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Zachrana
zelenych
pokladu:

vyuziti metod
populacni genomiky
v ochrané kriticky
ohrozenych druhu
rostlin

1/ Koniklec otevieny (Pulsatilla patens) se u nas vyskytuje
predevsim v severnich a severozapadnich Cechach, kde tyto
lokality tvofi zapadni okraj jeho arealu. Kromé stredni Evropy
tento druh dale roste v severni a vychodni casti Evropy,

odkud zasahuje az do oblasti ruského Uralu.

Ztrata, degradace nebo leens';?vénim cel‘koyfeho‘ areé[u a 's.lﬂiqvén.i.m povEe't.n‘ost‘i’ Populaci se
fragmentace pFirozeného néktere qruhy sta\(ajl stale vzacnéjsimi. IE!ICh preziti muzeme pomoci

vedii hlavnimi fakto nastavenim vho@nych ochrannych opatreni. Pro to, abychom ZJIStIl!,
pms"“i ”,SOl,j JO ry kterym druhiim je potfeba vénovat nasi zvysenou pozornost, slouzi
odpovédnymi za celosvétovy napfiklad tzv. éervené seznamy, do kterych jsou dle definovanych
ubytek biodiverzity. Arealy kritérii fazeny pravé druhy vykazujici postupny iibytek pFirozenych
rostlinnych druht se v ¢ase vyvijeji populaci. Tyto seznamy nejsou legislativné zavazné, a tudiz zafazeni
a méni. U fady z nich dochazi nékterél?q druhg do narodniho Cerveného seznamu autczfnaticvky ne-
k rozpadu na mensi enklévy o3 znamena jeho zakonnou ochranu. Mohotj ale slouzit k pripravé nebo

! aktualizaci pravné zavaznych dokumenti. VSechny plané rostouci

druhy rostlin v Ceské republice jsou obecné chranény zakonem pred

v extrémnich pripadech vede

az k uplné izolaci StévajiC.iCh potencialnim ohroZenim. Druhy, které vyZaduji zvlastni ochranu, tzv.
opulaci. Dlouhodoba existence zvlasté chranéné druhy, jsou zafazeny do vyhlasky. Jeji soucasti je

pop

takovych izolovanych populaci seznam zakonem chranénych druhu. Ty jsou rozdéleny do tfi kate-

je pak zavisla predevéim na gorii: kriticky ohroZené (C1, napi. hofeCek mnohotvary ¢esky, Safran

A e e P . bélokvéty, koukol polni, pelynék Pancictv, zvonovec liliolisty), silné
urovni jejich gf!Pet[C!(e diverzity . ohroZené (C2, napf. chrpa horska, kosatec nizky, rosnatka okrouhlo-
a v neposledni rade i na nastaveni lista) a ohrozené (C3, napf. hlavacek jarni, dfin obecny, brambofik
a realizaci vhodné ochrany druhu. nachovy).
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U nékolika z téchto druhd jsme provadéli populaéné genetické stu-
die, jejichZ icelem bylo zjistit drovei genetickeé variability a vzajem-
né vztahy ve zbytkovych populacich téchto druhii pro ochranaiské
uéely. Jednim z nich byl napfiklad pelynék Panéi¢uv (Artemisia pan-
cicii; C1), panonsky endemit rostouci na nékolika mistech v teplych
stepnich a lesostepnich oblastech jizni Moravy, Rakouska a Srbska.
Celosvétové ma tento druh do deseti populaci, €itajicich pouze jed-
notky aZ desitky jedincu. Zjistili jsme, Ze tyto populace jsou genetic-
ky velmi malo variabilni, a ackoliv napfiklad na jizni Moravé od sebe
nejsou populace geograficky vyrazné vzdalené, nedochazi mezi nimi
k pfenosu pylu (a tim k vyméné genetické informace, tzv. toku gent,
gene flow), jsou tedy vzajemné izolovany. Postupné doslo v téchto
populacich k selekci genotypt (rostlin s unikatni kombinaci gent),
které jsou nejlépe pFizplsobeny k podminkam prostfedi panujicim
na daném misté. Jak tomu ale bude v budoucnu pfi dneSnim trendu
stale prekotnéji se ménicich podminek? Pro druh jako takovy by by-
lo nejspis nejlepsi, kdyby mezi populacemi dochazelo alespoii k oje-
dinélému pFenosu geni. Zvysila by se celkova geneticka diverzita,
tzn. vznikaly by nové genetickeé varianty, a zarovei by vzrostla Sance
na preziti druhu v ménicich se podminkach prostfedi. V pfipadé, ze

i nadale ziistanou populace izolovany, mize se stat, Zze v horizontu
nékolika desetileti postupné vyhynou.

