z doby spodniho oligocénuepl
30-i miliony let z tzemi Severni Ameriky. Na komaiocénu ped 6-i miliony let doSlo ke
spojeni Asie a Severni Ameriky Beringovym mosterno aimoznilo migraci do Asie a do
Evropy. Vytvaeni Panamské Sijefgrd 3-i miliony let pak umoznilo proniknuti¢kterych
zastup@ podieledi do Jizni Ameriky. Mezi prvni zastuptadime rodLeptocyon, jez se
vyskytoval spolu s hesperocyonnimi a borophaginmirahy ged 23-i miliony let. U tohoto

rodu je zatim znamo asi 11 dfuiRodCanis se pak objevuje v pozdnim miocénu.



Caninae 42 species

66 species

Hesperocyoninae Borophaginae ﬁa

28 species

o s A b, - y w Gray wolf
b Sunkahetanka ‘ B~ Py e & T 1my.a

Hesperocyon 28 my.a
40 my.a

Archaeocyon Phlaocyon Eucyon
32 my.a 30 m.y.a 9 my.a

Obr. 2: Velikostni srovnani ékterych zastupc podieledi Hesperocyoninae,

Borophaginae a Caninae (www.thearcticwolfblog.wordpress.org)

1.3 Fylogeneze

Na zaklad analyz DNA jsou Selmyazeny do skupiny Laurasiatheria, jednécag
zakladnich linii placentalnich savdNazev naznaije, Ze tato skupina pochazi z Laurasie. V
ramci fadu Selem pét psovité Selmy mezi psotvarn€gniformia) spolu s medsdovitymi,
ploutvonoZzci, lasicovitymi a medvidkovitymi. Psa¥iSelmy zahrnuji 35 znamych diyh
které divergovaly ghem poslednich 10-i mili@nlet. Fylogeneticka analyza, zalozena na
sekvencich vybranych variabilnich oblasti jadermdADu 30 zastupt psovitych Selem
odhalila ¢ty#i zakladni linie (obr. 3) (Lindblad-Toh et al., Z)0 Bazalni pozici na
fylogenetickém stromu psovitych Selem ma ameriog Urocyon (liSka ostrovni a liska
Sedd), coz fmdstavuje argument proayod celéceledi v Severni Americe asirgd 10-i
miliony let (Wayne et al., 1997). Dale lze rozliSiinii zahrnujici liSku obecnou,
jihoamerickou linii a linii zahrnujici vika obecnélfLindblad-Toh et al., 2005). V ramcicvl
linie rozliSujeme d¥ skupiny, v prvniac se jedna o skupinu zahrnujici Sakala pruhovaného
a cabrakového, a dalSi skupinu zahrnujici vika obescrehFibuzné druhy. Bazalni pozice
africkych Sakal nazn&uje, Ze Wi linie pochézi z Afriky (Lindblad-Toh et al., 2005
Nejblize gibuznym taxonem vika je kojot prériovy, dale Satdaecny a wek etiopsky (tyto
téi druhy se mohou izt s vlkem ve volné ifrodé a davat plodné potomstvo). Nasleduje
dhoul a pes hyenovity, druhy s dentici specialpravenou na&ezani masa. Tato adaptace

byla pritomna u spokného pedka skupiny a pozl u nékterych taxofi ztracena.
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Obr. 3: Fylogenetické vztahy vramci Celedi Canidae vypocitané na zakladé 15 kb
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2. Vlk obecny (Canis lupus)

2.1 Vlk obecny — Canis lupus (Linnaeus, 1758) je podle seznamu IUCN fazen do kategorie
,malo dotceny” (IUCN, International Union for the Conservation of Nature and Natural
Resources = Mezinarodni svaz pro ochranu pfirody a pfirodnich zdroja).
Geografické roz$éni vlka obecného v minulosti zahrnovalo celou Bur@a ¢tSinu

Asie krome tropického jihovychodu. V Severni Americe byl rifeg také po celém GUzemi od
Aljasky az po Mexiko. Bvodré obyval i mnohé ostrovy, néglad Velkou Britanii nebo
Japonsko. Osidlil tizné typy prosedi Wetne suché Arabské poust xerofytnich
mediterannich porost jehlicnaté lesy a baziny Site i mrazivou tundru ostrova Ellesmere
(Mech, 1970). Nyni je jeho vyskyt z&r& omezen, jeho petni stavy radikdk poklesly a na
mnoha mistech byl zcela vyhubetie$to je na seznamu IUCN veden jako maléeioy.
S tim, Ze vlk zmizel z velkéasti svého fivodniho areélu, bylo nenavrétatraceno i mnoho
jeho poddrubi. Dnes rozeznavame poddruhy eurasijské a americké.
Mezi eurasijské poddruhy at

* VIk polarni —Canis lupus albus (Kerr, 1792)

» VIk arabsky -C. |. arabs (Pocock, 1934)

* VIk stepni —C. I. campestris (Dwigubski, 1804)

* VIk mongolsky —C. |. chanco (Gray, 1863)

* VIk eurasijsky €. |. lupus (Linnaeus, 1758)

* VIk indicky — C. |. pallipes (Sykes, 1831)

* VIk ibersky —C. . signatus (Cabrera, 1907)
Mezi americké poddruhy pét

» VIk arkticky —C. |. arctos (Pocock, 1935)

* VIk mexicky —C. |. baileyi (Nelson & Goldman, 1929)

* VIk kolumbijsky —C. I. columbianus (Goldman, 1941)

* VIk vancouversky €. |. crassodon (Hall, 1932)

e VIk Hudsoniv — C. |. hudsonicus (Goldman, 1941)

* VIk labradorsky -C. I. labradorius (Goldman, 1937)

e Canislupusligoni (Goldman, 1937)

e VIk lesni —C. |. lycaon (Schreber, 1775)

e Canislupus mackenzi (Anderson, 1943)

e Canislupus manningi (Anderson, 1943)



* VIk prériovy —C. |. nubilus (Say, 1823)

* VIk kanadsky -C. I. occidentalis (Richardson, 1829)

» VIk gronsky —C. I. orion (Pocock, 1935)

* VIk ¢erny —C. |. pambasileus (Elliot, 1905)

e VIk polarni —C. |. tundrarum (Miller, 1912) (www.biolib.cz)

Nejisté je zéazeni vika egyptskehdC( 1. lupaster) ze severni Afriky, je otazkou, zda se
jedna o poddruh vilka obecného, Sakala obecnéhométbence.

Mezi eurasijské poddruhy gati Canis lupus italicus (Altobello, 1921), fvodns
povazovany zd&Canis lupus lupus. Jeho areal roz&ni zahrnuje severriast Apeninského
poloostrova, p&etnost populace je zhrubakolik stovek kug (Pilot et al., 2010).

2.2 Pes domact Canislupusf. familiaris (Linnaeus, 1758)

Z celé skupinyCanidae je pes jedinym zastupcem, jeZ byl domestikovékolanag.
liska ¢i myval byli chovani jako kozZeSinova #afa. Donedavna se diskutovalo o tom, kdo byl
evolwnim predkem psa doméciho. S ohledem na velkou fenotypdixarzitu by to mohl
byt jedenc¢i vice divokych drufi, mohl by to byt vik¢i Sakal, nebo &aké dosud neznamé
vyhynulé druhy. | sdm Charles Darwin se domnivalpgi pochézi z&kolika druhi.

Dnes, vezmeme-li v avahu studie chovani, vokalizaoeorfologie a zvlast
molekularni biologie, se jasnukazuje, Ze v podstafjedinym gedkem psa je vikGanis
lupus) a pes je tedy jednim z poddtfukilka obecného. Vlk obecny se od psa liSi o 0,04%
sekvence (Lindblah-Toh et al., 2005). Od vika se g i morfologicky — mé& kratsi a SirSi
¢enich, vice dofedu postavenécq mére robustni zuby, mensi a plossi bubinkovou yda
lebce (Wang & Tedford, 2008).

Prvni analyzy mtDNA ukézaly, Zequkové psich plemen se od vlka #lddasi pred
135-i tisici lety (Vila et al., 1997), jiné vyzkumuyto udalost datuji do dobygd 76-i az 121
tisici lety (Okumura et al., 2006).rgjm¢ se tak stalo ve vychodni Asii, kde byla
vysoka variabilita gelnu studovanych plemeni{gscoz by ukazovalo na centrum domestikace
(Savolainen et al., 2002), jina analyza polymorfismtDNA provedena v roce 2009 tuto
teorii nepotvrdila, a vysledky tohoto vyzkumu uki§zaodobnou genetickou diverzitu i utps
Zijicich v okoli africkych vesnic nebo v PortorifBoyko et al., 2009). DalSi studie, ktera
analyzovala jiz cely mitochondrialni genom a neyghrané Useky, znovu prokazala rig$v

diverzitu v Asii a oznéila jako centrum domestikace psa jihovychodni Asiijih odieky



Jang-c’tiang, icemz péet predki je odhadovan na nejm&b1l vkic, které zily ged 5,4 az
16,3 tisici lety (Pang et al., 2009). Teorii o @sgském jgvodu psa potvrzuji i analyzy
chromozomu Y, u kterého byla popsana #s&jvdiverzita pra¥ u psi v jihovychodni Asii.

