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Genomika v ochran¢é hmyzu:
VyZvy a moznosti vyuziti

Irena KlecCkova, Petr Kozel, Vojtéch Kolar, Pavla Tajkova, Pedro Ribeiro,

Daniel Linke, Pavel Matos-Maravi, Alena Suchackova Bartonova

Rozmach technologii umoznuje zavadéni genomiky — Cili  pristupy k ochrané genetické diverzity, vyznam mo-
studia témér veskeré genetické informace jedincli —do  nitorovani genetické diverzity a seznamime ctenare
ochrany pfirody. Genomické metody se rychle rozvijeji s genomikou a s moznostmi vyuziti genomickych dat
v zakladnim vyzkumu, vyzva vSak spocivd v prenosudo v ochrané hmyzu.

praktické ochrany pfirody. V ¢lanku popisujeme rtiizné

Obr. 1. Hnéddsek chrastavcovy (Euphydryas aurinia) byl Gispésné zachranén na jedné lokalité v Anglii pomoci zachranného chovu a reintrodukce. Geneticky monitoring po néko-
lika letech ukdzal, Ze se podafila obnovit geneticka variabilita populace (Davis a kol. 2021).  Foto Alena Suchdckova



Pristupy ochranarské
genetiky

Hlavnim cilem a tradi¢nim pfistupem ochranar-
ské genetiky je zachovani co nejvyssi genetické
rozmanitosti druhu, odrédzejici vysoké ¢i stabilni
hodnoty velikosti populaci. Vysokd genetickd
rozmanitost teoreticky zvysSuje Sanci druhu
adaptovat se na nové podminky. Navic snizu-
je moznost, Ze se v populaci prosadi Skodlivé
mutace. Jsou v8ak zndmy i pfipady, kdy nizka
genetickd diverzita v mdlopocetné populaci
umozni odstranit skodlivé alely (formy gend),
které by se ve velké populaci dlouhodobé udr-
zovaly. Dal§im pfistupem ochranariské genetiky
je ochrana lokdlnich populaci, kde selekce ur-
¢ité skupiny genll umoznila adaptaci na mistni
podminky prostfedi. Do téchto populaci neni
vhodné zanaset varianty gen( odjinud, k ¢emuz
by mohlo dojit pfi nefizenych repatriacich. Proto
je tfeba pfi ochrané druhd zohlednit druhova
a populac¢ni specifika, jak v genetické strukture,
tak v historii rozSiteni a ekologii daného druhu
(Plesnik 2024).

Ochrana pfirody vyuzivd genetické metody
pfi pldnovani péce o ohrozené obratlovce
(napf. Zemanova a kol. 2016), méné casto pro
rostliny (Brabec 2010) a jejich uplatnéni pro
bezobratlé je spiSe vyjimkou (Patzenhauerova
a kol. 2011). Pfi ochrané obratlovcl se uplatriu-
ji odhady efektivnich velikosti populaci, jejich
zmény v minulosti, odvozeni pdvodu jedincud
a historie populaci napf. pro pldnované zéchran-
né chovy nebo repatriace. Oproti obratlovciim
byvaji populace hmyzu pocetnéjsi a bézné maji
mnohem vysSi genetickou variabilitu, ktera je
po néjaky ¢as zachovana i u fragmentovanych
populaci (Webster a kol. 2024). Naopak druhy
s malou schopnosti Sifit se na novd mista mohou
mit sice pocetné populace, ale zcela izolované
od ostatnich a mohou byt geneticky unikatni.
Pokles efektivni velikosti populace tedy nemusi
u hmyzu naznacovat jeji kolaps. Zalezi na histo-
rické populacni struktufe druhu, na jeho mobilité
a ekologii. Vyskyt hmyzu je ¢asto tésné vdzany
na specifické biotopy, které se navic mohou lisit
mezi vyvojovymi stadii. Populace hmyzu jsou
vystaveny vétsimu riziku vymreni v disledku
jinych faktor(l (napt. ztréta biotopu, extrémni po-
Casi), diive nez se staci projevit negativni ucinky
nizké genetické diverzity.

Monitoring genetické diverzity ma byt souc¢asti
zadchrannych programi a plant péce o druhy
(Blazejova a kol. 2023). Ochranéiskd opatieni
se provddéji odborné a s vyuzitim genetické
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Obr. 2. Pomoci genomiky nyni mizeme fesit rlizné otazky, které zajimaji praktickou ochranu pfirody.

