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Geneticka diverzita volné Zijicich savcu

Biologick4 diverzita je pojem, ktery postihuje prirodni rozmanitost Zivota na planeté Zemi. VSechny iirovné
biodiverzity jsou navzdjem propojeny kauzilnimi vztahy a zpétnymi vazbami, takZe jejich prisné odliSovani je
alesponi z&dsti podminéno metodologickymi aspekty lidského nazirdni. Genetickd rozmanitost zahrnuje
proménlivost materidlni zdkladny dédi¢nosti, tedy nukleovych kyselin, alel genii, genotypii a genofondii. Ztraty
a poskozovdni genetické rozmanitosti jsou pro pfirodu Zemé stejné neblahé, jako zjevné projevy niceni

a naru$ovani krajiny a Zivotniho prostredi.

Pro jedince, populace a druhy je pfiméfend genetickd di-
verzita nutnym pfedpokladem tspé&Sného rozmnoZovén{
a pfeZivani. Omezenf dédi¢n€ rozmanitosti miiZze v kratkodo-
bém aspektu vést ke sniZenf plodnosti dospélci, zvySeni mor-
tality mlddat a jinym bezprostfednim potfZim. Jest& zavaZné&jsi
viak jsou dlouhodobé disledky ztrat diverzity, které souviseji
s tim, Ze d&édi¢nd proménlivost je materidlem pro piisobeni
ptirodniho vybéru a jejf pfitomnost je podminkou vyjadienf
adaptivnf odpovédi populacf na zmé&ny prostiedi. Ztréta roz-
manitosti gen a genotypti tak omezuje dalsf evolu¢ni pohyb
amiiZe se stdt i pfi¢inou vymien{ populace, druhu nebo cel€ li-
nie.

Indikatory dédi¢né rozmanitosti

Genetickou variabilitu pfirodnich populacf je moZné hod-
notit studiem diskrétnich dédi¢né€ podminénych fenotypovych
znaku, jakym je napiiklad zbarven{ téla. Podobnych znaki je
viak pomérné& mélo. Poznan{ dédi¢nych z4kladd a jejich pro-
ménlivosti proto vyZaduje pouZitf rozli¢nych sloZit&jsich cytolo-
gickych, biochemickych nebo molekuldrnich postupi. Genetic-
ké charakteristika jedinc, populacia druhii obvykle za¢ind sta-
novenfm charakteristik karyotypu, tedy poctu a tvarovych
vlastnosti chromosomi v burice. Hlavnim pramenem poznat-
ki o genetické struktufe a variabilit€ pirodnich populaci jsou
prozatfm biochemické metody. Nejeast€ji se pouZiva elektro-
foretickd separace dédi¢nych variant proteinil a enzymi ve
vhodném gelu. Biochemické postupy jsou v posledni dobé
dopliiovdny nebo nahrazovény pokrocilymi technikami mole-
kuldrnf analyzy. Ty jiz umoZiiujf pfimy pohled na kvantitativni
i kvalitativnf stavbu nukleovych kyselin, genii i nekédujicich
sekvencf.

Technickd ndro¢nost metod vyzkumu genetick€ variability
je nepochybné hlavnf pfi¢inou toho, Ze znalosti o pfirodnich
populacich a druzich jsou stdle nedokonalé a netiplné. Celkovy
pocet druhii podrobné prozkoumanych modernfmi technikami
dosahuje jen nékolik stovek, coZ je jen nepatrnou &ésti celko-
vého bohatstvi Zivota na Zemi. Nejednou proto dpln€ chybi
konkrétnf poznatky, které by se mohly stét zdkladem opatieni
a akcef pro praktickou ochranu genetické diverzity. Mezi relativ-
né 1épe prozkoumané skupiny pati{ savci. Pfiinou je jist¢ jed-
nak pfitaZlivost a ndpadnost mnoha divokych savci, ale také to,

Ze u savcil Ize snadno aplikovat modern{ vjzkumné postupy,
vyvinuté pro oblast huménnf biologie a mediciny. Savci se proto
stdvaji vyznamnym modelovym vzorem pro posouzenf situace
u jingch organismi. Na riiznych pifkladech sav¢ich druhi je
moZné vhodné ilustrovat vyznam a uZite¢nost genetickych pfi-
stupli.

Geneticka variabilita prirodnich populaci

Studium dédi¢nych znakh a vlastnostf pfineslo poznatky
o §iti genetické variability i o struktufe a vzdjemnych vztazich
jednotlivych druhi a vyvojovych linif. Publikované udaje o ge-
netické proménlivosti vybranych druhi savcd jsou shrouty
vtab. 1.

