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Abstrakt

Tato literarna reSer§ je zamerana na prezivSie druhy pleistocénnych megaherbivorov v palearktickej
oblasti. Popisuje zakladné ¢lenenie herbivorov podla trofickej niky, adaptacie spojené s typom potravy
a uplatnenie Copeho pravidla v evolucii kopytnikov. Nasledne rozobera rdzne pristupy v definovani
megafauny a dovody extinkcii velkych zivocichov na konci pleistocénu a v priebehu holocénu. V
zavere vseobecnej Casti zdorazituje vyznam zastupcov megafauny ako klicovych druhov a koncepty
downsizingu, s nim spojeného trofického downgradingu a myslienku rewildingu.

V druhej casti je ulosa mokradového (Alces alces), zubra hrivnatého (Bison bonasus) akona
Przewalského (Equus przewalskii) podla dostupnej literatiry popisand pleistocénna historia
druhu, fylogeografia a vyrazna antropogénna redukcia arealu v holocéne. Napokon je preberana
historia sndh o zachranu druhu a stcasné poznatky o ochranarskej genetike tychto druhov v stvislosti
s prekonanym bottleneck efektom.

KPucové slova: pleistocénna megafauna, bottleneck, reintrodukcia, rewilding, browsing, grazing

Abstract

This review is focused on the surviving species of Pleistocene megaherbivores in the Palearctic realm.
It describes a basic classification of herbivores depending on their trophic niche, the adaptations
associated with diet and an application of Cope’s rule in evolution of ungulates. This is followed by a
description of different approaches in defining megafauna and causes of large animals extinctions at
the end of the Pleistocene and during the Holocene. At the end of the general part of this work, the
importance of megafaunal elements as keystone species and concepts of downsizing, associated
trophic downgrading and the idea of rewilding are being emphasized.

In the second part of the work, Pleistocene history, phylogeography and marked reduction of range
during the Holocene are described for elk (A4lces alces), European bison (Bison bonasus) and
Przewalski’s horse (Equus przewalskii) according to the available literature. Finally, a history of the
efforts to save the species and current knowledge on conservation genetics related to an overcome
bottleneck effect are ascertained.

Key words: Pleistocene megafauna, bottleneck, reintroduction, rewilding, browsing, grazing
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1. UVOD

Fylogenetické vzt'ahy kopytnikov

V palearktickej oblasti st v obdobi antropocénu dominantnymi megaherbivormi zastupcovia
kopytnikov. Tie su d’alej v tejto bakalarskej praci reprezentované troma druhmi: losom mokrad’ovym
(Alces alces) z ¢el'ade jelenovitych (Cervidae), zubrom hrivnatym (Bison bonasus) z ¢el'ade turovitych
(Bovidae) a kottom Przewalského (Equus przewalskii) z ¢elade konovitych (Equidae). Fylogenéza

kopytnikov ako aj pribuzenské vztahy tychto celadi st zobrazené na Obr. €. 1 (vid’ postavenie rodu

Equus, Cervus a Bos).
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Obr. € 1 — Fylogenetické vztahy na zéklade morfologickych a molekularnych dat medzi
popisovanymi liniami kopytnikov, ktoré s reprezentované vybranymi rodmi. Vetvy veduce k
vymretym taxénom su znazornené tenkou ¢iarou. Prevzaté zo (Spaulding, O’Leary, a Gatesy 2009)

Kategorizacia herbivorov podla ekologickej niky

Tradi¢ne st herbivory rozdel'ované do troch skupin: browser — druh, ktory sa primérne zivi listami
dvojkli¢nolistovych rastlin a plodmi, grazer — priméarne sa ziviaci jednokli¢nolistovymi travinami
amixed (= intermediate) feeder, ktorého potravu tvori zmes jedno- a dvojkli¢nolistovych rastlin so
zmenami v pomere podla doby a miesta vyskytu (Hofmann a Stewart 1972 vo Wang, Zelditch, a
Badgley 2021). Existujii vSak aj rézne d’alSie detailnejSie kategorizacie vychadzajice z tej vysSie
popisanej — napr. Sest’ skupin navrhnutych pri skiimani ¢el'ade turovitych (Bovidae) (Gagnon a Chew
2000), ktoré mozno vidiet’ na Obr. €. 2.

Pri porovnavani jednotlivych gild mézeme pozorovat’ rozdiely z hl'adiska biomechanickej naro¢nosti
na spracovanie potravy a selektivity pri paseni (Obr. ¢. 2), morfologické rozdiely v stavbe lebky
(Wang, Zelditch, a Badgley 2021) alebo rozdiely v zlozeni a diverzite mikrobiéomu v traviacej sustave

(Rojas et al. 2021) — Obr. €. 3.
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Obr. ¢. 2 (vPavo) — Diagram znazoriujuci potravné spektrum prezavavcov (Ruminantia) na priklade
100 druhov turovitych (Bovidae). Prevzaté z (Wang, Zelditch, a Badgley 2021)

Obr. & 3 (vpravo) — Celade baktérii so signifikantnou mierou vyskytu v africkych herbivoroch z
jednotlivych gild (11 hostitel'skych druhov z 5 celadi) na zaklade analyz indikatorovych druhov.
Prevzaté z (Rojas et al. 2021)

Evoluéné trendy vo vzt'ahu potravnej a priestorovej niky u herbivorov

U dnesnych kopytnikov je zretelny vztah medzi preferovanym typom habitatu a spdsobom obzZivy.

Uzavreté a zmieSané (polouzavreté resp. polootvorené) habitaty typicky obyvaju herbivory typu



browser, zatial’ co v otvorenych habitatoch st to typy grazer a mixed feeder. Existuju vSak aj d’alSie
mozné kombindcie s vynimkou spojenia uzatvoreny habitat — grazer a otvoreny habitat — browser.
Pomocou evolu¢nych modelov a Statistickych metdd bol za najpravdepodobnejsi sposob, akym mohlo
dojst’ k rozSireniu pdvodného stavu u primitivnych kopytnikov — browser v uzatvorenom habitate
(Janis 1982; Pérez-Barberia v Gordon, a Nores 2001) — o ostatné kategorie, ktoré moézeme najst’
u dne$nych zastupcov, oznafeny nasledujuci scendr. Prvym krokom bolo rozsirenie potravnej niky
ateda prechod k typu mixed feeder, priCom preferovanym habitatom boli stdle uzavreté porasty.
Rozsirenie potravnej niky umoznilo ndsledné obsadenie otvorenej krajiny a ako treti krok mohlo
v tomto prostredi ddjst’ k Specializacii a zizeniu potravnej niky na typ grazer (vid’ Obr. €. 4).

