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Anotace

Jedle Blokora (Abies albaMill.) patii k vyznamnym evropskym hospdadiym devinam.

V minulych dvou stoletich vSak u ni byly pravidelmnoha zemich pozorovanjiznaky
odumirani. Vyzkumu jedledpkoré byla proto ¥novana zvySena pozornost. Do e
se v zahrawi dostavaji studie, které se zabyvaji sledovanidiejdxlokoré pomoci
genetickych markér Cilem €chto studii je zjistit, jak variabilnim druhem jedblokora
je a jak je jeji variabilita v populacich rozloZem¥edloZzena prace se zabyva sledovanim
jedle Elokoré vCeské republice na izemi NP Sumava. Pomoci horindretéktroforézy
isoenzynfi bylo sledovano & populaci. Geneticka diverzita byla sledovana witym
deviti enzymovych systém(IDH, GDH, GOT, LAP, PGM, PGI, PEROX, PEPCA,
6PGDH). Vysledky ukéazaly, Ze uravegenetické variability mezi populacemi byla
priblizn¢ 6 % a sotiasreé byly pozorovany malé genetické vzdalenosti. Olta wsledky
jsou v souladu s publikovanymi vysledky zahtafth vyzkunii. V Sumavskych
populacich byly pozorovany alely, které jsou tygickro populace jedli rostoucich
v zapadni a centralntasti Evropy. Podobnost sledovanych populaci s paenhi

zapadoevropskymi byla podfema také hodnotami pozorované heterozygotnosti.

Klicova slova NP Sumava, jedle ¢okora (Abies abla Mill.), geneticka diverzita,

isoenzymy

Anotation

European silver firAbies ablaMill.) is one of the important comercial forese4r species.
Nevertheless, symptoms of its dieback were reguddaserved in a number of countries
over the last two centuries. It has therefore b#en reason for increasing research
activities. Particularly highlighted have been tbeeign studies analysing European silver
fir through the method of genetic markers. Thesensiéic papers aim mainly at the
identification of the variability of European silvér and how is its variability distributed
in its populations. This submitted study is consigthe European silver fir in the Czech
Republic in the area of the Sumava National PadadBc study of five populations was
made using isozyme electrophoretic approach. Nimeyrae systems (IDH, GDH, GOT,
LAP, PGM, PGI, PEROX, PEPCA, 6PGDH) were used maltorhe results showed that
the level of genetic diversity was among the obsgémopulations approximately 6 % and

the genetic distance was small. These conclusiensansistent with the results published



in foreign research papers. Aleles that typicalkkgw in Euopean silver fir populations
of western and central Europe were observed ifstimava populations as well. Similarity
of the observed populations to the populations estern Europe was also supported

by the observed values of heterosigosity.

Key words Sumava national park, European silver fibies ablaMill.), genetic diversity,

isozymes
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1 Uvod

Jedle Blokora Abies albaMill.) patéi k vyznamnym evropskym hospddiym
dievinam. V minulych dvou stoletich vSak u ni bylyaydelr® pozorovany fiznaky
odumirani. V péatcich se odumirani projevovalo v geograficky oltemych oblastech
zejména v severniasti jejiho pirozeného roz&eni, pozdji bylo odumirani pozorovano
jiz v rdmci celého jejiho arealu EBGMANN a kol. 1990). Vyzkumu jedleélokoré byla
proto wnovana zvysena pozornost. £atku studie ke sledovani vyuzivaly zejména #nak
morfologickych. Velmi vyznamné bylo také vyuZiti ogeniegnich vyzkund. Prae
na zaklad srovnavani jednotlivych provenienci byl stanovéwe, Ze odumirani jedle
je zpisobeno pedevsSim nedostateou genetickou variabilitou populaci v centralni
a severovychodnéasti Evropy, coZz obe¢nvede k nizké schopnosti adaptaceR&EN
1986). Do popedi se tedy dostavaji studie, které se zabyvajiogknim jedle 8Hokoré
pomoci genetickych markier Cilem tchto studii je zjistit, jak variabilnim druhem jedl
bélokora je a jak je variabilita rozloZzena. GeogradicrozloZzeni genetické variability
je u wtsiny evropskych #kvin dano jejich rozmishim kthem posledniho zaledmi
a jejich postglacialnim #&nim do podoby s@asnych pirozenych aredl rozsteni.
PreZivani drubi v nékolika geograficky izolovanych refugiich v dotledové mohlo vést
k vice ¢i mére zietelné genetické diferenciaci populaci, ktera kxpésobena vlivem
mutaci, selekce a genetického driftue@@MANN 1991). Vyzkumy proto probihaji
jak v jednoltivych geografickych oblastec¢h v jednotlivych statech, tak vznikaji studie,
které sleduji jedli nai celym jejim arealem roz&ni. Velmi ¢asto se ke sledovani
pouziva metoda elektroforézy isoenzZym

V predlozené studii bylo s ohledem na splinstanovenych dil grantu, ze kterych
byl vyzkum jedle Blokoré finainé podporovan, sledovano ¢éfp populaci
rostoucich na tzemi NP Sumava. Dodagefinargéni prostedky na provedeni rozséahlejsi

studie uvolgny nebyly.



2 Cil prace

Hlavnim cilem disertani prace je posouzeni genetické variability vybcny
populaci jedle Hokoré (Abies albaMill.) rostoucich na tGzemi NP Sumava s vyuZitim
analyz isoenzyiin Vysledky provedenych genetickych analyz budou opoany
s publikovanymi vysledky zahramich studii zabyvajicich se jedlilbkorou v ramci

celého jejiho arealu rozéni.



3 Literarni reSerSe

3.1 Jedle kElokora (Abies albaMill.)
3.1.1 Popis druhu

Jedle Blokora (Abies alba Mill) je v Ceské republice jedingm autochtonnim
zastupcem rodwAbies Rod Abies zahrnuje jednodomé, vzdyzelené stromy,uadtajici
vySky (10-) 30 — 60 (-90) m. Do vysokéhoistdnaji vyrazg monopodialni, vzFimenou
stavbu vyhonu, sipslenitym ¥tvenim. Jsou to dlouhéké deviny dozivajici
se az 800 let (MsiL & HAMERNIK 2007). Celkem je popsano asi 40 - 50 drudeSftenych
v mirném pasmu severni polokoule nebo v horach tgeejSich (HINY & SLAVIK 1997).
Liu (1971) uvadi celkem 39 drah V Evrop jsou pivodni 4 zakladni druhy.
JihoSpanlsk& Abies pinsappsibirska Abies sibiricaa stedo- aZ jihoevropskébies alba
aAbies cephalonicaDalSi dva druhy jsouipchodnéci hybridogenni typyAbies alba
aAbies cephalonica jsou to sicilsky endemidbies nebrodensis Abies borisii-regis
rostouci v oblastRecka, jizniho Bulharska a Makedonie. Ze severozéip&asti Afriky
jsou popséany dva druhy blizké jedli Spké (Abies pinsappa toAbies numidica Alziru
a Abies marocanaiostouci v Maroku. Z oblasti Malé Asie a KavkaztybpopsanyAbies
cilicica ablizce gibuzné druhyAbies nordmannianabies bornmuelleriana Abies equi-
trojani (mapka rozdeni stedozemnich jedli viziHoha 1 — mapka A). Ve zbyl&sti Asie
roste nejétSi paet druhi jedli vilbec. Napiklad sibiskd Abies sibirica kterd svym
aredlem zasahuje i do Evropy, nebo vychodoasijskéydjako je Abies veitchii Abies
firma, Abies homolepisAbies squamatanebo Abies koreanaV Severni Americe roste
celkem 11 drut, z nichZz lesnicky nejvyznaljsi jsou Abies grandis Abies concolor
aAbies procergMusiL & HAMERNIK 2007).

Jedle Blokora je strom ddistajici vySky 30 az 65 m ¢HNY & SLAvik 1997)
a ptiméru kmene pes 2 m (RADNICEK a kol. 2001). Doziva se¢ku 300 az 600 let
(MusiL & HAMERNIK 2007). Nejstarsi stromy mohou mit objem a? 45 m
(URADNICEK a kol. 2001). Jedle s nép$im objemem rostla €erném lese v Bmecku.
PrivySce 68 m a @mméru v1,3 m mila Gdajé objem 140 m (ScHUTT 1994
in MusiL & HAMERNIK 2007). Na Sumayvna Vysebrodsku rostla ,jedle knizete Josefa*
s objemem 65,28 ™(MikuLa 1997 in (RADNICEK & MADERA 2005). V Sumavské
rezervaci Boubin roste v sgasnosti pravépodobrt nejmohutijsi jedle VCR, ktera

je vysoka 55 m a ma wgtni tlougku 137 cm (RADNICEK & MADERA 2005).



Jedle Blokora je devina s vyraznym ovym koenem (nebo aZz srdcovitym
kofenovym systémem) a z postrannichidad vyrastaji hluboko sahajici upgevaci
koteny (,panohy*) (LRADNICEK a kol. 2001, MisiL & HAMERNIK 2007). Borka jedle
je hladka, BloSeda, az v pozdnim stapodélrt rozpukana (HINY & SLAViK 1997).
Koruna je zpoatku kuZelovitd, pozii vélcovita, ve sté s vrcholem neztelnym, jakoby
utatym (vytvai tzv. .&api hnizdo®) (WRADNICEK a kol. 2001). Je velmi pravidein
rozwtvena (MusiL & HAMERNIK 2007). \ktve od kmene odstavaji témv pravém uhlu.
Vétveni druhéhoiadu je ploché. Mladé éwicky jsou tmavoSedl plstnaté (HJINy
& SLAVIK 1997, LRADNICEK a kol. 2001, MusIL & HAMERNIK 2007).

Pupeny jedle #okoré jsou vejcovité, sile hredé, bez pryskyce, jen vzacé
na bazi mohou byt slalpryskyic¢naté. Jehlice jsou dveéack uspdadane, 2 — 3 cm dlouhé,
na lici tma¥ zelené, lesklé, s podélnou ryhou, na rubu sémdv bilymi prouzky,
na vrcholu ¥tSinou slab vykrojené, na bazi roz&né. Jehdii vytrvava 8 — 11 let
(HEINY & SLAVIK 1997, LRADNICEK a kol. 2001). Satfi SiStice jsou Zlutavé, satiizelené
a pozdji nafialowlé, pi dozravani #evnati (URADNICEK a kol. 2001). Sisky jsou
vzpiimené, valcovité, 10 — 30 cm dlouhé gwiyajicimi pod@rnymi Supinami, rozpadave
(HEINY & SLAvik 1997). Plodit z&ina v porostech mezi 60. — 70. rokem, jako solitéra
plodi jiz kolem 30-ti let. Plodné roky jsou neprdeiné v rozmezi 2 — 6 let (4L
& HAMERNIK 2007). Semena jsou zpravidla 7 — 10 mm dloufiirainna, leskle huala,
pryskyicnata s kidlem 2x delSim (IHINY & SLAviK 1997, MusiL & HAMERNIK 2007).

Vyvoj jedle kElokoré je v mladi pomaly. VySkovykpust se zrychluje az kolem 15-ti
let a kulminuje ve ¥ku 30 — 40 let (v nafznivych podminkach i pozf). Objemovy
piirast dosahuje maxima mezi 55 — 65 letyuy® & HAMERNIK 2007).

Jedle Blokora roste na hlubokychugach, které jsou #dre vihké az vlhké.
Vyjimecné se niize objevit na pdach raselinnych nebo kamenitych. Z hlediska obsahu
Zivin ji vyhovuji pidy jak minerald bohatsi, tak chudSi. Vyhyba seclhym padam
na vapenci, ale na odvamych hlubSich fpdach fist mize (Heany & SLAvik 1997).
Nejlépe se ji da na hlubokychcerstvych @dach. V oblastech s teplejSim klimatem
je vazana na vySSi polohy. Jednou oceanického klimatu s mirnymi zimami. Makeel
naroky na vlahu a jeji rozloZenighem roku. Spath snasi silné zimni mrazy.
Pti dlouhotrvajicich nizkych teplotach dochézi k tornepravého jadra a vznikaji
praskliny v devnim valci ((RADNICEK a kol. 2001). Nizké teploty mohu bytipadré
pro jedli az letalni (MsiL & HAMERNiIK 2007). Jedle je stinnarelina, které vyhovuji
viceetazové, nestejnéke, smisené lesni porostyafikovsky 2005). Snese dlouhotrvajici
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hluboky zastin, aniz by ztratila na vitalit URADNICEK a kol. (2001) uvadi, Ze jedle
rostouci v zastinu mohouiprysce 1,5 — 2 m a pméru kmene 5 — 8 cm dosahovatku
az 100 let. Jedle ma slabou kmenovou vymladnosimehy vrchol kmene regeneruje
bud’ z pupeii umistnych v pazdi nejhejSich ¥tvi, nebo ,vzgimenim* rekteré z hornich
vétvi (MusIL & HAMERNIK 2007).

Jedle Blokora je druhem neépis promenlivym. Odchylky se projevuji v habitu
koruny, ktera mze byt zaSgatla (predevSim v karpatské oblasti) nebo hnizdovitého
tvaru, tj. se zpomalenymastem vrcholu, takZze postranni nejvyS$ive jej peristaji
(predevsim Ceském masivu) (EINY & Stavik 1997). Obech se u jedle rozliduji
4 variety:Abies albavar. podolica ktera je odolSi k mrazuAbies albavar. apenninica
ktera se odliSuje stavbou jehli@bies albavar. chlorocarpa se zelenymi sargimi
SiSticemi aAbies alba var. erythrocarpa se samiimi SiSticemi ¢ervenymi (MusIL
& HAMERNIK 2007).

3.1.2 Paleobotanickeé nalezy a postglacialni&ni jedle kElokoré
Paleobotanické nalezy jedle &okoré

NejstarSi rostlinné zbytky pochazejici z rostlirdwoAbies jsou datovany na dgfié
38 000 let BP (before present). Byly nalezeny \raedtech krasové jeskyrDivje babe |
u mesta Idria (8RCELI& CULIBERG 1991 in TERHURNEBERSON a kol. 2004). Rostlinné
zbytky rodu Abies staré 25600 + 170 let BP byly nalezeny v Dolnkbstonicich
v tAbdisti loved mamufi (KNEBLOVA 1954, KlLiMA 1963). V okoli Dolnich ¥stonic
a Pavlova byly nalezeny jeéSdalSi zbytky, jejichz sta bylo pomoci radiokarbonové
metody uéeno na 28 100 + 380 let BP, 28 900 + 300 let BRP4@®B + 230 let BP a 24 800
+ 150 let BP. Makrozbytky jedle spadajici dasového obdobi pleniglacialu a pozdniho
glacialu (35000 let az 11500 let BP) byly nalgzdaké v Chorvatsku, Spasku
a Francii (ERHURNEBERSON a kol. 2004). Pylovych zbytkz tohoto obdobi se mnoho
nezachovalo. Nejstarsi pylové zbytky uvedeny viaiaEPD (European Pollen Database)
pochazi z Francie a jsou staré 26 750 let (EPD R@D&le se velmi staré pylové zbytky
jedle zachovaly na Balké&nv Recku, Pyrenejich a Italii GRHURNEBERSONa kol. 2004).
V obdobi konce pozdniho glacidléasného holocénu (11 500 let az 8 500 let BP) sé pod
zastoupeni jedle zvySuje v oblasti ItaliRacka az na 10 %. ¥asném holocénu stoupéa
podil jedle v oblastiCech, Bloruska, Skandinavie a Velké Britanie. Makroskogick
zbytky z této doby byly nalezeny také ve Svycarskwgvychodni Francii, jizni Italii
a severovychodnim Sp&sku. Jedle je rozEna ténit po celé severni EvrépPongrné
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velké mnozstvi pylu bylo nalezeno v Pyrenejichyijirancii, Svycarsku, Italii, M#arsku
aRecku. \&tSi mnozstvi Udaj o vyskytu chybi z oblasti Balkanu, ale da sedpokladat,
Ze i vtéto oblasti je jedle¢hna (TERHURNEBERSON a kol. 2004), protoZe ,nedostatek
dukazi neni totéz coitkaz o absenci“ (ks 2006). Ve siednim holocénu (8 500 — 5 500
let BP) se stéle objevuji nova nalegistledle byla nalezena v oblasti Alpecka,
Mad’arska, Francie, Svycarska a BulharskaERAURNEBERSON a kol. 2004).
Ve Svycarsku se v obdobi 6 000 — 4 800 let BP feahoprvni lesy s jedli a bukem
(BURGA 1988). V této dob zaujimala jedle téuit stejny aredl jako zaujima dnes. P§&d
rozsteni je jiz velmi ovlivigno ¢innosti¢lovéka (TERHURNEBERSONa kol. 2004)Cinnost
¢loveéka byla také spolu s pozaryivbdem pro velky Ustup jedle v oblasti jiznich Alp,
a to ve dvou obdobich - v délzca 7 300 — 7 000 let BP a cca 6 000 let BP. &nhize
zastoupeni z uvedenychuwbdi bylo nasledd provazeno lokalnim vymenim jedle
v nadmdskych vySkach pod 1 000 m n.m. 3K & MOHL 2006).

Refugia jedle kElokoré

Obecrt se gedpoklada, Ze jedleclokora gezivala v posledni dédedové veiech
refugiich v jiznic¢asti Evropy: v Pyrenejich, v Apeninach a na Balkéns poloostroy.
SCHEINFELE (1970) je& zminuje mozné refugium v oblasti jiZzni Francie¢kteri autdi
(nag. KRAMER 1984) uvazuji také o oblasti jizni Italie (Kalariako o mozném refugiu.
LARSEN (1986) vSak uvadi, Ze to & geo-klimatologickym faktokm nebylo mozné.
Siteni po doB ledové bylo mozné pouze ze sewirrumis&ného refugia v oblasti
centrélnicasti Apenin. BERGMANN a kol. (1990) viak na zakkadysledki isoenzymovych
analyz ot moznost refugia v oblasti Kalabriefeplpoklada. Vysledky pozgich
vyzkumi vychazejicich jak z paleobotanickych, tak gengtibk dat jas#é prokazuii,
Ze toto refugium existovalo, avSak bylo izolovanédie se z & po posledni dabledové
nesfila (naf. KONNERT & BERGMANN 1995, LEPELT a kol. 2009). ERHURNEBERSON
a kol. (2004) pedpoklada na zakladanalyz nejstarSich makrozbytk38 000 a 20 000 let
BP) existenci refugii ve dvou oblastech, a t@eské republice (Dolni &tonice)
a jihovychodnicasti Alp nebo v severozapadiiisti Balkanu. OLIBERG & SERCELJ (1995
in TERHURNEBERSONa kol. 2004) uvadi, Ze jedle ve Slovinsku bylageybre v obdobi
viselského zaledmi. Fredpokladaji, Ze se vyskytovala v roztrouSenych améfugiich,
ze kterych se rychleiia na konci pleistocénu. Na zaktadnalyz paleobotanickych dat
se tedy refugia ve Slovinsku aCeské republice zdaji bytriggjsimi dazasnymi refugii,

které existovaly jest v dokE, kdy zaledwni nedosédhlo svého maxima mezi 20 000
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a 17 000 lety BP. Je tedy velmi nepr&vddobné, Ze by se tato @vefugia podilela
na postglacialnim #ni jedle v Evrop (TERHURNEBERSON a kol. 2004). Existence
efektivniho refugia v oblasti Pyreneji je na zaklawbwjSich studii nepravghodobna.
Analyzy paleobotanickych dat jasrprokazaly, Ze v oblasti Pyreneji existovalo pouze
izolované refugium (IEPELT a kol. 2009). Tato teorie byla podpoa také vysledky
genetickych studii, a to jak analyzami isoenfyfiKONNERT & BERGMANN 1995),
tak mikrosatelity (\ENDRAMIN a kol. 1999). Takd.ANG (1992) uvaZuje pouze o dvou
moznych refugiich a to v oblasti ItalieRecka. Pedpoklada, Ze do oblasti Pyreneji a jizni
Francie se jedle dostala z italského refugia ndigraestou podél jihozdpadnich Alp.
LIEPELT a kol. (2009) v3ak existenci refugia jedtddikoré v oblastRecka nepedpoklada.
Na zaklad syntézy paleobotanickych a genetickych Gdaanovuje existenci efektivnich
refugii, ze kterych se jedleilokora Sfila po poslednim zaledni v oblasti severntasti
Apenin a jizni¢asti Balkanského poloostrova. Na zaklamalyzy genetickych dat se zda,
Ze v oblasti Balkdnského poloostrova bylodesiespa jedno dalSi refugium a to v oblasti

Slovinskych Alp a/nebo zapadasti Dinarskych Alp.

Postglacialni Sfeni jedle kElokoré

Siteni jedle z oblasti centralni Italie dorestni Evropy probihalo pra¥dodobrg
3 cestami (RRAL 1980):

1. ,Jurska cesta“ — f@s Gdolifeky Rhony a poh Svycarska/Francouzska Jura
do Vogéz & erného lesa;

2. ,Allgavskéa cesta“ — fes Alpy, kde se roztlje, pricemz jedna cesta vede hornim
adolim teky Rhony a oblasti kolem Bodamského jezera a dpids Algau Alpy
V jizni ¢asti Nemecka,;

3. ,Vychodoalpskéa cesta“ — obchazi Alpy na vych@dpokrauje do Bavorska(ech
a Thuringian Forests do Krusnych hor.

Z refugia na Balkanském poloosteofoblast jizni Bosny a Makedonie) se jedligl&i
pies Karpaty do oblasti Tater na severnim SlovenskoRYAT-MARLOT & KRAMER
1982). S vyuzitim genetickych analyziebeLT a kol. (2009) $eni jedle z Balkanu
upiesiuje. Jedle se 8la dvma snéry a to podél Dinarskych Alp a podél Karpat.

Na zaklad dostupnych paleobotanickych dat je teoreticky néozbhe se jedle
z oblasti Pyreneji mohlaiti pies centralni a vychodni Francii dale na sevERAURNE
BERsSON a kol. 2004). AvSak vysledky analyz isoenziymkazuji, Ze toto refugium bylo
izolované a nepodilelo se ndegii jedle v Evrop (KONNERT & BERGMANN 1995). DalSi
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mozny zdroj populaci jedleiti se na sever mohl byt v oblasti jizni ItAlieERRURNE
BERsON a kol. 2004), avSak i toto refugium se ukazalo jakb izolované (KONNERT &
BERGMANN 1995, LEPELT a kol. 2009). Isoenzymové i paleobotanické stutkazuji
na pivod severnich populaci v oblasti jihovychodni Frarec severozapadni Italie, odkud
se Sfily podél zapadnéasti Alp (KONNERT& BERGMANN 1995, TERHURNEBERSONa kol.
2004). BJRGA & HUSSENDORFER(2001) na zakladisoenzymovych analyziedpokladaji
spoleny italsky pivod dnesnich populaci jedle v zapadni a vychodsiii arealu rozgni.