Podle &chto vyzkunii pochazi pes ze 13-i az 24 tdkakladatel (Ding et al., 2011).
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Obr. 4: Fylogeneticky strom, znazofici vztahy mezi populacemi psa a vilka,
vypatitany na zaklaglcast&né sekvence kontrolni oblasti mtDNA. Koncowéve znazoiiuji
haplotypy, vice jedint miZe mit jeden haplotyp. Haplotypy vljsou oznaeny a uvedena
informace o geografickémapodu: W1 — Mongolsko, W2 — Mongolsko, W3Gina, W4 —
Saudska Arabie, W5 — Mongolsko, W6 — Rumunsko, Kfghanistan, W8 — byv.
Jugoslavie, W9 €ina, W10 —Cina, W11 — Spattsko, W12 — Saudska Arabie, W13, W14,
W15, W16 —Cina, W17 —Cina a Mongolsko, W18 <€ina, W19 — Mongolsko, W20 —
Rumunsko, W21 — Italie, W22 — byv. Jugoslavie ($aiven et al., 2002).



Kosterni nélezy jsou s vysledky studii DNA gkad v rozporu — nejstarSi nalezena
kostra pisuzovana psovi je stara 33 tisic let a pochaziského pohid Altaj, lebka psa
Z jeskyre Goyet je stara 31,7 tisic let (Germonpré et ab08), lebky psovitych Selem
nalezené v fedmosti u Rerova s mamuti kosti v tlanjsou z mladého paleolitu, asi 28 az 22
tisic let staré (Germonpré et al.,, 2011), v Chamxefeskyni byly nalezeny stopy die
doprovazeného velkym psem/vlkem. ProtoZze tyto kospostradaji #které znaky
charakteristické pro moderniho doméaciho psaiktemnych gipadech neni jasné, jedna-li se
skute&né o psa, nebo jen o octeného vika. Vyjimku tvii lebka z jesky#& Goyet, ktera se od
vi¢ich lebek lisi tvarem a délkaienichu a skui@¢ se podobé spiSe psovi (Germonpré et al.,
2008). Nesoulad mezi archeologickymi nalezy a amalyntDNA sodasnych p& se pokousi
vyswtlit studie publikovana v roce 2008, ktera zkoumaltDNA u 11-i neolitickych ps
nalezenych v Evrap Analyza popsala haplotyp, ktery se u &mnych p& vibec
nevyskytuje, a velké zastoupeni jiného haplotyperykje u sotiasnych evropskych fis
piitomen jen u 5-i % populace. To by mohlo ukazovat domestikéni centrum psa i
v Evrop s tim, Ze pvodni populace byla postupefasu z ¥tSi ¢asti nahrazena psyipodem
praw z jihovychodni Asie (Deguilloux et al., 2008).

S jistotou je existence psa domaciho potvrzenalezeéh starych 12-14 tisic let
v Némecku, v Turecku a v Izraeli (Morey, 2010; Davis\&lla, 1978). NejstarSi nalezené
kostry ps v Ciné jsou z obdobi 5,8-10,5 tisic let, v Severni Amerje nejstarsi ddb
zdokumentovany nalez domaciho psa 9 tisic let stary

Bohatym zdrojem informaci o minulosti psa je projgkhoz cilem bylo sekvenovat
cely genom psa {psreé 2.385,199.138 parbazi DNA) a vysledky byly publikovany v roce
2005 (Lindblad-Toh et al., 2005). Byla pouzita DNbAxerky Tasha, ktera byla vybrana ze
skupiny 120-i p& na zaklad nejnizsi arova heterozygotnosti v testovanych lokusech. Prace
umoznila pesrEjSi rekonstrukci demografické minulosti psa, narétse vyrazé podepsalo
zmenSeni populace (efekt hrdla lahve — bottleneddg:atcich domestikace {@d 7-i az 50-i
tisici generacemi) a pak sérigzr¢ silnych paralelnich bottlenetkpti vzniku jednotlivych

plemen (ped 50-i az 100 generacemi).



Obr. 5: Schéma vzniku psa z vikaiksi Sipky naznéuje velikost populace, vyztiany
jsou bottlenecky na gatku domestikace aipvzniku plemen (Lindblad-Toh et al., 2005).

Genom psa tvd 20.439 ged, to je ale jen 5% celé DNA. Genom psa je 0 18%3hen
nez genontlovéka a o 6% mensi nez genom mysi. Jen asi 0,2% DW#A tzv. konzervativni
Cast, ktera je spod@a pro vSechny zividné druhy.



3. Hybridizace

Obecr je hybridizace neboli fikzeni vzajemné oplozovani organisns tiznymi
genotypy. Hybrid neboli #Zenec je potomek zastupdvou fiznych \tvi fylogenetického
stromu (& se jedna o dvauené rody, druhy nebo poddruhy) pohlavnich rostlebam
zZivogichu.

V genetické terminologii existuji definice:

Hybrid je obeci potomek dvou geneticky odliSnych jedingravdpodobr s velkou mirou
heterozygotnosti;

Geneticky hybrid je jedinec, ktery nese &viazné alely stejného genu;

Strukturni hybrid je vysledek sléovani gamet s odliSnou strukturou alaspgednoho
chromozomu;

Numericky hybrid je vysledek sltovani gamet, které maji odlisné haploidéslo
chromozond;

Permanentni hybrid je ¢len populace, ve které existuji pouze heterozygyy genotypu,
protoZe vSechny homozygotni kombinace Usti v neystd

V zootechnické terminologii je rozliSujéistokrevny jedinec, ktery vznika p#enim
dvou jedind stejného plemene a s prokazatelnyimquem rikolik generaci z§t, ak¥izenec
Kiizenec je bdi mezidruhovy kfizenec (bastard), ktery vznikd pénim jedind raznych
druhi, nagiklad psa a vlka, nelsovSichni psoviti roduCanis se spolu mohou pi& a
potomstvo takto vzniklé je dale plodné.i®d miznych zoologickych druhy které jsou si
fylogeneticky vzdalegjsi, je zpravidla neplodné, ndklad mezek a mula. Dale se rozliSuje
meziplemenny KiZeneg ktery vznika pgenim dvou jeding raiznych plemen nebo i dvou
raznych meziplemennychiZend (v kynologii se vZzil nazev ,joska").

Kiizenci se vyznalji mozaikou pechodnych znak typickych pro jednoho nebo
druhého rodie, velmicasto se ale vyzgaji mnozstvim znaknovych.

Introgrese je postupné vneseni dgenjednoho druhu do druhého druhu sérii

spontannich a naslednycheéipych Kizeni (obr. 6)Www.old.botany.upol.cz)
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Obr. 6: Graf znazawjici introgresi mezi dsma druhy. Zptné Kizeni F1 hybrid
sdruhem B vede v koteem disledku k gijeti neékterych ged druhu A druhem B

(www.old.botany.upol.cz).

Ke kiizeni taxofi dochazi v firozenych podminkach v oblastechiekryti jejich
aredlu vyskytu, v tzv. hybridnich zénach. Zejménaelmi paetnych druli, jako je ¥tSina
bezobratlych i dktefi obratlovci. Ripadi mize byt cel&ada, tak nafiklad allopatrické druhy
plostic Sgara dorsalis (Leach, 1817) aSgara striata (Linnaeus, 1758) (Insecta:
Hemiptera:Heteroptera) vytkiana jihovychod Anglie pirozené hybridni zény (Savage,
1989); taktéz cikadyyginidia pullula (Boheman, 1845) dyginidia ribauti (Dworakowska,
1970) (Insecta:Hemiptera: Auchenorrhyncha) v sevApeninach (ltalie) (Mazzoglio et al.,
2009). Zajimavy je ndjklad i na naSem Uzemi se vyskytujici skokan zelergana
kl.esculenta (Linné, 1758). Skupina zelenych skokaje u nas zastoupena dwa druhy:
skokanem kratkonohym Rana lessonae (Camerano, 1882) a skokanentedtiotavym -Rana
ridibunda (Pallas, 1771) a jednim kleptonem, skokanem zetenyRana kl. esculenta. Rana
esculenta synklepton je komplex tvéeny druhyRana lessonae, Rana ridibunda a kleptonem
»esculenta”. Klepton je taxonomickd kategorie pouzivana proaeni Ziva@isnych populaci
hygridogennich hybritl a gynogenetickych forem. Skokan zeleny neni djak, ukézaly
vyzkumy, ale klepton, nelovznikl kiizenim druli Rana lessonae a Rana ridibunda a jeho
populace se udrzuji modifikovanymi hybridogenetitikynechanismy. Jeho existence je tedy

zavisla na existenci ,rotibvskych drulfi“. Rana esculenta synklepton je prikladem nedpiného



hybridogenniho systému, tkeného déma druhy a jednim kleptonem, kde mezi jednotlivymi
formami dochazi ke slozité vyme genonti a v omezené rig i k rekombinacim. U skokana
zeleného rozeznavanie formy.
1. Skokan zeleny majici 3nti{tchromozomalni sady), z toho jednu sadu od skokana
kratkonohého ,L“ a d¥ sady od skokana shotavého ,RR". Tedy celkévma tento
typ sady ti (,LRR"). ProtoZze pevaZzuji sady skokana ighotavého, podoba se tato

Zaba spiSe jemu, a to jak velikosti, tak zbarvenim.

