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Abstrakt

Tato prace je reSerSi védeckych clanki a odborné literatury zabyvajici se genetickou
diverzitou. V dnesni dobé dochazi k rozsdhlym ztratdm genetické rozmanitosti, které¢ jsou
zpusobené antropogennimi vlivy. Projevuji se zejména ztratou adaptibility populaci
ke zménam vnéjsiho prostiedi a tim 1 snizenou schopnosti populaci ptezivat ve svych
piirozenych habitatech, coz muze vést k vymirani téchto populaci a nakonec i k riziku
extinkce celého druhu. Cilem této bakalarské prace je shrnuti poznatkli o problematice
populacni genetické diverzity rostlinnych druhli, v neposledni fad¢ také v souvislosti
se zménami hospodateni v krajiné. Jsou zde vysvétleny zakladni ukazatele, které urcuji
genetickou diverzitu a soucasné predstaveny faktory, které mohou potencialné ovliviiovat
genetickou diverzitu, zahrnujici také faktory ovliviiujici genetickou diverzitu ve vztahu

k historickému stavu krajiny.

Kli¢ova slova: Genetickd diverzita, historie managementu krajiny, populace, fitness,

fragmentace habitatu, geneticky drift

Abstract

This thesis is mainly a review of scientific papers and professional literature dealing with
genetic diversity. Nowadays, there is an extensive loss of genetic diversity that is caused by
anthropogenic influences. The loss of genetic diversity is reflected in show a loss of
adaptability of populations to changes in the environment, and hence the lower ability of
populations to survive in their natural habitat, which can lead to the extinction of these
populations and eventually to of extinction of the whole species. The aim of this bachelor
thesis is to summarize the knowledge about the genetic diversity of plant species, most of
them also in the context of changes in landscape management. I describe the basic indicators
that determine the genetic diversity and, at the same time, factors that may affect genetic
diversity, including factors influencing genetic diversity in relation to the historical state of

the landscapes.

Key words: Genetic diversity, history of landscape management, population, fitness, habitat

fragmentation, genetic drift
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1 Uvod

Geneticka diverzita je chapana jako geneticky fixovana rozmanitost mezi zivymi organismy ¢i
zachovani ekologické stability. S rostouci genetickou diverzitou v populaci roste i jeji
odolnost vii¢ci zménam zpuasobenych vnéjSimi Ciniteli, coZz pomahd udrzet populace
adaptabilnimi. Snizeni genetické diverzity nemusi byt napadné, mize vSak byt v budoucnu
z hlediska zachovéani druhu klicové. Vede totiz ke ztrat€¢ schopnosti adaptivni odpovédi a
to mize Casto vést az k vymieni druhu. Pokud v systému se snizenou genetickou diverzitou
dojde ke krizi (nastanou nepiiznivé podminky), mize zkolabovat cely. V riznorodém systému
projdou krizi pouze nékteré z jeho ¢asti. Jako celek pak miize zlstat funkéni a vzpamatuje se.
Populace s vyss$i genetickou variabilitou proto lépe piezivaji. Ztrata genetické diverzity
se povazuje v dneSni dobé za jeden z nejzavaznéjSich ekologickych problémi. Proc?
Geneticka diverzita je nenahraditelnd a jeji ztrata je nevratnd. Geneticka riznorodost zarucuje

evoluéni potencidl, je nutnou podminkou Zivota.

Genetickd rozmanitost je jednou ze zékladnich sloZek biodiverzity v ptirod¢. Pteziti druhd,
se kterym je geneticka diverzita v izkém vztahu, je pro udrZeni celkové biodiverzity v krajiné
naprosto zasadni. Abychom zachovali biologickou diverzitu, je potieba v§imat si vSech jejich

slozek, to znamena studovat a efektivné chranit 1 diverzitu genetickou.

V drivejSich dobach, kdy spojeni mezi piirodou a ¢lovékem bylo daleko tésnéjsi nez dnes,
bylo zemédélstvi a zpisoby obhospodafovani krajiny ohleduplné k pfirod¢é. Lidé svym
citlivym piistupem dokonce napomahali ke zvySovani biodiverzity v krajiné. Nemuseli tudiz
fesit problémy, se kterymi se potykame dnes, kdy druhové bohatstvi rychle klesa a stale vice
druhti se stdva vzacnych ¢i ohrozenych. Pro¢ tyto problémy vznikly? S rostouci lidskou
populaci se zvysily 1 naroky na jeji obZivu. Prioritou pfi hospodareni se stala produktivita a
citlivy vztah lidi k pfirod¢ se postupné vytracel, aZz se kontakt v urcité chvili témé&f prerusil.
Na nasem Uzemi byla tato situace umocnéna 1 politickou situaci, kdy asi kritickym obdobim
bylo obdobi kolektivizace a desitky let, které nasledovaly. V této dobé bylo mnoho bohatych
pfirozenych stanoviSt znieno a pfeménéno na zemédélské plochy, pfi¢emz piinos téchto
ploch byl vzhledem ke zpisobené ekologické katastrof€ minimalni. Pivodni plochy byly také

Casto roztfiStény na mensi fragmenty, které ztratily vz4jemnou konektivitu, coZ zplsobilo

celkovy ubytek biodiverzity. K tomu se ptidavaji dalS$i negativni vlivy, jako realizace



prumyslovych projektl a zneciSténi ovzdus$i, vody 1 pudy, které zpusobuji trvalé¢ Skody

na zivotnim prostredi.

Tato prace by méla pfispét zejména k pochopeni vyznamu genetické diverzity, jako jednoho
odborné védecke literatury se pokusim shrnout a vysvétlit faktory, které genetickou diverzitu
ovliviiuji, ukdzat jejich negativni disledky a objasnit i mozné piiCiny téchto vlivli. Prace
by také méla pomoci porozumét vztahu genetické diverzity a prezivani druht v historickém

kontextu krajiny.



2 Geneticka diverzita

Kazdy druh je adaptovan k urCitym podminkam prostiedi, aby dokazal piezit v konkurenci
s ostatnimi druhy (Chloupek, 2008). Diverzita mezi druhy ovSem neni koneCnym stupném
rozmanitosti, ktery miizeme pozorovat, 1ze jit mnohem hloub¢ji. Kazdy druh se skldda z jedné
nebo nekolika viceméné oddélenych populaci (tj. skupin jedincti vyskytujicich se na jednom
misté v uréitém case, ktefi se mohou vzajemné kiizit) (Primack et al., 2011). Tyto populace
ziji na raznych lokalitach, jez jsou soucasti arealu rozsifeni daného druhu. Kazda populace
se tak mize vyskytovat na jiném stanovisti a byt adaptovana na své prostiedi (Chloupek,
2008). Rozdily mezi druhy, mezi populacemi, ale i uvniti populaci — to jsou urovné,
na kterych lze studovat genetickou diverzitu (Albrecht et al., 2005). Nizka genetické diverzita
snizuje prezivani a fitness, nebot’ poskytuje jen omezené mnozstvi genetického materidlu
k selekci, takze snizuje schopnost pfizptisobit se jakymkoliv zménam. Pti prudkych a silnych
zménach, mize pak populace snaze vyhynout. Je jasné, ze pokud nastane vice takovych
udalosti, stoupa pravdépodobnost extinkce druhu. Genetickd diverzita je tedy nezbytna
k adaptaci na zmény vnéjSiho prostfedi — odrazi evolu¢ni potencidl populaci (Frankham et al.,
2002) i celych druht. Iustrujicim ptikladem je Agrostis tenuis s genetickou diverzitou tykajici
se tolerance k tézkym koviim. Tento druh byl schopen kolonizovat vysypky v dolech ve Velké
Britanii. Populace bez poZzadované genetické diverzity si vSak nedokazaly vytvofit rezistenci a

selhaly (Bradshaw, 1991).