Syntézou vyzkurh paleobotanickych a genetickych dat byly navrzeny
nejpravépodobrjsi cesty Feni jedle z refugii do oblastitetini Evropy (LEPELT a kol.
2009). Zrefugia v oblasti severnich Apenin (nebmatych refugii v jiznich Alpach)
se jedle %ila na sever podél Francouzské Jury a déés papadni a centralni Svycarské
Alpy (BURGA & HUSSENDORFER2001,MULLER a kol. 2007 vAN DER KNAAP a kol. 2005
in LIEPELT a kol. 2009, krsTETTERaA kol. 2006 in LEPELT a kol. 2009). Zpadnim
smérem dochéazelo k &hni jedle pes oblast francouzskychimoiskych Alp, jizni Francie
do Francouzskéhoistohdi (MULLER a kol. 2007). Déle se jedlei& do VogézCerného
lesa, a vychodhpodél severnich Alp do vychodnich Alp, kde se aletks populacemi
jedle Sficimi se z refugia v zapadni a/nebo sevéasti Balkanu (viz Aloha 1 — mapka B)
(LIePELT a kol. 2009).

Na zéklad genetickych analyz (B(NNERT& BERGMANN 1995, LEPELT a kol. 2002)
byla ugena pechodova zéna mezi populacemi pochazejicimi z i@fmgblasti Balkanu
arefugia z oblasti Itdlie. Tato zona zahrnuje Bdsk Vysoké Tatry, Slovenskouast
Karpat a Slovenské Rudatio Druhd pechodovd zoéna existuje v oblastieghiii
Slovinskych Alp, kde se jedle z Balkanu setkaladiijz oblasti sedni Italie migrujici
»Vychodoaplskou cestou“. V pozgich studiich (GMORY a kol. 2004, LePELT a kol.
2009) pak bylo uteni gechodovych zén jeStupresréno. Prvni pechodova zéna byla
lokalizovana je&t vice na vychod — v oblasti Ukrajiny az u rumungkicanic; druha zéna

pak dale na jih — oblast Bosny a Dalmacie.

Historické nélezy a &feni jedle Elokoré na GzemiCR

Jak jiz bylo feteno, nejstarsi rostlinné zbytky roddbies v CR byly nalezeny
v Dolnich Wstonicich v tabbsti loved mamuti (KNEBLOVA 1954, KLiMA 1963). Nejstarsi
pylové nalezy pochéazi z oblasti Flgji a jsou dabgvaa 7 122 let BP (EPD 2009). Pyl
z obdobi allerédu byl zaznamenan v jizasti Ceskomoravské vrchoviny (RNiCKOVA
1974 in PRAVIL 1976).



Siteni jedle po posledni ddbledové na nase Uzemi probihalodmha proudy -
~sumavskou“ cestou, ktera je derivatem alpskéhoughmo (hercynsko-sudetska oblast)
a karpatskym proudem. Od Sumavské cesty se fpaddbre odStpila tev, ktera
smefovala do giednich Cech a na felomu atlantika a subborealu sahala do oblasti
Trebaisko-Budtjovické panve (8VEK 1967). Ve starSim atlantiku se jedle vyskytovala
témst ve vdech pohrasiich hordach \Cechach i na Moray Jeji zastoupeni se pohybovalo
okolo 1 % (®RAvVIL 1976). V mladSim atlantiku se jedle r@daijiz prakticky na celé
tzemi CR. V horskych polohach v jiznich a zapadniCkechach bylo jeji zastoupeni
pies 20 %, v severniciechach ojedigle presahuje 10 %, v zapadnich Karpatech okolo
20 %. Ve vnitrozemskych oblastech a®@skomoravské vrchowinse zastoupeni udrzuje
od cca 1% do 4% (@RAviL 1976). Jeji $eni je vSak vazano zejména na poho
a jen vyjim&né¢ dosahovala vysSiho zastoupeni v nizSich polohd&kvek 1967).

V subborealu rozvoj jedle pokmaje. Ve \tSiné pohranénich pohei dosahlo
jeji zastoupeni 20 % - 30 %. V této dadoSlo ke zformovani lesnich spédastev s jedli
(OPRAVIL 1976) a v oblasti Nizkého Jeseniku doslo ptpedobré ke smiseni jedle
z alpského a karpatskeho proudwNEk 1967). Ve starSim subatlantiku dosahla jedle
svého nejutSiho mivodniho roz&eni v holocénu ve &dni Evrog. Ve vSech naSich
horskych polohach se pohybovalo jeji zastoupeniooBO® %, misty i vice nez 30 %.
Je to obdobi maximalniho rozvoje smiSenych horskyotost s jedli (PRAVIL 1976),
kdy formovala spolu se smrkem v nadsigich vysSkach (300-) 400 - 500 m vyrazny
veget&ni typ ,cerné lesy" (MisiL & HAMERNIK 2007). RoztrouSené nalezy v nizSich
polohach nazraji, Ze v giznivych podminkdch pronikala wipési i do nizSich
nadmdskych vySek (®RAvIL 1976). Jedle se do nizZin dostava z gohe predhifi
Sumavy az po Brdy je osidlovanatvi Sumavského proudu,iguhiii Krkonod wtvi
jizersko-krkonoSského proudu a oblast se¥eod Tater je osidlovana karpatskym
proudem (8MEK 1967). Mladsi subatlantikum se veiesini Evrog kryje zhruba
s paatkem stedowku, kdy se na naSem Uzemicak Sfit slovanské osidleni. Jedle
si udrzuje stalé, dosti vysoké zastoupeni. V obdotiiolného sedowku zaala ve vSech
nasich nizkych pahorkatinach velmiilgyvat. | kdyZz v &chto polohach dochazelo
ke zn&nému  odlesovani, jedle nejlépe odolavala fedowkému zmisobu
obhospod&vani les. Toulava ¢Zba vyhovovala jeji obnay protoZe jeji nalet rychle
zaristal volné plochy (GrAviL 1976). Vobdobi od 15. do 19. stol. byl
ve smiSenych porostech buk nahrazovan ¢i@dli, které vyhovovalo hrabani opadu

a pastva a tato masivni invaze vyustila aZ k tpastevni generaci* jedle ABONIL
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& VRSKA 2007). Na normdlnich toldch jsoucisté jedliny prokazatetn druhotnym
antropogennim Utvarem (WHAL 1983). ZvySovani podilu zemlIské ¢innosti se stava
stale dlezit¢jSim florogenetickym faktorem, kteryapobi zngny jak v kvantitativnim
zastoupeni vegetace, tak v jejim rozgnist(RYBNICEK & RYBNICKOVA 1992). Zava&ni
novowkého lesniho hospotkivi, kdy se vyuziva holoseého zfisobu hospodeni

a zavadi se smrkové monokultury, rozvoj jedle zalst@PRAVIL 1976).

Historické nalezy jedle lokoré na Sumaw

Sumavska parovina byla vyzdvizengetihornim alpinskym vrasmim (ELINEK
2005). Od konce pleistocénu se pak na Gzemi Sumpastup® vytvérely lesni formace
pies formace k@vé. Jako prvni se do porasv obdobi preborealu dostava borovice
(Pinug a kiza @etuld. V borealu k nim pak istupuje liska Corylug, ktera vSak
v atlantiku v niZzSich polohach ustupuje tstbdku konkuregniho tlaku devin smiSeného
dubového lesa. Ve vysSich polohach s@ySporosty se smrkemPiceg a v lesnich
mokiadech se objevuje olsalfug. V mladSim atlantiku je jiz v porostech zastoupbok
(Fagug, z&ina se objevovat jedl&bieg a pozdji i habr (Carpinug (JANKOVSKA 2004).

Pylové zbytky jedle se v sedimentech PleSného gezebjevuji v hloubce
273 - 240 cm, coz odpovida obdobi borealu. &ainvysoké procento zastoupeni v této
vrstw je vSak nejspiSe Apobeno kontaminaci z vysSSich vrstewNovskA 2006).
SvoBoDOVA a kol. (2001) uvadi prvotni nalezy jedle v oblaSitrazenské slati
ato z obdobi pozdniho borealu (8 260 + 70 BP).kMio PleSného jezera se jedle
v porostech zgna sporadicky objevovat koncem atlantikaNdovskA 2006), stejs jako
v okoli Velké nivy u Volar a Mrtvého luhu {®BoDOVA a kol. 2001). V obdobi
subboredlu se pak jedle stavalaiitou sloZzkou les kdy dochazi k &eni jedlin
a bukojedlin (®ukuPoVA a kol. 2001). Na viéich stanovistich se jedle &soe zapojila
do smiSenych porasts bukem a smrkem K8LICKY & KIRSCHNEROVA 1993). K expanzi
jedle na Sumaydochazi v obdobi 5 523 — 3 180 let BR@BoDOVA a kol. 2001). Prvni
maximum zastoupeni jedle v okoli Volar (Velka niy@)datovano do obdobi kolem 4 700
let BP. Ve vrstvach sedimentu odpovidajicich tonakidobi bylo zastoupeni pylovych zrn
jedle vice nez 30 %. V pozdnim subborealu nastalohél maximum rozgni,
kdy se zastoupeni pylu v odpovidajicich vrstvachypovalo mezi 40 — 50 % (Stradznicka
sla’, Mala niva a Velka niva u Lenory).fdti maximum odpovida obdobi starSiho
subatlantika, kdy v okoli KniZecich plani bylo zagieni jedle 20 % (®BODOVA a kol.
2001). V okoli PleSného jezera se v obdobi starSiibatlantika zastoupeni jedle pohybuje
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v rozmezi 15 % az 20 %. Obeclze fici, Ze ve vychodnéasti Sumavy bylo zastoupeni
jedle vy3Si nez v zapadnasti (SyoBoDOVA a kol. 2002). V mladSim subatlantiku se jiz
velmi vyrazré projevuje cinnost ¢lovéka a zejména v deéb kdy clovék ovliviuje

i podhorské oblasti, dochazi k vyraznému poklesstargoeni jedle ANKOVSKA 2006).
Staly pokles zastoupeni jedle, buku a habru bylgmmylovych analyz v oblasti Jezerni
slat prokdzan az od roku 1823K{R0VA 2004).

3.1.3 Sowasné rozsfeni jedle Elokore
Aredl prirozeného rozsfeni jedle Elokoré

Jedle je #&vinou rostouci v s@asné dob ve stedni a jizni Evrop. Jeji aredl
je ponmerné maly, ostéivkovity, ktery se viceménkryje s rozmisinim horskych masiv
a pasem. Na jihu roste od PyrendggKorsiku, jizni Italii a Makedonii az po Bulhacsk
38° 10" s. z. S. Nejzapag]nje v Pyrenejich (1° 30" z. z. d.), kde takéifvborni hranici
lesa. Severni hranice souvislejSiho riadii jedle jde pahorkatinami od Vezerské hornatiny
(SZ Nemecko) a Durynského lesargs uUpati Krusnych hor a Krkono$S a dale
pies Malopolskou vrchovinu do Lublinské vrchoviny. adice severniho rozgni
dosahuje u VarSavy (52° s. z. S.). Na vychod pakradaje snérem do Vychodnich
a Jiznich Karpat (27° v. z. d.)idtlpoklada se, Ze jedle ztratila ve 20. stoleti gejm
polovinu svého firozeného rozéeni (MusiL & HAMERNIK 2007).

Jedle je horskym druhem, ktery v sevetasti aredlu sestupuje aZz do pahorkatin
nebo okrajo¥ do nizin. Vyskytuje se v nadrigkych vyskach 140 m az 2 100 m. Nejvyse
vystupuje v Apeninach a Pyrenejich, kde spoluvyts&orovici pyrenejskou horni hranici
lesa i horni hranici stromovou. Nejnize jedle sesfe v Nmecku na 150 m n. m.
a v roklich Labskych piskovicu Hrenska (140 m n. m.) ¢R. Jedle matizné optimum
vyskytu v jednotlivych pohidch. Ve Svycarskych Alpach roste v rozmezi
700 az 1 400 m n. m., na Korsice mezi 1 500 az @ ®0n. m., v rumunskych JiZnich
Karpatech v rozmezi 1 200 az 1 400 m n. m. a vy¢izkratrach 410 az 1 260 m n. m.
(MusIL & HAMERNIK 2007).
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Sowasné roz&feni jedle klokoré v CR

V Ceské republice mé jedleslokora &Zist vyskytu v niz8ich horskych oblastech,
piedevsim ve vySSiasti mezofytika. Vzach roste vtermofytiku a oreofytiku. Jeji
optimum se u nas udava rozmezim 500 — 900 m n. osteRve vSech okrajovych
i vnitrozemskych pohidch. Chybi jen ve Zdanickém lese. Jedle nerosteplyth
pahorkatindch a v Uvalech velkyébek (MusiL & HAMERNIK 2007). V oblasti Labskych
piskovd sestupuje na 140 m n. m. a v oblasti Boubina maaStivystupuje na maximum
1 300 m n. m. (HINY & SLAViIK 1997). \&tSinou ale nefekratuje nadmaéskou vysku
1100 m n. m., v KrkonoSich roste dokonce pouzé& @60 m n. m. (MsIL & HAMERNiK
2007).

Jedle je hlavni gdvinou spoléenstev podsvaz@alio-Abietenion Dale tvdi ¢asto
piimés v kwtnatych bdinach podsvaz&u-Fageniona rekdy v dubohabrovych porostech
(svaz Carpinion). Vyskytuje se také v montannich cendzach svamzulo-Fagion
a v podméenych az raSelinnych stimach submontannich az montannich poloh svazu

Piceion excelsa@HEINY & SLAVIK 1997).

Zastoupeni jedle Elokoré v porostech

V souwtasné dob nezaujima jedle v evropskych lesich vyznamnougqpo¥iyjimkou
jsou lesy ve Svycarsku, kde @0 % celkové plochy lésa také Rakousko, kde je jeji
zastoupeni 7 % z celkové plochyded/ polskécasti Karpat tvély porosty s pevahou
jedle jeS¢ v polovirg 20. stoleti 30 — 36 % plochy fesV oblasti Pienin dokonce kolem
60 % (MusIL & HAMERNIK 2007).

V Ceské republice je v soasné dob jedle zastoupena 0,94 %. Jejfirpzené

zastoupeni bylo 19,8 %. Dop@ané je 4,4 % (AoNYMus 2008).

Zastoupeni jedle Elokoré v porostech na tzemi NP Sumava

Praimérné zastoupeni jedle &lokoré v Narodnim parku Sumavie podle
inventarizace les provedené v letech 1999 — 2002 pouhych 0,7 %r(@ukaL a kol.
2005).

Pavodni zastoupeni jedle ¢lokoré podle rekonstruované potencialniirgeené
druhové skladby bylo v Narodnim parku Sumava kolE81%, to znamena, Ze stavajici
zastoupeni jedle je oprotifipzenému tery dvacetkrat nizSi. Relati¢n nejvysSi
zastoupeni ma jedle v NP Sumava vediim vyskovém pasmu (tzn. nadisica vyska
mezi 950 a 1 150 m), kde dosahuje 1,1 %, zatimtesich pod 950 m n. m., kde bylo
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v pivodnich lesich jedle nejvice, zaujima jedle véssunosti pouze 0,3 %. V polohéch
nad 1 150 m ipada na jedli jen 0,2 % plochyAZLoUKAL a kol. 2005).

Cinnostéloveka msla na zastoupeni jedle v lesich velky vliv. Dikyeimzivni pasty
dobytka se &hem 300 let (od 13. do 16. stoleti) zvySilo zasemipgedle asi o 10 %, takze
se stala nejvice roaghou devinou (MALEK 1983 in CERNY 2005). Poz§si zpisoby
hospodéského vyuzivani lés které jsou pro jedli néfznivé, jsou jednou ze zékladnich
piicin jejiho nizkého zastoupeni zejména v nizSickiyed kolonizovanych, polohach
Sumavy. Velmi nizké zastoupeni jedle v polohach hddb0 m n. m. souvisi, vedle wiv
piedchoziho hospodeni, také s hranici jejiho fippzeného roz&éni, které kodi
narozhrani 7. a 8. lesniho vegetidio stup® (ZATLOUKAL a kol. 2005). Historické
vyuzivani lef je také zejm¢ hlavnim divodem Zetelného rozdilu v zastoupeni jedle
naceské a bavorské strapohdi (PROCHAZKA & STECH 2002).

Celkové zastoupeni jedle v |. Zzb8e od ostatniho Gzemi narodniho parkuétém
nelisi. Rozdily v zastoupeni jsou ve vyskovém rbetd. Ve vySkach do 950 m n. m.
ma jedle v I. zO&5 x vySSi zastoupeni nez v celém narodnim parkuwsiédnich polohach
(950 — 1 150 m n. m.) ma jedle v I. Z0rv porovnani s celym narodnim parkem,
zastoupeni ménnez polovni. V nejvysSich polohach, kdefifpmzeny vyskyt jedle
postup® odezniva, nebylaip inventarizace las jedle v |. z6g zaznamenanatubec
(ZATLOUKAL a kol. 2005).

Dlouhodoby pokles zastoupeni jedle byl pozorove tapralesovitych rezervacich

na Boubig a v MileSickém pralese @RT& VRSKA 2005).

3.2 Genetické studie jedle Blokoré
3.2.1 Polymorfismus a cdi¢nost isoenzymovych systéin

Studiem genetické variability v ramci drubies albaMill. se jiz mnoho let zabyva
n¢kolik autori. Mezi prvni prace vyuzivajici isoenzymové analymafi MEIJNARTOWICZ
(1979) a KORMUTAK (1982). Enzymovy systém peroxidaZ2x(* pro smrk ztepily, jedli
bélokorou a mo#in opadavy byl popsan v roce 1982R(G a kol. 1982). Pozii se jedli
bélokorou zabyvala Schroederovacf&RoOEDER 1989 a,b,c), ktera analyzovala a popsala
genetickou strukturu s vyuzitim nasledujicich enayyich systém a jejich lokus: Idh-A,
Idh-B, Gdh, Skdh 6Pgd-Aa6Pgd-B Analyzy provadla v oblastech firozeného roz$éni

! Seznam pouzitych zkratek enzymovych sysigeruveden v Hloze 2
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jedle v Nemecku s vyuZzitim pletiva semen a pletiva dormattnpciperd. Enzymovy
systém Skdh se u sledovanych jedificprojevii monomorfé v obou typech pletiv.
U enzymoveho systém@adh byly u diploidniho pletiva pozorovany 2 alely. YJsgemuldh
byly 3 alely pozorovany v obou zénach aktivity. B®gd byly pozorovany také 2 zony
aktivity s alelamiA; a A, a By, B, a B3 (SCHROEDER 1989b). Velmi rozsahlou studii
pak provedla KONNERT (1992), kter4 se zabyvala sledovanim populaciejdsflokoré
pomoci lokug enzyni Aap-A Dia-A, Got-A Got-B, Got-C, Idh-A, I1dh-B, Lap-A Mdh-B,
6Pgd-A a 6Pgd-B Genetické analyzy pro vice nez 20 Ilokubyly provedeny
HuUsSENDORFEREMa kol. (1995). Krom jiz vySe uvedenych byly popsany a sledovany
lokusy Ap-C, Ap-D, Mdh-A Mdh-C, Ndh-A Pgi-A, Pgi-B, Pgm-A Pgm-B a Skdh-A
jak v haploidnim tak diploidnim pletivu (endosperembrya, pupeny a jehlice). V roce
2003 byly publikovany vysledky studie provedené olsRu na jedli Blokoré
(MEJNARTOWICZ & BERGMANN 2003), kde u pletiva megagametofytu semen byly
pozorovany 4 zény aktivity u enzym@at (Got) misto &Zn¢ pozorovanych a iive
popsanych 3 zon. &NNERT a kol. (2004) publikovala vysledky studie, ve Etdryly
popsany dalSi enzymové lokusy, aAp-A Ap-BaMnr-B.

Vysledky uvedenych studii byly vyuZitytipsledovani genetické struktury populaci
jak na lokalni drovni, tak v rdmci celého jejihealu.

3.2.2 Geneticka struktura populaci jedle kElokoré v jednotlivych statech
Némecko

Pomoci enzymovych systémidh a 6Pgd (SCHROEDER 1989c) bylo sledovano
9 populaci pochazejicich ziipzenych stanovis jedle v jihozapadnicasti Nemecka.
Pro analyzy bylo pouzito pletivo endospermu, emb&woi a dormantnich pupé&nStudie
se zabyvala zjfovanim podilu cizospraseni a vlivem genetické stmyk na rozsah
defoliace, hmotnost semen a podil hluchych semew. #dnou ze sledovanych
charakteristik nebyla zji&a vyznamna korelace. Frekvence vyskytu sledovarajeh
lokusu Idh-B se vSak s ohledem na geografické rozimiskontinual@ menily smérem
od jihozapadu k severovychoducf8R0EDER1989a). V oblasti vychodnihoélecka byla
provedena studie srovnavajici genetickou variabifitirozeného zmlazeni s porosty
dosglych jedindi (BERGMANN 1996). Pomoci 10 enzymovych loKudyl sledovan
piispivek starych stroin jako rodéa nové generace {jpozeného zmlazeni).ilRpsvek
starych strom jako rodta zavisi na mistnich podminkach (velikosti stanayistku,

struktury, podilu fidruZenych devin) a také na fitnes jediicJasné rozdily v genetické
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struktile mezi dosglymi porosty a zmlazenim se objevovaly pouze naastitich,
kde do reprodukce bylo zahrnuto jen malé procemsptlych stromi. AvSak vzhledem
k dostaténému pdtu prirozeného zmlazeniizného ¥ku se neni nutné obavat snizeni
genetické variability v porostech. Pomoci isoenayiwyly sledovany také populace
sttedniho a jizniho Bmecka (KONNERT 1994). Vysledky byly porovnany s populacemi
pochéazejicimi z Francieleské republiky, Slovenské republiky, Rumunska, Brdka,
Makedonie, Bosny, Srbska a Chorvatska. Sledovanbéblo pomoci enzymovych
systéni Idh, 6Pgdh Ap, Got, Mdh, Pgi, Mnr aPgm

Geneticka diverzita jedle¢lmkoré byla sledovana také v SaskirRBN & GOMEZz
1994). Sledovani probihalo pomoci 9 polymorfnidkuli (Idh-A, Idh-B, 6Pgdh-A Dia-A,
Got-A Got-B, Got-C, Lap-A Aap-A. Vysledky ukazaly pouze malou genetickou diverzit

ve sledovanych populacich.

Rakousko

V Rakousku se studiem populaci jedl€lokoré pomoci isoenzyin zabyvala
BREITENBACH-DORFERa kol. (1992). Pomoci enzymovych systéemdh, Idh, Lap a 6Pgd
byly sledovany populace z geograficky odliSnych oblasti Rakouska. Vysledkydie
ukazaly pro lokusyldh-A a Idh-B postupnou zmnu frekvenci v populacich smem
zapado-vychodnim. Pro lok@#gd-Abyl pozorovan stejny trend jako v oblastimécka
(SCHROEDER 1989a), tedy postupna 2ma frekvence vyskytu strem od jihozapadu
k severovychodu. Loku$Pgd-A byl vyhodnocovan také s ohledem na vitalitu jedinc
jedle v oblasti vychodniho RakouskarBTENBACH 1988).

