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Sbirky Prirodovédeckého muzea dnes Citaji vice nez 16 milionl sbirkovych predmétl a spolu s typo-
vymi kolekcemi tvofi zasadni ¢ast fondu kulturniho dédictvi Ceské republiky, které spravuje Narodni
muzeum. Pfirodovédecké muzeum, ve kterém najdeme vétsi ¢ast tohoto dédictvi, tvofi osm rlGznych
oddéleni: antropologické, botanické, entomologické, mineralogicko-petrologické, mykologické, pa-
leontologické, zoologické a krouzkovaci stanice. Nedilnou soucasti prace téchto oddéleni je kromé péce
o rozsahlé sbirky také védecky vyzkum financovany z rdznorodych zdroji. Pfedné jde o institucionalni
prostiedky na védu (DKRVO), aéelové finan&ni prostiedky z rozpoétu Ministerstva kultury CR (NAKI)
nebo z rozpoétu EU (program Synthesys). TaktéZ sem patfi finanéni podpora lokalnich i zahraniénich
grantovych agentur ¢i financovani ze soukromého sektoru. | diky témto zdrojim mohl byt a neustale
je rozvijen vyzkumny potencial Pfirodovédeckého muzea a s nim spjata vystavba a provozovani rizné
specializovanych laboratofi a dale i ziskavani stale nového sbirkového materiélu.

V areélu pracovisté v Hornich Pocernicich, které vzniklo na sklonku 20. stoleti a kam se postup-
né prestéhovala témér vSechna zminéné oddéleni z jinych, jiz nevyhovujicich budov, nalezneme tedy
kromé modernich depozitarnich prostor i Siroké spektrum laboratofi spolu se §pickovym pfistrojovym
vybavenim. Prirodovédecké muzeum tak ma k dispozici napriklad mikroskopickou laboratof vyba-
venou rastrovacim elektronovym mikroskopem (SEM) a mikrotomografickym vypo&etnim zafizenim
(microCT) spravovanou paleontologickym oddélenim, laboratof instrumentéalni analyzy vybavenou mi-
krosondou, rentgenem a Ramanovym spektrometrem spravovanou mineralogicko-petrologickym od-
délenim &i molekularné genetickou laboratof spravovanou zoologickym a entomologickym oddélenim.

A pravé molekularné fylogeneticky a taxonomicky vyzkum spjaty s posledni zminénou laboratofri
patfi mezi stéZejni pomocné prvky v tvorbé aktualnich publikacnich vystupli zaméstnancl obou oddé-
leni za poslednich 17 let. Podobné zaméreny vyzkum je okrajové provadén i na antropologickém, bo-
tanickém a mykologickém oddélent, ktera vSak vyuZivaji pfizplsobenych laboratofi jinych tuzemskych
i zahrani¢nich pracovist, se kterymi intenzivné spolupracuji. Molekularné fylogeneticky a taxonomicky
vyzkum Prirodovédeckého muzea se opira predevsim o moznosti ziskavani nukleovych kyselin, v tom-
to pripadé sekvenci DNA, s pomoci molekularné genetickych laboratornich metod a jejich naslednou
analyzu za pomoci specializovanych pocitacovych programda.

Nukleové kyseliny spolu s bilkovinami, sacharidy a lipidy patfi mezi zakladni molekuly organismu
nasi planety a pravé nukleové kyseliny nebo bilkoviny staly s velkou pravdépodobnosti u zrodu vibec
prvniho Zivota na Zemi zhruba pred ¢tyfmi az ¢tyfmi a pUl miliardami let. Samotné nukleové kyseliny
délime na tzv. DNA a RNA, tedy deoxyribonukleovou a ribonukleovou kyselinu, prficemz DNA slouZi
jako primarni zdroj genetické informace témér u vSech nam znamych organismu. Viry byvaji nékdy
vyélenovany mimo organismy, popfipadé se jim fika nezivé organismy. At uz se priklonime k jakékoliv
varianté, existuje v ramci této skupiny pravé ona vyjimka. Jde o tzv. RNA viry, které nemaji zadnou DNA,
a naopak funguji pouze a jenom diky svym RNA molekulam.

Vzhledem k tomu, Ze DNA je tedy informativni makromolekulou, Ize ji vyuZit velmi efektivné v ta-
xonomickych, systematickych ¢i evolu¢nich studiich. Tedy vyuzit ji v pfipadé hledani novych druhd,
feseni jejich taxonomie a systematického zarazeni, nebo zjistovani, jakym zplsobem jsou jednotlivé or-
ganismy fylogeneticky piibuzné a jaka je jejich evolucni historie, at uz na Grovni populaci jednoho dru-
hu, nebo i celych ¢eledi ¢i rada. Praveé tyto moznosti v podobé tzv. molekularni taxonomie a molekularni
fylogenetiky otevrely zoologickému a entomologickému oddéleni po etablovani molekularné genetické
laboratofre pfistup k novym typlm vyzkumu se zacilenim na analyzu DNA sekvenci ze sbirkovych pred-
méti. Jde predevsim o nové sbirané vzorky, at uz z vyjezdt do terénu v ramci Ceské republiky a stiedni
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T Hlavni budova Prirodovédeckého muzea v aredlu Ndrodniho muzea v Hornich Poéernicich
s depozitari a ¢édsti laboratornich prostor. © Dominik Vondréacéek

T Vedlej$i budova Prirodovédeckého muzea, ve které se nachdzi prevazina c¢ast
molekuldrné genetickych laboratori. © Dominik Vondracek



Evropy, nebo i z expedic, které jsou kazdoro¢né provadény obéma oddélenimi do rldznych ¢asti svéta.
Ziskat DNA je totiz mnohem snazsi z Cerstvé nasbiranych vzork( nezZ z historickych kust uloZzenych
desetileti az staleti v depozitarich. | z nich Ize vSak DNA ziskat, jelikoz jde o pomérné stabilni molekulu,
kterd maze odolat okolnim vliviim i stovky let (v uréitych pfipadech i stovky tisic let). Laboratorni pro-
cesy ovSem byvaji v téchto pripadech daleko naro¢néjsi, casové i finanéné, nehledé na nejisty vysledek.
Presto se tomuto tématu zaméstnanci Prirodovédeckého muzea v poslednich letech pilné vénuji a bylo
i snahou v ramci ziskaného projektu NAKI Il napfiklad standardizovat postupy fixace a uskladnéni mu-
zejnich typu vzork(, tak aby byly dale vyuZitelné pro potfeby DNA analyz. Prirodovédecka muzea v celé
CR toti &asto disponuji unikatnimi dokladovymi exemplafi lokalni i svétové fauny, jez véak mohou diky
nevhodnému typu fixace a nasledného uskladnéni svoji DNA rychle a nenavratné ztratit.

Samotné sbirky zoologického a entomologického oddéleni Citaji v sou¢asné dobé miliony polozek
a kazdoro¢ni prirGstky presahuji az 60 tisic exemplard, do cehoz nejsou zahrnuty az statisicové prirlst-
ky ze soukromych sbirek, které se pravidelné dostavaji do muzea darem, odkazem z pozlstalosti nebo
vykupem. Sougasti sbirek je také nékolik desitek tisic typovych exemplafd z celého svéta (exemplare,
podle nichZ byl popsan druh nebo poddruh). A pravé v nich se skryva obrovské bohatstvi, jelikoz mo-
hou stale obsahovat a vétsinou stale obsahuji svoji DNA, jejiz vyuziti mdze byt zasadni pro mnoho typl
studii, kdy je éastokrat zapotiebi provéfit i taxony, ¢i jejich populace, které napfiklad na dané (typové)
lokalité jiz neziji, nebo vyhynuly Gplné. Zaméstnanci zoologického a entomologického oddéleni kazdym
rokem popisi i nékolik desitek novych taxon(, prevazné druhd a poddruh(. U téchto studii byly moleku-
larné fylogenetické a taxonomické metody cCasto stéZzejnim, nebo alespon silné podplrnym prvkem,
ktery napomohl k rozsifeni jiz zndmé biodiverzity napfi¢ celym svétem.
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Historie vyzkumu v oblasti genetiky a DNA

Pocatky vyzkumu zabyvajiciho se DNA, respektive dédi¢nosti,
ktera je s ni spjata, zapocaly jiz ve druhé poloviné 19. stoleti na
Gzemi drivéjsiho Rakouska-Uherska. Johann Gregor Mendel,
syn némecky mluvicich rodi&( a rodak z Hyngéic (€ast obce Vraz-
né v dnesnim Moravskoslezském kraji), se po vysokogkolskych
studiich ve Vidni presunul do Brna, kde se pozdéji v letech 1856-
1863 vénoval pokustim kiizeni hrachu setého (Pisum sativum)
a stal se tak zakladatelem genetiky. Ziskané znalosti z matema-
tiky a statistiky vyuZil pfi popisovani a vysvétlovani prirodnich
jevu, pricemz se zaméril pravé na zminéné kfizeni rostlin hrachu
a nasledné sledovani potomstva. Diky tisicovkam kfizeni mohl
poté vyhodnotit obrovské mnoZstvi dat, coz vyustilo v definova-
ni tfi zakladnich pravidel, tzv. Mendelovych zakond dédi¢nos-
ti. Sdm Mendel jejich podobu, tak jak ji zname dnes, vyslovné
neformuloval. K tomu doslo aZ pozdéji, kdy byly jeho data a vy-
sledky nékolikrat ovérovany ¢i doplnény, a pravidla nasledné
upravena. Svoji studii publikoval v roce 1866 v praci ,,Pokusy
s rostlinnymi hybridy®, v némciné ,Versuche tiber Pflanzen-Hyb-
riden“ (MENDEL 1866). Mendeltv obrovsky pfinos v ramci biolo-
gie a v nasledném genetickém vyzkumu byl naplno akceptovan
a vyuzit az o nékolik desitek let pozdéji.

Mezitim fyziolog a |ékar Johannes Friedrich Miescher, ktery
studoval lidské leukocyty ziskané z hnisu, v roce 1869 izoloval
z jader bilych krvinek srazeninu bohatou na fosfor a dusik. Sloze-
ni sraZzeniny prokazal pomoci enzymatickych pokusl a nasledné
ji pojmenoval jako nuklein, tedy dnes jiz zndmé nukleové kyse-
liny véetné DNA (MIESCHER 1871). Miescher je tedy povaZzovan
za objevitele DNA, i kdyZ mu nebyla znama funkce této smési
ani jeji detailngjsi struktury. Jednu chvili se vSak domnival, ze
by mohla hrét roli v dédi¢nosti. DalezZitost tohoto objevu se opét
projevila az pozdéji.

Na praci Johannese Friedricha Mieschera navéazal Richard
Altmann, ktery poprvé pouzil termin nukleové kyseliny (1889),
poté co zjistil, Ze se jedna o latky kyselého charakteru (ALTMANN
1889). V podobném obdobi Albrecht Kossel postupné ziskal pét
zékladnich slozek nukleovych kyselin (v letech 1885-1901), dnes
znamych jako nukleové baze, a dal jim jména: adenin, cytosin,
guanin, thymin a uracil. Na prelomu 19. a 20. stoleti byly ¢tyfmi
rdznymi védci nezavisle na sobé znovuobjeveny ¢i znovupotvr-
zeny Mendelovy zakony dédi¢nosti (CORRENS 1900; TSCHERMAK
1900; VRIES 1900; SPILLMAN 1902). Byli jimi Carl Erich Correns,

Johann Gregor Mendel
(1822-1884), zakladatel
genetiky a strljce

tFi zakladnich zakona
dédicénosti.

Johannes Friedrich Miescher
(1844-1895), objevitel
nukleovych kyselin, tedy

i DNA.
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Erich von Tschermak-Seysenegg, Hugo de Vries a William Jasper
Spillman. Hugo de Vries byl zaroven prvni, kdo vyslovil hypotézu
tzv. pangent (1889), dnes znamych jako geny, jelikoZ se domni-
val, Ze dédi¢né rysy museji mit své nositele, které tak nazval pra-
vé pangeny. Zminéni autofi studii spolu s Williamem Batesonem
postupné zpresnili Mendelovu praci a samotné zakony tak ziska-
ly dnesni podobu. William Bateson byl prvni, kdo pouZzil v letech
1905-1906 termin genetika.

V roce 1909 a 1929 Phoebus Levene objevil posledni slozky
RNA a DNA, kterymi byly fosfat a jeden z cukr(. V pfipadé RNA
Slo o rib6zu a u DNA o deoxyribdzu. V roce 1938 zverejnili William
Astbury a Florence Bell prvni nepfimé zobrazeni molekuly DNA
pomoci rentgenové difrakéni krystalografie. Autofi poukéaza-
li na pravidelnou strukturu této molekuly. Oswald Avery, Colin
MacLeod a Maclyn McCarty provedli v roce 1944 pokus, kterym
jako prvni prokazali, Ze v pfenosu genetické informace hraje roli
pravé DNA (AVERY et al. 1944). Samotny pokus vesel do pové-
domi jako tzv. Averyho-MacLeodiv-McCartyho experiment, coz
néasledné potvrdili v roce 1952 Alfred Hershey a Martha Cowles
Chaseova. Tém se podafilo prokazat, Ze virdm slouzi k preno-
su genetické informace DNA, nikoliv jejich bilkovinné schranky
(HERSHEY & CHASE 1952).

Zasadnim milnikem ve vyzkumu DNA byl pocatek 50. let
20. stoleti, kdy soubéZzné nékolik tymd pracovalo na vyreseni
samotné struktury DNA. V roce 1951 Rosalind Elsie Franklinova
predstavila zasadni objev v ramci studie struktury DNA. Diky de-
tailnim krystalografickym snimkam zjistila, Ze ma tato moleku-
la helikalni, tedy Sroubovicovou strukturu. Mezitim se James
Dewey Watson a Francis Harry Compton Crick snaZili postavit
model DNA dvousroubovice a aZ diky spatfeni zminénych snim-
ki Franklinové se jim to podafilo, sestavili tak prvni 3D model
DNA (WATSON & CRICK 1953). Snimky se jim dostaly do ruky,
aniz by o tom Franklinova védéla. V roce 1962 si Watson a Crick
odnesli Nobelovu cenu za tento objev spolu s Mauricem H. F.
Wilkinsem, ktery byl tou osobou, jeZ jim ukazala ony snimky.
Franklinova by ocenéni taktéz ziskala, ale bohuzel se toho ne-
dozila.

V roce 1956 Arthur Kornberg objevil mechanismus kopiro-
vani DNA, tedy napfriklad i existenci enzymu DNA polymerazy,
ktery ziskal z bakterii Escherichia coli (KORNBERG et al. 1956).
Francis Crick v roce 1958 poprvé pouzil pojem molekularniho
centralniho dogmatu (i kdyZ se domnival, Ze slovo dogma zna-
mena néco jiného) a o deset let pozdé&ji objevili Marshall Niren-
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Hugo de Vries (1848-1935),
jeden ze znovuobjeviteld
Mendelovych zakonl
dédicénosti.

Rosalind Elsie Franklin
(1920-1958), objevitelka
helikdalni struktury
molekuly DNA.

James Dewey Watson (*1928),
Francis Harry Compton Crick
(1916-2004) a jejich prvni
3D model DNA dvous$roubovice
(1953) .



berg, Severo Ochoa a Har Khorana principy a prabéh jeho pro-
cesl (viz strany 18-19). Rozlustili tedy samotny geneticky kod.
Spolu s Robertem Holleym objasnili proces prepisu DNA do
RNA (transkripce) a nasledny preklad RNA do fetézc aminoky-
selin (translaci), tedy tvorbu bilkovin.

