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Abstrakt

Tato bakalafska prace se zaméfuje na specifika vyzkumu populaéni konektivity a genetické
izolace moiskych savct, s diirazem na kytovce. Prace je rozd€lena do tii ¢asti. V prvni Casti
jsou piedstaveny metody a piistupy v krajinné genetice a genetice moiské krajiny. Druhd ¢ést
se zabyva environmentalnimi faktory ovlivitujicimi genetickou strukturu populaci kytovei,
jako jsou geografické bariéry, teplota vody, chovani, nebo bariéry vytvorené lidmi. Posledni
¢ast se vénuje zpusobum ochrany kytovca a aplikaci vyzkumu konektivity populaci. Cilem
prace je pfiblizit problematiku fylogeografie motskych savcii, zejména kytovcl, a ukazat

vyznam ochrany téchto ohrozenych druhii v sou¢asném svéte.

Kli¢ova slova: Genovy tok, krajinna genetika, moiska genetika, isolation by distance, isolation

by resistance, isolation by adaptation

Abstract

This bachelor thesis focuses on the specifics of research in the field of population
connectivity and genetic isolation of marine mammals, with an emphasis on cetaceans. The
thesis is divided into three parts. The first part introduces the methods and approaches in
landscape genetics and seascape genetics. The second part deals with environmental factors
influencing the genetic structure of cetacean populations, such as geographic barriers, water
temperature, behaviour, or human-created barriers. The last part addresses the ways of
protecting cetaceans and the application of population connectivity research in the areas where
cetaceans reside. The aim of the thesis is to present the issue of phylogeography of marine
mammals, particularly cetaceans, and to demonstrate the significance of protecting these

endangered species in the contemporary world.

Key words: Gene flow, landscape genetics, seascape genetics, isolation by distance, isolation

by resistance, isolation by adaptation



Uvod

Moftské organismy, schopné transportu na dlouhé vzdalenosti, maji velké arealy a Casto
kosmopolitni vyskyt, ktery je umoznén systémem moiskych proudid a propojenosti vSech
oceant (Costello et al., 2017). Propojenost jednotlivych ¢ésti svétového ocednu je kritickd pro
zachovani jeho biodiverzity a ztoho divodu se zkouma populacni izolace a konektivita
jednotlivych druht. To, jak je krajina priichozi se u kazdého druhu, kvili rozdilné biologii

a ekologii, 1isi, a tak je nutné kazdy druh zkoumat zvlast.

Prosttedi, ve kterém moiské organismy ziji, je lidskym vyzkumnikiim vzdalené a jen
obtizné ptistupné. Metody, kterymi mizeme ziskat informace o jejich Zivoté, aniz bychom byli
jeho ptfimymi svédky, jsou proto pro vyzkum moiskych zivo¢ichli nezbytné. Jednim z voditek,
které nam muze prozradit dilezité informace o biologii a ekologii zkoumanych druhti je prave

konektivita a krajinna genetika, kterou se bude tato prace zabyvat.

Vyzkum moftskych savci je specificky v mnoha ohledech. Mofsti savci jsou K stratégové,
jejich populacni hustoty jsou velice nizké a zivoty jedinct desitky let dlouhé. Délka jedné
generace se obvykle pohybuje v zavislosti na druhu od deseti do dvaceti let (Taylor et al., 2007).
Nekteré druhy za potravou migruji dlouhé vzdalenosti, jiné se potapi do ohromnych hloubek.
Kwviili jejich rozmérim a narokim na prostor je obvykle nemozné provadét na nich experimenty
v laboratofi. Pozorovani v ptirod¢ je obtizné, jelikoz se vétSinu zivota nachazi pod hladinou.
Pokud se vynofi nad hladinu, je zpravidla viditelna jen cast téla. Z tohoto divodu existuji
metody, diky kterym Ize rozeznavat jednotlivé druhy, ¢i jedince, aniZ by bylo nutné spatfit celé
jejich télo. Rozpoznavani jedincl je umoznéno napiiklad pomoci rozdilti v tvaru hibetnich
ploutvi nebo podle jizev vznikajicich pfi soubojich (Katona & Whitehead, 1981). V neposledni
fadé mohou pii vyzkumu v terénu nastat problémy etické, jelikoz kytovci patii mezi
nejinteligentnéj$i savee (Chinea, 2017). V mnoha zemich svéta je lov kytovct zakazan a jejich

vyzkum podléhd ptisnym regulacim (Burchfield, 2008).

Abychom mohli kytovce efektivné chranit, musime znat velké mnozstvi informaci nejen
o jejich ekologii, ale hlavné o jejich demografii, biogeografii a genetice. Cilem prace je shrnout,
jaké metody se vyuzivaji pro méteni konektivity a izolace populaci vysoce mobilnich savct se

cey

zameétenim na specifika savel zijicich ve vodnim prostiedi (zejména kytovci).



Méreni konektivity

Konektivita

Konektivita je dulezity pojem v populacni a krajinné ekologii. Dala by se definovat jako
., Mira, s jakou prostredi usnadnuje, nebo brani pohybu mezi zdroji*“ (Taylor et al., 1993)
Vychazi z myslenky, Zze kromé¢ rozlozeni zdrojii v krajiné je pro ekologii populaci dulezity
i pohyb mezi jednotlivymi zdroji (Taylor et al., 1993). Se zavedenim pojmu byla vyvracena
puvodni ptedstava, Ze rozlozeni populaci je ovlivnéno pouze rozmisténim zdrojii v krajin€.

(Dunning et al., 1992)

Obecné lze rozlisit dva zakladni typy konektivity (Burel & Kindlmann, 2008). Prvni typ se
nazyva strukturni a vychdzi zejména z Euklidovskych vzdalenosti v krajin€, bez ohledu na
chovani organismu Zijicich v ni. Dale existuje funkéni konektivita, ktera jiz bere ohled na
chovani organismu v reakci na heterogenitu krajiny. S postupem casu se definice pojmu
konektivita rozsitila, a krom¢ pohybu jedinct nebo celych populaci v prostoru se stale vice
zkoumé pohyb jednotlivych genii (Kool et al., 2013). Fenoménu, pii kterém si jednotlivé

populace vzajemné vyménuji geny, se fika genovy tok.
Genovy tok

Evoluce je podminéna genetickou variabilitou a zménou frekvenci alel v populaci. Tyto
zmény se realizuji zejména vznikem novych alel (mutacemi) a zménami jejich frekvenci, napf.
selekci, driftem, nebo migraci. Pod pojmem genovy tok se rozumi disperze gentl a jejich alel
mezi jednotlivymi populacemi. Tento pfistup je prilomovy zejména v populacich, kde je
obtizné, nebo nemozné sledovat pohyby jedincii v krajiné (Hedgecock et al., 2007). Pro méfeni
genoveého toku se vyuzivaji rizné genetické markery. U populaci s vysokou hladinou genového
toku se vyuzivaji hlavné jednonukleotidové polymorfismy, jejichZ vyuZivani je v posledni dobé
na vzestupu. Dal$i pouZivané markery jsou mikrosatelity, mitochondrialni DNA a alloenzymy

(Selkoe et al., 2016).