Francie

Také ve Francii byla jedle ¢lmkora sledovana pomoci isoenzaymGenetickou
diverzitu v oblasti jihovychdoni Francie a jihozdpa Italie sledoval kDY a kol. (1999).
Pomoci 10 lokus (Pgi-B, Pgm-A Skdh Got-B, Got-C, Idh-B, Lap-A Mnr-B, 6Pgd-A
ab6Pgd-B sledoval 23 populaci z oblasti nejzazSi jihozapadasti arealu jejiho
piirozeného roz$éni. Tyto populace pak porovnal s vysledky analgfi gontrolnich
populaci. To, Ze nebyly pomoci klastrové analyzgtregené na zakladyenetickych
vzdalenosti sledovanych populaci vyrazrodliSeny jednotlivé oblasti vyskytu
(,Stredozemni* a ,,ne-$dozemni* populace), poukazuje na spojepivod jedle v této
oblasti. Populace z oblasti Francouzskéliedsthd@i vSak vykazovala odliSnou genetickou

strukturu, ktera nazgaje moznost osidleni z oblasti Alp nebo existeakélniho refugia.
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Navazujici studii provedl &NARD a kol. (2002) v oblasti jihozdpadnich Alp
(jihovychodni Francie). Pomoci Sesti polymorfniokusdi (Got-A Got-B, Idh-B, 6Pgd-A
6Pgd-B a Lap-A) a terpenovych analyz sledoval celkem 16 populsiezi populacemi
byly pozorovany malé genetické vzdalenosti, kteo@lkazuji na spotay pivod jedle
v této oblasti. Vysledky potvrdily zéw predchozich studii (ENNERT & BERGMANN
1995,FADY a kol. 1999) zabyvaijicich serdéiim jedle Blokoré po poslednim zaleémi.
Populace jedle z oblasti jihozapadnich Alp pochazegfugia, které bylo pra¥godobré

v oblasti severnich Apenin nebo Ligurskych Alp.

Italie

V Italii bylo pomoci isoenzymovych analyz pletivarthantnich pupensledovano
10 pirozenych populaci jedle¢lmkoré (RARDUCCI a kol. 1996). Populace byly sledovany
pomoci deseti enzymovych systiéna to:Lap, Px, Gdh Idh, Got, 6Pgd Pgi, Pgm Skdh
aDia. V populacich pochazejicich z oblasti Apenin Hiavana 1 alela u lokus@Got-A
zatimco v populacich pochéazejicich ze seveéasii Italie byl lokusGot-A polymorfni.
Pouze v populacich z jizgasti Italie byl lokusPgi-A polymorfni, v ostatnich populacich
byla fixovana pouze 1 alela. Genetické vzdaleno&tzi populacemi ve igdni a severni

¢asti byly menSi nez v populacich jiznich.

Svycarsko

Jedny z prvnich vysledkstudii zabyvajicich se genetickou diverzitou jasilwkoré
ve Svycarsku byly publikovany v roce 1994u$$ENDORFERL994). Studie byla provedena
jak na lokalitach fivodniho roz&eni jedle, tak na plochach provenieiho vyzkumu.
Pomoci 8 enzymovych systénfAp, Got, Idh, Mdh, Mnr, Ndh 6Pgdha Pgn) byla ucena
geneticka struktura populaci, ktera senita ve vztahu s geografickou vzdalenosti.
Sledovana byla také geneticka variabilita jediwkoré s ohledem na postglacialnifesii
(HUSSENDORFER 1999). Pomoci 14 enzymovych lokugAp-D, Aat-A Aat-B, Aat-C
Idh-A, Idh-B, Ap-A (Lap-A), Ap-C (Lap-O), Mdh-A Mnr-B, Ndh-A 6Pgdh-A 6Pgdh-B
aPgm-A byla sledovana geneticka diverzita I8@dnich populaci. Pozorované snizovani
frekvence vyskytu alelyMnr-B; v populacich sgrem od zapadu k vychodu podipp
jiz publikovanou teorii 0 existenci zapadniho reéugumiséného pravépodobré
ve Francii v oblasti Francouzskéhdestohdi (KONNERT & BERGMANN 1995). Zarove
vSak vyskyt alelyMnr-B; i v populacich v oblastech jiznich Alp, kantonu laia

a vychodniasti Svycarskych Alp (HSSENDORFERL999) podpiil vysledky pyloanalitické
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studie (laNG 1992) o re-imigraci jedle do oblasti centralni &@w (Francouzska
a Svycarska Jura, Vogézyerny les) a dale do oblasti Francouzskéliedsthdi zapadni
alpskou cestou z oblasti severnii@agni Italie. U gkterych pupulaci byl pak pozorovan
vyskyt alel Ap-A a 6Pgdh-B, které poukazuji na ovlimi z balkanského refugia
(HusSENDORFER1999). Na Uzemi Svycarska byla také identifikoviéoataktni zona mezi
raznymi refugii, ktera zaujiméa oblast od jiznich Atpoblasti Svycarské Jury na zapad
ke Svycarskym Alpam na vych®@BURGA & HUSSENDORFER2001).

Polsko

Vysledky genetickych analyz provedenych v Polskwblasti silé ovlivnéné
pramyslovymi emisemi s vyuZzitim 16 enzymovych lokygst-C Fle (Fes), Gdh Got-A
Got-B, Idh-A, Idh-B, Lap-A 6Pgdh-A 6Pgdh-B Pgi-A, Pgi-B, Pgm-A Pgm-B Sod-A
aSod-B publikoval MeEsNnARTOWICZ a kol. (1994). V obou sledovanych populacich
se 9 lokué projevilo monomorfa a 6 polymorf@, 1 lokus byl polymorfni pouze v jedné
populaci. V této studii byl také sledovan podil ocspraseni. Pomoci isoenzgnibyla
sledovana také geneticka struktura 4 populaci astibBeskyd — oblast Beskida@ecki
(Z4padni Beskydy) a Beskid Makowski (Vychodni BebRy(MeINARTOWICZ 2002,
2003). Genetické analyzy byly provedeny na pletimegagametofytu s pomoci
14 enzyni, a to: Adh Est Fle (Fes), Gdh, Got (Aat), Idh, Lap, Mdh, Men (Dia), Pgm
Pgi, 6Pgdh Shdh(Skdh a Sod Geneticka vzdalenost mezi populacemi byla v shula
s geografickou vzdalenosti a doSlo k jasnému adlid®ou oblasti. V oblasti Zapadnich
Beskyd byla pozorovana menSi geneticka variabititadiverzita. Pokles genetické
variability a diverzity mohl nastat v fis¢hu postglacialniho &ni z balkanského refugia.
Pomoci analyz isoenzyimbyly sledovnany také populace z oblasti JeserskKarpat
(MEINARTOWICZ 2000,2004). Vysledky podpdly hypotézu o roz$eni jedle do polskée
¢asti Karpat jizni cestou z balkanského refugia.

Také v oblasti Sudetskych hor v polsiésti byla sledovana geneticka struktura osmi
populaci jedle &okoré (LEwaNDOWSKI a kol. 2001). Geneticka diverzita populaci byla
sledovana pomoci 9 enzymovych sysie(rle, Got, Idh, Lap, Men 6Pgdh Pgi, Pgm
aSod a porovnana s genetickou strukturou populaceni jgasti centralniho Polska
(Sucha Beskidska) a jihovychodfdisti Polska (Lesko). Porovnani genetickych vzdatgno
mezi populacemi ukézalo vyrazné odliSeni sudetddyols populaci od ostatnich dvou.

Vysvétlenim mize byt re-imigrace po posledni ddledoveé. Na zakladhistorickych udaj
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bylo zjiS€no, Ze jedle se do oblasti Polska dostakdp 000 lety a to nejspiSe ze dvou

center leZicich jizhod Karpat a Sudetskych hor.

Chorvatsko

Také v Chorvatsku byly sledovany populace jedl€lokoré s vyuZzitim
isoenzymovych analyz @LIAN & KAJBA 2005). Pomoci 9 enzymovych systéitiPgi,
Pgm Idh, Mnr, Sdh Lap, Fest Got a 6Pgdh byla sledovana geneticka variabilitgy
populaci v oblasti Gorski Kotar. Vysledky studie,ejména vysSSi pozorovana
heterozygotnost v hodnocenych populacich ve srdvrgpopulacemi pochazejicimi
z oblasti zapadni Evropy, poukazuji na moznou laybaini z6nu v této oblasti.

Pravdpodobré se zde setkala jedleri&ii se z refugia z oblasti Apenin s jedli pochdieji

z refugia z oblasti Balkanu.

Bosnha a Herzegovina

Na uzemi Bosny a Herzegoviny byly pro¥ag studie populaci jedleélmkorée
v zapadni a vychodné€asti (BALLIAN 2009). Pomoci 9 enzymovych systenbylo
sledovano 10 ifirozenych populaci (5 populaci ze zapadhsti a 5 populaci z vychodni
¢asti). U rekterych lokud byla pozorovana klinalni zavislost, jiné vSak dgiyasny dikaz
o tom, Ze v zapadni Bosrse setkavaji hranice postglacialnich migiah cest jedle
ze dvou refugii. Stejné enzymové systémy byly wyuzipii sledovani populaci jedle
z centralnicasti (BLELA & BALLIAN 2008).U vSechétyt sledovanych populaci se projevila
pro rekteré lokusy a alely klinalni zavislost ve & jihovychod-severozapad.

Rumunsko

Pomoci analyz enzymovych systéniperoxidaza a esterdza) bylo v Rumunsku
sledovano g populaci jedle Hokoré v MaramureSskych horachuiru a kol. 2009).
Tyto prvotni vysledky ukazaly relatignvelkou genetickou diverzitu mezi populacemi,

ktera koresponduje s geografickou vzdalenosti stalch populaci.

Slovensko

Na Slovensku byla sledovana geneticka diverzitaopufaci pomoci 15 lokuis
9 enzymovych systéin (Fest-A Fest-B Fest-G Dia-A, Gdh-A Got-A Got-B, Lap-A
Lap-B, Skdh-A Skdh-B Idh-B, 6Pgd-A 6Pgd-B a G6pd-A (MATUSOVA 1995). Pouze

1,5 % celkové diverzity ffipadlo na diverzitu mezi populacemi. Ve srovnaningmi
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druhy devin je jedle povazovana zaedinu s velmi malou variabilitou. Pozorovana
a atekavana heterozygotnost byla ve sledované oblastShmez v jinycltastech aredlu
rozS8ieni. Odhad Neiovy genetické vzdalenosti mezi sladgmi populacemi ukazal velmi
malou genetickou diferenciaci. Podobné vysledky myiblikovany jiz dive (KORMUTAK

a kol. 1982) na zakl&dstudia 4 populaci ze Slovenska.

3.2.3 Geneticka struktura populaci jedle Elokoré v ramci jejiho arealu

Zjistovanim urovl genetické variability jedle dokoré v ramci jejiho evropského
arealu se zabyvalERGMANN a kol. (1990). Studie byla provedena pro 45 papykedle
pochéazejici z Rakouska, Korsikygidecka, Italie, Rumunska, Svycarska a oblasti byvalé
Jugoslavie. Populace byly sledovany pomoci 6 enxyoio systém (Got, Gdh, Idh,
6Pgdh Skdh Dia). VysSi podil polymorfnich lokusa WtSi paet alelovych variant
ve vSech polymorfnich lokusech byl ve srovnani tatogmi populacemi pozorovan
v populacich pochazejicich z oblasti jizni Italieej(néna Kaldbrie). Gb zmirgné
charakteristiky jsou typické pro populace refudkiteré existuji po dlouhou dobu
v relativre stabilnich podminkach a nemaji zkuSenost s efekiefta lahve (bottleneck).
Pro populace pochazejici z oblasti centralni avijbbodni Evropy byla pozorovana nizsi
schopnost adaptace EBGMANN a kol. 1990), coz bylo potvrzeno také v provetidoh
vyzkumech. Populace pochéazejici z oblasti Kalalsee v provenietnich pokusech
prokazateld odliSovaly v fistovych parametrech od ostatnich populaci jedlergEN
& MEKIC 1991, FANSEN & L ARSEN 2004).

Genetickou variabilitu jedle dokoré ve vychodnicasti jejiho roz§eni sledoval
LONGAUER (1994). Pomoci 15 lokiis analyzoval celkem 76 populaci pochazejicich
ze Slovinska{eské republiky, Slovenska, Polska, Rumunska, Bskaaa ukrajinskéasti
Karpat. Alelové frekvence 5 analyzovanych lok(kih-B, 6Pgd-A Px-B, Aco-AaLap-A
ukazaly jasny klinalni gradient genetické pgoivosti. Tento fakt se zda byt vysledkem
piirodni selekce wviznych environmentalnich podminkach. U geograficldlisoych
populaci byly pozorovany jiné dominantni alely pakusy Idh-B, 6Pgd-A a Px-B.
Postupny gradient z&ény frekvence alespio jedné z pozorovanych alel v souvislosti
s geografickym rozg&nim byl pak sledovan u lokiusLap-A a Aco-A Jako misté
specifické se jevily alelyMdh-A;, Got-A;, Got-B; a Mnr-B,. Na zaklad vyhodnoceni
genetické prornlivosti byla jedle ve sledované oblasti rétetha do tech oblasti, a to:

1. oblast alpinsko-hercynska, ktera zahrnuje Slovin€lezhy a Moravu;
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2. oblast zapadnich Karpat zahrnujici populace ze eBkska, Polska a ukrajinské
¢asti Karpat;
3. oblast rumunskych Karpat a Bulharsko.

Nejvétsi stupé genetické diferenciace byl pozorovan v oblastiwaskych Karpat.

Vroce 2001 byly publikovany vysledky studie slddujgenetickou diverzitu
v oblasti Zpadnich Karpat pomoci 26 populaci zev&iska a Ukrajiny (NGAUER
2001). Sledovani probihalo na pletivu dormantnigpepii pomoci 18 enzymovych lokais
na enzymovych systémedkco, Dia, Got, Idh, Mdh, 6Pgd Ndh Pgi, Pgm Skdh Per
aGdh Jako referetni oblast byla zvolena severni Morava v obldgiskoslovenského
kvartéru. Bi hodnoceni genovych paramese projevil vyrazny geograficky trend &mram
zapad-vychod a to ip hodnoceni pimérnych pozorovanych a cekavanych
heterozygotnosti a frekvenci vyskytu 5 sledovanyalymorfnich lokus.

Stanovenim kontaktni zony mezi mignémi cestami jedle dokoré v oblasti
Némecka (Bavorsko) a Rakouska se zabyvakeIBrENBACH-DORFER a kol. (1997).
Sledovani probihalo na enzymovych system@oh Idh, Lap, Mdh, Mnr, 6Pgd Pgi, Pgm
a Skdh Ctyti nejvice variabilni lokusy I@h-A, 1dh-B, Lap-A 6Pgd-A, ukéazaly jasné
roz&kleni zapadnich a vychodnich populaci. Populace gmmfti ze severntasti
sledované oblasti se vice podobaly populacim zstiblgichodni. Zda se, Ze v populacich
dochazi k fixaci nejggrejSi alely Lap-A. Pozorovana acekavana heterozygotnost byla
nejvyssi v zapadnich populacich a klesal@rem k vychodu a severu. VSechny zapadni
populace byly fi vyuziti klastrové analyzy sjednoceny do 1 skupike druhé skupi&
byly populace vychodni a severni. Populace trahziiny se nachazely v obou skupinach.
Byla tedy potvrzena hypotéza o rekolonizaci jedleblasti severnich Alp z refugia
v oblasti centralni Italie, kterd probihala étha cestami. Isoenzymové analyzy také
upresnily oblast setkangthto dvou proud a to v oblasti meziekami Salzach a Traun
(hranice mezi Rakouskem a Bavorskem). U dvou slkaapeh populaci byly pozorovany
alely charakteristické pro populace pochézejicblasti Balkdnu (8HROEDER 1989a,
KONNERT & BERGMANN 1995), proto Ize i v této oblastigrpokladat minimalni ovlivni
balkdnskym refugiem (REITTENBACH-DORFER a kol. 1997). Nebyla vSak potvrzena
hypotéza stanovena na zakigoylovych analyz (kNG 1992), Ze by populace v oblasti
Hercynské soustavy poli@ochazely z balkanského refugia.

Vysledky rozsahlé ucelené studie sledujici genetickariabilitu jedle v souvislosti
s geografickym rozg&nim byly publikovany v roce 1995 GKINERT & BERGMANN 1995).

Pomoci isoenzyin bylo sledovano celkem 98 populaci jedlglokoré (50 populaci
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z Némecka, 3 populace z Polska, 9 populaieské republiky, 4 populace ze Slovenské
republiky, 1 populace z Ukrajiny, 5 populaci z Rurske, 1 populace z Makedonie,
1 populace ze Srbska, 1 populace z Bosny, 1 popula€horvatska, 2 populace
ze Slovinska, 3 populace z Rakouska, 7 popula@lie la 5 populaci z Francie). Sledovani
probihalo na 8 enzymovych systémecil\p; Got, Idh, Mdh, 6Pgdh Pgi, Pgm a Mnr.
Pro oblast zdpadocentralni Evropy byly nalezengifipké alely Ap-As, Got-B; a Mdh-Ag.

V jihozapadnich populacich se krémezmininych alel objevila také aleldvinr-B;.

V populacich vychodni Evropy byly pozorovany aleAp-A, 6Pgdh-B, Mdh-A,
aPgm-B. Tyto alely chybBly v populacich zapadocentralnich. V populacich
vychodocentralni Evropy nebyly nalezeny alBly-A aMdh-A,. Fritomnost unikatni alely
na lokusuPgi-B pozorovana pouze v jiznich populacich na Balkamskloostro¥

a u populaci jedlébies borisii-regis(FADY & CONKLE 1992, 1993) nazwtaji vysokou
pravdpodobnost genového toku mezi populacemi obou tdruloblasti Makedonie
a Bulharska, kde se areal obou drpiekryvd (KONNERT& BERGMANN 1995).

3.2.4 Sledovani vlivu abiotickych faktoni pomoci isoenzyni

Jedle Blokord byla vyuZita také ip sledovani teplotni stability enzymidh.
V piipact jedle kElokoré jsou u enzymového systérdh pozorovany d¥ zony aktivity
oznaované jakddh-A aldh-B. Lokusldh-B byl v populacich jedle pozorovan jako lokus,
jehoz alelické frekvence seéni v souvislosti se zémou zengpisné Siky (BERGMANN &
KownNATzkl 1988). Vysledky dalSich studii pak j@snkdzaly (EERGMANN & GREGORIUS
1993, LONGAUER 1996), Ze v severrdasti arealu roz&ni jedle je vysSi zastoupeni alely
Idh-B; a smérem Kk jihu toto zastoupeni klesa. Aleldh-B, ma pak opény trend.
Jako jeden z hlavnich faktgrktery postupnou zému frekvence alel vys#iuje, je vySe
maximalni letni teploty (BRGMANN & GREGORIUS 1993). Pra¥ pomoci sledovani vlivu
teploty na aktivitu enzymu byla aleky, ozna&ena jako citliva aB; jako stabilni. Proto
jedinci s vysSi frekvenci vyskytu aleB, mohou pezivat i v oblastech s velmi vysokou
teplotou.

Vlivem zneisténi ovzdusi na genetickou strukturu smrku ztepilgbdle kElokoré
a buku lesniho se zabyvabhGAUER a kol. (2001, 2004). Emise jsou, nebo byly, zejaén
v oblasti stedni Evropy vyznamnym stresovym faktorem pro ledigiviny (FOHRER
1990). Analyzy jedle Hokoré probihaly na enzymedico, Dia, Gdh Got, Idh, Lap, Mdh,
Ndh Per, 6Pgd Pgi (LONGUER a kol. 2001) aSkdh (LONGAUER a kol. 2004).

Na stanovistich velmi poSkozenych #id&nim ovzdusi byl pozorovan nedostatek
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heterozygalt u odumirajicich jedinc pouze pro lokusMdh-B. Nepatrny pebytek
heterozygal byl u tohoto lokusu pozorovan u zdravych stioma stanovistich velmi
a stedre posSkozenych zre&tenim. ProtoZze rozdily v arovni genetické multiphcit
a diversity jsou u jedle i buku velmi malé (ve stéami se smrkem ztepilym), je mozne,
Ze hlubokokeenici deviny nejsou tak vyraznovlivnény pisobenim d¢Zzkych kowi, které
se souskd’uji ve svrchajSich vrstvach fpdy. Proto piciny odumirani&chto devin mohou
byt jiné a vice komplexni a vztah mezi pyem genotyp-fezivani nize byt volgjSi
(LONGAUER a kol. 2001). Bekvapiw vySSi podil heterozygotnich loku$yl pozorovan
u posSkozenych stroimve srovnani se stromy zdravymi. Na zaklagsledki provedené
studie se proto autiodomnivaji, Ze Htomnost vzacnych alel v odumirajicich stromech
naznguje, Ze tyto alely jsou vysledkem Skodlivych mutdgi mohou také vysilit jejich
nizké frekvence. Na druhé stéarskodlivé alely jsou &Sinou recesivni, takze nemohou
ovlivnit piezivani jejich nositél pokud jsou v heterozygotnim stavut Ae divod
pro soustedovani vzacnych alel v odumirajicich stromech jakiyko faktem je,
Ze vSechny tyto alely mohou vymizet ze sledovanyapulaci v kratkéntase diky pime
nebo pidruzené selekci. Trendy v arovni genetické divigrzZbyly stejné ve vSech
sledovanych stromech. VysSi Urdvdiverzity byla pozorovdna u poSkozenych stiiom
Rozdily v alelové diverzit se odrédZzely také v pozorované heterozygotnosti,
nag. v celkové genotypové strukii (LONGAUER a kol. 2001). U jedle dokoré byly
detekovanyizné vlivy na fitnes jedincpro jednotlivé lokusy (ENGAUER a kol. 2004).