2. Skokan zeleny maijici 3n, z tohoédsady od skokana kratkonohého ,LL" a jednu sadu
od skokana gkehotavého ,R“, vysledné 3n = ,LLR". ProtoZe zde&eyazuji sady
skokana kratkonohého, podoba se skokan zeleny dolypu spiSe skokanu
kratkonohému.

3. Skokan zeleny majici 2n, jednu sadu od skokan&dmahého a jednu od skokana
skiehotaveého, je ve znacich ,uprist mezi odma ,rodicovskymi“ druhy.

Jak je patrné, nema skokan zeleny ,vlastni“ geketicsadu — nema tedy osobitou
genetickou informaci. Je proto po genetické strgmoe zavisly na skokanu g&hotavéem a
kratkonohém. (Zwach, 1990)

Ke kitizeni vSak velmicasto dochazi mezi druhy ZzZijicimi divoce a druhivqune
chovanymi v zajeti, které se do voln&rpdy dostaly & uz umysig nebo zcela nahodn
V obou pipadech rostou obavy, Ze vzajemndzéni tchto jedind muZze u girozenych
populaci vést ke zgaym vykywim paietnosti a ke sniZeni biodiverzity. Je tedyipb&

v ramci populaci hybridni jedincedira vyhodnotit tak dalSi rizika, jako je sniZemingtické
diverzity nebo inbredni deprese (Randi, 2008).

Prikladem mohou byt orebice rodMectoris, které zahrnuji sedm blizcéilpuznych
druhi, jeZ jsou roz¥eny v Eurasii, \Cingé a vjizni Arabii (Johnsgard, 1988). Mohou se
navzajem Kzit v parapatrickych zénach na jihu Francouzskidi, v Thréakii (Recko) a ve
sttedniCing (Barilani et al., 2007a). Orebice rudidctoris rufa (Linnaeus, 1758)) a orebice
horska Alectoris graeca (Meisner, 1804)) byvaji obvykleipdmétem lovu v arealu jeich
vyskytu, tj. na Pyrenejském poloostépwe Francii a v Italii. ¥tSina zdejSich jvodnich
populaci proSla v 2. polownminulého stoleti p&etnimi vykyvy ogt diky antropogennim
zménam prostedi a nadrnému lovu. Populai vykyvy byly v kontrastu s masivnim

vypousEnim orebic chovanych v zajetiasto spolu s orebi@ukar Alectoris chukar (Gray,



1830)) nebo ¥zendi s orebicicukar. Zde opt miZze dochazet k mezidruhovémiideni a
naristat tak riziko introgresni hybridizace, coZize Finést dalSi pokles fitnesgipzenych
populaci (Randi, 2008).

Randi (2008) popisuje, Ze vzorky DNA orebic bylyskAavany v deviti rznych
oblastech najix aredlem roz#éni vSech i druhi. Na zaklad morfologickych znak a
geografického fvodu byl uten druh, pop kiizenec. Vysledky genetickych analyz u 671
orebic rudych (z pohd Pyreneje, z Francie a Italie), orebic horskychF(ancie a Italie),
orebic ¢ukar a Kizendi genotypovanych na zakkadkontrolniho Useku mtDNA (Randi a
Lucchini, 1998) a osmi jadernych mikrosatglitodhalily pongrné intenzivni vyskyt
hybridizace (Barilani et al., 2007a,)fidetdet vzorka orebice rudé a horské (= 6,2 %)
vykazovalo mtDNA haplotypy neodpovidajici jejichnéypu., coz indikovalo introgresi
MtDNA orebicec¢ukar do mitochondridlniho genoméchto dvou populaci. | dalSi analyza
jadernych mikrosatelitnich loktispopsala dalSich 32 jedind= 5,1 %), KiZzendi orebice
horské a orebiceéukar ve Francii a v Italii (Randi, 2008). Studiewnkrolniho iseku mtDNA
a analyzou mikrosatelitnich lokiusbylo v populaci 319-i orebic horskych Recko
identifikovano 28 (= 8,8 %) potencionalnictiizendi (Barilani et al.,, 2007a). Vzhledem
k malému pétu studovanych markér bylo mozné popsat jen 1. a 2. generdtidnd (F1 a
F2), ale maximak 90% jedinéd vzniklych zgtnym kiizenim (backcrosses) l.generace
(Randi, 2008).

DalSim gikladem je koka divoka evropskaFglis silvestris silvestris (Schreber,
1775)), ka@ka divoka plava Kelis silvestris libyca (Forster, 1780)) a k#xa domaci Felis
silvestris f. catus (Ragni a Ragni, 1986)), coz jsau ozdilné poddruhy kiky divoké Eelis
silvestris (Schreber, 1777)) (Wozencraft 1993). Ta je wagnosti roz$éna v roztrousenych
populacich zasahujicich od Ruska po Portugalskd, 8kotska po Blizky Vychod (Nowell &
Jackson, 1996). #em 18. a 19. stoleti dochazelo u populaaikigodivoké ke znanym
vykyvim, na mnoha mistech byla vyhubena a diky adbe&ni, chytani do pasti i lovu je jeji
rozSteni ve ¥tSin¢ sttedni a zapadni Evropy pouze déskovité (Randi, 2008). &hem
domestikace sefis neznénila velikost ani tvar da u katky doméci (krom zjevnych
barevnych mutaci, jez jsou dnes chovatetikoselektovany), coéini identifikaci "¢istych”
exemplda kocky divoké vicemé# obtiznou (Randi, 2008).

Randi (2008) uvadi, Ze vzorky DNA byly ziskany adsivany z tkani odebranych
z nalezenych mrtvychi Zivé odchycenych k&ek divokych, a u nichz byl druh ¢en jen na
z&klad barevnych znak srsti. Vzorky DNA k@&ek domacich, které pochézely azmych

s

plemen a zahrnovaly vainZijici zvitata, byly sbirany nahodnv arealu roz$eni kaky



divoké v Italii. Randi et al. (2001) popsal genktic variabilitu u 336-i iznych ka&ek
pochazejicich z deviti evropskych zemi na zaklatldia 12-i mikrosatelitnich lokis
VSechny ti druhy (resp.poddruhy) byly od sebe geneticky V&gé DalSi vyzkumy popisuji
u katek divokych vyskyt kiZendi nagiklad v Italii, v Bulharsku, v Belgii nebo v Portalgku
(Oliveira et al., 2007). Velmicasté kizeni kaek divokych a kdek domacich bylo
zaznamenané v Marsku (Pierpaoli et al., 2003), gmina skladbadaznych fenotyg a
genotym byla zdokumentovana i ve Skotsku, kdiej¢ probihala dlouhotrvajici introgresni
hybridizace (Beaumont et al., 2001). V jiné sty analyzovany vzorky DNA u 182 kek
divokych evropskych a kek domacich ziznych evropskych stéina zaklad variability 27-

i mikrosatelitnich lokus. Porovnanim jednotlivych haplotypbylo popsano 8% ikzendi

v italské populaci a 25-31%ikendi v mal’arské populaci (Randi, 2008).



4. Metodika populatné-genetickych studii

4.1 Variabilita populaci

Geneticka variabilita populace je danacteon polymorfnich geih a patem alel
kazdého polymorfniho genu (Ernst, 2008). ProtoZa'.n@es domaci jako druh ma 39 par
chromozoni, miZeme dostat teoreticky’?moznych kombinaci vazbovych skupin 6.
geni, které jsou na jednom chromozomu), coz je zhrub@ Hiliard kombinaci. Ve
skut&nosti je geneticka variabilita jeéStétsi, protoze do uvedené hodnoty neni zépay
podil mutaci, ani vyrny genetického materialu mezi@wa parovymi chromozomy pomoci
crossing-overu, ktery nastava vip¢hu meiotického éeni (Dostal, 2007).

Polymorfismus genu pak umiadje, Zze se v populaci vyskytuji jedinci heterozydgot
nebo homozygotni. Vztah mezi alelamize byt Gizny; je-li alela nathzena nad jinou alelou,
jde o dominanci, v ogaém gipac se jedna o recesivitu. Je-li vliv obou alel roveimay, jde
o vztah kodominance (Ernst, 2008).