Pro ochranu pfirody a krajiny je dulezité zajistit jeji konektivitu. Zejména kviili velkym
a vysoce pohyblivym organismim, které vyzaduji pro sviij zivot velka tUzemi. Vlady,
organizace pro ochranu ptirody a regionalni samospravy proto pfi planovani projektl, které by
mohly narusit provdzanost krajiny, vyuzivaji mapy ekologické konektivity (Beier et al., 2011).

Mapy ekologické konektivity pomdhaji urcit, kterd tizemi jsou pro ochranu pfirody dillezita



a umoznuji tak chranit pfirodu efektivné. Na sestavovani map konektivity krajiny v dnesni dob¢
existuji rizné programy.

Circuitscape je open source program urceny pro modelovani konektivity v heterogennim
prostiedi napsany v programovacim jazyce Julia. Vychazi z teorie elektrickych obvodi, ktera
vyuziva paralely mezi zplisobem S$ifeni elektronil po vodi¢i a migraci organismi po krajing
(web vyvojare, 2017). Tento pohyb miize probihat v§emi sméry (McRae et al., 2008), ale narazi
na raznou miru odporu (McRae, 2006). Circuitscape umoziuje modelovat nejen Sifeni
organismu (viz obrazek 1), ale naptiklad i Sifeni pozari, nebo infekénich onemocnéni (Gray &
Dickson, 2015;Tatem et al., 2012). Stejny model vyuZiva software Omniscape.jl, ktery
umoznuje méfit celkovy pritok proudu krajinou nebo predpovédét, jak by prutok vypadal,
kdyby nebyl omezovan odporem krajiny (stranky vyvojare). Alternativou témto programim
mohou byt n€které uzivateli naprogramované bali¢ky pro programovaci jazyk R (Ptiklad). Pro
ziskani 0idaji o provazanosti krajiny pro jednotlivé druhy je nutné spojit ekologické vlastnosti
daného druhu s populaéné genetickymi udaji. K tomuto propojeni slouzi nékolik

matematickych modela.

Cumulative current flow density
(Ampsicell)

.— High: 1.2
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Obrazek 1: Priklad vyuziti programu Curcuitscape pro mapovani konektivity stanovist

tygra (Panthera tigris) ve stredni Indii. Prevzato z (Dutta et al., 2016)



Isolation by distance

Nejstarsi z nich je model Isolation by distance (IBD). Existuji dvé rizna pojeti tohoto
fenoménu (Ishida, 2009). Prvni bylo piedstaveno americkym genetikem Sewallem Wrightem.
Tento model vychézi z jednoduché populace rozdélené na nékolik panmiktickych subpopulaci
(jinak také ostrovil), mezi kterymi migruji ndhodné vybrani jedinci. Pfedpoklada, ze populace
zijici bliz k sob¢ budou mit vétsi pravdépodobnost byt navzajem pribuzné, a tudiz i geneticky
podobné. To je zpiisobeno tim, ze pii zvySené vzdalenosti klesd pravdépodobnost migrace,
ktera zajiStuje homogenizaci subpopulaci a tim roste vliv genetického driftu, ktery subpopulace
diversifikuje (Wright S, 1943). Wrighttv ptistup k IBD je tedy spis ekologicky, protoze se
zabyva migrujicimi jedinci. Tento model je pomérné spolehlivy naptiklad u rostlin, které maji
omezenou schopnost migrovat, avSak u vysoce pohyblivych zivo€ichti mize vést k Castym
fale$né pozitivnim vysledkiim (Meirmans, 2012).

S druhym pfistupem pfisel francouzsky matematik Gustave Malécot. Malécottiv model
zkoumd, jaka je pravdépodobnost, ze dva jedinci budou mit v nahodné¢ vybranych
chromozomech dva stejné lokusy. Se zvySujici se vzdalenosti vybranych lokust klesa
pravdépodobnost, ze jsou zdédéné od stejného piedka (Malécot, 1972). Tento pfistup byl
v minulosti zna¢né¢ kritizovan a oznacen za ,,irelevantni pro biologii (Felsenstein, 1975). Dnes

je vicemén¢ zapomenut (Ishida, 2009).
Isolation by resistance

Nerealisticnost modelu IBD se snaZi feSit model Isolation by resistence (IBR) navrzeny
elektroinZenyrem a ochranafem ptirody Brianem MacRaem. Predpokladd, Ze se organismy
nesifi krajinou rovnomérné, ale Ze v riznych smérech klade prostfedi rlizny odpor. Pro
sestaveni modelu odporu krajiny se mapa prevede do rastrového zobrazeni, jednotlivé pixely
predstavuji rezistory s riznou hladinou odporu. Genovy tok probiha pfes vSechny fetézce
rezistord, které vedou z vychoziho bodu do cilového. Nezahrnuje tak pouze nejkratsi cestu, jako
je tomu v pifipadé IBD, nebo cestu s nejniz§im odporem jako u least cost path. Migrace tak
muze byt v nékterych smérech omezena a geograficky vzdalenéjsi populace mohou byt
paradoxné¢ piibuznéjsi nez ty blizsi. (McRae, 2006) Tento model je dnes ve studiich tykajicich
se ochrany pfirody vyuzivan zejména v Severni Americe a Zapadni Evropé. (Dickson et al.,
2019) Na rozdil od ostatnich modell totiz umoZziuje zjistit, jaké bariéry v krajiné je nutné
odstranit, aby se snizil odpor krajiny, nebo naopak jaké koridory zachovat, aby se konektivita

v krajin€ nesnizovala. (McRae et al., 2012)