Geneticky vliv na projevy poskozeni jedle byl sledio také v Nmecku (KONNERT
1993). Na zaklaglvysledki se zda, Zze zejména lokG®t-C ma vliv na odolnost jedlitgi
environmentalnim strém. V Sasku (GMeEz 1994) byla sledovana souvislost mezi
genetickou strukturou a stuwgn poskozeni ovzduSi v populacich jedle. Na zéaklad
stanovené ztraty jehlic byly sledované populaceddleny do dvou skupin — ,citlivé”
populace, kde ztrata jehlic jedinbyla vysSi nez 30 % a ,tolerantni, kde ztratdigehyla
do 30 %. V ,tolerantnich” populacich byl pozorovwayssi p@&et heterozygdt na lokusu
6Pgdh-A

Vliv raznych girodnich podminek na genetickou strukturu jedidokoré byl
sledovan na dvouletych sazenicich pochézejicichlaanska z oblasti Dinarského pdho
(BERGMANN & HORVAT-MAROLT 1994). Byl sledovan vliv s¥la (zastigni vs. plné
oswtleni) na zndnu genetické struktury. Prokazatelné rozdily mazegicemi rostoucimi
na volné ploSe a sazenicemi rostoucimi v zastimosiych stronmi byly pozorovany
pro lokusyGot-B, Got-Caldh-B.
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3.2.5 Genetické studie vybranych druhi rodu Abies

Pomoci isoenzymovych analyz byly sledovany popuiazSich drub z roduAbies
Genetické vztahy mezi populaceAbies albaa Abies nebrodensisledoval MCARIO a kol.
(1995). Ve studii byly vyuzity jak isoenzymy, takloroplastova DNA a RAPD markery.
Prekvapiv vySSi heterozygotnost byla pozorovana u relikspydaceAbies nebrodensis
U této populace byla také pozorovana s vyssi freévalelaPgi-A; a u lokusuSkd-Abyla
nejfrekventova®ySi alelou alela 1 (ve srovnani s populacemi jédlekore, kde nejasgjsi
alelou byla 2).Abies nebrodensibyla sledovana i v dalSi studii (oci a kol. 1999)
pomoci 8 enzymovych systéniGdh Got, Idh, Lap, Mdh, 6Pgdh Pgi a Skdh Vysledky
studie byly porovnany s vysledky dalSich vyzKuipracujicich se 16 populacerbies
alba z oblasti Itdlie, 1 populaciAbies cephalonica 1 populaci Abies equi-trojani
1 populaciAbies bornmuelleriana 1 populaciAbies nordmaniannaFADY & CONKLE
(1992) sledovali pomoci isoenzynieckou jedliAbies xborisii-regis Poz&ji publikovali
vysledky studie zabyvajici se sledovanintedbzemnich populaci rodAbies (FADY
& CONKLE 1993), kde bylo pomoci isoenzynsledovano celkem 5 populaci druhbies
cephalonica 2 populaceAbies bornmuellerianal populaceAbies albaa 1 populace
kiiZzence Abies xborisii-regis Studie byla provedena pomoci 16 enzymovych systém
(Acp Aca Cat, Gdh Got, Gr, Idh, Lap, Mdh, Mnr, Pep Pgm 6Pgdh Pgi, Skdh Ugpp).
Nekteré alely na lokusecPgi-A, Pgi-B, Lap, Got-B aMnr-A se jevily jako druho¥
specifické. Ve stejné oblasti pak & TSOYIANNES a kol. (1999) proved! studii 19 populaci
rodu Abies Pomoci osmi lokus(Idh-B, Acp-A Per-B, 6Pgdh-A 6Pgdh-B Mnr-B, Pgi-B,
Pgm-A bylo sledovano osm drihjedle @bies alba Abies cephalonica Abies
nordmannianaAbies bornmuellerianaAbies equi-trojaniAbies cilicica Abies numidica
Abies pinsapq)jeden pirozeny KiZzenecAbiesxborisii-regisa dw variety jedle Spatiské
(Abies pinsapovar. marocana, Abies pinsapw@ar. tazaotanyd Sledované populace
pochéazely z oblasti Itdlie, ChorvatskRecka, Spa¥iska, Turecka, Maroka a AlZirska.
Jako mista specifické alely byly identifikovanyMnr-B, pro Abies cilicica a Pgi-Bs
proAbies pinsapo VétSina lokug s vysokym polymorfismem prokazovala postupnou
proménlivost od severu k jihu. Nizké hodnotyekavanych heterozygobyly pozorovany
v severnich populacich. Naopak, v jiznich populadigly hodnoty vysSi a to jak Abies
alba, tak u Abies cilicica a Abies equi-trojani Nizka heterozygotnost pozorovana
v africkych populacich (zejména Abies pinsapp muze byt zgsobena dlouhodobou
izolaci a malou velikosti populace. Porovnani gekétvariability zastupt rodu Abies

(Abies alba Abies xborisii-regis Abies equi-trojani aAbies bornmuelleriana
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na Balkanském poloostrévprovedl BERGMANN & GAGov (2000). Vysledky ukazaly
velmi malé rozdily mezi populacemi jedli drubAbies alba aAbies xborisii-regis

a @i porovnani pomoci shlukové analyzy byly klastroydo jedné skupiny.

3.2.6 Vyuziti isoenzymi p¥i sledovani jedle Blokoré v dalSich studiich

Isoenzymy byly vyuzZity také ip hodnoceni provenigmich vyzkuni,
kdy se sledovala urotie genetické variability ve vyzkumné lesni Skolce dboaetu
.Knodelhitte* @i universit ve Vidni (AVENDARNO CORCOLES& KLumPP 2000). Sledovani
probihalo na 11 enzymovych systémeghy Aat, Gdh Idh, Lap, Mdh, Mnr (Dia), 6Pgdh
Pgi, Pgm a Skgd. Pozorované alelické varianty a hodnoty genetibkparameftr byly
v souladu s publikovanymi vysledky genetickych gmal z jednotlivych oblasti,
proto autdi dosli k za¥ru, Ze jednotlivé provenience ve sledované vysduifly vybrany
spravi a jsou reprezentativni pro dané oblasti.

Také provenietni vysadby v oblasti jizniho &necka (Bad Reichenhall, Traunstein,
Deggendorf a Griesbach) byly sledovany pomoci isgen (KONNERT & ReuTz 2002).
Pomoci analyz 8 enzymovych systé(p, Aat, Idh, Mdh, Mnr, Ndh, 6Pgdha Pgm) bylo
zjisteno, Ze jednotlivé provenience jsou reprezentatiwdorkem danych oblasti.

Uspsre byly analyzy isoenzyi vyuzity i pii rekonstrukci postglacialniho igni
jedle. Napiklad KONNERT & BERGMANN (1995) publikovali vysledky studie, ve které
prokazali, Ze Ize pomoci isoenzgrarcit piislusnost populaci jedli k jednomu zerefugii
(v oblasti jizniho Balkanu, centrélni Italie nebgciiodocentralnéésti Francie), a to z toho
duvodu, Ze jedle z jednotlivych refugii jsou genefiakdliSné. K tomuto odliSeni doslo
pravdépodobr diky dlouhodobé izolaci (BENNERT& BERGMANN 1995).

Isoenzymovych analyz se vyuziva také pro navrhy tiepa v lesnictvi
(nag. stanoveni oblastitpnosu sadebniho materialu, moznosti provedeni ddovaného
opyleni) (KONNERT 1994).
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3.3 Metoda elektroforézy isoenzyni
3.3.1 Genetické markery

Genetické markery, kterych se vyuzivdi menetickych studiich, jsou znaky
pod Uplnou genetickou kontrolou, jejichz odezva ma¥ny okolniho prosedi
je minimalni. Z hlediska genetickych analyz majijvi&si hodnotu znaky, které jsou
kontrolované pouze alelami jednoho lokusu. Nazysajigenové markery ABLE 1992).
Pomoci &chto markel miZzeme popsat mnoho proéeprobihajicich v populacich, jako
je geneticky drift, systém péni a selekci nebo odhadnout efektivni velikost uteqe,
genovy tok, reprodutni UsgsSnost a fitnes (Bwit 1999). Znalosti o genetické strufeu
jsou zasadni pro pochopeni poguliagenetiky u lesnichidvin i jinych rostlin (EPERSON
1992).

Znaky, které jsou kontrolované velkymdem geri (nag. vySka stromu, velikost
listd) nejsou pro vyuZiti o genetickych analyzach vhodnéa(Re 1992). Jako genetické
markery se v dnesSni délmejvice vyuzivaji molekularni markery, jako js@oenzymy

a DNA markery.

3.3.2 Isoenzymy jako genetické markery a jejich vyuZziti Mesnické genetice

Isoenzymy jsou trznymi molekularnimi formami stejného enzymu. Enzyjsgu,
obecr feceno, proteiny, které zprdstlkovavaji biokatalyzu (MNEk 2001). Jsou
to zvlast dalezité skupiny sekundarnich prodiikDNA, které maji vliv na $tSinu
metabolickych bu&gnych reakci (ONKLE 1992). KaZzdy enzym je jednozmg definovan
schopnosti katalyzovat dirou biochemickou reakci. AvSak stejnou chemick@akci
muze katalyzovat &olik individualnich bilkovin. Proteiny, které kdyauji stejnou reakci
a maji rozdilnou primarni strukturu (posloupnosinetlivych aminokyselin tvidci kostru
proteinu), se nazyvaji isoenzymy. Isoenzymy jsaly tézné formy jednoho enzymu, které
katalyzuji stejnou chemickou reakci, ale sktdku zamainy aminokyselin se liSidgkterou
ze svych vlastnosti, ktera sébe projevit jako (MNEK 2001):

» zmeéna naboje a konformace molekuly

zmena katalytické aktivity
zmeéna tepelné stability enzymu

zmeéna pH optima

YV V V V

zmena specifity reakce
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V elektroforetickych separacich se vyuziva toho, izeenzymy jsou rozditn
pohyblivé formy daného enzymu, které vznikaji konaii rekolika podjednotek enzyin
Asi polovina enzym je sloZena ze dvou podjednotek — dimerické enz(MANEK 2001).

Isoenzymy jako genetické markery mohou slouzit tedovani jednotlivych
genotyfi a nasled& jejich frekvenci v celych populacich. Multilokusovgenotypy
(genotypy vice lokug umoziuji sledovat jednotlivé populace a na zaklagjich
frekvenci porovnavat vnitropopulai i mezipopul&ni variabilitu lesnich fvin (PAULE
1992). Umoduji tedy ziskat Udaje jak o alelovych frekvencitdk o Grovni genetické
variability studovanych populaci @wnN 1978). U lesnich igvin je pamérné 5-10 %
variability dano mezipopula¢na 90-95 % variability fipadd na variabilitu v ramci
populaci (&BUREK 1997). U nahosemennycliedin je vySSi podil polymorfnich lokiis
a pimérny paset alel na lokus nez u krytosemennychirick a kol. 1992).

Limitujicim faktorem pro pouziti isoenzyimjako genetickych marker je to,
Ze jen gkolik enzymi miZze byt obarveno histochemicky. d@d takto studovanych
isoenzymovych lokusv genomu stromu &Sinou nepesahne 25. Isoenzymové analyzy
proto davaji jen hruby odhad celkového genomriK&onN& EKBERG 2001).

Isoenzymy byly poprvé ve vyzkumu poptd struktury pouzity z&atkem
sedmdesatych let flBLE 1985). Jejich vyuziti v lesnické genetice bylmE#& a vyuzivaly
se nejen jako genetické markery, ale zejmémagdikaci v praxi a ve vyzkumu Slecint
lesnich devin (certifikace fivodu rodtovskych strom a kloni, certifikace semen,
studium genetické efektivnosti semennych t§adebo v pipadech, kde isoenzymové
lokusy reprezentuji &Sinu genomu (stanoveni Uravngenetické promnlivosti
v ptirozenych populacich, ziskavani informaci pro zaéndé genofondu, studium
charakteru p&ni na popukni Urovni v gfirozenych a Slechtitelskych populacich)pgms
1981). Déle se vyuzivalyipdeterminaci genetickych vztahmezi druhy, nap k odhadu
piibuznosti vzacnych taxdra predpowdi jejich relativniho ohrozeni. Byly vyuzZivany také
pro @imé stanoveni alelové diverzityfipnavrhu ex-situ a in-situ programu zachrany
genovych zdrdj (MILLAR & WESTFALL 1992). Pomoci isoenzyimbyla také sledovana
vzdalenost doletu pylu aigéhi semen lesnichielin (ADAMS 1992). Enzymové analyzy
byly vyuZivany i v systematice (nép studie v rdmci roduPinus (BUSINSKY & WEGER
1995, MANEK & ESNEROVA 2004, SMIDT & WANG 1993, LEWANDOWSKI a kol. 2000),
Quercus(MANOS & FAIRBROTHERS 1987, TouMl & LUMARET 2001), Alnus (BOUSQUET
a kol. 1988),Larix (SEMERIKOV a kol. 1999) aj.). U lesnichigvin se projevuje vysSi

diverzita nez u ostatnich rostlin REMER 1994), protoZze maji oldgjn¢ mensi podil
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fixovanych alel (alely s frekvenci rovnou 1,00006&LE 1992). Isoenzymy byly Ugpns
vyuzity i jako podpora ib rekonstrukci postglacialnich mignaich cest (nap KONNERT
& BERGMANN 1995, £0TTI a kol. 2000, MYDENOV a kol. 2007).
| kdyZz se v posledni débve swté vice pouzivaji analyzy pracujicti;mo s DNA,

maji isoenzymové analyzy stale upkath pfi  studiu genetické proémlivosti
a to gedevsim zdchto divoda (WANG & SzmipT 2001):

» snadnost prokazani @gobu @di¢nosti isoenzym

» kodominantnost allozyin zjednoduSuje interpretaci bez feiily komplikovaného

kiizeni

» pouzitelnost techniky pro prakticky jakykoliv druh

A\

je relativreé levnou a technicky jednoduchou metodou
» sjednocenost statistickych metod pro vyhodnocenetijeké prominlivosti (pozn.
autora — existence softwarovych progtarkteré umoiuji rychlé vyhodnoceni
ziskanych dat)

Uvedené dvody vyuziti plati i gi vyuziti vétSiny jinych metod pracujicichiimo
s DNA.

Pfi genetickych analyzach se vyuzZiva isoenzymovéhignparfismu, diky gmuZz
je mozné porovnavat genetickou strukturu jednotlivieding i celych populaci. Na vznik
a udrzovani isoenzymového polymorfismu v rostlimmgcziv@isnych populacich existuji
dvé¢ zakladni teorie. Prvni teorieika, Ze jsou isoenzymové alely sealek neutralni
a Ze je isoenzymovy polymorfismus vyfed pouze mutacemi a genetickym driftem
(nagr. RUDIN 1976). Druha teorie naopak tvrdi, Ze geny kodugieeénzymy jsou sa@asti
genomu a tudiz podléhaji selekci (hapuNDkvisT 1978). Vysledky pozfjSich studii
ukazuji, Ze selekci podléhaji enzymy, které jsoktimp spojeny se zakladnimi
metabolickymi procesy a ostatni enzymy jsou s&l&keutralni (nap BERGMANN a kol.
1990, EANES 1999).

3.3.3 Elektroforéza
Technika

Elektroforéza je technika, jejiz pomoci se v eleké#m proudu odduji jednotlivé
enzymy (GiELIAK a kol. 1987). Elektroforeticka separace enaymmozna diky ionizaci
molekuly proteinu, tj. molekula nesecity nenulovy naboj. Elektroforéza pak sipa
v razre rychlé migraci enzyin elektrickym polem, coz je dano pgéaxozdilnou primarni

proteinovou strukturou (MNEk 2001). Jako nos&i se pro elektroforézu pouziva
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polyakrylamidovy nebo Skrobovy gel, ktery je umdistbud horizontél® na destice,
nebo vertikald mezi dema sklegnymi tabulkami. Kontakt mezi elektrodami a gelem
je zprostedkovan pufrem (WRTL & CLARK 2007). Proteiny, které jsou takto separovany,
mohou byt roz8eny do hlavnich kategorii isoenzyma do vice specifickych sezvanych
allozymy (BakER 2000).

Po vloZzeni homogenatu zkoumaného pletiva, coz pst® smes isoenzym,
do elektrického pole, ziskame po pebke elektroforéze roztené isoenzymy na gelu
podle jejich elektroforetické pohyblivosti (MEk 2001). Jako material pro isoenzymové

analyzy se népstji pouziva pletivo dormantnich pupenebo semen.

Detekce isoenzym

Po dokoweni vlastni elektroforézy (elektroforéza probikikatik hodin) jsou na gelu
rozdkélené proteiny, které je nutné zviditelnit barvenfromoci histochemické reakce.
Obecr Izefici, ze detekce enzyime zaloZena na reakci, kterou dany enzym katagyzuj
Oblasti na gelu, kam bilkovinné frakce domigrovalg, zviditelni po feliti gelu ,barvici
smesi“. Vysledkem barveni je vystoupeni barevnych pkéuna gelu — elektroforeogram
neboli zymogram neboli ,pattern* (charakteristiclkgorec, genotyp jedince, pro dany
enzym) (MANEK 2001).

Interpretace a omezeni zymogran

Predpokladem efektivniho vyuZivani dat, které eldkiéra poskytuje, je spravna
interpretace obrazma gelech. Toho Ize docilitiplodrZzeni witych predpoklad (MANEK
2001):

» Rozdilna pohyblivost enzyimv elektrickém poli je zfisobena rozdily v sekvenci
DNA (pokud se zymogram dvou jedindiSi, predpokladame, Ze rozdily jsou
geneticky zalozené).

> Exprese gein kédujici enzymy je kodominantni, to znamena, Zedpkty vSech
alel daného lokusu lze nalézt na gelu a tak je mowmeliSit homozygotni
a heterozygotni jedince (kodominance je podminkcauzp i analyzach
diploidniho pletiva; u endospermu nehraje roli).

» Znalost kvartérni struktury enzym

» Znalost aktivity enzymu v jednotlivych kompartmestiebuiky, pripadré obdobi,

kdy je dany enzym aktivni.
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Ziskana data umdgji ve zn&ném rozsahu odhadovat miru heterozygotnosti

v populaci aginit zawry o genetickém polymorfismu, reprodudim systému, pdipac

0 popul&ni struktue.

Pfi vyhodnocovani zymograinexistuji utita omezeni, ktera se vSak daji eliminovat

intenzivnim studiem vytypovanych enzymovych systéra konfrontaci ziskanych

vysledki s literaturou. Omezeni jsou nasledujiciAfk 2001):

>

Isoenzymova analyza ma smysl jen tehdy, je-li naédegaxonomické urovni
a @i sledovani enzymovych systémalezen polymorfismus.

Béznymi elektroforetickymi technikami fizeme rozeznat jetédst promdnlivosti
ve sledovanych isoenzymovych lokusech

Cast alel nize Zistat neobjevena (kryptickd)fgstoze obvykle vykazuji vysoky
stupéi polymorfismu.

Komplikaci mize také byt vyskyt tzv. nulovych alel (,null allgls tedy alel
bez aktivity in vitro.

Existuje nebezp®, Ze se na zymogramech objevi i &didné znény
nebo artefakty, které mohou byt vykladany jako mlewné rozdily mezi vzorky.

Na zymogramech se mohou vyskytovat i tzv. sekuridaoenzymy, které mohou
vznikat Ehem posttranstamich proces, kdy mohou vznikat viceré formy produikt
jednoho genu (nedi¢ny polymorfismus).

Sekundarni prouzky (stiny, duchy) mohou také vzmikrdiky degradaci protein

ve sledované homogenizované tkathdm laboratorniho zpracovani vzork
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4 Material a metodika

4.1 Vybér lokalit

Vybér vhodnych lokalit pro siy rostlinného materialu byl provéad s gihlédnutim
k zastoupeni jedle uvedenému v lesnich hospégiéh planech a terénnimugkumem.
Vzhledem k tomu, Ze zistodu minimalizace genetick&ipuznosti byly mezi sledovanymi
jedinci dodrzovany minimalni vzdalenosti 30 m, masdokalita svou rozlohou
a zastoupenimidviny umoznit sbr materialu z dostateého pétu jedindi. Vyjimku tvori
populace ozn#na jako Soubor 1000 kterd byla tveéena jedinci rostoucimi n&ig
Sumavou v nadniské vysce nad 1 000 m, tj. jedna se o soubornowl@oipplo3r
zahrnujici oblast celé Sumavy. Kazda lokalita/sonéopopulace byla hodnocena jako
samostatna populacetdpled sledovanych lokalit je uveden v tabuicd a jejich poloha
na Gzemi NP Sumava je vyzema v mapce vifloze¢. 3.

Tabulka ¢ 1. Prehled sledovanych lokalit s uvedenigiselného kédu, pvem

hodnocenych strofna lesnim vegetaim stupgm a pfimérnou nadmiskou vyskou.

Clsglny Nazev populace Pctet sledovanych Praimérna
kod . LVS PN
stromi nadmdska vyska
populace
1 Gerlova Hti 48 6 800 m n. m.
2 Velky Bor 48 6 800 m n. m.
3 Soubor 1000 50 6—7 >1000 m n. n.
4 Povydi 48 5 650 m n. m.
5 Stozecko 48 5-6 700 m n./m.

4.2 Sbhérvzorku

V terénu byly z jednotlivych strofn odebirany koncové éwicky s dormantnimi
pupeny v zimnim obdobi v letech 2006 a 200f.sBru vzorki byla mezi jednotlivymi
sledovanymi stromy na lokalitzachovana minimalni vzdalenost 30 m. Na lokalitach
Velky Bor, Gerlova Hd a vzorky z populace ozéené jako Soubor 1000byly
pro analyzy odebirany s vyuzitim Z&u a aluminiové teleskopické &g s husenikem
na konci. Sledované stromy riglito lokalitdch byly v terénu vyzteny. Vzorky z oblasti
Povydi a StoZzecka byly sesbirany po orkanu Kyrill ze &divyly sesbirany ulamané
vétvicky s pupeny). Vzorky zthto dvou populaci zahrnovaly pl@&mnohem rozséahlejsi

oblast nez prvni dvpopulace.
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Vzorky wétvicek z kazdého stromu byly uloZzeny do mikrotenovébikis a cela
populace do jednoho ozteného pytle diselny kéd populaci je uveden v tabulcel).
Shromazdny material byl az do doby vlastni analyzy depomowémrazicim boxu
pii teplok -22 °C.

4.3 Laboratorni zpracovani

Pred vlastni analyzou bylo kazdému vzorku (tzn. jedliptidélenocislo pro poteby
opakované analyzy. Opakované analyzy se prdyadpripac, Ze byl ziskany vysledny
zymogram né&itelny a nebylo mozné jeho spolehlivé vyhodnoceni.

Pro vlastni genetickou analyzu byl pouZzit protescextrakt z diploidni tk&h
dormantnich pupen Dormance je Zadouci vzhledem k minimalnimu obsaskuwndarnich
metabolifi, které mohou naruSovat az znemZat interpretaci ziskanych vysledk
(MANEK 2001). K gipraw extraktu bylo z kazdého jedince pouZzito cca 10 pugeri
zbavenych obalovych Supin. Extrakt bylgsaven homogenizaci tkmpomoci plastového
tloucku a pisku v eppendorf zkumavkach s néaslednym iedisim na centrifuze.
K extrakci byl pouzit tris-glycinovy pufr s obsaheRVP a merkaptoethanolu podle
receptury MUONA a kol. (1987) s &kterymi drobnymi Gpravami. Surovy homogenat byl
poté absorbovan do papirovych kinat roznéru 3x10 mm (papir Whatman No. 3 MM).
Knoty nasaté extraktem byly vlioZzeny na cca 12%Isbvg gel, ktery byl nasledrulozen
do vlastni elektroforetické vany. Pro kontrolu Im@ gel vkladan jeden referem vzorek,
jehoz genotyp bylifedem otestovany.

Priprava gelu sp@ivala v mikrovinném ofevu Skrobové suspenze a nasledném

odvzdusgni vodni vywvou. Red vloZzenim kndi s extraktem byly gely temperovany
na 3°C.
Vlastni elektroforéza probihala v horizontalnim afggani pi napsti 170 — 300 V
a proudu 150 mA po dobu 5 hodin. VSe bylo chlazésronostatickym cirkulatorem
zn. HAAKE na 3°C. Rib¢h elektrofrézy byl kontrolovan rychlosti postupwimfenolové
modre.

