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Abstrakt

Tato diplomova prace ptinasi vysledky genetické analyzy populaci syce
rousného na izemi CR (Aegolius funereus). V navaznosti na pfedchozi vyzkum byly
odebrany krevni vzorky syct rousnych v Krkonosich a zanalyzovany vzorky
z ostatnich lokalit v ramci CR. Celkem bylo zgenotypovéano 116 jedinci, z toho 91
z Krugnych hor, 2 z Teplic, 5 z Krkonos, 6 ze Zd'arskych vrchii a 12 z Jizerskych hor
na 7 mikrosatelitovych lokusech. Jeden mikrosatelitovy lokus byl z analyz vyloucen
kvuli vysokému podilu (32 %) nulovych alel. Geneticka analyza populaci je zatizena
relativné malym vzorkem adultnich sycii z Teplic, Krkono$ i Zd’arskych vrchi, ale
na zaklad¢é dosavadnich vysledku 1ze piedpokladat, Ze populace nejsou geneticky
diferencovany (FIS = 0,012; 95 % 95 % CI: -0,044 az 0,083; FST = 0.008; 95 % CI:
-0,016 az 0,028; FIT = 0.020; 95 % CI: -0,060 az 0,087).
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Abstract

This thesis presents the results of genetic analysis Tengmalm owl populations
in the Czech Republic (Aegolius funereus). Building on previous research, blood
samples were taken sycti rousnych in Giant and analyzed samples from other
locations in the Czech Republic. Total zgenotypovéano 116 individuals, including 91
from the Krusne hory Mts., 2 from Teplice, 5 of Krkonose Mts. 6 of Zdarske vrchy
and 12 from the Jizerske hory Mts. at 7 microsatellite loci. One microsatellite locus
was excluded from the analysis due to the high proportion (32%) of null alleles.
Genetic analysis of the population is burdened with a relatively small sample of adult
individuals from Teplice, Krkonose Mts. and Zdarske vrchy, but based on past
results can be assumed that populations are genetically differentiated (FIS = 0.012,
95% CI 95% CI: -0.044 to 0.083; FST = 0.008 , 95% CI: -0.016 to 0.028; FIT =
0.020, 95% CI: -0.060 to 0.087).

Keywords

Boreal Owl, microsatellites, genetic diversity of populations, gene flow,

fragmentation, dispersion
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2. Uvod

Od objevu trojrozmérné struktury biologické makromolekuly DNA (1953)
uplyne letos pravé 60 let. Znalost genetického kodu a schopnost jeho analyzy a
srovnavani ptinesly zcela nové pohledy na fadu biologickych jevi a jiz v roce 1957
predstavil Francis Crick zdkonitosti pfenosu informace mezi biopolymery v sad¢
pravidel - centralnim dogmatu molekularni biologie. Dnes ma vyuziti molekularné-
genetickych metod celospolecensky vyznam, at’ uz v Iékaiské diagnostice, genetické
daktyloskopii, ale i v ochrané pfirody a biologii jednotlivych Zivo¢isnych druht
(HOGLUND, 20009).

Vyznamné vysledky pfinasi studium genetické variability v ochrané
studovanych druhi a jejich prostfedi. S vyuzitim molekuldrné-genetickych postupti
muzeme vcas rozpoznat Urovenl ohrozeni druhli a populaci volné Zijicich zvifat.
Setrvale klesajici genetickd variabilita populace je varovnym znamenim jejiho
mozného vyhynuti. Stav genetické struktury populaci a jeji zmény nas upozorni na
ptipadné ohrozeni populaci jejich zanikem, na nedostatky v jejich zivotnim prostiedi
a na problémy, které pieziti populaci ohrozuji, zejména jejich fragmentaci
(PRIMACK, 2011).

Jednim z kliCovych faktord, které vyrazné ovliviiuji dynamiku a genetickou
strukturu populace je disperze, kterd je vlastni v§em organismiim. Dobra schopnost
Sifeni snizuje riziko konkurence rodict a jejich potomki, ktefi by zistali vérni svému
rodisti (filopatrie), a také snizuje riziko ptibuzenského kiiZeni (inbreeding) (Gandon,
2002). Naopak omezena disperze jedinci miiZze vést k inbreedingu a tim ke snizeni
genetické variability populace a fixaci $kodlivych recesivnich alel (Keller & Waller
2002). Vysoka geneticka diverzita je dulezita pro ptezivani populaci, protoze diky ni
se dokazi 1épe vyrovnavat se zménami prostiedi. S rozvojem lidské civilizace a
jejimi mnohymi negativnimi zasahy se Zivotni prostiedi a jeho podminky ¢asto méni
velmi rychle, proto jsou otazky tykajici se druhové diverzity, piezivani a zachrany

ohroZenych populaci, stale velmi aktualni.



2.1.  Cile a predpoklady diplomové prace

Tato prace navazuje na dosavadni vysledky a dopliiuje jiz probehlé studie o
genetické struktufe populaci obratlovet v Ceské republice (SLAMOVA, 2008;
RYMESOVA, 2008; HAJKOVA et al., 2007; HULOVA & SEDLACEK, 2008;
RICANOVA et al., 2011; SVOBODOVA, 2011). Vysledky této diplomové prace by
mély slouzit i jako podklad pro dalsi studium populaci syce rousného (Aegolius

funereus) v Ceské republice.

Hlavnimi cili této diplomové prace jsou (1) stanovit genotypy a vzajemné
porovnat genetickou strukturu vzorkti na mikrosatelitovych lokusech, a to z jedinci
odchycenych v ramci péti populaci na tizemi CR a (2) na zakladé mikrosatelitovych
dat provést analyzu genetické struktury populaci v lokalnim méfitku, tj. analyzu
disperze a dale v regionalnim méfitku, tj. analyzovat vliv fragmentace biotopl na

geneticky make-up populaci.

Na zakladé odhadt velikosti populaci a populaéniho vyvoje v CR (STASTNY et
al. 2006) piedpokladam nizkou genetickou diverzitu populaci syce rousného
(Aegolius funereus), ale zarovenr diky vysoké disperzi odekavam (RYMESOVA,
2008)), ze populace nebudou geneticky strukturované a bude mezi nimi vysoky

geneticky tok.



3. Literarni reSerse

3.1.  Geneticka variabilita populaci a jeji redukce

Biologicka diverzita je slozity viceuroviiovy jev (druhové, geneticka a
ekosystémova uroven), ktery Svétovy fond na ochranu piirody (World Wide Fund
for Nature, WWF) v roce 1989 definoval jako ,,bohatstvi zZivota na Zemi, miliony
rostlin, zivocichu a mikroorganismu vcetné genii, které obsahuji, a sloZité
ekosystémy, které vytvareji zivotni prostredi (PRIMACK, 2001). Rozhodujicim
faktorem pro piezivani populaci je geneticka diverzita (HOGLUND, 2009). Jedinci
Vv populacich se 1i§i svou genetickou vybavou — na chromozomech maji odli$nou
sekvenci nukleotidi kodujici specifické proteiny. Riizné formy genu jsou alely, které
maji vliv na fyziologii organismu a jejich soubor dohromady tvoii genotyp
organismu. Genofond je pak tvofen vSemi geny v populaci (HEDRICK, 2005).
Vysledkem riznych sekvenci DNA jsou rizné aminokyseliny v bilkovin¢ kédované
konkrétnim lokusem. Rozdily ve struktuie bilkovin spolu s vlivy prostiedi ovliviiuji
morfologické, fyziologické a biochemické odlisnosti mezi jednotlivymi organismy —
jejich fenotypovy projev (FRANKHAM et al., 2002). Projevy genetické diverzity tak
muzeme sledovat napiiklad v pofadi nukleotidi kédovanych DNA, biometrickych
charakteristikach jedinct, barvé oci, petfi nebo srsti, ale i chovani, schopnosti
reprodukce a biologické zdatnosti (fitness), (FRANKHAM et al., 2002). Geneticka
variabilita je urfovana pocCtem polymorfnich genti a poctem alel kazdého
polymorfniho genu (HEDRICK, 2005). Geneticky polymorfismus je tedy
dlouhodoby vyskyt dvou a vice alel v populaci, a to ve frekvenci, kterd nemtliZze byt

zpusobena opakovanou mutaci (KING et al., 1996).