Schéma Jana Papp MareSova

informace, pokud jsou k dispozici, ale jejich
ucinnost na genetickou strukturu nebyva na-
sledné vyhodnocovana. Nemdme tak dostatek
informaci o tom, jak se populace po opatfeni vy-
vijeji. Jednou z méla vyjimek je repatriace popu-
lace hnéddska chrastavcového (Euphydryas au-
rinia) ve Velké Britdnii (Davis a kol. 2021) (Obr. 1).
Pribézné genetické monitorovani v ochrané
hmyzu v podstaté chybi, a to v celoevropském
méfitku (Pearman a kol. 2024).

Genetika a genomika

Klasické genetické pfistupy jsou nyni uz rela-
tivné levné, ale poskytuji pouze malou ¢4st ge-
netické informace. To mliZe vést ke zkreslenym
zavérlim napf. pro odhady efektivni velikosti po-
pulace. Klasické sekvenovani mitochondridlni
DNA ¢i nékolika malo jadernych gend bude
i nadéle slouzit napt. pro rychlé uréeni druhd,
pilotni studie ¢i pfi zpracovani mnozstvi vzork(
z rliznych casti aredlu. Vyhodou je, Ze pro vét-
Sinu druh existuji databdze téchto gena. Tyto
geny se v pribéhu evoluce méni jen pomalu.
Proto nejsou uzite¢né pro sledovani genetic-
kych zmén v malych prostorovych a ¢asovych
méfitkdch, napf. toku genl v ramci metapopula-
ce nebo adaptace na zmény klimatu. Souc¢asné
zmeény genetické diverzity Ize sledovat pomo-
ci mikrosatelit(i, kratkych opakujicich se Usekl
DNA. Mikrosatelity Ize ziskat také z muzejniho
materidlu. Nevyhodou je, Ze se lisi vlivem mi-
nimalnich odchylek v laboratornim zpracovani
vzorkU na rdznych pracovistich.

Genomika naopak vyuzivd sekvenovadni nové
generace umoznujici precist stovky az tisice
¢asti genomu (viz Slovnik). Vyhoda genomiky
tedy spociva v ziskani daleko rozsahlejsiho sou-
boru genetickych informaci pro kazdého jedince
(Obr. 2), coz mimo jiné umoznuje snizit pocet
jedincl z ohrozenych populaci, které potrebu-
jeme k odvozeni populaénich charakteristik.

V soucasné dobé probihaji v Evropé prvni pfipa-
dové studie, které genomiku zavadéji do praxe
ochrany druh( (napf. Mazzoni a kol. 2023). Tomu
také donedavna brénila vysokd cena sekveno-
vani nové generace a také nedostatek referenc-
nich a anotovanych genomd (viz Slovnik). Cena
sekvenovani se odviji podle velikosti genomu
a pouzité metody a pohybuje se v rozmezi né-
kolik set az par tisic K¢ za jedince. Ceny vSak
pribézné klesaji a predpoklada se, Zze budou
klesat i naddle. Pro porovndni, osekvenovat
klasickym zplisobem jeden kratky Usek DNA
stoji kolem 100 K¢. Hlavni pfekdzkou pro Sirsi
pouziti genomiky zlstava nezbytnost znalosti
bioinformatickych postup, proto je nutna tizka
spoluprace ochranaill s akademickou sférou.

Vliv ¢lovéka na
strukturu populaci

Genomicky vyzkum Ize vyuzit ke studiu struktury
populaci, a to i na detailni krajinné 8kdle. Tyto
analyzy umoznuji ziskat informace o tom, jak
si jsou populace navzdjem pfibuzné, jak jsou
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Obr. 3. Popula¢ni genomika mlize zkoumat strukturu populaci na velmi detailnich krajinnych méfitkdch. Genovy tok
mezi populacemi ohnivacka cernoskvrnného (Lycaena tityrus) ovliviiuji horské hibety, tdoli, lesy i silnice.
Kresba Anna Vosolsobé

Obr. 4. Vyzkumy pomoci narazovych pasti v poslednich letech zaznamenaly zvy$eny vyskyt nékterych skupin brou-
ki vdzanych na dievo.  Foto Petr Kozel

pocetné, zda a jak moc se michaji, nebo je
mozné identifikovat bariéry omezujici vymeénu
jedinc mezi nimi. MiZeme odhadovat zmény
ve velikostech populaci v minulosti a urcit, které
se zmensuji a zda se jednd o dlouhodoby trend
nebo o vykyy, i pokud to neni na prvni pohled
patrné z terénnich pozorovani.