Po ukorteni elekroforézy byly gely réezany na tenké platky a kazdy z nich obarven
specialni  histochemickou reakci pro zviditglh elektroforetickych obrazc
(tzv. zymograni). Barveni isoenzyf probihalo podle praci @kLE a kol. (1982)
a CHELIAK & PITEL (1984). Vyhodnocovani zymogranpak podle praci BNNERT (1992)

a LONGAUER (1996). Bylo sledovano celkem 9 enzymovych sydtérzdleni do skupin
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dle GLLESPIE & LANGLEY 1974) kodujicich celkem 16 interpretovatelnychulsik (viz
tabulkac. 2). Oznéeni lokus a alel probihalo na zaklagejich relativni elektroforetické
mobility. NejrychlejSi alela byla oztana ¢islem 1, pomalejs€islem 2, atd. V ramci
kazdého enzymového systému byl lokus, ktery seatostjblize ke katafl oznaen
pismenem A, pomalejSi pismenem B, atd. (viz obrkapitole Vysledky).

U vzorky, u nichZ byl vysledny zymogram &itelny, bylo provedeno opakovani. Cca 15 %
jedinai bylo elektroforeticky sledovano dvakréat, cca 5 %orki bylo sledovanorikrat.

V piipact nejasné interpretace i p@tim opakovani byly vzorky z hodnoceniageny.

Tabulka ¢. 22 Prehled sledovanych enzymovych systémuvedenim zkratky Enzymové

komise, pétem hodnocenych lokis

Pctet
Enzymovy systém Zkratka E.C. kod| hodnotitelnych| Skupina
lokusi
Isocitrat dehydrogenaza IDH 1.1.1.42 1 I
Glutamat dehydrogenaza GDH 1.4.1.2 1 I
Glutamat-oxalacetat transaminaga GOT 2.6.1.1 3 I
Leucin aminopeptidaza LAP 3.4.11.1 2 I
Fosfoglukomutaza PGM 5.4.2.2 2 I
Fosfoglukdzoisomeraza PGI 5.3.1.9 2 I
Peroxidaza PEROX 1.11.1.7 2 I
Fosfoenolpyruvat karboxylaza PEPCA 4.1.1.31 1 Il
6-Fosfoglukonat dehydrogenaza 6-PGDH  1.1.1.44 2 Il

4.4 Statistické hodnoceni

Ze ziskanych zymograirpo prokkhnuté elektroforéze byly &eny genotypy jedinc
a z nich pak byly vyp&itany zakladni genetické charakteristiky.

Genetickou strukturu populaci je mozné hodnotibjatav populace v daném stadiu
VyVvoje, tj. genetickou prosmlivost populaci, mezipopulai genetickou variabilitu, anebo
systém reprodukce (tj. mechanizmus zabéuzjpe udrZzeni genetické pramlivosti mezi
jednotlivymi generacemi) @LE 1992).

Orient&nimi charakteristikami genetické préniivosti jsou ptimérny paiet alel
na lokus a podil polymorfnich lokiusz celkového p&u zkoumanych lokus Miry
charakterizujici genetickou strukturu a pramivost populaci jsou zaloZzeny na alelickych
frekvencich jednotlivych alelickych variant v lolagh (RULE 1992).Casto pouZivanym
kritériem pro uéovani podilu polymorfnich lokdsje frekvence nejvice zastoupené alely

(GoNCHARENKOa kol. 1994). Lokus je povazovan za polymorfni, ymbkrekvence nejvice
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zastoupené alely nigsahne hodnotu 0,95 (kritérium 0,95), resp. 0,98é(um 0,99).
V n¢kterych studiich se uvadi podil polymorfnich lokusez ohledu na frekvenci nejvice
zastoupené alely (Zzadné kritérium; no criterion)t¢thto gipadech je lokus povazovan
za polymorfni, pokud je uéppozorovan vyskyt vice nez jedné alely.

Heterozygotnost je jednou ze zakladnich charakilegenetické prornlivosti.
Oc¢ekavana heterozygotnost @) predstavuje podil &ekavanych heterozygotv populaci
na zaklad alelickych frekvenci zafpdpokladu platnosti Hardy-Weinbergova zakonai (N
1975 in BAKER 2000):

He=1-Y p°

pi..... frekvence i-té alely

Pozorovand heterozygotnost ¢Hje podil heterozygotnich jedibhcv daném lokusu

z celkového p&tu pozorovanych jediric(PAULE 1992) a lze vyjaiit jako (GLLET a kol.
2005):

Ho = .ZJ: o

Zda rozaleni homozygotnich a heterozygotnich jedine populaci odpovida Hardy-
Weinbergo¥ rovnovaze, je zjtvano pomoci testu dobré shody. Odchylka od Hardy-
Weinbegovy rovnovahy se také testuje na zakla@Stenych genotyp v populaci
(SWOFFORD& SELANDER 1981).

Struktura populace se obvykle stanovuje pomoci Koy F-statistiky, kdy
se utuje stupei inbreedingu v populaci (fs), stupei popula‘ni diferenciace (kt)
aodchylka od Hardy-Weinbergovy rovnovahy v populdci(Fr). Plati (WRIGHT 1951
in AVISE 2004):

(1-Fr)=(1- Fer W1 - Fp5)

Stupei inbreedingu (Rs) udava pevahu heterozygotnich nebo homozygotnich jedinc

v populaci. Vypéte se jako (DRAK 2004):

Hg —Hp

FI_‘.'= Hy

He ..... a:ekavana heterozygotnost v populaci

Ho..... pozorovana heterozygotnost v populaci
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Fixatni indexyFs a Fir jsou ¢asto souhrnh ozna&ovany jakoF,. Oba udavaji fevahu
homozygotnich nebo heterozygotnich populaci. dfikandex F;r hodnoti souhrrh

vSechny sledované populace a Wtpose jako (Ei 1973, 1977 in XISE 2004):

Hg
Frr :.l_E

He ..... a:ekavana heterozygotnogieg vSechny populace

Ho..... pozorovana heterozygotnogep vSechny populace

Stupei populadni diferenciace (fkst) miaze byt popsan jako rozptylVf) alelovych
frekvenci mezi populacemi v zavislosti nauperné pozorované frekvencp) (AVISE
2004):
v
Fsr = ———
T p(1—p)
Genovy tok je jednim z hlavnich faktar urcujicich genetickou strukturu populaci
(BurRczyk a kol. 2004). Genovy tok se ém poctem migrantz na populaci (Nm)
(BARTON & BENGTSSON1986) a stanovi se jako:

1

FST: ll+4Nemi

Geneticka vzdalenost (D)e mirou genetické podobnosti populaci, kterd gozena
na alelickych frekvencich. N&jstji se pouZzivaji Neiovy genetické vzdalenosth(Pe
1992) a vyjadf se jako (@LET a kol. 2005):

\]xy

VJd.dy

N YN VI primérné homozygotnosti na lokus v populacich X a 'Y

D=-In

NIV primérna genova identita mezi populacemi X a Y.

Tyto parametry jsou @dtany podle nasledujicich formuli:

3= 0%
3, =22
Joy = 2 2%,

Xiy Vi veee frekvence i-té alely v populaci
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V této studii byla data vyhodnocovana pomoctiaovych program urcenych
pro analyzu genetické struktury z elektroforetidkycdat — BIOSYS 1 (BOFFORD
& SELANDER 1989), GSED (@LET 1994), FSTAT (®UDET 2001). Pro interpretaci matic

genetickych vzdalenosti mezi populacemi byla pau&hlukova analyza — UPGMA
(SNEATH & SOKAL 1973).

Byly zjiStovany nasledujici charakteristiky:
» Alelické frekvence genetické multiplicity charakizvané celkovym ptem alel
a podilem polymorfnich lokus
» Ocekavané a pozorované heterozygotnosti, indexy dixac
» Genetické diferenciace jednotlivych populaci vyge Neiovymi genetickymi
vzdalenostmi (M1 1972).
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5 Vysledky

5.1 Charakteristika sledovanych enzymovych systéih a hodnoceni

genotypi

Laboratorni analyzy byly provédy pro vSechny odebrané vzorky jedinz kazde

populace. Celkem bylo analyzovano 242 stior) nrekterych jedind vSak nebyly

ani po opakovanych analyzach zymogratitglné, proto nebyly zazeny do vysledného

hodnoceni. V tabulcé. 3 je uveden pfet skuténé vyhodnocovanych jediticz kazde

populace pro kazdy lokus.

Tabulka¢. 3: Prehled pétu hodnocenych jediricpro jednotlivé lokus

y a populace.

Pocet hodnocenych jediné v populaci

Lokus Gﬁ{{'ﬁ}’a Vg:)kry Sl%l:%)r Povydii | StoZzecko
Idh-A 43 46 50 48 48
Pgm-A 43 46 50 48 48
Pgm-B 43 46 50 48 48
Lap-A 43 46 50 48 48
Lap-B 43 46 50 48 48
Pgi-A 43 46 50 48 48
Pgi-B 43 46 50 48 48
Perox-A 43 46 50 48 48
Perox-B 43 46 50 48 48
6Pgh-A 43 46 50 45 46
6Pgh-B 43 46 50 45 48
Got-A 43 46 50 48 48
Got-B 43 46 50 48 48
Got-C 43 46 50 46 48
Gdh-A 43 46 50 48 48
Pepca-B 43 46 50 48 48

5.1.1 Sledované enzymové systémy

Na Sumavskych

lokalitach bylo u jedle¢ldkoré sledovano celkem dév

enzymovych systéin VSechny sledované alely jednotlivych interpreteiraych lokus

jsou uvedeny na obrazku 1.
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Leucin aminopeptizdza (LAP)

Leucin aminopeptiddza se projevilaédwa lokusy. U lokusu A byly pozorovany
ve ¢tyrech populacichftit alely, ¢tyii alely byly pozorovany pouze u jedné populace.
U lokusu B bylo pozorovanoépalel u dvou populaci. Udch populaci byly pozorovany

alely ¢tyri.

Glutamat dehydrogenaza (GDH)
Glutamat dehydrogenaza se projevila pouze jednikuskEm, a to lokusem A.
Na jedné lokalit se tento lokus projevil monomonna ostatnich byly pozorovany @dv

alely.

Fosfoglukoisomeraza (PGI)
Enzymovy systém fosfoglukoisomerdza se projeviénaa lokusy. Lokus A byl
u vSech sledovanych populaci monomorfni na druglé.dlokus B byl monomorfni pouze

na jedné lokalit, na ostatnich lokalitach se projevilyédalely.

Glutamat-oxalacetat transaminaza (GOT)

Glutamat-oxalacetat transaminaza se projei@mt lokusy. U lokusu A se projevily
dv¢ alely na tech lokalitach, na dvou lokalitach se lokus prdjevdonomorfré. U lokusu B
byly pozorovanyii alely naétyrech lokalitach, na jedné lokalise prvni alela neprojevila.

Lokus C se projeviliemi alelami na vSech lokalitach.

Isocitrat dehydrogenaza (IDH)
Isocitrat dehydrogenaza se projevila pouze jedrdkudem. Ve iech populacich

byly pozorovanyit alely, ve dvou populacich se jedna alela nepilgiev

Fosfoenolpyruvét karboxyldza (PEPCA)
U fosfoenolpyruvat karboxylazy byl pozorovan poyeden lokus, a to lokus B.

Na vSech lokalitach se projevil monomarima druhé alele.

6-fosfoglukonat dehydrogenéza (6-PGDH)
Enzymovy systém 6-fosfoglukonat dehydrogenaza seledovanych populaci
projevil dwma lokusy. U lokusu A byly pozorovany celkeiyti alely. Druha aieti alela

byla pozorovana na vSech lokalithch. Prvni alelapsgevila pouze na jedné lokalit
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actvrta alela byla pozorovana n#eth loklalithch. Lokus B se projevil celkerfemi
alelami. Prvni aieti alela se kazdé& projevila pouze na jedné lakdlia zbyvajicichiech

lokalitach se projevil monomorén

Fosfoglukomutdza (PGM)
U enzymového systému fosfoglukomutaza byly pozamgvdva lokusy. Lokus A
se ve ttech populacich projevil @ma alelami, u dvou populaci byl monomorfni. Lokus B

se projevil d¢ma alelami ve vSech sledovanych populacich.

Peroxiddza (PEROX)

Enzymovy systém peroxidaza se projevikmha lokusy. U lokusu A se objevily
tii alely. Prvni a fieti alela se projevila pouze na jedné lokaliDruha alela byla
pozorovana na vSech lokalitdch. Lokus B se projdwiima alelami natech lokalitach,

na dvou byl projev monomorfni.

Obrazek ¢. 1. Schematicky fehled a popis vSech zaznamenanych alelickych warian
sledovanych enzymovych systém

LAP GDH PGI
n A B A A B
2 3 4 5 1 2 3 4 5 1 2 2 1 2
* * * * *
GOT IDH PEPCA
A B C A B
* 1 2 1 2 3 1 2 3 1 2 3 2
* * * * *
6-PGDH PGM PEROX
A B A B A B
+
1 2 3 4 12 3 12 1 2 1 2 3 1 2
*  * * * * * *

Pozn: Symbol * nad alelou signalizuje nejfrekvesatiatjSi alelu pro dany lokus.
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5.1.2 Hodnoceni genotyii
Genotypy jeding byly stanovovany na zakladelativni pohyblivosti jednotlivych
alel v elektrickém poli (viz. kapitola Metodika).ekem bylo pozorovano 68 alelickych

variant.

Lokus Idh-A

NejcastjSi kombinace alel, kterd se objevovala na lokal@erlova Hdi, byla
kombinace 33. U &kterych jedin@ byla pozorovana kombinace 13 nebo 11. Jeden jedine
byl homozygotni na 2. alele. NegtjSi kombinaci alel na lokatit Velky Bor byla
kombinace 33 a 11. U dvou jedinbyla pozorovana kombinace 13. V populaci dems
jako Soubor 1000se nejastji objevovala kombinace alel 33. Byly zde téZ pam@ny
kombinace 11, 13, 23 a 22. Na lokalRovydi byly pozorovany kombinace alel 33, 11, 13
a 23. Na lokali StoZzecko byli oft negastji zastoupeni homozygotni jedinci na 3. alele.
Dale se objevila kombinace 11 a 13.

Lokus Pgm-A

Na lokali# Gerlova Hti a v populaci ozn@né jako Soubor 100Myli pozorovani
pouze homozygotni jedinci na alele 1. Na lokalelky Bor byla kombinace alel 11
negastjSi, objevily se tu ale i kombinace 22 a 12. Naaldk Povydi byla pouze
u jednoho jedince pozorovana kombinace alel 12atwoistjedinci byli homozygotni
na 1. alele. Na lokalit StoZzecko rédli pievahu také homozygotni jedinci 11, ale objevili
se i jedinci s kombinaci 22 a 12.

Lokus Pgm-B

Na lokalit Gerlova He se nejastji objevovali homozygotni jedinci na alele 2.
U nékterych jediné byla pozorovana kombinace alel 12 a 11. Na lokalelky Bor byl
pozorovani pouze homozygotni jedinci 22 nebo 1Jpogulaci ozn&né jako Soubor
1000, podobi jako na lokali¢ Stozecko, byli néastji pozorovani homozygotni jedinci
na 2. alele. Vyjimené se objevili také jedinci s kombinaci alel 11 a N2. lokali€ Povydi
byla nefastjSi kombinaci alel kombinace 22. Wkolika jedindi byla pozorovana
kombinace 12.
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Lokus Lap-A

Na Zadné ze sledovanych lokalit se neprojevilaldlaaNa lokalithch Velky Bor
a Gerlova Ht byli negasgji pozorovani homozygotni jedinci na 3. alele. D&k zde
objevila kombinace alel 23, 24 a 34. Podbltomu bylo i u populace ozdené jako
Soubor 1000 ale navic zde byl pozorovan jeden homozygotningm na alele 4.
Na lokalit Povydi secastji neZ na jinych lokalitach objevovala u jedinkombinace alel
34, nefastji byli ale opet zastoupeni homozygotni jedinci na 3 alele. Pgaden jedinec
se objevil s kombinaci alel 23. Na lokaliStoZzecko byl jako na jediné pozorovan
homozygotni jedinec na alele 5. B&g€ji byli i tady zastoupeni homozygotni jedinci
na 3. alele, dale byli pozorovani jedinci s kombirelel 34, 24 a 44.

Lokus Lap-B

Na lokalit Gerlova Ht se nejastji objevovali homozygotni jedinci na 2. alele.
Druhou nejastjSi kombinaci alel byla kombinace 23. Dale zde Ipgzorovani jedinci
s kombinaci 11, 12, 13, 33 a 34. Na lokaMelky Bor byli také nejastji pozorovani
jedinci s kombinaci alel 22, dale 11, 12, 23, 1B4aV populaci ozngené jako Soubor
1000 se objevili jedinci s kombinaci alel 11, 12, 13, 23, 24 a 33, z nichZ wejstji byli
pozorovani homozygotni jedinci na 2. alele. ®dsgji pozorovanou alelickou kombinaci
na lokali¢ Povydi byla kombinace 44, druhou degtjSi 24. Dale byly pozorovany
kombinace 12, 22, 23, 25, 33, 45 a 55. Na lokdlitoZzecko se né&gstji objevovali
heterozygotni jedinci s kombinaci alel 24. U hetggmtnich jedind se dale objevila
kombinace alel 14, 23, 25, 34, 35, a 45. Homozyigetfinci byli pozorovéani na 2., 3., 4.

ab. alele.

Lokus Pgi-A
U tohoto lokusu byli na vSech lokalitach pozorov@oeiuze homozygotni jedinci
na 2. alele.

Lokus Pgi-B

Na lokali# Gerlova Hdi byli na tomto lokusu pozorovani ithomozygotni jedinci
na 1., nebo 2. alele a heterozygotni jedinci s koadb alel 12. Na lokakitVelky Bor byli
pozorovani pouze homozygotni jedinci na 2. alel@oygulaci Soubor 100Myli nejastji
pozorovani homozygotni jedinci na 2. alele. Vyjim&byl pozorovan jedinec s kombinaci

alel 12. Na lokalit Povydi byli pozorovani pouze homozygotni jedinci, ada& pa 1. tak
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na 2. alele. Homozygotni jedinci na 1. nebo 2.ealglli pozorovani i na lokaltStoZecko.
Zde byl vSak pozorovan i jeden heterozygotni jedm&ombinaci alel 12.

Lokus Perox-A

Na lokalitach Gerlova Hy Velky Bor a StoZecko byli u tohoto lokusu pozaiov
pouze homozygotni jedinci na 2. alele. U populaceb®r 1000 byli pievazmi pozorovani
také homozygotni jedinci na 2. alele, objevili sle ale i heterozygotni jedinci s kombinaci
alel 23. Na lokali Povydi byli krom¢ homozygotnich jedincna 2. alele pozorovani také

homozygotni jedinci na alele 1. a heterozygotningids kombinaci alel 12.

Lokus Perox-B

Na lokali€ Gerlova Hiti se u tohoto lokusu projevila pouze kombinace 22eh 11.
V populacich Velky Bor a Soubor 100@yli pozorovani pouze homozygotni jedinci
na 2. alele. Na lokalitPovydi byli pozorovani bd homozygotni jedinci na 2. alele, nebo
jedinci heterozygotni s kombinaci alel 12. Na |dkaBtoZecko byla krogh alelickych
kombinaci 22 a 12 sledovana u 1 jedince také koateiil.

Lokus 6Pgdh-A

Na lokalit Gerlova Ht byli na tomto lokusu ifgvazr homozygotni jedinci na 2., 3.
a 4. alele. Objevili se ale také jedinci s kombinalel 23. Na lokali Velky Bor byl
pozorovani homozygotni jedinci na 1., 2. a 3. atebo jedinci s kombinaci alel 23 a 34.
Také v populaci Soubor 100@ievazovali homozygotni jedinci, a to na alelach 3.a
Pouze jeden jedinec byl pozorovan s kombinaciz8eNa lokali¢ Povydi byly u jedind
pozorovany alelické kombinace 22, 23, 33, 34 aN&lokali€ StoZzecko byly pozorovany
kombinace alel 22, 23 a 33.

Lokus 6Pgdh-B
Na lokalitach Gerlova Hij Velky Bor, Soubor 1000a Povydi byli u tohoto lokusu
pozorovani pouze homozygotni jedinci na 2. alelepogulaci StoZecko se kr@m

kombinace 22 projevila také kombinace alel 12.

Lokus Got-A
Na lokalitach Gerlova Hua Soubor 1000se projevili pouze homozygotni jedinci

na 2. alele. Na lokalitach Velky Bor a Povidyli kromé¢ homozygotnich jedinc
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na 2. alele pozorovani také heterozygotni jedirkdrabinaci alel 12. V populaci StoZecko

se projevily alelické kombinace 11, 12 a 22.

Lokus Got-B

Na lokalitach Gerlova Hua Povydi byli u tohoto lokusu pozorovaniigvazre
homozygotni jedinci na 2. alele. Objevili se aleétheterozygotni jedinci s kombinaci alel
12 a 23. Na lokalitach Velky Bor a Soubor 10@g/li pozorovani homozygotni jedinci
na2. a 3. alele a heterozygotni jedinci s komlanacalel 12, 13 a 23. Na lokalit
Stozecko se objevili homozygotni jedinci na 2. elalheterozygotni jedinci s kombinaci
alel 23.

Lokus Got-C

Na lokali# Gerlova Hd byli pozorovani homozygotni jedinci jak na 2. aletak
na alele 3. a heterozygotni jedinci s kombinaci 2B2a 13. Na lokal& Velky Bor byl
pozorovani jedinci s kombinacemi alel 22, 33, 13, d 23. V populaci Soubor 1000
se projevili jak homozygotni jedinci na 1. a 2.laléak jedinci heterozygotni s kombinaci
alel 12 a 23. Na lokalit Povydi byli pozorovéani jedinci s kombinaci alel 11, 223
Na lokalit StoZzecko byli pozorovani homozygotni jedinci na, 2. i 3. alele

a heterozygotni jedinci s kombinaci alel 23.

Lokus Gdh-A

Na lokalitach Gerlova Hy Povydi a StoZecko byli pozorovani pouze homozygotni
jedinci a to bd na 2., nebo 1. alele. Na lokalivVelky Bor byli pozorovani bdi
homozygotni jedinci na 2. alele, nebo heterozyggedinci s kombinaci alel 12.

V populaci Soubor 100Myli pozorovani pouze homozygotni jedinci na 2lal
Lokus Pepca-B

U tohoto lokusu byli na vSech lokalitach pozorovaouze homozygotni jedinci na 2.

alele (odvozeno na zakladtudia literatury).
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5.2 Hodnoceni jednotlivych populaci
5.2.1 Alelické frekvence

Pro kazdy lokus v kazdé populaci byly stanovenkveace vyskytu jednotlivych
alel. Tabulka¢. 4 uvadi pehled alelickych frekvenci, vifioze 4 je grafické znazogni
téchto frekvenci v lokusech a Vijpze 5 je souhrnné grafické znazémh lokusi
v jednoltivych populacich. Frekvence alel v popidhcse pohybovaly v rozmezi 1 %

az 100 %. Stoprocentni vyskyt jedné alely v lokmsa&i homozygotniho jedince.