Prvotna a teda klicova tak podla tohto scenira nebola adapticia na zmieSany typ habitatu, ale na
zmieSany typ potravy. Tento predpoklad podporuje aj skuto¢nost, Ze nebol zaznamenany ziaden
priamy prechod browser — grazer, zatial’ ¢o priama zmena uzatvoreny — otvoreny habitat ano (Pérez-

Barberia, Gordon, a Nores 2001).
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Obr. €. 4 — Diagram znazorfujuci mieru pravdepodobnosti réznych moznosti prechodu od stavu

Open-habitat
Grazer

browser/uzatvoreny habitat po stav grazer/otvoreny habitat. Hrubé plné Sipky ukazuji prechody
s pravdepodobnostou signifikantne vzdialenou od nuly, tenké plné §ipky inlt moznu cestu, ktoru vSak
dalSie testy nepotvrdili a bodkované Sipky zndzornuji prechody, ktoré neboli Statisticky podporené.

Prevzaté z (Pérez-Barberia, Gordon, a Nores 2001)

Od herbivorov k megaherbivorom

Evolu¢ny fenomén znamy ako Copeho pravidlo popisuje trend vo zvacSovani telesnej velkosti
zivocichov v ramci fylogenetickych linii v priebehu geologického ¢asu (Cope 1887 v Raia et al. 2012).
Skumanie tohto javu ukazuje, Ze stvisi s narastajicou ekologickou $pecializaciou a expanziou pri

obsadzovani novej niky na Grovni celého kladu (Raia et al. 2012). RozSirenie otvorenych habitatov



a diverzifikacia kopytnikov v strednom miocéne (Janis 2008) mohli byt prave udalostami ktoré viedli

k evolucii velkych kopytnikov az na uroveit megaherbivorov (Raia et al. 2012).

Megafauna a megaherbivor — rézne definicie a nové pristupy

Hoci sa termin megafauna v odbornych kruhoch a publikéacidch vyskytuje Coraz Castejsie, dodnes preii
neexistuje jednotnd definicia a chipanie tohto pojmu sa naprie¢ odbornou literatirou znac¢ne liSi.
Kedze iba minimum $tadii zahfnia vtomto koncepte aj funkéné vlastnosti danych druhov
v ekosystéme a charakteristika Cisto na zdklade velkosti jednoznacne nie je mozna pre vSetky typy
habitatov, boli neddvno navrhnuté nové terminy pre popis takychto zivocichov zohl'aditujuce aj iné
aspekty, nez len telesnt1 vel'kost’ ¢i vahu.

Funk¢na megafauna (functional m.) je teda oznaCenie pre ,,podskupinu najvacSich druhov daného
kladu ¢i gildy, ktoré maji zretelne odlisné funkéné vlastnosti (Moledn et al. 2020) a typicky su
rozdielne z hl'adiska life-histories. Vrcholovou megafaunou (apex m.) st ,,druhy tak velké, ze unikli
vacsine neantropogénnej predacie v Case dospelosti (Moledn et al. 2020). A napokon klucova
megafauna (keystone m.) reprezentuje pristup reflektujici predpoklad, Ze najvacsie druhy v danom
prostredi budi mat’ nepomerne vyznamny efekt na jeho Struktiru a fungovanie a spajajuci tak v sebe
termin megafauna s konceptom kl'icového druhu (Moledn et al. 2020).

Znama definicia z knihy, ktora nesie slovo megaherbivor v nazve urcuje tento pojem pre bylinozravce
presahujice v dospelosti vahu 1 000 kg na zaklade skuto¢nosti, ze dané druhy sa od svojich mensSich
pribuznych vyrazne liSia takmer vo vSetkych ekologickych a life-history aspektoch (Owen-Smith
1988). Moze tak byt dobrym prikladom myslienky funk¢énej megafauny, no nedovol'uje takto oznacit’
druhy pod pevnou hranicou jednej tony, hoci v danom habitate su najvicsie a hrajii v iom rovnako
vyznamnu ulohu. V nazve tejto bakalarskej prace je vramci terminologie vysSSie uvedenych

navrhovanych pojmov uplatneny koncept kl'icovej megafauny.

Pri¢iny vymierania pleistocénnej megafauny

Nakol'ko boli extinkcie megafauny na konci pleistocénu av priebehu holocénu sposobené
klimatickymi zmenami a nakolko posobenim cloveka je dlho diskutovanou otdzkou, ktoru nie je
jednoduché zhodnotit’ na globalnej trovni (Barnosky et al. 2004). Stadia, v ktorej boli porovnané
udaje o extinkeii 177 druhov cicavcov (v tomto pripade > 10 kg) v obdobi 132 000 — 1 000 rokov BP
na urovni §tatov s poznatkami o $ireni homininov a r6znymi modelmi zmien klimatickych podmienok
vSak ukazuje, ze intenzita vymierania je silne spojena so Sirenim ¢loveka a jemu pribuznych druhov
a podporuje predpoklad, Ze hominini v tychto udalostiach figuruju ako primarny faktor (Sandom et al.
2014).

Model kombinujici vplyv ¢Eloveka a klimy koreluje s extinkciami najlepSie, no zlepSenie oproti
modelu iba s vplyvom ¢loveka je len slabé, zatial’ ¢o Cisto klimaticky model nevysvetl'uje ani 25 %

variacie. Intenzita extinkcii jasne stipa v oblastiach s krat§im obdobim koevolicie homininov
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a megafauny, priCom vysoké hodnoty dosahuje vSade, kde ako prvy dorazil Homo sapiens (porovnaj
Afriku vs Ameriku a Australiu na Obr. €. 5).

V palearkte, ktory nie je ani miestom pdvodu rodu Homo, no ani oblastou kam dorazil iba H. sapiens
mozno aj so zretelom na skutocnost, ze Eurdzia predstavuje jedinu oblast, kde sa korelacie po
zahrnuti klimy v kombinovanom modeli zlepsili, predpokladat’ vel'mi komplexnu histériu z hl'adiska

extinkénych udalosti tykajucich sa pleistocénnej megafauny (Sandom et al. 2014).

(@)

(b)

u J{. sapiens-only o
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Obr. ¢ 5 — Intenzita extinkcii velkych cicavcov (> 10 kg) vobdobi 132000 — 1000 BP
a paleobiogeografia homininov. (a) Podiel vyhynutych druhov velkych cicavcov v jednotlivych
Statoch (b) Ich kumulativny pocet pre dané Staty (c) Rézne Stadia Sirenia homininov tak, ako boli

popisané v zdrojovom ¢lanku. Prevzaté zo (Sandom et al. 2014)

Downsizing, troficky downgrading a troficky rewilding

Vytracanie sa zna¢ného mnoZzstva druhov velkych zivocichov — ako aj rastlin — z ekosystémov je
proces, ktory byva oznaCovany ako downsizing. Dochadzalo k nemu v prehistorickych a historickych
casoch a na mnohych miestach prebieha aj dnes (Schweiger a Svenning 2020).