K odlidnym zavérim jsme dospéli u zvonovce liliolistého (Adeno-
phora liliifolia; C1 ), teplomilného druhu svétlych lesii, jehoz areal
saha od stfedni Sibife az do stfedni Evropy. V Ceské republice nebyl
tento druh snad nikdy hojné rozsifen, ale za poslednich 60 let vy-
razné klesl celkovy pocet lokalit na pouhych Sest, vyskytujicich se
v severnich, stfednich a vychodnich €echach. Vysledky nasich studii
ukazaly, Ze jedinci v téchto populacich jsou geneticky relativné
variabilni a soucasné jsou si populace vzajemné velmi podobné,

a to i pfes jejich znac¢nou geografickou izolovanost (na rozdil od

2/ veéelnik rakousky (Dracocephalum
austriacum) se v Ceské republice zachoval
pouze na nékolika lokalitach v Ceském
krasu. Na fotografii vidime jeho vyskyt na
typickém stanovisti ve Svycarskych Alpach -
profukované hrané skalniho masivu.

3/ jak odlisna bude populace zvonku hadincovitého
(Campanula cervicaria) rostouci na jednom z ostrivka
ledovcového jezera Eibsee v Némecku po genetickych
analyzach? Na tuto otazku by mél odpovédét
probihajici projekt zabyvajici se populacni genomikou
ohrozenych druh( rostlin.

4/ 7vonovec liliolisty (Adenophora liliifolia) se v Ceské
republice vyskytuje na poslednich Sesti lokalitach.

0d roku 2020 je pro tento druh realizovan zachranny
program, jehoz hlavnim cilem je zachovani druhu na
v3ech jeho stavajicich pfirozenych lokalitach v CR

a rozSifovani téchto populaci do vhodnych navazujicich
lokalit.



pelyfiku). Vyssi celkova geneticka diverzita tedy B/ piklad genetické strukturovanost populac:

dava do budoucna zvonovci vétsi Sanci na preziti A - rovnomérny sbér populaci v ramci celého arealu

a udrZeni jeho populaci bude zaviset predevsim T St studovaného druhu, tj. vychozi stav pred analyzou

na dodrzovani probihajiciho managementu loka- i " B - velmisilna geneticka strukturovanost populaci

lit (vyfezavani naletovych dfevin, ochrana proti 9 s patrnou geografickou vazbou

okusu vysokou zvéfi). N C - absence populacné genetickeé struktury, jednotlivé
{ Qe =0 e genotypy jsou promichany napfic arealem druhu

D - na zakladé pritomnosti shodnych alel jsou
odliseny dvé genetické skupiny populaci, priklad
bliZici se realné situaci v pfirodé

V soucasnosti provadime vyzkum dalSich zako- fraiaes?
nem chranénych druht, kterymi jsou koniklec AT 2\
otevieny (Pulsatilla patens), véelnik rakousky
(Dracocephalum austriacum) a zvonek hadin-
covity (Campanula cervicaria). Prvni dva druhy
se fadi do kategorie kriticky ohroZenych a treti
do kategorie silné ohroZzenych druhi. Koniklec
otevieny B, patiici do celedi pryskyFnikovitych,
je euroasijskym kontinentalnim druhem roz-
Sifenym od stfedniho Ruska, pfes Ukrajinu do
severni a stfedni Evropy, zapadni hranice jeho
rozsifeni probiha nasim izemim a Némeckem.
Jedna se o svétlomilny druh rostouci v travnatych
a skalnatych stepnich biotopech. Celkové je v CR
znamych asi 15 lokalit, pficemZ nejvice z nich se
nachazi v severnich Cechach. Véelnik rakous-

ky H je hluchavkovita bylina s ostriivkovitym
vyskytem od Spanélska, pres Alpy do stredni

je z dlouhodobého hlediska pro jejich prezZiti a udrzeni v krajiné nevy-
hnutelna ochrana a spravné nastavena péce o lokality. Kromé toho se
vsak v posledni dobé stava stale dilezitéjsi také znalost stavu genetic-
ké variability populaci a jejich vzajemnych vztahu.