V 70. letech minulého stoleti doslo k prilomu na poli me-
tod sekvenovani DNA, tedy ¢teni jednotlivych po sobé jdoucich
nukleovych bazi v jednom ze dvou vlaken dvousroubovice. Na
konci 60. let byly totiz tyto metody velice komplikované a sek-
venovani DNA velmi obtizné. Prvni kratka sekvence o pouhych
12 nukleovych béazich byla ziskana v roce 1968 (Wu & KASIER
1968). Sekvenci z okrajovych regionli genomu bakteriofagni-
ho viru lambda (napadajiciho Escherichia coli) trvalo ziskat tFi
roky. Zasadni prdlom nastal v roce 1975, kdy relativné rychlou
sekvenaéni metodu vyvinuli Frederick Sanger a Allan R. Coul-
son (SANGER & COULSON 1975). O dva roky pozdéji vyvinuli Allan
Maxam a Walter Gilbert metodu tzv. chemického sekvenovani
(MAXAM & GILBERT 1977). PfestoZe Sanger i Gilbert ziskali za své
objevy Nobelovu cenu, od Maxamova-Gilbertova sekvenovani
se v podstaté témér upustilo, jednak kvili vy$si narocnosti, jed-
nak kvili vyuzivani radioaktivniho znaceni. Naopak Sangerovo
sekvenovani, i kdyz v modernéjSim pojeti, se stale radi ke zla-
tému standardu a vyuZiva se naprosto bézné i dnes v rliznych
typech vyzkumd, véetné téch, které se provadéji na pidé Narod-
niho muzea.

Dalsi zasadni milnik se udal v roce 1983, kdy Kary Banks
Mullis jel se svoji pfitelkyni v automobilu a dostal revolu¢ni na-
pad. Tim byla jednoducha realizace namnozeni kratkého Gseku
DNA za pomoci DNA polymeréazy a primer( (znacek), které ohra-
nicuji zminény Gsek v molekule z obou stran. V té dobé jiz byly
k dostani vsechny dulezité slozky pro tuto metodu, véetné tzv.
Taq polymerazy, kterou ziskal tym Chiena v roce 1976 z bakterie
Thermus aquaticus (CHIEN et al. 1976). Jde o teplomilné bakterie
schopné Zit v extrémné horké vodé vridel, a tudiz je jejich poly-
meraza odolna vuci vysokym teplotam, coz je dulezita vlastnost
pro Mullisovu metodu. Tehdy nikdo netusil, Ze se tzv. polymera-
zova fetézova reakce (PCR) stane pielomovou metodou na poli
nejen molekularni biologie po celém svété (SAIKI et al. 1985).
Karry B. Mullis si odnesl 10 tisic americkych dolarl jako odmé-
nu od firmy, kterd o par let pozdéji cely napad prodala za 300
miliont americkych dolart. Mullis byl ocenén Nobelovou cenou
za chemii v roce 1993. Samotny proces PCR je zaloZen na cyklic-
kém stridani teplot, coz nasledné vyrazné usnadnil pristroj zvany

Frederick Sanger
(1918-2013), jeden ze
strdjcd metody tzv.

Sangerova sekvenovani.

Kary Banks Mullis
(1944-2019), tvirce metody
polymerdzové retézové
reakce (PCR).
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termocyklér. Prvni prototyp termocykléru vznikl v roce 1986 pod
nazvem ,Baby Blue® a dnes jsou moderni verze termocyklér(
pouZivany po celém svété nejen v molekularné genetickych la-
boratofich.

Diky PCR metodé a Sangerové sekvenovani mohly postup-
né zapocit rizné projekty zamérené na osekvenovani kompletni-
ho genomu. Prvnim takovym organismem byla volné Zijici gram
negativni bakterie druhu Haemophilus influenzae. V roce 1995
zkompletovali jeji genom Robert Fleischmann, Craig Venter a je-
jich tym. Genom bakterie se sklada celkem z 1830130 nukleo-
vych bazi v jedné kruhové molekule DNA a obsahuje 1740 gend,
které koduji bilkoviny (FLEISCHMANN et al. 1995).

V roce 1990 byl zahajen projekt prvniho precteni lidského
genomu (HGP = Human Genome Project). Po celych 13 letech
prace na dvaceti nejmodernéjsich pracovistich v USA, Némec-
ku, Velké Britanii, Ciné a Japonsku konsorcium védct kom-
pletné precetlo prvni lidsky genom s pfiblizné tfemi miliardami
nukleovych bazi a vice nez 22500 geny (INTERNATIONAL HUMAN
GENOME SEQUENCING CONSORTIUM 2004). K dnesnimu dni byl
lidsky genom precten z dal$iho zhruba jednoho milionu lidi, a to
diky nové generaci sekvenacnich pfistrojd, které zajistily velmi
efektni ¢teni DNA za mnohem pfiznivéjsi ceny. Prvni precteni
lidského genomu v roce 2003 finanéné vyslo podle odhadl na
neuvéritelnych 500 az 1000 milionG americkych dolar(. Dnes Ize
precist jeden lidsky genom za pfriblizné 20 az 25 tisic korun v ra-
dech nékolika dni.

V novém tisicileti se také podafrilo vytvorit prvni pfimou
fotografii DNA. Francesco Gentile, Enzo di Fabrizio a jejich tym
v roce 2012 zverejnili prvni fotograficky snimek DNA dvousrou-
bovice ziskany pomoci transmisniho elektronového mikroskopu,
ktery je schopen zachytit objekty v fadech nanometrd (GENTILE
et al. 2012). Ze snimku byla patrna Sroubovicové struktura, jed-
notlivé Zlabky ve vinuti dvousroubovice nebo jiz dfive zmérené
¢i presné odhadnuté rozméry molekuly za pomoci jinych metod.
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Prvni prototyp termocykléru
»Baby Blue“ z roku 1986,
ktery zautomatizoval proces
PCR. © John Cummings, CC
BY-SA 2.0

https://commons.
wikimedia.org/wiki/
File:Baby_Blue_-_a_
prototype_polymerase_chain_
reaction_(PCR),_c_1986._
(9663810586) . jpg

Prvni transmisni
elektronovy snimek
dvousSroubovice DNA.

V priblizZeném vyrezu

jsou viditelné zlabky
dvousSroubovice. Prevzato

a upraveno se svolenim

z prace GentiLe et al. 2012.



Struktura DNA a jeji uloZeni

Deoxyribonukleovéa kyselina (z anglického DeoxyriboNucleic Acid, tedy DNA) je uloZenéa v burikach or-
ganismU a v celé jeji délce ji oznacujeme jako genom organismu. V pripadé jednobunéénych bakterii
a Archea je jejich genom volné uloZen v burice vétsinou ve formé jednoho kruhového chromozomu, tzv.
nukleoidu, ktery obsahuje dale RNA a bilkoviny. Cast genetického materialu (1-5 %) mtZe byt ulozena
i v plazmidech, coZ jsou malé, vétsinou kruhovité molekuly DNA, které jsou rovnéz volné v cytoplazmé
organismu.

U eukaryotickych organismu, kam patfi i ZivoCichové, rostliny ¢i houby, je genom ulozen prede-
v§im v jadre buriky. Pokud je organismus mnohobunéény, je tento genom témér ve vSech jeho burikach
identicky. V bunkach eukaryotickych organism je dale kromé jadra, kde je jaderna DNA ve formé line-
arnich chromozomu, mnoho dal$ich funké&nich atvart (organel), které zajistuji latkovou vyménu, doro-
zumivani ¢i déleni buriky. Nékteré z nich maji taktéz vlastni DNA. Jsou to tzv. semiautonomni organely,
které nazyvame mitochondrie a plastidy. V téchto organelach se vyskytuje mimojaderna DNA, ktera
je taktéz dédicna, i kdyz za pomoci dosti odli$nych principd, nez které jsou vyuZzity pti dédéni DNA
jaderné. DNA v mitochondriich a plastidech se vyskytuje v podobé kruhovité molekuly, nikoliv chro-
mozomu, a diky svym vlastnostem se hojné vyuZiva i v molekularné fylogenetickém a taxonomickém
vyzkumu. Jeji studium ve zminénych oborech je vyhodné predevsim diky jeji ¢etnosti, jelikoz v jedné
burice ¢astokrat narazime na velky pocet zminénych organel. Ve svalovych burikach byvaji stovky mi-
tochondrii a kazda mé identickou DNA. Vyhodou je i jeji vyrazné kratsi délka, coz zvysuje jeji stabilitu
v Case a usnadnuje jeji ziskavani i ze starsich vzorkd. V tomto typu DNA navic dochazi pomérné rychle
ke zménam nukleotidl neboli mutacim, a tudizZ se sekvence z této DNA hodi tfeba k rozliseni pribuz-
nych druhi od sebe a v dal$ich podobnych Glohach.

V jadre eukaryotickych bunék je DNA velmi dimysIné namotana na tzv. histony, coz jsou malé
kuli¢kovité bilkoviny, a dale se pak formuje do zminénych chromozomd. Pocet, velikosti i tvary chro-
mozom jsou v ramci druhu stalé. Jde o tzv. karyotyp. Clovék ma ve svém karyotypu 46 chromozomidl,
respektive 23 par(, které tak tvofi dvé sady (oznacujeme 2n). Jednu z nich ziskava od matky, druhou
pak od otce. Jeden z téchto chromozomovych parl je pohlavni. U muzi jsou pohlavni chromozomy
v kombinaci XY a u zen XX.

DNA je polymer, tedy dlouhd molekula sloZzena z pravidelné se opakujicich ¢asti, ktery je tvoren
ze dvou Fetézcl. Zakladni opakujici se slozkou fetézce je nukleotid. Ten se sklada z fosfatu (vazebny
zbytek kyseliny fosfore€né), deoxyribozy (pétiuhlikaty cukr) a nukleové baze (dusikata heterocyklicka
slougenina). Fosfat a deoxyribdza se stfidaji a tvofi patefni cukr-fosfatové fetézce, na cukru je pak vzdy
v zakladni formé& DNA napojena jedna ze ¢tyr nukleovych bazi - adenin, cytosin, guanin nebo thymin.
Poradi nukleovych bazi v fetézci oznacujeme jako primarni strukturu DNA a jinymi slovy jde o DNA
sekvence, které pfimo mohou néco kédovat. V ramci molekularné fylogenetickych a taxonomickych
vyzkumu dochézi v laboratorich praveé ke ¢teni téchto sekvenci a jejich naslednému analyzovani.

Retézce DNA se spojuji do jiz zminéné dvousroubovice, ktera se oznaduje jako sekundarni struk-
tura DNA. Ta je u DNA pravotociva a v priméru méa pouhych 20 nanometr(, coz je zhruba 2000-4000x%
méné, nez je tloustka lidského vlasu (42-95 mikrometrd). Vzdalenost mezi jednotlivymi nukleotidy je
3.4 nanometru. Na molekule DNA lze také pozorovat tzv. malé a velké Zlabky, které jsou dany samotnou
strukturou a velikosti jednotlivych sloZzek. DNA fetézce se do dvousroubovice spojuji pomoci nukleo-
vych bazi. Tvori se mezi nimi vodikové mustky, av§ak adenin takto paruje pouze s thyminem, kdezto
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MOLEKULA DNA A HISTORIE JEJIHO VYZKUMU

Eukaryoticka burika

Mitochondrie

Chromozom

DNA molekula
namotana na
Jednotlivé nukleotidy histony

ve dvou fetézcich

T Ulozeni DNA v eukaryotické burnce, véetné vyobrazeni
chromozomu a samotného vlédkna DNA.
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guanin paruje pouze s cytosinem. Tomuto jevu se fikd komplementarita bazi a diky tomu lze podle
jednoho retézce DNA presné fici, jak bude vypadat rfetézec protéjsi. Pokud je tedy zapotrebi v DNA
precist zakédovanou informaci (napf. gen), staci k tomu pouze jedno vlakno, ale je nutné znat smér
jeho ¢teni. Smér ¢teni se da velmi snadno rozpoznat diky orientaci deoxyribézy ve vldknech a je stan-
dardné oznacovan jako smér ¢teni od 5’ konce ke konci 3'. Vzhledem k vy$e uvedenym pravidldm tak ve
dvousroubovici DNA rozeznavame pozitivni vliakno a negativni vliakno s opaénym smérem ¢teni. Tento
jev se nazyva antiparalelismus. Prikladem pozitivniho vlakna mlze byt sekvence fetézce 5° GGCTAA 3'.
Protéjsi negativni fetézec vypada takto 5 TTAGCC 3'. Pokud chceme z negativniho vldkna vytvofit pozi-
tivni, je potfeba upravit na zakladé komplementarity bazi negativni vidkno na 5° AATCGG 3’ a nasledné
otocCit smér ¢teni a dopracovat se tak zpatky k sekvenci pozitivniho vidkna DNA, tedy 5° GGCTAA 3'.

Ne vzdy se DNA vyskytuje v podobé dvousroubovice. Nachazeni odlisnych struktur DNA je domé-
nou vyzkumu poslednich let. Napriklad v roce 2018 objevil tym védcl pod vedenim Daniela Christa no-
vou strukturu této molekuly v lidskych burikach (ZEERATI et al. 2018). Jde o tzv. i-motiv. O jeho existenci
se vé&délo uz v devadesatych letech minulého stoleti. Slo ale o experimentalni pozorovani v laboratofi
mimo Zivé buriky. Az v roce 2018 byl i-motiv nalezen v Zivych lidskych burikach.
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T Strukturni vzorce ¢tyr
nukleovych bazi, které jsou
sefazeny v retézci molekuly
DNA. Adenin (A), cytosin (C),
guanin (G) a thymin (T). Na
retézci je patrné stridéani
fosfdtu a cukru, na némz je
baze vzdy pripojena.

Zjednodus$ené

schéma parovani
(komplementarity)
nukleovych bazi

v DNA dvous$roubovici
a protichtdny smér
obou vlaken.

T ZjednoduSené schéma
i-motivu, ktery byl
nalezen v lidské DNA
v roce 2018 Danielem
Christem a jeho tymem.
Prevzato a upraveno se
svolenim z préce ZEERATI
et al. (2018).
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MOLEKULA DNA A HISTORIE JEJIHO VYZKUMU

Centralni dogma molekularni biologie

Centralni dogma molekularni biologie popisuje mozné postupy ¢teni a prenosu informace mezi infor-
macnimi polymery, tedy mezi DNA, RNA a bilkovinami. Molekula DNA jako takové totiz nema stavebni
funkci a je nutné ji nejprve precist a podle ni poskladat aminokyseliny do retézc, které se mohou slozit
muZe nasledovat napfiklad jeji prenos do dalSich bunék ¢i do dal$ich generaci organismu. Dale jde
o transkripci, tedy prepis DNA do jednovlaknové molekuly RNA, ktera v pripadé prepisu jaderné DNA
opousti jadro a putuje do cytoplazmy buriky. Hlavnim rozliSovacim znakem mezi vldknem DNA a RNA
je zdména thyminu za uracil. Tedy ve vSech pozicich v DNA, kde se vyskytuje thymin, se bude v nové
vytvorené RNA vyskytovat uracil. A dale je to zdména typu cukru v patefri fetézce, ktera byla zminéna
jiz dfive. Poslednim béznym prenosem je translace, tedy preklad RNA retézce do jednotlivych amino-
kyselin, jez se fetézi a mohou vytvofit bilkovinu, kterd jiz méa stavebni, enzymatickou ¢i jinou funkci.
K tomu dochazi na ribozomech, kde jsou prekladany tzv. kodony v RNA od 5’ konce k 3’ konci vlakna.
Kodon je tvoren tfemi po sobé jdoucimi nukleovymi bazemi, které pfimo kéduji jednu z 20 moznych
aminokyselin. Popfipadé muze jit o tzv. start kodon ¢i stop kodon, coZ jsou specifické kombinace tfi
nukleovych bazi, které zahajuji ¢i ukoncuji tvorbu aminokyselinového fetézce, jinak fe¢eno ohranicuji

AMINOKYSELINA KODONY AMINOKYSELINA KODONY

Alanin GCU, GCC, GCA, GCG Lysin AAA, AAG

.. CGU, CGC, CGA, L
Arginin CGG, AGA, AGG Metionin AUG

Asparagin AAU, AAC Fenylalanin uuu, uuc

Kys. asparagova GAU, GAC Prolin CcCu, CcC, CCA, CCG
Cystein UGU, UGC Serin ﬂgg: Xgﬁ: ng’
Glutamin CAA, CAG Treonin ACU, ACC, ACA, ACG
Kys. glutamova GAA, GAG Tryptofan UGG

Glycin GGU, GGC, GGA, GGG Tyrosin UAU, UAC

Histidin CAU, CAC Valin GUU, GUC, GUA GUG
Izoleucin AUU, AUC, AUA START AUG

. UUA, UUG, CUU,
Leucin CUC, CUA. CUG STOP UAA, UGA, UAG

T Tabulka predstavujici kompletni standardni geneticky kod, tedy jakymi triplety
nukleovych bdzi jsou jednotlivé aminokyseliny kédovany.
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zaCatek a konec genu. Seznam v8ech téchto kddujicich jednotek nazyvame geneticky kod (viz tabulku).
Dnes je v genetickém kédu zndma celé rada vyjimek, a dokonce byly objeveny dalsi dvé aminokyseliny,
které se do néj dfive neradily. Mezi dalsi prenosy informaci radime reverzni transkripci, pfi které retro-
viry dokazou svoji RNA prepsat do DNA a zaclenit tuto informaci do genomu svého hostitele, popripadé
prepis RNA na dal$i RNA, coz dokazou nékteré RNA viry, diky ¢emuz mnozi svoji RNA v burikach hosti-
tele. V laboratornich podminkach se podafilo vytvofrit proces pfimého prepisu DNA na bilkovinu. Tento
jev vak nebyl u volné Zijicich organismu nikdy pozorovan. Dnes je znama i fada procesu, které nejsou
zahrnuty v centralnim dogmatu, a presto zasadné ovliviiuji zplsoby ¢teni informace v DNA a vysledné
projevy v organismu. Nékteré tyto procesy radime do oboru epigenetiky a jde napfiklad o metylaci
DNA, modifikace histonovych bilkovin atd.