Obrazek 2: Krajina, ve které se vyskytuje hypoteticky zkoumany druh. Sedou barvou je
znazornéné uzemi, kterym se mohou jedinci pohybovat. Plné cary zndzornuji Euklidovskou
vzddalenost dvou populaci, prerusované cary potom least cost path. Odpor krajiny je zndzornén
siti bodit propojenych rezistory. Vysledny odpor krajiny mezi bodem A a B zahrnuje odpor vSech

moznych cest. Prevzato z McRae, 2006
Isolation by adaptation

Kromé migrace a driftu mtize mit na diversifikaci subpopulaci dalezity vliv i selekce (Mayr,
1947). V reakci na odliSné podminky v nové osidleném prostfedi se mohou pod vlivem selekce
hromadit mutace, které maji vliv na fenotyp (Orsini et al., 2013). Tyto rychle zafixované mutace
mohou zplsobit genetickou izolaci nové vzniklé subpopulace, protoZe migranti nemusi byt
kvili nedostatecné adaptaci na lokalni podminky schopni uspét (Ellner et al., 2011).
Vyznamnou roli miize hrat také pohlavni vybér. Pii vyzkumu straSilek (7imema cristinae) Nosil
et al., (2003) prokazali, ze samice se odmitaji pafit se samci adaptovanymi na jinou hostitelskou
rostlinu. Tim opét vzroste vliv genetického driftu, ktery izolovanou populaci diversifikuje od
ostatnich. Tohoto jevu vyuziva model Isolation by adaptation (IBA). Tento fenomén ma velmi
vyrazny vliv na omezeni genového toku a speciaci, protoze mutace s vlivem na fenotyp se fixuji
rychleji nez mutace, které na fenotyp vliv nemaji (Orsini et al., 2013). Nejlépe vysvétlujicim
modelem byl IBA napftiklad u lindusek (4Anthus berthelotii) postupné kolonizujicich jednotlivé
ostrovy Makaronésie (Spurgin et al., 2014).

Podobny fenomén z opacné perspektivy popisuje model Isolation by Environment (IBE).

»IBE je definovdna jako vzorec, ve kterém se geneticka diferenciace zvysSuje s rozdily v



prostiedi, nezdvisle na geografické vzdalenosti* (Bradburd & Wang, 2014). Prostiedi se maze
lisit v riznych faktorech, a to jak spojitych, jako je naptiklad teplota, hloubka vody, nebo
salinita, tak diskrétnich, jako je typ podlozi. Velka cast faktord ma vSak tendenci korelovat
1 s geografickou vzdalenosti, a tak je nutné je brat spise jako dal$i rozmér vlastnosti krajiny (viz

obrazek 4) (Bradburd & Wang, 2014).

Obrazek 3: Procesy, kterymi miize vzniknout populacni struktura IBE. (1) Selekce proti
kolonizaci (2) Pohlavni vybér ze strany piivodni populace (3) SniZend fitness hybridnich
potomkii (4) Rozdilny fenotyp vede k odlisnym preferencim prostredi. Prevzato z Wang &
Bradburd, 2014.

Gen. Dist ——p
Gen. Dist.=——»

Geo. Dist. —» +— Env. Dist

Obrazek 4: Soubor simulovanych dat. Geneticka vzddlenost populaci se zvysuje jak s
geografickou, tak s environmentdlni vzdalenosti. Body predstavuji genetickou vzdalenost mezi
parem populaci vynesenou proti geografické (Geo. Dist.) a environmentdlni (Env. Dist.)
vzdalenosti. Environmentalni vzdalenost je dale na jednotlivych bodech znazornéna barevné.

Prevzato z Wang & Bradburd, 2014.

Gen. Dist. —»



Manteluv test

Mantelliv test je nastroj, ktery umoziuje pomoci permutaci zméfit linearni vztah mezi
dvéma proménnymi (Mantel, 1967). V biostatistice se ¢asto vyuziva pro urceni vztahu mezi
genetickou vzdalenosti, zjiSténou pomoci Fst statistiky (Wright, 1949) nebo vzdalenosti D
(Nei, 1972), a geografickou vzdalenosti jedinci nebo populaci. Geografickd vzdalenost
populaci je v takovém piipadé pouzita jako nulova hypotéza, kterd se nasledn¢ porovnava
s dalsimi faktory (Holderegger & Wagner, 2008). Nejlépe lze pomoci Mantelova testu
u zkoumané populace zjistit pravé IBD, nejhtlife je na tom IBR, které se povede jen ziidka touto
metodou odhalit (Kierepka & Latch, 2015). Parciadlni Manteldv test pak porovnava dvé a vice
matic proménnych a sleduje jejich vliv na dal$i proménnou (Raufaste & Rousset, 2001). Tato
verze testu se hodi obzvlasté pro modelovani populaci u druhi, které jsou uzce specializované
na urcité typy prostedi a maji velmi fragmentovany areal vyskytu (Kierepka & Latch, 2015).
Pro riizné varianty Mantelova testu existuje velké mnozstvi programi (Diniz-Filho et al., 2013).
Naptiklad program zt napsany v programovacim jazyce C, pomoci kterého je mozné vypocitat
oba typy Mantelova testu s velmi velkymi objemy dat (Bonnet & van de Peer, 2002), nebo
program IBD, ktery dokaZze vypocitat Fst zkoumanych populaci a zjistit, jestli existuje vztah
mezi vzdalenosti a genetickou rozdilnosti dvou populaci (Bohonak, 2002). Mantelv test se
Casto vyuZziva nejen v populacni genetice, ale 1 v ekologii, sociologii, nebo medicin€. Jeho
vyuziti ma vSak 1 své kritiky. Napiiklad Legendre et al. (2015) tvrdi, Ze tento test vede
k astému zamitnuti nulové hypotézy, kterd je ve skutecnosti pravdiva.

K Mantelovu testu existuje mnoho alternativ (Balkenhol et al., 2009).
Krajinna genetika

Svét, ve kterém zkoumané organismy Ziji neni tak jednoduchy, aby se dal popsat linearnim
modelem. Z toho divodu se do genetickych dat komponuji 1 data geograficka. Ptistup, ktery
spojuje populacni genetiku s krajinnou ekologii se nazyvad krajinnd genetika (landscape
genetics). ,,Cilem krajinné genetiky je zjistit, jaky viiv maji geografické faktory jako vzdalenost
a heterogenita krajiny na genetickou diferenciaci mezi jednotlivymi populacemi* (Manel et al.,
2003). Hlavnim rozdilem mezi krajinnou a populacni genetikou je pohled na vliv krajiny.
Populacni genetika bere v tivahu hlavné geografickou vzdalenost populaci, zatimco krajinna
genetika vnima 1 vliv slozeni krajiny a jednotlivych jejich sloZzek na genetickou strukturu

populace a hladinu genového toku (Holderegger & Wagner, 2008). Pomoci srovnavani



genetickych rozdili zkoumanych populaci s tdaji o krajiné, ve které populace ziji, landscape
genetics poskytuje relevantni data nejen pro ochranu ptirody, ale i pro evoluéni biologii
a ekologii (Holderegger & Wagner, 2006). Nejcastéji krajine genetické studie zjist'uji, jaky vliv
maji na $ifeni zkoumanych organismu rizné typy bariér, nebo struktura krajiny. Pro analyzu
struktury krajiny lze vyuzit program FRAGSTATS (Marks & McGarigal, 1995), ktery pro
kvantifikaci geografickych dat vyuzivd model patch-corridor-matrix. Vyzkumy ohledné toho,
jak krajina ovlivituje genetickou diverzitu populaci se provadi jiz od 70. let minulého stoleti.
(Epps & Keyghobadi, 2015) Samotny pojem krajinnad genetika se nicméné poprvé objevil az
v roce 2003. (Manel et al., 2003)