a vychodni Evropy. Vychodni hranice dosahuje Vyznam geneticke diverzity populaci a jeji role

druh na Kavkazu. Je to opét silné svétlomilny v ochranarském managementu

druh rostouci temer vylucné na vapnitém podkla- Cim je v populaci vy3si pocet jedincii s riiznou genetickou vibavou

du stepnich a lesostepnich biotopu, predevsim (populace je tedy variabilnéjsi), tim vétsi je pravdépodobnost, Ze se
obnazenych vyslunnych strani, skalnatych stén v dané populaci nalezne jedinec, ktery bude tolerantnéjsi k ménicim

a kamenitych srazu. V soucasnosti se vcelnik na se pudné-klimatickym podminkam nebo se napfiklad snaze vypofada
nasem zemi vyskytuje pouze v Ceském krasu, s napadenim novym patogenem. Jedinec pak mizZe takovou vyhodnou
kudy zaroven prochazi severni hranice celko- alelu pfedat potomstvu, a tim dojde k jejimu postupnému zvysenému
veho rozsireni. Historicky tento druh rostl také zastoupeni v populaci. Populace pak bude mit vyhodu oproti populaci
v Ceském stredohoFi a na jizni Morave, kde vsak s nizsi genetickou diverzitou, ve které se takové alely nenachazeji.
patrné v nedavné dobe vyhynul. Zvonek hadinco- Znalost irovné genetické diverzity populaci muZe byt tedy velmi uZi-
vity El z eledi zvonkovité je napadné kvetouci, teéna pri hodnoceni rizik spojenjch s jejich ochranou. Velice diile7ita je
statna a pichlava bylina. V celkovem arealu se také znalost vzajemnych vztahl mezi dil¢imi populacemi napfic celym
nachazi roztrousene v Mongolsku, strednim Rus- arealem studovaného druhu (populaéné-genetické struktury, H). Je-
ku, Pobalti a jiznich castech Skandinavie, roste diné kdyZ mame pFedstavu o mife genetické variability druhu v celém
ve stredni a vychodni Evropé a na jihu Evropy jeho arealu, miZeme adekvatné zhodnotit rizika plynouci z nizké diver-
na Balkané. Zapadni hranice rozsireni dosahuje zity nékterych populaci. Zjistujeme, zda existuje néjaka mezipopulaéni
ve Svycarsku a Francii. Na rozdil od predchozich struktura na Grovni celého arealu. Cim vy33i pocet genetickych vari-
dvou druht nema zvonek hadincovity pFilis vy- ant (genotypi) dvé populace spolecné sdileji, tim jsou si podobnéjsi
hranénou vazbu na typ stanovisté a obyva Siroke

spektrum biotopl. Nej¢astéji se vyskytuje v tep-

lomilnych doubravach, svétlych lesich, lesnich 6/ Pritbéh genetickych analyz od planovani shérovych expedic (1), odbéru vzorki (2),
lemech a kiovinach nebo na loukach. V minulosti extrakci DNA (3-4), genotypizaci (5) a bioinformatické zpracovani dat (6-8).

se tento druh vyskytoval roztrousené na vétsiné 3 4

azemi CR, dnes se s nim miZzeme hojné&ji potkat

1 2
pouze v Bilych Karpatech, pfipadné na nékolika 3 4 k ‘
malo dalSich lokalitach (tfi lokality jsou u Prahy, — & 1/ — — hl 1
jedna lokalita v Karlovarském kraji a jedna na % ‘~\Ef g Y /
o i \\ /