Geneticka variabilita mé zasadni vliv na reprodukéni vitalitu druhu, odolnost
vici nemocem a zejména adaptabilitu organismil na zmény Zzivotnich podminek
(PRIMACK, 2001). Populace s nizkou genetickou variabilitou se nemohou dobie
pfizpisobovat ménicim se podminkdm jejich prostfedi a v dneSnim svété rychlych
zmeén Zzivotniho prostfedi jsou vSechny populace, které se v dlouhodobém horizontu

nedokazi novym podminkam piizpiisobit, nachylngjsi k zaniku (HOGLUND, 2009).
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Studie nejruznéjSich druhli organismi ukazuji na to, pokud se velikost
populaci zmenSuje, kleséa 1 jejich genetickd variabilita. Dusledkem toto se zvySuje
rychlost vymirani druhit (KELLER & WALLER, 2002). Redukovana geneticka
variabilita, potazmo snizena fitness a zhorSena adaptabilita organismi na ménici se
podminky prostfedi zhorSuje celkovou schopnost reprodukce a zvySuje Umrtnost
jedinct v populaci. Pisobenim téchto faktort se uz tak mala populace dale jesté vice
zmensuje, coz ma za nasledek dalSi ochuzovani genetické variability, zhorSujici se
adaptabilitu na vné&jsi podminky, atp. O populacich, které uviznou v této sestupné
spirdle fikdme, Ze jsou v extinkéni spirdle (extinction vortex) (HOGLUND, 2009).
Malé populace jsou také demograficky nestabilni, protoze mohou byt prerusSeny
jejich socialni interakce, pokud hustota populace klesne pod urcitou hodnotu. Ptaci
napiiklad nejsou schopni najit potravu, a kdyz pak jejich pocty klesnou pod urcitou
uroven, neubrani se Utokiim. Zvitata, kterd lovi ve smeckach, musi mit urcity pocet
Clenu, aby lovila efektivné, atd. Zavislost mezi velikosti populace, jeji hustotou a
rychlosti rustu, tzv. Alleeho efekt, ovlivituje reprodukci. Druhy zijici v rozptylenych
populacich, maji problémy najit si partnera, pokud jejich populaéni hustota klesne

pod urcitou hodnotu (BEREC et al., 2007).

Frekvenci alel v populaci ovliviiuje selekce (pfirodni vybér). Nositelé alely,
nez jedinci bez této alely, disledkem ¢ehoz frekvence vyhodnych alel v nasledujicich
generacich postupné stoupa (FLEGR, 2005) a naopak ty nevyhodné z populaci mizi
(tzv. negativni selekce), (MAYR, 2001). V malych populacich (a ohrozené populace
zpravidla byvaji malé) ale nad pfirozenou selekci pievazuje geneticky drift, ke
kterému dochazi pti ndhodné Cast&jSim parovani jedincl s urcitymi genotypy nez s
genotypy jinymi. V krajnim ptipadé urcita alela z populace zcela vymizi, nebo se
naopak fixuje (ROSYPAL, 2003). Fixovany mohou byt i $kodlivé mutace, coz vede
k redukci fitness celé populace. Hromadéni $kodlivych mutaci pak pokles velikosti
populace urychluje (miize nastat az tzv. mutacni zhrouceni populace). Vyznam
tohoto procesu je vSak sporny — Skodlivé mutace se hromadi v fadu stovek generaci,
a proto je obtizné efekt mutacniho zhrouceni pfedvidat ve velmi malych populacich.
Naopak ve velkych populacich je vliv genetického driftu zanedbatelny (HOGLUND,

2009). Jeho dusledky mohou vyznamné ovlivnit i behavioralni ekologii druhu.
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SVOBODOVA et al. (2011) zjistila, Ze lekujici populace tetiivkii v Evropé maji
vyssi genetickou variabilitu nez populace jednotlivé tokajicich (nelekujicich) samcii
Z pocetné redukovanych populaci. Vlivem snizujici se velikosti tetfivéi populace na
tokaniStich mezi stale klesajicim poctem samct klesd také jejich vzajemna
konkurence v bojich o samice, k pafeni se dostanou i ,,méné vhodni“ samci, coz
negativné ovlivituje genetickou strukturu populace a mtize to ohrozit jeji dalsi vyvoj.
Posun v chovani tetiivkii od lekovani k solitérné tokajicim samctim by tak mél pro
ochranate byt indikatorem poklesu efektivni velikosti populace a sniZzujici se jeji

pocetnosti.

Migrace jedincti mezi oddélenymi populacemi, jejimz disledkem je tok gentu
(gene flow), ale mize G¢innost genetického driftu omezit (FLEGR, 2005). Migrujici
jedinci totiz V novych oblastech zavadéji svij geneticky kéd do mistnich populaci a
tim populace vzdjemné homogenizuji. Tok geni mezi populacemi mize byt velmi
slaby, a pfesto staCi ztraty genetické variability ohrozené populace minimalizovat.
Fixaci mutaci genetickym driftem brani uz jen jediny nové prichozi jedinec na jednu
generaci (FRANKHAM et al.,, 2002). Vlivem imigrace muze dojit ke zvysSeni
heterozygotnosti nebo az k exponencialnimu ristu populace (VESELA, 2011).
Migrace tedy bud’ zcela zabranuje, nebo alespont zpomaluje vyvoj geograficky
izolovanych a geneticky diferencovanych populaci. PIERTNEY et al. (1998) studiem
lokalni genetické struktury bélokura skotského (Lagopus lagopus scoticus) zjistil, ze
na tvorbu lokalni genetické diferenciace méla vliv pfedevsim teritorialita a filopatrie
samcll. U samic, které nejsou tolik vazadny na konkrétni stanovisté, vysledoval vyssi
miru toku gend, coz je V piipadé tohoto druhu ucinna prevence ztraty genetické

variability populace vlivem genetického driftu.

Pisobeni genetického driftu vyvazuji také mutace, které jsou jedinym
zdrojem novych genetickych variant v populacich (PRIMACK, 2001). Mutace jsou
V populacich ale pomé&mé fidkym jevem a genetickou strukturu tedy ovliviiuji jen

v omezené mife (RELICHOVA, 2001).

Naopak vyznamny vliv na snizovani genetické variability Vv malych
populacich ma inbreeding, coz je pafeni mezi pfibuznymi jedinci. K inbreedingu

dochazi zejména v malych populacich, které jsou fragmentované do subpopulaci
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s omezenou disperzi. V pfirozenych populacich funguji mechanismy, které
inbreedingu brani, ale ve velmi malych populacich, kde vybér partnera jiz neni
nahodny, tyto mechanismy selhavaji. Dusledkem inbreedingu je potom snizovani
heterozygotnosti populace, tzv. inbredni deprese (HOGLUND, 2009). Vliv
inbreedingu na reprodukci u volné zijicich populaci byl dlouho zpochybnovan.
Nicmén¢ postupné nabyté poznatky z oblasti molekularnich a analytickych néstroji
pro sledovani vzorcu vztahii a kiizeni jedinct posilila naSe schopnosti detekovat
inbredni depresi mezi volné zijicimi populacemi. Studie populaci ptaki a savch
naznacuji, ze piibuzenské kiizeni Casto vyrazné negativné ovliviluje porodni
hmotnost, preziti, reprodukci, odolnost vic¢i nemocem, predaci i vliv stresu
(KELLER & WALLER, 2002), nicmén¢ v empirickém vyzkumu je Casto obtizné
odlisit vliv inbreedingu a genetického driftu, protoZe oba jevy sméfuji ke stejnému

cili — redukei genetické variability (HOGLUND, 2009).

KiiZzenim jedinct z geograficky rozdilnych oblasti, ktefi maji velmi odliSnou
genetickou vybavu S riznymi lokalnimi adaptacemi, dochazi k tzv. outbredni depresi
(outbreeding). Jejich potomci jsou slabsi, popf. zcela neplodni a navic mohou
postradat kombinaci gend, kterd by jim umoznila pfeziti v konkrétnich podminkach
jejich stanovisté (PRIMACK, 2001). Pro zachovani genetické variability subpopulaci
je nutny alespon jeden imigrant (ale zaroven maximalné deset imigrantll) na jednu

generaci (MILLS et al., 1996).

Pusobeni genetického driftu je prudce posilovano tzv. efektem hrdla lahve
(bottleneck effect, dile jen ,,bottleneck*), (HOGLUND, 2009), kterému piedchizi
velikosti populace, ktera se po zlepSeni podminek zase zvysi na plivodni nebo vyssi
uroven (FLEGR, 2005). Veskera variabilita gent se totiz do zmenSené populace
nevejde, a i kdyz pocet jedinci v populaci pozdé&ji opét naroste, geneticky
polymorfismus zlstane vyrazné redukovan (FRANKHAM et al., 2002).
SHEPHARD et al. (2004), zjistoval genetickou variabilitu ohrozené australské
populace orla bé¢lobtichého (Haliaeetus leucogaster). Australska populace tohoto
druhu se dodnes potyka s dusledky bottlenecku, ktery prod¢€lala jiz pted 160 tisici
lety v prubéhu pozdniho pleistocénu. Po této negativni udalosti se z velmi malé

