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NAMET STUDIE (PUBLIKACE)

Nazev
Geneticka analyza populaci pstruha obecného (Salmo trutta) v tocich na tzemi CHKO
Brdy

Cil a ucel
Cilem je zjistit pfipadnou genetickou puvodnost populace pstruha obecného a pfi kladném
vysledku pfistoupit k jeho ochrané.

Studie je navrzena v schvaleném planu péce o CHKO Brdy na obdobi 2016-2025. (kap. 2.13.
Monitoring a vyzkum, kap. 3.4. Rybnikarstvi a sportovni rybarstvi)

Lokalizace

Vybrané vodni toky na uzemi CHKO Brdy (toky vybrany na zakladé studie Fischer D. (2016):
Ichtyologicky prizkum vyznamnych vodnich tok(t v CHKO Brdy, kde je uveden vyskyt pstruha
potocniho)

Mourovy potok
Pilsky potok
Klabava

Cerveny potok
Kotelsky potok
Ledny potok
Obecnicky potok
Pstruhovy potok = Ohrazenicky p.
Skoficky potok
Smolivecky potok
Bradava
Zavisinsky potok
Mitovsky potok

Konkrétni profily pro odbér jedinct budou vybrany zpracovatelem. Horni Useky vSech toku
mimo Bradava, Mitovsky, ZaviSinsky, Smolivecky a Kotelsky potok jsou bez rybarského
obhospodarovani. Tyto potoky jsou rybarské reviry, ale jsou to reviry chovné. Toky na uzemi
byvalého vojenského Ujezdu Brdy nebyly rybarsky obhospodafovany a nejsou rybaiskymi
reviry. Ohledné historie vysazovani pstruha nemame zZadné udaje.

Predmét dila véetné vystupt

Pstruh obecny patfi k vyznamnym pavodnim druhum &eskych horskych a podhorskych tokd a
diky jeho rybarskému vyuziti se ¢asto ve snaze o zvySeni jeho ulovku doplrikové vysazoval z
lihni do volnych vod. Umélé rozmnozovani, vytér a presuny jiker ¢i pladku zapocalo jiz v 19.
stol. Pfi pfevozech jiker i pladku nebyl bran zfetel na geograficky pavod ryb. Proto je nyni
vétsina populaci pstruha v Ceské republice namichana z rdznych populaci z odli$nych povodi.
Na uzemi CHKO Brdy jsou vétSinou horni Useky potokl a Fi¢ek, diky historii oblasti,
dlouhodobé bez rybarského vyuziti. Ekologicky vyznam plvodnich linii spociva ve vybranych
vlastnostech, jako je migracni, teritorialni a antipredacni chovani, morfologie téla &i vék a



velikost dosazeni dospélosti, které obecné umocnuji schopnost pfeziti a reprodukce mistnich
populaci ve specifickych podminkach prostfedi a je vhodné tyto populace chranit pred
zavlékanim jinych linii. Proto je vhodné zjistit, zda se zde nezachovaly puvodni ,divoké*
populace, které jsou obecné v ramci CR velmi vzacné.

Cilem studie je nalézt pfipadné pavodni divoké populace pstruha obecného na uzemi CHKO
Brdy, pokud se zde vyskytuiji, a dle toho zvolit jejich ochranu proti zavlékani jiné linie a nastavit
ochranu genetické diverzity druhu.

Metoda a postup

Odloveni min. 25 jedincu z populaci vybranych tok( pomoci elektrického agregatu. Jejich
zméreni (délka téla v mm) a odstfizeni malé Casti ocasni ploutve jako vzorku. Uchovavani
vzorku do doby izolace v 96% etanolu. Po odbéru vzorku ryby opétovné vypustit.

Metodou sekvenace vybraného useku mtDNA zjistit haplotypovou diverzitu pro jednotlivé
populace a pfifadit je k hlavnim mitochondrialnim liniim vyskytujicim se v Evropé (Bernatchez
2001).

Pomoci analyzy mikrosateliti vyhodnotit genetickou skladbu mistnich populaci (zakladni
populaéni statistiky - variabilita, geneticka diferenciace, geneticka struktura, PCA analyza, F-
statistika).

Pomoci obou metod molekularni biologie vyhodnotit geografickou distribuci jednotlivych skupin
haplotypu a vyskyt privatnich alel vzhledem k povodi a k miseni populaci. Potvrdit/vyvratit
miseni linii atlantického a dunajského puUvodu. Vyhodnotit genetickou odliSnost mezi
zkoumanymi populacemi na zakladé rozdilnych délek a frekvenci alel.