Krajinna genomika

S rozvojem vypocetni techniky a modernich statistickych metod se pozdé&ji objevil piistup
zvany krajinnd genomika (landscape genomics), ktery na rozdil od krajinné genetiky zkouma
cely genom. Stejné jako krajinna genetika prostfednictvim prostorové analyzy hledé souvislosti
mezi frekvenci alel na studovanych markerech (typicky se jednd o mikrosatelity nebo
jednonukleotidovvé polymorfismy) a heterogenitou zkoumané krajiny (Joost et al., 2007).
Tento pfistup vSak neni vhodny pro nemodelové organismy, protoZe u vétSiny nemodelovych
druhti neni znamé dostateéné mnozstvi markerii, aby mohly pokryt cely genom (Li et al., 2017).
Rozdilny pfistup krajinné genomiky spociva ve zkoumani kandidatnich geni, které by mohly
vysvétlovat lokalni adaptace (Storfer et al., 2018). Metoda je bohuzel zatim velmi nakladné
a pfi omezeném rozpoctu Casto vyzkumniky nuti udélat kompromis mezi poctem zahrnutych

lokalit a celkovym poctem zkoumanych vzorku (Storfer et al., 2018).
Morska genetika (seascape genetics)

Modely vyvinuté pro terestrickou krajinnou genetiku se vSak ukazaly jako nevhodné pro
organismy Zzijici v akvatickém a zejména moiském prostredi (Selkoe et al., 2008). To se
zmeénilo az v roce 2003, kdy se poprvé zacaly objevovat studie s novymi modely, které presnéji
odpovidaji motskému prostfedi. Kviili nizké statistické schopnosti jednodu$sich modelt
detekovat populacni strukturu motskych organismil se do genetickych studii postupné zacaly
pfidavat nové oceanografické faktory jako je teplota vody, moiské proudy, nebo salinita (Selkoe

et al., 2008). V roce 2006 se poprvé objevil pojem motskd genetika (seascape genetics)



shrnujici vSechny pfistupy vhodné pro zohlednéni heterogenity vodniho prostiedi v populacni
genetice mofskych organismii (Selkoe et al., 2016).

Pristup moiské genetiky se od krajinné genetiky lisi v nékolika ohledech. V motském
prostiedi neni reliéf krajiny dany nadmotskou vyskou, ale hloubkou vody, kterd do znacné miry
urcuje zivotni podminky. Déle jsou motské ekosystémy vétSinou mnohem rozsahlejsi a hiife
dostupné nez ty terestrické, tudiz je problém zajistit dostate¢né mnozstvi vzorka z celého
uzemi. Obvykle se tedy sbird vice vzorki na mensim mnozstvi lokalit a studie tak jsou zalozené
spiSe na populacich nez na jedincich, jako je tomu u krajinné genetiky (Liggins & Riginos,
2013). Vyjimkou jsou hojné rozsifené druhy kytovct jako napiiklad sviituchy obecné
(Phocoena phocoena) ve studii Fontaine et al. (2007), kde autofi porovnavali DNA z tkani
odchycenych svinluch a jednotlivé vzorky poté ptifazovali k riznym populacim. Dalsi rozdil
vyzkumu moftskych a terestrickych ekosystému je pfitomnost moiskych proudu, které urcuji
rozlozeni zdrojl i strukturu populaci organismii (Selkoe et al., 2008).

Pro potieby seascape genetics vzniklo n¢kolik modelt, které zohlednuji nékteré jedine¢né

fenomény vyskytujici se v mofském prostredi.
Isolation by Oceanography

Oceénograficko-geneticky model nebo Isolation by Oceanography (IBO) ptedpoklada, ze
genetickd podobnost subpopulaci se odviji od moznosti planktonnich stadii organismi Sifit se
pomoci motskych proudl. V moiském prostiedi, na rozdil od suchozemského prostredi, hraji
vyznamnou roli proudy, které mohou ovlivnit smér migrace jedincti mezi subpopulacemi, nebo
naopak tvofit nepropustnou bariéru. Model IBO vyuZziva meteorologicka data o sméru vétru ve
zkoumané oblasti, aby pfedpovédél, kudy vedou moiské proudy. Z dat o proudech vytvari
matici konektivity, ktera simuluje Sifeni planktonu prostorem. V kazdé subpopulaci pak plati
Hardy-Weinbergova rovnovaha pro studovanou alelu a je 50% Sance na vytvofeni larvalniho
potomka, ktery se bude Sifit s proudem. (Galindo et al., 2006)

Tento model vysvétluje genetickou variabilitu populaci motskych organismli v mnoha
ptipadech Iépe neZ ostatni modely vyvinuté pro terestrické ekosystémy (Jahnke & Jonsson,
2022). Odpovida vsak spiSe drobnym zivocichiim, nebo rostlindm, pasivné unaSenym proudem.
Jako nejlépe vysvétlujici se tento model ukézal naptiklad u klaunt (Amphiprion biaculeatus)
Sitenych proudem na dlouhé vzdalenosti (Fitz et al., 2022), nebo u Stikozubce (Merluccius
productus), kde moiské proudy naopak fungovaly jako bariéra odd€lujici jednotlivé

metapopulace (Garcia-De Ledn et al., 2018).



Pochopeni mechanismi, jakymi moiské proudy ovliviiuji konektivitu je dulezité pro
efektivni ochranu motské krajiny a udrzitelné rybéistvi, protoze prostorova struktura
jednotlivych populaci miize mit velmi vyznamny vliv na demograficky vyvoj celého druhu
(Ciannelli et al., 2013). Z hospodaisky vyznamnych druhii byl vliv proudii na strukturu
populace pozorovan u moiského plze (Lobatus gigas) (Truelove et al., 2017), ktery je
v Karibském mofti hojné loven pro maso.