Vyznamnou vyhodu genomiky predstavuje moz-
nost vyuziti muzejnich exemplaia pfi zjistovani
genetické diverzity v minulosti. Klasickd sekve-
nace u muzejnich vzork( ¢asto selhdva, proto-
ze DNA v nich byvé rozldamdna na kratsi tGseky.
Genomika pak napfiklad umoznuje porovnat
zmény v genetické diverzité aizolovanosti
mezi historickymi a sou¢asnymi populacemi.
Ve Finsku zkoumali, jak se fragmentace popu-
laci za poslednich 80 let odrazila v genetické
diverzité hnéddska kostkovaného (Melitaea
cinxia; Fountain a kol. 2016). Zaznamenali, ze
zmeény v zastoupeni alel souvisejicich s letovymi
schopnostmi ve vyhynulych populacich odpovi-
daly tém u populaci mizejicich z krajiny. Ve frag-
mentovanych populacich dochdzelo k selekci
gend, které podporuji vyssi letové schopnosti.
Tyto geny tak mohou byt vyuzity pro v€asné
odhaleni skomirajicich populaci.

Zmény ve velikosti populaci v minulosti Ize také
odvozovat z genom( soucasnych vzork(l. To
nam umoznuje napf. srovnani vlivd historickych
klimatickych nebo antropogennich zmén na vy-
voj populace. Velikost populace okdce hnédého
(Coenonympha hero) ve francouzském pohoff
Jura se snizila v prlibéhu dob ledovych. K dal-
§im poklesim doslo po osidleni pohofi lidmi,
které vedlo ke zmé&nam biotopl, a nyni v di-
sledku probihajicich klimatickych zmén (Sherpa
a kol. 2022). Ac¢koliv zbyvajici populace okace
stdle predstavuji velkou metapopulaci s geno-
vym tokem, mliZze snadno dojit k jeho preruseni
kvUli vysychdni biotop(l. Na zakladé této studie
ochranéfi zacali s obnovou mokfad( v blizkosti
soucasnych lokalit, aby zmirnili vliv vysychdni
krajiny (K. Kebaili, osobni sdéleni). Dédle geno-
mika umoznuje hledani bariér v krajing, které
mohou vést k fragmentaci populaci. Propojeni
populaci ohnivdcka ¢ernoskvrnného (Lycaena
tityrus) v Alpach vice ovliviuji silnice nez pfiro-
zené bariéry, jako jsou vodnitoky (Trense a kol.
2021) (Obr. 3).

Dalsi zajimavou otdzku, jez se dd odhalit po-
moci populaéni genomiky, pfedstavuje Siteni
nékterych broukt vdazanych na mrtvé dievo.
V soucasné dobé pozorujeme v Ceské republi-
ce ndrdst poétu novych, ale od sebe vzdalenych



lokalit napfiklad u Celedi dfevomilovitych
(Eucnemidae). Jedna se casto o druhy, které
jsou vzdcné ¢&i uvedené na Cerveném sezna-
mu ohrozenych druhd CR (Hejda a kol. 2017).
Naskytd se nékolik scénéfd, pro¢ se tak déje,
a o jejich sprdvnosti by mohla rozhodnout geno-
mickd studie: (1) Brouci se recentné §ifi z jedné
¢i nékolika mélo zdrojovych populaci, protoze
doslo ke zvySené dostupnosti mrtvého dieva
v krajiné kvuli kGrovcové kalamité a suchu.
V genech bychom nenasli rozdily mezi popula-
cemi, moznd bychom byli schopni nalézt zdrojo-
vou populaci. (2) Tito brouci zili vzdy na mnoha
mistech v nizkych populaénich hustotédch a diky
tvorbé novych vhodnych biotop( dochézi k né-
rUstu jejich populaci. (3) Jedna se o metodické
zkresleni — velikosti populaci se neménti, jen se
vice pouzivaji sbéry napf. pomoci ndrazovych
pasti (Obr. 4).

Hledani kryptickych druhq,
specializovanych populaci
a lokalnich adaptaci

Ochrana druhové diverzity je obtiznd pro kryp-
tické druhy, které nelze podle morfologie snad-
no rozeznat (Plesnik 2022), ale pfitom se mo-
hou lisit svou ekologii. Genomika rozlisi nejen
kryptické druhy, ale také populace uvnitf druhu
nebo lokalné adaptované populace (Sherpa
a kol. 2022) a definuje jednotky ochrany. To ndm
umozni najit zdroje pro zdchranny chov, posileni
populace, repatriace na urcité lokality, popf. dis-
kutované asistované translokace (Soorae 2021).