Jedinci mohou nést pouze &vizné alely daného genu. Skupina jedimize byt
nosicem velkého p&u raznych alel, které jsou zdrojem genetické diverfpgglymorfismu,
genetické variability). DalSi faktory, jako je rapnutace, selekce, migrace, geneticky drift,
mohou nénit velikost genetické variability.

Podstatowselekcegje, Ze se na tvodnové generace podili jen vybratést rodéa, aby
se rychleji roz&ily Zadouci alely a nevyhodné alely byly eliminoyarDéje-li se tak
pusobenim frodnich fakto#, jedna se o ifirodni selekci, rozhoduje-li o vg¢hu rodica
¢lovek, jedna se o selekci whou. Firodni selekce sobi ve vSech ontogenetickych fazich
vyvoje jedince,clovek vSak i Slecheni zvirat selektuje hlavh dosglé jedince (Urban,
2008). Selekce tak zvySuje nebo snizuje frekverai &yhodné alely v populaciiptrvaji,
negativni postuphvymizi (recesivni alely mizi pomalu a uplnevymizi téngt nikdy). Zda
je alela prosggna, Skodliva nebo neutralni zavisi na podminkaoktedi, velikosti populace
nebo na genetickém pozadi (,genetic backround‘@lalktera je prosi$na v jedné populaci,
se miZe jevit jako neutraini nebo Skodliva v jiné pomilla proto se jeji vyznam pro danou
populaci musi hodnotit ve vztahu k podminkam grealt(Hedrick, 2001).

Mutace jsou vyznamné, nelsojsou hlavnim zdrojem genetické variability (Urban,
2008). Velka ¥tSina mutaci je naprosto nahodnych. Mutasiganiho genu dojde ke vzniku
kvalitativné odliSné ¢asti genu (Dostal, 2007). Mutaceibe ovlivnit genetickou odliSnost
mezi populacemi. Rychlost mutacdife byt vy$Si nez rychlost migrace (Slatkin, 1995).



Tok genii je vynena geri mezi populacemi,&tsSinou stejného druhu. Vyima geti je
zprostedkovavanamigraci. Migrace dovnit a ven (imigrace a emigrace) z populacézen
zmenit frekvenci alel, a tak i genetickou variabilpopulace (Su et al., 2003). Obadgsynjsou
jednim ze zpsohi, jak ¢lovék muze ovliviovat genetickou strukturu populaci zejmérta p
Slechtni zvitat (Urban, 2008).

Geneticky drift je evol&ni proces, i némz dochazi z generace na generaci
k nahodnym zrnam ve frekvenci jednotlivych alel v populaci (Altborf et al., 2007).
V malych populacich vigledku malého pttu jedindi dochazi k nahodnému kolisani
genovych frekvenci u jednotlivych generaci, péitérdol maze dojit k fixaci jedné z alel a
populace je pak twena pouze homozygoty jednoho typu a druha alelapsgpulaci pestane

vyskytovat. Ktera z alel bude fixovana“, je&mahodny jev (Otova et al., 2012).

4.2 Studium genetické variability populaci

V ramci populace se jedna o studium genetické bgit\ana Urovni proteii a DNA
pomoci tzvimarkeri. Geneticky marker je vysoce polymorfni znak, jadmo a jednozriaé
detekovatelny (Knoll et al., 2002Molekularni markery jsou nejmodergSim typem
markef, které jsou zaloZzeny na detekci pomelektroforézy, pri které jsou makromolekuly
(proteiny, DNA, RNA) separovany v gelu v elektrioképoli na zaklad velikosti nebo
naboje. Prvnimi molekularnimi markery byly proteimpvykle to byly enzymy. Mohly to byt
produkty alel téhoz genu, tzv. allozymy, produkthelariznych geid, tzv. izoenzymy.
Nevyhodou proteinovych markeje, Zze odhaluji jen malotast skut&né variability v DNA
sekvencich mezi jedinci.

Prvni metody pro popsani variability v DNA sekveioNA markery) se objevily
v sedmdesatych letech minulého stoleti — jednalo S€penifettzce DNA na mal&asti
specifickymi enzymy a tyto segmenty DNA se sepdsovaa gelu a vizualizovaly
radioaktivnim zn&nim a pozgi fluorescerknimi znakami. Tato technika se nazyva
polymorfismus délky restrikénich fragmenti (Restriction Fragment Lenght Polymor phism,
zkratkaRFLP). Ve spojeni polymerazovouretézovou reakci(Polymerase Chain Reaction,
zkratkaPCR), ktera dokaze namnozit na miliony kopii specificksek DNA, doSlo k revoluci
v celé molekularni genetice. Vznikla tak Siroce Zwana metodika PCR-RFLP pro
odhalovani bodovych mutaci v DNA (Kohoutova et2012).

Tandemové repetitivni sekvenceh¢rt Tandem Repeats, zkratka STR), také nazyvané
mikrosatelity, jsou tidou genetickych mark&rsestavajich se z tandentowpakovanych
sekvenci o velikosti dvou az sedmi {pdbazi. Alely STR lokusu se éni podle pétu
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genetickych studiichiMultiplexova PCR se pouziva k namnoZeni vice STR lakngajednou,
detekce d&chto lokus je zaloZzena na kapilarni nebo akrylamidové eldéatéze. DalSi
metodou je utovanijednonukleotidovych polymorfismi (Sngle Nucleotide Polymor phism,
zkratkaSNP), které maiji sice mé&ralel nez mikrosatelity, ale jsou rovnémé rozmisény po
celém genomu (Urban, 2008). Mohou lezet uvkddujicich gef, ale éasgji v nekddujicich
intronech nebo intergenovych oblaste€letnost jejich vyskytu tize kolisat mezi druhy a
¢asto zavisi na mnoZzstvi dat o genomu a varigtdiiného druhu (Knoll et al., 2002).

Ziskané udaje a@etnosti variant znych geil v populacich je zapisbi vyjadit
urcitym Kkvantitativnim ukazatelem, ktery umozni srovaid mezi sebouizné populace.
K tomu se pouziva celéada zfisohi, z nichZz nejastji jsou dw miry genetické variability
v populacich: polymorfismus a heterozygotnost.

Polymorfismus udava podil polymorfnich lokisv populaci. Pro &které ely je
polymorfismus dostaujici mirou genetické variability v populacich, abé utité nedostatky.
Jeden vyplyva z toho, Zetnost alel se pohybuje v Sirokém rozmezi, od vysbkodnot az
po velmi vzacné alely s nizkatetnosti. Polymorfismus tedy nenfegnou mirou genetické
variability také z toho #@vodu, Ze hodnoti lokusy s velmi mald@atnosti alel, kror jedné
alely, jako rovnocenné s&ri polymorfnimi lokusy, u kterychtetnost gkolika alel ma
podobné hodnoty (Relichova, 2009).

M¢titkem vnitropopuléni genetické diverzity jbeterozygotnost kterd do utité miry
vypovida o stavu inbreedingu populace. Heterozyagitize definovat pro jednotlivé lokusy,
pro dané jedince nebo i pro celou populaci fKéeva, 2009). B odhadu heterozygotnosti
populace se nejile stanovi¢etnost heterozygotnich jedihw kazdém lokusu a potom se
vypcocita piamér pro vSechny lokusy (Relichova, 2009). Odhad leetggotnosti i-tého lokusu
Ize napsat jakoih= ny/n, kde n je p&et nahodi vybranych jeding z dané populace a;ne
pocet jedind@ z celkového p&tu n, ktéi jsou heterozygotni na i-tém lokusu (Kokova,
2009).Cim je jeji hodnota vy3si, tim je populace Zivotagnjsi, nebd disponuje ¥Sim
poétem alel, tedy vysSi variabilitou moznych gendtyjErnst, 2008). B vyjadifovani miry
genetické variability v populacich se davéegnost pouZiti heterozygotnosti, ktera je
spolehliwjsim metitkem. Jeji spolehlivost vyplyva z toho, Ze je mimravé&podobnosti, Ze
dv¢ alely daného lokusu nahoflmybrané z genofondu populace se projevi jako tnedilo
vSak plati pouze pro populace s nahodnym oplozehaké v populacich s &itym podilem
piibuzenského izeni bude podil homozydowétSi nez v populaci s nAhodnym oplozenim,
pii stejnychéetnostech alel v obou populacich (Relichova, 2009).