Na pociatku minulej dekaddy bol prvykrat pouzity termin troficky downgrading, ktory oznacuje
odstranenie velkych vrcholovych konzumentov ajeho dopady na fungovanie celého ekosystému.
Autori tohto terminu vtedy poukazali na vyznam top-down riadenia trofickych kaskad a d’alSich
interakcii a skuto¢nost, ze komplexny vplyv, aky druhy na vrchole tychto retazcov maji na cely
ekosystém ¢asto mozeme pozorovat’ az v momente, ked’ z neho zmiznil, nech uz je pricina akakol'vek.
Skrze absenciu takychto druhov dochadza k retazovym reakciam, ktorych efekty v r6znych pripadoch

zahaju vplyv na typ vegetacného pokryvu, frekvenciu a rozsah vyskytu poZiarov, §irenie patogénov
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vratane parazitov, invazie nepdvodnych druhov ¢i dokonca na biogeochemické cykly v pdde, vo vode
a v atmosfére (okrem iného aj na sekvestraciu CO,). Napokon tak ma vyradenie vrcholovych
konzumentov spoluposobenim vsetkych faktorov casto dopad aj na celkovli biodiverzitu daného
habitatu — a to negativny (Estes et al. 2011 a obsiahnuté referencie)

Termin rewilding bol od jeho prvého vyskytu pouzity vo viacerych vyznamoch a méze oznacovat
hned’ niekol’ko rozdielnych pristupov (Jergensen 2015). Koncept pleistocénneho rewildingu (Donlan
2005; Josh Donlan et al. 2006) bol prvy, ktory pracoval s myslienkou névratu ekologickych vztahov v
ekosystéme az do podoby, aku mal pred ndstupom holocénu a stratou vicSiny dnes vyhynutej
megafauny — ostatné pristupy pracovali maximalne s obdobim neolitu (Jorgensen 2015). Projekt
s podobnym cielom vSak pod ndzvom Pleistocénny park v Rusku zacal uz na konci 80-tych rokov
minulého storo¢ia — v literature o tomto projekte vsak nie je pouzivané slovo rewilding (Zimov 2005).

Na koncept trofického downgradingu a pleistocénneho rewildingu tak napokon nadviazali d’alsi autori
navrhom terminu troficky rewilding, ktory definovali ako ,,introdukciu druhov na obnovenie top-down
trofickych interakcii a suvisiacich trofickych kaskad na podporu samoregulujucich sa biodiverznych
ekosystémov* (Svenning et al. 2016). Tento pristup zahfia ako reintrodukcie pdvodnych druhov, tak
aj moznost introdukcii ekologicky aidedlne aj taxonomicky blizkych nep6vodnych druhov.
Zdoraznena bola aj potreba odborného monitoringu projektov a testovania hypotéz (Svenning et al.

2016).
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Obr. €. 6 — Globalny pattern druhovej diverzity megafauny aky je v sucasnosti (,,actual®) a aky by bol
podl'a odhadov bez vplyvu ¢loveka (,,natural*). Prevzaté zo (Svenning et al. 2016)

Ciele prace

Hlavnym cielom tejto prace je reSer§ odbornej literatiry zamerana na dnes vzacne prezivsie druhy
pleistocénnych herbivorov ako kIicovej] megafauny s dérazom na zipadny palearkt. U losa
mokrad’ového (Alces alces), zubra hrivnatého (Bison bonasus) akona Przewalského (Equus
przewalskii) tak bude podla dostupnej literatiry popisana pleistocénna historia a fylogeografia druhu,
poznatky o rozSireni v priebehu holocénu a néaslednd antropogénna redukcia aredlu a sucasné znalosti
z hl'adiska ochranarskej genetiky v recente.

Kazdy zvybranych megaherbivorov v tejto praci reprezentuje inl mieru ohrozenia a nutnosti
managementu — los ako druh so stvislym arealom vol'ne zijicich populacii, u ktorého dnes dochadza
k spontannemu navratu do pévodne osidlenych oblasti, zubor ako druh, ktorého znac¢na Cast’ preziva
v zajati a s vyskytom vo vol'nej prirode obmedzenym na lokality, kde bol introdukovany a napokon

kon ako druh, ktorého vécsina zije v zajati a ma len par volne zijucich populécii.
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2. LOS MOKRADOVY (Alces alces)

2.1 Charakteristika druhu

Telesna velkost’ a rozsah domovského okrsku

Vyska v kohutiku dosahuje usamcov 190 — 210 cm, usamic 185 — 200 cm. Véha sa pohybuje
v rozmedzi 300 — 600 kg u samcov a 280 — 460 kg u samic, no rekordy sa pohybuju okolo 770 kg.
Domovsky okrsok sedentarnych jedincov byva 2 — 90 km?. Ak sa vyskytne migracia, vi¢Sinou je to 10
— 30 km vzime za lepSou potravou, no v Amerike a na Sibiri to mdézu byt az stovky kilometrov

(Mattioli 2011).

Potravna a priestorova nika

Zivi sa zelenymi ¢astami stromov a krikov, ako aj bylinami a vodnymi rastlinami — je to teda browser.
Dospely jedinec denne spotrebuje 10 — 30 kg takejto potravy. Jeho typickym habitatom s borealne a
zmiesané lesy s mokrad’ami v severnej Casti mierneho pasma alebo tundra (na Aljaske). Vyskytuje sa
az do 1 700 m. n. m. Limitujicim faktorom je snehova pokryvka nad 70 cm a priemerna letna teplota

nad 14°C (Mattioli 2011).

1 Alces alces H17
Alces alces H22
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Obr. &. 7 — Chronogram znazornujuci fylogenetické postavenie losa v ramci jeleniovitych (Cervidae)

zostaveny podla analyz mitochondridlneho genému. Prevzaté z (Swislocka et al. 2019)

2.2 Pleistocénna biogeografia losa

Pociatky rodu Alces siahaji pravdepodobne do obdobia spodného pleistocénu (>1,5 Ma BP)
(Thouveny a Bonifay 1984 v Hundertmark et al. 2002), pri¢om k speciécii druhu Alces alces doslo
podl'a réznych autorov v obdobi 200-100 000 rokov BP (Lister 1993 v Hundertmark et al. 2002), alebo
az 35 000 rokov BP (Guthrie 1995 v Hundertmark 2002).

Najstarsie fosilne pozostatky losa (Alces alces) v Eurazii boli datované do obdobia priblizne 100 000
rokov BP (Lister 1993 v Hundertmark et al. 2002). Na zéklade analyzy mtDNA z celého sti¢asného
arealu bola za miesto pévodu vietkych sucasnych linii losa oznadeni Azia (jednu z najstarSich
sucCasnych linii reprezentuju populdcie na uzemi Jakutska a Mandzuska), co je vstlade so
skutocnostou, ze prave tam bola zaznamenand najvysSia (haplotypova aj nukleotidova) diverzita
(Hundertmark et al. 2002; Swistocka et al. 2008).