Zajimavou a dosud jednozna¢n€ nevyieSenou otdzkou je
pfi¢ina rozdilnosti v $ifce variability mezi jednotlivymi druhy,
z nichZ né&které vykazujf zna¢nou proménlivost, jiné jsou po-
mérné homogenni. Zasténci neutréln{ teorie (Kimura, 1983;
Nei, 1987) ptiklddajf hlavnf vjznam v utvédfen{ dédi¢n€ pro-
ménlivosti ndhodnym faktortim ovliviiujicim frekvence vyskytu
riznych alel (napiiklad geneticky drift). Adaptivni hodnotu
riznych alel a jejich kombinaci naopak poklddajfza rozhodujfci
faktor evoluce proménlivosti piiznivci selekénich koncepcei
(Nevo , 1978, 1988, 1990). Podle tohoto nédzoru droveil gene-
tické variability primarn€ urcuji selek¢ni tlaky prostiedi, mezi
promeénlivosti a strukturou prostiedi tedy existuji pozitivni ko-
relace. U druhi a populaci Zijicich v proménlivém prostied{
a vytvéafejicim Sirokou ekologickou niku je proto nutné pied-
poklddat Sirokou genetickou proménlivost. Usedl€ druhy by
analogicky mély mit $ir8f rozsah promé&nlivosti ve srovnani
s druhy pohyblivymi, které na zménu podminek prostiedi mo-
hou reagovat pifesunem na jin€ stanovisté.

Mezi studovanymi savci jsou zastoupeny druhy s vysokou,
nizkou, nebo dokonce nulovou trovn{ dédi¢né proménlivosti.
Hodné pozornosti vzbudil pifpad geparda. V rozsdhlém vzor-
ku jedinct pochézejicich z jizni Afriky nebyla nalezena viibec
Z4dnd dédi¢néd promeénlivost a i jiné biologick€é vlastnosti na-
znacujf zcela vyjime¢nou genetickou uniformitu. Extrémni
ztréta genetické rozmanitosti u jihoafrickych gepardid byla
vysvétlena opakovanym prudkym sniZenim pocetnosti popula-
cf a ndslednym piibuzenskym kifZenim, které mélo cely druh
postihnout v neddvné evolu¢nf minulosti. NaruSenim pfiroze
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Tab. 1. Uroven genetické proménlivosti vybranych druhi saved
vyjadfena podilem polymorfnich lokusd (P) a primérnou
heterozygotnosti na lokusu (H). N znamena podet vySetfenych jedinci.
Udaje pFevzaty z piehledii Neva (1978) a Waynea a kol (1986).

Skupiny organismi P H
rostliny 0,26 0,071
bezobratli (bez hmyzu) 0,40 0,100
hmyz (bez octomilek) 0,33 0,074
octomilky, rod Drosophila 0,43 0,140
ryby 0,15 0,051
obojZivelnici 0,27 0,079
- | plazi 0,22 0,047
ptaci 0,15 0,047
savci 0,15 0,047

Druh N P H

Ivi¢ek zlaty (Leontopithecus rosalia) 74 | 0,04 |0,010
makak &ervenolicf (Macaca fuscata) 1063 | 037 [0,014
kotkodan obecny (Cercopithecus aethiops) | 422 | 0,38 |0,034
pavian pléastikovy (Papio hamadryas) 350 | 0,11 |0,032
psoun prériovy (Cynomys ludovicianus) 592 | 043 |0,122
tarbikomyS Ordova (Dipodomys ordii) 405 | 0,03 | 0,008
kre¢ik (Peromyscus polionotus) 647 | 0,23 | 0,069
myS domé4ci (Mus musculus) 338 | 0,34 (0,085
my3 bodlinat4 (Acomys cahirinus) 178 | 0,13 |0,024
slepec egyptsky (Spalax ehrenbergi) 162 | 0,12 |0,066
hranostaj (Mustela erminea) 39 | 0,00 |0,000
kuna skalni (Martes foina) 121 | 0,00 {0,000
myval severni (Procyon lotor) 526 | 0,33 0,035
baribal (Ursus americanus) 233 | 0,18 |0,011
medvéd lednf (Thalarctos maritimus) 52 | 0,00 {0,000
li¥ka obecnd (Vulpes vulpes) 282 | 0,00 10,000
kotka domici (Felis catus) 56 | 021 |0,082
lev (Panthera leo) 42 | 0,18 |0,050
tygr (Panthera tigris) 50 | 0,10 |0,035
gepard (Acinonyx jubatus) 55 | 0,00 0,000
mroZ (Odobaenus rosmarus) 102 | 0,09 |0,033
tulefi krouZkovany (Pusa hispida) 82 | 0,19 {0,010
rypous sloni (Mirounga leonina) 42 | 0,28 (0,028
rypous severnf (Mirounga angustirostris) 159 | 0,00 |0,000
wapiti vychodni (Cervus elaphus canadensis) | 249 | 0,07 |0,081
smec (Capreolus capreolus) 24 | 0,11 |0,053
jelenec b&loocasy (Odocoileus virginianus) 783 | 0,50 (0,087
los (Alces alces) 2303 | 0,23 0,019