Sumavé). Navzdory relativné rozsahlym oblastem \ ;;’/
vyskytu pozorujeme u vsech zminénych druhd i
v poslednich desetiletich dramaticky pokles po-

etnosti a zanik celych populaci, a to nejen v CR,
ale i v dalSich Castech jejich arealu. Divodem

je predevsim zména krajiny vlivem zaniku tra-
di¢niho hospodafeni (napf. omezeni pravidelné
pastvy, koseni nebo vypalovani, likvidace mezi

a remizka v krajing, vysadba stejnovékych lesnich
monokultur, nadmérné vyuzivani hnojiv apod.).
VSechny tfi druhy jsou konkurencné slabé, proto 3 7 6 5




a strukturovanost v datech se hleda velmi tézko. V tomto pfipadé je
nutné jedince v populacich srovnavat vysoce citlivou metodu umoznujici
nalézt dostatecny pocet mist v genomu, kterymi lze rozdily mezi jedinci
a populacemi popsat. Znalost arovné geneticke diverzity jednotlivych
populaci a jejich vzajemnych vztahii umoZiiuje vytipovat ochranaisky
prioritni izemi, jejichZ zachovani je stéZejni pro uchovani dostatecné
diverzity druhu v regionu nebo druhu jako takového. Na takto vybrané
Gzemi mlZe byt nasledné zacilen managementovy zasah (napf. pastva,
koseni, vyfezavani naletu, naruSovani povrchu pldy apod., ale i vysev Ci
vysadba novych rostlin), tzn. aktivity vedouci k udrzeni vhodnych pod-
minek stanovisté a k celkovému posileni populaci. Stanoveni a znalost
populacné genetické struktury zbytkovych populaci je tedy nutnym pred-
pokladem pro nastaveni efektivni ochrany ohroZenych druhd.

Jak studovat genetickou diverzitu? Vyvoj metodickych
postupl

Poznatky ziskané populacné genetickymi studiemi jsou jiz dlouhou do-
bu nedilnou souéasti realizace zachrannych programii a prace v terénu.
Vyvoj metod molekularni biologie je prekotny a podobné jako v oblasti
vypocCetni techniky plati, Ze tradi¢ni postupy (napf. Sangerova metoda
sekvenovani DNA) nebo vybaveni pouZivané pred lety lze nahradit po-
stupy, kterymi je mozZné ziskat vice informaci pfi vynaloZeni stejnych
financnich prostfedkd. V poslednim desetileti doSlo k rozvoji moder-
néjsich metod tzv. nové generace sekvenovani (NGS, Next-Generation
Sequencing) a vyvoji metod celogenomového genotypovani (WGG, Whole
Genome Genotyping), které metodicky z NGS vychazeji. Zatimco u celoge-
nomového sekvenovani se snaZime sestavit informaci o poradi nukleoti-
di v celém genomu daného jedince, u celogenomového genotypovani si
pomoci NGS technologii vybirame pouze urcita mista, kterymi se jedinci
mezi sebou li3i. Jedince pak mezi sebou srovnavame pomoci tisicii jed-
nobodovych rozdilii (SNP, Single-Nucleotide Polymorphism) napfi¢ celym
genomem. Analyzy se stavaji dostupnéjSimi cenové i nabidkou a vysled-

7/ Zjednodusené srovnani poctu analyzovanych mist v genomu pfi jedné PCR reakci
pomoci rtznych typ molekularnich markerd pouzivanych v populaéné-genetickych
studiich (Nloc - pocet lokust; Npol - pocet detekovanych variabilnich mist; bp - délka
fragmentu, base pair)

jedinec A jedinec B typ analyzy

mikrosatelity — 158 bp
_— — 152bp
— — 148bp
Rozdily v délce PCR produktd (bp)
Nloc: jednotky

Npol: desitky aZ stovky

SNP delece SNP inserce
Sangerovo sekvenovani T‘ T Tffﬁ?“‘\‘f? v
— ACTTTACG—-GCA  ACTTTCCGTATGCA
Rozdily v pozici nukleotidd, popfipadé inzerce/delece
Nloc: jednotky