Pfikladem vyuziti mize byt nalezeni odpo-
védi na otdzku, zda je brouk vdlecek cesky
(Cylindromorphus bohemicus) endemitem
Ceské republiky (Obr. 5). Tento asi 3 mm velky
krasec je vyvojem vdzany na kostfavu walliskou
(Festuca valesiaca) na Zatecku a kolem Prahy
a je ohrozen zarudstanim rozvolnénych stepnich
trdvnik( v pikrych ¢dstech svaht (Obr. 6). M&
pravdépodobné velmi omezenou mobilitu, pro-
toze mezi jeho jednotlivymi lokalitami vzdaleny-
mi od sebe jen nékolik kilometrd je pozorovatel-
ny rozdil i v mitochondridlni DNA (P. Kozel & L.
Drag, nepubl.). Dalsi drobni krasci se vyskytuji
na stepich jinde v Evropé. Fylogeneticky vyzkum
by ukdzal, zda se jednd opravdu o endemicky
druh a kolik druh(l se ve skupiné nachazi.

Genomické metody mohou stanovit, zda se eko-

v tomto ohledu modrasek hofcovy (Phengaris
alcon), ktery je v Evropé na pokraji vymrenf

5/2024 Ochrana pfirody Vyzkum a dokumentace

Obr. 5. Vélecek cesky (Cylindromorphus bohemicus) je endemitem Ceské republiky.  Foto Pavel Krasensky

Obr. 6. Pfirodni rezervace Stroupec, lokalita s vyskytem vdlecka ¢eského. Druh ma pravdépodobné velmi omeze-
nou mobilitu a vykazuje odliSnou genetickou strukturu populaci i mezi sousednimi stepnimi fragmenty.
Foto Petr Kozel
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Obr. 7. Modrések hotcovy (Phengaris alcon) se v Ceské republice vyskytuje ve dvou formach. ~ Foto Premysl Tajek

Obr. 8. Vhkomilna forma modraska hofcového Zije na poslednich deseti lokalitach v zépadnich a jiznich Cechéch
(zde PP Kounické louky) na vihkych loukdch s vyskytem hofce hofepniku (Gentiana pneumonanthe).
Foto Pfemysl Tajek

(Obr. 7). V CR se vyskytuje ve dvou ekotypech,
které se lisi vazbou na suché nebo vihké louky
(Obr. 8). Jedinci ze suchych lokalit v blizkosti
vihkych v jedné geografické oblasti jsou si na-
vzdjem pribuznéjsi nez populace jednotlivych
ekotypll z rliznych &asti Evropy. Ekotypy tedy
vznikly konvergentné napfi¢ aredlem druhu.
Asociace s rliznym typem biotopUl je podminé-
na rozrtiznénim urcitych gen(, coz naznacuje,
Ze zde doslo k soubézné evoluci stanovistnich
narokd (Koubinova a kol. 2017). Obé formy Ize
tedy povazovat za ekologické druhy a mély by
byt pfedmétem ochrany.

Potdpnik dvoj¢ary (Graphoderus bilineatus)
je vodni brouk chrdnény evropskou smérnicfi
o stanovistich, v Ceské republice byl v minu-
Iém stoleti dlouho veden jako vyhynuly (Hajek
2004) (Obr. 9). V soucasnosti osidluje geogra-
ficky velmi vzdalené lokality v jiznich Cechéch,
na Ceskolipsku a na jizni Moravé (Waldhauser
a Kolar 2020, Kolar a Boukal 2020) (Obr. 10).
Potdpnik dvojcary témeér vyhynul také v Italii,
a proto byl hledan zdroj pro posileni jeho popu-
laci (Boscari a kol. 2020). Vzhledem k tomu, ze
studie mitochondridlni DNA ukazala nizkou va-
riabilitu v celém aredlu, autofi navrhuji posileni
populaci ze zdroju jinde v Evropé. Pokud ovsem
plvodni populace jesté nékde skryté preziva,
mohlo by dojit k jejimu poSkozeni. Genomicka
data by moznd potvrdila to, co zminéna studie
pouze naznacila — a to, Ze italska populace byla
unikatni, a tim paddem mohla nést specifické
adaptace. Kombinaci klimatického modelova-
ni a genomickych dat bychom mohli ur¢it nej-
vhodnéjsi zdrojovou oblast, a tedy zvysit Sanci
Uspéchu zdsahu.