né genetické rozmanitosti by pak bylo moZné vysvétlit obtiZe pfi
rozmnoZovéni gepardi v zajeti. Posledni vysledky viak ukazuj,
Ze populace gepardt z vychodni Afriky se mirné odliSujf od ji-
hoafrickych. Druh tedy nenf geneticky naprosto homogenni.
Z4dné poznatky bohuZel nejsou k dispozici o gepardech na
asijském kontinentu.

Absence genetické variability vSak byla zjiSténa i u jinych
savcd, zvlaste Selem. V téchto pifpadech jiZ nenf moZné pouZit
podobna vysvétleni jako u gepardi. Cely problém tedy zatim
nenf uspokojivé vyfesen a nenf vylouceno, Ze nékteré vysledky
jsou alespori ¢4steéné ovlivnény metodickymi nepfesnostmi.

Otézka vztahu genetické variability a ekologickych adaptivnich
strategif zastava naddle oteviend a aktudlni. )

Celkové patii savci mezi skupiny s niZsi primérnou tGrovni
geneticke€ variability (tab. 2).

Tab 2 . Primérny podil heterozygotnich lokusi (P) a primérna
heterozygotnost lokusu (H) ve vySetfené &asti riznych skupin
organismi (podle Neva, 1978)

Druhy rostlin a obratlovci maji obecné nizsi proménlivost
ve srovndni s bezobratlymi, mezi kterymi jsou Sirokou genetic-
kou variabilitou zndmy zvl43t€ musky octomilky z rodu Dro-
sophila. Z tdajt v tab. 2 vyplyva, Ze savci maji nejnizsf pramér-
nou proménlivost mezi vdemi obratlovci, ale rozdily mezi tfida-
mi nejsou statisticky priikazné. Je potfebné znovu pripome-
nout, Ze tyto zdv€ry jsou odvozeny ze zobecnéni konkrétnich
mu. Presvédcivost a platnost riiznych obecnych interpretaci
a vykladi tedy zévisi na dalSim ziskdvani empirickych dat.

Geneticka struktura druht

Vnitini strukturu druht@ tradi¢né charakterizovala soustava
poddruh, které byly zpravidla popisovany na zdklad€ odli§nos-
ti v jednotlivych morfologickych znacich fenotypu. Genetické
vyzkumy ukazuji, Ze toto ¢lenénf je pfilis zatiZeno subjektivnimi
faktory hodnoceni. Skute¢nd genetickd struktura druhti, odra-
Zejici evolu¢ni proces divergence populaci, je obvykle jind a slo-
Zit€j8i nez zobrazuje tradi¢ni poddruhova klasifikace. Genetic-
ké metody umoziiujf identifikaci biologicky unikdtnich popula-
ci, stanoveni evolu¢nich vzddlenosti mezi populacemi i odhale-
nf dosud nezndmych kryptickych druhi. Cytogenetické a bio-
chemické rozbory tak ukézaly napriklad zdsadni evolu¢ni od-
liSnost orangutant z ostrovii Sumatry a Bornea, potvrdily dru-
hovou samostatnost Simpanze bonobo, upozornily na rozdil-
nosti mezi domécim koné€m a kon€m Pievalského. Vyzkum
karyotyp ptirodnich populacisavct vedl jen v palearktické ob-
lasti k objevu 43 zcela novych druhii. Nové druhy byly objeveny
mezi africkymi antilopami i jihoamerickymi primaty. Podobné
piiklady. je moZn€ uvést i z izemf naSich dvou republik. Elek-
troforetickym sledovdnim bilkovin a enzymi se v minulém ro-
ce podafilo v zdpadnich Cechéch prokézat ptitomnost dvou
druhd domécich mysi - Mus domesticus a M. musculus (Ma-
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choldn, 1992). V nasich teplych niZinnych oblastech nebyl na-
proti tomu potvrzen vyskyt dalsiho druhu mys$i, M. spicilegus,
ktery ve stfedn{ Evropé€ dnes pieZivd pravdépodobné jen na
malém tzemf{ u Neziderského jezera a populace ve vychodni
Evropé jsou ziejmé ohroZeny. Populace rejska horského (So-
rex alpinus) z Karpat a Jesenikil se po¢tem chromosomi od-
li3uji od populaci alpskych a vzhledem ke geografické izolaci je
mozZné pfipustit jejich evolu¢nf samostatnost. Nékolik-karyoty-
povych ras na tizemf Cech, Moravy a Slovenska vytvati také rej-
sek obecny (Sorex araneus). Cytogenetick€ rozbory naznacujf,
Ze ohroZeny vrdpenec maly (Rhinolophus hipposideros) je
pravdépodobné evropskym endemitem a morfologicky podob-
né populace z Asie néleZi k jinému druhu.