Dalsi varianta ocednografického modelu vyuziva Regionalniho ocednského modelovaciho
systému (ROMS), ktery slouzi pro modelovani geofyzikalnich procest v oceanu, jako napiiklad
proudéni vody, pohyby sedimentti, nebo vyvoj klimatu (Moore et al., 2004). V motské genetice
se vyuziva pro méfeni vlivu heterogenity motské krajiny na genetickou diverzitu populaci.
Naprtiklad u populaci ryby (Sprattus fuegensis) u pobiezi Jizni Ameriky studie (Canales-
Aguirre et al., 2016) ukazala, Ze jedine¢né genetické rozdily populaci uvnitt chranéné motské

oblasti jsou zplisobeny smési ocednografickych procest.
Isolation by time

U zivocicht, ktefi maji béhem roku né€kolik reprodukénich sezon, miize hrat roli fenomén
Isolation by time (IBT), ktery krom¢ prostoru uvazuje i o naasovani rozmnozovani u ryb jako
o geografické bariéte, kterd zabranuje genetickému toku. Obdobi, ve kterém se jednotlivé
subpopulace rozmnozuji je totiz Casto dédicné a rozdéluje je na subpopulace mnozici se
casné, nebo naopak pozd¢ji v pribéhu sezony. Mezi jednotlivymi subpopulacemi dochazi kvili
casové oddélenému obdobi rozmnozovani ke sniZzeni genového toku (Day & Hendry, 2005).
Tento faktor se ukazal jako dilezity u migrujicich moiskych ryb, jako jsou uhofti (Anguilla
Anguilla) (Maes et al., 2006) nebo lososi (Oncorhynchus nerka) (Fillatre et al., 2003). Krom¢
zminovanych ryb byla dédicnost reprodukéni sezony pozorovéana i u n€kterych druht ptaka

(Day & Hendry, 2005).
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Vyzkum vysoce mobilnich savci

Savci jsou z pohledu krajinné genetiky nejzkoumanéjsi skupinou obratlovcii (Kozakiewicz
et al.,, 2018). Ze vSech tadu savcli zatim nejvetsi pozornost byla vénovana hlodavcim
nasledovanym Selmami a sudokopytniky (Presley et al., 2019). Nejcastéji si autofi krajinné
genetickych studii zabyvajicich se savci kladou otazku, jak struktura krajiny a bariéry ovliviiuji
genovy tok, naopak ziidka se objevuji studie zkoumajici lokalni adaptace a selekci (Montgelard

etal., 2014).

Velikost a zpilisob zivota zivoc¢ichli znacné ovliviiuje jejich schopnost migrace. Obecné
plati, Ze ¢im vétsi Zivocich je, tim spiSe migruje. Co se tyce zpiisobu migrace u savct, nejvice
migruji vodni druhy, kterych migruje az 81 %, nasledovéani druhy schopnymi aktivniho letu,
kterych migruje kolem 50 %. Druhi pohybujicich se po zemi migruje pouze 10 % (McGuire &
Webber, 2022). Z toho plyne, Ze typicky vysoce mobilni savec je bud’ velky, schopny aktivniho

letu a/nebo Zije ve vodnim prostiedi.

U velkych, vysoce mobilnich zivocichli by se mohlo zdat, Ze se budou jejich populace
diversifikovat pouze podle modelu IBD, protoze jsou schopni bez problému piekonévat bariéry
v krajiné. To ale neni vzdy pravda. Krajinné¢ genetické studie u riznych druhi velkych
terestrickych savcli prokazaly rozmanité vzory genetické heterogenity populaci (napf.
Hindrikson et al., 2017; McClure et al., 2017; Pérez-Espona et al., 2008). Nasledujici ¢ast prace
uz bude vénovéna predev§im piistupu moiské genetiky a faktorim urcujicim genetickou

strukturu populaci moiskych kytovci.
Kytovei

V motském prosttedi mizZe byt Casto problém najit v populaci vysoce mobilnich organismil,
jako jsou kytovci, n¢jakou jemnéjsi strukturu, protoZe se zde nenachazi mnoho na prvni pohled
ziejmych bariér jako je tomu na sousi (Amaral et al., 2012). Struktura populaci kytovcei je vSak
casto jemngjsi, nez by byla, pokud by byly populace omezeny pouze schopnosti disperse. To
obzvlast plati pfi zkoumani mensich geografickych oblasti. Strukturu populaci tedy ovlivituje
mnoho dalSich faktorti, které jsou Casto odliSné od faktorG ovliviijicich jiné organismy
zkoumané motskou genetikou (napf. nejsou pasivné unaseni moiskymi proudy, zato je jejich
vyskyt ovlivnén chovénim). Vycet faktorti ovliviujicich populacni struktury u kytovca

nasleduje v dalSich podkapitolach.
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Environmentalni faktory

V dobé globalni zmény klimatu je velmi zkoumanym faktorem teplota vody, kterd ma vliv
nejen na strukturu populace, ale hlavné na jeji velikost a rozmisténi v prostoru. Pfi vyzkumu
kytovcl se méti teplota hladiny po zédpadu slunce (Amaral et al., 2012). Zmény teploty mohou
mit rtizny vliv na populace zabirajici rozdilné ekologické niky. Naptiklad vina veder, ktera
vroce 2011 zasahla pobfezi zdpadni Australie, méla podstatné méné devastujici u€inek na
populace delfinti rudomotskych (Tursiops aduncus), které¢ pouzivaji motské houby jako nastroj
pro sbirani potravy nez na ty, které tento néstroj nevyuzivaji (Wild et al., 2019). Vzhledem
k tomu, Ze je toto chovani dédi¢né (Kriitzen et al., 2014), da se predpokladat, ze vina veder

m¢éla na strukturu populaci vliv.

Teplota vody je velice dobry prediktor vyskytu (respektive absence) kytovcli v dané
lokalité (Azzellino et al., 2008). Podle ptfedpovédi vyvoje klimatu se dokonce d4 modelovat,
kde se jaké druhy kytovct budou vyskytovat v budoucnosti (Sousa et al., 2023). Pokud teplota
vody doopravdy ovliviiuje vyskyt kytovei, mohou rozdilng teplé oblasti na jednotlivé populace
pusobit jako bariéra zabranujici genovému toku. Tento fenomén byl skutecné pozorovan
u sviniuch obecnych (Phocena phocena) kde se pii srovnani tii evropskych populaci neukazal
jako nejlépe vysvétlujici ocekavany model IBD, ale pravé rozdilné teploty ve zkoumanych

oblastech (Fontaine et al., 2010).