Boli identifikované dve vyznamné expanzie, ato v Eurdzii v obdobi posledného glacidlneho
interstadialu (59 000 — 47 000 rokov BP) ana uzemi Severnej Ameriky na prelome posledného
glacialu a su¢asného interglacialu resp. pleistocénu a holocénu (14 000 — 11 000 rokov BP). Dalej tieto
analyzy naznacuju recentni koalescenciu a posledny spolo¢ny predok vsetkych dnesnych populacii
(MRCA) tak bol datovany do obdobia posledného glacialu (Hundertmark et al. 2002).

Expanzii dne$nych linii predchadzalo dlhé obdobie s malou velkostou populacie alebo vyrazny
bottleneck a po expanzii vo vrchnom pleistocéne doslo na uzemi Eurdpy k druhému, hoci nie tak
vyraznému, bottlenecku resp. k redukcii efektivnej velkosti populacie, o by mohlo byt dévodom

nizsej diverzity v sucasnej Eurdpe (Hundertmark et al. 2002).

2.3 Fylogeografia losa

Na zaklade porovnania Struktiry mtDNA v dneSnych populaciach a archeologickych zaznamov
datovanych do obdobia LGM bolo identifikovanych pat (pripadne Sest) lokalit, ktoré mozno
povazovat’ za refigia losa pred koncom pleistocénu: zapadna Sibir, Ural, Vychodoeurdpska nizina,
oblasti strednej az vychodnej Eurdpy a miesta na juh od Alp (Obr. & 8 — zapadna Sibir nie je
zaznacena).

Najvyssi pocet haplotypov (z réznych haploskupin) bol zaznamenany na zapadne;j Sibiri, kde sa mohlo
nachadzat pomerne velké refigium. Na Urale sa vyskytovalo viacero unikatnych haplotypov

a zaroven sa tam nachadzalo centrum rozsirenia haploskupiny E1. Vychodoeurdpska nizina bola urcite
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vel'mi vyznamna pre d’alSie haploskupiny vychodnej linie, hoci je mozné, ze LGM prezili aj v refugiu
na Urale. V strednej a vychodnej Eurdpe losy prezivali LGM na viacerych lokalitach, je vSak tazké
odhadnut’, ku ktorej linii dané jedince patrili, ked’Ze autochtonne populécie na tychto miestach pocas
holocénu z réznych dovodov vymizli. Vzhl'adom na sucasné rozsirenie stredoeurdpskej haploskupiny
a skuto¢nosti, Ze do nej bol priradeny aj archeologicky nalez z Gruzinska, mozno predpokladat’, Ze jej
areal bol v minulosti vicsi a Ze jej refigia sa nenachadzali len na pomedzi strednej a vychodne;j
Europy. Podobne, aj zdpadoeurdpska haploskupina sa mohla v danom obdobi vyskytovat’ na vicsej
ploche, nez vidime dnes pri vyznaceni pleistocénnych ndlezov na mape — a to skrze nizS$iu hladinu
mora. Zarovenl je mozné, ze sa vyskyt tychto dvoch haploskupin prekryval aze ich postupné

priestorové (a genetické) oddelovanie sa odohralo az pocas postglacidlnej expanzie na pociatku

holocénu (Niedziatkowska 2017).
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Obr. &. 8 — Predpokladané miesta refugii pre identifikované mtDNA haploskupiny v Eurdpe pocas
LGM urené na zaklade sucasnej Struktiry mtDNA a archeologickych nalezov; W — zapadna
haploskupina, Ce — stredoeuropska h., E1-E4 — vychodna h. 1-4. Prevzaté z (Niedziatkowska 2017)

2.4 Holocénna historia losa

Los bol jednym zprvych velkych cicavcov, ktoré kolonizovali stredni Europu po skonéeni

pleistocénu. Predtym sa na sever od Alp vyskytoval len vzacne, no pocas preborealu sa stal ¢oraz
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CastejSim. Na pociatku holocénu tak areal losa v Eurdpe siahal po Pyreneje, Velku Britaniu, Dansko
a vychod strednej Eurdpy. V priebehu boredlu sa juzné a zdpadné hranice rozsirenia posunuli blizsie
k centru rozSirenia. Doslo k oddeleniu a naslednému poklesu populacie na Britskych ostrovoch, ¢o
viedlo az k neskor$iemu vyhynutiu na danom tizemi. Zaroven viak doslo k osidleniu Skandinavie, a to
ako zjuhu (cez tzemie dne$ného Danska a Svédska), tak aj z vychodu (cez Karéliu a Finsko).
V Atlantiku sa hustota jeho populacii znizila na celom vtedajSom areéli druhu. V zapadnych castiach
strednej Eur6py sa los vyskytoval az do raného stredoveku, zatial ¢o na izemi dneSného Nemecka
a Pol'ska az do neskorého. Rézne Studie diskutovali rézne mozné priciny postupného zmenSovania
vel’kosti populacie aj aredlu tohto druhu v priebehu holocénu — a to najmi zmeny klimy, vegetacie,
fragmentaciu habitatov, vplyv lovu a patogénov a napokon medzidruhovi kompeticiu — zatial' vSak
dostupné informacie nie si dostatocné na Uplné a uspokojujuce vysvetlenie tak vyraznej zmeny

(Schmolcke a Zachos 2005).

V 15. storo¢i doslo k zna¢nému poklesu v populaciach severnej Europy (Markgren 1974). V Norsku,
Svédsku a Finsku bol v 18. a 19. storo¢i takmer vyhubeny. V 19. a 20. storo¢i bola jedina (snad’) velka
populacia v Rusku. V Pol'sku bol los v 19. storo¢i pozorovany iba v doline ricky Biebrza na
severovychode krajiny (Brincken 1826). Po druhej svetovej vojne tak v Pol'sku prezivalo len asi 10-20
jedincov na danej lokalite (Sienko 2004). Pévodne vyslovena hypotéza, ze v danej doline prezila
reliktna skupina z pévodného holocénneho rozsirenia, ktora sa oddelila kratko po prvotnej kolonizacii
Eurdpy (Gebczynska et Raczynski 2004) bola neskor genetickymi analyzami potvrdena (Swistocka et
al. 2013).

Nésledne sa aj vdaka vhodnému manazmentu tato populacia rozrastla a demograficky aj
arealovo expandovala, ¢im sa stala zakladajucou skupinou populacii v Pol'sku. V roku 1951 doslo
k uspesnej introdukcii piatich jedincov z Bieloruska do Kampinoského NP ati sa tak stali
zakladajlicou populaciou v strednom Pol'sku (Dzieciolowski a Pielowski 1993). Vdaka tymto

manazmentovym zasahom sa postupne populacia z Pol'ska rozsirila aj za hranice Statu.