Tabulka ¢&. 4: Alelické frekvence jednotlivych lokidspro jednotlivd stanovidt (tu¢né
vyznaeno diskutované).

1.c4st
Lokalita

Lokus Alela Garllﬁz/a VBe(I)kry Sl%%%(ir Povydii | StoZecko
ldh-A 1/ 0,116, 0,326/ 0,100 0,198 0,240
2| 0,023 0,000 0,060 0,052 0,000
3| 0,861 0,674 0,850, 0,750 0,760
Pgm-A 1/ 1,000 0,957, 1,000 0,990 0,927
2| 0,000 0,043 0,000 0,010 0,073
Pgm-B 1/ 0,081 0,087 0,080 0,021 0,083
2| 0919 0,913 0,920 0,979 0,917
Lap-A 1/ 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
2| 0,174 0,033 0,090 0,010 0,031
3| 0,745 0,934, 0,840 0,896 0,854
4, 0,081 0,033 0,070, 0,094 0,094
5/ 0,000 0,000 0,000 0,000 0,021
Lap-B 1/ 0,116, 0,174 0,140 0,010 0,021
2| 0,616 0,772 0,730, 0,333 0,313
3| 0,256 0,043 0,120, 0,115 0,219
4| 0,0121 0,011 0,010 0,469 0,353
5/ 0,000 0,000 0,000 0,073 0,094
Pgi-A 1/ 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
2| 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000
Pgi-B 1| 0,221 0,000 0,020 0,083 0,094
2| 0,779 1,000 0,980 0,917 0,906
Perox-A 1| 0,000 0,000 0,000 0,052 0,000
2| 1,000 1,000 0,980 0,948 1,000
3| 0,000 0,000 0,020 0,000 0,000
Perox-B 1| 0,047, 0,000 0,000 0,052 0,052
2| 0,953 1,000 1,000 0,948 0,948
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Tabulka ¢. 4. Alelické frekvence jednotlivych lokidspro jednotliva stanovist (tu¢né
vyznaeno diskutované).

2.cast
Lokalita

Lokus Alela Garllﬁya Vg:)kry S:L(())L(J)%T Povydii | Stozecko
6Pgdh-A 1| 0,000 0,0221 0,000 0,000 0,000
2| 0,384 0,283 0,430 0,645 0,707
3] 0593 0,673 0,570 0,311 0,293
4, 0,023 0,022 0,0000 0,044 0,000
6Pgdh-B 1/ 0,000 0,000 0,000 0,000 0,021
2| 1,000 0,978 1,000 1,000 0,979
3| 0,0000 0,022f 0,000 0,000 0,000
Got-A 1/ 0,000 0,0114 0,000 0,010 0,052
2| 1,000 0,989 1,000 0,990 0,948
Got-B 1| 0,081 0,043 0,050 0,042 0,000
2| 0,896 0,870, 0,890 0,906 0,990
3| 0,023 0,087 0,060 0,052 0,010
Got-C 1} 0,012 0,033 0,120 0,022 0,083
2| 0,779 0,782 0,840 0,891 0,834
3| 0,209 0,185 0,040 0,087 0,083
Gdh-A 1| 0,023 0,033 0,000 0,021 0,021
2| 0977, 0,967, 1,000 0,979 0,979
Pepca-B 1/ 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
2| 11,0000 1,000 1,000 1,000 1,000

5.2.2 Hodnoceni alelovych frekvenci na jednotlivych lokatach
Gerlova Hut’

Na lokalit# Gerlova Hd byl lokus Pgm-A monomorfni na 1. alele, stéjrjako
v populaci Soubor 1000 S pongrné vysokou frekvenci, i@s 17 %, byl na této lokalit
pozorovan vyskyt 2. alely lokudiap-A U ostatnich populaci byla frekvence vyskytu této
alely do 9 %. U lokus#gi-B byla s vysokou frekvenci zastoupena 1. alela.é@ialokalie
se objevila se zastoupenirfep 22 %, zatimco na ostatnich lokalitach nedosatila0 %.
NejfrekventovagjSi alelou u lokusu6Pgdh-A byla, podobd jako na dalSich dvou
lokalitach, 3. alela. Lokussot-A se projevil na této lokalit monomorfg. S pongrné
vysokou frekvenci (8,1 %) se zde projevila 1. alekusuGot-B. Na ostatnich lokalitach
byl jeji vyskyt do 5 %. S frekvenciigs 20 % byla u lokus@ot-C na této lokali

a na lokali¢ Velky Bor pozorovana 3. alela.
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Velky Bor

Na lokali€ Velky Bor nebyla pozorovana 2. alela lokudh-A. S pongrné vysokym
zastoupenim @@s 93 %) se zde objevila 3. alela loklsyp-A Jako na jediné lokatitbyl
zde pozorovan monomorfni projev lokuBgi-B. Také lokusPerox-B se zde projevil
monomorfré. U lokusu6Pgdh-Ase pouze na této lokaliprojevila 1. alela, 3. alela zde
mela nejvysSi zastoupeniigs 67 %). U lokus®Pgdh-Bse projevila se 2% zastoupenim

3. alela. U lokusiot-C byla pozorovana 3. alela s 18,5% zastoupenim.

Populace Soubor 1000

V této populaci se projevil monomoifnlokus Pgm-A U lokusu Perox-A se
u rekterych jedin@ pouze v této populaci projevila 3. alela. Frekwetato alely byla 2 %.
Lokus Perox-B mél monomorfni projev. NejvySsi frekvenci u lokugiPgdh-A méla
3. alela, 4. alela nebyla pozorovanébec. Monomorfd se projevil také lokussot-A
U lokusuGot-C se s porirn¢ vysokou frekvenci (12 %) projevila 1. alela, ndapa alela

s

v této populaci projevil monomorén

Povydri

Lokus Pgm-B se na této lokalit projevil s velmi nizkou frekvenci (pouze 2 %).
U lokusulLap-A se s 1% frekvenci projevila 2. alela, stejako 1. alela u lokusuap-B
4. alela u lokusuLap-B se projevila s nejvyssi frekvenci (t&mt7 %) a projevila se takeé
alela 5. U lokusuPerox-Abyla pozorovana 1. alela. NejvySSi frekvenci wkk6Pgdh-A

méla 2. alela.

Stozecko

Na lokali® Stozecko nebyla u lokusldh-A pozorovana 2. alela. Jako na jediné
lokalité byla zde pozorovana 5. alela u lokusap-A U lokusuLap-Bse 1. alela projevila
pouze s malou frekvenci, nejvyssi frekvence bylzopavana u 4. alely a byla pozorovana
také alela 5. 2. alela u lokussPgdh-A m¢la nejvyssi frekvenci (70,7 %) a nebyla
pozorovana alela 4. U loku€Pgdh-Bbyla pouze zde pozorovana alela 1. S vice nez 5%
frekvenci se projevila 1. alela loku&ot-A U lokusuGot-Bse 1. alela neprojevilailsec.
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5.2.3 Hodnoceni alelovych frekvenci v zavislosti na geogfické poloze a nadmeéské
vySce

Pti vyhodnocovani zavislosti zastoupeni alel na gafogké poloze, nebyl pozorovan
Zzadny vyznamny trend (viztitoha ¢. 4). Divodem je nejspiSe mala rozloha sledované
oblasti.

Pri vyhodnocovani zavislosti zastoupeni alel na nagke vySce, byl pozorovan
trend snizovani vyskytu 4. alely u lokukap-B se stoupajici nadngkou vysSkou. Opay
trend byl pozorovan u 2. alely stejného lokusu @fifohac. 5). U ostatnich lokuszadny

trend pozorovan nebyl.@odem niize byt ogt mala rozloha sledované oblasti.

5.2.4 Hodnoceni podilu polymorfnich lokudi

Pt pouziti kritéria 0,95 bylo pozorovano ze Sesth&odnocenych lokus dvanact
lokusa (75 %) polymorfnich alesmov jedné populaci. Polymorfnich lokiusre vSech
populacich bylo ¢ (31,25 %). B pouziti kritéria 0,99 bylo alespov jedné populaci
polymorfnich 87,5 % lokus tj. ¢trnact lokus ze sledovanych Sestnacti. Ve vSech
populacich bylo polymorfnich sedm loKugj. 43,75 %. Pokud uvaZzujeme, Ze polymorfni
lokus je jakykoliv lokus, kde se projevilo vice lalez jedna (bez kritéria),ugtavaji
hodnoty stejné jakoip pouziti kritéria 0,99. VSechny alely, které bwylyjednotlivych
lokusi pozorovany, mly alesp@é 1% zastoupeni, protoZze v kazdé populaci nebylo
hodnoceno vice nez 50 strdm

Pri pouziti kritéria 0,95 p hodnoceni jednotlivych lokalit bylo zji&to, Ze nejmensi
podil polymorfnich lokus (43,75 %) byl na lokakt Velky Bor a v populaci oziané jako
Soubor 100Q V populacich Gerlova Hua Povydi bylo zastoupeni polymorfnich lokius
56,25%. Nejvice polymorfnich lokéisbylo pozorovano na lokaditStozecko (62,5 %).
Pti pouziti kritéria 0,99 byl nejmensi podil polymeith loku$i pozorovan v populaci
Soubor 1000 (56,25 %), dale na lokatitGerlova Hi (62,5 %) a Velky Bor (68,75 %).
NejvySSi podil polymorfnich lokusbyl pozorovdn na lokalithch StoZzecko a Pdvyd
(81,25 %).

5.2.5 Podil heterozygotnich jediné@ v populacich

Pro kazdou sledovanou populaci a lokus byl stanopetet aiekavanych
a pozorovanych heterozygotnich jedir{uiz tabulka¢. 5).
NejvysSi pdet pozorovanych heterozygotnich jedinoa lokalie Gerlova Hd byl

u lokusi Lap-B (18),Pgi-B (17) aLap-A(16). Ani jeden heterozygotni jedinec se neobjevil
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u dvou lokus (Perox-A Gdh-A). Nejvice heterozygotnich jediincbylo oiekavano
u lokusu Lap-B (23,267) a nejménu Gdh-A (1,953). LokusyPgm-B Pgi-A, Perox-B
6Pgdh-B Got-A a Pepca-Bbyly homozygotni. Na lokalitVelky Bor byl nejvyssi peet
heterozygotnich jediricpozorovan také pro lokusap-B (8) a dale pro lokusgPgdh-A
aGot-C (oba 6). Zadny heterozygotni jedinec nebyl u lokigm-B Pt lokusi bylo
na této lokalié homozygotnich Hgi-A, Pgi-B, Perox-A Perox-B a Pepca-B. NejvysSi
pocet actekavanych heterozygotnich jedindyl stanoven pro loku$Pgdh-A (21,391)
heterozygotnich jediricu lokusi Lap-B (17), Got-C (14) aLap-A(11), nejnizSi B6Pgdh-A
(1). NejvySSi poet aiekdvanych heterozygotnich jedinibyl stanoven pro lokusPgdh-A
(24,510) a nejnizSi pro lokuskgi-B a Perox-A (oba 1,960). Na této lokalitbylo
pozorovano nejvice homozygotnich lokuselkem 7 Pgm-A Pgi-A, Perox-B 6Pgdh-B
Got-A Gdh-A aPepca-B. Na lokali® Povydi byl opst nejvyssi poet heterozygotnich
jedinai pro lokusLap-B (20) a dale pro lokuslgh-A aLap-A (oba 9). Zadny heterozygotni
jedinec nebyl pozorovan u lokusPgi-B a Gdh-A NejvysSi poet aiekavanych
heterozygotnich jediricbyl urcen proLap-B (26,436) a nejnizsi pro loku$3gm-Aa Got-A
(oba 0,989). Homozygotni lokusy bylyi t(Pgi-A, 6Pgdh-B a Pepca-B. Na lokalig
Stozecko byl nejvySSi pet pozorovanych heterozygotnich jdinopst u lokusulLap-B
(22), dale uldh-A (11) a6Pgdh-B(7). Ani jeden heterozygotni jedinec nebyl poz@mv
u lokusuGdh-A Nejvyssi poet acekavanych heterozygotnich jedinbyl urcen pro lokus
Lap-B (30,287) a nejnizsi pr&ot-B (0,989). Homozygotni lokusy byly na této lokalit
celkem i (Pgi-A, Perox-AaPepca-B.
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Tabulka ¢ 5. Patet pozorovanych (NO) a aekavanych (INE) heterozygotnich jediric

v jednotlivych lokusech a populacigtu¢né vyznaeno diskutovane)Pomkky v buikach
zna’i homozygotni lokusy.)

Podet Lokalita
Lokus |heterozygotnich| Gerlova| Velky | Soubor ” .
jedinci Hut Bor 1000+ Povydri | Stozecko
Idh-A NHo 6,000 2,000 5,000 9,000, 11,000
NHE 10,558 20,217 13,250 18,330 17,372
Pgm-A NHo 1,000 2,000 - 1,000 3,000
NHe 6,430 3,826 - 0,989 6,479
Pgm-B NHo - 0,000, 2,000[ 2,000 4,000
NHE - 7,304 7,360 1,957 7,319
Lap-A NHo 16,000 4,000 11,000 9,000 6,000
NHE 17,593 5,707 14,070 8,138 11,691
Lap-B NHo 18,000 8,000 17,000 20,000 22,000
NHE 23,267 17,120 21,650 26,436 30,287
Pgi-A [1\HO ' ' - ' '
NHe - - - - -
Pgi-B Nho 17,000 - 2,000 0,000 1,000
NHE 14,802 - 1,960 7,319 8,138
Perox-A NHo 0,000 - 2,000 3,000 .
NHE 3,814 - 1,960 2,904 -
Perox-B NHo . - - 5,000 3,000
NHE . - - 4,734 4,734
6Pgdh-A NHo 5,0000 6,000 1,000 4,000 7,000
NHE 21,523 21,391 24,510 22,227, 18,900
6Pgdh-B NHo . 2,000 - . 2,000
NHE . 1,957 - . 1,957
Got-A NHo . 1,000 - 1,000 3,000
NHe i} 0,989 ) 0,989 4,734
Got-B NHo 9,000 5,000[ 7,000[ 5,000 1,000
Nne 8,221 10,783 10,090 8,351 0,989
Got-C NHo 8,000 6,000 14,000 8,000 4,000
NHE 15,012 16,207| 13,920 9,067 13,957
Gdh-A NHo 0,000, 3,000 - 0,000 0,000
NHE 1,953 2,902 - 1,957 1,957
Pepca-B Nio - - - - -
NHe 3 3 3 3 3
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5.2.6 Fixaéni index pro jednotlivé lokusy

Hodnoty index fixace pro jednotlivé lokusy u sledovanych populgou uvedeny
v tabulcec. 6. Fixani index udava zastoupeni homozygotnich a heteotaydh jeding
v populaci na konkrétnich polymorfnich lokusechiad nabyvat hodnot -1 az +1. Hodnota
-1 znamend, Ze se v populaci vyskytuji pouze heygatini jedinci; hodnota +1ik4,
Ze v populaci jsou pozorovani jen homozygotni jedin

U populace Gerlova Hubyli u lokusuPerox-A a Gdh-A sledovani pouze jedinci
homozygotni. Na lokalit Velky Bor byli pouze homozygotni jedinci pozorovaa lokusu
Pgm-B Na lokali¢ Povydi to byly lokusyPgi-B a Gdh-A Na lokusuGdh-Abyli pouze
homozygotni jedinci sledovani i na lokalitStoZzecko. Na vSech lokalitaich bylo
u prevazujiciho pétu lokugi pozorovano vysSi zastoupeni homozygotnich jéd{kiadné
Na lokalit Povydi byl lokius
s heterozygotnim zastoupenim jedinc

znaménko indexu). sledovan nejvyssi podil

Tabulka ¢. 6: Hodnoty index fixace pro jednotlivé lokusy a populace.

Lokalita
Lokus Garllﬁya Vg:)l;y Sl%%%?rr Povydii | StoZecko
Idh-A 0,432 0,901 0,623 0,509 0,367
Pgm-A 0,844 0,477 - -0,011 0,537
Pgm-B - 1,000 0,728 -0,022 0,453
Lap-A 0,091 0,299 0,218 -0,106 0,487
Lap-B 0,226 0,533 0,215 0,243 0,274
Pgi-A - - - - -
Pgi-B -0,148 - -0,020; 1,000 0,877
Perox-A 1,000 - -0,020, -0,033 -
Perox-B - - - -0,056 0,366
6Pgdh-A 0,768 0,720f 0,959 0,820 0,630
6Pgdh-B - -0,022 - - -0,022
Got-A - -0,011 - -0,011 0,366
Got-B -0,095( 0,536 0,306/ 0,401 -0,011
Got-C 0,467, 0,630, -0,006] 0,118 0,713
Gdh-A 1,000, -0,034 - 1,000 1,000
Pepca-B - - - - -




5.2.7 Testovani platnosti Hardy-Weinbergovy rovnovahy v ppulacich

Pro statistické zhodnoceni platnosti Hardy-Weinbeygrovnovahy ve sledovanych
populacich byl pouZity>test pro porovnani &ekavanych a pozorovanych gendtyp
v populaci a dale test dobré shody pro porovnanstompeni homozygotnich
a heterozygotnich jedifc

Testovani rozlozeni genotyf v populaci

V tabulce v piloze ¢. 6 jsou uvedeny z&kladni Udaje pro hodnoceni gefot
v jednotlivych lokusech pro posouzeni platnostingteené nulové hypotézy, ktera je:
,Ve sledované populaci plati Hardy-Weinbergova mxaha."

Na lokali€ Gerlova Hti byla hypotéza testovana na deseti polymorfnicludekh
(Idh-A, Pgm-B Lap-A Lap-B Pgi-B, Perox-A 6Pgdh-A Got-B Got-C a Gdh-A.
Pozorované genotypy se u lokusdh-A, Pgm-B Lap-A Perox-A 6Pgdh-A Got-C
a Gdh-A vyznamr¢ [iSi na hladig@ vyznamnosti 0=0,05 od c¢etnosti genotyp
predpokladanychip platnosti Hardy-Weinbergovy rovnovahy. Na lokaltelky Bor byla
hypotéza testovana také na deseti polymorfnichslegn ([dh-A, Pgm-A Pgm-B Lap-A
Lap-B, 6Pgdh-A Got-A Got-B, Got-C a Gdh-A). U vSech sledovanych lokiyskromg
Got-A aGdh-A byla platnost nulové hypotézy zamitnuta na hkadiyznamnostio=0,05.
U populace Soubor 1000byla nulova hypotéza testovana na deviti lokusg@dh-A,
Pgm-B Lap-A Lap-B Pgi-B, Perox-A 6Pgdh-A Got-B a Got-C). Platnost nulové
hypotézy byla zamitnuta na hladimyznamnostic=0,05 u lokué Idh-A, Pgm-B Lap-A
6Pgdh-AaGot-B. Na lokali¢ Povydi probihalo testovani nainacti lokusech Ifh-A,
Pgm-A Pgm-B Lap-A Lap-B, Pgi-B, Perox-A Perox-B 6Pgdh-A Got-A Got-B, Got-C
aGdh-A. Platnost Hardy-Weinbergovy rovnovahy byla nadi& vyznamnostio=0,05
zamitnuta u sedmi lokts(ldh-A, Lap-B, Pgi-B, 6Pgdh-A, Got-B, Got-C a Gdh-A.
Na lokali# StoZzecko byla nulova hypotéza testovana takéfinacti lokusech Ifih-A,
Pgm-A Pgm-B Lap-A Lap-B, Pgi-B, Perox-B 6Pgdh-A 6Pgdh-B Got-A Got-B, Got-C
aGdh-A a na hladia vyznamnostia=0,05 nebyla zamitnuta pouze pro lok&3gdh-B
aGot-B

Testovani rozlozeni homozygotnich a heterozygotnigadinci v populaci
Pomoci testu dobré shody bylo gZpsano, zda rozdeni homozygotnich

a heterozygotnich jedifov populaci odpovida Hardy-Weinbergokovnovaze. Pro kazdy
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lokus byly testovany nasledujici skupiny: homozyjggédinci pro nejasgji zastoupenou
alelu, k&Znilvzacni heterozygotni jedinci a vzéacni homozygofedinci a ostatni
heterozygotni jedinci. Zakladni hodnoty pro jedieétllokusy pro posouzeni platnosti
stanovené nulové hypotézy, ktera je: ,Ve sledovpopulaci plati Hardy-Weinbergova
rovnovaha,” jsou uvedeny Vifpzec. 7.

Na lokali# Gerlova Hti byla nulova hypotéza testovana na Sesti lokuskitrA
Lap-A Lap-B, Pgi-A, Got-B, Got-C). Rozdleni homozygotnich a heterozygotnich jedinc
se u lokus Idh-A, Lap-A Pgi-A a Got-C vyznamr liSi na hladig vyznamnostio=0,05
od rozloZeni pedpoklddaného ip platnosti Hardy-Weinbergovy rovnovéahy. Na lokalit
Velky Bor byla nulova hypotéza na hladimyznamnostio=0,05 zamitnuta u vSech tp
testovanych lokus (Lap-A Lap-B, 6Pgdh-A Got-B, Got-C). V populaci Soubor 1000
byla platnost nulové hypotézy zamitnuta na hladipznamnostia=0,05 u fech (dh-A,
Lap-A a Got-B) z pti testovanych lokus (Idh-A, Lap-A Lap-B Got-B, Got-C).
Na lokalit Povydi byla platnost stanovené nulové hypotézy testoviake na pi
polymorfnich lokusechldh-A, Lap-B, 6Pgdh-A Got-B, Got-C). Na hladig vyznamnosti
a=0,05 byla hypotéza zamitnutaiedh lokus (Idh-A, 6Pgdh-Aa Got-B). Platnost nulové
hypotézy byla na lokalit StoZzecko testovana n#&eth lokusechl(ap-A Lap-B a Got-O
a byla zamitnuta na hladinyznamnostii=0,05 u lokug Lap-AaGot-C.

5.3 Souhrnné zhodnoceni populaci
5.3.1 Z&kladni genetické charakteristiky

Prehled sumarnich vysledlpro jednotlivé lokality je uveden v tabulee?.