Inbreeding (pribuzenské kZeni) je ukity druh nenahodného oplozeniii fxterém
dochazi k oplozeni mezitipuznymi jedincicastji, nez by se dalo &kavat na zaklad
nahodnosti. Inbreeding zvySuje homozygotnost v fagpuprotoze fibuzni jedinci jsou po
genetické strance mezi sebou podgdinnez jedinci nefibuzni. Na rozdil od vysového
oplozeni ovliviuje inbreeding v3echny geny.ufledkem inbreedingu iie byt sniZzeni
vitality (inbredni deprese), snizeni plodnosti agebility. Velikost inbreedingu se d&it
srovnanim aktualniho podilu heterozygotnich genotypopulaci s podilem heterozygot
kteti se vyskytovali v populacitpndhodném oplozeni. Toto kvantitativni vyjédi se nazyva
koeficient inbreedingu, Ize ho napsat jako F = (H H) / H,, kde H je aktudlntetnost
heterozygal, Hy ¢etnost heterozygot ktefi se v populaci vyskytovaliitpnahodném oplozeni
(Relichova, 2009).

Efektivni pocet alel (alelicka diverzita) vyjafiije, kolik alel v populaci je rovnodmé
zastoupenych. Je timtéi, ¢im rovnongrngji jsou alely zastoupeny. Lze napsat jako=n
1/2a%, kde aje cetnost alely (akela.mendelu.cz).

Zjistovani genetické vzdalenostiusnaduje a zjednoduSuje vzajemné srovnani
populaci. Geneticka vzdalenost je taetigelné vyjadeni rozdilu mezi genofondy populaci.
Geneticka vzdalenost mezi jedinci analyzovanymi poinkodominantnich markéise utuje
nag. pomoci parové genetické vzdalenosti podle Neii (e al.,, 1983) vychazejici
z frekvence sdilenych alel. K popisu reétehi genetické variability v ramci populaci a mezi
populacemi a oblastmi se jako vhodna jeviinapalyza molekularni variance (AMOVA) a
F-statistika (Excoffier et al., 1992). Tyto metotikaji, jak moc jsou jednotlivé populace
izolované, jestli nejsou v&jaké populaci dkteré alely fixované nebo naopak jsou vSechny
alely vSude.

Dendrogram, vyvojovy (fylogeneticky) strom znaztuje vyvojové vztahy taxan
formou tviciho se stromu. U dendrogramu obvyklého typwandje osa y absolutni nebo
relativni ¢as, jednotlivé #tve pedstavuji samostatné vyvojové linie, sgole kmen

piedstavuje linii spokného pedka (Svobodova et al., 2005).



5. K¥izeni psa a vlka

Vici a psi se mohou spolufiit a produkovat Zivotaschopné a plodné potomky,
protoZze maji shodné karyotypy. Tento proces séerskladat ze dvou fazi. Prvni faze je
kiizeni vlka se psem a vznik prvni filialni generdubrida (F1). Ti se spolu mohou dale
kiizit a vznikne druha filialni generace (F2). Ve ltedazi se hybridi kzi s vlky nebo se psy
a dojde tak ke zppnému KiZeni. Dochazi tak v populacich ulkebo p8é k introgresi (Randi,
2011).

Ke kiizeni netastji dochazi na mistech, kde je velmi nizka popuoidustota vik a
velké mnoZzstvi vol& zijicich psi (Andersone et al., 2002; Verardi et al., 2006)vyite jsou
to okrajovécasti areal vyskytu vlka, velmicasto to byvaji oblasti nedavné kolonizace
(Godinho et al., 2011; Verardi et al., 2006). Topfgad i italské Wi populace. Na konci
19.stoleti zde f@zival pouze zlomekiwodni populace, ale od 70.let minulého stoleti @osl
hlavre diky zakonné ochrana reintrodukci divoce Zzijicich kopytrniktedy girozené kdisti
vika, k pongérné¢ vyraznému istu pa@etnosti populace. V posledni dolse odhaduje, Ze
italsk& populace vik ¢itd vice nez 600 jediiic (Boitani, 2003). Navzdory tomu je
mnohonasobh prevySuje mnozstvi volhpobihajicich p% jejich paet se odhaduje na vice
nez milion jedind (Genovesi & Dupré, 2000).

Hybridizace je hrozbou hla¥rpro malé a fragmentované populaceiviktrogresi by
mohlo dojit k vyraznym zgnam v jejich genofondu, n#glad k redukci nebo ke ztgat
specifickych adaptaci, a to pak mohlo vést azikhegxtinkci (Hindrikson et al., 2012). Ale
vysledky mnoha studii ukazuji, Ze genofondytvik psi zastavaji odliSné (Godinho et al.,
2011; Hindrikson, et al., 2012; Khosravi et al.13])

5.1 Morfologické znaky KiZzeni psa a vika

Mnoho autoit predpokladalo, Ze tzné morfologické znaky, jako je netypické
zbarveni, pasparkyélesné rozrmary nebo zngny v dentici, by mohly byt &ohodnymi
znamkami kizeni viki s volrg se potulujicimi psy (Boitani, 1992; Ciucci et a2003).
Nap‘iklad Milenkovic et al. (2006) popsalekteré atypické znaky, jako je neuplayvinuty
trvaly zub P1, houbovita kostni tk&e foramen infraorbitale, polokruhové linie zadésti

¢elni kosti u dosflcu a rovrez i netypicka pitomnost frontalniho Svu na lebce.



5.1.1 Zbarveni srsti

VIci, kteti obyvaji fizné typy habitdt, se od sebe liSi hlagrzbarvenim. Jsou uvéaly
odstiny srsti od bilé, stle hredé, Zlutohidé, n&ervenalé a Sedé az pernou, fgicemz Seda
je negastjSi barva srsti (Mech, 1970). Vyskyerné barvy srsti u vik neni nezbyté
vysledkem kiZeni s volg se potulujicimi psy, ale e byt projevem kombinacedith alel
v genech, jeZ determinuji barvu srsti (Apolloniakt 2004). Zbarveni wiznych Ziv@isnych
druhi zavisi na jejich fvodu. U ps bylo bdhem domestikace vysSleenio velké mnoZzstvi
plemen, ktera maji zbarveni srsti tak pestré, Zgnbyo vibec nedovolovaloigzit ve volné
piirodé, protoze by byli jednak velmi déd pozorovatelni predatory a stali by se jejich
snhadnou kiisti, a na druhé stréanby pro svoji pestrost nebyli schopni ulovitégke své
potraw, protozZe by je pro jejich napadnost snadnoigpat

Zbarveni u p& kontroluje 13 gein ze 13-i lokug, ty jsou ozn&vany pismeny A, B,
C,D EG, LK, L M,P, SaT (Sponenberg a Rotfild, 2001; Anderson et al., 2009).
Nekteré z gchto gerd maji jen d¢ kvalitativre odlisSné formy — alely, které jsouidi soke
dominantni a recesivni. Jiné geny jsou vicealelickédy pak tvéi celé alelické série se
vzajemnou dominanci a recesivitou mezi sebou. Vizadgeinterakce mezénito geny davaji
vysledné zbarveni. Zakladem zbarveni srsti je prgnmeelanin, ktery vznika v cytoplazm
melanocyt. Dalezitym ¢lankem syntézy je tyrozin, kterygrhazi enzymatickou oxidaci na
bezbarvy chromogen 3,4 — dioxyfenylalanin, jehoadpkce jetizena recesivni alelou c.
Takovy jedinec je albin, to znamena, Ze ma bilst, s;lepigmentovanouiki, cervené ¢i a
sliznice, a také bilé drapy. Podminkou plné pigmeatje pitomnost dominantni alely C.
Dulezity je i gen E. Alela E kontroluje produke&erného eumelaninu, kdezto alela e
kontroluje syntézu feomelaninu, ktery je Zluty neterveny. Bhem nitro@lozniho ¢i
postnatalniho vyvoje sedmi i mnozstvi produkovaného pigmentwkitera mla’ata se rodi
zbarvena tak, jakistavaji po cely Zivot, udkterych se naopakéhem Zivota zbarveni &ni.
Gen A — Agouti signalling protein, ASIP — je to géaery ma celkem 5aznych alel. Nazev
»agouti“ dostal od jihoamerického hlodavce, kterg modobné zbarveni, jako zname i ps
pod nazvem vlkoSedé nebo divoké. Alelakdntroluje tvorbu tmavéhaierného a hedého
pigmentu; alela Akontroluje znané omezeni tvorby tmavé pigmentace; alela A koujeol
VYVOj jiz zmininého vlkoSedého zbarvergsto nazyvaného jako ,divoké" jako je zname u
vikt; alela & kontroluje zbarveni tudci sedlo; alela 'a&ontroluje dvoji zbarveni. Gen E —
Melanocortin 1 receptor, MC1R — kontroluje distcbierného nebo hého pigmentu
v srsti. Alela B je zodpo¥dna za tvorbu tmavé masky; alela E uing# tvorbu tmavého

pigmentu eumelaninwérna nebo h¥da barva); alela e omezuje tvorbu tmavé pigmengace



kontroluje tvorbu feomelanink€rvena nebo Zluta barva). Alela kontroluje pouzgnantaci
srsti, pigmentace nosuike, pysk, sliznic a véek neni ovliviéna, a proto tyt@asti Zistavaji
tmavé. Alely genu A se mohou projevit pouze, kdyedinec sotasré genotypu E-, alela E
dovoluje normalni distribuci pigmentu v srsti podido, jakého je jedinec genotypu v genu
A.