Dédiénost DNA

Zasadni vlastnosti DNA je jeji dédi¢nost, tedy schopnost prenést se do dalsi generace organismu, nebo
do noveé vzniklych bunék mnohobunééného organismu. Aby se mohla DNA predat z jedné burky do
druhé, je potieba ji nejprve nakopirovat. Proces replikace DNA provadi enzym, co? je tzv. aktivni pro-
tein (bilkovina), ktery je oznadovan jako DNA polymeraza. Ta &te jednotlivé nukleotidy v DNA fetézci
a pfirazuje nové komplementarni nukleotidy. Tato polymeréaza je vSak schopna ¢ist pouze rozbalenou
DNA (tedy neuspofadanou do podoby chromozom). Pro proces replikace je tedy opé&t nutné molekuly
DNA vybalit z chromozom a nasledné komplementarni fetézce dvousroubovice od sebe oddélit tak,
aby DNA polymeraza mohla tvofit nové kopie. K oddéleni obou retézct slouzi jiny enzym, ktery se na-
zyva DNA helikaza.

Pokud se DNA v burice zkopiruje kompletné, dojde ke zdvojeni celého genomu, respektive vSech
part chromozomU v bufice. Genetickou informaci v bufice uz neoznadujeme 2n (dvé sady chromozo-
mu), ale 4n (&tyfi sady chromozomu). Nyni mGze zapog&it déleni buriky. V pfipadé tzv. mitotického (stan-
dardniho) déleni vzniknou z jedné buriky dvé dcefiné a v kazdé z nich se bude nachazet shodna kopie
celého genomu (opét 2n). K tomuto déleni dochéazi napfiklad, pokud potfebuje mnohobunéény orga-
nismus zvysit pocet bunék ve svém téle. U jednobunéénych organism je to bézna metoda rozmnozo-
vani. V tomto pfipadé jde o nepohlavni rozmnozovani, kdy z jednoho organismu vzniknou dva shodné.

4n
2n 4n
—
SN —_ —_ Dvé dcefiné
burnky
DNA rep-
likace
—
Matefska

burika

Bunécné
déleni

T Zjednodu$Seny proces mitotického déleni, kdy z jedné bunky vzniknou dvé dceriné
s identickou a stejné velkou DNA.
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Pokud ma dojit k predani genetické informace z generace na generaci u mnohobunéénych orga-
nismd, déje se tak u vétsiny druhl za pomoci pohlavniho rozmnoZzovani. Pfi ném dochéazi ke splynuti
pohlavni buriky samce a samice a vzniknuti potomka. Pohlavni buriky se vytvareji v organismech za
pomoci tzv. meiotického déleni. V tomto pripadé maji pohlavni buriky zredukované pocty chromozomi
pouze na jednu sadu (ozna¢ujeme 1n). Chromozomy uz tedy nejsou v parech, ale pouze po jednom. P¥i
splynuti pohlavnich bunék vznikne potomek opét se standardnim po&tem chromozoma (2n), tedy ve
dvou sadach, tak jako je maji jeho rodice ve vSech svych burikach, krom pohlavnich. Potomek tedy zdé-
di polovinu jaderné genetické informace od matky a druhou polovinu této informace od otce. Dilezitym
jevem v prib&hu meidzy je pak tzv. crossing-over. Jde o proces ndhodnych vymén homolognich (shod-
nych) ¢asti DNA (celych alel) mezi namnoZenymi chromozomy, co? zapFigini vyrazné vy$si rozmanitost
potomstva. Zajimavosti je, Zze napriklad mitochondrialni DNA se dédi pouze po matce. Potomek tedy
ziska tuto DNA z mitochondrii, které jsou umisténé v cytoplazmé vaji¢cka matky, kdezto mitochondrie,

které jsou v bic¢iku spermie otce, se do vajicka pfi splynuti viibec nedostanou.
in

A

1n
4n S \\
2n 4n
——

Ctyfi pohlavni
—_—> e buriky

DNA rep-
likace

2n
2n
I
Mater'ska
burka —_— /

N

Bunécéné
déleni

1n

T Zjednodusené schéma meiotického déleni bunék, kdy z jedné bunky vzniknou c¢tyri
pohlavni bufiky se snizenym poétem chromozomli, tedy pouze s jednou sadou (1n).
Na schématu je zvyraznény i crossing-over.
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Vyuziti DNA v muzejnictvi

Clovék jiz odpradavna poznava a zkouma pfirodu, ktera ho obklopuje
a které je soucasti. Jedni z prikopnikd ve studiu pfirodnich véd byli jis-
té i Carl von Linné nebo Georges Cuvier, ktefi se zabyvali systematickou
biologii. Soucasti jejich vyzkum0 bylo tedy pozorovani a porovnavani
anatomickych ryst rlznych organism, na zakladé kterych je sdruzo-
vali do skupin s uréitou hierarchii (zkracené tzv. systematika). Metody,
které v minulosti méli badatelé k dispozici, pfinesly dostatek poznani
umoziujici pravé Linnému, Cuvierovi i jejich nasledovnikim podrobné
popsat systematiku organismi. K ur¢ovani a tridéni jednotlivych dru-
ha byly tedy vyuZivany znaky, které bylo mozné zmérit ¢i spoditat na
povrchu téla studovanych Zivocichd. Dulezitou vahu mély také znaky
anatomické (napf. u obratlovcli znaky na kostFe) a velka pozornost se
vénovala zbarveni. U nékterych skupin se vedle morfologickych metod
vyznamnéji uplatiovaly i vysledky ziskané studiem hlast (nap¥. u rov-
nokfidlého hmyzu, ptakd nebo u Zab). S postupem &asu a s prohlubo-
vanim znalosti systematiky a variability jednotlivych druh( se ale zac¢alo
ukazovat, Ze vySe uvedené metody Casto prestavaji stacit na vysvétleni
¢i zhodnoceni rozdill mezi nékterymi podobnymi, a jak se pak pozdéji
ukazalo, blizce pribuznymi druhy. Morfologické metody tedy neumoz-
novaly s jistotou zjistit, zda jde jen o velkou variabilitu tvaru téla a zbar-
veni v ramci jednoho Siroce rozsifeného druhu, nebo zda jde o existenci
vice podobnych blizce pribuznych druhd, které byly dosud zjednodu-
§ené povazovany za druh jediny.

AZ objev DNA, tedy deoxyribonukleové kyseliny, a studium mo-
lekularni genetiky, které zapocalo teprve v druhé poloviné 20. stoleti,
umoznily posunout tento vyzkum vyznamné kupredu a nahlédnout do
zcela nové roviny poznani. K tomuto razantnimu posunu vsak doslo az
poté, co byla vynalezena a zdokonalena metoda Sangerova sekvenova-
ni a Mullisova pfevratnd metoda polymerazové fetézové reakce (PCR).
VyuZivani téchto pristupl se stalo v 90. letech a v nadchéazejicim 21. sto-
leti rutinni zaleZitosti v mnoha oborech véetné zoologie a postupné se
tak vytvofila nova odvétvi, jakymi jsou napfiklad molekularni fylogene-
tika a molekularni taxonomie. Tato odvétvi jsou béznéa i ve vyzkumech
provadénych v muzejnich institucich, které ¢astokrat mohou nakladat
s enormné rozsahlym materialem ke studiu (viz Gvodni kapitolu). Tyto
metodické postupy vyuZivajici molekularni znaky uloZzené v sekvencich
informacnich makromolekul DNA a RNA se vyznamnym zpUsobem
uplatnily ve vyzkumu evoluce organismu a jejich fylogenetické pribuz-
nosti, systematiky a taxonomie obecné a samozrejmé i ve studiu popu-
laci organism a jejich vzajemnych vztah.

Carl von Linné
(1707-1778) byl $védsky
prirodovédec a lékar,
ktery polozil z&klady

botanického i zoologického
nazvoslovi, tedy latinského
dvouslovného pojmenovavani

organismd. Zaroven tyto

organismy tridil do skupin

s uréitym hierarchickym
systémem.
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Doména
Eukaryota - Eukarya
Rige
Zivogichové - Animalia
Kmen
Strunatci - Chordata
Trida
Savci - Mammalia
Rad
Selmy - Carnivora
Celed
Psoviti - Canidae

Rod
VIk - Canis

Druh
Vlk obecny - Canis lupus

T Ukézka hierarchického systematického zarazeni vlka obecného spolu s jeho latinskym
dvouslovnym pojmenovéanim slozenym z rodového (Canis) a druhového (lupus) jména.

Jedno z nejjednodussich vyuziti téchto metod v zoologii slouzi k samotnému urceni jedince na
druhové nebo poddruhové Grovni, jelikoz presné uréeni materidlu do zminénych taxonomickych jed-
notek je zakladnim predpokladem dobré spravy jakékoli zoologické sbirky (nejen téch v muzeich). PFi-
tomnost chybné uréenych predmétl v evidenci sbirky zna¢né sniZuje jeji kulturni, historickou i védec-
kou hodnotu. Do sbirek se také ¢asto dostavaji jedinci poskozeni nebo fragmentovani nebo nedospéla
vyvojova stadia (vaji¢ka, larvy, kukly), kterd mohou Easto postradat pro &lovéka snadno uchopitelné
rozliSujici znaky, a jejichz urcovani maze byt problematické i pro odborniky Gzce specializované na
danou skupinu.

Pro tyto Gcely byla postupem ¢asu navrzena metodika tzv. DNA barcodingu, tedy uréovéani jedinct
na zakladé &teni kratkého fragmentu DNA (napf. TOWNSON et al. 1999; HAJIBABAEI et al. 2006; SONET et
al. 2011; MILLER et al. 2013). Zakladni myslenkou tohoto pfistupu je, Ze kazdy biologicky druh obsahuje
ve svém genomu kratkou nukleotidovou sekvenci, ktera je pro néj naprosto unikatni a na jejimz zakladé
je mozné kazdého jedince jakéhokoli vyvojového stadia k danému druhu pfiradit. Pro svou obdobu
s unikatnimi ¢arovymi kody (bar codes) na vyrobcich, podle kterych se da zboZi pfesné identifikovat, se
pro tuto metodu vZil termin DNA barcoding (HEBERT et al. 2003). Jako cilovy Gsek DNA (tzv. marker) se
pouzivaji kratké Gseky mitochondrialnich gend, jejichz namnoZeni za G¢elem cteni sekvence je zpravi-
dla jednodussi. Nejcastéjsim markerem je mitochondrialni gen pro podjednotku | cytochrom c oxidazy
(HEBERT et al. 2003) nebo gen pro cytochrom b (SHEN et al. 2013). Dale to mohou byt geny kédujici tzv.
ribozomalni RNA, které jsou taktéz uloZzeny v mitochondrialni DNA (12S rRNA, 16S rRNA; VENCES et al.
2005; Luo et al. 2011). V8echny zmin&né markery se jiz prokazaly jako vysoce efektivni pfi identifika-
ci savct, ptaka, plazl, obojzivelnikd, ryb, hmyzu, pavoukd, kory$d a mnoha dalSich skupin Zivocichd
(MEIER et al. 2006; COSTA et al. 2007; KERR et al. 2007; WARD et al. 2009; MURPHY et al. 2013). Dnes
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jiz existuji rozsahlé databaze, do kterych se ,barcody” jednotlivych organism( ukladaji a jez obsahuji
k dne$nimu dni desitky milion( takovychto sekvenci, se kterymi |ze nové ziskané sekvence porovnéavat.
Jde o databéaze schrariujici veskeré DNA sekvence (GenBank, EMBL, DDBJ) nebo databaze zaméfené
pfimo na barcody (BOLD), jeZ jsou pfizpGsobeny i na ukladani dopliikovych Gdaji k barcodovanému
jedinci (lokalita véetné GPS soufadnic, fotografie apod.). V8eobecné se tyto postupy neaplikuji pouze
k determinaci vybraného vzorku, ale i k hledani ¢i potvrzovani zcela novych druh(, které jesté neby-
ly popsany. V téchto pripadech se takto ziskané sekvence s Zadnymi dosud existujicimi neshoduiji,
a pokud takto osekvenovany vzorek nema jiz existujici latinské jméno, jde o taxon novy, a Ize ho tedy
nasledné popsat.

tické vztahy jednotlivych druhi a skupin, do kterych patfi, je vétSinou zapotrebi ziskat vicero rlznych
markerud a tato data kombinovat do vétsich analyz. V minulosti byly takovéto otazky feSeny s pomoci
jednoho markeru, a prestoze nam tyto prace ukazaly zajimavé a dosud neznamé vysledky, postupné
bylo zjistovano, Zze pro komplikovanéjsi studie to nemusi byt dostacujici. Napfiklad prvni studie evoluc-
nich vztahl hlavnich skupin hmyzu byla zaloZena na jediném jaderném genu 18S kédujici ribozomalni
RNA (WHEELER 1989). V této praci bylo napfiklad zjisténo, Ze termiti jsou vnitfni skupinou socialné
Zijicich a silné pozménénych $vabu, coz plati dodnes. Molekularni fylogenetika hmyzu se pak zacala
rychle rozvijet a nasledovaly studie, jejichZ datasety obsahovaly vice markerd (KJER et al. 2006; CAME-
RON 2014). V poslednich letech se objevuji i studie celogenomové (MISOF et al. 2014). Takovyto trend je
viditelny i ve vyzkumech zamérenych na jiné skupiny ZivocichU ¢i v pracich, které resi fylogenezi celych
Zivo&ich na kmenové arovni (FIELD et al. 1988; ZRZAVY et al. 1998; ERICSON 2008; PRUM et al. 2015;
SHARMA et al. 2015; KAYAL et al. 2018).