2.5 Recentn4 situacia a ochranarska genetika losa

Sucasna Struktura populdcii losa z hl'adiska mtDNA

V celosvetovej populacii st tradi¢ne rozliSované tri linie s velmi malym geografickym prekryvom,
oznaCované ako eurdpska, azijska a severoamericka, pricom Azia je povazovand za miesto povodu
vsetkych troch linii. Na globalnej Skale su takto rozliSované Styri haploskupiny — dve v Azii, jedna

v Eurdpe a jedna v Severnej Amerike (Hundertmark et al. 2002). Ci uz na trovni celého arealu druhu
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alebo jeho eurazijskej ¢i europskej Casti bola vZdy dokumentovana nizka diverzita, vysvetlovana ako
vysledok opakovaného bottleneck efektu (dalej uz len ,,bottleneck™) v stvislosti s klimatickymi
zmenami v pleistocéne (Hundertmark et al. 2002; Swistocka et al. 2008). Zaroveii bola na viacerych
uzemiach zaznamenana vysoka miera regionalnej diferenciacie — napriklad medzi §védskou a finskou
populaciou alebo dvoma populaciami na Aljaske (Hundertmark et al. 2002).

V ramci §tadie eurdpskych populécii, ktora obsiahla 15 haplotypov, boli tieto rozdelené do troch
haploskupin, ktoré by mohli zodpovedat’ hlavnym refagiam (resp. skupinam refiigii) v dobe
posledného I'adovcového maxima (Last Glacial Maximum — d’alej uz len ,,LGM®) v z&padnej, strednej
a vychodnej Eurdpe. Hotspoty diverzity boli identifikované v juznom Noérsku, severnej Skandinavii
a na pol'sko-bieloruskom pohraniéi. Dalej boli rozlidené styri subpopulécie — dve v Skandinévii, jedna
v strednom Pol'sku a najvicsia vo vychodnej Europe. V alternativnom rozdeleni na tri subpopulacie

predstavuje Skandinavia jeden celok (Obr. &. 9) (Niedziatkowska et al. 2014).
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Obr. ¢. 9 — Genetickh mtDNA Struktira losa v Eurdpe znazornujica rozliSené haploskupiny
a subpopulacie. Prevzaté z (Niedziatkowska et al. 2014)

Neskorsia §tidia, ktora zahfiia 78 haplotypov z Eurdpy a zapadnej Azie (z toho 65 patriacich
k eurdpskej linii) vd’aka vac¢Siemu zastapeniu vzoriek z vychodnej Casti arealu poukazuje na vyS$Siu
diverzitu predtym rozliSenej vychodoeurdpskej haploskupiny aponuka tak komplexnejSie

fylogenetické Clenenie dneSnych linii. RozliSuje Sest’ haploskupin a dva klady — vychodny a stredo-

18



zapadny, pricom k vychodnému patria Styri haploskupiny a zvy$né dve reprezentuju stredo- resp.
zépadoeuropsku mtDNA liniu. Zatial’ Co niektoré haploskupiny z vychodnej linie st rozsirené takmer
v celom §tudovanom aredli, iné maju len obmedzent oblast’ vyskytu (Niedziatkowska 2017).

Haplotyp HI1, ktory bol najdeny iba v doline rieky Biebrza je vyrazne vzdialeny od ostatnych
europskych haplotypov (Swistocka et al. 2008), ¢o je v sulade s hypotézou, e sa jedna o reliktna
skupinu z pévodného holocénneho rozsirenia losa (Gebczynska et Raczynski 2004). Pozoruhodna je
skutocnost’, Ze tento haplotyp bol identifikovany aj na archeologickom naleze z Gruzinska, ktory bol
datovany do obdobia LGM, ¢o viedlo spolu so stcasnym vyskytom stredoeurdpskej haploskupiny
k predpokladu, ze tato haploskupiny mohla mat’ v minulosti va¢si areal vyskytu a mohla prezit LGM

aj vo vychodnych refugiach (Niedziatkowska 2017).

Sucasna Struktira populécii losa z hl'adiska mikrosatelitov

Doterajsie analyzy rozoznavaji v Europe dve hlavné subpopulacie — Skandindvsku a kontinentalnu. V
ramci oboch je mozné dalsie Clenenie. V Skandinavii je dobre rozoznatelny rozdiel medzi
populaciami na severe a na juhu polostrova. Kontinentalnu ¢ast’ mozno rozdelit’ na tri, pripadne Styri
klastre: Finsko, vychod eurdpskej Casti Ruska, oblast’ na hraniciach Pol'ska a Bieloruska a napokon
oblast’ strednej a vychodnej Eurdpy, v ktorej sa rozne prelinaji genotypy troch predchadzajicich
amozno ju vnimat ako Stvrty klaster (Niedziatkowska, Hundertmark, et al. 2016). Na zaklade
vyraznej vzajomnej odlisnosti fenoSkandinavskych populacii a nizkeho génového toku medzi nimi
boli za najvyznamnejiie bariéry v Eurépe oznatené Baltské more a Skandinavske vrchy

(Niedziatkowska, Jedrzejewska, et al. 2016).

Suhlasnost’ analyz a implikacie pre ochranarsku genetiku

Kontaktna zoéna medzi dvoma hlavnymi subpopuldciami podl'a SSR sa zhoduje s kontaktnou zénou
zapadnej a vychodnej mtDNA haploskupiny. Hoci mapovanie SSR nepoukézalo na obdobne vyrazné
rozdelenie zodpovedajice hraniciam so stredoeurépskou mtDNA haploskupinou, pomerne dobru
zhodu mozno najst’ aj medzi $tyrmi klastrami SSR a mtDNA haploskupinami (C1 — zapadna, C2 a C3
— vychodna a C4 — stredoeuropska haploskupina) — vid’ Obr. ¢. 9 a 10. Z tejto vzajomnej sihlasnosti
mozno usudzovat, ze evoluéné procesy spojené s izolaciou v reflgiach a fragmentaciou arealu
v priecbehu LGM sa u tohto druhu podobne podielali na vyvoji jadrovej aj mitochondrialnej DNA
(Niedziatkowska, Hundertmark, et al. 2016).

Na zaklade predpokladu, ze geneticky odlisné populacie vyzaduju samostatny ochranarsky manazment
(Moritz 1995), bola za tzv. evolutionary significant unit (d’alej len ,,ESU*) navrhovana populacia

v tdoli rieky Biebrza (Swistocka et al. 2008).
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Obr. €. 10 — Geneticka SSR struktira losa v Europe znazornujica rozlisené zastupenie jednotlivych
klastrov v danych uzemiach: C1 — modra, C2 — Cervena, C3 — ZIta, C4 — zelena. Prevzaté z
(Niedziatkowska, Hundertmark, et al. 2016)

Suhlasnost’ analyz a implikéacie pre ochrandrsku genetiku

Kontaktna zoéna medzi dvoma hlavnymi subpopuldciami podl'a SSR sa zhoduje s kontaktnou zénou
zapadnej a vychodnej mtDNA haploskupiny. Hoci mapovanie SSR nepoukézalo na obdobne vyrazné
rozdelenie zodpovedajiice hraniciam so stredoeurdpskou mtDNA haploskupinou, pomerne dobru
zhodu mozno najst’ aj medzi Styrmi klastrami SSR a mtDNA haploskupinami (C1 — zapadna, C2 a C3
— vychodna a C4 — stredoeurdpska haploskupina) — vid’ Obr. ¢. 9 a 10. Z tejto vzajomnej sthlasnosti
mozno usudzovat, ze evolu¢né procesy spojené s izolaciou v refugiach a fragmentaciou arealu
v priecbehu LGM sa u tohto druhu podobne podiel’ali na vyvoji jadrovej aj mitochondrialnej DNA
(Niedziatkowska, Hundertmark, et al. 2016).