Gen K — Beta-defensin 103, CBD103 — je dalSim @adgin genem, popsanym teprve
nedavno. Alela R kontroluje tvorbu tmavého pigmentu eumelaninulgsofe expresi genu A
a stoji za dominantni &di¢nosti cerné barvy; alela % zpisobuje Zihani srsti; alela’ k
kontroluje expresi genu A. Alela®™e sekvetin stejna jako alela¥ts tim rozdilem, Ze se li&i
3bp deleci. Stejna delece 3bp byla popsana u 1(D4evlki v Yellowstonském narodnim
parku v USA a u 9 z 9 vikz kanadskeé&asti Arktidy. Naopak, tato delece nebylatgmna u
120 ze 120 Sedzbarvenych vk z Yellowstonského NP a u 22 z 22 bile zbarvenylli v
z kanadské Arktidy. Byla vSak popsana u 6 z 1@ &bdrvenych vilk z kanadské Arktidy,
ackoliv se gredpokladalo, Ze Seda barva srsti zd&enbyt vysledkem absence alely K a
piirozenou kombinaci alely A, nebo by mohla bytiz&péna vlivem sekundarnich fakigr
jako je napiklad wk, kdy dochazi ke snizeni pigmentace chlugteré obsahuji pouze
eumelanin. Byl zjiSovan evoldni vyvoj genu K sekvenovanim osmi nekddujicich sewfin
Useku 150kb u 32 arktickych wik 15-i vika z Yellowstonského NP a také u 12-iaps
genotypu Kk’ (plemena akita inu, baseniji, boxer, bulldog, dadmmgreat dane) a 6-i {ps
genotypu RK® (plemena curly coated retriever, dalmatin, greated labrador retriever, pudl,
portugalsky vodni pes). U vSech testovanychiatvibylo popsdno 52 bialelickych
polymorfismi, z toho 36 u vlk, a utena haplotypova struktura. Hodnota polymorfismu u
vSech vtich amplikor byla 1 SNP na 510 bp.

Protoze pitomnost genu K podmuje i melanismus u kojéf coz bylo zjistno
analyzou 6-cerré a 61 Sed zbarvenych jedinc(Anderson et al., 2009), daly s&edpokladat
3 mozné evoléni trendy: a/ delece 3 bp by mohla byt relatiatard a vznikla udkterého
piedka psovitych Selemig@d vice nez milionem let, tedy nez doSlo k &ashi kojoti od
vika, b/ delece 3 bp se mohla objevit pgedu jednoho drufh a nasledovala pak jeji
introgrese do dalSich drahc/ delece 3 bp fite edstavovat mutmi hotspot, jez se
opakova# a nezavisle vyskytl u kojbt vika a psi. DalSi analyzou bylo zji§ho, Ze delece 3
bp (alela 1) se pravépodobr objevila u jednoho druhu a pasidse roz&fila mezidruhovym
kiizenim mezi vlky, psy i kojoty (Anderson et al.08). Pes byl domestikovarigul 15 — 40-i
tisici lety ve vychodni Asii, st alely K® je nejmég 46 886 let. Nelze jisttict, zda se
frekvence této alely zvySovalaqu nebo po domestikaci. Pokud by se vyskytovaldkt v



Starého séta jeSt pred domestikaci, tak se praypbdobré z genofondu ,ztratila® a znovu
.S€ objevila“ v Severni Americe, a taegm¢ diky pivodnim severoamerickym {o®, jez
doprovazelitlovéka pred 12 —14-i tisici lety ifp prechodu pes Beringovu Uzinu.
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Obr. 7: Geograficka lokalizace a fenotypovy projearvy srsti u vik z kanadské
Arktidy (A); zmény zbarveni srsti Asobené vkem a odliSnymi genotypy (kazdy par

obrézlki ukazuje stejné zig ve ¥ku 10 nesiai a 10 let) (Anderson et al., 2009).

Jsou i dalsi studie zabyvajici se vyskyt&meého zbarveni u vika obecného. Khosravi
et al. (2014) popisuje analyzu dvoarné zbarvenych vik z Iranu. Byly ziskavany vzorky
tkani 30-i vlki; Slo grevazrié o autem srazené nebo nelegatastelené jedince. Dva z nich
byli ¢erného zbarveni — prvni, ozma jako W13, byla dosfA samice zastlend wervenci
2010; druhy, ozngn W16, byl juvenilni samec z&steny vzé 2010. Dale bylo
analyzovano 28 vzotk psi, ziskanych od chovatel z grejetych nebo vokh pobihajicich



zvitat. DalSi vzorky byly 4 i kiizenci pochézejici z chévze zapadniho Iranu, ozieny
jako H38 — H41. Pro porovnani craniometrickych Znblglo pouzito celkem 16 lebek wlk
(zde u dvowernych jediné prokehlo nefeni 18-i lebénich a 2 mandibularnich roznd a
porovnani se 14-i lebkami, které pochazely z migbjra soukromych sbirek). DalSim
krokem byla extrakce DNA, analyza 15-i mikrosatéth lokusi za pouZiti PCR,
sekvenovani mtDNA (amplifikace kontrolniho Useku4bd) a zpracovani dat.

Celkem bylo u ps, viki a Kizendi popsano 187 alel; vSechny mikrosatelitni Useky
byly polymorfni (n€ly 5 az 17 alel na lokus, vigméru 9 alel na lokus. Mezi populacemi vika
a psa se lisil pget privatnich alel; 34 ¥ich a 14 psich. Bylo popsano 25 hapldtyptoho 12
u pgi, 10 u viki a 3 sdilené mezi viky a psy, byl sestaven fylogekg strom (obr.7). Dva
zkoumanicerni jedinci (W13 a W16) s na zaklad vysledki sekvenovani mtDNA pozici
na vkim haplotypu.

Lebka dospivajiciho samce (W16) se jevila na ppahied jako lebka psa, alétSina
rozmera odpovidala rozgram lebky vEki; lebka samice (W13) se od lebky vika neliSila ani

vizualrg ani na zaklaglrozmera.

Fig. 3 Lateral view of the skull of two black wolves. Subadult male (W16; a) and adult female (W13; b)

Obr. 8: B@&ni pohled na lebky dvoderné zbarvenych vl z Irdnu popsanych ve
studii Khosravi et al. (2014).

5.1.2. Pasparky

Pasparky, passtatky prvniho prstu zadni kéetiny, jsou BZné u gkterych plemen
psa (briard, pyrenejsky horsky pes), ale ne uuvlNikdy nebyly zaznamenany u Zadného
jedince vlka ani v Severni Americe ani v EurasibuBe Teruelo a Valverde (1992) uvadi
jeden pipad ze Spatiska z oblasti, kde je zvySeny vyskyt &kpotulujicich se ps typu
mastiff a Zejme i jejich kiizendi. U vika, ale i u kojott jsou paspéarky povazovany za znak



kiizeni se psy, ale doposud cBlgbmolekularni data, jez by tuto dosmku podpdily. Az
pozckji, Andersone et al. (2002) dokumentuje pasparkyvieu sedmi midat kiizendi
z oblasti severniho LotySska. Analyzou 16-i mikteBmich markel, stanovenim
individualnich genotyp se ukézalo, Ze&tSina alel je BZznych u p8, ale mtDNA haplotyp
spiSe odpovidal haplotypu typického pro populakii v LotySsku.

Byla tedy nasnadhypotéza, Zze pasparky u ulfsou znakem ziskanymiikenim se
psy, nez Ze by se jednalo o expresi fenotypovéludity viki.