Zminéné celogenomové sekvenovani se stalo dostupnou metodou po vynalezeni odlisnych sek-
venaénich principU, neZ je tomu u Sangerova sekvenovani. Jde o tzv. sekvenovani nové generace (Next
Generation Sequencing, tedy NGS), které je v zakladu zalozené na relativné levném a vysoce efektiv-
nim paralelnim sekvenovani, pfi¢emz v jednom momentu produkuje tisice az miliony dat (HALL 2007;
GRADA & WEINBRECHT 2013). Aktualné je dostupnych nékolik NGS technologii navazanych na speci-
fické pristroje. Jde o technologie lllumina, lon Torrent, Nanopore, SMRT PacBio nebo SOLiID. Krom
celogenomového sekvenovani, k némuz jsou tyto metody vhodné, se da NGS pristup vyuzit i pri sek-
venovani starSich muzejnich vzorku. Ty jsou ve sbirkach ukladany tak, aby odolaly rGznorodym vliviim,
ale ne vzdy tak tomu je i ve smyslu dobré konzervace DNA, které je v burikach vzorku. V pribéhu ¢asu
se totiz DNA rozpadéa (fragmentuje) a rozklada (degraduje). Star&i prace poukazuji na vztah mezi sta-
fim vzorku a kvalitou DNA, tedy &im starsi je vzorek, tim horsi je kvalita jeho DNA (PAABO et al. 1990;
HERRMANN & HUMMEL 1994). Novéjsi studie upozorriuji, ze spravné skladovani vzorkd hraje vyznam-
nou roli pfi uchovani kvality DNA (WANDELER et al. 2007; MASON et al. 2011; MCCORMACK et al. 2016).
V poslednich letech bylo navrzeno nékolik metod prace s muzejni DNA, na které se Prirodovédecké
muzeum zadalo taktéZ soustfedit. Mezi zakladni pfistupy dnes patfi amplikonové sekvenovani (GALAN
et al. 2012, 2018), celogenomové ,shotgun® sekvenovani (TILAK et al. 2015) a ,target enrichment” spolu
s jeho upravenou variantou sekvenovani ultrakonzervativnich elementd (MASON et al. 2011; MCCOR-
MACK et al. 2016).
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Molekularné genetické laboratore Prirodovédeckého muzea

Na tomto misté je tfeba zduraznit, Ze pravé zajimavé védecké otazky vzeslé ze studia muzejnich sbirek
a moznost najit na né odpovédi privedly zaméstnance Prirodovédeckého muzea k rozhodnuti vybudo-
vat zde moderni molekularné genetickou laboratof. Budovani laboratore zadalo v roce 2003 na zoolo-
gickém oddéleni, na novém pracovisti Prirodovédeckého muzea v Hornich Pocernicich. Laborator se
béhem nékolika let podafrilo vybavit veSkerym potfebnym vybavenim a stala se vyznamnym centrem
vyzkumu Zivocicht. V roce 2016 byla vytvorena dal$i, mensi molekularné geneticka laborator na ento-
mologickém oddélenti, ktera navysila kapacity pristroji a zaroven byla prizplsobena k praci s odliSnymi
typy vzorkd, jaké se vyuZivaji pfi praci s hmyzem.

Diky komplexnimu pfistrojovému vybaveni jsme tak schopni vykonavat dnes jiz bézné laboratorni
kroky, napf. izolaci DNA, coz je proces, pfi kterém z tkané ziskdme cistou DNA organismu v jeji plné
délce za pomoci kombinace fyzikalnich, chemickych a biochemickych metod. Presnéji fe¢eno jde o lyzi
bunék, kdy dochéazi k rozruseni bunék v tkani a vyliti DNA volné do roztoku. K tomu dochéazi mechanic-
ky za pomoci rozbiti tkdné homogenizatorem, nebo enzymaticky, tedy za pomoci enzymu proteinazy,
ktera zajisti rozpad bunék. Castokrat se oba piistupy kombinuji. Nasledné je zapotiebi roztok predistit,
tj. odstranit z néj veskeré zbytky bunék, soli, detergentl a enzymd. K tomu vyuZivame specialni zku-
mavky s filtrem, centrifugy a dalsi chemikalie. Nasledujicim krokem je polymerazova retézova reakce
(PCR), pfi které dojde k namnoZeni ndmi vybraného Gseku (markeru) v DNA, co? je nutné pro vlastni
sekvenacni analyzu. Pro tyto ucely jsou laboratore Prirodovédeckého muzea vybaveny hned nékolika
termocykléry kvali nutnému navyseni kapacit, jelikoz s nimi pracuje kazdy den nékolik vyzkumnych
tyma. Uspésnost PCR reakci jsme schopni ovéiovat diky gelové elektroforéze a transluminaénimu za-
fizeni, kdy dochéazi k obarveni namnozenych markera specialni barvou a naslednému zviditelnéni pfi
prosviceni UV svétlem. Uspésné namnozené PCR produkty jsou poté precistény a pripraveny k zaslani
na sekvenaci. K t&émto G&ellim vyuZivame sluzby externi firmy Macrogen (Nizozemsko, Amsterdam),
jelikozZ je to Casové i ekonomicky vyrazné vyhodnéjsi.

Laboratore byly vystavény tak, abychom minimalizovali riziko kontaminace. TudizZ jsou fyzicky od-
délené mistnosti, ve kterych je izolovana DNA a pfipravovana PCR reakce, od mistnosti, ve kterych
pak probiha PCR reakce samotnd, a nasledné jsou vzorky kontrolovany s pomoci gelové elektroforézy,
popripadé dale precistovany a pripravovany k odeslani pro sekvenaci. Diky autoklavim jsme schopni
veskery spotiebni material (plastik apod.) a prepara¢ni nastroje taktéz sterilizovat, coz je dulezity pro-
ces, ktery rovnéz zamezi pripadnym kontaminacim. Vice informaci o specifickém sbéru a uskladnéni
vzorkl pro potreby zpracovani v molekularné genetickych laboratofich a presnych metodickych po-
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stupech i protokolech se dozvite vice v metodice specialné sepsané zaméstnanci Pfirodovédeckého
muzea v rdmci jiz zminéného projektu NAKI II:

AGHOVA T., VONDRACEK D., KYRALOVA E., DOLEJS P (ed.), BENDA P., BREJCHA J., MLIKOVSKY J., MO-
RAVEC J., SANDA R., STUNDL M. & Tko& M. 2019: Metodika spravy a evidence tkariové zoologické sbirky
a determinace zoologického sbirkového materialu na zakladé analyzy DNA. Praha, Narodni Muzeum,

111 pp.
Nasleduje nékolik fotografii prostor molekularné genetickych laboratori Pfirodovédeckého muzea

a poté v nékolika dal$ich oddilech pfiblizime zajimavé vysledky, kterych jsme dosahli za pomoci vyuziti
modernich molekularné taxonomickych a fylogenetickych pfistupt.

T Laboratof zoologického oddéleni. T Laboratof zoologického oddéleni.
Mistnost, kde se izoluje DNA Mistnost s termocykléry a dal$imi
a pripravuji PCR reakce. pristroji. © Dominik Vondréacek

© Dominik Vondréacek

T Laborator zoologického oddéleni. T Laborator entomologického oddéleni.
Vybaveni slouzici ke kontrole PCR Prostory slouzici k izolaci DNA
produktl s pomoci gelové elektroforézy. a pripravé PCR reakci.
© Dominik Vondréacek © Dominik Vondracek
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Molekularné fylogeneticky vyzkum entomologického oddéleni

Entomologické oddéleni Narodniho muzea zacalo molekularné genetické metody ¢astéji pouzivat v po-
slednich ¢tyrech letech po svém prestéhovani ze zamku v Kunraticich do arealu v Hornich Poc¢ernicich.
Zde se pripojilo k laboratofi dfive zalozené zoologickym oddélenim a postupné si vybudovalo potrebné
zazemi a pfistrojové vybaveni pro zakladni laboratorni kroky. Vyhodou hmyzu je, Ze cely proces izolace
DNA Ize provést bez zni¢eni pouzitého exemplare. Jeho télni tkané se sice béhem izolace DNA rozpusti,
ale jeho tvrda chitinova vnéjsi kostra zlstane vyborné zachovana. Zatimco DNA tohoto exemplare je
pouZzita pro molekularné fylogenetické analyzy nebo uloZena v mrazu v genetické sbirce, jeho nepo-
Skozena vnéjsi kostra mize byt tedy vypreparovana stejné jako kazdy jiny vzorek hmyzu a uloZena jako
dokladovy kus (tzv. voucher) do sbirek. V entomologickém oddéleni pouzivame molekularné genetické
zpracovani vzork( v laboratorich a nasledné molekularné fylogenetické a taxonomické analyzy pro stu-
dium diverzity hmyzu. Pomahaji ndm v situacich, kdy jsou jiné metody pomalé, tézkopadné nebo nam
nemohou pomoc vibec. K tomu dochazi napfiklad v nasledujicich pripadech.

U mnoha skupin hmyzu se stava, Ze jednotlivé druhy jsou si navzajem velmi podobné a je tézké je
rozeznat a spravné urcit. Pfipadné se jednéa o druhy variabilni, které by entomolog bez zkusenosti podle
vzhledu rozdélil na vice druhd, ale toto feSeni nesouhlasi s daldimi poznatky (napfiklad s tim, Ze rizné
vypadajici ,druhy“ se mohou vzajemné péfit, nebo se vyvijeji na stejné rostling). V té&chto piipadech
nam muze molekularné taxonomicky pfistup pomoci urcit, kde je hranice mezi druhy. Jedinci jednoho
druhu jsou si totiz na Grovni DNA sekvenci obvykle velmi podobni a vyrazné se lisi od jinych pfibuz-
nych druht. Tento postup ndm pomohl rozresit zdhadu potapnikd rodu Copelatus z ostrova Hispaniola
(MANUEL et al. 2018). Ti byli nalezeni v roce 2014 na dvou lokalitach tohoto ostrova, na kazdé lokalité
ale vypadali jinak a podle vnéjsi morfologie se jednalo o dva druhy. Sam¢i pohlavni organy, které se ob-
vykle lisi i mezi velmi podobnymi druhy, v§ak zadny rozdil neukazaly. Molekularné taxonomicka analyza
ukazala, Ze jedinci z obou lokalit jsou témér identicti, a potvrdila, Ze samci pohlavni organy nelhaly, zato
vnéjsi vzhled matl. Jednalo se o morfologicky variabilni druh. Opacnou situaci jsme resili u drobnych
motylkd makadlovek z rodu Gnorimoschema. Zde to vypadalo, Ze pred sebou mame nékolik malo Siro-
ce rozsifenych variabilnich druh(, na jejichz rozliSeni se navic odbornici nedovedli shodnout. Analyza
DNA sekvenci (BIDZILYA et al. 2019) ukazala, Ze se ve skute€nosti jedna o komplex zhruba 30 druh,
z nichz nékolik sbiranych béhem expedic naseho oddéleni do ruského pohofi Altaj bylo dokonce no-
vych pro védu. Jakmile geneticka data pomohla urcit, kde jsou hranice mezi druhy, dokéazali jsme mezi
nimi navic najit spolehlivé morfologické rozdily. Pristé uz bude tyto motyly tedy mozné urcit i bez DNA
sekvenci.

Dal$i moznosti vyuziti téchto metod v entomologii je pfirfazovani larvalnich stadii k dospélctim.
Larvy hmyzu, zejména toho s promé&nou dokonalou (napf. brouci, mouchy, motyli), jsou téméF vzdy
naprosto nepodobné dospélclim a jejich uré¢eni podle morfologie neni obvykle mozné. Dfive bylo nutné
tyto kusy dochovat do dospélosti a potom je urcit, coz je casové narocné a Castokrat zcela nemoz-
né, jelikoZ nejsme schopni z rdznych divodi larvy dochovat. VSechna vyvojova stadia jednoho druhu
vSak nesou ve svych burikéach identickou DNA. S pomoci molekularné taxonomickych metod jsme tedy
schopni pfiradit larvu k dospélci i presto, Ze si nejsou viibec podobni. To je dilezité zejména proto,
Ze larva je u hmyzu stadiem, které méa za Gkol se co nejvice nasytit a narlist, casto ovSéem pojida néco
jiného a Zije jinym zplsobem neZ dospélec. U mnoha druhli hmyzu Ize pochopit jejich bionomii, vazbu
na prostredi, nebo trfeba dlivod, pro¢ se premnozily nebo naopak z pfirody mizi, jen pokud zname je-
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jich larvu. Analyza DNA sekvenci ndm tedy pomohla napfiklad odhalit, Ze podivni novozélandsti brouci
z rodu Rygmodus, které Ize najit na kvétech, maji dravé vodni larvy (MINOSHIMA et al. 2018). Podobné
prekvapivé bylo zjisténi, Ze asij$ti brouci vodomilové z rodu Protosternum jsou celym svym vyvojem
vazani na odumirajici kminky bananovnika. Byli jsme to schopni dokéazat diky larvam a kuklam naleze-
nym pfimo v terénu a uréenym do druh( s pomoci jednoduchého porovnani sekvenci DNA (FIKACEK et
al. 2018). Jeden z poslednich objevi tohoto typu v rdmci nadeho oddéleni se tykal drobnych potapnik
rodu Platynectes nalezenych na skalnich sténach smagenych vodou v Ciné (HAJEK et al. 2019). B&hem
expedice do Ciny se podafilo najit novy druh tohoto rodu, ktery se odlidoval od nejblizsich pfibuznych
celkovym klenutim téla, jinou strukturou krovek a tvarem saméich pohlavnich organd. Spolu s dospélci
byly nalezeny i larvy, u kterych vSak nebylo jisté, zdali patfi k tomuto novému druhu, nebo k jiz zna-
mému a velmi podobnému druhu Platynectes dissimillis. Ten byl totiz nalezen na stejném misté spolu
s novym druhem rodu Platynectes. Molekularné fylogenetické analyza nejenze potvrdila hypotézu no-
vého taxonu, ale predevsim prifadila i larvalni stadia pravé k dospélcim prozatim nepojmenovaného
potapnika. V nasledné publikaci jsme tedy popsali novy druh potéapnika i s jeho larvou nesouci jméno
Platynectes davidorum.

< Dospélec (5,1 mm) a larva (6,6 mm)
posledniho L3 stadia nové popsaného
druhu potapnika Platynectes davidorum.
Prevzato a upraveno se svolenim z prace
HiJex et al. (2019).

LNS9B306.1 Platynoctes

EFG70044.1 Platynec (Franch Guiana)
ERTI2677.1 Platyrocte (Austraka)
1.00| LNGI8261.1 Platyrieches bakewsll (Ausiralia)
T 0.5 FRT32548.1 Platynocles {Australia)

MKSBB481 Platynectes dissimillis (China)
I 1 .nu| i LME54925.1 Platynecles gemelialus (China)
100 LNGG98267.1 Plalynectes germallatus (China)

[ MK986478 Platynectes davidorum (larva)

MK9864TS i {larva)

1.00]
MK3B6477 Platynectes davidorum (adult)

Gueorguievies
— MK9B5480 Platynectes davidorum (adutt)

E o LNSGA302.1 Platynectes major (Vietnam)

1000 (N398315.1 Protymoctas sp, (Lacs)
— LNS9B269.1 Platynectes javanus (Java)

L] S ——— 7 Platynectes sp. (Sumatra)

NGFE310.1 {China)
_| [ LM854926,.1 Platynactas kashmiranus (Nepal)

1001 | nooa3ts 1 Pratynectes wowatkal (Nepal)

T Fylogeneticky strom, ze kterého je patrné jasné oddéleni nového druhu Platynectes
davidorum (&ervenda vétev) od zbylych druhid a zédroven je zFejma asociace dospélcl
s larvdlnimi stadii. Prevzato a upraveno se svolenim z préace HaJek et al. (2019).
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Na entomologickém oddéleni pouzivdme molekularni analyzy také pro studium pfibuzenskych
vztah( uvnitf broukd, dvoukridlych a plostic. Tyto studie napt. ukazaly, Ze riznorodé vypadajici vodo-
miloviti brouci z jizni polokoule méli spole¢ného predka a tvori monofyletickou skupinu. Tedy takovou
skupinu, do které je Fazen spole¢ny pfedek a vsichni jeho potomci (SHORT & FIKACEK 2013). Naopak
asijsti kovarici tribu Senodoniini takovouto skupinu netvori, a molekularné fylogeneticka analyza ukéa-
zala na jejich pFibuznost s druhy z Australie (KUNDRATA et al. 2019). Analyza sekvenci DNA ndm po-
mohla potvrdit fylogenetickou pozici malé &eledi vodnich broukd (Aspidytidae) Zijici dneska jen v Jizni
Africe a Cin& (TOUSSAINT et al. 2016) nebo osvétlila vztahy mezi plosticemi &eledi &titovkoviti (Scutelle-
ridae), ktera zahrnuje mnozstvi napadnych dekorativné zbarvenych druht i zemédélskych skadca (Wu
et al. 2018). U mugek celedi stladenkoviti (Platypezidae) Zivicich se houbami byl na zakladé molekularni
fylogenetiky odhalen spoleé¢ny znak pro celou ¢eled, coZ ndm umoznilo z této ¢eledi vyradit tzv. kourové
musky (rod Microsania), které se houbami nezivi (TKOC et al. 2017).