Z dlouhodobého hlediska (udrzeni evolu¢niho potencialu) i z hlediska kratkodobého (udrzeni
reprodukéni fitness) je genetickd diverzita primarnim tématem ochranaiské genetiky

(Frankham et al., 2002).

2.1.1 Ukazatele genetické diverzity

Geneticka diverzita piedstavuje riznorodost jedincti, populaci ¢i druhli ve vSech genetickych
vlastnostech — odliSnost DNA, proteinli, ale i kvantitativnich znakti. OdlisSné sekvence
nukleotidl v urcitych segmentech (lokusech) na DNA molekule, znamenaji vytvofeni
odli$nych proteini, které maji riznou biochemickou nebo morfologickou funkci. Diisledkem
toho je pak rozdilnd reprodukéni rychlost, pfezivani a chovani jedincti (Frankham et al.,

2002).



Mira genetické diverzity je hodnocena nejcastéji pomoci téchto ukazatelti (Frankham et al.,

2002):

(A)Procento polymorfnich lokusii v populaci — proportion of loci polymorphic (P) —

podil poctu polymorfnich lokusti (ty, které maji v populaci vice nez jednu alelu,

tj. variantu genu) a celkového poctu lokust

(B) Heterozygotnost — Average heterozygosity (H) — prumérna proporce heterozygotnich

jedincti (tj. majici dvé odlisné alely v lokusu) ptes vSechny lokusy; rozliSuje se:

Observed heterozygosity (H,ps) — ,,pozorovana heterozygotnost™ — podil poctu
heterozygotii v urcitém lokusu a celkového poctu jedincti. To znamena podil
jedinci, ktefi jsou pro dany lokus heterozygotni.

Expected heterozygosity (H,,) — ,,o¢ekavana heterozygotnost*

Pro jeden lokus se dvéma alelami s frekvenci p a ¢, je definovan H.,,, takto*:

Hexp = 2pq

vvvvvv

Hep =1- YPocetalel n2  kde p; je frekvence i-té alely

xpodminkou je Hardyho-Weinbergova rovnovaha (viz kapitola 2.1.2)

(C) Alelicka diverzita — Allelic diversity (A) — podil celkového poctu alel ve vSech

lokusech a poctu lokusii, neboli primérny pocet alel na lokus.

2.1.2 Hardyho-Weinbergova rovnovaha

Jde o zdkon, pomoci néhoZ lze urcit oekavané mnozstvi heterozygotii v populaci, neboli

zpusob rozlozeni alel v populaci mezi jednotlivymi jedinci, na zakladé znalosti jejich

frekvence (tj. pomérné zastoupeni alel v populaci), pokud ovsem populace splituje néasledujici

podminky (Frankham et al., 2002):

— musi byt dostate¢né velka (nejlépe nekonecné velkd)

— neprobihaji zde mutace, selekce, ani genovy tok

— je panmiktickd (zcela nahodné kiiZeni mezi jedinci)

— probiha zde Mendelovska segregace alel



— plodnost rodicovskych genotypii je zde rovnomeérnd, stejné jako plodnost gamet

— je zde rovnomérné prezivani vSech genotypi.

V takovém piipad¢ lze uplatnit Hardyho-Weinbergovu rovnovahu, ktera je popsana

nasledovné (Allendorf et al., 2012):

e M¢jme jeden lokus se dvéma riznymi alelami A; a A, vyskytujicimi se v populaci
s frekvenci p a ¢, pak:
ptq=1

e Frekvence Aj;A; homozygoti bude rovna p’: p X p = p?; frekvence AsA,
homozygott bude rovna ¢°: q X q = q?; frekvence heterozygotii bude rovna 2pg:
(P xq) + (q Xp) =2pq

e Plati, ze soucet vSech homozygotl a heterozygott je roven jedné:

p2+ 2pq + ¢* =1

Pti splnéni vSech podminek by se tedy relativni zastoupeni alel v populaci mezi jednotlivymi
generacemi neménilo (Briggs and Walters, 2001). Avsak tézko lze nalézt tak idealni populaci,
kterd by splnila vSechny vySe zminéné podminky a nevychylovala se tak od zminéné
rovnovahy. Pro€ je tedy znalost této zékonitosti tak uZite¢na? S pomoci statistickych metod
lze totiz odhadnout vliv faktorti, které mohou zpusobit odchylky populace od Hardyho-
Weinbergovy rovnovahy. Témito faktory jsou napiiklad mutac¢ni rychlost, vazba gent,
vybérové parovani, tok genil, vliv ndhody a pfirozeny vybér (Briggs and Walters, 2001), coz
nepiimo vyplyva 1 z vySe uvedenych podminek, které musi populace spliovat, aby

se nevychylila od Hardyho-Weinbergovy rovnovahy a nebyla tak ovlivnéna Zadnymi faktory.

DalSim uzitim Hardyho-Weinbergova zdkona miiZze byt zjisténi miry inbreedingu. Pokud
populace ztraci genetickou diverzitu (v duasledku genetického driftu), stavd se soucasné
inbredni. Tato ztrata heterozygotnosti mize byt popsdna pomoci koeficientu inbreedingu F

(Reed and Frankham, 2003).

Koeficient inbreedingu (F) je definovan jako pravdépodobnost, s jakou jedinec zdédil
ob¢ alely téhoz lokusu ¢i genu od stejného predka (Falconer, 1960). Lze jej vypocitat pomoci
oCekavané heterozygotnosti H,,; a pozorované heterozygotnosti H.., (kterd byla odvozena

vyse z Hardyho-Weinbergovy rovnovahy) podle vzorce:

F = (Hexp - Hobs)/Hexp
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3 Faktory urcujici genetickou diverzitu populaci

Existuji faktory, které genetickou diverzitu urcuji piimo a faktory, které ji ovliviiuji nepiimo
prostfednictvim piimych faktort. V nasledujicich kapitolach budou predstaveny tyto faktory
véetné jejich dusledkii na genetickou diverzitu a soucasn¢ zde budou diskutovany jejich

mozné priciny.

3.1 Primé faktory

Mezi ptimé faktory patii mutace, selekce, migrace (= genovy rok), geneticky drift, bottleneck
(= efekt hrdla lahve), founder effect (= efekt zakladatele), inbreeding a reprodukéni systém
druhu. Nasledujici text charakterizuje jednotlivé faktory, zejména ve vztahu ke genetické

diverzité¢ populaci.

Mutace je nahodny proces, pfi kterém se méni pocet alel nebo vznikaji alely nové. Méni se
kvalita 1 kvantita genli. ZvySuje genetickou diverzitu a zavadi nové varianty. Jde obvykle o
slabou silu, kterd nema tendenci populace pfili§ vychylit od Hardyho-Weinbergovy

rovnovahy. V malych populacich je ale jeji vliv siln€jsi (Falconer, 1960).

Selekce je evolucni sila, ktera ovliviiuje pfizpsobeni se prosttedi. Zptsobuje rozdilné preziti
a reprodukci fenotypii ve prospéch téch, které jsou vyhodnéjsi pro preziti v daném prostiedi ¢i
pro dosaZeni Gspésné reprodukce. Selekce snizuje genetickou diverzitu populaci. Alely, které
poskytuji vyhody pro pieziti nebo pii reprodukci, budou mit v pfistich generacich vétsi
zastoupeni. Po mnoha generacich bude mit vyhodna alela tendenci se §ifit a fixovat v populaci

(Falconer, 1960).

Migrace (Genovy tok) je nepietrzity pohyb geni z jedné populace do druhé. Vytvaii a
homogenizuje genetickou diverzitu. Migrace miize obnovit genetické zmény v izolovanych a
diferencovanych populacich nebo snizit odchylky mezi populacemi, pokud se vyskytuje Casto.
Posouzeni struktury a vyznamu genetické migrace je jednim z hlavnich cili populacni

genetiky (Falconer, 1960).

