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Geneticka struktura béznych

lu¢nich druhi jako podklad

/

pro tvorbu osevnich smési

Martin Prach a kol.

Louky a travni porosty ve stfedni Evropé i v CR postupné
prichdzeji o druhovou rozmanitost a tim ztraceji i funkcni
diverzitu neboli rozmanitost ekologickych vlastnosti
druhd (napfiklad Wesche a kol. 2012, Klinkovska a kol.

2023). Pro fungovani travnich spolecenstev je pritom
dllezita nejen diverzita rostlin, ale i na ni navazany cely
systém vztahu ostatnich organismd od mikroorganismd
a hmyzu az po ptaky a savce.

Obr. 1: Vybér druhii lu¢-
nich bylin, pro které jsou
prezentovany vysledky:

A - kohoutek lu¢nf
(Lychnis flos-cuculi),

B — chrastavec rolnf
(Knautia arvensis agg.),

C — svizel povazka
(Galium mollugo agg.),

D — hrachor lu¢nf
(Lathyrus pratensis),

E — pryskyfnik prudky
(Ranunculus acris).

Foto AnRo0002,
CCO pres Wikimedia
Commons.
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Obr. 2: V soucasnosti pouzivané regiony pro zdroje osevnich smési podle Standardu péce o pfirodu a krajinu
AOPK CR. Vyznatené regiony: 1— Pohoii Ceského masivu a jejich podhdiii, 2 — Polabi a pfilehlé teplé pahorkatiny,
3 — Panonska nizina a prilehlé teplé pahorkatiny, 4 — Karpatska pohoff a jejich podh(rfi. Horské oblasti Srafované.
Pievzato ze Standardu péce o pFirodu a krajinu SPPK D02 001: 2017 (Sev¢ikova a kol. 2017), AOPK CR.

Existuje tak snaha jejich druhovou diverzitu
opét zvySovat a tim zvySovat i celkovou stabili-
tu téchto spolecenstev. Travni porosty se také
obnovuji nebo i nové zakladaji napfiklad na orné
pldé nebo v urbanizovanych tizemich. Pro tyto
ucely se obvykle pouZzivaji osevni smési, casto
komerc¢né produkované, jejichz vyuziti ale mize
mit rlznd dskali.

Problémy pouzivani
semennych smési

Vedle samotné druhové skladby je také velmi
dllezitd (a méné viditelnd) geneticka struktu-
ra lu¢nich druh(, ktera odrazi jejich historické
rozsiteni, prostorovou izolaci a pfirozené popu-
la¢ni hranice. Rostlindm adaptovanym na lokalni
podminky se Casto dafi Iépe nez rostlindm po-
chazejicim z vétsi vzdalenosti, a tak jsou jejich
populace dlouhodobé stabilnéjsi (Durka a kol.
2017, Forgione a kol. 2026). Osivo pochdzejici
z oblasti mimo dany region navic mdze mit ¢a-
sem za nasledek genetické ,nafedéni“ mistnich
populaci a tim redukci jejich Zivotaschopnos-
ti. Komeréni semenné smési jsou ale obvykle
produkovany bez ohledu na tyto regiondlni
genetické vzorce, coz mlze vést k nezddou-
cimu miseni odlisSnych genetickych linii napfic¢
krajinou. Naopak regionalné cilené smeési zalo-
Zené na znalosti genetické prostorové struktury

respektuji existujici populacni diferenciaci a mi-
nimalizuji riziko potencidlné problematického
genetického ovlivnéni mistnich populaci.

Regionalita osevnich smési
a geneticka diverzita

V soucasnosti v CR neni vysévani b&znych
pavodnich luénich druhl v bézné krajiné nijak
regulovano, omezeni se tykaji jen chrdnénych
uzemi. Pouzivani regionalniho osiva je sice do-
porucovdno Ceskym svazem ochranc(i pfirody
(CSOP) a Agenturou ochrany pfirody a krajiny
CR (AOPK) v rémci Standardu péce o pfirodu
a krajinu (AOPK CR SPPK D02 001: 2017), ale
je vyzadovdno jen v pfipadé vyuZziti vefejnych
financi. Tento soucasny systém zdroj(i osiva
pocita se ¢tyfmi regiony definovanymi na za-
kladé biogeografickych kritérii, tedy pfevdzné
na podobnosti abiotickych a historickych faktor(
(Seveikovd a kol. 2017, Obr. 2). Na mensim pro-
storovém méfitku diky lokdlnim iniciativam exis-
tuji nebo vznikaji regionalni osevni smeési (napt.
Bilé Karpaty, Zd&rské vrchy, Beskydy, Sumava,
Praha a dalsi). Ty diky tomu, Ze jejich zdrojové
a cilové oblasti jsou relativné malého rozsahu,
a navic se navzdjem témer prekryvaji, minimali-
zuji potencidlni problémy s nevhodnou genetic-
kou skladbou. Ani ty ale neberou v potaz redlna
data o genetické struktufe v nich obsazenych
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druh(, a tim padem neni zndmo, jaky je limituji-
ci rozsah vhodného zdrojového tzemi. Lokalni
smeési jsou produkovéany prevdzné manudlné
a v malych objemech, coz je finan¢né ndroc¢né.