NejvysSi pimérny paiet alel na lokus byl pozorovan na lok&alRovydi (2,2), dale
na lokalitich Gerlova Hy Velky Bor a Stozecko (2,1). V populaci Soubor @@yl
pozorovan nejmensi fmérny paet alel na lokus (1,9) i nejmensi podil polymoric
lokusia (56,3 %). NejvysSi podil polymorfnich lokusyl pozorovan na lokatit Povydi
byla zjis&na na lokali& Velky Bor (0,053) a v populaci Soubor 100®,076). Nejvy3si
pozorovana heterozygotnostiep 0,1, byla zji$ha na lokali#é Gerlova Hd. Pro tuto
lokalitu byla stanovena také nejvySSicekavana heterozygotnost. ¢€kavana
heterozygotnost byla ve vSech sledovanych populaci&tSi neZz heterozygotnost

pozorovand (viz tabulka. 7 a graf¢. 2). Ve vSech populacich byla pozorovana kladna
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hodnota fix&niho indexu, coZz znamen4, Ze byl ve vSech popuigmeorovan vyssi podil

homozygotnich jedinc

Tabulka ¢ 7. Prehled sumérnich vysledkgenetické struktury pro jednotlivé lokality
(v zavorce uvedenaistini chyba odhadu).

Populace Pvrﬁmérny ] Pfﬁmérny Podil ] Heterozygotnost Fixagni
pocet stromi | pocet alel na| polymorfnich 1 . .. .
na lokus lokus lokusit Pozorovana| O¢ekavana| index

Gerlova 43 2,1 62,5 0,116 0,181 0,35
Hut (0,2) (0,039) (0,049)

Velky 46 2,1 68,8 0,053 0,149 0,64
Bor (0,3) (0,014) (0,043)

Soubor 50 19 56,3 0,076 0,137 0,44
1000 (0,2) (0,028) (0,042)

Povydi 46,5 2,2 81,3 0,090 0,155 0,41
(0,2) (0,028) (0,046)

Stozecko 46,9 2,1 81,3 0,090 0,174 0,48
(0,2) (0,030) (0,046)

Graf ¢. 1. Podil polymorfnich lokusv jednotlivych populacich.
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Graf ¢. 2 Pozorovana atekavana heterozygotnost v jednotlivych populacich.
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5.3.2 Analyza genetické struktury populaci

Pro analyzu genetické struktury sledovanych populada pouzita Wrightova
F-statistika (byl utovan stupg inbreedingu —Fis, stup& popul&ni diferenciace
na subpopulace +sy, odchylka od Hardy-Weinbergovy rovnovahy ) a Neiova
G-statistika (ponsr diverzity mezi populacemi k celkové diveezit Gs7). Pomoci hodnoty
pro Fst(SLATKIN 1985) byl péitan i genovy tokNem) (viz tabulkac. 8).

Kladna hodnota stugninbreedingu F;s) poukazuje na to, Ze v populacich byl
pozorovan nadbytek homozygotnich jedin¥e sledovanych populacich byl pozorovan
téemei 50% pokles heterozygotnosti ve srovnani s Hardyaéegovym zékonem. Malé
hodnoty spoitané pro stupe diferenciace Ksy) a ponér diverzity mezi populacemi
k celkové diverzit (Gsy) poukazuji na malé genetické rozdily mezi sledgwan
populacemi. Pogr diverzity mezi populacemi k celkové dive&znGsy) byl 6 %.
To znamena, Zeftplizné 94 % celkové genetické diverzity je dano vnitropepné

a jen 6 % pipada na rozdily mezi populacemi.

Tabulka ¢é. 8 Praimérné hodnotyFs, Fst, Fir, Gsta Nem pro sledované populace.

Souhrn za Fir Fst Fis GgT Nem
populace 0,497, 0,070, 0,459 0,057| 3,321
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5.3.3 Genetické vzdalenosti mezi populacemi

Vypoétené genetické vzdalenosti mezi populacemi (podie 1972) jsou uvedeny

v tabulcec. 9. Genetické vzdalenosti se pohybovaly v rozrdg2®1 az 0,01 a rozdil mezi

populacemi neni velky.

Grafické znézoréni genetickych vzdélenosti pomoci shlukové anajgzuvedeno

na obrazkw. 2. Shlukova analyza ukazuje, Ze nejvice podobrmédgemr jsou populace

Povydi a StoZecko.

Tabulka ¢. 9: Matice genetickych vzdalenosti (podleIiN972).

Populace 1 2 3 4 5
1 Gerlova Hue | ***

2 Velky Bor 0,010, ***

3 Soubor 1000 0,005 0,005 ***

4 PovydFi 0,004, 0,003 0,002 ***

5 StoZecko 0,006 0,006/ 0,006/ 0,001 ***

Obrazeké. 2 Dendrogram Shlukové analyzy (metodou UPGMA) nkladk Neiovych
genetickych vzdalenosti

Gerlova Hut

Velky Bor

Soubor 1000+

Povydri I

Stozecko |

0,00

0,01
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6 Diskuse

6.1 Frekvence alel

V oblasti Sumavy byla provéda analyzactyt populaci jedle &okoré v ramci
vyzkumu sledujiciho genetickou diverzitu populacjeiim arealu roz#éni (LONGAUER
1996). Jednalo se o populace z oblasti kolem Ny@&#i@zné Rudy, Kubovy Huti a Bilého
potoka. U lokusuL.ap-A byly sledovany 4 alely, z nichz frekvence nejviestoupené alely
byla pres 80 %. U populaci sledovanychieglozené studii se podobna frekvence objevila
u 4 populaci, vjedné populaci byla frekvence ochro nizsi (74,5 %). Na lokadit
Stozecko, ktera byla sledovanaiegioZzené studii, se objevila i nejpomalejSi alelaoto
lokusu, ktera byla ve studii prov&te Longauerem (GQNGAUER 1996) pozorovana pouze
v oblasti Italie. Tato alela byla pozorovana i pptacich ve Svycarsku (}$SENDORFER
1999) nebo v oblasti Slezskych Beskyd (Polsko(N\rRTOWICZ 2004). Nejastji byly
v evropskych populacich pozorovany 3 alelyni(BAN & KAJBA 2005, KORSHIKOV a kol.
2005, LEwanDOWSKI a kol. 2001, MEJNARTOWICZ 2003, BLELA & BALLIAN 2008,
BaLLIAN 2003, 2009) nebo 2 alely RBITENBACH-DORFERa kol. 1997, EDy a kol. 1999).

Pro lokusLap-B bylo v gredloZené studii pozorovanétmlel steji jako u populaci
v Polsku (MEaNARTOWICZ 2003, 2004). V Chorvatsku MBLIAN & KAJBA 2005)

a na uzemi Bosny a HercegovinyiA & BALLIAN 2008, B\LLIAN 2003, 2009) byly
pozorovany alely pouzé&tyii. Tri alely byly pozorovany u populaci z Italie ybci a kol.
1999) a na Slovensku pak alely¢ddATUSOVA 1995).

Lokus Perox-Ase u Sumavskych populaci tedloZzené studii i ve studii provedené
Longauerem (DNGAUER 1996) projevil ¥tSinou monomorfé, pripadré byla sledovana
nizka frekvence u pomalejsi alely. YedloZzené studii vSak byla pozorovana na lokalit
Povydi jedna rychlejSi alela (s malou frekvenci) neZaatesjfrekventovagjsi. Tato alela
nebyla pozorovana v Zadne jiné evropské populaan@auer 1996, WRTU a kol. 2009).

Pro lokusPerox-Bbyly u Sumavskych populaci v této studii i ve stymovedené
Longauerem (bNGAUER 1996) pozorovany pouze 2 alely. NejvySsi frekveryda
pozorovana u druhé, pomalejsi alely. V oblastidtllla u tohoto lokusu pozorovana jest
jedna pomalejSi alela, ovSem s velmi malou frekiv€@@ %) (RALTSOYIANNES a kol.
1999) na rozdil od populaci sledovanych v Rumund#ide tato pomalejSi alela byla
sledovana s frekvenci kolem 20 %uggu a kol. 2009).
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Lokus 6Pgdh-A se v pedloZzené studii  projevil ¢tyimi alelami.
V Sumavskych populacich sledovanych LongauereoNn@aUER 1996) se projevily pouze
dvé alely. Ctyii alely u tohoto lokusu byly pozorovany také v RoISMEINARTOWICZ
2004), kde podohlinjako v Sumavskych populacich byla nejrychlejSilaalpozorovana
pouze u Bkterych populaci. V Sumavskych populacich nebylaopovana pouze jedna
nejfrekventovagysi alela, nejfrekventovanejSi byly druha nelsetit nejrychlejsi alela.
U jedle Elokoré v Polsku (MJNARTOWICZ2004) byla v Bkterych populacich pozorovana
jako nejvice zastoupena alela i alela nejpomal®fjJiolskych Beskydech byly pro tento
lokus pozorovanyit alely (MEaNARTOWICZ2003), podobé jako v jedné populaci v oblasti
jiznich Alp ve Svycarsku (BSSENDORFERL999), v jedné populaci v Chorvatskua(BIAN
& KaiBa 2005), ve dvou populacich na Uzemi Bosny a Heriego(BALLIAN 2003)
a v jinych populacich jedle vramci Evropy gBMAN a kol. 1990). V populacich
rostoucich v Itélii byly pozorovany jakfit alely (Ducci 1999), tak alely dv
(SCALTSOYIANNES a kol. 1999, WeARIO a kol. 1995). V jihovychodni Francii By a kol.
1999), na Slovensku (MUSOVA 1995), v Polsku (EwaNDOWSKI 2001), na Uzemi Bosny
a Hercegoviny (RELA & BALLIAN 2008, B\LLIAN 2009) a ve #tSin¢ dalSich evropskych
populaci (IONGAUER 1996, 2001, IONNERT & BERGMANN 1995, BREITENBACH-DORFER
a kol. 1997) byly pozorovany pouze 2 alely.

Lokus 6Pgdh-B se u Sumavskych populaci tedloZzené studii projevil jako
v ostatnich populacich @echach (ONGAUER 1996) temi alelami. Ne ve vSech
populacich vSak byly vSechny alely pozorovany naged Menila se i frekvence nejvice
zastoupené alely. Uékterych populaci to byla alela nejrychlejSioflGAUER 1996),
u jinych populaci druha nejrychlejSi alelardgloZzena studie). Nejvice zastoupena alela
se nénila ve sledovanych populacich i jinde v ramci EpyroNa Slovensku se wkterych
populaci nejrychlejSi alela neprojevilatbec (MATUSOVA 1995), pgitom v jinych
populacich byla pozorovana jako nejfrekvent@ysin(LONGAUER 1996). Podob® tomu
bylo i v Italii, kde v rekterych populacich byly pozorovénii tlely (SCALTSOYIANNES
a kol. 1999), vjinych alely dv (Vicario a kol. 1995, Dccl a kol. 1999) a jako
nejfrekventova®ySi byla pozorovana ki druha nejrychlejSi, nebo nejrychlejsSi alela.
Ve Svycarsku byla pozorovana jako nejfrekventej&inalela druhd nejrychlejsi alela
(HUSSENDORFER 1999), podob& jako v Chorvatsku (BLLIAN & KAJBA 2005) nebo
na uzemi Bosny a HercegovinyI(BLA & BALLIAN 2008, BrLLIAN 2009). V souhrnné
studii sledujici jedli vramci celé Evropy @KNERT & BERGMANN 1995) byla
nejfrekventovagSi alelou bd alela nejrychlejSi, nebo nejpomalejSiREBTENBACH-
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DoORFER a kol. (1997) uvadi, Ze vysoka frekvence vyskysjrythlejSi alely je typicka
pro populace jedle, které pochazi z Balkanskéhagraf V jihovychodni Francii byly
sledovany pro tento lokus pouze 2 alely, z nichgrelerentovarSi alelou byla alela
pomalejSi (RDY a kol. 1999). V Polsku byly sledovany #kierych populacichrit alely,

z nichZ nejfrekventovaisi byla druh& nejrychlejSi alela Elvanpowski 2001) nebo alel
pét (MEINARTOWICZ 2003) nebo Sest (BNARTOWICZ 2004), kdy nejfrektovasSi alelou

byla druh&a neboétvrta nejrychlejsi alela.

Pro lokusGot-A byly u Sumavskych populaci ¥qullozené studii pozorovany du
dvé alely, nebo pouze alela pomalejSi. V jinych sledoxech Sumavskych populacich
(LONGAUER 1996) byla pozorovana pouze pomalejsi alela. Pad@btomu i u ¥tSiny
jinych populaci v Evrop (BERGMAN a kol. 1990, WARIO a kol. 1995, BLLIAN & KAJBA
2005, HISSENDORFER1999, LEwANDOWSKI 2001, MEINARTOWICZ 2003). V Bystickych
horach v Polsku byla pozorovéana taketitalela (MeaNARTOWICZ2004). Ti alely u tohoto
lokusu byly pozorovany jeStu nékterych populaci jedle na Gzemi Bosny a Hercegoviny
(BILELA & BALLIAN 2008, BALLIAN 2009), na Ukrajita (KORsHIKOV a kol.2005),v Italii
(Ducci a kol. 1999) a na SlovenskudNGAUER 1996), ale u &Siny slovenskych populaci
byly pozorovany pouze alely 8{MATUSOVA 1995, LONGAUER 1996).

V piedlozené studii byly pro loku&ot-B pozorovany if alely u ¢tyd populaci.
U jedné populace se projevily pouze:ditely (neprojevila se nejrychlejsi alela) stejako
v populacich sledovanych LongauerenofiGAUER 1996). Nejfrekventovaijsi alelou byla
druha nejrychlejsi alela. Vectine sledovanych evropskych populaci jedle tomu bylo
podobré (FADY a kol. 1999, MTUSOVA 1995, LONGAUER 2001, BrLLIAN & KAJBA 2005,
HUSSENDORFER 1999, BLELA & BALLIAN 2008, B\LLIAN 2009, Ducci a kol. 1999).
V populacich jedle rostoucich v Polsku byly siceqrovany takéit alely pro tento lokus,
ale nejfrekventovaijSi alelou byla alela nejrychlejSi @MNARTOWICZ 2004). Ve studii
provedené Konnertovou a BergmanemofKERT & BERGMANN 1995) se krom
nejrychlejsi alely projevila také alela nejpomadlejdko alela nejvice frekventovana.
V populacich jedle na Ukrajirbyla pozorovanadtvrta alela (KORsHIKOV a kol.2005).

U lokusu Got-C byly pozorovany u Sumavskych populaéi alely a nejvice
frekventovanou alelou byla alela druha nejrychlgpédloZzena studie, dNGAUER 1996).
Stejny pdet alel i stejna nejfrekventovgii alela byla pozorovana i v populacich
ve Francii (ADy a kol. 1999), na Slovensku @NGAUER 2001), v Italii (Duccl a kol.
1999) a v Chorvatsku @LIAN & KAJBA 2005). Ve Svycarsku byly pozorovany pouze

dv¢ alely (HUSSENDORFER 1999). V Polsku se tento lokus projeviktip alelami
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(MEJNARTOWICZ 2004) a na Uzemi Bosny a HercegovinyLéBA & BALLIAN 2008,
BaLLIAN 2009) a na Ukrajié ctyrmi alelami (KORsHIKOV a kol.2005). KONNERT (1993)
uvadi, Ze zejmeéna vyskyieti alely u lokusuGot-C ma u jedle Blokoré vazbu k toleranci
vici environmentalnim strés.

Lokus Gdh-A se u Sumavskych populaci projevil jednou nebeénddy alelami
(predloZzend studie, ANGAUER 1996). Nejvice zastoupena alela byla alela pogialej
Podobr tomu bylo i v Polsku (MJNARTOWICZ 2003,2004) a na Slovensku QINGAUER
2001, MATUSOVA 1995). V ltalii (Duccr a kol. 1999) a na Ukrajin(KorsHIkov a kol.
2005) byly pozorovany alelyit

Lokus Pgi-A se na Sumay projevil monomorfé (predloZena studie, ANGAUER
1996), stejn jako v Polsku (MtNARTOWICZ 2003, LEWANDOWSKI 2001),v Chorvatsku
(BALLIAN & KAJBA 2005). V Rumunsku a Bulharsku dNGAUER 1996, KONNERT
& BERGMANN 1995), na Uzemi Bosny a Hercegovinla(BAN 2003, BLELA & BALLIAN
2008, BALLIAN 2009) byly pozorovany dvalely. V Italii byly pozorovany v &kterych
populacich (ONGAUER 1996, MCARIO a kol. 1995) d¥ alely, v rekterych alely i (Ducci
a kol. 1999).

U lokusuPgi-B byly v predloZené studii pozorovany &alely. Nejfrekventovag)Si
alelou byla alela pomalejSi. Na lokalWelky Bor byla pozorovana pouze pomalejsi alela.
V jinych sledovanych Sumavskych populacich se tdokos projevil také monomorén
(LONGAUER 1996) stejn jako na uUzemi Chorvatska ABIAN & KAJBA 2005).
V populacich na Uzemi Bosny a Hercegoviny byly pozany bu’ dvé alely nebo jedna
alela (BLELA & BALLIAN 2008, B\LLIAN 2009). V Itélii je tento lokus vice variabilni,
u sledovanych populaci se zde projevily &z alely (KONNERT & BERGMANN 1995,
LONGAUER 1996, SALTSOYIANNES a kol. 1999, WARIO a kol. 1995). Ti alely byly
pozorovany také v Bulharsku ®NGAUER1996) a Rumunsku (tNGAUER 1996).

Enzymovy systém IDH se zd& byt u rodu jedle viceabéini nez je u jinych ro
jehlicnatych devin (SSHROEDER1989b). V Sumavskych populacich podéako v jinych
studiich (8HROEDER 1989b, WcARIO a kol. 1995, BEITENBACH-DORFER a kol. 1997,
BERGMANN a kol. 1990) nebyla identifikovanatvrta alela lokusuldh-A, ktera byla
pozorovana v &kterych populacich jedleélmkoré v Rakousku (BEITENBACH-DORFER
a kol. 1992), Polsku (EbNnARTOWICZ2003,2004), na izemi Bosny a HercegovinyL(BA
& BALLIAN 2008, B\LLIAN 2009) nebo ve Svycarskych Alpachu$$ENDORFER1999).
V Italii (VicAriO a kol. 1995) byly pozorovany pouzeédalely. U lokusuldh-B byla
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dokonce objevena jasna klinalni zavislost na tepdbt ponérech (nadmiské vySce
a zengpisné Sice) (BERGMANN & GREGORIUS1993).

U lokusu Pgm-A byly v predloZzené studii pozorovany jedna nebo¢ dalely
a nejfrekventova¥jSi byla alela nejrychlejSi. Podobné zastoupenli lay4o pozorovano
v Italii (VicARIO a kol. 1995), Svycarsku (MSENDORFER1999) a v #kterych populacich
na Uzemi Bosny a Hercegovinyi(BLA & BALLIAN 2008, BrLLIAN 2009). V Chorvatsku
byla pozorovana pouze jedna alelaa(BAN & KAJBA 2005) steja jako v reékterych
populacich v Polsku (BiNARTOWICZ2003). V Polsku v Beskydech byly pozorovany alely
tii (LewaNDOwsKI 2001) a nejfrekventovéjsi alelou byla druha nejrychlejsi alela.
V nékterych populacich na Uzemi Bosny a Hecegoviny Ipdyorovany takérit alely
a nejfrekventovagjsi alelou byla bd alela nejrychlejsi, nebo druha nejrychlejSA(BAN
2003,20009).

U lokusu Pgm-B byly pozorovany v populacich na Suntashvé alely a nejvice
zastoupenou byla alela pomalejSi stejjako v Polsku (MJNARTOWICZ 2004,
LEwANDOWSKI 2001), Chorvatsku (B.LIAN & KAIBA 2005), na Uzemi Bosny
a Hercegoviny (BELA & BALLIAN 2008, B.LLIAN 2003, 2009) i jinde v Evrap
(KONNERT& BERGMANN 1995).

Alely typické pro populace jedle rostouci v zdpadebo centralniasti Evropy
(Lap-As a Got-B;) (KONNERT & BERGMANN 1995) byly pozorovany také v populacich
na Sumay. Na Sumaw nebyla pozorovana alelaap-A;, coz? je také uvamho jako typicky
znak pro oblast zapadni a centraltéisti Evropy (KONNERT & BERGMANN 1995).
Podobnost Sumavskych populaci s populacemi rostouciNémecku naznauje vyskyt
alely 6Pgdh-Al kterad byla pray v Néemecku pozorovana @NNERT 1995 in BALLIAN
& KAJBA 2005).

6.2 Podil polymorfnich lokusi a praimérny poéet alel na lokus

U sledovanych Sumavskych populaci jediokoré se podil polymorfnich lokis
pohyboval v rozmezi 56,3 % (Soubor 1008 81,3 % (Povyid a StoZzecko). GNGAUER
(1996) uvadi proCechy paimérny podil polymorfnich lokus 72,2 % a pro Moravu
77,8 %. Pro Slovensko pak také 77,8 %, aleTiBovA (1995) uvadi pmmeérny podil
polymorfnich lokug daleko mensi, pouze 45 %. V Polsku se tento ppdiiyboval
v Beskydech v rozmezi 64,29 % a 71,43 %&{NhnrTOWICZ 2003), Vv oblasti { hranicich
sCeskou republikou mezi 23% a 46 %eANDOWSKI a kol. 2001) a v oblasti Karpat
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pramérné 71,21 % (MeaNARTOWICZ 2004). V Karpatech na uUzemi Ukrajiny se podil
polymorfnich lokug pohyboval v rozmezi 58,3 % a 79,2 %ofsHIKOV a kol. 2005).
V oblasti jihovychodni Francie byl pozorovan popldlymorfnich lokud v rozmezi 30 %
az 70 % (Boy a kol. 1999), v Italii 25 % az 87,5 % CA.TSOYIANNES a kol. 1999,
VICARIO a kol. 1995) a v Chorvatsku mezi 56,25 % a 62,588 LIAN & KAJBA 2005).
BERGMANN a kol. (1990) uvadi v souhrnné studii pro oblas$ioyychodni Evropy
pramérny podil polymorfnich lokus na arovni 55 %, pro vychodrést stedni Evropy
56 %, pro zapadniast stedni Evropy 65 % a pro jizni Evropu 75 %. Podilypmbrfnich
lokusi u jedle lokoré Ize porovnat i s vysledky studii sledujicjicté druhy jedli. Velmi
nizké hodnoty podilu polymorfnich lokiusbyly pozorovany proAbies sibirica
(SEMERIKOVA & SEMERIKOV 2006), a to rozmezi 13,3 % a 20 %. Tak&hies balsamea
byly pozorovany velmi nizké hodnoty, zejména va@nych populacich (&A
& FURNIER 2002). Pamérna hodnota byla stanovena na 13,6 %. Naopakdbies
sachalinensidyl pozorovan velmi vysoky podil polymorfnich Iaku(NAGASAKA a kol.
1997). Pohyboval se v rozmezi 75 % az 100 %nrné 77,8 %). UAbies grandisbyl
pozorovan podil polymorfnich loktisnezi 36 % az 63 % (BNNERT & RUETz 1997).
Podil polymorfnich lokus pro Abies concolobyl v priméru pozorovan 62,5 % @ANG
a kol. 2005). Podil polymorfnich lokiusu Abies procerase pohyboval mezi 33,3 %
a 45,83 % (¥H & Hu 2005). AGUIRRE-PLANTER a kol. (2000) publikovali vysledky studie,
kde byl podil polymorfnich lokus pro Abies flinckii stanoven na 30,2 %, prébies
guatemalensi0 %, proAbies hickeli28,2 % a proAbies religiosa31,8 %. ProAbies
nordmannianastanovil McArRiO a kol. (1995) podil polymorfnich loktisna Urovni
58,3 %. SALTSOYIANNES a kol. (1999), ktery sledovalietiozemni druhy jedli, pozoroval
u Abiesxborisii-regis i Abies cephalonicaysoky podil polymorfnich lokus(az 100 %),
dale uAbies bornmuelleriana Abies equi-trojani87,5 %, UAbies cilicica75%, uAbies
nordmannianab2,5 %,Abies numidiceb0 % a nejnizSi podil Abies pinsapdv rozmezi
12,5 % az 37,5 %). Pafmé vysoky podil uAbies cilicicasledoval i ucci a kol. (1999),
ato 81,8 %, uLAbies bornmuellerianaAbies nordmanniana Abies nebrodensis4,5%
a UAbies equi-trojani 63,6 %. RBDY & CoONKLE (1993) pozoroval proAbies
bornmuellerianapodil polymorfnich lokus na drovni 59,1 % a Wbies cephalonica
72,7 %.