Geneticky drift je ndhodna zména frekvence alel v populaci. Geneticky drift snizuje
genetickou diverzitu v populacich a jeho ucinek je nepfimo umeérny velikosti populace. Jak
velikost populace klesa, sila driftu se zvySuje a naopak. Geneticky drift také ovliviiuje

pravdépodobnost pfeziti novych mutaci. Nové alely vzniklé mutaci témét vzdy zacinaji



na nizkych frekvencich a maji tedy nizkou pravdépodobnost fixace. Geneticky drift miize vést

ke ztrat¢ vzacnych alel a fixaci béznych alel. Je-li populace velka, ma geneticky drift jen maly

vliv (Frankham et al., 2002).

Bottleneck effect (efekt hrdla lahve) je prudky pokles poctu jedincti v populaci doprovazeny
snizenim genetické diverzity. Jeho uCinky jsou nevratné — ztracené alely se i po obnoveni
populace na plivodni velikost znovu neobnovi, takze geneticka diverzita zlstava snizena.

Efekt hrdla 14hve navic posiluje ucinky genetického driftu (Frankham et al., 2002).

Founder effect (efekt zakladatele) je zaloZeny na stejném principu a ma stejné ucinky jako
efekt hrdla ldhve, ale ma odlisny zplsob vzniku. K efektu zakladatele dochazi pti zalozeni
nové populace, kterou tvofi velmi maly pocet jedincii, pochézejicich ptivodné z vétsi populace

(Frankham et al., 2002).

Inbreeding je kiizeni ptfibuznych jedinci. Inbreeding zplsobuje sniZzeni heterozygotnosti
v populacich (bez ovlivnéni alel), ¢imZ snizuje genetickou diverzitu. Projevuje se hlavné
v malych, izolovanych populacich, kde mtize vyustit v inbredni depresi. Je Casto doprovazen

efektem hrdla lahve, efektem zakladadele a genetickym driftem (Falconer, 1960).

Reprodukéni systém druhu — u rostlin existuji tfi zékladni zplsoby rozmnozovani —
allogamie (cizospraSnost), autogamie (samosprasnost) a apomixie (zplsob nepohlavniho
rozmnozovani; vyvoj jedincil z neoplozenych vajicek) (Briggs and Walters, 2001).

Autogamie vede k rychlé segregaci letdlnich a subletalnich alel, nebot’ pii ném vznikaji
recesivné homozygotni jedinci. Pokud neprobéhne selekce ve prospéch heterozygotnich
jedinctli, vyusti opakovana autogamie béhem nckolika generaci do Uplné homozygotnosti.
Populace pak ztrati vitalitu a sniZi se jejich genetickd diverzita (Briggs and Walters, 2001).
Naptiklad Wolff et al. (1994) zkoumali genetickou diverzitu u populaci dvou druhi jitrocelt.
Bézn¢ samosprasny Plantago major vykazoval v ramci populaci malou promeénlivost.
Samosprasné druhy se totiz vyznacuji niz$im primérnym poctem polymorfnich lokust,
niz§im poctem alel pfipadajicich na polymorfni lokus 1 primémé niz§i mirou
heterozygotnosti, ¢imZz se snizuje genetickd diverzita. Naopak populace cizosprasného
Plantago lanceolata byly vysoce variabilni, coz potvrzuje, Ze naopak cizosprasnost

genetickou diverzitu zvysuje.
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3.2 Neprimé faktory

V naésledujici kapitole budou piedstaveny neptimé faktory, které plsobi na genetickou
diverzitu populaci prostfednictvim piimych faktorii. Jde o velikost populace, fragmentaci
habitatu, opylovani, Sifeni semen, kompetici, historii krajinného hospodateni a jeho zmény.
Bude zde vysvétlen jejich ucinek na genetickou diverzitu, zejména na jednotlivych

ptikladech.

3.2.1 Velikost populace

NejvyraznéjSim rysem populace, ktery ovliviiuje jeji prezivani, je jeji prosta velikost. Existuje
hned nékolik vysvétleni. Ze vSeho nejdiive je vSak potfeba vymezit ,,velikost populace,*
se kterou jsme schopni pracovat. Nejedna se totiz o samotny pocet jedincl, ktery je déan
predevsim velikosti dostupného habitatu (Peterson et al., 2008). Musime brat v uvahu pocet
jedincti, ktefi se skute¢né ucastni rozmnozovani — to znamend tzv. ,.efektivni velikost
populace (N¢)* (Frankham et al., 2002). Je logické, Ze efektivni velikost populace bude
zpravidla niz8i nez skute¢ny pocet jedinct v populaci. V idedlnim ptipadé — kde se bude (1)
pocet samic¢iho pohlavi rovnat poc¢tu samciho; (2) vSichni jedinci budou mit stejnou
pravdépodobnost, ze budou mit v pristi generaci potomky; (3) velikost populace bude
konstantni; (4) a generace se nebudou piekryvat — bude v populaci N, = N/2 (Allendorf et al.,
2012). Nicméné N je teoreticky koncept — terénni studie pracuji s N (Hensen et al., 2005).

Faktory, jejichz vliv zavisi na velikosti populace, jsou mutace, selekce, migrace a ndhoda. To
jsou prvky zodpovédné za zmény genetické diverzity ve vSech populacich. Role nahody
(geneticky drift) se uplatiuje zejména v malych populacich, naopak selekce je zde mén¢
efektivni. Nicméné sniZeni velikosti populace (prudky pokles; bottleneck) doprovazi typicky
ztrata genetické diverzity, coz vede k redukci evolu¢niho potencidlu. Navic inbreeding je
v takto malych populacich nevyhnutelny a tak je snizena 1 reprodukéni zdatnost a schopnost

pteZivani (Frankham et al., 2002).

Ve velkych populacich byva genetickd diverzita vysokd, v malych populacich, ostrovnich
populacich a u ohrozenych druhti byva geneticka diverzita naopak snizena (Frankham et al.,
2002). Pokles genetické diverzity je tedy nejvice ofekdvan v malych a izolovanych
populacich jako diisledek efektu hrdla lahve, efektu zakladatele, inbreedingu a genetického
driftu (Lammi et al., 1999). Krom¢ toho, jak uz bylo jednou fecCeno, snizend geneticka
diverzita v malych populacich miize vést k redukci fitness. A to z vice divodld. Za prvé

v disledku inbreedingu, zvySené homozygotnosti a tim 1 vys§i pravdépodobnosti vlivu
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Skodlivych recesivnich alel a také nizsi schopnosti pfizpisobit se variabilnim podminkam.
Za druhé vy$$im fixovadnim mutaci, které mize rovnéz snizit fitness v malych populacich

(Leimu et al., 2006).

Vztah velikosti populace a genetické diverzity ilustruji nésledujici ptiklady. Ptipad, kdy
genetickd diverzita pozitivné korelovala s velikosti populace, byl nalezen u Pulsatilla vulgaris
(Hensen et al., 2005), Anthericum liliago (Peterson et al., 2008), Dianthus seguieri ssp. glaber
(Busch and Reisch, 2016), Trillium grandiflorum (Vellend, 2004). I kdyz spolu velikost
populace a genetickd diverzita obvykle koleruji, existuji pfipady, kdy tomu tak neni.
Napiiklad genetickd diverzita Campanula glomerata nebyla v mensich populacich nizsi. Toto
zjisténi je v rozporu s vysledky rozmanitych studii o efektu velikosti populace na vzacné ¢i
ohrozené rostlinné druhy, ale podporuje ptedpoklad, ze malé populace Campanula glomerata
nejsou ovlivnény genetickymi faktory, jako je geneticky drift ¢i inbreeding. Tyto malé
populace jsou pravdépodobné pozlstatky vétSich populaci s relativné vyssi genetickou
diverzitou a sniZeni velikosti populace a izolace jsou udélosti vyskytujici se ptili§ neddvno,
aby tak vyrazné ovlivnily genetickou rozmanitost téchto dlouhovékych trvalek (Bachmann

and Hensen, 2007).