Lonchop uniseta Lonchopteridae H
10 ia scalaris Phoridae [l
—=a—1 . Phoridae: Sciadocerinae |l ‘S
1 o Opetia nigra ¥
o ik Microsania coilarti & ]
o Microsania pectipennis & Microsania l
o " incertae sedis
10 A RO { M pectpenna
ia kahii Melanderomyiinae l
i r——Gmaammmm&a =
oance 10 4
— PL‘-)rypezma diversa o U
Lro | Agathomyia viduella  * 2= ‘\}'
)
Berfam Ja nurara
¥ - a
062 A | &
- g ¥ ) o
Agathomyia zetterstedti : - 3
Agathomyia lundbecki E b= L
Chydaeopeza fibialis ¢ 3 = g
homyi ‘;!l.hil ®
et Agathomyia falleni 53 B et
Agathomyia unicolor ~ * % ¥
Y Callomyia dives —
- l-:—Caﬂomyia amoena 3
SR e & amosns
(] %
Calotarsa pallipes -
Protoclythia rufa 7
Prorocryl‘ma modesta ﬁ
Seri ob i i
Bolopus furcatus v
I— Ponporwora omata %
— boletina ] Pl
Pofymﬂvara picta § 7o
.
Platyp ur
Platypeza hirliceps 2
3 -
Plafypeza aterrima =]
A @
IE Pamelamyia sp. . N
Lol ! Paraplatypeza bicincla =1
L PP e Paraplatypeza alra %
. Paraplatypeza velutina
] m Lindneromyia sp. (Korea)
)*-- . Lindneromyia dorsalis
ML MP Lindneromyia hungarica

Lrnﬂ'nerumyra argenrr!ascra
Lindy ly
——— ":il Lindneromyia sp. (Australia)

T Fylogeneticky strom zndzornujici pribuzenské vztahy uvniti celedi stlacdenkoviti
(Platypezidae) véetné vyélenéné skupiny kourovych muSek rodu Microsania (zelené
oznaéeno). Pfevzato a upraveno se svolenim z préace Tko¢ et al. (2017).
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Molekularni analyzy ndm dokonce mohou pomoct odhalit, kdy a kde v historii hmyzu doslo k né-
¢emu, co ovlivnilo jeho dnesni rozsireni. Lze je totiz v kombinaci s fosiliemi pouzit k hrubému datovani
historickych udalosti pomoci tzv. molekularnich hodin a k odhadu rozsireni davnych, dnes jiz vymrelych
predkl. Analyza DNA sekvenci drobnych vodnich plostic hladinatek rodu Velia (BERCHI et al. 2018)
napfiklad ukéazala, Ze nas$ hojny druh tohoto rodu kolonizoval Evropu velmi rychle po posledni dobé
ledové. Variabilita jeho genetické informace je totiz velmi mala. Naopak pribuzné druhy z Balkanského
poloostrova vykazuji velkou genetickou variabilitu, ktera ukazuje, Ze béhem dob ledovych byl areél
téchto druhd rozdroben na malé oblasti, tzv. refugia. Podobna analyza drobnych broukd vodomild rodu
Phaenonotum v Karibské oblasti (DELER-HERNANDEZ et al. 2018) odhalila, ze dne$ni endemické druhy
kolonizovaly Karibské ostrovy pred zhruba 33 miliony let, kdy byly tyto ostrovy spojeny s Jizni Ameri-
kou, zatimco Siroce rozsirené druhy se na ostrovy dostaly mnohem pozdéji pres more.

V neposledni fadé dochazi ke specifickému vyuziti molekularnich metod u ¢erstvé sbiranych hmy-
zich vzorkl z celého svéta, predevsim pak ze sbérl plostic. Jde vSak o analyzy sekvenci nukleovych
kyselin jednobunéénych organismi z obsaht stfev zminénych skupin hmyzu, dale z jejich krvomizy
nebo napfiklad ze slinnych 714z (napt. KOZMINSKY et al. 2015; SEWARD et al. 2017; VOTYPKA et al. 2019).

Sbirané vzorky pro potieby zpracovani v molekularné genetické laboratofi je idealni uchovavat
v chladu nebo mrazu, aby se zpomalilo nasledné poskozeni DNA, ke kterému i pfi spravném zplso-
bu sbéru a uloZeni postupné dochazi. Spravné nasbirané a usmrcené kusy hmyzu uloZzené v tradiéni
sbirce (tj. vypreparované na $pendliku) jsou pro genetické metody také pouZitelné, ale nemusi to platit
vzdycky. Zalezi na metodé smrceni hmyzu, rychlosti jeho vypreparovani a nasledném uskladnéni. Sbir-
ky je navic potfeba chranit pred $kidci, a tudiz napriklad v Narodnim muzeu dochazi dvakrat do roka
k tzv. plynovani depozitard. Studie provedena v ramci projektu NAKI I, ktery stoji i za vznikem tohoto
katalogu, ukazala, Ze chemikalie, které se v Narodnim muzeu pouZivaji k eliminaci $kidcl tohoto typu
sbirek (kterym byva paradoxné také hmyz), DNA neposkozuji (VONDRACEK et al. 2018). PFresnéji $lo
o porovnani vytéznosti DNA a kvality ziskanych sekvenci barcodového Gseku genu cytochrom oxidazy
1 mezi 32 kusy zlatohlavka tmavého (Oxythyrea funesta) a 32 kusy $vaba hnédopruhého (Supella longi-
palpa), které nikdy nepfisly do styku s chemikaliemi pouZivanymi v muzeu, a stejnym poétem kust od
obou druh(, které byly naopak pfimo umistény do chemicky oSetfenych prostor. V Narodnim muzeu
se plynuji vybrané mistnosti dymovnicemi Cytrol Super SG, jejichZ aktivni insekticidni latkou je cyper-
methrin (konc. 6,25 %). S odstupem jednoho roku, a tedy po dvou chemickych oSetfenich nebyly na-
sledné nalezeny v podstaté zadné smérodatné rozdily mezi plynovanymi a neplynovanymi vzorky, a je
tedy zfejmé, Ze minimalné v kratkodobém méfitku nema cypermethrin vliv na kvalitu DNA v suchych
preparatech hmyzu, uskladnénych v nasich depozitafich.
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Molekularné fylogeneticky vyzkum vybranych referatt
zoologického oddéleni

V ramci zoologického oddéleni se rutinné vyuzivda molekularné fylogenetickych a taxonomickych
metod v referatech ichtyologie, batrachologie a herpetologie a ddle mammaliologie. Ve vyzkumech
evertebratologického referatu se objevuji tyto metody pouze okrajové a v pripadé ornitologického
referatu prozatim vibec. Zaméstnanci poslednich dvou zminénych referatli se vSak snazi v pripadé
novych sbérl a ukladani nové ziskanych vzorkl postupovat tak, aby byly v budoucnu bez problé-
mu pouZzitelné v molekularné genetickych laboratofich v pripadé potreby analyz DNA sekvenci. Na
pudeé zoologického oddéleni byla v ramci feseni projektu NAKI Il provedena také metodologicka stu-
die srovnavajici 12 riznych DNA izola&nich kitd, slouZicich k ziskavani DNA ze vzork( (MARTINCO-
VA & AGHOVA in press). V souéasnosti je totiz na trhu velké mnoZstvi téchto komeréné vyrabénych
kitli, které maji riznorodou vytéZnost a predevsim pfi izolaci DNA z historickych vzork( je zapotrebi
vyuZzit ten nejvhodnéjsi. Kvalita a kvantita DNA je v téchto vzorcich velmi nizka a ne kazdy kit je pro
tyto Gcely vhodny. Ve zminéné studii autorky porovnaly 11 kit zaloZzenych na zkumavkach s kfemicity-
mi filtry a jeden tzv. ,HotSHOT® protokol. Ve srovnavacim experimentu byly pouzity standardni vzorky
a zcela identické postupy. Porovnavaly se Casy izolace, kvalita i kvantita ziskané DNA nebo cena izo-
lace jednoho vzorku. Z vyhodnoceni plyne, Ze nejvhodnéjsim izola¢nim kitem je JetQuick® Genomic
DNA Purification Kit (Genomed) a NucleoSpin® Tissue (Macherey-Nagel). Autorky v8ak doporuduji
vyzkouset vicero izola¢nich kit pro specifické vzorky, aby bylo dosaZzeno optimélniho ¢asu, kvality
a ceny pro vymezeny projekt.

MARTINCOVA |. & AGHOVA T. 2019: Comparison of 12 DNA extraction kits for vertebrate samples. Ani-
mal Biodiversity and Conservation in press.
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Referat evertebratologie

Referat evertebratologie v poslednich letech publikoval nékolik molekularné zamérenych praci, vcet-
né nékolika multioborovych studii vyuZivajicich tato data jakozto podpurny bod pro vystupy ziskané
z dal$ich metodickych pristupd. V nasledujicich radcich bude kratce vysvétlen piinos molekularni
fylogenetiky a taxonomie pro studium bezobratlych na prikladu tfi praci opublikovanych v ramci re-
feratu evertebratologie. Prvni z nich je prace STUNDLOVA a kol. (2019), ve které autofi studovali t¥i
druhy &tirli podrodu Euscorpius (Alpiscorpius) vyskytujici se ve vysokohorském systému Alp. Za po-
uziti cytogenetickych a molekularné fylogenetickych analyz autofi této prace studovali proménlivost
a populaéni strukturu alpskych druhi jak na Grovni chromozomalni, tak i DNA sekvenci samotnych.
Molekularni fylogeneze zaloZzena na multigenové analyze i cytogenetickd analyza nezavisle odhalily
existenci deseti separatnich linii, jez vykazuji prvky lokalnich endemitd. Diky kombinaci vicero meto-
dickych pristupl se tak autorim podarilo odhalit nebyvalou skrytou genetickou rozmanitost a zaroven
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T Fylogeneticky strom zahrnujici stredoevropské sliddky rodu Alopecosa. Molekularni
fylogeneze spolu s rozborem pribéhu namluv a pareni v nékterych pripadech potvrdila,
a v jinych vyvratila plvodni rozé¢lenéni jednotlivych druhl do skupin podle
morfologickych znakd. Vlevo dole sliddk bradavéity (Alopecosa solitaria) bé&hem
pareni. Samec (nahore) vklada své pravé makadlo do pohlavniho otvoru samice.
Prevzato a upraveno se svolenim z prace Just et al. (2019 [“20187]).
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rozklicovat vzajemné pribuzenské vztahy mezi jednotlivymi populacemi alpskych stir(l. V navaznosti
na tuto studii vznikla taxonomicka revize $tirG z Alp zahrnujici popisy kryptickych linii jakoZto novych
druh@i (KOVARIK et al. 2019).

Druhou praci vyuZzivajici molekularni data byla prace zabyvajici se rozmnozovacimi strategiemi
evropskych slidakd rodu Alopecosa (JUST et al. 2019 [“2018”]). Namluvni chovani slidaki jsou asto vy-
uzZivana jakozto determinacni charakteristika a u rodu Alopecosa se vyskytuje celkem 17 prvkd namluv.
Stredoevropské druhy slidakd se tradic¢né rozdéluji do étyr skupin na zakladé morfologie genitalii. Au-
tofi této prace pouzili data z multigenové fylogenetické analyzy pro rekonstrukci pfibuzenskych vztaha
studovanych druhU a tato data porovnali s daty z etologickych experiment(. Ziskana etologicka data
korespondovala s molekularnimi daty a podafilo se tak potvrdit monofylii jedné skupiny slidakud a zby-
vajici dvé determinovat jako parafyletické, respektive polyfyletické skupiny.

Poslednim pfikladem je prace vyuZzivajici DNA barcoding pfi studiu rozsireni sladkovodnich krevet
&eledi Atyidae z jizniho Balkanu (JABLONSKA et al. 2018). Krevetky rodu Atyaephyra jsou rozsifené v Ev-
ropé, na Blizkém vychodé a severni Africe, z toho ¢tyfi druhy se vyskytuji na balkanském poloostrové.
Autortim této prace se diky DNA barcodingu podafilo popsat prvni vyskyt krevety Atyaephyra thyami-
sensis v Albanii a Makedonii, prestoZe byla povaZovana za endemita jonského regionu. VySe zminéné
prace predstavuji priklady vyuziti molekularné fylogenetickych a taxonomickych pfistupl pro rozlicné
typy studii a zaroven poukazuji na klicovy aspekt multidisciplinarity.
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Referat ichtyologie

Tak jako v jinych oborech zoologie, vyuZiva i vyzkum ryb (ichtyologie) v poslednich dvou desetiletich
molekularné fylogenetické a taxonomické metody, které se hojné objevuji v mnoha studiich. Rovnéz
v Narodnim muzeu se vyuZziti molekularnich dat stalo béZnou soucasti ichtyologického vyzkumu. Tyto
moderni pristupy jsou vyuZivany predevsim pfi analyzach evolucnich a fylogenetickych vztah, v sys-
tematice a taxonomii ryb nebo ve fylogeografickych a populac¢nich studiich ryb. Ichtyologicky vyzkum
v Narodnim muzeu je zaméren predev§im na oblast Evropy, ktera patfi k jedné z nejlépe prostudo-
vanych oblasti na svété a ve srovnani s tropickymi oblastmi je domovem znaéné mensiho poctu dru-
ha ryb. Presto druhova rozmanitost u rfady skupin neni stale dostate¢né znama, jak ukazuji soucasné
prace. Jde predevsim o skupiny, jejichz jednotlivé druhy jsou si morfologicky velmi podobné, a je tedy
tézké od sebe tyto druhy odlisit.