Praimérny patet alel na lokus byl u Sumavskych populaci pozamovadozmezi
1,9 (Soubor 1000 az 2,2 (Povyil). V populacich v Chorvatsku byl{mérny poset alel
nizsi (rozmezi 1,75 az 2,00) ABLIAN & KAJBA 2005). NizSi byl i v Polsku v pohramii
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oblasti sCeskou republikou (Ewanpowski a kol. 2001, MJINARTOWICZ 2004),
v jihovychodni Francii (&Dy a kol. 1999) a na Slovensku AVOSOVA 1995).
V Karpatech byl vySSi na Uzemi Polska EiMARTOWICZ 2004) i na uzemi Ukrajiny
(KorsHIkoV a kol. 2005). Ve Svycarsku se pohyboval od 2,0®2@6 (HISSENDORFER
1999). U populaci jedle¢tokoré v Italii to bylo 1,4 az 1,8 (ARIO a kol. 1995 FADY
a kol. 1999), ale BRGMANN a kol. (1990) pozorovali pro oblast jizni EvropySgi paet
(2,05). Také BALTSOYIANNES a kol. (1999) pozorovali v této oblasti vysSSiperny pacet
v rozmezi 1,63 az 2,13.EBGMANN a kol. (1990) stanovili gimérny paiet alel na lokus
ve vychodni ¢asti stedni Evropy 1,76, v zapadniasti stedni Evropy 1,85
a v jihovychodni Evrop 1,65. Pémérny paiet alel na lokus byl ve srovnani s populacemi
jedle kElokoré nizSi uvAbies sibirica (1,32) (£MERIKOVA & SEMERIKOV 2006), Abies
balsamea(1,21) ($1EA & FURNIER 2002), Abies flinckii (1,6) (AGUIRREPLANTER a kol.
2000), Abies guatemalensid,38) (AGUIRRE-PLANTER a kol. 2000),Abies hickeli(1,53)
(AGUIRRE-PLANTER a kol. 2000) Abies religiosa(1,54) (AGUIRRE-PLANTER a kol. 2000)
aAbies nebrodensif/ICARIO a kol. 1995). Srovnatelny jomérny patet alel na lokus byl
pozorovan uAbies grandis(1,45 az 2,09) (KNNERT & RUETz 1997) aAbies concolor
(2,08) (4HANG a kol. 2005). U sedozemnich jedli (SLTSOYIANNES a kol. 1999) byl
nejmensi pimérny paiet alel na lokus pozorovanAbies pinsappAbies numidicaAbies
cilicica a Abies bornmuelleriangu vSech do 1,88). VySSi podil nez 2,0 byl pozarov
uAbies nordmannianaAbies cephalonicaAbies xborisii-regis a Abies equi-trojani
(Ducci a kol. 1999).

6.3 Pozorovana a éekavana heterozygotnost

Ve vSech sledovanych Sumavskych populacich jedekbré byla dekavana
heterozygotnost &Si nez heterozgotnost pozorovana. Ve vSech poighlaedy bylo
pozorovano méh heterozygotnich jediic Také vCechach byla gimérna aekavana
heterozygotnost &Si neZz heterozygotnost pozorovana®ONGAUER 1996). Na Moray
tomu bylo ale naopak,éekdvana heterozygotnost byl&si nez pozorovana (INGAUER
1996). Ve ¥tSiné Evropskych populaci je u jedlglbkoré pozorovana heterozygotnost
nizsSi nez oekavana (DNGAUER 1996, McAriO a kol. 1995, Dcci a kol. 1999).
Na Slovensku ve studii provedené MatuSovouAtlWBovA 1995) byla o¢ekavana

heterozygotnost u sledovanych populaci menSi nezbrpeand. Podokintomu bylo
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i v Polsku (MeEaNARTOWICZ 2003, 2004, EwaNDOwskl a kol. 2001), na Ukrajih
(KorsHIkov a kol. 2005) a v severgasti Italie (MCARIO a kol. 1995).

Pozorovana heterozygotnost u sledovanych Sumavskgglulaci se pohybovala
v rozmezi 0,053 — 0,116. Tyto vysledky potljyovysledky studie sledujici populace jedle
v oblasti Rakouska a dwecka, ve které se projevoval trend sniZzovani beygotnosti
smérem k severu a k vychodu RBITENBACH-DORFERa kol. 1997).

NejmenSi pozorovana heterozygotnost byla v popchabies balsameaa to 0,015
(SHEA & FURNIER 2002). Pozorovana heterozygotnost do 0,100 byf@opulaci Abies
sibirica (SEMERIKOVA & SEMERIKOV 2006), Abies relogiosa Abies hickelia Abies
guatemalensifAGUIRRE-PLANTER a kol. 2000). Pozorovana heterozygotnost v rozsahu
0,100 az 0,200 byla stanovena v populacidiies nordmannianaAbies cephalonica
Abies xborisii-regis Abies equi-trojania Abies nebrodensigDuccl a kol. 1999 ,FADY
& CONKLE 1993).

6.4 Geneticka struktura populaci

HAMRICK a kol. (1992) publikovali vysledky, kde byla staeoa piémérna hodnota
Gst pro rod Abies 6,3 % a pro vSechny nahosemenrtéviohy 7,3 %. V Sumavskych
populacich byla hodnot&st nizsi (5,7 %), ale byla vySSi ve srovnani s pusldaymi
vysledky studii z Chorvatska ABLIAN & KAJBA 2005), Ukrajiny (KORSHIKOV a kol.
2005), Polska (EwANDOWsKI a kol. 2001) a Slovenska @iusovA 1995). VySSi hodnota
Gst nez v Sumavskych populacich byla pozorovana.napélii (VICARIO a kol. 1995).
HodnotaGst byla stanovena i u Sumavskych populaci zastupdu borovice fislusejici
k agregatlPinus mugqESNEROVA& MANEK 2005). U populaci agregaRinus mugdyla
hodnotaGst daleko nizSi nez u populaci jedl&ldkoré i presto, Ze v ramci agregatu bylo
hodnoceno &kolik taxon (Pinus mugcs. str.,Pinus rotundataPinusxpseudopumilin

U populaci jinych drut jedli byly pozorovany jak nizSi hodnoGyst (nag. Abies
cephalonica FADY & CONKLE 1993,Abies hickelr AGUIRREPLANTER a kol. 2000Abies
balsamea SHEA & FURNIER 2002), tak hodnoty vysSi (na@\bies sibirica- SEMERIKOVA
& SEMERIKOV 2006, Abies concolor- ZHANG a kol. 2005,Abies grandis- KONNERT
& RUETZz 1997,Abies guatemalensidbies relogiosa Abies flinckii- AGUIRREPLANTER
a kol. 2000). V Sumavskych populacich byl pozoror@nsi genovy tok nez v populacich
v Polsku (MEINARTOWICZ 2003, 2004).
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Kladné hodnoty u indexu stupninbreedingu Fs) v Sumavskych populacich
poukazuji na vysSi podil homozygotnich jedine populacich. Také v oblasti Karpat
na Ukrajire byl v populacich pozorovan vyssi podil homozygdinieding (KORSHIKOV
a kol. 2005). V Polsku v oblasti Zapadnich i Vychiwh Karpat byl naopak pozorovan
vyS8Si podil heterozygotnich jedinc (MEJNARTOWICZ 2003, 2004). VysSi podil
heterozygotnich jediricv populacich jedle dokoré byl pozorovan také v Polsku u hranic
s Ceskou republikou (MiNARTOWICZ2004) a na Slovensku @MUSOVA 1995).

VySSi zastoupeni homozygotnich jedinmylo pozorovano také v populaciétbies
sibirica (SEMERIKOVA & SEMERIKOV 2006),Abies cephalonicgFaby & CONKLE 1993),
Abies guatemalensi\bies hickeli,Abies relogiosaa Abies flinckii (AGUIRRE-PLANTER
a kol. 2000) &Abies balsamefSHEA & FURNIER 2002).

6.5 Genetickd vzdalenost populaci

LONGAUER (1996) pozoroval u evropskych populaci jedldokoré maximalni
genetickou vzdalenost 0,056; u Sumavskych poputagiak bylo 0,004 a v rameech
0,005. V gedlozené studii byla maximalni geneticka vzdalenwesti populacemi&tsi, ale
i tak byly pozorované malé genetické vzdalenostaléMgenetické vzdalenosti mezi
populacemi pochazejicimi z geograficky malych diblasyly pozorovany také v jinych
studiich (BRAUN & GOMEZ 1994,SAGNARD a kol. 2002) a jsou srovnatelné se vzdalenostmi
pozorovanymi na Ukrajih (KorsHIKOV a kol. 2005) a v Polsku BwANDOWSKI a kol.
2001). Ri porovnani populaci rostoucich na Uzemi Polskalasti Karpat s fhrantni
oblasti SCeskou republikou byly pozorovany genetické vzdéstinmezi populacemidsi
(MEINARTOWICZ 2003, 2004), stefnjako u populaci v Italii (SALTSOYIANNES a kol.
1999), jihovychodni Francii @y a kol. 1999), v Italii (VcArIO a kol. 1995), na Uzemi
Bosny a Hercegoviny (BELA & BALLIAN 2008) a Chorvatsku @LIAN & KAJBA 2005).
MensSi genetické vzdalenosti byly pozorovany na &hsku (MATUSOVA 1995).

Daleko \tSi genetické vzdalenosti mezi populacemi byly pozany u Abies
concolor (ZHANG a kol. 2005), Abies grandis (KONNERT & RUETz 1997), Abies

cephalonicaAbiesxborisii-regisaAbies pinsap@SCALTSOYIANNES a kol. 1999).
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7 Zavér

Jedle Blokora je povaZzovana veegsini Evrog za devinu s nizkou mezipopulai
variabilitou (nap. LEwANDOWSKI a kol. 2001), coz bylo potvrzeno i u Sumavskych
populaci. Variabilita mezi populacemi byl#lpizné 6 %.

Zda se, Ze nepisi vliv na genetickou strukturu populaci na Sutnaé nadmiska
vySka. Nejmensi podil polymorfnich lokua nejmensi gimérny paiet alel na lokus byl
pozorovan u jedli rostoucich nad 1 000 m n. m. Tyysledky tedy ukazuji na to,
Ze u jedle rostouci na Sungav extrémnich podminkéach mimo optimum svého vyskytu
dochazi ke snizovani genetické variability. Ne €ech oblastech je ale nadisia vyska
hlavnim faktorem, ktery strukturu populaci oviiye (KOrRsHIkKoV a kol. 2005).

U Sumavskych populaci jedle¢lbkoré byl pozorovan té#& 50% pokles
heterozygotnosti v porovnani s Hardy-Weinbergovounovahou. Odchylka od Hardy-
Weinbergovy rovnovahy byla potvrzena i testovantmloZzeni genotyp v populacich.
Na vSech lokalithch byla uétSiny lokugi platnost rovnovahy zamitnuta na hladin
vyznamnostia=0,05. Podobné vysledkytipeslo i testovani rozlozeni homozygotnich
a heterozygotnich jedifios populacich.

U sledovanych populaci byly pozorovany také maléetieké vzdalenosti. Malé
genetické vzdalenosti byly pozorovany i v jinyclhidstch, které sledovali populace jedle
v geograficky malych oblastech.

V Sumavskych populacich byly pozorovany alely, &tgou typické pro populace
jedli rostoucich v zapadni a centrakdsti Evropy. Podobnost sledovanych populaci
s populacemi zapadoevropskymi byla padpa také hodnotami pozorované
heterozygotnosti. Tyto hodnoty byly v souladu sleglky studie sledujici populace jedle
v oblasti Rakouska a dshecka, ve které se projevoval trend sniZzovani beygotnosti
smérem k severu a k vychodu RBITENBACH-DORFER a kol. 1997). Podle IEPELT a kol.
(2009) se jedle do uvedenych oblasti mlEsiz italského refugia. Vysledky této studie
piislusnost Sumavskych populaci k italskému refugidporuji.

PredloZzena prace fmaSi nové informace o genetické struktupopulaci jedle
bélokoré rostoucich na Sumavledle Blokora je tak dalsiigvinou, kterd byla v oblasti
Sumavy zkouméana. Pomoci horizontélni elektroforésnenzyni byly sledovany také
populace smrku ztepilého, tisarveného, agregatu borovice ddea byla provedena pilotni

studie pro motin opadavy (ENEROVA& MANEK 2009).
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Velmi zajimavou otazkou je zji§t4 pitomnost alelyPerox-A v Sumavskych
populacich jedle dokoré. | kdyZz tato alela nebylafippmna v Zadné jiné evropské
populaci, je nutné siipd vyvozenim jakéhokoliv zéw uwdomit, Ze tento lokus byl
hodnocen jinymi autory pouze u omezenéehstp@opulaci. Unikatnost pozorované alely
musi byt tedy jedtowsiena studiem daldich populaci a to jak v ramci Syna¢eské
republiky, tak v ramci celého arealu. Jak bylo poéwo u smrku ztepilého v oblasti
Boubinského pralesa, pouze velky¢pbzkoumanych populaci the odhalit jedinény
vyskyt rekteré z alel (MINEK 2008).
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Ptiloha 1

Mapa A: Areal rozSizeni jedle dokoré A. albg a dalSich $edozemnich druhrodu
Abies A. cephalonica A. nebrodensis A. borisii-regis A. nordmanniana A.
bornmuellerianaA. equi-trojanj A. pinsap@A. numidicaA. cilicica (pfevzato a upraveno
dle LIEPELT a kol. 2009)

A. borisii-regis

Mapa B: Prislusnost populaci jedlelokoré k jednotlivym refugiim (vytviené na zaklad
vysledki genetickych analyz) {pvzato a upraveno dledpELT a kol. 2009)

w3 -

Vyswvétlivky: ¢ervend oblast — populace pat kitalskému refugiu, Zluta oblast — populacetiipa
k balkdnskému refugiu, oranzova oblastreghodova zéna
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Pt¥iloha 2

Seznam pouzitych zkratek enzymovych systéimvéetné uvedeni kodu Enzymové
komise (E. C. kod)

Zkratka Enzymovy systém E. C. kdd

Aap Alanin aminopeptidaza 3.4.11.1

Acp Acid fosfataza 3.1.3.2

Aco Akonitdza 1.1.1.1

Adh Alkohol dehydrogenaza 1.1.1.1

Cat Kataldza 1.11.1.6

Dia (Men) Diaforaza 1.6.4.3 (nyni 1.8.1.4)
Est Esteraza 3.1.1.2

Fest (Fle) Fluorescedni esteraza 3.1.1.1

Gdh Glutamat dehydrogenaza 1.4.1.2

Got (Aat) Glutaméat-oxalacetat transamingd2a6.1.1

Gr Glutathion reduktaza 1.6.4.2 (nyni 1.8.1.7)
G6Pd Glukozo-6-fosfat dehydrogenazp  1.1.1.49

Idh Isocitrat dehydrogenaza 1.1.1.42

Lap (Ap) Leucin aminopeptidaza 3.4.11.1

Mdh Malat dehydrogenaza 1.1.1.37

Mnr Menadion reduktaza 1.6.99.2 (nyni 1.6.5.4
Ndh (Nadh) NADH-dehydrogenaza 1.6.99.3

Pep Peptidaza 3.4.1.1 (nyni 3.4.11.1
Per (Px) Peroxidaza 1.11.1.7

Pgi Fosfogluk6zoisomeraza 5.3.1.9

Pgm Fosfoglukomutaza 2.7.5.1

6Pgd (6Pgdh) |6-Fosfoglukonat dehydrogendza 1.1.1.44

Sod Superoxid dismutaza 1.15.1.1

Skd (Shdh, 5

Skdh) Sikimat dehydrogenaza 1.1.1.25

Ugpp UDP-gluk6zopyrofosforylaza 2.7.7.9

N
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P¥iloha 3

Mapa NP Sumava s vyzn&nymi sledovanymi lokalitami

(¢iselny kod lokalit je uveden v tabul¢el v kapitole 4.1.)

%
%!
Udali

Srni Y
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[
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® Worsics kilds
7
"g l\l‘tuqsrava
-~ i

Legenda

Pozn.: Populace’. 3 neni v mapce vyziena z toho dvodu, Ze se jedna o soubornou
populaci zahrnujici jedince rostouci v nadfsice vysce nad 1 000 m n. m. figgelym
Uzemim NP Sumava — populace Soubor .000
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Ptiloha 4

Grafické znazor@ni zastoupeni jednotlivych alel v lokusech a popzitzh
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Soubor 1000
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Povydi
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Grafické znazoréni zastoupeni jednotlivych alel v lokusech a

populacich v mapce NP Sumava
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P¥iloha 5

Grafické znazor@ni frekvenci alel v lokusech v jednotlivych populab
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P¥iloha 6

Testovani rozloZzeni genotyy populaci

Gerlova Hw

stupat dosazena hladina| zhodnoceni na
lokus 2 volnosti pravdépodobnosti| a=0,05
Idh-A 47,373 3 <10°| zamita
Pgm-B 30,666 1 <10°| zamita
Lap-A 24,546 3 <10°| zamita
Lap-B 8,664 6 0,193 nezamita
Pgi-B 0,948 1 0,330 nezamita
Perox-A | 43,000 1 <10°| zamita
6Pgdh-A | 67,216 3 <10°| zamita
Got-B 0,587 3 0,899| nezamita
Got-C 13,028 3 0,005 zamita
Gdh-A 43,000 1 <10°| zamita
Velky Bor

stupet dosazena hladina| zhodnoceni na
lokus 2 volnosti pravdépodobnosti| a=0,05
Idh-A 37,349 1 <10°| zamita
Pgm-A 10,478 1 0,001 zamita
Pgm-B 46,000 1 <10°| zamita
Lap-A 39,487 3 <10°| zamita
Lap-B 25,243 6 <10°| zamita
6Pgdh-A | 74,343 6 <10°| zamita
Got-A 0,006 1 0,941 nezamita
Got-B 35,535 3 <10°| zamita
Got-C 26,269 3 <10°| zamita
Gdh-A 0,052 1 0,819 nezamita
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Soubor 1000

stupei dosazena hladina|zhodnoceni na
lokus v volnosti pravdépodobnosti| a=0,05
Idh-A 36,879 3 <10°| zamita
Pgm-B 26,518 1 <10°| zamita
Lap-A 14,739 3 0,002 zamit4
Lap-B 5,323 6 0,503 nezamita
Pgi-B 0,021 1 0,885 nezamita
Perox-A 0,021 1 0,885| nezamita
6Pgdh-A | 46,003 1 <10°| zamita
Got-B 21,033 3 <10°| zamita
Got-C 0,794 3 0,851 nezamité
Povydi
stupei dosazena hladina|zhodnoceni na

lokus v? volnosti pravd&podobnosti| a=0,05
Idh-A 25,068 3 <10°| zamita
Pgm-A 0,005 1 0,941 nezamité
Pgm-B 0,022 1 0,882 nezamita
Lap-A 0,527 1 0,468 nezamita
Lap-B 13,403 6 <10°| zamita
Pgi-B 47,000 1 <10°| zamita
Perox-A 0,051 1 0,821 nezamita
Perox-B 0,148 1 0,700 nezamita
6Pgdh-A | 44,001 3 <10°| zamita
Got-A 0,005 1 0,941 nezamité
Got-B 74,322 3 <10°| zamita
Got-C 45,450 3 <10°| zamita
Gdh-A 47,000 1 <10°| zamita
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Stozecko

stupei dosazena hladina|zhodnoceni na
lokus 2 volnosti pravdépodobnosti| a=0,05
Idh-A 6,324 1 0,012 zamita
Pgm-A 13,551 1 <10°| zamita
Pgm-B 9,666 1 0,002 zamita
Lap-A 83,076 6 <10°| zamita
Lap-B 13,610 6 0,034 zamita
Pgi-B 36,159 1 <10°| zamita
Perox-B 6,306 1 0,012 zamit4
6Pgdh-A | 17,840 1 <10°| zamita
6Pgdh-B 0,022 1 0,882 nezamita
Got-A 6,306 1 0,012 zamit4
Got-B 0,005 1 0,941 nezamita
Got-C 56,463 3 <10°| zamita
Gdh-A 47,000 1 <10°| zamita
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P¥iloha 7

Testovani rozloZzeni homozygotnich a heterozygotmpéchinai v populaci

Gerlova HWw
dosazené
stupei hladina zhodnoceni na
lokus o volnosti vyznamnosti | a=0,05
|dh-A 7,546 1 0,006/ zamita
Lap-A 6,514 1 0,011 zamita
Lap-B 2,962 1 0,085 nezamita
Pgi-A 24,778 1 <10°| zamita
Got-B 0,587 1 0,443 nezamita
Got-C 11,947 1 0,001} zamita
Velky Bor
dosazené
stupei hladina zhodnoceni na
lokus o volnosti vyznamnosti | a=0,05
Lap-A 19,043 1 <10°| zamita
Lap-B 21,995 1 <10°| zamita
6Pgdh-A | 22,748 1 <10°| zamita
Got-B 30,057 1 <10°| zamita
Got-C 25,493 1 <10°| zamita
Soubor 1000
dosazené
stupei hladina zhodnoceni na
lokus o volnosti vyznamnosti | a=0,05
Idh-A 18,474 1 <10°| zamita
Lap-A 8,192 1 0,004| zamit4
Lap-B 2,855 1 0,091 nezamité
Got-B 4,061 1 0,044 zamita
Got-C 0,087 1 0,768 nezamita
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Povydi

dosazené
stupei hladina zhodnoceni na
lokus 2 volnosti vaznamnosti | a=0,05
ldh-A 10,916 1 0,001 zamita
Lap-B 1,102 1 0,294 nezamita
6Pgdh-A | 35,969 1 <10°| zamita
Got-B 36,159 1 <10°| zamita
Got-C 0,450 1 0,502 nezamita
Stozecko
dosazena
stupei hladina zhodnoceni na
lokus 2 volnosti vyznamnosti a=0,05
Lap-A 25,197 1 <10°| zamita
Lap-B 0,994 1 0,319 nezamita
Got-C 22,946 <10°| zamita
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