Na zaklade predpokladu, ze geneticky odlisné populacie vyzaduji samostatny ochranarsky manazment
(Moritz 1995), bola za tzv. evolutionary significant unit (dalej len ,,ESU) navrhovana populécia

v tidoli rieky Biebrza (Swistocka et al. 2008).
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3. ZUBOR HRIVNATY (Bison bonasus)

3.1 Charakteristika druhu

Telesné vel'kost’ a rozsah domovského okrsku

S vyskou v kohutiku 150 — 200 cm a hmotnostou 350 — 1 000 kg je zubor dnes najva¢sim druhom
kopytnika v Eurdpe. Velkost' domovského okrsku moéze dosahovat’ rézne hodnoty a tak zatial' ¢o

v lete to moze byt 70 km?, v zime je to ¢asto len asi 10 km? (Leslie Jr 2011).

Potravna a priestorova nika

Potravné spektrum zubra je pomerne Siroké, modze zahtiat’ cez 130 druhov rastlin, a to ako stromov

a krov, tak aj mnoZstvo bylin a aj niekol’ko graminoidov (lipnicovité a Sachorovité). Denna spotreba
toho mixed feedera je v dospelosti 23 — 32 kg. Preferuje opadavé a zmiesané lesy, sekundarne obyva aj
ihlicnaté. Idedlne st pren porasty, kde je asi pitina celkovej plochy redsia, nez zapojeny les (Leslie Jr

2011).

3.2 Pleistocénna historia zubra

Fosilne nalezy z obdobia pleistocénu, ktoré by sme mohli priradit’ k tomuto druhu doposial’ neboli
najdené a zubor sa z hl'adiska archeozoologickych zaznamov objavuje az na prelome pleistocénu
a holocénu. NajstarSie nalezy tak Casovo spadaju do raného holocénu a geograficky sa nachadzaju
v nizinach dne$ného Svédska, Danska a Nemecka. Pleistocénna historia a fylogenéza zubra tak dlho
bola (a stale je) predmetom skiimania a diskusie.

Nedavne analyzy porovnavajice jadrovi a mitochondrialnu DNA fosilii, subfosilii a recentnych
exemplarov poupravili nas pohl'ad na mozntl podobu evolicie zubra. Hoci sa uz predtym pracovalo
s ivahami, Ze zubor sa vyvinul z dnes uz vyhynutého stepného bizéna (Bison priscus) a nahradil ho
v jeho nike, nové poznatky naznacujii, ze tento druh vznikol asymetrickou hybridizaciou alebo
sustavnou introgresiou krizenim samcov stepného bizona so samicami davnej formy pratura (Bos
primigenius) este skor, nez 120 000 rokov BP. Zatial’ ¢o od pratura pochadza mitochondrialna linia,
jadrova DNA a morfologia naopak poukazuju na pribuznost so stepnym bizonom. K postupnej
vymene prevazujiceho druhu v rdmeci jednej niky podla tychto analyz doslo v neskorom pleistocéne,
pricom tento prechod od stepného bizona k zubrovi je zachyteny aj na jaskynnych malbach z obdobia

pred a po LGM (Soubrier et al. 2016).
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Obr. ¢. 11 — Fylogenetické vzt'ahy zubra (Wisent) vratane skor nepopisanej historickej linie (CladeX),
stepného bizona (Steppe bison) a pratura (Aurochs). a — na zéklade sekvencii mtDNA control region, b
— na zéklade mtDNA genémov, ¢ — maximum-clade-credibility strom pre predkov dnesného zubra
a CladeX, d — zdrojové lokality analyzovanych vzoriek (farebne zodpovedajuce oznaceniu vo

fylogenetickych stromoch) . Prevzaté z (Soubrier et al. 2016)

3.3 Holocénna historia zubra

Historické rozsirenie nizinného poddruhu zahnalo stredni a vychodni Eurdpu. Z dévodu lovenia
a antropogénnej fragmentacie habitatu boli vSak tieto populacie postupne vyrazne zredukované a pred
nastupom stredoveku prezivali iba v izolovanych skupinach. V Karpatoch bol zubor eSte pocas
stredoveku pomerne bezny, no do konca 18. storocia v tejto oblasti vyhynul. V Bieloviezskom pralese
boli stovky rokov zubry chranené ako kralovska zver (tato ochrana zahrfiala dokrmovanie a udrzbu
luk). V 19. storoci to bolo posledné miesto, kde v prirode niZzinné zubry este prezivali. Pocas prvej
svetovej vojny vSak boli nechranené a vyrazne pytliacené a zo 727 jedincov, ktoré tam zili v roku
1914, Ziadny neprezil do roku 1919, ¢o znamenalo vyhynutie nizinného poddruhu vo volnej prirode.
Posledné stado kaukazského poddruhu bolo vyhubené v roku 1927 na uzemi Sovietskeho zviazu. Tym
doslo aj k aplnému vyhynutiu celého druhu vo vol'nej prirode.

V roku 1929 zapocal zachranny program v Bieloviezskom pralese, kam boli do spolo¢ného chovu