zbytkové populace orel bélobtichy opét rozsifil, nicméné jeho geneticka diverzita je
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stale nizkd. Analyzy provedené bchem studie neprokdzaly zaddnou vyznamnou
uroven genetické diferenciace mezi jednotlivymi regiony v ramci sledovaného areédlu
vyskytu. Také balkanské a pyrenejské populace supa hnédého (Aegypius monachus)
trpi po prodélaném bottlenecku nizkou genetickou diverzitou mitochondridlni DNA,
pfesto u néj nebyly zjiStény znamky rozsahlejsi genetické eroze na trovni jaderné
DNA (POULAKARKIS et al., 2008). Autofi studie pisi, ze demograficka bariéra,
ktera vznikla ve 20. stoleti, nemohla byt natolik zavazna, aby méla vliv na
genetickou diverzitu jaderné DNA na arovni druhu. Vysvétlenim by mohla byt
dlouha zivotnost jedné generace supa hnédého, s ¢imz se shoduje HAILER et al.
(2006), byt na prikladu populaci orla motského (Haliaeetus albicilla). Dlouha
primérna Zivotnost orlit motskych totiz plsobi jako jakdsi vyrovnavaci pamét’, ktera
minimalizuje geneticky drift a plsobi proti rychlé ztraté¢ genetické rozmanitosti.
Podobn¢ je tomu podle HAILERA et al. (2006) u vsech druht s dlouhou genera¢ni
dobou (napt. orli, zelvy, velci savei). Pokud totiz populace projde bottleneckem, pak
sniZzeni genetické diverzity zavisi nejen na velikosti populace, ale také na Case, a to
podle vztahu H=Ho(1-1/(2Ne))', kde H, a H; predstavuji minulou, resp. sou¢asnou
heterozygotnost, N, efektivni velikost populace a t je Cas méfeny poctem generaci.
Bottleneck trvajici okolo 20-30 let je tedy ekvivalentni ke dvéma generacim orla
moftského. Simulaci bottlenecku zahrnujiciho 30 reprodukénich parti orla motského
autofi zjistili, Ze b&hem této doby se vytrati jen asi 4 % heterozygotnosti, kdezto
Vv piipadé¢ organismu s generacni dobou 1 rok byla ztrata genetické diverzity

podstatné vyssi, az 16 %.

Destruktivné se na genetické variabilité projevuje také efekt zakladatele
(founder effect), ke kterému dochazi pti kolonizaci nového uzemi n¢kolika novymi
jedinci, kteti opusti ptivodni populaci (PRIMACK, 2001) (FRANKHAM et al.,
2002). Zakladatelé tak svym potomkum (nové zalozené populaci) piedaji jen velmi
omezenou Cast genetické variability ptvodni populace (WAYNE et al., 1991)
(BIEBACH et al., 2009). Heterozygotnost se v piipadé populaci zalozenych malym
poctem jedincii vytraci rychleji, nez by tomu bylo ve velkych populacich (ZIMA et.
al., 2004). Paradoxné¢ muze dojit k jevu zvanému purging - efekt zakladatele (ale i

bottleneck) populaci zbavit i nékterych Skodlivych alel.
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3.2.  OhroZeni populaci s redukovanou genetickou variabilitou

HOGLUND (2009) zjistil, Ze pfi vymirani ohrozenych druhii jsou podstatné
dva ptedpoklady. Prvnim je, Ze malé a ohrozené druhy uchovavaji mensi genetickou
variabilitu nez druhy, které nejsou ohrozeny. U ohrozenych druhli je primérna
heterozygotnost niz$i o 35 %, coz ma za nésledek niZsi evolucni potencial, ohrozeni
reprodukéni zdatnosti a potazmo zvysené riziko vyhynuti ohrozeného druhu. Vétsina
taxond totiz nespéje k vyhynuti, dokud je vyznamné¢ neovlivni genetické faktory, a
proto mohou byt genetické metody vyuzity k diagnostice miry ohrozeni rtiznych
druhti organismi. Podminkou je pouze existence piibuzného srovnavaciho taxonu.
Pokles genetické variability mize upozornit na moznou probihajici fragmentaci
populaci, aniz by existovalo pfedchozi podezieni na tento jev, coz dokladé i prace
LARSSONA et al. (2003), ktery studoval genetickou variabilitu jefabka ¢inského
(Bonasa sewerzowi). Pti srovnani podilu heterozygotnich jedinci a FIS jetabka
¢inského s hodnotami ziskanymi u fragmentovanych a izolovanych populaci tetiivka
obecného (Tetrao tetrix) a tetfeva hlusce (T. urogallus) zjistil, ze jsou vysledky
podobné. Populace jefabka cinského tedy vykazuje genetické znaky fragmentace
biotopu a izolace. Modelaci RAMAS/age bylo déle zjisténo, Zze studovand populace
jetabka vyhyne do 30 let, pokud nebude jeji genofond obohacen nové imigrujicimi

jedinci.

Jako srovnavaci materidl mohou slouzit 1 preparaty muzejnich sbirek.
LARSSON et al. (2008) studoval malou izolovanou populaci tetfivka obecného
v Holandsku a porovnaval ji S exponaty tetiivka ve sbirkach holandského muzea,
které reprezentovaly historickou populaci, ktera dosud neprosla bottleneckem a tfemi
dalSimi (dosud zijicimi) populacemi tetfivka v Anglii, Rakousku a Norsku, pfitom
zjistil vyznamné niz$i genetickou diverzitu u recentni nizozemské populace ve

srovnani s historickou nizozemskou populaci. Recentni populace ma totiz velmi

malou efektivni velikost a dochazi u ni k vyznamnému genetickému driftu.

HOGLUND et al. (2006) studoval genetickou variabilitu 14 geograficky
odlisnych populaci tetiivka obecného v Evropé. Studované populace rozdélil do 3
kategorii fragmentace populaci, a to izolované, ptilehlé (contiguous) a kontinualni.

Jejich genetickou diverzitu zjiStoval na zakladé pozorované heterozygotnosti,
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o¢ekavané heterozygotnosti a alelické bohatosti (allelic richness). Pfitom zjistil, ze
izolovanych populaci a jeji snizovani je tedy negativnim efektem izolace. U
izolovanych populaci jednoznacné roste riziko jejich vyhynuti jako disledek

demografické a genetické stochasticity.

3.3.  Shrnuti zakladnich informaci o biologii, ekologii a taxonomii syce

rousného (Aegolius funereus)

Syc rousny (Aegolius funereus) ma sibifsko-kanadsky typ rozsifeni.
Cirkumpolérné obyva zénu tajgy a izolovand uzemi jiznéji odtud. Tyto izolované
populace jsou misty ziejm¢ glacidlni relikty (Asie, Kavkaz, Krym, Balkén).
Stfedoevropské populace jsou patrné relikty z nékterych poledovych obdobi
(HUDEC et al., 2005).

V soucasnosti je klasifikovano sedm subspecii syce rousného (KOOPMAN et
al., 2005). Sest se jich nachazi v celé Eurasii a jeden (A. f. richardsoni) v Severni
Americe. Z Sesti eurasijskych subspecii Ziji téi v borealnich lesich (A. f. funereus, A.
f. sibericus, A. f. magnus) a dalsi tfi se nachazeji jizné od borealnich lest,
ostriivkovité distribuované v jehli¢natych lesich ve vysokych nadmoiskych vyskach
na Kavkaze (A. f. caucasicus), v Tan Sanu a v Kazachstanu (A. f. pallens), a ve
sttedni Cing (A. f. beickianus) (KOOPMAN et al., 2005). Severoamerickéa subspecie
(A. f. richardsoni) je rozsifena v borealnich lesich Kanady a na Aljasce. Studie
KOOPMANA et al. (2005) vsak ukazuje, Ze euroasijské subspecie jsou vzijemné
geneticky velmi malo diferencovany (obecné nizka intrakontinentalni geneticka
diferenciace syct v Eurasii a Sev. Americe) a zpochybniuje genetickou autonomii
eurasijskych subspecii. Naopak rozdily mezi A. f. richardsoni a eurasijskymi
subspeciemi jsou natolik vyznamné, ze by dokazaly ospravedlnit klasifikaci A. f.
richardsoni jako samostatného druhu (KOOPMAN, 2005). Vzhledem k tomu, Ze
syci na obou kontinentech vykazuji podobnou ekologii i roz§ifeni, umoznuji udaje
shromazdéné pii studiich geni v Severni Americe délat zavéry i o jejich

euroasijskych protéjscich (KOOPMAN, 2005).
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Syc rousny evropsky (Aegolius funereus funereus) je staly a prelétavy druh,
rozsiteny v Evropské ¢ésti arealu, na vychod ptes Ural a v zapadni Sibifi prechazi
v ssp. pallens. Nejdelsi pielety syct jiznim a jihozapadnim smérem jsou znamy u
skandinavskych ptakd a dosahuji az 600 km (HUDEC et al., 2005). Lokalni,
V rizném stupni izolované, populace ziji v pohotich stfedni az jizni Evropy a Malé
Asie. V poslednich desetiletich je zaznamenavano rozSifovani aredlu a pripadné i
prechod do nizsich poloh (HUDEC et al., 2005). V CR je pravidelné hnizdicim
hnizdici druh témét ve vSech pohrani¢nich pohotich. Konkrétnich nalezii hnizd ale
bylo az do 60. let 20. stoleti velmi malo a teprve od té doby bylo jeho hnizdéni na
mnoha mistech potvrzeno. V pribéhu 70. a 80. let zacal pronikat stale vice do
vnitrozemi. Vétsina lokalit vyskytu v CR lezi mezi 700-1000 m n. m. Jeho vyskyt
pod 800 m je vyrazné limitovan pfitomnosti pustika obecného (Strix aluco) (HUDEC
et al., 2005). V nasich podminkach obyva rozlehlé staré lesy, vétSinou jehli¢naté
dubovych) lesich, v CR i na imisnich holinach s ojedinélymi doupnymi stromy

(HUDEC et al., 2005).