Genetick€é poznatky o variabilit€ a vnitfni struktufe popu-
lacf, druht a dalSich taxond nemaji jen vyznam teoreticky, ale
jsou neobyc¢ejné zdvazné také pro praktické tkoly ochrany.

Geny a ochrana druhii

V celosvétovém Eerveném seznamu ohroZenych a vzacnych
druhii je zafazeno 555 savc (IUCN, 1988). Aredly rozsifeni
mnoha sav¢ich druhii se rychle zmenSuji a nabyvaiji ostriivko-
vitého charakteru. Zdrover s tfm prudce klesd poCetnost popu-
lacf a podminkou jejich preZiti se vedle zachovéni vhodnych
stanovi§t a biotopi stdvéd udrZen{ dostatecné genetické rozma-
nitosti. Naléhavé problémy vznikaji zvIaste u velkych savci,
mezi kterymi jiZ dnes existuje fada druhii odkdzanych na Zivot
v zajeti. Odhaduje se, Ze v krdatké dob€ bude nezbytné timto
zplisobem zachrdnit pied vyhynutim 160 druhii primatt, 100
velkych Selem a 100 sudokopytniki (Allendorf, Servheen,
1986). Maly pocet jedincd v populaci nebo chovné skupiné je
kritickym faktorem dspéSnosti chovu, nebot vytvar{ podminky
pro néstup omezovani genetické variability (Zima, 1989 a,b).
Pfi chovu v zajetf je pocet zvitat vZdy limitovan praktickymi da-
vody a je nezbytné urcitym fizenim brénit ztrdtdm dédi¢né pro-
meénlivosti. Cely dne3nf chov koné Pievalského pochézi ze 13
zakladatelll, mezi kterymi bylo 12 skute¢né divokych kon{

a jedna domdcf klisna. Dv€ tfetiny Zijicich konf Pfevalského
zdé&dily po této klisn€ genetické viohy. K odstranénf tohoto dé-
dictvf byl navrZen chovny program, jeho realizace oviem miZe
mit také vedlejSi nezddouci disledky (Read, Harvey, 1986).
U nékterych druhi byly zahdjeny pokusy selektovat v ohroZe-
né skupiné zvifat jedince tolerantnf k vlivim inbridingu (ptibu-
zenského kifZen).

Ovliviiovan{ variability a struktury genetickymi programy
viak dnes nenf diileZité jenom v zoologickych zahrad4ch, ale
i u malych populaci prezivajicich v pfirod€. Aredl medvéda
grizzlyho se ve Spojenych statech zmensil na méné neZ 1% pi-
vodniho stavu a grizzly se dnes vyskytuje pouze v 3esti nevel-
kych izolovanych oblastech. Minimdlni Zivotaschopnd popula-
ce se odhaduje na 60-90 jedinci a genetické tvahy i potitacové
simulace naznaily nezbytnost vymeény alespori jednoho jedince
mezi izolovanymi populacemi v priibéhu kazdé generace (Al-
lendorf, Servheen, 1986). Geneticky management je nezbytny
i u mnoha jinych druhd, jejichZ posledni populace preZivajf ve
volné ptirodé€. U nés by si z tohoto hlediska jist€ zaslouZily po-
zornost karpatské populace svi§t€ horského, kamzika horského
a velkych Selem. U ohroZenych populaci je potfebné provést
zdkladnf genetickd vySetient, jejichZ vysledky umoZni postavit
strategii ochrany nebo zdchrany na solidn{ zdklady.

Zichrana komponent genetické rozmanitosti je v nutnych
pfipadech moZn4 i v genovych bankdch uchovavajicich zmra-
zené ¢i jinak konzervované buriky a tkdné€, které Ize v budouc-
nosti podrobit daldimu studiu. Z hlediska ortodoxnich ochra-
néth tento pristup jist€ nebude poklddén za idedlni, ale jeho
vyznam muiZe byt dalekosahly, zejména s pfihlédnutim k ohrom-
nému tempu rozvoje metod molekuldrni biologie.
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