Npol: desitky az stovky

co detekujeme, kolik lokusti a variabilnich mist ziskdme

600 bp

AFLP

500 bp

70bp

Rozdily v prezenci PCR produktl riizné délky
Nloc: stovky
Npol: stovky

— TTCATGCTGAGA TTCATACTGAGA
ACTTTACGATGA ~ ACTTTCCGATGA
CCCGTTTTATGC ~ CCCGTGTTATGC
GCTGTACGTTCC ~ GCTGTTCGTTCC
ACTAACCAATTT  ACTAAGCAATTT
GCCTCATTATGA ~ GCCTCTTTATGA
ACTTTACGATGA  ACTTTCCGATGA
CCTGTTAGATAG  CCTGTGAGATAG

L CGTTCACGATGA CGTTCCCGATGA

Rozdily v nukleotidech v celém genomu
Nloc: desetitisice
Npol: tisice aZ desetitisice

celogenomové
genotypovani
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ky ziskané jejich pomoci se zaCinaji vyuzivat

i v ochranarské praxi. Techniky celogenomo-
vého genotypovani [ umoziiuji ve srovnani se
starsimi pfFistupy detekovat velmi jemné rozdi-
ly jak na iirovni populaci, tak i samotnych je-
dincu. Dalsi vyhodou je povaha vyslednych dat.
Jedna se o nukleotidové sekvence, se kterymi
lze opakované pracovat a srovnavat napfiklad
vyvoj geneticke variability populaci s casovym
odstupem, pfipadné data znovu analyzovat za
pomoci bioinformatickych pfistupu, které bu-
dou teprve vyvinuty.

Populacni genetika

vs. populacni genomika

Klasické markery pouZivané v populacni gene-
tice pracuji s informaci ziskanou z jednotek az
desitek mist (pozic) genomu, tzv. lokusu, stu-
dovanych jedinct. V minulosti byly nejcastéji
pouZivany mikrosatelity (analyzujici jednotky
az desitky lokusd), AFLP markery (max. nékolik
stovek lokusU) nebo sekvenovani chloroplas-
tovych a jadernych dsekl (Sangerovo sekve-
novani; dle druhu rostliny fadové jednotky aZ
desitky jednobodovych mutaci) EA. PFi pouZiti
modernich metod celogenomového genotypo-
vani jiz pracujeme s bohatsi, obsahlejsi infor-
maci, ziskanou z tisicd az desetitisicd lokust
rozptylenych nahodné v celém genomu jedince,
pfesouvame se tedy ke slovnimu spojeni popu-
lacni genomika. Diky vy$Simu poctu informativ-
nich mist jsme schopni ziskat presnéjsi odhady
zakladnich charakteristik celych populaci (tzv.
indexy diverzity), jako je napf. heterozygotnost,
efektivni velikost populace, odchylky od Har-
dy-Weinbergovy rovnovahy nebo droven in-
breedingu. To nam poskytuje detailnéjsi a kom-
plexnéjsi pohled na genetickou strukturu popu-
laci zajmového druhu, tedy informace dilezité
pro ochranarskeé aktivity. Populacné-genomickeé
studie mohou navic pomoci identifikovat kon-
krétni pozice v genomu, které souviseji s adap-
tabilitou jedinci/populaci. Ve finale nam tyto
vysledky pomahaji odhadnout, do jaké miry
bude populace schopna reagovat a pfezZit pfi
zméné podminek prostiedi, popfipadé miizeme
urcit vhodné populace pro pFipadnou obnovu/
posileni populaci.

Jak na to prakticky?

Jak bylo jiz zminéno vy$e E, pFi feSeni otaz-

ky konkrétniho ohroZeného druhu je vhodné
rozmyslet v kontextu jeho celkového rozsi-
feni, tedy pokusit se ziskat vzorky z lokalit
rovnomérné rozmisténych napfic celym jeho
arealem. Tento pristup pfinese komplexné;jsi

a objektivnéjsi vysledky nez analyza popula-

ci jenom z jednoho vybraného regionu (napf.
pouze v ramci CR). Moderni doba opét do jisté
miry predstavuje revoluci v soucasné vyzkumneé
¢innosti, a to predevsim v dostupnéjsi moznosti
kontaktu a spoluprace se zahranicni odbornou,
ale i laickou komunitou (napf. webové aplikace



SLOVNICEK:

B AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) je
molekularné geneticka technika pouzivana k analyze
genetické diverzity a polymorfismi v DNA riznych
organismU. Tato metoda je oblibena pro svoji
schopnost detekovat mnoho genetickych marker(
bez nutnosti predchozich znalosti o genomu
studovaného jedince. AFLP je uzitecna v mnoha
oblastech véetné populacni genetiky, konzervacni
genetiky a studia evolucnich vztahU blizce
pribuznych druhd.