Pro dalsi praktickou prdci pfi obnové druho-
vé bohatych travnik( je tfeba tuto dichotomii
preklenout, tj. najit vhodna prostorovd méfit-
ka, v nichZ je mozné prenaset osivo jednotli-
vych druh(l bez rizika jejich genetické eroze.
Ta budou pravdépodobné vétsi, nez je velikost
oblasti, v nichz jsou dnes vytvdrené regional-
ni smési, ale rozhodné& mensi, nez je celd CR.
Velkou otdzkou samoziejmé je, do jaké miry
budou korespondovat s existujicimi ¢tyfmi re-
giony zminénymi vyse. Préveé tyto otdzky vyresi
poznani genetické variability béznych lu¢nich
druht pro celou CR, které umozni stanovenf{
vhodnych zdrojovych regiont pro osevni smési.

Jak se studuje
geneticka diverzita?

V ndvaznosti na némecky projekt RegioDiv
(Skélova a kol. 2025, Ziva 2/2025) a ve spolu-
praci s jeho fesiteli se autofi ¢ldnku zaméfili na
14 druhd (pfipadné soubornych druh(l) béZznych
lu€nich bylin vyskytujicich se téméf plosné po
celé CR (febtitek obecny — Achillea millefolium
agg., zvonek rozkladity — Campanula patula, zvo-
nek okrouhlolisty — Campanula rotundifolia agg.,
chrpa luéni — Centaurea jacea, svizel povdzka —
Galium mollugo agg., chrastavec rolni — Knautia
arvensis agg., hrachor lu¢ni — Lathyrus pratensis,
machelka srstnaté — Leontodon hispidus, kopreti-
na bild — Leucanthemum vulgare agg., kohoutek
luéni — Lychnis flos-cuculi, Cernohldvek obecny —
Prunella vulgaris, pryskyinik prudky — Ranunculus
acris, krvavec toten — Sanguisorba officinalis, vikev
ptali — Vicia cracca; vybér viz Obr. 1). Aby bylo
docileno dostate¢né hustého a rovnomerného
pokryti celého Gzemi odebranymi vzorky, byla
oslovena &irsi botanickd vetejnost a také Cesky
svaz ochrancl pfirody, ktery spravuje mnoho po-
tencialné zdjmovych lokalit (https://louky.cz/loka-
lity). Spolu s dodatec¢nym cilenym sbérem v h(ife
pokrytych regionech bylo spolu s 66 dobrovolniky
navstiveno 398 lokalit a odebrdno celkem 10 200
vzorkU (vétsinou 5 vzorkl na druh/lokalitu).

Sebrané vzorky bylo nutné co nejrychleji vysusit
uloZenim do silikagelu a v laboratofi z nich zis-
kat DNA. Nasledné byla pouzita v sou¢asnosti
bézné pouzivand metoda ddRAD sekvenovani,
kterd umoznuje identifikovat podrobné rozdi-
ly v sekvenci DNA mezi jednotlivymi rostlinami


https://louky.cz/lokality
https://louky.cz/lokality
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Obr. 3: Mapy genetické variability (zjisténé pomoci ddRAD sekvenovani) hrachoru
luéniho (Lathyrus pratensis) ukazujici vychodo-zapadni gradient dvou rdiznych typ0.
Zobrazeni stejnych vysledkil dvéma zplsoby — po populacich (A) a pomoci isocar (B).