Je také nutné podotknout, Ze snizeni genetické diverzity v malych populacich nemusi jesté
nutné znamenat 1 sniZzeni jejich vitality. PfestoZze malé a periferni populace zkoumaného druhu
Lychnis viscaria mély niz$i stupenn genetické diverzity — pravdépodobné kvili genetickému
driftu, efektu zakladatele i bottlenecku — byly stejné Zivotaschopné jako velké populace, coz
podtrhuje jejich potencialni hodnotu pro ochranu. To je divod, pro¢ tato studie zduraziuje
dualezitost ochrany malych populaci, nebot’ je ¢asto podcenéna. Obzvlasté, kdyz je u téchto
populaci objeven nedostatek genetické diverzity a nezkoumd se dal, zdali maji jedinci
v populaci i snizenou fitness (Lammi et al., 1999). Existuje jesté¢ dal§i argument pro
poskytnuti vys§i pozornosti a péce malym populacim. Ochrana celé populacni sité, bez ohledu
na velikost populaci ¢i jejich izolaci od velkych populaci, mlize totiz zarucit tok gent
v regionalnim métitku a v disledku toho zabranit (z divodu genetického driftu a inbreedingu)

genetické erozi. (Jacquemyn et al., 2003).

3.2.2 Fragmentace habitatu
Dilezitym faktorem, ktery ovliviiuje genetickou diverzitu populaci, je fragmentace habitatu.

Fragmentace habitatu zahrnuje dva procesy: zmenseni celkové rozlohy habitatu a vytvoreni
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odd¢€lenych izolovanych tizemi, které jiz nejsou soucasti spojitého celku (Frankham et al.,
2002). Populace, ktera se vyskytovala na piivodnim stanovisti, se tak rozdéli na vice mensich
casti, které¢ jsou od sebe v rizné mife izolované. Dusledkem fragmentace habitatu je tedy
zékonit¢ 1 fragmentace populace, ktera s sebou nese nepiiznivé genetické disledky — jednak
dochazi ke snizeni relativni velikosti populace, (jejiZz mozné neptiznivé dusledky jsou jiz
popsany v ptedchozi kapitole) a jednak ke snizeni migrace (genového toku) mezi zbyvajicimi
izolovanymi ¢astmi pivodniho habitatu (Briggs and Walters, 2001). Omezeni genového toku
vede pak ke zvySeni inbreedingu a ztrat¢ genetické diverzity v ramci fragmentt (Allendorf et
al., 2012). Genovy tok je ovlivnén jak poctem fragmentt, tak vzdalenosti mezi fragmenty,
efektivni velikosti populace i disperznimi vlastnostmi druhu (Frankham et al., 2002). Je tedy
jasné, ze ¢im vice jsou populace izolované, tim niz$i mezi nimi probihd migrace. Navic zde
probihd geneticka diferenciace mezi populacemi, jejiz hlavni pficinou je geneticky drift

(Peterson et al., 2008).

Geneticka diferenciace uréuje miru rozriznéni ve frekvenci alel (pomérné zastoupeni alel
v populaci) mezi dvéma populacemi nebo dvéma druhy, jinymi slovy urcuje jejich
»genetickou vzdalenost (Frankham et al., 2002). Vzhledem k tomu, Ze mira genetické
diferenciace mezi populacemi zéavisi i na geografické vzdalenosti, kterd je separuje, je
diferenciace ve vzdalenéjSich populacich vyssi. Naopak mezi populacemi, které nejsou délené
prilis velkou vzdalenosti a kde je i¢innéjsi 1 genovy tok, nedochazi k takové mifte diferenciace
(Hensen et al.,, 2005). Ztoho lze usoudit, Ze genetickd vzdalenost pifimo souvisi
s geografickou vzdalenosti. Dokazuje to nékolik studii, kde méla geografickd vzdalenost silny
(pozitivni) vliv na genetickou diferenciaci. Napi. geneticka diferenciace, kterd byla nalezena
mezi studovanymi populacemi Campanula glomerata byla napadnéj$i u populaci s vyssi
geografickou vzdalenosti. To bylo ocekavano, nebot studované regiony byly separovany
nékolika stovkami kilometri (Bachmann and Hensen, 2007). Podobny efekt byl nalezen

napiiklad u Athericum liliago (Peterson et al., 2008), Pulsatilla vulgaris (Hensen et al., 2005),
Trillium grandiflorum (Vellend, 2004).

wrwe

genetickym driftem mezi zbyvajicimi reliktnimi populacemi. MiiZze to také indikovat, Ze
soucasny genovy tok spojuje bliz§i populace navzijem vice efektivné — mozna skrze genovy
tok zprosttedkovany nezkoumanymi populacemi vyskytujicimi se mezi populacemi
zkoumanymi — neZ populace rozdélené velkymi vzdalenostmi (Peterson et al., 2008).

Nicméné pohyb genil miiZze byt omezovan ve velké mife také fyzickymi bariérami v krajiné,
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jako jsou naptiklad nevhodné habitaty, a ne jen samotnou vzdalenosti (Bachmann and

Hensen, 2007).

Ne kazda fragmentacni udalost vSak vede ke snizeni genetické diverzity (Young et al., 1996).
Napriklad nékteré malé populace Eucalyptus albens, které byly pod vlivem fragmentace, mély
mnohem vyssi genetickou diverzitu, nez by se dalo o¢ekéavat vzhledem k jejich malé velikosti
populace a rozsahu fragmentace (Prober and Brown, 1994). Tento ptipad naznacuje, ze efekty

fragmentace mohou byt mistn¢ a druhoveé specifické (Jacquemyn et al., 2003).

3.2.3 Sifeni semen

Sifeni semen ma velky vyznam pifi migraci gend mezi populacemi — zejména
ve fragmentované krajin¢, nebot pomahd udrZzovat genetickou diverzitu populaci.
Nedostatecné Sifeni semen miize ptispet k vysokému stupni diferenciace mezi populacemi

(Peterson et al., 2008) a mit neptiznivé dusledky pro genetickou diverzitu.

Semena rostlin se S§iii hlavn¢ vétrem (anemochorie) nebo prostiednictvim zivocichl
(zoochorie). Jak daleko se mohou dostat anemochorni semena od matetské rostliny, o tom
rozhoduje jejich vaha, vySka, ze které se semena z rostliny uvoliiuji a poc€asi (proudéni vétru,
dest’, atp.) (Tackenberg et al., 2003). VétSina vétrem rozndSenych semen (véetné téch, které
jsou na prvni pohled dobfe adaptované pro pfenos vétrem — okiidlena ¢i ochmytfend semena)
se ovSem nedostane dal, nez do bezprostfedniho okoli matefské rostliny a jen malo z nich
se §ifi do velkych vzdalenosti (Nathan and Muller-Landau, 2000, Tackenberg et al., 2003).
Pokud se vSak semena dostanou do vzestupnych vétrnych proudfi, mohou se naopak §ifit i

na kilometrové vzdalenosti (Jongejans and Schippers, 1999).