Napfriklad u stievli rodu Phoxinus se jesté nedavno predpokladalo, Ze se v Evropé vyskytuje jeden
$iroce rozsifeny druh stfevle potoéni (Phoxinus phoxinus). Zlom nastal v roce 2007, kdy byly popsany
tfi nové druhy a dal$i tfi druhy, dfive synonymizované se strevli potoéni, byly rozpoznany jako druhy sa-
mostatné (KOTTELAT 2007). V této dobé se do vyzkumu strevli zapojilo i Narodni muzeum ve spolupréci
s dal$imi kolegy z CR i zahrani&i. Vysledkem této spoluprace byla v roce 2012 publikovana studie tzv.
barcodingu ryb CR, ktera poukazala na skute&nost, 7e na tzemi CR se vyskytuji velmi pravdépodob-
né dva druhy stfevli, avdak nebylo jasné, o jaké druhy se jedna (MENDEL et al. 2012). V roce 2015 pak
byla publikovana prelomova prace o strevlich z oblasti zdpadniho Balkanu zalozend na molekularné
genetickych datech (PALANDACIC et al. 2015), ktera prokéazala v této oblasti vyskyt nikoliv dvou pFed-
pokladanych druhd, ale hned osmi rdznych vysoce rozdilnych evoluénich linii, reprezentujicich s vyso-
kou pravdépodobnosti rtizné druhy. Také na této studii se aktivné podilelo Narodni muzeum. Vyzkum
stfevli v Evropé dale intenzivné pokracuje. V tuto chvili se predpoklada existence priblizné 20 druhd
(PALANDACIC et al. 2017; CORRAL-LOU et al. 2019) a toto &islo velmi pravdépodobné neni koneéné, jak
naznacuji dosud nepublikované vysledky, prezentované v roce 2019 na mezinarodnich konferencich.
Tento vyzkum ma i pfimy dopad pro Ceskou republiku, nebot se zda jisté, Ze stievle potoéni se zde
vibec nevyskytuje. Na nasem Gzemi ve skutec¢nosti Ziji druhy, které je$té nemaji ani ¢eské jméno. Jejich
rozéiteni v Ceské republice neni pfesné znamé, ale jako pravdépodobné se jevi, Ze oblast severomof-
ského a snad i baltského Umofi obyva druh Phoxinus morella, kdezto ¢ernomorské amofi obyva druh
Phoxinus marsilii.

Taxonomické prace vyuZivajici molekularni data prispély i k objevu nékolika novych druhl ryb
z Evropy. V roce 2010 byl popsan novy druh oukleje z povodi feky Neretvy v Bosné a Hercegoviné
a Chorvatsku, nazvany Alburnus neretvae (BuJ et al. 2010). V roce 2014 byl taktéz z povodi feky Neretvy
popsan novy druh sekavce, nazvany Cobitis herzegoviniensis (BuJ et al. 2014) a v roce 2017 byl popsén
novy druh ouklejky, nazvany Alburnoides economoui, z povodi feky Sperchios v Recku (BARBIERI et
al. 2017). Novy druh byl objeven ale i v evropském morském prostfedi. V roce 2016 byl popsén hlavaé
nazvany Gobius incognitus (KOVACIC & SANDA 2016). Také dal3i fylogenetické a populané genetic-
ké vyzkumy prokéazaly existenci dosud nezndmych evoluénich linii, které predstavuji dosud nezndmé
a nepopsané druhy, napfiklad u parem rodu Barbus v Albanii (MARKOVA et al. 2010), jelct rodu Telestes
v zapadnim Recku v oblasti jonského amofi &i hotavek rodu Rhodeus z oblasti vjchodniho Recka (BAR-
TAKOVA et al. 2019).
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T Fylogeneticky strom vykreslujici pribuzenské vztahy ouklejek (rod Alburnoides)
véetné vyrazné oddélené vétve (Eervend), do které patfi jedinci nové popsaného
druhu A. economoui (na fotografii) z povodi Feky Sperchios v Recku. Pfevzato
a upraveno se svolenim z préace BarBierr et al. (2017).
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T Fylogeneticky strom znézorfiujici pribuzenské vztahy hlava&t rodu Gobius. Cervené
zvyraznénd, velmi dobre oddélend vétev obsahuje jedince nového druhu Gobius
incognitus (na fotografii A = fixovany jedinec, B = Zivy exempla¥). Pfevzato
a upraveno se svolenim z préace Kovaci¢ & Sanoa (2016).

V ramci studia evoluce a fylogenetickych vztahl ryb se Narodni muzeum také podilelo aktivné na
nékolika vyznamnych studiich. V roce 2008 byla publikovana studie o hrouzcich rodt Gobio z Evropy
(MENDEL et al. 2008) a o sekavcovitych rybach (rodi Cobitis a Barbatula) z Albanie (SANDA et al. 2008).
V roce 2010 byla publikovana vyznacna prace o evolucnich vztazich sladkovodnich ryb ze skupiny jel-
covitych (Leuciscinae) z oblasti okolo Stfedozemniho mofe (PEREA et al. 2010); v roce 2014 pak rozsahla
studie zamé&fena na barcodovani sladkovodnich ryb z Gzemi okolo Stiedozemniho mofe (GEIGER et al.
2014). Vyzkumy evoluce jelct rodu Telestes byly publikovany v roce 2017 a 2019 (BuJ et al. 2017, 2019)
a konecné v roce 2018 byla publikovana prelomova studie o vyssi systematice kaprovitych ryb, za-
méfena na skupinu jelcovitych (Leuciscidae) v ramci celosvétového vyskytu (SCHONHUTH et al. 2018).
Tato studie rozdélila kaprovité ryby na nékolik samostatnych celedi, které byly dfive povazovany za
podéeledi. V Ceské republice tak jiz nemame pouze zastupce &eledi kaproviti (Cyprinidae), kam patfily
v8echny ,kaprovité” ryby, ale vyskytuji se zde zastupci eledi kaproviti (Cyprinidae), v dne$nim pojeti
zahrnujici z naSich druh( kapra, karase a parmu; dale jelcoviti (Leuciscidae), zahrnujici vétSinu nasich
druh dfive fazenych do kaprovitych (napt. ouklej, ouklejka, vSichni cejni, bolen, vichni jelci, plotice &i
stievle); poté hrouzkoviti (Gobionidae) zahrnujici hrouzky nebo linoviti (Tincidae) s jedinym z&stupcem
linem obecnym ¢&i hofavkoviti (Acheilognathidae) u nas s jedinym druhem hofavkou duhovou a kone¢-
né zastupci celedi Xenocyprididae, ktefijsou v nasi fauné zastoupeni druhy introdukovanymi z Dalného
vychodu, tolstolobiky a amurem bilym.

Vyzkumné aktivity Narodniho muzea se tykaji také vyuziti genetickych dat v dal$ich oblastech.
Probihaji prace na populaéni genetice ryb, které jsou zaméreny na poznani detailni struktury genetické
variability populaci vybranych skupin a aplikaci pro jejich ochranu. Pozornost byla dosud zamérena na
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blatiidka tmavého (Umbra krameri) (MARIC et al. 2015, 2017, 2019), sekavcovité ryby rod Cobitis (BuJ
et al. 2015) a Sabanejewia (MARESOVA et al. 2011) a mienky rodu Oxynoemacheilus (SEDIVA et al. 2008).
Popula&né geneticka data byla také vyuzita pfi studiu hlavacovitych ryb z oblasti jonského Gmofi v Rec-
ku a Albanii, kde bylo dokazéano, ze domnéle vyhynuly druh Knipowitschia goerneri ve skute¢nosti stale
obyva jak pdvodni oblast vyskytu, kde byl jen dlouhodobé piehlizen (VUKIC et al. 2016), tak i okolni ob-
lasti v Albanii a Recku (VUKIC et al. 2017). Jinym typem populaéni studie bylo prokazano davné kiizeni
mezi velmi odli§nymi druhy jelcti rodu Squalius z Feckého poloostrova Peloponés (PEREA et al. 2016).

Geneticka data jsou také Uspésné vyuzivana ve vyzkumu nepdvodnich druhl ryb, predevsim
u skupin, kde je obtizné morfologicky urdit, o jaky druh se presné jedna. Timto zpisobem byl prokazan
vyskyt japonského karase ginbuna (Carassius langsdorfi) v nékolika evropskych oblastech (KALOUS et
al. 2013). Dale byl uréen pfesny druh ouklejky rodu Alburnoides a Gzemi, odkud byla introdukovéana do
neplvodni oblasti vyskytu v Bosné a Hercegoviné (VUKIC et al. 2019). Posledni oblasti, kde se vyuZivaji
geneticka data, je v posledni dobé vyzkum koevoluce ryb a jejich parazitd. Tento vyzkum je zaméren
na ryby kaprovité a jelcovité a jejich specifické parazity zabrohlisty rodu Dactylogyrus (BENOVICS et al.
2018, 2019).
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Referat batrachologie a herpetologie

Vyzkum obojzivelnikl a plazd byl v Narodnim muzeu tradi¢né zalozen prevazné na morfologicko ana-
tomickych metodach. U zab se vedle morfologickych metod vyznamnéji uplatriovaly i vysledky ziskané
studiem jejich hlasl. Po vystabé molekularné genetické laboratore v§ak bylo mozné vyuzit pro taxono-
micky a fylogeneticky vyzkum vybranych druht a skupin i analyzy molekularnich dat. V pripadé evrop-
skych druh $lo napfiklad o rosnicky zelené, mloky skvrnité a slepyse kiehké. U asijskych a africkych
druhl jsme se zaméfili na pocetné a vzajemné velmi podobné gekony rodu Hemidactylus a polopoustni
az poustni jestérky rodt Acanthodactylus a Mesalina. Pri studiu jihoamerickych sbirek jsme narazili na
problémy s ur¢ovanim amazonskych rosni¢ek rodu Scinax, Dendropsophus a Osteocephalus, prales-
nich ropuch rodu Rhinella, andskych drobnych Zab bezblanek (rod Pristimantis) a v pfipadé plazd i roz-
manitych amazonskych tejov&ikovitych jestéri (Celed Gymnophthalmidae). V nasledujicich odstavcich
se pokusime priblizit nékolik vybranych zajimavych vysledka, kterych jsme s pouzitim kombinace tra-
di¢nich morfologickych a modernich molekularné fylogenetickych a taxonomickych metod pfi vyzkumu
obojzivelnikd a plazd dosahli.

Prvnim pfipadem, kdy ndam morfologické metody vyzkumu prestaly stadit, byly drobné jestérky
rodu Mesalina. Tyto jestérky jsou Siroce rozsireny v oblasti Blizkého aZ Stfedniho vychodu a v severni Af-
rice. V pocetnych sbérech, které jsme méli v Narodnim muzeu a které jsme sami ziskali pfi vyzkumnych
cestach do Syrie a Libanonu, jsme odlisili nékolik morfologickych forem, o kterych jsme nevédéli, zda
predstavuji samostatné dosud nezndmé druhy, ¢i jen poddruhy nebo takzvané morfotypy jiz zndamého
druhu Mesalina brevirostris. Potiz byla v tom, Ze tyto jeStérky jsou v zavislosti na charakteru obyvaného
biotopu morfologicky zna¢né proménlivé a Ze tato proménlivost vedla v minulosti vyzkumniky k popisu
fady druhl a poddruhd, jejichz diagnéza byla zalozena na malo vyznamnych proménlivych znacich.
Jména pro jednotlivé druhy tu tedy byla, problém byl ale v jejich spravném pouziti. Mohli jsme napfiklad
uplatnit latinské jméno brevirostris (kratkonosa) pouzivané pro nizinné populace s kratkym &enichem
i pro ,dlouhonosé® mesaliny z horskych poloh? Pro tyto jestérky bylo sice k dispozici latinské jméno
microlepis (majici drobné Supiny), nékteré nade ,dlouhonosé” jestérky ale nemély Supiny vyrazngji
drobnéjsi nez mesaliny z niziny. Navic jméno microlepis bylo zavedeno v r. 1936 jen na zakladé jediného
exemplare. K vyreseni problému jsme se tedy spojili v r. 2001 s kolegy z videnského prirodovédeckého
muzea, ktefi jiz méli s genetickym vyzkumem zkusenosti. Prvni genetické vysledky vSak pfinesly velké
prekvapeni (MAYER et al. 2006). Ukazaly, Ze mame v rukou sice dva odligné druhy, ale Ze jsou to druhy
morfologicky témér neodlisiteIné. Navic vyslo najevo, Ze arealy danych druht se v posledni dobé ziejmé
v dusledku rozsifovani poustnich biotopl zménily, a nelze se tudiz spoléhat na dfive publikované loka-
dodate¢ny material a daleko dlkladnéjsi fylogenetické analyzy provedené nyni jiz v nasi molekularné
genetické laboratofi. Kone&né vysledky jsme publikovali aZ v roce 2017 (SMiD et al. 2017). Podrobné
genetické vysetreni jestérek z celého areélu jejich rozsifeni ndm ale umoznilo presné vymezit jednotlivé
druhy, zmapovat jejich vyskyt a pfiradit jim spravna jména. Oprasili jsme tak dvé ze starych, dfive ne-
pouzivanych jmen (Mesalina bernoullii a M. microlepis) a pouZili je pro druhy ze Syrie, Irdku a pfilehlych
oblasti. Dale jsme zavedli nové jméno (Mesalina saudiarabica) pro nové vymezeny druh ze Saldské
Aréabie. Fylogenetické vysledky tedy ukazaly, Ze misto jediného Siroce rozsifeného druhu Mesalina brevi-
rostris tu mame hned ¢tyfi druhy s mensimi arealy vyskytu. Soucasné vysla najevo dilezita skute¢nost,
Ze arealy nékterych z téchto druh jsou tak malé, Ze je tfeba dotyéné druhy zacit G¢inné chranit.
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T Fylogeneticky strom zndzornujici vzadjemnou pribuznost mezi jestérkami rodu Mesalina
na Stfednim vychodé (nahofe) spolu s mapou roz$ireni jednotlivych druhl (dole).
Prevzato a upraveno se svolenim z préce Swio et al. (2017).
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Podobny charakter mél i nas vyzkum rosnicek Evropy a Stfedniho vychodu. Zde byly na zacatku
dva druhy. Prvni byla rosni¢ka zelena (Hyla arborea), o které se véfilo, Ze v ramci svého velkého arealu
rozsifeni vytvari v Evropé a zapadni Asii nékolik morfologicky odliSnych poddruhl. Druhym druhem
byla rosni¢ka levantska (Hyla savignyi), rozsifena na Blizkém az Stfednim vychodé&. Opét jsme museli
geneticky vysSetfit co nejvétsi mnozstvi rosnicek z celych areall rozsifeni obou vyse uvedenych dru-
hi. Ziskané vysledky pak ukazaly (GvoZDik et al. 2010, 2015), Ze nékteré dosud uznavané poddruhy
rosni¢ky zelené se na genetické Grovni nelisi od typickych populaci a jejich poddruhovou Groven je
tfeba zrusit. Na druhou stranu ale vyslo najevo, Ze jiné z pfijimanych poddruht rosnicky jsou natolik
geneticky odli$né, Ze museji byt povySeny na Grovern samostatnych druhd - napf. rosnicka vychodni
(Hyla orientalis) ¢&i rosni¢ka italska (Hyla intermedia). Fauna Evropy se tak rozrostla o nékolik novych
druhl. Nejzajimavéjsim zjisténim ale bylo, Ze v Jemenu, Saudské Arabii, Jordansku a jizni Syrii Zije
dalsi, dosud nepojmenovany druh rosnicky, ktery je od rosnicky levantské dostatec¢né geneticky odlis-
ny. Tento druh jsme tedy nové popsali a dali mu jméno rosni¢ka arabskéa (Hyla felixarabica). Jisté neni
treba zdlraznovat, Ze upresnéni areall a pojmenovani dosud prehlizenych druhi ma velky vyznam pro
ochranarskou praxi.

Snad nejzajimavéjsi vysledky prinesl geneticky vyzkum slepysl, na kterém dosud intenzivné
pracujeme. Nenapadné vyhliZejici, Siroce rozsifené a véem dobre znamé druhy mohou totiZz nékdy
Uspésné mast celé generace zoologl. Kdo by ostatné ¢ekal, Ze tfeba populace morfologicky velmi po-
dobnych slepyst prifazované dlouhodobé k ,,obycejnému® slepysi kiehkému by ve skute¢nosti mohly
predstavovat skupinu vzajemné odliSnych taxond? Vyzkum nasich, ale i dalSich evropskych a asijskych
slepyst vSak ukazal, Ze pod jménem slepys$ kiehky se opravdu ukryva nékolik donedavna nerozpoz-
nanych druh.