Obr. 4: Mapa genetické variability (zjiSténé pomoci ddRAD sekvenovani) pryskyfni-
ku prudkého (Ranunculus acris) ukazujici vychodo-zapadni gradient dvou rdiznych

Obr. 5: Mapa genetické variability (zjisténé pomoci ddRAD sekvenovéni) kohoutku
luéniho (Lychnis flos-cuculi) ukazujici dva (A) nebo tfi (B) regionalni typy. Obé moz-

nosti jsou ekvivalentni, ukazuji rGzny zplsob rozdéleni genetické variability.
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Obr. 6: Mapa rozsiteni diploidnich (Cervené) a tetraploidnich (modre) cytotypl
chrastavce rolniho (Knautia arvensis) zjisténych pomoci priitokové cytometrie
(prdzdné kruhy jsou populace neméfené).

a populacemi a na zdkladé sdileni téchto roz-
dild rozlisit, které si jsou vice ¢i méné pribuzné.
V nékterych pfipadech ale bylo nutné nejdfive
vyuzit dals$i metodu, a to pritokovou cytometrii.
Pomoci této jednoduché a rychlé metody bylo
zjisténo celkové mnozstvi DNA v jadrech bunék
a tim odvozen stupen ploidie (tzv. cytotyp) dané
rostliny, tedy pocet sad chromozom( v burice.
Nékteré ze zkoumanych, respektive soubornych
druh( jsou totiz znamé tim, Ze mohou zahrnovat
vice ploidnich drovnf (cytotypU lisicich se prave
poc¢tem chromozomovych sad), mnohdy na z&-
kladé morfologickych znakl obtizné odlisitelnych.

Ukdzkovym prikladem je okruh svizele povazky
(Galium mollugo agg.), do kterého patfi diploidni
rostliny oznacované jako G. mollugo a tetraploid-
ni rostliny, pro které se pouziva jméno svizel bily
(G. album). NerozliSovéni cytotypl pfi zkoumani
geografického uspofdddni genetické variability by
bylo jako michdnijablek a hrusek, protoze cytoty-
py mohou predstavovat evolu¢né nezévislé, jasné
definované jednotky odpovidajici spiSe samostat-
nym druhm. Oproti tomu geneticka variabilita
novani ma podobu spi$e kontinudlnich gradient(.
DuleZitou vyhodou zvoleného postupu je moznost

navdzat na jiz probé&hlé nebo i pfipadné budouci
projekty a tim vyrazné zvysit prostorovy rozsah
podkladl pro tvorbu osevnich smési (Obr. 7). Na
zdkladé téchto informaci je poté mozné stanovit
vhodné (tj. geneticky navzajem odlisené, ale vnitf-
né homogenni) regiony jako zdrojové oblasti pro
praktickou tvorbu semennych smési.

Co rikaji predbézné vysledky
Nyni jsou k dispozici vysledky genetickych
(ddRADseq) analyz pro 7 druh( a priitokové cyto-
metrie pro 4 znamé polyploidni souborné druhy.



Geografické rozloZzeni genetické diverzity se sice
mezi druhy lisi, ale zékladni schéma se ¢asto
opakuje. Nejvyraznéjsi je opakujici se gradient ve
sméru zapad—vychod (Obr. 3-5). Populace z kar-
patské oblasti na vychodé se témér vzdy lisi od
populaci ze zépadnich Cech, ptechod mezi nimi je
ale ¢asto postupny, nejasné definovany a pfipad-
nd hranice mezi nimi se lisi i svou geografickou
polohou. Napfiklad u hrachoru lu¢niho (Obr. 3)
a pryskyrniku prudkého (Obr. 4) probiha pfibliz-
né severojizné& uprostted izemi Cech. Detailn&jsi
pohled na hlubsi trovné variability u pryskyrnik(
déle vydéluje populace z jihu Cech a jihu Moravy.
ru Ize nalézt u kohoutku lu¢niho (Obr. 5), kde se
ukazuje rozdeleni na dva az tfi odliSné regionaini
typy. Ty jsou rdmcové orientované také ve sméru
zdpad-vychod, ale ukazuji na specifické populace
v jiznich a severovychodnich Cechéch.

plexti s vice bézné rozsitenymi cytotypy. Jednotlivé
cytotypy jsou obvykle na prvni pohled obtizné odli-
Sitelné, ale biologicky a funkéné se Casto blizi spise
oddélenym druhdim, a je tak nutné je analyzovat
oddélené. Prikladem muze byt chrastavec rolni
(Obr. 6) s prevazujicimi tetraploidy a vtrousenymi
diploidnimi populacemi, které jsou béznéjsi na
Moravé. V rdmci téchto cytotypl je potom nutné
genetickou strukturu studovat oddélené. Tyto ana-
lyzy momentdiné probihaji.