Sifeni semen v pefi ptak(l a srsti savcd (epizoochorie) mize hrat pro genovy tok mezi
populacemi zdsadni roli, nebot’ se takto Casto Sifi 1 do velkych vzdalenosti. Do jakeé
vzdalenosti z plivodniho mista se semeno dostane, to je podminéno morfologii semene (napf.
velikost, tvar, hmotnost, pfichycovaci struktury), vlastnostmi zvifete (napt. velikost, druh
srsti, chovani) a také strukturou krajiny — to vSechno jsou aspekty rozhodujici o adhezi a
disperzi semene v srsti zvitat (Tackenberg et al., 2006). Je jasné, ze ¢im 1épe se semeno v srsti
uchyti, tim déle se mlze v srsti udrzet a pravdépodobnéji se tak pienese do vétsi vzdalenosti.
Napftiklad v srsti ovci se semena lépe uchyti nez v srsti skotu (Tackenberg et al., 2006). Bylo
zjisténo, Ze naptiklad v srsti ovci se diaspory udrzi az sedm mésict (Fischer et al., 1996) a to

je dostate¢né dlouhd doba k ptenosu diaspor na nékolikakilometrové vzdalenosti. Nicméné
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disperzi muze ovliviiovat 1 chovani zvifete, terén kudy se pohybuje apod. Neméné dulezité,
v kontextu genového toku mezi populacemi, je Sifeni semen prostiednictvim traviciho Ustroji
zvitat (endozoochorie). Napiiklad (Pakeman et al.,, 2002) studovali endozoochorii
na herbivorech ve Velké Britanii a zjistili, ze v pasenych ekosystémech je timto zplisobem

§ifeno zna¢né mnozstvi druhu.

3.2.4 Opylovani

Pro tok geni mezi populacemi je krom¢ §ifeni semen minimalné stejné dilezité — ne-li
tudiz pro pohlavni rozmnozovani, které je hlavnim zdrojem variability v rdmci populaci.
Ackoliv je mnoho rostlin polykarpickych, takze maji mnoho pfilezitosti k sexualnimu
rozmnozovani, roz$ifuji se klonaln€ nebo jinymi asexualnimi prostfedky nebo maji stagnujici
semennou fazi, tyto Zivotni strategie nemohou dlouhodobé kompenzovat ztratu opylovani

(Bond, 1994).

Opyleni krytosemennych rostlin je zprostfedkovano nejcastéji opylovaci (zoogamie) — ptaky
(ornitogamie) nebo hmyzem (entomogamie), méné Casto vétrem (anemogamie). Uvadi se, ze
az témer 90 % kvetoucich rostlin z taxonu Angiospermae jsou zoogamni (Ollerton et al.,
2011). Tato skutecnost je logickd, vzhledem k historickému vyvoji téchto taxont, nebot
se vyvijely ve vzdjemné zavislosti. Adaptace kvetoucich rostlin jsou v piimé vazbe

s adaptacemi opylovacu.

Chovani opylovacli se Casto studuje z pohledu rozboru ziskii a ndkladii (,,cost-benefit
analysis®). Shanéni potravy je totiZ spojeno se spotiebou energie pii jejim hleddni — chovani
opylovace je tedy podminéno usilim, které je potteba vynalozit k ziskdni mnozstvi potravy,
které kompenzuje ztratu pii jeho hledani. Je tak donucen k tzv. ,,optimalnimu potravnimu
chovani.“ To znamena, Ze navs§tévuje kvéty, které mu v nejlepSim piipad€ nabizeji maximalni
odménu za minimdlni Gsili — jinymi slovy déla to, co je pro né energeticky nejvyhodné;si
(Briggs and Walters, 2001). Rostliny si proto mohou konkurovat o opylovace (Arroyo and
Dafni, 1992). Existuje nékolik faktort, které ovliviiuji uspéSnost pfenosu pylu. Jde hlavné o
vérnost opylovact urcitému rostlinnému druhu, ro¢ni obdobi, velikost kvetoucich porosti,
prostorové rozmisténi, vliv hustoty porostu a heterogenita lokality (Briggs and Walters,

2001).
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Pfenos pylu vSak obstarava tok geni jak v ramci populace, tak i mezi jednotlivymi
populacemi. Pfi fragmentaci pfirozen¢ho habitatu je tok genii tedy nezbytny k udrzeni
genetické diverzity mezi fragmenty (viz kapitola 3.2.2). Hlavnim zdrojem migrace mezi
populacemi je tedy, vedle pfenosu semen, prenos pylu. Cinnost opylovadi je proto nezbytna
pro genovy tok mezi populacemi a zejména dilezitd ve fragmentované krajiné. VSechny
dostupné dikazy ukazuji, ze pocetnost opylovacli a jejich rozmanitost s fragmentaci
stanoviste klesaji (Rathcke and Jules, 1993). Opylovaci systémy jsou stale ¢astéji ohrozovany
antropogennimi vlivy, véetné fragmentace stanovist, ale také zménami ve vyuzivani pudy,
modernimi zeméd¢€lskymi postupy, pouzivanim chemickych latek, jako jsou pesticidy a
herbicidy a invazemi jinych rostlin a zivocichti (Kearns et al., 1998). Pokud je izolace mezi
fragmentovanymi populacemi vétsi, nez spasaci dosah opylovaci, pokud jsou mistni populace
opylovaci kriticky malé nebo pokud se majoritni opylovaci vyhybaji malym populacim,
vysledkem miize byt snizeni opyleni (Kearns et al., 1998). Navic Steffan-Dewenter a
Tscharntke (1999) pfisli na to, ze existuje pozitivni vztah mezi spasaci vzdalenosti a velikosti
téla opylovace. Dulezitymi opylovaci ve fragmentované krajiné proto mohou byt naptiklad
¢meléci, kteti jsou schopni pfekondvat velké vzdalenosti pfi paseni — i nckolik kilometri

(Walther-Hellwig and Frankl, 2000) — pravdépodobné diky své télesné velikosti.

Ptikladem vlivu interakce hmyzich opylovacl a rostlin na genetickou diverzitu, je némecka
studie, kde se zkoumal stupen genetické diferenciace mezi malymi a izolovanymi populacemi
Anthericum liliago, které postradaly hlavni opylovace. Byla zde nalezena vysoka mira
diferenciace, jejiZ ptic¢inou byl geneticky drift. Jednim z dalSich faktori, které mohly ptispét
k vysokému stupni diferenciace ve zkoumanych populacich (mimo omezeny pohyb

opylovacil) byl i nedostatek Sifeni semen (Peterson et al., 2008).

3.2.5 Kompetice

Mezidruhova kompetice je jeden z dalSich potencidlnich faktorti, které mohou ovliviiovat
genetickou diverzitu populaci jednotlivych druhii. Tento vztah ilustruji nésledujici ptiklady.
Prvni z nich je némecka studie, v niz se studovaly primarné efekty velikosti populace a
zpusobu obhospodafovani krajiny na genetickou diverzitu ohroZené¢ho druhu Dianthus
seguieri ssp. glaber (Busch and Reisch, 2016). Busch and Reisch (2016) piisli navic na to, ze
geneticka diverzita negativné koreluje s vySkou a hustotou (pokryvnosti) vegetace. Mensi,
vice konsolidované a geneticky méné rozmanité populace Dianthus seguieri ssp. glaber

se vyskytovaly na mistech s vyS§i a hust§i vegetaci. Navic ¢im vice travinnych druha
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se na stanovisti vyskytovalo, tim méné kvéth Dianthus seguieri ssp. glaber bylo v populaci
nalezeno. Naproti tomu pocet tobolek stoupal s poctem bylinnych druhti na stanovisti (Busch

and Reisch, 2016).

Kompetice miize byt spojena i s genovym tokem, ktery je dulezity pro zachovani genetické
variability, zajiSténym prostiednictvim Sifeni semen. Piikladem je Sifeni anemochornich
semen, které miize byt vyrazné ztizeno ptitomnosti okolnich rostlin. Mohou totiz zachytavat
semena a fungovat tak jako pasti (Bullock and Moy, 2004). Lapend semena se pak hromadi
u téchto rostlin, semena se dale nemohou S§ifit nebo nemohou vibec vykli¢it, protoze
se nedostanou do kontaktu s ptidou. Vysledkem tedy je, Ze okolni vegetace brani toku gent

rostlin s anemochornimi semeny, ¢imz se miiZe snizovat i jejich genetické diverzita.