B Efektivni velikost populace (Ne) je termin
z populacni genetiky a evolucni biologie, ktery
vyjadruje velikost idealni panmiktické populace, ve
které by genetické procesy (napf. zmény ve frekvenci
alel vlivem selekce ¢i driftu) probihaly stejnou
rychlosti jako v daneé realné populaci. ZjednoduSené
se jedna o pocet jedincd, ktefi se podileji na tvorbé
potomstva.

B Geneticky drift je evolucni proces, pfi némz dochazi
k nahodnym posuntim ve frekvenci jednotlivych
alel v populaci. V zasadé to znamena, ze v malych
populacich dochazi postupem casu ke ztraté
variability a v extrémnim pfipadé muze pro dany
znak prevladnout jedna alela.

B Geneticka eroze znamena ztratu genetické
variability. Z populace nevratné zmizi varianty
urcitych gend.

B Genetic rescue je proces, pri kterém se geneticka
diverzita ohrozené populace/druhu zvysi
prostfednictvim migrace/kfizeni novych jedinct
s odlisSnym genetickym plvodem. Cilem je snizit
negativni acinky genetické pfibuznosti (inbreeding)
a zvysit celkovou Zivotaschopnost populace.

B Hardy-Weinbergova rovnovaha je teoretické
rovnovazneé rozlozeni alel v populaci. Popisuje
frekvenci genotypl v idealni populaci.

B Inbreeding neboli pfibuzenské kfizeni v biologii
oznacuje hybridizaci mezi geneticky podobnymi
jedinci. V pfirodé k nému dochazi predevsim
v mensich izolovanych populacich. Disledkem
pfibuzenského krizeni je hromadéni Skodlivych
mutaci a recesivnich alel v populaci, ¢imz dochazi
ke zvySovani homozygotnosti v populaci. Populace
s vysokou mirou inbreedingu jsou z evolucniho

iNaturalist, platforma ResearchGate), diky cemu?z lze infor-
mace o aktualnim stavu zajmovych populaci ziskat mnohem
snadngji. Klicovym faktorem pfi odbéru rostlinnych vzorku
je jejich spravné uchovani tak, aby nedoslo k degradaci DNA.
Zpravidla staci odebrat par listl a zabezpecit jejich rychlé
vysuseni (napf. pomoci silikagelu) nebo rychly transport

do laboratore. Nasledné laboratorni zpracovani zahrnuje
extrakci DNA, ovéreni jeji kvality a odeslani do laboratore,
kde je provedena samotna analyza. Vystupem je soubor dat
obsahujici pro kazdého analyzovaného jedince zapis o jeho
alelickém stavu na daném hodnoceném misté v genomu. Na-

hlediska méné Zivotaschopné.

B Inbredni deprese (inbreeding depression) je snizeni
Zivotaschopnosti v disledku pribuzenského kfizent.

B Marker (geneticky) je Cast DNA, jejiz analyzou
ziskavame informace o studovaném organismu.
MuZeme pracovat s informaci o délce studovaného
iseku DNA, pfitomnosti/nepfitomnosti fragmentu
DNA, popfipadé s detailni informaci o poradi
nukleotidl. V populaéni genetice se pouzivaji rlizné
typy molekularnich markert (AFLP, mikrosatelity,
WGS).

B Mikrosatelity (SSR: simple sequence repeats,
STR: short tandem repeats, tzv. kratké tandemoveé
repetice) jsou kratkeé repetitivni Gseky v DNA, které
jsou nejcastéji tvoreny opakovanim mono-, di-, tri-
nebo tetranukleotidt, napf. (A)n, (AT)n, (ATC)n apod.
Rozdily mezi jedinci jsou detekovany stanovenim
délky vyslednych PCR produktd.