Po dlouhou dobu evropsti zoologové pracovali s predstavou, Ze v Evropé Ziji dva druhy slepysd -
slepy$ peloponésky (Anguis cephallonica), omezeny svym rozsifenim na Peloponés, Kefalonii, Za-
kynthos a Ithaku, a slepy$ kiehky (Anguis fragilis), ktery obyva prakticky celou Evropu a na vychodé
zasahuje a# na zapadni Sibii a do severniho iranu. Neroziesenou otazkou ziistavalo, zda slepy$ kiehky
vytvari poddruhy, ¢i ne. Zde morfologické metody vyuzivajici takové znaky, jako je pozice prefrontal-
nich stitkd na hlavé, pocet podélnych rfad Supin kolem stifedu téla nebo pritomnost ¢i nepritomnost us-
niho otvoru, jasnou odpovéd nedavaly. Nékteré zahranic¢ni studie sice koncept dvou poddruh pfijaly,
presny obraz rozsifeni danych poddruht vsak podat nedokéazaly. Uvedly, Ze mezi na zapadé rozsifrenym
poddruhem Anguis fragilis fragilis a na vychodé se vyskytujicim poddruhem A. f. colchica se nachazi

relativné Gzkou zénu vedly priblizné od severovychodniho pobreZi Polska, pres vychodni Slovensko
a stfedni Madarsko na jih az po severni Albanii. Blizsi pohled na vyskyt jedincd se znaky typickymi
pro jeden ¢i druhy poddruh vSak ukazoval, Ze tato zéna je zjevné nepresna, a predevS§im na severu
a najihu nevysvétluje dobre dosud zndmé poznatky o rozsifeni diskriminaénich znakl mezi doposavad
studovanymi populacemi slepysi. Bylo ziejmé, Ze bez pouziti molekularné fylogenetickych metod se
problém vyresit nepodafri.

V nasich studiich jsme pouzili nukleotidové sekvence jednoho genu z mitochondrialni DNA
a dvou jadernych gent koédujici bilkoviny. Riznorodost téchto Gsekl DNA jasné ukazala na existenci
vétsiho poctu evoluénich linii slepysa. Vedle morfologicky a rovnéz geneticky dobre odliseného slepy-
Se peloponéského jsme nejprve v prvni studii zjistili tfi hluboce odlisené evoluéni linie v ramci slepyse
~kfehkého* (GvOZDIiK et al. 2010). Dv& linie svym roz§ifenim zhruba odpovidaly dfivéj$im pFedstavam
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o rozsiteni domnélych poddruhl Anguis fragilis fragilis na vychodé a A. f. colchica na zapadé. Jejich
styk jsme pak doloZili mimo jiné i na nasem Gzemi v oblasti Moravy a Slezska. Treti linie, o jejiZ existenci
drive nikdo nevédél, byla zjisténa v jizni ¢asti Balkanského poloostrova. VSechny tyto tfi evoluéni linie

- v o

slepy$t jsme navrhli hodnotit jako samostatné druhy: slepy$ kiehky (Anguis fragilis sensu stricto), sle-

o v o

py$ vychodni (Anguis colchica) a slepy$ fecky (Anguis graeca). Nage pavodni vy$etieni arealu slepysa
bylo pomérné omezené, proto jsme pokracovali dale a zaméfili se zejména na oblasti dosud opomijené,
jako byl Apeninsky poloostrov. V navazujici studii (GvOZDIK et al. 2013) jsme zjistili, Ze slepysi z Gzemi
Itélie a jihovychodni Francie patfi k dalsi zretelné diverzifikované evoluéni linii. Oprasili jsme pro né
opét staré, ale dostupné latinské jméno Anguis veronensis a zavedli pro néj ¢eské jméno slepys italsky.

- v o oy

Studium slepysl tedy ukazalo, Ze Zadny druh neni tak ,obycejny*“, abychom jej mohli prehlizet a upoza-
dit ve vyzkumu. Zkoumani skryté druhové diverzity ma zasadni vyznam pro poznani skute¢né druhové

spC2
1002 [ spC3*_ »:(C)
spc1  Bolivia = castaneicola sp. nov.

spC4
0.81/69 4

plat
100098 N r["::g Pery planiceps
p
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e AY549361 Venezuela ‘leprieurii’
der1 Peru deridens
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spB4 Bolivia sp. (B)
spB2
EF376066 F. Guiana leprieurii

0.76/56 [ AY843705 Brazil cabrerai
i ' 3 1
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DQ380381 Ecuador verruciger
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0.51/61

0.05 substitution/site

T Fylogeneticky strom ukazujici samostatné postaveni rosniéky orechové Osteocephalus
castaneicola (na fotografii, ¢ervena vétev) mezi ostatnimi rosnidékami rodu
Osteocephalus. Hvézdicka oznacuje vzorek ziskany z pulce nalezeného v plodové kapsuli
juvie ztepilé. PFevzato a upraveno se svolenim z préace Moravec et al. (2009).
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skladby fauny i tak probadanych oblasti, jako je stfedni Evropa. Rozpoznani skrytych (kryptickych)
druh, které pro svoji morfologickou podobnost dosud unikaly pozornosti, ma velky pfinos predevsim
pro G¢innou ochranu rozmanitosti fauny.

Srovnavani sekvenci DNA muze byt dobrym nastrojem i pro uréovani larvalnich stadii obojzivel-
nikd. Larvy ¢olkd a mlokl a pulci Zab maji totiz jiny vzhled nez dospéla zvirata. Prfi vyzkumu malo pro-
badanych oblasti, jako je napriklad Amazonie, se ndm proto Casto stava, ze nalovime rizné pulce Zab
a nedokazeme urdit, ke kterému druhu patfi. Pfichazime tak o cenné informace tykajici se jak vyskytu,
tak i chovani a zplisobu rozmnoZovéani pfislusnych druh(. Jednim ze zajimavych pfipadd, kdy nam ge-
netické vysetreni pulct amazonskych Zab umoznilo popsat pozoruhodny zplsob rozmnozovani, bylo
prozkoumani pulcd, které jsme nachézeli v plodovych kapsulich velkého amazonského stromu juvie
ztepilé. Juvie plodi znamé para orechy, které jsou uzavieny uvnitr pevnych drevitych kapsuli kulovitého
tvaru. Zralé plody padaji na zem v okoli stromu. Para ofechy se pak s oblibou Zivi hlodavci zvani aguti.
Aby se k ofechlim dostali, museji ale vyhlodat do uzaviené kapsule dostatecné velky otvor. Prazdné
vyhlodané kapsule lezi na zemi, a jsou-li oto¢ené otvorem nahoru, zachyti se v nich destova voda.
Uvnitf pralesa mize byt o vodni nadrze potfebné pro vyvin pulcd nouze, proto se nékteré druhy Zab
naucily k rozmnoZovani vyuzivat pravé i vodou naplnéné kapsule juvie ztepilé. V nasem pfipadé jsme
genetickym srovnanim pulcl z kapsuli s Zabami Zzijicimi v okoli zjistili, Ze dani pulci patfi k dosud ne-
znamému severobolivijskému druhu velké stromové rosni¢ky rodu Osteocephalus. U rosnicek takovy
zplUsob rozmnoZovani zatim nebyl drfive dokumentovan. Podafilo se ndm tak najednou objevit nejen
novou velkou rosnicku, ale doloZit i pozoruhodny zpUsob jejiho rozmnozovani. S vybérem jména pro
novou zabu jsme problém neméli. Nazvali jsme ji rosni¢ka ofechova (Osteocephalus castaneicola, viz
MORAVEC et al. 2009).

Na vystavé Doba genova je jako jeden z prikladl vyuziti srovnavani sekvenci DNA uvedena pro-
blematika mlokd skvrnitych na tzemi Ceské republiky. Mlok skvrnity (Salamandra salamandra) je ohro-
Zenym druhem ocasatého obojzivelnika, ktery se u nas vyskytuje zejména ve smisenych lesich od 200
do 1000 m n. m. Na téchto biotopech je zcela zavisly a monokulturni lesy nebo oteviena krajina mu
neumoznuji prezivat a rozmnozovat se. Aktualné rozliSujeme dvé na prvni pohled morfologicky dobre

T Zéastupce vychodni linie mloka skvrnitého (Salamandra salamandra salamandra)
s typickym skvrnitym zbarvenim (vlevo) a zastupce zapadni linie (S. s. terrestris)
téhoZz druhu s pruhatym zbarvenim (vpravo). © Jindfich Brejcha a Jifi Moravec
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odligné genetické linie. Zapadni linie mlok( skvrnitych (S. s. terrestris) obyvé areal od Pyreneji az po
vychodni Némecko a jeji zastupci se vyznacuji zejména napadnymi podélnymi zlutymi pruhy na hibetu.
Vychodni linie mloka skvrnitych (S. s. salamandra) obyvéa areal od Némecka az po Balkansky poloost-
rov a tito jedinci nesou na hibetu nepravidelné rozmisténé izolované zluté skvrny. Obé linie jsou v ob-
lasti stfedni Evropy v soucasné dobé v tésném kontaktu. Nasim populacim mloka skvrnitého na Gzemi
Ceské republiky (tradi¢né fazenym k nominotypickému poddruhu S. s. salamandra) se ale po genetické
strance na tzemi CR nikdo nevénoval.

Pruhovany zapadni poddruh mloka (S. s. terrestris) se vyskytuje v sousednim Bavorsku, zasahuje
do okoli Mi&n&, Drazdan a Zitavy. Pravé par kilometri od Zitavy byl popsan vyskyt pruhovanych jedin-
cli tohoto mloka (BENDA 2015). Rozhodli jsme se proto, Ze za vyuZiti molekularnich metod srovname
populace z tzemi Cech s populacemi v Némecku a na Balkané. Vysledky ukazuji, Ze v ramci nami sle-
dovanych Gsekd DNA néalezi nasi mloci spise k balkdnské vychodni linii, prestoze se od ni morfologicky
li§i pravé pruhovanym zbarvenim.

Jak je mozné, Ze morfologicky dobre odlisné linie se v mistech setkavani pripodobriuji sobé na-
vzajem? Ziejmé se budou linie mezi sebou kfiZit, a jejich zbarveni se bude tedy v populaci také misit.
Otazkou je, jak k tomu dochéazi a proé. Zbarveni Zivocichl mlze mit v pfirodé rdzné funkce. Chrani
pred slunecnim zarenim, maskuje v okolnim prostiedi, umoziuje Zivo¢ichlim rozpoznavat se navzajem,
muZze slouzit pfi komunikaci pro zvyraznéni gest nebo se prosté jen libi ostatnim pfislu§nikim druhu.
Pokud zbarveni pfinasi ngjakou vyhodu (napf. Iépe maskuje), mize se stat, Ze rzné genetické linie mo-
hou za stejnych podminek dospét ke stejnému zbarveni. Ke sdileni zbarveni mize ale také dojit proto,
Ze je jeden typ zbarveni zkratka z pohledu zvifat ,hez¢i“ nez druhy typ zbarveni. Ke stejnému zbarveni
mohou ale genetické linie dospét i ndhodou. Kazdy z moznych scénard by ndm o biologii mlokl povédél
néco nového. V jednom pfipadé bychom se dozvédéli, jak mloci reaguji na Zivotni prostiedi, ve druhém
pfipadé bychom se dozvédéli, jaké maji mloci ,estetické vnimani®, a treti pfipad by nam ukazal, jakou
roli v biologii mlokl hraji ,neviditeIné“ ndhodné procesy na pozadi. Jak to tedy s mloky doopravdy je,
ukéze budouci vyzkum.
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Referat mammaliologie

S nékolika malo vyjimkami se molekularné fylogeneticky a taxonomicky vyzkum v ramci mammaliologic-
kého referatu vzdy tykal netopyrd. Poznani druhové bohatosti netopyrd, stejné jako ostatnich organismd,
prodélava v poslednich tfech dekadach extrémni rozvoj. S rutinnim zavedenim analyz molekularnich dat,
které nasledovalo jen kratce po zavedeni pocitacové zpracovavané statistiky dat morfologickych, doslo
k odhaleni skrytych forem v mnoha netopyfich taxonech, o jejichZ ,Gplnosti“ a ,vyCerpanosti“ nepano-
valy Zzadné pochyby. To napriklad doklada pokrok zaznamenany v Evropé a zapadni Palearktidé vibec,
kde lze povazovat faunu netopyrl a jeji riznorodost za jednu z nejprozkoumanéjsich na svété. Zatimco
pred 20 lety bylo ze zapadni Palearktidy uvadéno 74 znamych druhl netopyrli ve 24 rodech a 8 ¢eledich
(HORACEK et al. 2000), dnes je znamo (na zakladé publikovanych Gdaju) ze stejné oblasti - at jiz formal-
né popsanych, ¢i v nékolika pripadech dosud taxonomicky nevyporadanych - 111 druhd ve 30 rodech
a 9 &eledich. V pfipadé po&tu uznavanych druhd to predstavuje narist o rovnych 50 %. Cast této netu-
Sené a prekvapivé vysoké rozmanitosti byla odhalena i za prispéni vyzkum@ v Narodnim muzeu v Praze.

Nékolik mensich projektl smérovalo k popisu ¢i ovéreni areélu rozsireni nové objevenych druhl
netopyrii, a to jak na tzemi Ceské republiky, tak v dalsich zemich. Tedy druhd, které ve své dobé zii-
stavaly znamy jen podle nékolika jedincl a jejichz areal vyskytu byl neznamy a jeho rozsah jen tuseny.
To predevsim plati pro dva druhy netopyra, které byly objeveny v Evropé na prelomu stoleti, netopyra
Alkathoe (Myotis alcathoe) a netopyra nejmensiho (Pipistrellus pygmaeus). | tyto dvé ptvodné jednodu-
ché ,mapovaci“ akce postupné prerostly v Sirsi vyzkumné projekty, které byly nakonec zavrseny popisy
novych druhd.

Mimo tyto dvé problematiky, tykajici se svym zabérem i eské fauny, byly ovsem v Narodnim muzeu
feSeny v poslednich zhruba patnacti letech i molekularné fylogenetické studie a taxonomické revize,
pfi nichz byly genetické metody uplatnény at uz jako primarni vyzkumny pfistup, tedy jeden ze dvou
nezavislych typu evidence Gdajl pro hodnoceni vztah(l ve studovanych skupinach, anebo jako vyzkum-
ny pristup, ktery jen potvrzoval a dovr$oval detailni morfologicky vyzkum. V nasledujicich odstavcich
pfinasime nikoliv vy€erpavajici prehled, ale jen podstatné ¢i zajimavé priklady tohoto vyzkumu a jeho
vysledk(, ukazujici zabér a smérovani molekularné fylogenetického a taxonomického studia savcl v Na-
rodnim muzeu.

Netopyr Alkathoe (Myotis alcathoe) je netopyr morfologicky velmi blizky netopyru vousatému
(Myotis mystacinus), b&znému evropskému druhu, ktery se v mnoha znacich podoba i netopyru Bran-
dtovu (Myotis brandtii). Tyto tfi druhy, fylogeneticky nepfibuzné, ale morfologicky velmi podobné, jsou
dnes technicky fazeny do tzv. morfoskupiny Myotis mystacinus (BENDA & KARATAS 2005), ve které je
urceni druhu s jistotou mozné jen s pomoci velmi detailniho morfologického srovnani rGznych znakd,
véetné jemnych znakd na lebce a zubech, anebo s pouzitim genetické analyzy, jez je tak mnohem méné
invazivni metodou. Z netopyr(i Ize totiz vyhodné ziskat geneticky vzorek z 2-3 mm velkého terciku kridel-
ni blany, jenz nezplsobi zddné poranéni, netopyra neomezuje a velmi rychle se zahoji.