Dalsim ptikladem, kde mliZzeme nalézt spojitost mezidruhové kompetice a genetické diverzity
je opét némeckd studie, kterd byla provddéna na populacich Campanula glomerata.
Bachmann et al. (2005) zde poukazuje na mezidruhovou kompetici v opusténych krajinach,
kterda mize mit negativni vliv na kli¢eni a kolonizaci novych stanovist’ populaci C. glomerata.
Ptitomnost okolnich druhli na stanoviSti mize mit tedy opét negativni dopad na genovy tok
téchto populaci. Autor vyslovuje nazor, Ze této kompetici muize zabranit pastva nebo

manualni seceni a extrakce biomasy (Bachmann et al., 2005).

Na vztah kompetice a genetické diverzity se mizeme divat i z jiného hlediska. Populace
s nizsi genetickou diverzitou mize obsahovat jedince s nizsi fitness, ktefi pak budou mit horsi
kompeti¢ni schopnosti. Slab4d schopnost jedinct urcitého druhu na daném stanovisti
konkurovat ostatnim druhlim sniZuje vitalitu celé populace, coz miZze vést az k jejimu
vymieni. To zplsobi zménu vztahil a interakci na stanovisti i zménu druhového slozeni.
V ptipadé€, Ze se prerusi nékteré dilezité vazby, je mozné, ze tyto zmény ohrozi celkovou

biologickou rozmanitost na stanovisti (Vellend, 2006).

3.2.6 Historie krajinného hospodareni a jeho zmény

Geneticka diverzita populaci je determinovana nejen soucasnymi faktory (n€kterymi z nich
jsme se zabyvali v minulych kapitolach), ale i1 tim, co se délo v minulosti. Historie krajiny a
jeji vliv na genetickou diverzitu je zatim malo studovana oblast. Pfesto vSak dnes uz existuje
nekolik studii, které se touto problematikou zabyvaji. Pii utvafeni genetické rozmanitosti
rostlinnych populaci mohou byt historické zmény struktury krajiny velmi dilezité, a proto

by mély byt do studii zkoumajicich genetickou strukturu populaci v krajiné zaclenény

19



(Jacquemyn et al., 2004) Nasledujici ptiklady ilustruji vztah genetické diverzity a (1) historie
kontinuity habitatu (stafi habitatu a jeho propojenost v minulosti), (2) antropogennich vliv

véetné¢ zmén krajinného managementu.

Viibec prvni studie, ktera se zabyvala vlivem stafi populace na genetickou diverzitu, byla
studie lesnich bylin Primula elatior v Belgii (Jacquemyn et al., 2004). Lesni populace
Primula elatior byly rozdéleny na mladé (mladsi nez 35 let) a staré (starSi nez 35 let). Vyssi
genetickd diverzita (v ramci populace i celkovd) byla nalezena ve starSich populacich. Staré
populace byly od sebe navzajem i vice diferencované nez mladé populace. Pozorovanou nizsi
genetickou diferenciaci u mladSich populaci mohou vysvétlit 1 nizs§i vzdalenosti mezi
jednotlivymi existujicimi populacemi a tim padem vysSi genovy tok. Tato studie opét
poukazuje na dilezitost Gdaji o historickych zménach krajiny v genetickém vyzkumu

populace na krajinné urovni (Jacquemyn et al., 2004).

Dalsi studie, kterd zkoumala asociaci stafi populace a genetické diverzity, byla studie
provadéna na lucnich fragmentech mozaikovité zemédélské krajiny na baltském ostrové
Oland (Prentice et al., 2006). Modelova rostlina, ktera byla pouzita pro tuto studii, byla Briza
media — charakteristicky druh starych pastvin, ale i ¢asny kolonizator mladych luk
vytvofenych po diivéj§im lese nebo orné pide. Vysledky ukdzaly, ze genetickd struktura a
urovenn vnitrodruhové rozmanitosti byly ovlivnény velikosti luk, druhem biotopu
obklopujiciho louky, velikosti populaci, geografickou polohou populaci a také historickou
kontinuitou krajiny — stafim luk a zplisobem jejich vyuzivani. Prentice et al. (2006) pfisli také
na to, ze v severnich oblastech byla geneticka diverzita nizsi nez v jiznich. RozlozZeni travnich
porostil ve zkoumané oblasti v riznych obdobich béhem poslednich 300 let totiz naznacuje,
7e pastviny v zalesnénych oblastech na severu mély delsi historii fragmentace a izolace nez
JiZzni pastviny. SniZené hodnoty genetické diverzity pro sever jsou tudiZz v souladu
s ocekavanim, Ze u populaci, které¢ maji delSi historii izolace, byla genetickd rozmanitost
vyraznéji sniZzena (a nikoli nasledné¢ doplnéna), nez u habitatovych fragmentti, které byly

navzajem propojeny méné nez pied 50 lety (Prentice et al., 2006).

Na baltském ostrové Oland byla zkoumdana i geneticka diverzita mechu Homalothecium
lutescens ve vapenitych travnich porostech a jeji vztah ke stafi a struktute krajiny (Rosengren
et al., 2013). Populace ve starych travnich porostech (280 let a vice) byly geneticky mnohem

variabilnéj$i nez populace v mladSich loukach. Soucasné byly trovné genetické diverzity
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v populacich na mladSich loukach zvySeny, pokud byly tyto pastviny obklopené starymi
travnatymi porosty s rtiznorodymi rezervami genetické variability — dochéazi k toku gent
ze starych populaci do ptilehlych mladsich populaci. To znamend, ze blizkost velkych ploch
starych travnich porosti miize v mladSich loukdch genetickou variabilitu podporovat.
odbéru vzorku. Zachovani genetické diverzity populaci ve star§ich loukach pravdépodobné
podporovala také dlouha kontinuita managementu pastvy. AvSak stafi habitatu (urceno
na zakladé udaji z historickych map a leteckych snimkt) pravdépodobné neposkytne
jednoduchy odraz staii populaci H. lutescens. Mechové populace mohly byt vytlaceny
cévnatymi rostlinami v obdobich s nizkym nebo zadnym spasacim rezimem a nasledné
nahrazeny novymi populacemi. Nicméné se piedpoklada, ze populace H. lutescens, které
se nachazeji na starSich pastvinach, jsou i pfesto star§i nez populace v mladych loukéch.
soucCasny krajinny kontext (Rosengren et al., 2013). Podobny vztah byl nalezen ve studii
na druhu Briza media ve fragmentovanych vapenitych travnich porostech, kde soucasny
model struktury krajiny vysvétloval genetickou diverzitu lépe, nez historické aspekty (Helm

et al., 2009).