Teplota tzce souvisi s dalSim faktorem ovliviiujicim strukturu populace a tim je primarni
produkce. Oceany 1 pifes svou rozlehlost nejsou nevycerpatelnym zdrojem, a prave
fytoplankton, ktery zde tvoti zéklad vétSiny potravnich fetézci, patii mezi vyznamné limitujici
faktory (Capuzzo et al., 2018). Existuje nekolik moZnosti, jak v mofi zméfit priméarni produkci.
Jedna z moznosti je odhad pomoci satelitl, které méti spektralni signal o riznych vinovych
délkach a nasledné z né¢j pomoci algoritmi ziskavaji informace o koncentraci chlorofylu v mofti
(nejcastéji se pouzivaji idaje ze sateliti SeaWiFS nebo Sentinel-3)(Gregg & Rousseaux, 2019).
Dalsi moznost je zméfeni koncentrace chlorofylu ve vod€ na misté odchytu. Kytovci jsou na
primarni produkci nepfimo zavisli, protoZe s ubytkem primarni produkce v mofi ubyva

dostupna kofist.

Neékteré druhy kytoved jsou ekologicky znaéné plastické a v ramci jednoho druhu tak
mohou vznikat populace, které vyuzivaji rizna prostiedi (Louis et al., 2014). Bez ohledu na
vzdalenost vznikaji rozdily mezi populacemi Zijicimi v blizkosti pobiezi a populacemi

obyvajicimi oteviend mote (Richards et al., 2013). Oteviena mofte totiZ nabizeji mensi mnozstvi
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zdrojii a zaroven vyssi riziko predace (Sprogis et al., 2016). Rozdilné podminky k zivotu

poskytuji i rizné hluboké vody.

Hloubka vody muze mit ve vodnich ekosystémech podobny efekt jako nadmoiska vyska na
sousi. Podmotska pohoii déli jednotlivé oblasti moi'ského dna na biogeografické oblasti, stejné
jako je tomu na sousi (Watling et al., 2013). I kdyz pro kytovce obvykle neni problém tento typ
piekazky prekonat, nepiimo jejich populace ovliviiuje prostiednictvim rozmisténi zdroju.
Rtzné hluboké vody totiz nabizi rozdilné ekologické niky (Richards et al., 2013). Dale miize
hrat roli i behavioralni reakce na prostiedi. Preference razné hlubokych stanovist’ se muze lisit
podle aktualniho ro¢niho obdobi (Zanardo et al., 2017) nebo zivotniho stadia. Naptiklad nékteti
kytovei preferuji mél¢i vody pro vychovu mlad’at (Weir et al., 2008). M¢lké vody jsou dilezité
1 jako mista pro socializaci a odpocinek. Z toho divodu se kolem ocednskych ostrovil tvoii

2016). Kromé reliéfu rozmisténi organismti v mofii urcuji moiské proudy.

Ptestoze pro kytovce neptedstavuji moiské proudy prakticky Zadnou bariéru pohybu (jako
je tomu u larvalnich stadii drobnych motskych organismi), mohou mit na jejich populacni
strukturu znacny vliv, protoze urcuji rozlozeni zdrojii potravy. Pfi analyze mitochondrialni
DNA delfina skakavych (Tursiops truncatus) Zijicich v okoli Mexického zalivu si autofi studie
(Brown & Dowling, 1993) v§imli podobnosti jejich popula¢ni struktury se strukturami populaci
organismil Sifenych proudy (jednalo se naptiklad o Ustfice, nebo ostrorepy). Tato podobnost se
da vysvétlit prave tim, ze populace delfint pii sledovani zdroj potravy roznaSenych proudy
nemigruji mezi oblasti Mexického zélivu a Atlantiku a tim omezuji geneticky tok mezi témito

oblastmi. Tento efekt je patrnéjsi u velkych filtratort, jako jsou velryby, ktefi nasleduji proudy

unasené kolonie zooplanktonu (Friedlaender et al., 2006).

Vyznamnou roli hraly také zmény, které se staly v minulosti. Naptiklad pleistocenni zmény
klimatu, které v minulosti ovliviiovaly rozloZeni Zivin a migracni trasy (Gray et al., 2021).
Zajimava je situace ve Stiredozemnim mofi, kde je struktura populace delfinti uréena hlavné
sérii zakladatelskych udalosti. Ditkkazem toho, Ze se podminky v mofich v minulosti ménily
muize byt napiiklad populace svitiuch obecnych (Phocena phocena) v Cerném mofi, ktera je
odfiznuta od atlantskych populaci teplejSim a na Ziviny chud$im Stfedozemnim moiem

(Fontaine, 2016).
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Behavioralni faktory

V genetice moiské krajiny hraje chovani zkoumanych tvorti vyznamnou roli. Vzhledem ke
schopnosti kytovci aktivné se pohybovat v prostoru je pro pochopeni jejich populacni struktury
dualezité i studium jejich chovani. Podstatny vliv na strukturu populace ma navratové chovani,
nebo ochota nasledovat kofist unaSenou moiskymi proudy (Selkoe et al., 2008). Tyto rozdily
nevznikaji jen mezi jednotlivymi populacemi, ale nékteré vlastnosti jsou i pohlavné specifické.
Rozdily mezi pohlavimi mohou ovliviiovat genetickou strukturu zkoumané populace z n€kolika
davodi. Prvni z divoda je, Ze u samic mize byt vice rozvinutd filopatrie nez u samct
(Bilgmann et al., 2007) a tudiz i omezeny genovy tok mezi jednotlivymi zkoumanym oblastmi
(Krutzen et al., 2004). Ob¢ pohlavi mohou také preferovat odlisna prostedi (Sprogis et al.,
2016), nebo se dokonce samice mohou aktivné vyhybat oblastem obyvanym samci, aby se

vyhnuly agresi (Galezo et al., 2018).

Antropogenni faktory

Lidska ¢innost ovliviiuje strukturu populaci kytovcli mnoha zpasoby. Lidé s kytovci

kazdy den ptimo i nepfimo interaguji a vytvari tim pro jejich populace nové bariéry.