B Next Generation Sequencing (NGS) je souhrnné
oznaceni pro moderni metody sekvenovani DNA
vyvijené od 90. let 20. stoleti. Tyto metody prinaseji
oproti starsim metodam zasadni vyhodu, nebot
umoznuji rychlejsi a levnéjsi generovani vétsiho
mnozstvi dat.

B PCR (Polymerase Chain Reaction) je zkratka pro
zakladni metodu molekularni biologie umoznujici
nakopirovat ur¢ity tsek DNA (PCR fragment), jehoz
dalsi analyzou ziskavame informace o studovaném
organismu.

B Sekvenovani je souhrnny termin pro metody, které
umoznuji stanovit konkrétni poradi nukleotidi
v zajmovém Gseku DNA.

B Whole Genome Genotyping (WGG, Genome-
Wide Genotyping) jsou metody vyuzivajici NGS
technologie pro detekci jednobodovych mutaci
(SNP). Jedince pak mezi sebou srovnavame pomoci
tisict raznych mist (SNP) rozmisténych nahodné
napfic celym genomem.

B Whole Genome Sequencing (WGS) jsou techniky
molekularni biologie umoznujici sestaveni
kompletniho genomu organismu. Poskytuji
komplexni pohled na genetickou informaci,
identifikaci vSech gent a genetickych variant.
WGS se vyuZiva v mediciné napr. k objevovani
genetickych pricin nemoci.

sleduje statistické hodnoceni, tj. vypocet populacné genetic-
kych indexi diverzity a vizualizace vysledkli pomoci riiznych
shlukovacich analyz . Velmi zjednodusené jde o zafazeni
geneticky podobnych jedinct do stejné skupiny (genetického
klastru) pfi naznaceni vzajemné hierarchie. Pro ochranarské
Ucely lze tyto skupiny vnimat jako evoluéné vyznamné jed-
notky (ESU, Evolutionarily Significant Unit). Casto se jedna

o reprodukéné izolované populace (napf. z divodu pfitom-
nosti geografické bariéry nebo zna¢né vzdalenosti), jejichz
jedinci nesou/mohou nést adaptivni vlastnosti vyznamné
pro dalsi preziti druhu. Konkrétni lokalni populace, ktera je



predmétem ochrany napf. pro svoji dlouhodo-
bou izolovanost, se pak nazyva management
unit (Mu) H.

Zachranujme pomoci genetiky

Pokud je pocet jedincli konkrétni populace
velmi nizky nebo je zjisténa nizka geneticka
diverzita, lze uvaZovat o provedeni zasahu po-
moci tzv. genetické zachrany (genetic rescue).
Pocetné malé a izolované populace jsou Casto
vystaveny nahodnym nepfiznivym procesim, pfi
kterych dochazi ke ztraté genetické rozmanitos-
ti v populaci (nékdy az k pfevaze uréitého typu
alely pisobenim genetického driftu) a poklesu
Zivotaschopnosti jedincu z divodu pFibuzen-
skeho kfiZeni (tzv. inbredni deprese). V takovém
pfipadé miZeme pouZit genetic rescue jako
konzervacni nastroj, ktery se tyto negativni
procesy snazi fesit zvySenim celkové genetické
diverzity zajmové populace. Tyto postupy mo-
hou mit riznou podobu. Jedna se kupfikladu

o posilovani populaci formou semennych destl
(umély vysev semen) nebo vysadeb novych
jedinct (napfiklad napéstovanych v zachranné
kultufe), pochazejicich nejcastéji z geneticky
variabilnéjsich, ale geograficky blizkych popula-
ci. Na nasem Gzemi byl v minulosti vysev semen
praktikovan napfiklad v ramci posileni populaci
matizny bahenni (Ostericum palustre), hofecku
mnohotvarého éeského (Gentianella praecox
subsp. bohemica) nebo kosatce sibifského (/ris
sibirica). Dosazovani rostlin je v sou¢asné dobé
realizovano v ramci programu na obnovu a po-
sileni populaci zvonovce liliolisteho nebo rdes-
tu dlouholistého (Potamogeton praelongus).
Casto se k tomuto kroku pFistupuje u populaci
kriticky ohroZzenych druht, u kterych hrozi vy-
sokeé riziko vyhynuti. Pfestoze u vétsiny téchto
pokusU platilo (a Casto plati) heslo ,lepsi nez
nedélat nic", s pomoci populacni genomiky lze
provést cilenéjsi a efektivnéjsi vybér zdrojo-
vych populaci vhodnych pro tento typ ochra-
naiského managementu. Zarovefi pak mizeme
s casovym odstupem objektivné zhodnotit efekt
realizovanych opatfeni. Za aspésny vysledek