Miinzbergova et al., (2013) studovali poprvé na druhu Succisa pratensis mimo staii habitatu
dalsi historicky aspekt majici vliv na genetickou diverzitu, ktery v pfedchozich studiich nebyl
zohlediiovan — u¢inky konektivity habitatli v minulosti. Dokézali, Ze oba historické aspekty —
jak stafi stanoviSt, tak spojitost stanovist — se na distribuci genetické diverzity podili.
Populace, které byly v minulosti vice propojeny, mely vyssi genetickou diverzitu. Zaroven
si byly tyto populace geneticky vice podobné neZz populace, které byly vzdy oddéleny.
Populace, které mély kontakt s jinymi stanovisti, vykazovaly nadbytek heterozygoti, zatimco
malé, po celou dobu izolované populace vykazovaly znamky inbreedingu. Vysledky této
studie ukdzaly, Ze struktura krajiny pted 150 lety (v roce 1850) je siln¢jSim prediktorem
rozloZeni genl v krajin€ nez krajinna struktura v nasledujicich ¢asovych obdobich (v letech
1900 a 1945). Genetické vlastnosti populaci jsou tedy pomérné konzervované a nemizeme
zcela pochopit, aniZ bychom zohlednili historickou strukturu krajiny. Historie krajiny proto
vyrazné piispiva k pochopeni distribuce soucasné genetické struktury v ramci druhu a

genetickd struktura mize byt vyuZzita k lepSimu pochopeni historie krajiny.
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Historie nam vSak ukazuje 1 dals$i aspekty, které mohou pfispivat k ovlivnéni stavajici
genetické diverzity populaci. Mluvime zde o zménach v krajinném managementu neboli o
zménach v obhospodafovani krajiny. Zmény provadéné v krajinném hospodatreni mohou vést
ke fragmentaci pfirozenych habitatd ¢i jejich destrukci. Mnoho rostlinnych druhti se pak
potyka s genetickymi, demografickymi a environmentalnimi problémy a stavaji se ¢im dal
vice vzacnymi. Jejich zbyvajici populace jsou pfili§ malé a izolované, nez aby byly schopny
vytrvat v prubéhu ¢asu — Celi velkému riziku extinkce (Bachmann and Hensen, 2007). Lidsky
vliv (hospodafeni na pastvinach, pfeprava osiva, sena a domaci zvifata) v predchozich
stoletich zjevné pomohl vybudovat vysokou genetickou rozmanitost. Naproti tomu pieruseni
starého zptisobu hospodafeni a vznik intenzivniho zemédélstvi je divodem nepfiznivého
antropogenniho vlivu na soucasnou genetickou rozmanitost. Tradi¢ni vyuziti pady tedy

podporuje rozmanitost jak genetickou, tak i druhovou (Helm et al., 2009).

Ptiklad disledkii takovych zmén v krajinném managementu nachdzime v némecké studii
bavorskych lu¢nich populaci hvozdikli druhu Dianthus seguieri ssp. glaber, kde bylo
prokézano, ze nejsiln€jsi dopad na genetickou diverzitu a zdatnost tohoto druhu ma
fragmentace habitatu a opusténi vyuzivani pudy — zejména chybéjici kosici rezim (Busch and

Reisch, 2016).

Na populacich rostlin druhu 77illium grandiflorum v USA (druh reprezentujici naopak lesni
bylinu) byl studovéan vliv historie vyuZivani pidy, krajinného kontextu a environmentalnich
podminek na diverzitu a divergenci v populacich. Zde bylo zjisténo, Ze sekundarni lesy (70-
100 let staré; vzniklé na opusSténé zemédélské ptid€) ve srovnani s primarnimi lesy (porosty,
které nebyly nikdy vykaceny) mély snizenou jak genetickou, tak 1 druhovou diverzitu.
V sekundérnich lesich v severni temperatni z6n¢ se navic drasticky snizuji velikosti populaci

lesnich bylin vlivem zemédé&lského vyuZivani pidy (Vellend, 2004).

Helm et al. (2009) studovali genetickou diverzitu Briza media na fragmentovanych vapnitych
loukéach. Geneticka diverzita populaci Briza media ve fragmentovanych komunitach rychle
reaguje na zmeny struktury krajiny a antropogenniho tlaku. Vysledky této studie potvrzuji, Ze
fragmentace stanoviSt’ a negativni antropogenni vliv zvySuje nachylnost rostlinnych druht
ke genetickému poskozeni. Dale se ukdzalo, ze hustota lidské populace pred sto lety méla
na genetickou rozmanitost pozitivni vliv, zatimco soucasné rozlozeni a hustota obyvatelstva

ma vliv negativni.
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4 Vliv genetické diverzity na fitness

V této kapitole se dotykame vyznamného tématu ochranaiské genetiky a to, zda ma pokles
genetické diverzity vliv na fitness. Protoze ztrata genetické diverzity souvisi s inbreedingem a
inbreeding snizuje reproduk¢ni zdatnost, predpoklada se, ze heterozygotnost a fitness jedinct
spolu tedy budou korelovat. Efektivni velikost populace, kterd urcuje miru inbreedingu,
by soucasné¢ méla korelovat s fitness (Reed and Frankham, 2003). Existuje fada studii,
ve kterych nizké hodnoty genetické diverzity korelovaly s nizkymi hodnotami fitness.
Naptiklad Hensen et al. (2005) zjistili, Ze genetickd diverzita a velikost populace vyrazné
ovliviiuji fitness parametry (produkce a kvalita semen) populaci Pulsatilla vulgaris. Podobné
korelace ukézala 1 studie na vzacné rostliné Gentianella germanica (Fischer and Matthies,

1998).

Byla také provedena metaanalyza, ktera se snazi mimo jiné objasnit, zda geneticka diverzita
koreluje s fitness a jaké udaje vyuzivané pro meéfeni genetické diverzity fitness nejlépe
odhaduji. Tato studie se také zabyva tim, do jaké miry spolu koreluji molekularni data,
kvantitativni genetickd data a velikost populace ve vztahu k fitness. Rozhodnuti o ochrané
se totiz provadéji na zdkladé testi pomoci molekularnich markert, bez jasného dikazu o
korelaci mezi fitness a témito markery. Na zakladé této metaanalyzy bylo zjisténo, ze bézné
uzivané ukazatele fitness — heterozygotnost, velikost populace a kvantitativni geneticka
variace - silné a pozitivn¢ korelovaly s fitness jedincii v populaci. Vysvétlovaly 15-20 %
variability ve fitness. Tato korelace je v souladu s teorii. Pokud je inbreeding a drift slozkami
stavajici fitness, pak heterozygotnost a velikost populace by méla s fitness pozitivné
korelovat. Vysledky korelace byly ptekvapivé vysoké. Leimu et al., (2006) provedli dalsi
metaanalyzu, kterd proveéfovala tento vztah na studiich publikovanych v letech 1987 az 2005.

Vysledky ukéazaly vyrazny obecné pozitivni vztah fitness a genetické diverzity.

Existuji 1 zajimavé vyjimky. N&kterd empirickd pozorovani naznacuji, Zze korelace mezi
neutralitou molekularnich markerti, které byly pouZity pro méfeni heterozygotnosti c¢i
zvySenou selekci proti homozygotim, kterd odstrafiuje Skodlivé alely (Reed and Frankham,
2003). Naptiklad Lamni et al. (1999) neprokazali ve své studii na populacich vzacného druhu
Lychnis viscaria 7adny vliv nizké genetické diverzity a velikosti populace na fitness
parametry (jako je produkce semen, jejich hmotnost ¢i kliivost). I pfesto, Zze byly u malych a

okrajovych populaci zkoumaného druhu naméfeny niz§i hodnoty genetické diverzity, byly
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tyto populace stejné zivotaschopné jako vétsi populace s vyssi genetickou diverzitou. DalsSim
takovym piikladem je studie na populacich Anthericum liliago (Peterson et al., 2008), kde
nebyla nalezena signifikantni korelace genetické diverzity a fitness. Tyto vysledky mohou byt
také v souladu s tvrzenim, Ze ztrata molekularni variability — méfena molekularnimi markery,
které jsou pouzivany ve studiich k hodnoceni genetické diverzity — nemusi nutné¢ znamenat
snizeni fitness nebo adaptivniho potencidlu (Reed and Frankham, 2003), nebot’ ne vSechny
useky genomu maji na fitness vliv. Na druhou stranu méfeni genetické diverzity pomoci
molekularnich markert nemusi vzdy odhalit genetickou diverzitu kvantitativnich znak, které

Casto fitness ovliviuji.
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5 Geneticka diverzita v piidnich semennych bankach