Potrava sycii je vyhradné ZivociSna. V potravé pievazuji drobni hlodavci
(v zastoupeni podle poctu konkrétniho druhu na stanovisti), podstatné méné je
rejskovitych, fidei jsou plchoviti a netopyii, zjiStén byl 1 krtek. Ptaci zjiSténi
V potravé nasich syct byli do velikosti drozdovitych a strakapouda velkého (HUDEC
et al., 2005). Pocetnost drobnych zemnich savcil, coby potravni nabidky syce, a to
zejména hraboSe moktadniho (Microtus arvalis), silné ovlivituje hnizdni hustotu syce
rousného a rok od roku se miZe velmi vyrazné ménit (DRDAKOVA, 2003). Syci,
zejména samice a mlad’ata, se pfi poklesu pocetnosti drobnych zemnich savcl Casto
rozptyli na  velké  vzdilenosti (LOFGRENet al., 1986; KORPIMAKI
etal., 1987; SONERUD et  al., 1988; HIPKISS et  al., 2002). Toto  kocCovné
rozptylovani je pravdépodobné piizpisobeni na regionalni vykyvy v populac¢nich
cyklech hrabosovitych hlodavci (MYSTERUD, 1970). Tento jev je ozna¢ovan jako
nomadismus. Jeho predpokladanym efektem je taxonomickd homogenita syct

zpusobena vysokou mirou genetického toku (MYSTERUD, 1970). Syc rousny hnizdi
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jednotlivé. Pary nejsou trvalé a vytvareji se kazdy rok znovu. Samec ale ziistava cely

rok v reviru (HUDEC et al., 2005).

vvvvvv

je dostupnost kofisti a jeji pocetnost. Hnizdi jednou do roka — dvoji hnizdéni je
vyjimecné. Pfi zniCeni vajec snasi ndhradni snisku. Velikost snlisky je nejcastéji 4-7

vajec, vyjimecné 2 a 3 nebo 8 vajec (HUDEC et al., 2005).
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4. Material a metodika

4.1. Charakteristika sledovanych lokalit
4.1.1. Jizerské hory

Uzemi Jizerskych hor patii do chladné klimatické oblasti. Primérna ro&ni
teplota se pohybuje v rozmezi 4 — 7 °C, primérné lednové teploty se pohybuji
v rozmezi od -7 do -3 °C a pramérné Cervencové teploty v rozmezi 12 — 16 °C.
Uzemi patii k oblastem s vysokymi Ghrny srazek, 800 — 1 700 mm/rok . Jizerské

hory drzi republikova prvenstvi ve srazkovych uhrnech.

Lesnatost tzemi je 73 % (269 km?). Nejnizsi bod CHKO (325 m n.m.) leZi u

Raspenavy, nejvyssi horou ¢eské casti Jizerskych hor je Smrk (1124 m n.m.).

Imisni zat¢z se negativné podepsala na zdravotnim stavu lesnich porostd, ptidnich
pomérech i kvalit¢ vody. Pisobeni imisi spolu s invazemi hmyzich Skidci a
nevhodnym lesnim hospodafenim vyvrcholilo v 80. letech minulého stoleti. Tehdy

byly odtéZeny téméi veskeré smrkové porosty ndhorni ploSiny.

Na jedné strané¢ stoji plochy poskozenych lesnich porostil, a na stran¢ druhé Gzemi
S ptirozenymi spoleCenstvy, komplex bucéin na severnich svazich hor, zbytky

klimaxovych smr¢in a spolecenstva raSelinist’.

4.1.2. Zdarské vrchy

Celkova rozloha Zd’arskych vrchi je 709 km2, a z toho 47 % lesa. Cést
CHKO o rozloze 465 km se nachazi na izemi okresu Zd’4r nad Sizavou a &st o
rozloze 250 km na tzemi okresii Havlickiv Brod, Chrudim a Svitavy. Krajina
Zdarskych vrchil je pestra, stiidaji se nepravidelné sité mezi, ivozovych cest, lesikli
&i skupin stromi a kefd. Oblast se nachazi v severovychodni ¢asti Ceskomoravské
vrchoviny s centralnim masivem Zd4arskych vrchii a navazuje na sousedni
pahorkatiny. Cennd jsou spolecenstva raSeliniSt a vlhkych raSelinnych luk.
Klimaticky patii mezi chladnéjsi, vlh¢i a vétrnéjsi oblasti. Primérna ro¢ni teplota se

pohybuje od 7 °C v nejniZSich polohach po 5 °C v nejvyssi ¢asti oblasti.
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Uzemi je pokryto asi z jedné poloviny lesem. Lesy pokryvaji 50% oblasti
Zd4rskych vrchi na rozloze 29 000 ha plochy. Pfirozeny jedlobukovy les je vétinou

nahrazen smrkovymi monokulturami.

Poslednim zbytkem smi$eného lesa je lokalita na Zakové hote. Jehli¢natych

porostl je 95%, zbytek tvofi listnaté porosty.

4.1.3. Krusné hory

Sledované tizemi se nachéazi ve vychodni ¢asti Kru$nych hor a je situovano
kolem vodni nadrze Flaje. Uzemi je na severu i na zdpad€é vymezeno statni hranici.

Uzemi sledovaného mista ma rozlohu pfiblizng 70 km?.

Krajina ma mozaikovity charakter. Prevladaji zde nahradni dfeviny, jako je smrk
pichlavy (Picea pungensa), smrk ztepily (Picea abies) a modiin opadavy (Larix
decidua), které nahradily odumftelé¢ smrkové porosty. Mezi nejvice zastoupené
listnaté dreviny patii btiza pyfita (Betula pubescens), biiza bradavi¢nata (Betula
pendula), jetab ptac¢i Sorbus aucuparia, dub cerveny (Quercus rubra) a buk lesni

(Fagus sylvatica).

4.1.4. KrkonoSe

KrkonoSe totiz tvoii nejsevernéjs$i stiedoevropskou horskou hradbu,
rozpinajici se v délce tésné¢ nad 50 ° severni Sitky. Jejich svahy vy¢nivaji nad
alpinskou hranici lesa a predstavuji tak mohutny pfirozeny val na okraji rozlehlych
niZin Némecka a Polska. Maji délku ptiblizné 35 km a jejich hlavni hibety a udoli
jsou uspotadany ve sméru severozadpad—jihovychod. To vyznamné ovliviiuje vSechny
geografické, klimatické a biologické vlastnosti téchto evropskych stfedohor a jejich
okoli. KrkonoSe predstavuji jedno z vyznamnych center geobiodiverzity stfedni

Evropy.

Lesy pokryvaji pies 80 % celkové plochy Krkono§ a s vyjimkou svrchniho

alpinského stupné se rozkladaji ve vSech ostatnich vegetac¢nich vySkovych stupnich.
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Rozloha dnesnich lesnich porostl je zhruba 37 tis. ha na ¢eské a 4 tis. ha na polské
stran¢ hor. Druhové i prostorové slozeni dfevin v minulosti znacné ovlivnil ¢lovek a
koncem minulého stoleti potom imisné-ekologickd kalamita. Soucasnd péce o
krkonosské lesy se zaméiuje na odstranéni dusledka diivéjSich lidskych zéasahi a
obnoveni pfirozenych ptirodnich procesi, které¢ budou zajistovat trvalou existenci

lesnich ekosystémi s miniméalnimi zasahy ¢loveka.

4.2. Material a odbér vzorku

Béhem studie bylo analyzovano celkem 91 vzorkt z Kru$nych hor (2009: 20,
2010: 71), 5 vzorkt z Krkonos (2010), 12 vzorkd z Jizerskych hor (2010), 6 vzorkt
ze Zd’arskych vrchii (2008) a 2 vzorky z Teplic (2009).