v zajati zhromazdené zubry, ktoré prezili v europskych zoologickych zahradach a chovnych centrach.
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Viacsinu tychto zvierat tvorili potomkovia zubrov, ktoré boli v 19. storo¢i premiestnené prave
z Bieloviezskeho pralesa ako kralovské/cisarske dary. Okrem jedincov patriacich k nizinnému
poddruhu boli medzi privezenymi zubrami aj krizence nizinného a kaukazského poddruhu, ako aj
zubra aamerického bizona. Posledna zmienend skupina vSak bola uz vroku 1936 =zo
zachranného chovu vylucend. Zatial’ ¢o na pociatku 20-tych rokov minulého storocia prezivalo v zajati
poslednych 54 zubrov, na zéchranu druhu boli napokon urceni potomkovia len 12 jedincov, pri¢om
vSetky nizinno-kaukazské krizence boli potomkami jediného samca. Bol nim posledny zubor
kaukazského poddruhu chovany v zajati — samec Kaukasus, ktory zomrel roku 1925. Ten sa paril
s niekol’kymi samicami nizinného poddruhu a zanechal tak pocetné potomstvo. V roku 1950 boli
vSetci jeho potomkovia izolovani od jedincov, ktori mali medzi dvanastimi oboch predkov z nizinného
poddruhu a presunuti z bieloviezskeho chovu inam. Doslo tak k oddeleniu dvoch genetickych linii:
nizinno-kaukazskej, ktora obsahuje primes kaukazského poddruhu a nizinnej, ktora reprezentuje Cisty
nizinny poddruh (a ktorad je niekedy nazyvana aj bieloviezska). Nizinno-kaukazska linia je v tomto
pripade tzv. otvorenou liniou, ¢o znamena, ze pokial' dojde resp. doslo k pareniu jej predstavitel'ov
s jedincami z nizZinnej linie, potomstvo sa automaticky stava sucastou kaukazsko-nizinnej linie. Prave
skrze uplatiiovanie tohto principu ma nizinno-kaukazska linia dvanast’ zakladajucich kusov, zatial’ ¢o
nizinna ich ma len sedem.

Proces navratu do volnej prirody zacal v roku 1952 postupnou reintrodukciou 40 zvierat z nizinnej
linie v pol'skej Casti Bieloviezskeho pralesa. Exponencialny narast tejto populacie v nasledujtcich
rokoch umoznil presun vybranych jedincov na zakladanie a obohacovanie d’alSich volne zijicich
populécii. Od roku 1963 boli postupne vSetky niZinno-kaukazské zubry v pol'skych chovoch
transportované do Bieszczad, kde boli nésledne vypustené do prirody (Tokarska et al. 2011).

3.4 Recentna situacia a ochranarska genetika zubra

Dve existujtce linie st dodnes v zajati chované vzdy oddelene (t. j. nedochadza ani k tomu, Ze by sa v
jednom chove nachadzali obe linie, hoci v samostatnych vybehoch) a vzhl'adom na rozdrobenost’
vyskytu a geografické rozmiestnenie vol'ne Zijucich populacii kazdej linie nedochadza k stretom ani
vo vol'nej prirode.

Zubor prekonal dramaticky bottleneck priblizne pred 100 rokmi, ked vyhynul vo volnej prirode.
Z tradi¢ne rozliSovanych dvoch resp. troch poddruhov — nizinného (B. b. bonasus), kaukazského (B. b.
caucasicus) a nie vSetkymi autormi uznavaného karpatského (B. b. hungarorum) — dnes prezivaju iba

jedince patriace k tomu prvému a potomkovia krizencov prvych dvoch (Tokarska et al. 2011).
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V plemennej knihe zubra hrivnatého (European Bison Pedigree Book — d’alej uz len ,,EBPB*) bolo
v roku 2020 celosvetovo vedenych 9 111 jedincov zubra, z toho 1 791 kusov zijucich v zajati, 501

v polodivokych chovoch a 6 819 vo vol'nej prirode .
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4. KON PRZEWALSKEHO (Equus przewalskii)

4.1 Charakteristika druhu

Telesné vel'kost’ a rozsah domovského okrsku

Kone Przewalského dosahuju v kohutiku vysku 120 — 146 cm. Ich hmotnost’ sa pohybuje v rozmedzi
200 — 300 kg. Domovské okrsky stad sa mézu prekryvat a v priemere dosahovat’ az 1 000 ha
(Rubenstein 2011).

Potravna a priestorova nika

Tento druh predstavuje jednozna¢ného grazera, ktory spasa porasty jednokli¢nolistovych rastlin.
Obyva stredoazijské stepi a kroviti otvorenu krajinu. Jeho historické rozsirenie vSak nie je zndme

(Rubenstein 2011).

4.2 Holocénna historia kona

Na dlho diskutovani otazku, ¢i je kon Przewalského skutocne poslednym zijucim druhom divokého
kona odpovedali v roku 2013 gendmové analyzy kladne. Kon Przewalského sa v nich ocitol mimo
monofyletickej skupiny piatich modernych plemien domestikovanych koni s odhadovanym casom
divergencie 72 000 — 38 000 rokov BP (Orlando et al. 2013).

O piat’ rokov neskor ale ind Stidia ukazala, Ze hoci sa kone Przewalského od vsetkych sucasnych
jednoznac¢ne domestikovanych plemien lisia aj svojim karyotypom (2n=66 vs. 2n=64 — Benirschke et
al. 1965), nepredstavuju pravé divoké kone, ale zdivoCenych potomkov prvych znamych koni
chovanych v zajati z obdobia eneolitu (asi 5 500 rokov BP) na tizemi dne$ného Kazachstanu. Spolu
s tymito predkami tak vytvorili monofyleticku liniu sestersku k ostatnym — tradi¢ne povazovanym za
domestikantov vratane dnesnych plemien (Gaunitz et al. 2018).

Kone Przewalského tak podla danej stadie tvoria monofylum s vyraznou mierou genetického driftu,
u ktorych proces feralizacie zahinal rozne morfo-anatomické zmeny — napr. menej robustnu stavbu
tela voc¢i predkom chovanym v zajati. Zaroven je pri porovnani komna Przewalského z 19. storocia
s modernymi predstavitelmi tohto druhu zjavny rapidny narast v genetickej zatazi v priebehu asi
poslednych 120 rokov, ktory autori prisudzuju recentnej introgresii s prisluSnikmi domestikovanych

plemien (Gaunitz et al. 2018). V stlade s tymto predpokladom bola pri d’alSej genomickej analyze
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v urCitych pripadoch ukoni Przewalského zaznamenana az 31,1% introgresia alel z modernych

domestikovanych koni — v inych zas ale bola nedetekovatel'na (Der Sarkissian et al. 2015).
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Obr. €. 12 — Fylogeneticky strom zobrazujuci kona Przewalského ako potomka prvych znamych koni
chovanych v zajati (Botai a Borly4) a ostatné zndme domestikované linie koni. Prevzaté z (Der

Sarkissian et al. 2015)

Kon Przewalského vyhynul vo volnej prirode v 60-tych rokoch minulého storoc¢ia. Medzi priciny
mozno ratat’ lov, vojenské aktivity, klimaticki zmenu, kompeticiu s dobytkom a tlak na vyuZzivanie
krajiny.

V roku 1985 zagal chovny program v Cine, ked boli zo zoologickych zahrad zipadného sveta do
dvoch centier v tejto krajine privezené prvé jedince. S postupne rasticim poctom koni bolo mozné

zapocat’ reintrodukéné projekty — jeden v roku 2001, d’alsi v roku 2010.