Ciucci et al. (2003) zkoumal v letech 1993 — 20@btSviki z oblasti Toskanska
(sttedni Italie).Ctyti z nich byli nelegalé nebo nahodhzabiti, dva byli odchyceni Zivi jako
souwast radiotelemetrické studieti & nich nEli na obou zadnich k@etinach pasparky, slo o
prvni a jediné vlky s timto znakem ze 206-i vZogtudovanych v letech 1986 — 2001 a 19-i
Zivé odchycenych jediricod roku 1970 (Ciucci a Boitani, 1998). Oblagt@du zkoumanych
vlki je znama extenzivnim chovem ovci aislédku toho i velkym mnozstvim &&ckych
psi typu maremma, u nichz jsou pasparkgsinou typickym znakem. it vici byli oznaeni
jako W520, W535 a W587. W535 byl 32kilogranvazici 6-i ngsicni samec chyceny a
oznaeny radiotelemetrickym obojkem v listopadu 1993blesti Provincie Siena, kde se
pohybovala radiotelemtricky sledovana skee viki. W520 byl 28 kilogram vazici 9-i
meésicni samec otraveny v unoru 1999 pochazejici ze ésteplasti, W587 byla v listopadu
2001 nelegalkn zastelena samice z Provincie Grosseto. Vzdalenost nigmito tremi
oblastmi byla asi 20 az 60 kilométr

Nejdrive byl posouzen fenotyp a vSichiti jedinci odpovidali ptméru standartni
fenotypové variability italskych vik krom& W520, u ghoZ byla lebka mensi a prognatni.
W587 byla pro studium lebrich roznéri nepouzitelnad. U vSech vlkbyl odebran vzorek
tkarg pro genetickou analyzu, extrakci DNA a genotypdvaikrosateliti postupem podle
Randi a Lucchini (2002). Jako srovnavaci populagdg tovnéZ pouzity vzorky 100 italskych
vlki a 95-i ps chovanych v domacnotech nebo vobe potulujicich. Jednotlivé genotypy
vika s pasparky byly deny podle 18-i lokus na 16-i fiznych chromozomech. Psi a vici
vykazuji odliSné multilokusové mikrosatelitni geyyog a domsli kiizenci mohli byt
identifikovani podle stejnych postiupaké popsali Randi a Lucchini, 2002; a Vila ef a003.
Pomoci dvou analyz (FCA — Factorial CorrespondeAoalysis; a Bayesian admixture
analysis) byly genotypy zkoumanych tllptitazeny bd’ k populaci italskych v, popg.

k populaci pa. Déle byl stanoven podil psicltegki az do 2. generace a vy@n jejich
koeficient gribuznosti. U samcW535 a W520 byl stanoven podikidh pedki na zaklad 4
mikrosatelitnich markérna Y chromozomech (viz.Sundqvist et al., 2001).



FCA analyza rozé#lila populaci pg a italskych vik do dvou jas& odclenych
clusten, pricemz ti zkoumani vici ngli krajni pozici vkiho clusteru (obr. 9).

Bayes.admix. analyzou byly ro¥hpopulace psa vika jasré oddleny, ti zkoumani
vici byli prifazeni k vki populaci. Samci W535 a W520 sdileli unikatni Yplodyp, jez je
typicky pro populaci italskych vik ale nevyskytuje se u fpsVSichni ti vici sdileli unikatni
MtDNA haplotyp italské i populace (viz. Randi et al., 2000). Alely mikrtedanich lokus:
byly u jedince W520 rowz typické pro populaci italskych vik ale alely W535 a W587 byly
na rekterych Gsecich sdilené s populaci.p¥edinec W587 vykazoval vysoky podil psich
piedki ve 2.generaci (g=0,99), jedinci W520 a W53Blintento podil nizSi. Koeficient
pribuznosti (r) pro W535 a W520 dosahoval hodnoty Om3ohlo se jednat arfpuzné jedince
1.stupr. Heterozygotnost (H) je u italskécvipopulace pimérné 0,44; u fi zkoumanych
vlkta byla v rozmezi 0,32 — 0,52%ipemz u W535 byla spiSe podpnérna, tj. 0,32.

Z obecného pohledu by se daict, Ze mnohoprstost (polydaktylie) se uividbjevuje
na urovni lokalnich inbrednich populaci. Ale ii tkoumanych italskych vik se v dané
populaci nejednalo o vysoky stupénbreedingu. Vyjiména existence vik s pasparky a
jejich exkluzivni vyskyt v oblasti s vysokou abunda psi s timto morfologickym znakem
naznduje, Ze tento znak je typicky praikence a z§tné Kizence vikK a €chto ps. Tii
analyzovani vici vykazovali smiSenyiyod, Slo pravépodobré o zgtné Kizence. Mohlo se
jednat o druhou (W587) nebo pa&gl (W520, W535) generaci &gmych Kizendi; nékteré
alely byly sdilené se psy, dochazelo pak k jejiclredni* s kazdou dalSi generaci potoink
od paateni hybridizace. Fenotypévse analyzovani vici od standardnich jedimzlisili,
ovSem nebylo mozné vzhledem k okolnostem zjistlg ge pasparky nachazely filad u
rodict nebo sourozeric V Toskansku tedy pra¥godobré probshly v minulosti d¥ kiizeni
vlkt se psy, coz odrazi i stav zdejSich podminek f@dsttj. vSudypitomni velci pastewi
psi, nizk4d abundance wlka socialni rozkol ve smikdch, nebo pominé clenita krajina
(Ciucci et al., 2003).
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Obr. 9: Vysledky genotypovani populace italskyckiylpsi a dvou viki s pasparky
popsanych ve studii Ciucci et al. (2003).

5.2 DalSi vyskyt vEich kifiZzenai

Adams a Waits (2007) zignily vysledky studie, jejimz cilem bylo porovnat
efektivitu dvou metod pouzivanych pro analyzu ggpbtziskanych z trusu sledovanych
zvirat a zarove tak objasnit, zda ve sledované populaci dochahiybkidizaci, jez
pochopitel# z hlediska ochrany diverzity neni Zadouci. Jedmnsdoo reintrodukovanou
populaci vika rudohedého Canis rufus) v Severni Karoliéi (USA). Ten byl reintrodukovan
v roce 1987 a aredl jeho ragiii se postuperasu z¥tsil aZ na 6 tisic kfm Takto rozsahlé
Uzemi se obtidfji monitoruje, gicemz nejétSim nebezpgm se zde jevi jfitomnost kojoi
prérijnich Canis latrans), a to prag kvili riziku hybridizace. V této studii ale nebyl n&sti
popsan Zzadnyikzenec vlka rudohfuého s kojotem prérijnim.

K#izeni probiha i mezi dalSimi psovitymi Selmami raganis. Jsou dkazy o Kizeni
Sakali obecnych Canis aureus) svlkem obecnym (Freedman et al.,, 2014) a se psem
domécim (Galov et al., 2015). K hybridizaci dochi&ziezi psy a vysoce ohroZzenou populaci
vl¢ka etiopskéhoGanis simensis) (Gottelli et al., 1994).

Vila et al. (2003) popsal vyskyt hybridizace megy@ vlky u dvou jedint z oblasti
@stfold v jiznim Norsku. S vyuzitim uniparentalniehbiparentalnich genetickych marnker
uréil puvod viciho samce, ktery vykazoval nezvyklé morfologickéky V mtDNA tohoto
jedince byl objeven haplotyp H1 (Ellegren et a@98), ktery se vyskytuje i u skandinavskych

vlka, ale u pé chybi. Analyza mikrosatelitni DNA na Y chromozomopsala alelu, ktera se



u skandinavskych viknenachézi, ale jefipomna u p8 a u vlki z jinych severskych oblasti.
Otcem tedy mohl byt pes, nebo vlk pochazejici &,jimez skandinavské oblasti. Jako dalSi
genetické markery zde byly pouzity autosomalni osktelity. Z vysledk vyplynulo, Ze se
skut&né jedna o hybrida, ktery je vysledkerfizeni samice vlka se samcem psa.

Na Pyrenejském poloostréwbylo pomoci analyzy 42 autosomalnich mikrosatkdftn
markefi u 212 vlki, osm jedinéd (4%) ozn&eno jako hybridnich. Analyzou jejich mtDNA
bylo zjis€no, Ze vSichni maji ¥i haplotypy a jsou tedy vysledkemiZeni samic vii se psy.
Tt z ©chto hybridi predstavuvuji F1 generaci, dal§i jsou vysledkem ziného KiZeni
s vlkem, zbyli dva jedinci jsou Huhybridi F2 generace nebo pochéazi zétzgho KiZzeni se
psy (Godinho et al., 2011).

Hybridizace byla detekovana i v Bulharsku (Randiakt 2000), v Rumunsku a na
zapad Ruska (Vila et al., 1997).

V Gruzii, v oblasti Kavkazu, bylo mezi 102 vlky eakno vice nez 13% hybiid
Duvodem je pitomnost velkého mnoZstvi vampobihajicich pasteveckychipa taktéz vk,
ktefi maji v této oblasti kontinualni areal ragsii (Kopaliani et al., 2014). Po roce 2000 byly
v Gruzii zaznamenany Utoky vlkna ¢lovéka. Pokud by neSlo o myty nebo jerelova
tvrzeni (nap. za &elem povoleni oditlu), je mozné, Ze zde roli hraje p¥alrybridizace.
Utoeniky by nemuseli byt plasi vici, algikenci, u nichZ by iirozeny strach z lidi mohl byt

potlaten (www.scienceworld.cz).



