Abstrakt

V této dizertacni préci jsem se vénovala prevaziné tématu ochrany vzacnych druht a to
ve tfech projektech realizovanych ve spolupraci se ZOO Praha. Dalsi dva dil¢i projekty, které
jsou soucdsti této dizertacni prace, se vénuji tématu analyzy genetické diverzity v ptirodé a
vznikly ve spoluprici s institucemi v Indonésii a Arménii. VSechny tyto projekty jsem fesila
pomoci obdobné laboratorni a vypocetni metodiky, ackoliv kazdy projekt fesil odlisné
problémy. Ve stéZejnim, a asi i nejdllezitéjSim projektu jsem zabyvala scinky rodu Tiliqua
Zijicimi na Molukach, Nové Guinei (Irian Jaya) a ptilehlych ostrovech. Analyzou
mitochondridlnich a jadernych znakl jsem fesila jejich vzajemné fylogenetické a populacni
vztahy. Druhad prace byla zamérena na studium ex situ populace Mauremys annamensis
v Evropskych chovech, urcovala jsem haplotypovou diverzitu a detekovala F1 hybridy
v populaci. Ve tfeti praci jsem zkoumala genetickou variabilitu pro potfeby organizace ex situ
chovil Orlitia borneensis u jedincli chovanych v Evropskych zoologickych zahradach. Ctvrta
prace se zabyvala vyzkumem genetické variability populace Chilabothrus angulifer v Evropskych
chovech, zabyvala se otazkou dlouhodobého preZiti této populace. V posledni paté praci jsem
za poutziti genetickych metod identifikovala druhy, sekvenéni a haplotypou diverzitu

sympatrickych druh( z rodu Apodemus (Sylvaemus) v Arménii.

Ve vSech pracich pouzivdm hlavné mtDNA, kterd byla jesté v minulém tisicileti pouzivdna
jako univerzalni marker. Na pouZitych prikladech ukazuji, Ze mtDNA je stale vyuzitelnd zpravidla
v kombinaci s dalSimi znaky (v mém ptipadé sekvencemi vybranych jadernych gena). Ackoliv
jsem pouzila podobné molekularni a analytické postupy, kazda z dil¢ich studii si vzhledem
k odliSné povaze problému a zjisténé genetické variability, vyzadala vyrazné odliSnou
interpretaci vysledk(. Proto je tato prace i prikladem vyuziti rozdilnych interpretacnich

schémat.