je povaZovan stav, kdy se zastavi abytek je-
dincu v populaci, zvysi se geneticka diverzita
populace, dojde ke vzriistu pocetnosti jedincti
populace a tento stav bude dlouhodobé udrzi-
telny. Do populace a na lokalitu se pak navraci
rovnovaha a jako celek se stava odolnéjsi vici
negativnim faktordm.

Dalsi moznosti vyuziti genomickych
dat

Jak jiz bylo feCeno na zacatku, nejcastéjsim
divodem abytku druhii/populaci je ztrata

a degradace pfirozeného prostredi, zejména

v disledku zmén klimatu (zmény teplot, mnoz-
stvi srazek apod.) a pfeména krajiny pusobenim
lidske ¢innosti (odklon od tradi¢nich forem
hospodareni, kaceni lesl atd.). Statisticka ana-
lyza populacné-genomickych dat v kombinaci

s daty popisujicimi faktory prostredi, tj. klimaticka data pro konkrétni
lokality (napf. mnozZstvi srazek, rozlozeni teplot v priabéhu roku), jiz

v soucasnosti umoziiuje identifikaci genetickych variant (konkrétni
SNP, alely), které by mohly byt duleZité pro pfizptisobeni se ménicim
se faktorim prostfedi (tzv. adaptaci) a preziti samotného druhu. Po-
skytne nam to cenné informace pro geneticky management, ktery ma-
Ze vést k lepSimu vybéru zdrojovych populaci pro posilovaci aktivity
(viz vySe). Hypoteticky tak napfiklad pro posileni populace ohroZené
suchem budeme vybirat z populaci, které ve své oblasti sucho zvladaji
relativné dobfe (tzn. obsahuji genetické varianty, které Zivot v téch-
to podminkach umoziiuji) a pfitom jsou geneticky vysoce podobné

s nasi ohroZenou populaci. Jeden z pionyrskych projekti tohoto typu
probiha aktualné v Australii na dvou druzich blahoviéniku (Eucalyptus
microcarpa a E. melliodora). V pfipadé druhl s kompletné sestavenym
genomem lze dokonce odhalit konkrétni geny zodpovédné za dané
fenotypoveé projevy (napf. hospodafeni rostliny s vodou, nacasovani
faze kveteni apod.). Pro potfeby budoucich studii, které budou na-
pfiklad ovéfovat situaci v pribéhu let po introdukci novych jedinc,
mizZe byt také navrZzen panel/sada relativné malého poctu markerd.
Tyto markery mohou byt specificky zaméreny napfr. na detekci hybridi-
zace v populacich nebo na monitorovani zmén frekvence alel lokus{
souvisejicich se schopnosti rostlin adaptovat se zménam prostredi.
To mlZe odpovédnym organtim pomoci relevantné reagovat na vysled-
ny efekt provadénych zachrannych aktivit, aniz by bylo nutné studii
opakovat v ptivodnim rozsahu.

Zavérem

Potencial vyuziti metod populacni genomiky v ochrané kriticky ohro-
zenych druhd rostlin (i ZivoCicht) je znacny, a i kdyZ se pfechod od za-
kladniho vyzkumu populaéné-genomickych metod k aplikované ochra-
né druhii rozvijel pomalu, nyni se stava novym standardem. Sirsimu
pouzivani celogenomového genotypovani v ochranarské praxi zatim
brani predevsim nedostate¢né financovani téchto projektd a absence
standardizovanych postupi od vzorkovani po vyhodnoceni vyslednych
dat (napf. vybér metody, pocet potiebnych jedincli/populaci, zplsob
zpracovani dat apod.). Nalézt feSeni téchto metodickych problému si
klademe jako jeden z hlavnich cilli naseho projektu.
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