Hnizda syct rousnych (Aegolius funereus) byla ve vSech studovanych
lokalitach zjistovana kontrolou vyvéSenych budek. Budky, obsazené sycem byly
nav§tévovany za ucelem okrouzkovani mlad’at a odbéru jejich krevnich vzorki.
Vzorky byly odebrany venepunkci brachialni tepny (50-100 pl krve) pomoci malé
injekéni jehly a mikropipety. Takto odebrané vzorky byly uchovany v oznacenych
eppendorfkach s 96% etanolem v mrazaku pii teploté piiblizné¢ -40 °C. Kazda
zkumavka byla oznaéena krouzkem jedince, ¢islem budky, datem odbéru a lokalitou,

kde byl vzorek odebran.
4.3. lzolace DNA

K izolovani DNA byl vyuzit DNeasy blood & tissue kit (Qiagen). Nejprve
bylo 5-10 pl ptepipetovano do ependorfek. K odebranému vzorku bylo ptidano 190-
195 ul (podle mnozstvi krve) ATL roztoku a 20 pl proteinazy K. Celkovy objem
vzorku tak ¢inil 220 pl. Vzorky byly déle vortexovany (15 sekund) a vlozeny do
inkubatoru na zhruba tii hodinovy interval pfi teploté¢ 55°C, aby doslo k uplnému
rozlozeni tkdné. Po opétovném 15sekundovém vortexovani bylo pfidano 200 pl
roztoku AL. Po dal$im 3sekundovém vortexovani byly vzorky vlozeny do inkubatoru
s teplotou 70°C. Nasledné bylo pfidano 200 pl 96-100% etanolu a nasledovalo

15sekundové vortexovani.
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Upravené vzorky byly pfepipetovany do zkumavek a 1 minutu se
centrifugovany (pfi 8000 rpm). Centrifugace vzorku byla jest¢ dvakrat zopakovana,
pouze byla pfedtim horni ¢ast zkumavek vlozena do novych spodnich ¢asti. K takto
upravenym vzorkiim bylo ptidano 500 pl roztoku AE (ten byl pfedtim inkubovany na
55°C). Na zavér vSech téchto krokid byly vzorky jesté¢ 1 minutu centrifugovany (pfi
1000 rpm) a poté byly vlozeny do cycleru, kde probéhla polymerdzova fetézova
reakce (PCR).

4.4. Polymerazova retézova reakce (PCR) a analyza mikrosatelitii

Analyza vzorkd probihala na 7 mikrosatelitovych lokusech (BOOWO04,
BOOWO06, BOOWO07, BOOW13, BOOW14, BOOW18, BOOW19), (KOOPMAN et
al., 2004). Pokazdé jeden primer z paru byl fluorescenéné oznacen, a to umoznilo
namichani do dvou multiplexd, setu A a B. Vzorky, které maji celkovy objem 20 ul
(z toho 1 ul DNA), 0,05 — 0,4-5 ul byly analyzovany za pouziti sady Multiplex PCR
kit (Qiagen) a sedmi parti mikrosatelitovych primera (Pfiloha 6), z nichz vzdy jeden

byl fluorescenéné oznacen.

PCR probihala v cycleru Mastercycler ep (Eppendorf) podle néasledujiciho schématu:

.....

e inicia¢ni denaturace (pii 95 °C, po dobu 15 min.) — po této fazi se opakuje 40
cykla sloZenych z:
o denaturaéni faze (94 °C, 30 s),
o zchlazovaci faze (57 °C, 90 s),
o polymeracni faze (72 °C, 1 min.),

o finalni extenze (60 °C, 30 min.).

Na nové plato bylo napipetovano 12 pl formamidu spole¢né s 0,3 pl L1Zu. Na takto
pfipravené plato bylo napipetovano 1 pl kazdého PCR produktu. Nasledovala
Sminutova denaturace v cycleru pti 90 °C. Material byl nasledné analyzovan
kapilarni elektroforézou v sekvenatoru ABI PRISM 3130 Genetic Analyzer (Applied
biosystems). K analyze ziskanych PCR produkti byl poté pouzit program Gene
Mapper v3.7.
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4.5.  Statistické zpracovani dat

Pomoci programu Cervus v. 3.0.3 byla spocitana frekvence nulovych alel. Do
statistickych analyz vstupovala vSechna hodnocend data adultnich jedinci syce
rousného (N=116) na vSech mikrosatelitovych lokusech s vyjimkou vylou¢eného
lokusu BOOW13, ktery mél vysokou frekvenci nulovych (neamplifikujicich se) alel
(32 %, Tab 1). Obecné¢ vyskyt nulovych alel negativné ovliviiuje analyzu
mikrosatelitové DNA. Nulové alely se objevuji v situaci, kdy néktera mladata
nezdédila po homozygotni matce na pfislusném lokusu zadnou alelu (JONES &

ARDREN, 2003).

Heterozygotnost pro jednotlivé lokusy a populace byla poc¢itana pomoci
programu GenAlex v6.41. Byly tak ziskavany hodnoty, které popisuji diverzitu
jednotlivych populaci Hy (pozorovana heterozygotnost) He (o¢ekavana
heterozygotnost), Fs (koeficient inbridingu), ktery byl pouzit ke zjisténi miry
inbreedingu (¢im vice se blizi k 1, tim vice v populaci dochazi k inbreedingu, ¢im
vice se blizi k -1 tim vyznamnéjsi je v dané populaci outbreeding). Mira
strukturovanosti (podobnosti) populaci vlivem plsobeni genetického driftu byla
stanovena na zakladé parovych hodnot Fst. Tento tzv. fixacni koeficient piedstavuje
miru rozdé€leni populace na zékladé redukce heterozygotnosti jedince vlivem
nahodného genetického posunu. Cim je Fst nizsi, tim si jsou populace podobnéjsi, a
to pravdépodobné zejména diky dostatecnému toku genti mezi nimi. POomoci
programu F-Stat v2.9.3.2 byla vypocitana téz hodnota alelické diverzity (allelic
richness). Celkovy koeficient inbreedingu F7 je odrazem relativni heterozygotnosti
jedince vuci celkové populaci. Obsahuje vliv rozdéleni populaci, ale také vliv
ptipadného nenahodného oplozeni uvnitt subpopulaci (HARTL & CLARK, 1997).

Geneticka strukturovanost populaci byla také zjiStovana za pouZiti programu
Structure 2.2., v némz byla nastavena délka simulace na 50 000 (,,lenght of burnin
period®) a pocet opakovani 100 000 (,,number of MMC reps after burnin®). Bylo
vyuzito modulu pro smiSend data (,,admixture model®) a simulace byly provadény
pro interval 1-7 populaci (K), pfi¢emz byla simulace pro kazdé K tiikrat opakovana.

DulezZitou hodnotou byl pfirozeny logaritmus pravdépodobnosti P (InP(D)), ktery
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svou nejvyssi hodnotou ukazuje idedlni pocet populaci ve zvoleném vzorku

(PRITCHARD et al. 2007).
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S. Vysledky

Na lokusech BOOW06 a BOOW 14 byly zjistény pouze dvé razné alely (198
a 202, resp. 145 a 150). Na lokusech BOOW13 a BOOW19 byly rozeznany ctyfi
alely. Nejvétsi polymorfismus vykazoval lokus BOOW18 (29 alel), pot¢ BOOWO07
(12 alel) a BOOWO4 (11 alel) (Tab. 1). Primérny pocet alel na lokus je celkové 9,14,
celkova primérnd o¢ekdvana heterozygotnost je 0,42 a primernd mira polymorfismu
zkoumanych lokusi je 0,46. Genotypy vSech 116 studovanych jedincti syce na vSech

studovanych lokalitach na sedmi mikrosatelitovych lokusech jsou Vv Piiloze 1.

V programu Cervus byla odhadnuta cetnost nulovych alel na jednotlivych
lokusech. Nejvétsi vyskyt nulovych alel byl zjistén na lokusu BOOW13, a to 0,32,
zZ toho duvodu byl tento lokus z dalSich analyz vyloucen. Pozitivni hodnota frekvence
nulovych alel byla dale odhadnuta na lokusu BOOW18 (Tab. 1). Vysledky ziskané
pomoci analyzy v programu Structure ukazuji velice nizkou genetickou
strukturovanost - vSechny studované jedince ze vSech oblasti je mozné zafadit do
jediné velké populace, jak potvrdila analyza logaritmu pravdépodobnosti, kdy jedna
skupina méla vyssi logaritmus pravdépodobnosti (pramér = -1656,83) nez dvé az
sedm skupin (-1733,83 az -2442,43), (Graf 1). V ramci analyzy genotypd vSech
adultnich jedinct vSech populaci vypocital program FSTAT hodnotu indexu Fig
(smallF) 0,012 (95 % konfiden¢ni interval CI: 0.044 az 0.083), indexu Fsr (theta ©)
0.008 (95 % CI: -0.016 az 0.028), indexu F;r (CapF) 0.020 (95 % CI: -0.060 az
0.087). Relativné nizkda hodnota Fstr upozorfiuje na nizkou miru genetické
diferenciace mezi subpopulacemi. Naopak vysSi hodnotou Fis a Fir se zfejmé
projevuje sniZzena heterozygotnost, a to zejména kvili ptfitomnosti nulovych alel

(popt. nendhodného pareni).
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Tab. 1:

N, Ho | He | PIC | F(Null)
BOOW04 11 116 0,73] 0,71 0,678| -0,0178
BOOWO07 12 116 0,85| 0,83  0,809| -0,0107
BOOW13 4 114| 027] 053] 0422| 0,319
BOOW14 2 116 0,05| 0,05| 0,049| -0,0053
BOOW18 29 116 0,77] 0,87 0,855 0,0602
BOOW19 4 116 054| 051| 0,388] -0,0332
BOOWO6 2 116| 0,02/ 002| 0,017| -0,0007

9,14 0,46 | 0,50 0,46 0,04

Srovndni polymorfismu lokusii. Tuéné€ jsou vyznaceny lokusy

S nejvétsim polymorfismem. Vysvétlivky: N — pocet alel na lokus; n — pocet jedinct

S ptislusSnym lokusem; H, — pozorovana heterozygotnost;

heterozygotnost; PIC — mira polymorfismu; F(Null) — frekvence nulovych alel.
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Graf 1:

o¢ekavana

Zavislost InP(D) na poctu populaci K na zaklad¢ simulace v programu

Structure 2.2

Fakt, Ze populace syce rousného v CR nejsou strukturované a jedna se tedy

vlastné o jednu velkou populaci, znazornuje i vystup z programu Structure (Graf 2).