Diilezitou vlastnosti rostlin pro uchovani genetické diverzity mtize byt schopnost tvofit ptidni
semennou banku. Piddni semenna banka je charakterizovana jako soubor semen, ktera
se nachazeji v pude¢. Pokud rostlinny druh tvofi piidni semennou banku, mize tak zabezpecit
své piezivani v podobé semen v pudé v obdobich nepiiznivych podminek prostiedi
na stanovisti (Fenner and Thompson, 2005). Napiiklad pokud je stanovisté postizeno nahlou
disturbanci ¢i je kompetice druhti na stanovisti piili§ vysoka, takze brani pfezivani populaci
dané¢ho druhu nebo jen zrovna nejsou optimalni klimatické podminky pro kliceni a pfezivani
druhu, miize byt pro zachovani téchto populaci na daném stanovisti pfitomnost semenné
banky v ptad¢ kliCova. Navic, jak jiz bylo zminéno, mize byt dllezitd 1 pro zachovani
genetické diverzity populaci. Do ptidni semenné banky se totiz ukladaji v pribéhu let rizné
genotypy. Tim se potencidlné tvoii rozsahla genetickd rezerva, kterd miize obnovovat
genetickou diverzitu stavajicich populaci rostlin na stanovisti. Pfikladem, ktery ilustruje tento
jev, je studie ohrozené vodni rostliny Nymphoides peltata v Japonsku, kterda potvrdila

potencial semennych bank pro obnovu jejich genetické diverzity (Uesugi et al., 2007).

Na druhou stranu, hromadéni genetickych rezerv v podobé semenné banky v pidé neni
pro obnovu populaci a stanovist' spolehlivym a univerzalnim feSenim. Ackoli se zda, ze
pretrvavajici semennd banka muze takto chranit malé a izolované populace dokonce
pfed mistnim vyhynutim, je velmi pravdépodobné, ze tomu tak byt nemusi. Semena se mohou
brzy stat nedostupnymi pro kliceni, protoZe se naptiklad dostanou pfili§ hluboko do piidniho
profilu nebo prosté jen proto, Ze ztrati kli¢ivost. Navic nadzemni dospélé populace rostlin
nemusi byt geneticky nijak vyrazné odlisSné od semennych bank, napiiklad proto, ze z ni
vykli¢ily (Honnay et al., 2008). Je evidentni, Ze v takovém pfiipad¢ pidni semennd banka
stavajici genetickou diverzitu populace nijak neobohati. Tuto teorii podporuje naptiklad studie
na populacich Atriplex tatarica, kde nebyl nalezen rozdil v genetické diverzit€ semen v ptdé a
nadzemnich ¢asti 1 presto, Ze A. tatarica tvoii semennou banku pomérné rozsahlou (Mandak
et al.,, 2006). Podobnym piikladem je Betula maximowicziana, u niz dospélé populace

udrzovaly stejnou troven genetické diverzity jako semenné banky (Uchiyama et al., 2006).

Honnay et al. (2008) provedli metaanalyzu, aby nalezli dikazy o vztahu mezi genetickou
diverzitou a ptidni semenou bankou. Zadné dikazy o vysoké tirovni genetické diverzity, ktera
se hromadi v piidnich semennych bankach, vSak nenasli. Pokud existuji genetické rozdily

mezi stavajicimi populacemi a semennou bankou, jsou pravdépodobné vysledkem spiSe
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lokalni selekce, ktera na alely pfitomné v semennych bankéach plisobi pfimo nebo nepiimo
jako filtr. Vysledky také ukazaly, ze diferenciace mezi fragmentovanymi populacemi
rostlinnych druhd, které jsou schopny vytvaret vytrvavajici semennou banku je nizs§i nez
u druht, které semennou banku netvoii. Pretrvavajici semennd banka muze zpomalovat i
geneticky drift v populacich. Tvorba semenné banky mize tedy skutecné zmirnit dasledky
fragmentace stanoviSt a chranit populace pfed aspekty genetického driftu a genetické
diferenciace (Honnay et al., 2008). V budoucnu, by mélo byt srovnavani genetické
rozmanitosti mezi semennou bankou a nadzemni genetickou rozmanitosti rostlin provadéno
zejména v ruznych podminkach, aby bylo mozné zjistit miru selekce pii kliceni ze semenné
banky (Uchiyama et al., 2006). Ve studiich fragmentace habitatd by role semennych bank
neméla byt podcenéna a jeji vliv na genetickou diverzitu by mél byt v téchto studiich

zohlednén (Honnay et al., 2008).
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6 Zavér

Svétova unie pro ochranu pfirody (IUCN) vyzyva chranit genetickou diverzitu, nebot je
jednim ze zakladnich pilifi biologické rozmanitosti (McNeely et al., 1990). Existuji dva
divody pro toto doporuceni (Reed and Frankham, 2003): (1) geneticka diverzita je nutna
heterozygotnosti je pifimo spojena se sniZzenou fitness jedinci prostfednictvim inbredni

deprese. To znamend, ze geneticka diverzita mize ovlivilovat ptezivani populaci.

Populacné geneticky vyzkum je zdkladni a nezbytny pro stanoveni ochrannych opatieni
potfebnych k dlouhodobému pieziti rostlinnych druhi (Jacquemyn et al., 2003). Ztrata
rostlinnych druhti, zpisobenéd nepiiznivym lidskym vlivem a fragmentaci biotopti miize mit,
v disledku pomalé odezvy na zménéné podminky prosttedi, zpozdéni. Tento jev je zndmy
jako "extinction debt" a muize vést k podcenéni skute¢ného ohrozeni biologické rozmanitosti.
Aby bylo mozné dostateéné¢ odhadnout stav rostlinnych populaci na nedavno
fragmentovanych stanovistich a vyhnout se budoucim ztratdm druhd, je zapotiebi mit dobré
ukazatele nadchazejiciho zaniku (Helm et al., 2009). Klicovym ukazatelem v takovych
ptipadech muize byt pravé genetickd diverzita. Ackoli ne vSechny vzacné druhy jsou
v genetickém riziku, i zmény faktorti jako jsou velikost populace, stupen izolace a fitness jsou

varovnymi signaly, Ze jsou populace zranitelné (Ellstrand and Elam, 1993).

I kdyz jsou néktera ochrannd managementovéa opatfeni jako je pastva nebo koseni travnich
porostil ekonomicky nakladné, mély by byt velmi zvazeny, nebot’ abychom zabranili vzniku
Skodlivych efektl na fitness a udrzeli evoluéni potencial populaci, je nutné efektivné chranit

genetickou diverzitu (Hensen et al., 2005).

Ukazkovou oblasti, kde se udrzuje biodiverzita ochranou 1 prostfednictvi takovych opatieni
jako jsou pastva ¢i pravidelné seceni, je CHKO Bil¢ Karpaty. Jednim z hlavnich divoda
vyhlaseni Bilych Karpat za Chranénou krajinnou oblast jsou jejich druhové velmi bohaté
louky. Bélokarpatské louky patii k druhové nejbohatsim v Evropé (az 75 druhli cévnatych
rostlin na 1 ¢tverecni metr). Sou€asné jsou to jedny z nejrozsahlejSich evropskych travnich
porostli (4 000 ha). Vznikly diky uchovani zdej$i pfirody pted negativnimi vlivy a diky

Setrnému vyuzivani krajiny zdejS$imi lidmi v minulosti (Jongepierova, 2008).
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Pravé v této oblasti bude probihat budouci terénni vyzkum, ktery bude zamcéieny
na genetickou diverzitu rostlin a bude slouzit jako podklad k diplomové praci. Prace by méla
byt uziteCna pii tvorbé projektd na ochranu piirody v Bilych Karpatech, ale prispét také
k obohaceni dosavadniho védéni o genetické rozmanitosti. Zvlasté¢ ohleduplnost k piirodé,
ktera je zakotvena v kultufe mistnich lidi a jejich uzké souziti s pfirodou, pomohly vytvofit

tuto nesmirnou rozmanitost, kterou stoji za to studovat a chranit.
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