Vyznamnou bariérou pro kytovce mize byt naptiklad hlukové znecisténi. Zvuk se vodou
Sifi efektivnéji nez vzduchem, a proto se hluk lodnich motort rozléha na kilometry daleko.
Kytovei, na rozdil od vétSiny ostatnich moiskych organismi, vyuZivaji sluch nejen ke
komunikaci a ziskdvani informaci o prostiedi, ale 1 k hledani potravy. Hluk miiZze u kytovct
zpisobit stres, zmény chovani nebo i poskozeni sluchu. Reakce kytoveil na hluk zptisobeny
lidskou €innosti se druhové znacné odliSuji podle toho, jak v pfirod¢ reaguji na predatory
(Miller et al., 2022). V oblastech vyznamné zatiZenych lodni dopravou byl zaznamenén ptesun
delfint do klidnéjsich vod, v dobé turistické sezony, kdy se hlukové znecisténi vody zvysilo
(Rako et al., 2013). Samotni kytovci jsou turisticky velmi atraktivni a ¢im dal tim oblibengjsi
se stavaji vyhlidkové plavby s cilem aktivné kytovce vyhledavat. Turismus vSak nemusi na
populace kytovcil mit nutné negativni dopad. Populace keporkakl (Megaptera novaeangliae)
u biehti Nové Anglie na dlouhodobé zvySeny zdjem turistii o vyhlidkové plavby nereagovaly
(Weinrich & Corbelli, 2009). Toto téma bylo v minulosti opomijeno, nicmén¢ v poslednich
dekadach zazivd zijem o vyzkum vlivu hluku na motské savce exponencidlni ndrlst
(Erbe, 2012).

Lod¢ neptedstavuji pro kytovce nebezpeci jen prostrednictvim hluku, ale také kvili riziku

srazky. Pii sraZzce kytovce s velkym plavidlem mize dojit k vaZnym zranénim, nebo dokonce
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umrti (Kelley et al., 2021). Frekventované namoini trasy tak mohou pifedstavovat podobnou
bariéru, jako na sousi pfedstavuji silnice(Pirotta et al., 2019). U nékterych druha kytovci je
riziko plynouci z intenzivni lodni dopravy tak vysoké, ze dokonce ohrozuje pteziti celého druhu
(Waerebeek et al., 2007).

Lidé dale mohou svou ¢innosti piispivat ke vzniku oblasti, kde jsou pohlavi ve znacné
nerovnovaze. Toho docili zdsahy do prostiedi, jako jsou naptiklad podvodni stavby. Samci jsou
vaci témto zméndm odolnéjsi nez samice, a tak jich v postizené oblasti tolik neubude (Weaver,
2015). Opacny efekt ma pramyslovy lov kytovcl. Samci jsou totiz obvykle vétsi a nejsou tolik
se potom vyplati migrovat do oblasti, kde doslo k ubytku samcii, protoze tim vzroste jejich

fitness (Whitehead & Shin, 2022).

Znecisténi vody je dalsi faktor, ktery ovlivituje vyskyt kytovcl ve zkoumané lokalité. Tézké
kovy a organicka hnojiva pfinaSené fekami z pevniny zptisobuji poklesy populaci v blizkosti
delt znecisténych fek (Allan, 1988). Dosud vsak nebyl zkouméan vliv znecisténi na genetickou

strukturu populaci (Selkoe et al., 2016).

Sbirani vzorku

Vzorky je mozné sbirat riznymi zptisoby, a to jak invazivnimi, tak neinvazivnimi. Prvnim
neinvazivnim zplsobem je ziskani environmentdlni DNA z moiské vody. VSechny vyssi
organismy po sobé€ pii interakci s prostiedim zanechavaji néjaky biologicky material, ze kterého
lze ziskat DNA. MuzZe se jednat napiiklad o odumielou pokoZku, moc, trus nebo geneticky
material unikajici z mrtvych jedincti (Thomsen & Willerslev, 2015). Tento zptsob ziskavani
DNA miize byt v motském prostredi znacné problematicky kviili obrovskému objemu vody
a silnym proudiim, které mohou biologicky material transportovat na dlouhé vzdalenosti. Dalsi
problém je vysoka salinita vody, ktera inhibuje amplifikaci nukleonovych kyselin (Wilson,
1997). Pies vSechny zminéné komplikace se pii vyzkumu svinuch obecnych (Phocena
phocena) v severni Evropé podatilo z moiské vody ziskat DNA, ktera na 100 % markera
odpovidala kontrolnimu vzorku z genetické banky (Foote et al., 2012). Dalsi neinvazivni
metoda, vhodna pro drobné kytovce, je odebrani vzorku vydechnutého vzduchu (Fréere et al.,
2010). Nad zkoumaného jedince se pii sbéru vzorku vysune obru€ s filtracnim papirem, do
kterého se zachyti respiracni tekutina, ve které se nachéazi i bunky z dychaciho epitelu.
V ptipadé, ze se nepodafi zkoumané kytovce pfildkat dostateéné blizko, lze k ziskdni DNA

vyuzit fekalni material (Green et al., 2007).
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Co se ty¢e miniinvazivnich metod, z volné Zijicich kytovcl je mozné ziskat vzorek kiize
pomoci specialné upravenych Sipek (viz obrazek 6) vystielenych z kuse nebo pusky (Krutzen
et al., 2002). Vyhoda této metody je, Ze je relativné bezpecna pro zkoumané kytovce. Obvykle
se jizva po vystielené Sipce rychle zahoji (Fruet et al., 2017) a nezanechd na zkoumanych
zvitatech z4dné stopy, u zasazen¢ho zvifete vSak mize vzniknout Sok, ktery ve vyjimecnych
pfipadech mize skoncit smrti (Bearzi, 2000). Neni vSak vhodna pro studie, kde je potieba
sledovat konkrétni jedince, jelikoz uUspéSnost odebirani vzorkdh je velmi mala
a pravdépodobnost vicendsobného odebrani vzorku z konkrétniho jedince je miziva (Fruet et
al.,2017). Pro genetické studie je tato metoda naopak velmi uzite¢nd, protoZe umoziuje pomoci
pozorovani jizev po odbéru vzorku zabranit tomu, aby byl jedinec zahrnut vicekrat. Vzorky lze
ziskat i sbirdnim sloupané pokozky z vody (Neveceralova et al., 2022). U odchycenych, nebo
uhynulych zvifat se nejcastéji odebiraji vzorky kiiZze, nebo podkoZniho tuku (Méndez-
Fernandez et al., 2016), n€kdy se vSak vyuZivaji i1 jiné tkan¢ jako zuby (Amaral et al., 2007),
nebo kosti (Banguera-Hinestroza et al., 2010). V neposledni fad¢ se vzorky klize odebiraji

z jedinct uviznutych na biehu (Ball et al., 2022).