Mezi jedinci ze studovanych geografickych lokalit probiha silny tok genfl.
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Graf 2: Analyza strukturovanosti populaci v programu Structure. Vysvétlivky:
KH — populace Krusnych hor; TE — populace z Teplic; KR — populace
z Krkonos; ZV — populace ze Zdarskych vrchi; JH — populace
z Jizerskych hor

Ptehled pozorované a ocekavané heterozygotnosti, alelické diverzity a
koeficient F|s adultnich ptakd podle lokusi a populaci z jednotlivych oblasti
obsahuje Piiloha 3. Koeficient inbreedingu (FIS), celkovy koeficient inbreedingu
(FIT) a fixacni koeficient (FST) uspotadané dle jednotlivych lokusii bez ohledu na

populace zobrazuje Piiloha 4.
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6. Diskuze

Diplomova prace ukézala nizkou strukturovanost syce rousného v CR, v &emz
je zajedno i s dalsimi pracemi (Slamova, 2008; Rymesova, 2008). Ceské populace
syce rousného jsou propojené dispergujicimi jedinci (FST = 0,0787), dochazi mezi
nimi K silnému toku gend, ktery stira rozdily ve variabilité syct z jednotlivych
lokalit. Velice nizkou genetickou strukturu zjistil také KOOPMAN et al. (2007)

Vv ptipad¢ severoamerickych populaci syce rousného. Velmi nizké odhady celkového
FST (0,004 + 0,002 [SE]; 95 % CI = 0,000 az 0,008) ukazuji na minimalni
genetickou diferenciaci tamnich populaci a stejné tak program Structure vyhodnotil
jak nejpravdépodobnéjsi jen jednu skupinu. KOOPMAN et al. (2005) doporucuje

vV budoucnu ovéfit jestli Sest eurasijskych populaci syce rousného odpovida jejich

genetické strukturovanosti.

Vysledky analyzy z programu Structure ukazaly v souladu s ptedpokladem
nizké genetické strukturovanosti, Ze nejvhodnéjsi pocet skupin pro syce rousného je
jedna, k témuz dospéla i RYMESOVA. Naopak SLAMOVA zjistila analyzou vzork
z Krusnych a Jizerskych hor.

Vysledky analyzy pocta alel na jednotlivych lokusech jsou velmi podobné
vysledkiim studie norskych populaci syce, ovSem s vyjimkou lokusu BOOWIS,
ktery je v Ceské republice variabilngjsi, nez uvadgji autofi studie provedené na izemi
Severni Ameriky a Norska (Tab. 2). V severoamerickém vzorku bylo na tomto
lokusu nalezeno 9 alel, v norském 11 alel a v Ceské republice 29 alel (KOOPMAN,
2004). Pomérné podobné populace norska a ¢eskd maji vyssi heterozygotnost oproti

americké populaci na lokusech BOOW04 a BOOW 14

Prestoze tato prace zkousi vzajemné vyhodnotit populace studované na Gzemi
CR, pocet vzorkil je u nékterych z nich relativné maly (Teplice: n=2 ad. ex.,
Krkonose: n=5 ad. ex., Zdarské vrchy: n=6 ad. ex.). Vice vzorki mohlo byt do

analyz zafazeno jen z Krusnych hor (n=91 ad. ex.) a z Jizerskych hor (n=12 ad. ex.).

Ze srovnani populaci z oblasti Ceské republiky, Severni Ameriky a Norska
vyplyva, Ze testovani jedinci z Norska se velmi podobaji jedinciim z ceské populace.

Spole¢né prevySuji svou heterozygotnosti severoamerickou populaci na lokusech
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BOOWO04 a BOOW 14, zatimco na lokusu BOOW 14 je jejich variablita niz§i. Ceskéa
populace ptevySuje svou heterozygotnosti obé populace na lokusu BOOW18 a 19.

Severni Amerika Norsko Ceska republika

Na| N H, He Na | n| Ho | Ho | N | n H, He

BOOWO0O4 6| 272 034| 034 11|33/069|0,76] 11| 116 0,73] 0,71

BOOWO6 3| 275 0,31] 0,28 1| 36 0 0 2| 116| 0,02 0,02

BOOwWO7 | 11| 266| 0,76| 0,81 7,36/081] 081 12| 116 085 0,84

BOOW13 7| 275| 0,27| 0,32 41 34| 04 0,57 41 116| 0,27 0,53
BOOW14 4| 273| 0/58| 0,61 2(33/009]|006] 2| 116 0,05 0,05
BOOW18 9| 266/ 068| 068| 11| 35|0,48| 0,81 29| 116| 0,77 0,87
BOOW19 3| 268] 044| 044 3136|044 046] 4| 116| 054| 051
Tab. 2: Srovnani lokust ¢eskych populaci s populacemi ze Severni Ameriky a

Norska (KOOPMAN, 2004). Vysvétlivky: Ny — pocet alel na lokus; n — pocet jedincii

nesoucich dany lokus; H, — pozorovana heterozygotnost; He - o¢ekavana

Péarové porovnani hodnot FST poukéazalo na genetickou odlisnost populaci
Krusnych a Jizerskych hor, ptestoze jde fakticky o jedno pohoii bez vyraznych
geomorfologickych piekdzek vyznamnych pro syce rousného a branici genetickému
toku mezi jeho populacemi. Omezeny tok gend mezi pohofimi by mohl rovnéz
vysvétlovat pokles genetické diverzity populace KruSnych hor. Ke stejnému

vysledku dogla ve své praci také SLAMOVA (2008).
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7. Zavér

Béhem studie bylo zanalyzovano celkem 116 vzorkt syce rousného (Aegolius
funereus) z Krusnych hor, Teplic, Krkono$, Zdarskych vrchti a Jizerskych hor.
Vysledky této studie odpovidaji predpokladim na pocatku vyzkumu — studované
populace syce rousného nejsou vzajemné geneticky strukturované (FIS = 0,012; 95
% 95 % CI: -0,044 az 0,083; FST = 0.008; 95 % CI: -0,016 az 0,028; FIT = 0.020; 95
% CI: -0,060 az 0,087), je mezi nimi vyrazny geneticky tok a celkova geneticka
diverzita je nizka. Ceské populace jsou vzajemné propojené vlivem velké disperzni

schopnosti syce.
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Piiloha 1:  Genotypy vSech adultnich exemplatii syce rousného zahrnutych do
diplomové prace. Vysvétlivky: ID — ¢islo jedince; Pop — populace;
BOOWO04, 07, 14, 18, 19, 06 — konkrétni mikrosatelitové lokusy