LokéIni adaptace mize odhalit také srovnani
populaci na klimatickych hranicich s populacemi
v klimatickém optimu druhu. Populace jasoné
C¢ervenookého (Parnassius apollo) vyskytujici
se ve Francii v nizsich nadmofskych vyskdch
jsou dédi¢né adaptované na teplejsi a sussi
klima, které pfinasi soucasnd globdlni zména
(Després a kol. 2023), a mohly by tak byt pod-
statné pro budouci ochranu druhu.

Perspektivy a uskali
uplatnéni genomiky
v ochrané prirody

V nasem ¢ldnku jsme nastinili moznosti
vyuziti genomiky v ochrané hmyzu v CR.
Genomické metody pomohou zjistit pficiny
Ubytku nékterych druhd hmyzu, ktery preziva



jiz jen v izolovanych populacich. Umozni zjistit
dynamiku a propojenost populaci v krajiné,
coz usnadni vytvofeni sité vhodnych bioto-
pl. V neposledni fadé mizZzeme podpofit vy-
mirajici populace vysazenim novych jedincl
z vhodné populace. Klima a stanovisté se
v soucasné dobé meénitak rychle, Ze translo-
kace ziskdvaji v ochrané pfirody stdle vétsi vy-
znam (John a kol. 2020). Pocitd se s vyuzitim
fizenych kolonizaci u nékterych ohrozenych
druhl motyld (Vrba a kol. 2023). Genomika
umozni odhadnout pocet jedincl cilového
druhu nezbytny pro Uspésnou repatriaci.
Konecné, identifikace jedine¢nych populaci
napomUize obhdjit jejich ochranu také vlastni-
kiim pozemk( a hospodariim. Genomika ma
tedy perspektivu v souvislosti s chystanymi
zmeénami zdkona o ochrané pfirody a krajiny,
kdy jiz nebude chrdnén jedinec, ale pravé
populace.

Prikladem uvedenych pfistup(l se stala meta-
populace okdce skalniho (Chazara briseis), je-
hoZ vyskyt byl jednu dobu omezen na posledni
lokalitu v Ceském stfedohof. Diky odhodlané
préci se podafilo obnovit sit biotopd, vychovat
motyly a repatriovat je na mnoha mistech (John
a kol. 2020). V dobé&, kdy populace ¢itala néko-
lik malo poslednich jedinc(, vykazovala stéle
velkou genetickou diverzitu, ktera se nestihla
zmensit stejné rychle jako velikost populace
(Kadlec a kol. 2010). Genomické monitorovani
obnovenych populaci by ukazalo, jak se zménily
populaéni charakteristiky po ochranarském za-
sahu, do jaké miry dochazi ke genovému toku
mezi populacemi a zda je potieba pfiddvat do
populace nové jedince nebo déle vylepsSovat
sit biotop.

Vyuziti genomiky v ochrané pfirody vyzaduje
znalost praktické ochrany pfirody, ale zaroven
také specifické poznatky ze zdkladniho vy-
zkumu (Suchdckovd Bartonova a kol. 2023).
Pracovnici ochrany pfirody mohou definovat
potencialné zajimavé otdzky a interpretovat vy-
sledky analyz v ekologickém kontextu. Otazky
z ochranarské praxe jsou zajimavé i z pohledu
zdkladniho vyzkumu. Védci mohou zvolit vhod-
né laboratorni metody, provést analyzu dat, na-
vazat na celoevropské vyzkumné iniciativy a pu-
blikovat vysledky spole¢né s ochranafi. Zaroven
neni v moznostech védcl ovzorkovat vSechny
dllezité populace hmyzu, kdy naopak mohou
regionalni pracovnici velmi pomoci. Zavedeni
genomiky do praxe se bez spoluprdce mezi
praktickou ochranou pfirody a zakladnim vy-
zkumem neobejde.
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Obr. 9. Potdpnik dvoucary (Graphoderus bilineatus) vzhledem k ohrozenosti biotopu ustoupil na mnoha mistech
Evropy. V soucasnosti v CR osidluje geograficky vzdalené lokality. Ochranaiska genetika by mohla objasnit vztahy

mezi zbyvajicimi populacemi a ke kterym dal$im maji nejblize v rdmci arealu rozsiten.

Foto Vojtéch Koldr.

Obr. 10. Pfirodnim biotopem potdpnika dvojc¢arého jsou mensi tliné a druhotné rybniky a piskovny.

Foto Vojtéch Koldr
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