4.3 Recentna situacia a ochranarska genetika kona

Jedna z mala, ak nie doposial’ jedina §tidia zamerana na zistenie genetickej variability volne zijucich
populécii kona Przewalského dala vznik dvom odbornym ¢lankom, priCom jeden obsahuje analyzy
mtDNA a druhy mikrosatelitov — oboje v kombinacii s rodokmeniovymi analyzami. Boli skiimané

populacie z oboch chovnych centier a z jednej z dvoch reintrodukovanych populécii na tizemi Ciny,
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ktora bola zalozena v roku 2001. Jednalo sa tak o vobec prva Stadiu genetickej Struktiry v ¢inskych

populéciach tohto druhu (Liu, Xu, et al. 2014; Liu, Shafer, et al. 2014).

Analyzy mitochondridlnej DNA

Vo vSetkych troch populaciach boli detekované dva haplotypy (Liu, Xu, et al. 2014) - rovnako, ako
v starSej Studii  Styroch jedincov (Oakenfull a Ryder 1998). Haplotypova diverzita bola
v reintrodukovanej populacii znacne nizSia, neZ v chovoch a zastupenie druhého haplotypu v nej
dosahovalo len 8,1 % - zatial’ Co priemer bol 23,8 % a v jednom z chovov to bolo dokonca 40 % (Liu,

Xu, et al. 2014).

Analyzy mikrosatelitov

Bola zistena nizsia alelicka diverzita vo vol'ne zijucej populacii, neZ v oboch chovnych centrach.
Kedze vsetky reintrodukované jedince v danej populacii pochadzali prave z jedného z tychto centier,
mozno usudzovat, ze k strate niektorych alel doSlo uz pri reintrodukcii skrze vyber zakladajucich
¢lenov. Dalej tito 3tadia poukazala na nadmerné vyuzivanie niektorych koni ako rodicov
a disproporcie v reprodukénom Uspechu u samcov. Nakolko sa volne Zzijica populdcia nachadza
v inbrednej depresii nebolo zistené, no v prvom roku bolo mnozstvo pregnantnych samic rovné nule.
To sa v nasledujticich rokoch zmenilo, avSak fertilita bola v porovnani s chovmi stale nizsia (Liu,

Shafer, et al. 2014).

Vvhliadky, navrhy a odporucania pre budici management

Na zéklade simulécii bol vzneseny predpoklad, Ze reintrodukovana populacia potrebuje dosiahnut
a udrzat’ si velkost nad 100 jedincov, aby si v nasledujucich 100 rokoch zachovala 90 % svojej
suCasnej — uzZ znizenej — variability (v roku 2012 bola jej velkost odhadovana na 99 jedincov). Tento
navrh podporuje aj empiricka skusenost’ z chovu, v ktorom bola pozorovana nepriama umernost
medzi poctom jedincov a miery inbreedingu prave od prekrocenia priblizne tejto prahovej hodnoty
(Liu, Shafer, et al. 2014). StarSie simulacie podobne stanovili minimalnu pociato¢nu velkost
populacie nad 140 koni pre dosiahnutie 95% pravdepodobnosti prezitia v horizonte 100 rokov (Slotta-
Bachmayr et al. 2004).

Vzhl'adom na nizku mieru zastipenia druhého haplotypu mtDNA v reintrodukovanej populacii a z nej
plyntceho rizika genetického driftu je d’alsim doélezitym cielom zmiernenie takto nerovnovazneho
zastupenia skrze nasledné reintrodukcie nositelov vhodného haplotypu (Liu, Xu, et al. 2014). Dalgim

krokom, ktory by mohol znizit pravdepodobnost driftu v malych skupinach tohto druhu je
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zabezpecenie génového toku v reintrodukovanych populaciach navzdjom, ked'ze momentélne k nemu
v Cinskych skupindch nedochddza ani v ramci $tatu, ani na medziStatnej urovni. Napokon je tu aj
stanovenie dlhodobého ciel’a iba 2 % domestikovanych alel v ¢inskych populaciach (Liu, Shafer, et al.
2014).

Navrhovanym krokom je aj zvySenie obratu vediicich samcov v jednotlivych haremoch, ¢o by znizilo
mnozstvo koni v populdcii, ktoré budi potomkami rovnakého samca. Diskutovanou témou je d’alej aj
moznost’ genetickej adapticie na prostredie v zajati, hoci doklady, Ze by k tomu dochédzalo zatial’ nie
su zname (Liu, Xu, et al. 2014).

Zo vsetkych vysSie popisanych skutoCnosti a vyziev pre budici management jasne plynie vyrazna
potreba dlhodobého a pravidelného genetického monitoringu populacii Zijucich volne aj v zajati. Dalej
je to vypracovanie dlhodobych planov pre ich management a prepojenost’ vo forme génového toku
idealne na globalnej Grovni. Vzhl'adom na nizku diverzitu, nerovnomerné zastupenie genotypov a
podiel domestikovanych alel aj riadené krizenie v chovnych centrach a inych populéciach v zajati

(Liu, Shafer, et al. 2014; Liu, Xu, et al. 2014).
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5. ZAVER

V tejto praci boli predstavené pleistocénne druhy megaherbivorov spomedzi kopytnikov ako velmi
vyznamné skrze status klicovych druhov a vrcholovych konzumentov. Okrem toho si ako skupina
herbivorov s dobre definovanymi gildami ideadlnym objektom pre Studium trofickej Specializacie
a pridruzenych morfologickych, anatomickych a fyziologickych adaptacii v suvislosti aj s ich telesnou
velkostou. Na priklade troch druhov je mozné vidiet, Ze sice vSetky presli v minulom storoci
bottleneckom a pre vSetky boli spustené zachranné programy, stav, v ktorom sa momentdlne z

hl'adiska ochranarskej genetiky nachadzaja je u kazdého iny.

Pojmy megafauna a rewilding mézu mat’ bez d’alSieho upresnenia rézne vyznamy, hoci mnoziny
javov, ktoré nimi jednotlivi autori oznacuju sa Casto prekryvaju. Nové pristupy v ponimani tychto
konceptov (pracujuce s privlastkami Specifikujicimi konkrétny pohl'ad na dana problematiku) maju
navyse jednu spolo¢ni1 ¢rtu — €asto je v nich kladeny déraz na klI'a¢ovli ulohu danych druhov v urcitom

ekosystéme a komplexitu priamych i nepriamych interakcii s d’al§imi organizmami.

Désledky downsizingu a trofického downgradingu na empirickych pripadoch poukazuji na vyrazna
potrebu prave toho, ¢o je najlepSic mozné popisat’ v novych terminoch ako troficky rewilding
klacovej megafauny. Skrze d’alekosiahle a najméd z pohladu laickej verejnosti ohromujuce dopady
tychto fenoménov predstavuju tieto koncepty nastroje so znaénym potencidlom na ziskavanie podpory
pre projekty ochrany prirody v blizkej i d’alekej buducnosti — a to ako zo strany aktivnych obcanov,
obc¢ianskych zdruzeni a miestnych komunit, Statnych aj neStatnych organov ochrany prirody, tak aj

politikov ¢i moznych investorov.
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