ID | Pop [BOOWO04|BOOWO7|BOOW14|BOOW18|BOOWI19 | BOOWO06

KH1 |KH | 204| 232| 97| 97| 145| 145| 220| 225 219| 223| 198| 198

KH2 |KH | 204| 214| 88| 93| 145| 145] 196| 227 | 219| 223| 198| 198

KH3 |KH | 204| 221| 84| 88| 145| 145| 220| 232 219| 223| 198 | 198

KH4 |KH | 212| 218| 93| 97| 145| 145| 224| 299( 219| 223| 198 | 198

KHS |KH [ 204| 212 93| 97| 145]| 145]| 224| 231| 223| 223| 198| 198

KH6 |KH | 204| 221| 76| 97| 145| 145| 222| 237 219| 223| 198 | 198

KH7 |KH [ 212] 221| 93| 97| 145| 145]| 224| 224| 219| 223| 198| 198

KH8 |KH | 204| 212| 88| 93| 145| 145] 192| 205 219| 223| 198 | 198

KH9 |KH | 218| 223| 88| 93| 145| 145]| 216| 232| 219| 223| 198| 198

KH10 |KH | 204 | 232| 84| 88| 145| 145| 220| 228| 219| 219| 198| 198

KH11 |KH | 204| 204| 88| 97| 145| 145]| 224| 228 223| 223| 198 | 198

KH12 |KH | 204 | 225| 88| 88| 145| 145| 220| 224 | 223| 223| 198| 198

KH13 |KH | 204| 204| 88| 88| 145| 150| 228| 228 219| 223| 198 | 198

KH14 |KH | 221 | 225| 84| 93| 145| 145]| 227| 227| 219| 223| 198| 198

KH15 |KH | 225| 232| 84| 84| 145| 150| 196| 228 219| 223| 198 | 198

KH16 |KH | 204| 204| 84| 97| 145| 145| 220| 237| 219| 223| 198| 198

KH17 |KH | 204| 204| 93| 93| 145| 145] 192| 232| 219| 223| 198| 198

KH18 |KH | 212| 232| 97| 101 145| 145| 220| 232 219| 219| 198| 198

KH19 |KH | 232| 232| 84| 84| 145| 145]| 228| 228| 219| 219| 198 | 198

KH20 |KH | 204| 225| 88| 97| 145| 150| 220| 224 219| 219| 198| 198

KH21 |KH | 221 | 225| 76| 84| 145| 145]| 223| 224| 223| 223| 198| 198

KH22 |KH | 204| 204| 93| 105 145| 145] 196| 222 219| 219| 198| 198

KH23 |KH | 214| 221| 93| 109| 145| 145] 192| 227 223| 223| 198 | 198

KH24 |KH | 214 | 221| 76| 88| 145| 145| 192| 224 | 223| 223| 198| 198

KH25 |KH | 204| 221| 88| 88| 145| 145| 220| 224 219| 223| 198 | 198

KH26 |KH | 204 | 221| 93| 101| 145| 145]| 188| 228| 219| 223| 198| 198

KH27 |KH | 221| 232| 88| 93| 145| 145]| 227| 484 223| 223| 198 | 198

KH28 |KH | 204 | 204| 97| 97| 145] 145]| 224| 224| 219| 219| 198| 198

KH29 |KH | 212| 229| 93| 97| 145| 145]| 216| 216| 223| 223| 198| 198

KH30 |KH | 210| 218| 84| 97| 145| 150| 228| 237 219| 223| 198 | 198

KH31 |KH | 204 | 221| 76| 97| 145] 145| 196| 224 | 223| 223| 198| 198

KH32 |KH | 204| 204| 93| 97| 145| 145]| 222| 228 219| 223| 198 | 198

KH33 |KH | 204 | 218| 80| 97| 145] 145]| 192| 228| 219| 223| 198| 198

KH34 |KH | 204| 221| 84| 84| 145| 145| 224| 237 219| 223| 198 | 198

KH35 |KH | 218| 221| 93| 97| 145] 145] 192| 224| 219| 219| 198 | 198

KH36 |KH | 204 | 214| 93| 97| 145| 145]| 224| 224| 219| 219| 198 | 198

KH37 |KH | 204| 212| 88| 97| 145| 145| 220| 232 219| 223| 198 | 198

KH38 |KH | 204 | 212| 93| 97| 145| 145| 188| 192| 219| 219| 198 | 198

KH39 |KH | 204| 221| 88| 93| 145| 145]| 218| 224 219| 223| 198| 198

KH40 |KH | 204 | 212| 93| 101| 145| 145]| 192| 228| 219| 219| 198| 198

KH41 |KH | 204 | 221| 84| 101| 145| 145| 192| 192| 219| 219| 198| 198
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Pokracovani tabulky z predchozi strany

ID | Pop [BOOWO04|BOOWO07[BOOW14|BOOW18 | BOOW19| BOOWO06
KH42 |KH | 204| 204| 84| 93| 145] 145| 220| 224| 219| 223| 198| 198
KH43 |KH | 204 | 204| 93| 93| 145] 145| 196| 232| 219| 223| 198| 198
KH44 |KH | 214| 214| 88| 93| 145| 145]| 192| 227 223| 223| 198| 198
KH45 |KH | 204 | 204| 84| 88| 145| 145| 232| 232| 219| 223| 198| 198
KH46 |KH | 204| 232| 84| 88| 145| 145| 224| 248| 219| 223| 198| 198
KH47 |KH | 204 | 221| 76| 93| 145] 150| 220| 224| 219| 223| 198| 198
KH48 |KH | 204| 221| 80| 97| 145| 145]| 200| 224 219| 223| 198| 202
KH49 |KH | 204| 212| 88| 97| 145| 145| 220| 232 219| 223| 198| 198
KH50 |KH | 204 | 225| 93| 97| 145| 145| 224 | 224| 219| 223| 198| 198
KHS51 |KH | 212| 214| 84| 93| 145| 145] 196| 220 219| 223| 198| 198
KHS52 |KH | 204 | 212| 84| 88| 145| 145| 192| 227| 219| 223| 198| 198
KH53 |KH | 204| 212| 84| 113| 145| 145] 192 196 223| 223| 198| 198
KH54 |KH | 212| 218| 93| 101| 145| 145| 220| 220| 223| 223| 198| 198
KHS5 |KH | 218| 225| 84| 93| 145| 145]| 227| 232| 223| 223| 198| 198
KH56 |KH | 204| 221| 80| 84| 145| 145]| 224| 224| 219| 223| 198| 198
KH57 |KH | 204| 212 80| 97| 145] 145] 192| 196| 219| 223| 198| 198
KH58 |KH | 204| 225| 88| 93| 145| 145] 192| 244| 219| 223| 198| 198
KHS9 |KH | 204 | 204| 84| 93| 145| 145| 220| 224| 219| 223| 198| 198
KH60 |KH | 204| 216| 80| 93| 145| 145] 192| 224| 219| 219| 198| 198
KH61 |KH | 212| 216| 93| 97| 145]| 145| 224| 224| 219| 219| 198| 198
KH62 |KH | 204 | 204| 93| 97| 145| 145| 222| 222| 219| 219| 198| 198
KH63 |KH | 204| 212| 88| 97| 145| 145| 220| 231 219| 223| 198| 198
KH64 |KH | 204 | 212| 84| 112| 145] 145| 192| 196| 223 | 223| 198| 198
KH65 |KH | 204| 204| 80| 105| 145| 145] 192] 196 219| 219| 198| 198
KH66 |KH | 221| 221| 84| 88| 145| 145| 192| 220| 219| 223| 198| 198
KH67 |KH | 212| 221| 84| 101| 145| 145]| 224| 224| 219| 219| 198| 198
KH68 |KH | 204 | 221| 97| 105| 145| 145| 192| 224| 219| 219| 198| 198
KH69 |KH | 204 | 223| 84| 97| 145| 145| 224| 231| 223 | 223| 198| 198
KH70 |KH | 210| 216| 88| 88| 145| 145]| 224| 262 223| 223| 198| 198
KH71 |KH | 204| 204| 97| 101| 145| 145| 196| 228| 223| 223| 198| 198
KH72 |KH | 204| 204| 84| 93| 145| 145| 220| 224 219| 219| 198| 198
KH73 |KH | 204 | 232| 84| 88| 145| 145| 220| 244| 219| 223| 198| 198
KH74 |KH | 204| 221| 80| 97| 145| 145| 200| 224 | 223| 223| 198| 198
KH75 |KH | 204| 223| 84| 97| 145| 145]| 224| 231| 223| 223| 198| 198
KH76 |KH | 204 | 223| 88| 97| 145| 145| 234| 254| 219| 223| 198| 198
KH77 |KH | 204| 221| 88| 88| 145| 145| 220| 224 219| 223| 198| 198
KH78 |KH | 204 | 212| 84| 112| 145| 145| 192| 196| 223 | 223| 198| 198
KH79 |KH | 204| 212| 84| 88| 145| 145| 192| 224| 219| 223| 198| 198
KH80 |KH | 204 | 221| 97| 97| 145| 145| 196| 224| 223 | 223| 198| 198
KH81 |KH | 221| 225| 76| 84| 145| 145| 220| 220| 223| 223| 198| 198
KH82 |KH | 212| 223| 88| 97| 145| 145]| 228 | 228 219| 223| 198| 198
KH83 |KH | 204 | 212| 84| 93| 145| 145| 192| 226| 219| 219| 198| 198
KH84 |KH | 204| 204| 93| 97| 145| 145] 196| 224| 219| 223| 198| 198
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Pokracovani tabulky z predchozi strany