Praktické aplikace

Tento vyzkum ukazuje, Ze genetickd diferen-
ciace populaci béznych lu¢nich druh( rostlin
se projevuje na vétsSim prostorovém méfitku,
nez které vystihuji v sou¢asnosti pouzivané
zdrojové regiony osiva. Potencidlné problema-
tické tak mohou byt pfesuny osiva jen na delsi
vzdalenosti — u vétsiny druh( jde o vzdalenos-
ti pfesahujici 100 km i vice. Praxe lokdlnich
regiondlnich osevnich smési ma tedy dobrou
oporu i v genetickych datech a pfi jejich pouziti
nehrozi zdsadni nebezpeci genetické eroze.
Zd4 se vsak, ze oblasti, v rdmci kterych je pre-
sun semen bezpecny, jsou vétsi nez oblasti,
pro které jsou v soucasnosti produkovany re-
giondini osevni smési. U smési produkovanych
komeréné ve vétsim mnozstvi zalezi na kon-
krétnich zahrnutych druzich, obecné se opét
jevi jako dllezité zamezeni transportu osiva
na delSi vzddlenosti. Tyto predbézné vysled-
ky jsou v souladu s pfedchozim zjistenim née-
meckého projektu, ktery popsal vyrazné rozdily
mezi druhy a podle kterého vétsina druhd také
vykazuje spiSe pozvolné gradienty nez ostré
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Obr. 7: Mapa genetické variability svizele bilého (pro 5 skupin) po sjednoceni nasich vysledk s vysledky predchozich

projektli pro Némecko, Belgii, Lucembursko a ¢ast Francie.

Obrazek vytvoren s laskavym svolenim ndsledujicich

zahranic¢nich autor(i a spolupracovnikd: Naturschutzsyndikat SICONA, Lucembursko (L. Siebenaler, T. Frankenberg,
M. Oly, S. Schneider), spolupracovnici v Belgii a Francii (P. Bardin, J. Bonassi, Y. Coeckelberghs, M. Duval, S. Godefroid,
T. Helminger, A. Holleville, M. Langlois, A. Léger, V. Lutz, T. Mahevas, Ch. Malgarini, E. Pierre, G. Seznec, Ch. Tinel,
F. Tjollyn, W. Van Landuyt, E. Weimann, M. Yoan) a RegioDiv Consortium.

regionalni hranice jednotlivych typa. Plati zde
také obecny predpoklad, Ze geneticka vzdale-
nost (odliSnost) roste s rostouci geografickou
vzddalenosti. Vzhledem k vét§imu dzemf ale né-
mecky vyzkum vétsinou zachytil vétsi pocet
rozdilnych typ( v rdmci druhu.

Vymezeni doporu¢enych zdrojovych oblasti,
které by odpovidaly genetické struktufe co
nejvyssiho poctu druhl, bude do urcité miry
mozné az na zdakladé konecnych vysledkl
pro vSechny druhy. UZ ted je ale jasné, ze
vzhledem k mezidruhovym rozdilim je i pfes
nékteré obecné vzorce nutné brat v potaz,
které konkrétni druhy jsou obsazeny v dané
semenné smési. Celkové je pfi tvorbé semen-
nych smési dilezité se vyvarovat transportu
semen na dlouhé vzdalenosti a pouziti lokal-
nich zdrojl semen minimalizuje mozné pro-
blémy. Absence ostrych hranic jednotlivych
genetickych typl naznacuje, ze i pouziti ma-
teridlu na urovni regiond velikosti napf. krajl
neni u vétsiny druhd problematické.

Tento cldnek je vystupem projektu ¢. SSO7010388
s ndzvem ,Genetickd variabilita béZnych lucnich
rostlin v Ceské republice jako podklad pro re-
gionalizaci osevnich smesi a trvale udrZitelnou
podporu druhové diverzity” financovaného
Technologickou agenturou CR v rdmci SS —
Programu aplikovaného vyzkumu, experimen-
tdlniho vyvoje a inovaci v oblasti Zivotniho pro-
stredi — Prostredi pro Zivot, 04/2024 — 12/2026.

O projektu je mozZno ziskat dalsi informace na
nasich webovych strdnkdch https://botany.na-
tur.cuni.cz/louky/. u
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