Provést srovnavaci biostatistickou analyzu na unikatnost v CR s vyuZitim databaze
genetickych profilG napfi¢ CR.

Zvolit obdobnou metodiku jako v pfipadé studie Geneticka struktura populaci pstruha
obecného (Salmo trutta) na vybranych lokalitach v Krkono$ském narodnim parku (Jurajda et
al. 2020).

METODIKA

Cerpano &asteéné z &lanku Opera Corcontica 57, str. 95-106: Pro analyzu genetické struktury
vybranych populaci bude pouzita kombinace mikrosatelitovych lokust v designu komercni
soupravy STR Multiplex TRUTidentll (UBO DNA servis) a CasteCné sekvence
mitochondrialniho genu pro kontrolni oblast (D-loop; 745 bp). Pokud bude mozné tak DNA
bude vyizolovana z min. 325 jedincd 13 populaci pouzitim komeréniho izolaniho Kkitu.
Informace o pouzitych mikrosatelitovych lokusech, primerovych sekvencich, multiplexnim
designu a PCR protokolu jsou uvedeny v pfibalovém letaku komeréni soupravy STR Multiplex
TRUTidentll (STRO001, UBO). Fragmentaéni analyza bude provedena v kapilarnim
sekvenatoru (ABI Prism® 3130XL Genetic Analyzer, Applied Biosystems) a délky alel budou
analyzovany manualné v programu GeneMapper® v. 3.7 a Peak Scanner™ v. 1.0 (Applied
Biosystems). Usek kontrolni oblasti mtDNA bude amplifikovan pomoci specifickych primerd
HN20 (Bernatchez & Danzmann 1993) a L19 (Bernatchez et al. 1992). PCR bude provedena
v termocycleru s protokolem popsanym v &lanku Kohout et al. (2012). Sekvenovani PCR
produktl bude provedeno za pouziti klasické Sangerovy metody, sekvence budou upraveny a
usporadany pomoci specialnich programi (Geneious, DNA Star Lasergene, Mega, atd).
Privatni alely a odchylky od Hardy-Weinbergovy rovnovahy pro kazdy lokus v kazdé populaci
budou zjistovany v programu GenAlEx (Peakall & Smouse, 2012). Geneticka odliSnost mezi
zkoumanymi populacemi na zakladé rozdilnych frekvenci mikrosatelitovych alel bude
vycislena parovym fixaCnim indexem Fsr podle Weir & Cockerham (1984). Pro vizualizaci
genetickych vztahl mezi populacemi na zakladé frekvenci alel bude v programu Genetix
provedena analyza hlavnich komponent. K odvozeni nejlepSi genetické struktury mezi



navzorkovanymi jedinci bude pouzit program Structure (Pritchard et al. 2000) s
implementovanou bayesianskou statistikou.
Vystupy

Zavérec€na zprava
Clanek za ucelem zverejnéni vysledkl v ¢asopise Ochrana prirody.

- Zavérecna zprava

ZavereCna zprava je odbornym textem, tedy cti zavedena pravidla tvorby odbornych textu
daného oboru. Obsahuje nazev, autory, klicova slova, abstrakt, Gvod, metodickou pasaz,
vysledky, diskusi, zavér a seznam citovane literatury.

Na rozdil od publikovanych texti obsahuje zprava ze studie kompletni data, negativni vysledky
a pripadné dalsi podklady.

Orientacni struktura ZZ

Obecna &ast (lokalizace, popisy profil(l, populaci, postupy a metody)

Vysledky (komentovani, grafy, statistické zhodnoceni),

Diskuze k vysledkim a navrhy opatfeni pro zachovani jedine€nosti populaci v€etné uréeni
lokalizace mistné geografického ¢lenéni a pfipadnych zdrojovych populaci pro danou oblast.

Zaver:

Zjisténi genetické skladby sledovanych populaci popsané populaénimi parametry.

Zjisténi genetické rdznosti populaci, miry diferenciace, miseni haplotypl a pfisluSnosti
k evropskym liniim. Zjisténi unikatnosti mistnich populaci vramci CR a pfifazeni
charakteristickych identifikacnich parametrd (pokud budou nalezeny).

Vyhodnoceni genetické pfibuznosti ovlivnéné vysazovanymi jedinci (pokud znamo) nebo
divokosti populace.

Studie bude odevzdana v poctu 2 paré papirové a 2 ks CD-ROM.

- Clanek za uéelem zvefejnéni vysledki v éasopise Ochrana piirody
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