ID | Pop [BOOWO04|BOOWO07[BOOW14|BOOW18 | BOOW19| BOOWO06
KH85 |KH | 204 | 204| 97| 105| 145| 145| 224 | 224| 219| 223| 198| 202
KH86 |KH | 204 | 212| 84| 93| 145| 145| 224| 231| 219| 223| 198| 198
KH87 |KH | 204| 212| 88| 93| 145| 145] 192| 205 219| 223| 198| 198
KH88 |KH | 204 | 221| 88| 101| 145| 145| 192| 224| 219| 223| 198| 198
KH89 |KH | 204| 221| 97| 105| 145| 145] 192| 224| 219| 219| 198| 198
KH90 |KH | 204 | 221| 80| 84| 145| 145| 226| 226| 219| 223| 198| 198
KHI91 |KH | 204| 204| 97| 101| 145| 145] 192| 220 219| 219| 198| 198
TE1 |TE | 204| 204 88| 88| 145| 145 236| 236| 219| 223| 198| 198
TE2 |TE | 204| 204 88| 105| 145| 145 224| 250| 219| 223| 198| 198
KR1 |KR | 204| 221| 93| 97| 145| 145]| 196| 224| 219| 223| 198| 198
KR2 |KR [ 212| 221| 93| 97| 145] 145| 192| 224| 223 | 223| 198| 198
KR3 |KR | 204| 204| 93| 101| 145| 145]| 228 | 228 219| 219| 198| 198
KR4 |KR | 204| 221| 93| 93| 145| 145| 224| 224| 198 | 224| 198| 198
KR5 |KR | 204| 212| 93| 105| 145| 145] 196| 228 219| 223| 198| 198
ZV1 |ZV | 204| 212 93| 97| 145| 145( 222| 484| 219| 223| 198| 198
ZN2 |ZV | 204| 204 93] 101]| 145| 145 192| 222| 219| 219 198| 198
ZV3 |ZV | 204| 223 80| 93| 145| 150 220| 224| 219| 223| 198| 198
ZV4 |ZV | 221| 221( 101| 101| 145| 145 230| 232| 219| 223| 198| 198
Z\V5 |ZV | 204 212 93| 105| 145| 145( 192| 224| 219| 219( 198| 198
ZN6 |ZV | 204| 204 84| 84| 145| 145 222| 224| 219| 223| 198| 198
JH1 |JH | 221| 225| 86| 86| 145| 145| 220| 228| 219| 219( 198| 198
JH2 |JH | 204| 212 84| 88| 145| 145 224 | 224) 219| 223| 198| 198
JH3 |JH | 204| 204| 97| 101| 145| 145| 224 | 224| 223 | 223| 198 | 198
JH4 |JH | 204| 204 84| 93| 145| 145 196 | 228| 223| 223| 198| 198
JHS5 |JH | 216| 221| 88| 97| 145| 145| 224| 240| 219| 223| 198 | 198
JH6 |JH | 204| 221 84| 88| 145| 145 224 | 224) 219| 223| 198| 198
JH7 |JH | 212| 221| 84| 93| 145| 145| 228| 228| 219| 223| 198 | 198
JH8 |JH | 204| 204| 80| 97| 145| 145 192| 222| 219| 219| 198 | 198
JH9 |JH | 204| 204| 88| 105| 145| 145( 220| 222) 219| 219( 198| 198
JH10 |JH | 204 | 221| 88| 105| 145| 145| 224 | 224| 219| 223| 198 | 198
JH11 |JH | 212] 221 93| 101| 145| 145( 192| 224) 219| 223| 198| 198
JH12 |JH | 204| 212| 88| 93| 145| 145| 192| 196| 223| 223| 198| 198
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Priloha 2:  Vysledky parové ptibuznosti (index Fsr) vSech adultnich exemplaia.
Analyzovano v programu GenAlex. Vysvétlivky: KH — populace
z Krusnych hor; TE — populace z Teplic; KR — populace z Krkonos;
ZV — populace ze Zdarskych vrchii; JH — populace z Jizerskych hor.

KH TE KR yAY, JH
0,000 0,097 0,226 0,439 0,423| KH
0,115 0,000 0,134 0,104 0,226 TE
0,022 0,256 0,000 0,456 0,444 KR
0,000 0,163 0,000 0,000 0454 2V
0,000 0,072 0,000 0,000 0,000 JH




Priloha 3: Heterozygotnost, alelicka diverzita (allelic richness) a F\s podle
jednotlivych lokusii. Analyza z programu GenAlex. Vysvétlivky: Ny —
pocet alel na lokus; H, — pozorovana heterozygotnost, He — ocekavana
heterozygotnost; AR — alelicka diverzita; Fis — koeficient inbreedingu.

Populace | Lokus Na H, He AR Fis
BOOWO04| 11,00 0,78 0,73 2,77 -0,05
BOOWO7| 11,00 0,86 0,82 3,09 -0,04
Krusné |BOOW14 2,00 0,05 0,05 1,11 -0,02
hory BOOW18| 25,00 0,79 0,87 3,35 0,10
BOOW19 2,00 0,53 0,50 1,88 -0,05
BOOWO06 2,00 0,02 0,02 1,04 -0,01
pramér 8,83 0,51 0,50 2,21 0,00
BOOWO04 1,00 0,00 0,00 1,00 NA
BOOWO07 2,00 0,50 0,38 2,00 0,00
Teplice BOOW14 1,00 0,00 0,00 1,00 NA
BOOW18 3,00 0,50 0,63 3,00 0,50
BOOW19 2,00 1,00 0,50 2,00 -1,00
BOOWO06 1,00 0,00 0,00 1,00 NA
pramér 1,67 0,33 0,25 1,67 0,00
BOOWO04 3,00 0,80 0,62 2,48 -0,19
BOOWO07 4,00 0,80 0,58 2,46 -0,28
Krkonoge BOOW14 1,00 0,00 0,00 1,00 NA
BOOW18 4,00 0,60 0,70 2,83 0,25
BOOW19 4,00 0,60 0,66 2,66 0,20
BOOWO06 1,00 0,00 0,00 1,00 NA
pramér 2,83 0,47 0,43 2,07 0,02
BOOWO04 4,00 0,50 0,60 2,48 0,25
BOOWO07 6,00 0,67 0,78 3,18 0,23
Zdarské | BOOW14 2,00 0,17 0,15 1,33 0,00
vrchy BOOW18 7,00 1,00 0,82 3,40 -0,13
BOOW19 2,00 0,67 0,44 1,86 -0,43
BOOWO06 1,00 0,00 0,00 1,00 NA
pramér 3,67 0,50 0,47 2,21 0,02
BOOWO04 5,00 0,67 0,66 2,54 0,03
BOOWO07 8,00 0,92 0,84 3,34 -0,04
Jizerské |BOOW14 1,00 0,00 0,00 1,00 NA
hory BOOW18| 7,00/ 058 076 299| 0,27
BOOW19 2,00 0,50 0,50 1,91 0,04
BOOWO06 1,00 0,00 0,00 1,00 NA
priamér 4,00 0,44 0,46 2,13 0,08
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Priloha 4:

F-statistika podle lokusti. Analyza z programu GenAlex. Vysvétlivky:
F\s — koeficient inbreedingu; Fit — celkovy koeficient inbreedingu; Fst

— fixaéni koeficient; primeér — aritmeticky primér hodnot.

Lokus Fis Fir Fst
BOOWO04| -0,056| 0,049| 0,100
BOOWO07,| -0,100 0,092 0,175
BOOW14| -0,075| -0,023| 0,048
BOOW18 0,080 0,181 0,110
BOOW19| -0,265| -0,228| 0,029
BOOWO06| -0,011| -0,002| 0,009
priumér -0,071 0,012 0,078
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Priloha 5:

Frekvence privatnich alel. Vysvétlivky: PA — privatni alela; F(PA) —
frekvence privatni alely

Populace| Lokus PA F(PA)
BOOWO04 210| 0,011
BOOWO04 214| 0,038
BOOWO04 218| 0,038
BOOWO04 229| 0,005
BOOW04 232| 0,049
BOOWO7 76| 0,033
BOOWO07 109] 0,005
BOOWO07 112| 0,011
BOOWO7 113| 0,005
BOOW18 188 0,011
BOOW18 200 0,011
BOOW18 205| 0,011

_ . |BOOWI18 216| 0,016

ngjne BOOW18 218| 0,005
BOOW18 223| 0,005
BOOW18 225| 0,005
BOOW18 226 0,016
BOOW18 227| 0,044
BOOW18 231| 0,027
BOOW18 234| 0,005
BOOW18 237| 0,022
BOOW18 244| 0,011
BOOW18 248| 0,005
BOOW18 254| 0,005
BOOW18 262| 0,005
BOOW18 299| 0,005
BOOWO6 202| 0,011

Teplice | BOOWIS 236| 0,500
BOOW18 250| 0,250

Krkonoge BOOW1I 198| 0,100
BOOW19 224| 0,100

Zdarské | poowig| 230 0,083

vrchy

Jizerské | BOOWO7 86| 0,083

hory BOOW18 240| 0,042
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Priloha 6: Charakteristika mikrosatelitovych lokust (KOOPMAN et al., 2004)
Lokus |Znaceni Sekvence primeru Repetice

BOOWOZ | EAM F:CCCACAAAATACAGCAATTCC AC10
R:TAAAGTTCTTCCGCTTAG

BOOWO0S | VIC F:AAGGGGAAGTTACAGC ATCCH
R:TAACAAAGTATTCGGTCATT

BOOWO7 |EAM F-ACATCAAAGATAGATAGATAG AGAT16
R.TCATAGCATAAAGTCCTA

BOOW13 |NED FTTGTTAAAACAGCGAAGACC ACAGH
R:ATAATGCCTCACGCTTCC

BOOW14 | VIC F.CCATTCTTCACGAGGC AAACT
R:AGCAGGTCTCTAAAATGTCAA

BOOW18 |NED FTTCTGCCTTACAGTCTAGT AAAGE
R:AAAAACCTATCTTTGTGAGT

BOOW19 |PET F.GCATTTTTCTGTTGACCAC AAACH

R:CTAATTCAGTGCCCTTAT
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