6. Zawr

Vyvoj populaci vlka obecného je charakterizovanaeynymi vykyvy v p@etnosti
béhem rékolika poslednich stovek let. Dnesni expanzei\dk oblasti osidlenych lidmi vede
k nékolika hrozbam, zvlastkiizeni mezo viky a vokhse potulujicimi psy je nynifedmeétem
studia mnoha vyzkumnych progranKiizeni mezi psem vikem bylo prokadzano raatika
lokalitach v Evrop, dikazy hybridizace byly objeveny i v jihozapadni Adilira hybridizace
je ovlivnéna mnozstvim vokh se potulujicich ps nagiklad pasteveckych plemen. V oblasti
Kavkazu proto dochazi ¢as€jSi hybridizaci nez v Evrap K detekci hybridizace neni
dosta&ujici fidit se jen morfologickymi znaky, ale s@sré s nimi vyhodnotit znaky
molekularni. Zalezi ale na vabpouzitych genetickych markier protoze pokud nejsou
dostaténé, mohou byt korimé vysledky o rozsahu hybridizace potimeané. Bylo roviz
Zjisténo, ze ve volnéifrodk dochazi i ke zgtnému KiZzeni hybridi s viky, coz pedstavuje
hrozbu hlavi pro nyni se rozaijici evropskou populaci ki moznému naruSeni genetické

integrity.

6.1 Stavy populaci vlka obecného v Evrapa vCR

Navzdory narodni i mezinarodni ochéame WtSin¢é zemi Zistava vlk ohroZzenym
zviretem v témt celém aredlu vyskytu, a to hlavaiky destrukci firozeného prosedi,
piimému pronasledovani, ndhodnému zabijeni nebdiZzehki se psy. MozZnost popsat
morfologické, behavioralni a molekularni znaky byohia pomoci mapovat rozgni
cistokrevnych wtich populaci, nebo lokalizovat oblasti, kde jekizintrogrese a populace
volné se pohybujicich se pdby mely byt pe&iliveé kontrolované.

VIci jsou vrcholovi predatio, jez hraji zasadni Ulohu v udrZovani strukturfuakce
piirozenych ekosystéin — prispivaji k regulaci vztah korist-predator, a maji pozitivni
kaskadovy efekt na dynamiku sp@&dastev kopytnik a na populéni hustotu mensich
predatot. Jsou velmi pohyblivi a maji rozlehla teritoridetd mohou dosahovat velikosti az
n¢kolik stovek kilometé. Populace vlik expanduji také figs hranice chramych GUzemi a
narodnich park a tim rostou konflikty glovékem. Existuji obavy z nadkmeého zabijeni
chovaného dobytka, ale dochazi i k jakémusi&muti mezi vikem &lovékem-lovcem.

Odhaduje se, Ze populace vika v Ewrapa asi 60 tisic jediric Z toho 45 tisic vik
obyva fizné oblasti Ruska ad&®ruska, 5,5 tisic karpatskou oblast, 5,2 tisicacskou a
balkdnskou oblast, 2,3 tisice Pyrenejsky poloostaisice Pobalti a severovychodni Polsko,
500 Apeninsky poloostrov a 200 Skandinavii. Diky3ené zakonné ochrarkterou vikim



poskytuji mnohé evropské staty, se oblast jehoiit@zSpongrné rychle z¥tSuje snérem na
zapad. Nkoli vicich smeéek napiklad obsadilo vojensky prostor v saské Luzici, fgkolik
desitek kilomeftr od ¢eskych hranic. Na &sSiné evropského kontinentu se vyskytuje vik
obecny eurasijskyGanis lupus lupus), v Italii vSak Ehem posledni doby ledovéqul 18-i
tisici lety vzniklo refugium evropskych ik které secast&né odliSilo od zbytku populace

(Canislupusitalicus) (www.selmy.c3

Vlk obecny v raznych oblastech Evropy:

1. Skandinavie

2. Karélie

3. Balt

4, Némecko - zap. Polsko
5. Karpaty

6. Dinary a Balkdn

7. Itdlie

8. Alpy

9. severozapadni lbérie

10. Sierra Morena
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Obr. 10: Poetnost vika vitiznych oblastech Evropy (www.selmy.cz).

U nas byl vik BZnym zvietem az do konce 17.stoleti¢im 18.stoleti byl zra¢
pronasledovan a jeho stavy poklesly, posledni ndknaSem Uzemi byl z&sten 5.bezna
1914 u Bukovce, v Beskydech (www.selmy.cz)

Sporadicky se zali vici na tiznych misteclCR znovu objevovat po 2.&tové valce,
jednalo se vSak o osamocenératd, u kterych nebylo jasné, zda se jedna o jedimgeujici
ze slovenskych Karpat nebo uniklé ze zajeti. Pwindhodné Udaje o navratu vikdo CR
jsou az z roku 1994 z Beskydiiéhod viki do Beskyd souvisel se &govanim populace na
Slovensku, kkemuz doslo diky jejich zakonné ochéan

V celé Chraané krajinné oblasti Beskydy se qadni stavy vik odhadovaly v roce
1994 na 2-3 jedince, v roce 1995 na 5 jetlincroce 1996 to bylo 5 do&lych a 6 mladych
vlka. V letech 1997-1998 se jejich ¢ radikal® snizil v disledku nelegalniho lovu po obou



stranachtesko-slovenské hranice. Od konce 90.let do rok 20@ivadn vyskyt jedné azi
smeek, postupd se pd@et mirre zvySoval a vroce 2009 byl povazovan za stabilni
www.selmy.cz).

Opstovre byl vyskyt vika v Beskydech potvrzen az wlébku 2013 pomoci fotopasti
acastjSich nales trusu a Bkolika pripadi strzenych kiisti. Pokles ve srovnani s 90.1étg¢lIm
krome pytlactvi na ssdomi zejme i legalni lov viki na Slovensku.

V bfeznu roku 2014 bylaffifomnost vika jash potvrzena v no¥ rozstené ¢asti
Chrarené krajinné oblasti Kokdnsko-Macliv kraj diky snimkm z fotopasti. Bhem
nasledujiciho léta se pak pomaoithto @istroji poddilo zdokumentovat rozmnoZovani vk
v Cechach po vice nez 100 letech, kdyz bylo zachycekolik vicat i s rodéi. Ze ziskanych
vzorka trusu byla provedena analyza DNA, ktera potvrgildbuzenské vztahyethto vika
s populaci v Nmecku a v Polsku.

V roce 2016 je potvrzenadilsmeka citajici minimalré ¢tyii jedince na Broumovsku
a velmi pravdpodobny vyskyt vlka v Krusnych horach. Vroce 204$ vyskyt vika
zaznamenan jak na Sungavak v meckém Narodnim parku Bavorsky les. Na konci roku
2016 zavital vlk i do PoSumavi. Vzhledem k roagci se populaci v Luzici seiie v dalSich
letech @ekavat pitomnost viki také v Krudnych horach, v KrkonoSich nebd eském
Svycarsku.

Posledni zpravy vSe jen potvrzuiji...

23.2.2017 (idnes.cz): , Asi 15-i lety jelen, kteoék nedli nasli lesnici strzeného
v honitle Zelena hora spadajici pod lesni zdvod Boubin)@ukb nalezeny ve stejné horitb
ve stedu, se i&jm¢ stali kaisti viku.

Na Gzemi Narodniho parku Sumava se podle fotopastjbuji dw tyto Selmy. Neni
vyloucené, Ze $ lovu jelena jinak samotaky se pohybujici jedinci spolupracovali. To, Ze by
na Suma¥ vznikala vEi smeka, ale zatim podle odboriikeni i pravdpodobné.

Jak informoval mlugi NP — v budoucnosti by vici na Sungawnohli pomahat
v korigovani staw jeleni zwie, které se v parku #la Kvili Skodam, které zs% puasobi
v lesich, je ale nutné jeji stavy sniZovat. V bear@vych Gzemich maji ske podminky
k Zivotu i dostatek Ukryit | z toho divodu kaZdoroné navysujeme plan lovu. Na Sumav
zatim chybi firozeny predator, ktery by jejich stavy mohl requad VIEi smeka by se ndm
hodila.”

24.3.2017 (ekolist.cz): ,, VIk, kterého patkem lezna zabilo auto na dalnici D1 na
Jihlavsku, pochazel z Karpat. Prokazaly to genétiadnalyzy zjeho tk&n Zvire tak
pravdEpodobré urazilo z mista svého narozerkalik set kilomett.



Genetické analyzy a¥ily, Ze zvie srazené na dalnici D1 je vlk. Srovnani s databazi
n¢kolika set zvifat z celé sedni Evropy ukazalo, Ze jedinec pochazel z kargapsipulace.
Mitochondrialni DNA nese variantu, ktera je ¢eg€jSi u vlka ze stedniho a zapadniho
Slovenska a polskych Beskyd. Tato variantatd®ee nevyskytuje u takzvané&edoevropské
nizinné populace, kterd obyvéepazrié zapadni Polsko adecko a zahrnujedeské sméky
v Podbezdzi a na Broumovsku.iBlusnost ke karpatské populaci ukazuji i analgdejné
DNA.“
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