Obrazek 5: Zkumavka drzend nad dychacim Obrazek 6: Shbirdani vzorkii pomoci specidlné

otvorem delfina pri odebirani vzorku vydechnutych ypravenych sipek. Prevzato z Fruet et al., 2017

bunek plicniho epitelu. Prevzato z Frére et al., 2010
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Nejvice prozkoumané jsou populace kytovcl u pobiezi zapadni Australie (napt. Bilgmann
et al., 2007; Krutzen et al., 2004), Nového Zélandu, nebo v Mexickém zélivu (napt. Adams &
Rosel, 2006;Richards et al., 2013). Stfedozemni mote je z pohledu vyzkumu fylogeografie
a krajinné genetiky kytovcl velmi zajimava oblast, protoze zde v dob¢ posledniho glacialniho
maxima vzniklo n€kolik vodnich ploch oddélenych pevninou (Mikolajewicz, 2011). Na
genetické struktufe populaci Stfedozemniho mote je tedy mozné pozorovat, v jakém potradi

byly jednotlivé oblasti kytovci kolonizovany (Fontaine, 2016).
Vyuziti pro ochranu kytovci

Clovék byl odpradavna efektivnim predatorem velkych savcil. Intenzivni lov savéich
megafaun v minulosti zapfi¢inil hromadné extinkce na vSech kontinentech (Barnosky et al.,
2004). Posledni netknutou divocinou pro velké savce bylo dlouhou dobu mote. S vyvojem
technologii vSak ¢loveék postupem casu zacal lovit i v mofich. Dnes mofe a jejich biodiverzita
kazdy rok poskytuji az 17 % Zivoci$nych bilkovin potfebnych pro nasyceni lidstva (Lauria et
al., 2018). Motské ekosystémy jsou siln¢ zatizené primyslovym rybolovem a ohrozené globalni
zménou klimatu. V dasledku toho mofte stale rychleji pfichazi o svou biodiverzitu (McCauley
et al., 2015). I pies zna¢nou snahu zabranit ztratdm biodiverzity ochrana moiskych ekosystémi
Casto neni dostatecnéd (Mora et al., 2006).

Piestoze je lov kytovcl ve vétsing stati dnes nelegalni (Fitzmaurice, 2017), kazdoro¢né
jsou v zemich ttetiho svéta loveny desitky tisic téchto zvifat (Cosentino & Fisher, 2016).
Vsechny tyto faktory velmi vyznamné ohrozuji i populace jednéch z poslednich pieZivSich
megafaun na nasi planeté¢ (Weelden van et al., 2021). Kytovci umoziuji fungovani mnoha
potravnich fetézcl v ocednu a nékteré ekosystémy by bez nich zcela zanikly (McCarthy &
Roman, 2010) Jejich ochrana je proto téma rezonujici odbornou i laickou vefejnosti (napf.

Howard & Parsons, 2006).

Pro planovani ochrany motskych ekosystémi na riznych mistech celého svéta jsou n€kdy
vyuzivany metody populacni konektivity, protoze zajisténi genového toku mezi jednotlivymi
2017). Pii samotném rozhodovani, které oblasti budou chranéné, se sice Casto bere v uvahu
zachovani konektivity moiské krajiny, ale rozhodujici byvaji zpravidla Spatné méfitelné
kvalitativni faktory (Magris et al., 2014). Jak jiz bylo zminéno, kazdy druh ma rozdilnou

schopnost disperze, a tudiz je lepsi, kdyZ se kazdy ochranny projekt vypracovdva druhové
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specificky (Beger et al., 2010). O n¢kterych druzich kytovct dodnes neexistuji témeét zadné
relevantni informace (Taylor et al., 2020) a proto druhové specificky ptistup k ochrané kytovci
vyzaduje dalsi data. Vyzkum populaéni konektivity nékterych druht kytoveil v poslednich
letech probiha téméi po celém svéte.

V Australii vyzkum konektivity delfinti obecnych (Delphinus delphis) ptinesl informace
o slozité struktufe populaci, kde jednotlivé populace spadaly pod vice spravnich celki, a tudiz
se jedné populaci v riznych oblastech jejiho arealu dostavalo rtizné ochrany (Barcel6 et al.,
2021). Podobna situace byla pozorovéana na severnim pobiezi Evropy, kde jednotlivé populace
zasahovaly dokonce do uizemi vice stath (Nykédnen et al., 2019). Tyto ptiklady ukazuji dilezitost
mezinarodni spoluprace pro ochranu biodiverzity. V praxi takovy program funguje v zapadni
Africe, kde na ochran¢ delfini kamerunskych (Sousa teuszii) spolupracuje 19 statii (Minton et
al., 2022).

Znat strukturu populaci je dilezité 1 pokud se populace nachézi na izemi jediného stétu.
V Cing vyzkum delfinti rodu Sousa upozornil na skute¢nost, e zdejsi populace jsou velmi
fragmentované a dochazi mezi nimi jen k velmi omezenému genovému toku (Liu et al., 2023).
Pro jejich zachranu bude v budoucnosti nutné zvysit konektivitu a tim i1 genetickou diverzitu

populaci.
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Z.avér

Populacni konektivita je zakladnim parametrem populaci, ovliviiujicim intenzitu fady
mikroevolu¢nich procesti a dilezitym i1 pro aplikovanou sféru ochrany ptirody. Vyzkum
populaéni konektivity kytovct je vyzvou zejména kviili nedostupnosti prostiedi, které kytovcei
obyvaji a také faktu, zZe se stale jedna o pomérné mlady obor. Zachovani konektivity je pfitom
klic¢ové pro udrzeni genetické variability druhti, a tudiz i pro jejich pieziti. ZvIasté se to tyka
vysoce mobilnich druhii s nizkou populacni hustotou. V soucasnosti jsou udaje o konektivité
populaci kytoved zndmé pouze z ne€kterych Casti svéta a jen o malém poctu druhti. Cilem
dalsiho vyzkumu by tedy mélo byt pokryti méné prozkoumanych oblasti a zahrnuti dosud
neprozkoumanych druhii. V Evropé je méné prozkoumanou oblasti naptiklad Sttedozemni
more.

Tato bakalaiska prace shrnuje metody a pristupy, které se vyuzivaji pii vyzkumu
konektivity u vysoce mobilnich Zivoc€ichili, zejména praveé u kytovci. Poskytuje tak teoreticky
zaklad pro dalsi vyzkum v této oblasti a mlze slouzit jako vychozi bod pro budouci z4jemce

o toto téma.
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