Netopyr Alkathoe byl popséan na zakladé jedincti sebranych v Recku a Madarsku (VON HELVERSEN
et al. 2001), jeho &irsi vyskyt byl tedy pfedpokladan v dalgich ¢astech jihovychodni Evropy, nejasny ov-
Sem zUstaval jeho dalsi areél. Vzhledem k jeho nalezlim v listnatych lesich nizsich poloh se soudilo, Ze
by snad mohl byt nalezen v biotopové odpovidajicich oblastech evropského Stfredomofi, zejména v jeho
vychodnich ¢éastech. V jinych partiich Evropy &i pfilehlych oblastech zapadni Palearktidy vSak o jeho
vyskytu nepanovaly zadné predstavy. Vzhledem k jen nepatrnym morfologickym odlisnostem nebylo
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zpocatku predem mozné definovat netopyra Alkathoe, a jeho uréeni tak zlstavalo pIné na genetické
analyze. Postupné, jak pribyvalo ve sbirkach geneticky definovanych jedincl tohoto druhu, pocala byt
teprve zfejméa i jeho definice morfologicka.

Netopyr Alkathoe je dnes uz zndm z velké ¢asti mirného pasu Evropy, z arealu od Velké Britanie
a Spanélska po jizni Svédsko a Balkansky poloostrov (DIETZ et al. 2016). Oviem tento obraz byl skladan
postupnymi kroky vice ne desetileti. Mimo zemé plivodu jeho typové série, tzn. Recka a Madarska, byl
tento netopyr poprvé dokumentovan ve Francii (RUEDI et al. 2002) a hned poté, na zakladé genetického
studia materialu jedinct ze sbirky Narodniho muzea v Praze, na Slovensku (BENDA et al. 2003a). A&koliv
tento Gdaj mirné rozsitil znamy areél rozsireni tohoto druhu na sever, nejednalo se o pfili§ prekvapivy
nalez, nebot pochéazel z dubovych lest Cerové vrchoviny, oblasti geograficky a hlavné ekologicky velmi
blizké madarskym lokalitam v Bukovych horach (VON HELVERSEN et al. 2001). V nasledujicim roce bylo
hlageno potvrzeni vyskytu netopyra Alkathoe ve Spanélsku, Svycarsku a Bulharsku (AGIRRE-MENDI et al.
2004; SCHUNGER et al. 2004; STADELMANN et al. 2004) a areal jeho rozsifeni v Evropé& postupné ziskaval
jasnou hranici. Jako v jedné z poslednich evropskych zemi byl netopyr Alkathoe potvrzen na Ukrajing,
tentokrat opét s prispé&nim vyzkumu v Narodnim muzeu (BASHTA et al. 2010).

Samostatnou kapitolu piedstavuje pak definitivni potvrzeni vyskytu netopyra Alkathoe v Ceské
republice (LUCAN et al. 2009). Na jeho poc¢atku také stalo molekularné taxonomické uréeni vzork( z po-
dezfelych jedincii pochazejicich z nékolika mist sttednich Cech a stfedni a jizni Moravy. Vysledek - exi-
stence netopyra Alkathoe na deviti lokalitach stfedoevropského statu, v jehoz okoli byl jiz tento druh
znam - byl vSak ve své dobé uz natolik trivialni, Ze byl publikovan az pozdéji, obohaceny o ekologické
Gdaje (biotopové lovecké a Ukrytové preference, sloZeni potravy) a také o Gdaje o genetické rozmani-
tosti. V praci bylo konstatovano, Ze druh v Evropé vytvari dvé pomérné hluboce oddélené linie v ramci
mitochondrialniho genomu (pfedstavujici rozdil az 2 % genetické vzdalenosti), které v8ak v nékterych
gastech kontinentu, véetné Ceska, 7iji pospolu bez déliciho vlivu na dotyéné populace, a tudiz se nejedna
o zvlastni taxony.

Ovsem vymezenim evropského arealu rozsifeni netopyra Alkathoe genetické studium této skupiny
netopyrd v Narodnim muzeu neskoncilo. V ramci revize netopyrl morfoskupiny Myotis mystacinus z ira-
nu (BENDA et al. 2012) byl za pomoci molekularné fylogenetické analyzy objeven novy druh netopyra,
sestersky evropskému netopyrovi Alkathoe (s genetickou vzdalenosti 9,6-10,4 % na mitochondrialnim
genu pro cytochrom b), pojmenovany jako netopyr hyrkansky (Myotis hyrcanicus). Obyva totiz listna-
té lesy hyrkanské oblasti na severu Iranu, na severnich svazich hor podél jizniho pobie?i Kaspického
mofe. Dal$i navazujici vyzkum této skupiny prob&hl na Kavkaze (BENDA et al. 2016), kde byla objevena
unikatni endemicka populace netopyra Alkathoe, predstavujici samostatnou fylogenetickou linii vzdale-
nou 4,6-5,2 % genetické vzdalenosti na stejném mitochondrialnim genu a interpretovanou jako poddruh
zminéného druhu, nebot celkem vyrazné genetické odliSeni nebylo podporeno odpovidajicim morfolo-
gickym rozdilem. Této populaci bylo déano jméno netopyr Eerkesky (Myotis alcathoe circassicus) pod-
le oblasti sbéru typové série. Tento poddruh byl doloZen v zapadni ¢asti kavkazské oblasti, v Adygeji,
Krasnodarské oblasti, Severni Osetii a v severovychodnim Turecku a nahrazuje zde tak formu evropské
nominotypické populace. Obé tyto orientéalni formy, netopyr ¢erkesky i netopyr hyrkansky, jsou morfo-
logicky neodlisitelné od evropskych populaci netopyra Alkathoe a jejich taxonomicka vymezeni, tedy
pozice poddruhu a pozice sesterského druhu, byla moznéa jen s pomoci analyzy molekularnich dat. Ta
jedina byla schopna ur¢it, zda se jedna o poddruh, o samostatny druh ¢i o populaci evropského nomi-
notypického druhu.
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Netopyfi skupina druhu netopyra hvizdavého (Pipistrellus pipistrellus), do které patfi i netopyr
nejmensi (Pipistrellus pygmaeus), je $iroce rozsifena v zapadni ¢asti Eurasie a ve stfedomorské ¢asti
severni Afriky. Jedné se o jedny z nejbéznéjsich netopyrl vétsiny prostredi s vyjimkou vyrazné suchych
oblasti a severské tajgy a tundry. Nékolik studii jiz v prvni poloviné 90. let dvacatého stoleti ukazalo, ze
skupina by mohla byt tvorena dvéma druhy, nebot v pospolitém vyskytu byly dokumentovany dvé zvu-
kové formy, lisici se koncovymi frekvencemi svych echolokacnich hlast o rozdilu zhruba 10 kHz. Pozdéji
bylo zjisténo, Ze se tyto formy lisi i ekologicky, nepatrné morfologicky a ovéem vyznamné geneticky. Po-
slednim zminénym znakem byla existence obou druh potvrzena, vedle netopyra hvizdavého byl stano-
ven dal$idruh, pro néjz vhodné jméno, P. pygmaeus, jiz existovalo v synonymice skupiny. Vzhledem k ne
zcela detailné poznané geografické proménlivosti jednotlivych typl znakd stéle zistava nejspolehlivéjsi
uréovaci metodou analyza DNA (HULVA et al. 2004; KANUCH et al. 2007), ackoliv ve vétsin& Evropy lze
tento druh jiz spolehlivé odlisit od netopyra hvizdavého podle nékolika vnéjsich znakd.

V rédmci zpresnovani aredld rozsireni a studia geografické proménlivosti nové vymezenych forem
skupiny P. pipistrellus, tzn. netopyra hvizdavého sensu stricto a netopyra nejmensiho, byly zkoumany
populace obyvajici rdzné ¢asti Stredomofri, mimo jiné také Levantu a severni Afriku. V Levanté byl nale-
zen pouze netopyr hvizdavy, poprvé byla tato skutecnost potvrzena molekularni analyzou netopyrl ze
sbirky Narodniho muzea pochézejici ze Syrie (BENDA et al. 2003b), pozd&ji bylo toto uréeni potvrzeno
i analyzou vzork( sebranych v Libanonu, Jordansku a asijském Turecku (HULVA et al. 2007a; BENDA et al.
2010). V jizni ¢asti Blizkého vychodu tak nikdy nebyl nalezen netopyr nejmensi (s vyjimkou specialni si-
tuace na Kypru). Soucasné byl také zaznamenan genetickou analyzou kust ze sbirek Narodniho muzea
vyskyt netopyra nejmensiho v Turecku, ovéem jednalo se o nélez v evropské ¢asti zemé, coz vzhledem
k jiz znamému rozsifeni v jinych balkanskych statech nebylo piekvapivé (BENDA et al. 2003b).

Na Kypru byl ovéem zaznamenan pouze vyskyt netopyra nejmensiho (BENDA et al. 2007). Jednalo
se tak o populaci znaéné izolovanou, a to jednak svym vyskytem na ostrové a jednak vyraznou geo-
grafickou vzdalenosti od ostatnich populaci druhu, zndmych nejblize na Balkanském poloostrové a na
severnim Kavkazu. Detailnéjsi genetickou a morfologickou analyzou bylo ukazano, Ze tato populace je
vzdalena i fylogeneticky od v§ech ostatnich populaci druhu a zasluhuje vymezeni jako samostatny pod-
druh netopyra nejmensiho, jenZ byl nazvan netopyr kypersky (Pipistrellus pygmaeus cyprius).

Zajimavé vysledky také prinesla analyza - jak molekularné fylogeneticka, tak i morfologicka - po-
pulaci skupiny Pipistrellus pipistrellus severni Afriky (BENDA et al. 2004; HULVA et al. 2004). Tou bylo
zjisténo, Ze oblasti se stfredomorskym klimatem a vegetaci, jez reprezentuji dvé Gzemi oddélena vice nez
1000 km poustnich Gzemi podél Velké Syrty v Libyi, jsou obyvana dvéma nepfibuznymi populacemi,
a navic tyto populace jsou pro dana Gzemi vyluéné. Zatimco Maghreb je od Maroka po Tunisko osidlen
pouze populaci, ktera se morfologicky a geneticky velmi blizi evropskym populacim netopyra hvizdavé-
ho (a je jako tento druh hodnocena), zemépisné velmi omezené Gzemi Kyrenaiky v severovychodni Li-
byi je osidleno populaci, ktera je fylogeneticky sesterska evropskému netopyru nejmensimu (geneticka
vzdéalenost ¢inila 6-7 %), avéak morfologicky - ve velikosti téla, tvaru lebky a ve znacich na jednohrotych
zubech - se zcela vymyka situacim znamym z jinych populaci celé druhové skupiny (BENDA et al. 2004).
Kyrénska populace tak zcela nepochybné predstavuje samostatny druh, pro néjz navic nebylo k dis-
pozici jméno v synonymice skupiny, a proto byl druh popsén jako netopyr kyrénsky (P. hanaki). Tento
druh byl pozd&ji pfekvapivé nalezen jesté na Krété (co? je oblast stfedomofskych biotopl geograficky
nejblize Kyrenaice). Krétska populace vsak jevila morfologické i genetické rozdily (BENDA et al. 2009a),
a byla tedy popséana jako samostatny poddruh, netopyr krétsky (Pipistrellus hanaki creticus).
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Analyza africkych a vychodomediterannich populaci (véetné ostrovnich) netopyr( skupiny P. pipi-
strellus tedy ukazala obraz odliSny od situace zndmé v Evropé, kde se vyskytuji dva druhy v Siroké zoné
spole¢ného vyskytu, totiz mozaiku monotypickych, geograficky oddélenych populaci, z nichz nékteré se
ukéazaly byt do té miry odli$né, Ze predstavuji samostatné taxony.

Celed vikonosti (Rhinopomatidae) zahrnuje jediny rod Rhinopoma obyvajici poustni oblasti jiz-
ni Palearktidy, vychodni Afriky a zapadni Asie, a jehoZ vSichni prislusnici jsou si velice podobni. Maji
typicky maly nosni listek ¢i ,vicko®. AZ do pocatku 20. stoleti byli chapani jako jediny, byt variabilni
druh R. microphyllum. Posledni taxonomicka revize &eledi, zaloZzena na morfometrickém srovnani (VAN
CAKENBERGHE & DE VREE 1994), rozliila v tomto rodé &tyfi druhy, vikonosa velkého (R. microphyllum),
vikonosa indického (R. hardwickii), vikonosa arabského (R. muscatellum) a vikonosa vychodoafrického
(R. macinnesi), coz bylo nasledn& obecné& uznavano (SIMMONS 2005). S vyjimkou posledniho druhu,
omezeného rozsifenim na suché oblasti vychodni Afriky, se aredly vSech druhid stykaji v jihovychod-
ni ¢asti Blizkého vychodu. Na jihu arabského poloostrova se vSak plosné vyskytuje jediny druh, dnes
oznacovny jako vikonos africky (R. cystops). Pfed nedavnem ale KocK et al. (2001) popsali nalez nékoli-
ka kust dal$iho druhu v jihovychodnim Jemenu, které oznadili jako vikonosa arabského, tedy druh, jenz
byl dosud znam jen ze severovychodniho Omanu a jizniho iranu a Pakistanu. Prestoze tito jedinci byli
mirné vétsi nez prisludnici nominotypického poddruhu z Omanu, Kock et al. (2001) je oznadili jako R. m.
muscatellum, ponejvice ze zemépisnych divodl. AvSak molekularné fylogeneticka analyza, ktera viibec
poprvé zkoumala netopyry této éeledi (HULVA et al. 2007b), porovnala dil&i sekvence jedincl pochéazeji-
cich z riznych ¢asti Blizkého vychodu a mezi jinym rozliSila dvé sublinie v rdmci druhu R. muscatellum.
Slo o sublinii z iranu, ktera morfologicky odpovidala nominotypické formé& z Omanu (VAN CAKENBER-
GHE & DE VREE 1994), a déle sublinii z pobfezi Hadramautu v Jemenu, ktera pochéazela z jedincl po-
psanych KOCKEM et al. (2001) také jako pfislugnikt nominotypické formy. JelikoZ tyto dvé sublinie byly
vzajemné geneticky dosti vzdalené (8,2-9,0 %), a tim vice od ostatnich linii rodu - tj. R. microphyllum
a R. hardwickii s. |. (11,9-15,3 %), HULVA et al. (2007b) navrhli povaZovat jemenskou sublinii za samo-
statny druh a nikoli za souéast druhu R. muscatellum, jak soudili KOcK et al. (2001). Mimoto, HULVA et
al. (2007b) také navrhli rozdélit druhovy status R. hardwickii (s. |., tj. sensu VAN CAKENBERGHE & DE
VREE 1994) na druhy dva, afroarabsky R. cystops a iranoindicky R. hardwickii s. str., mezi nimiz nalezli
vyznamnou genetickou vzdalenost 8,2-9,2 %.

Béhem expedice do Jemenu v fijnu 2007 byla pro Narodni muzeum cilené vzorkovana série je-
dinct rodu Rhinopoma z kolonie v A$ Seheru, z niz pochazeli i jedinci publikovani KOCKEM et al. (20071)
a HuLvou et al. (2007b). Tento material umoznil morfologicky definovat dotyénou populaci a ovéfit jeji
taxonomicky status (BENDA et al. 2009b). U hadramautskych netopyrt byly zjistény unikatni morfo-
logické znaky: relativné kratky ocas; extrémné vyduté nosni vyduté neobvyklého tvaru kosoctverce
(v dorzalnim pohledu), relativné nejvétsi v celém rodé Rhinopoma, pferuené velmi Gzkym pruhem
nosni kosti; ve zbarveni dospélych jedinct byl prekvapivé pritomny Zlutavy limec na hrdle a horni ¢asti
hrudi, znak neznamy u jinych druht rodu; relativné malé bubinkové vyduté; mala relativni délka rostra
ve srovnani s R. muscatellum.

V souhrnu, hadramautsti netopyfi pfipominali fadou svych znakl skute¢né R. muscatellum, jak
uvedli Kock et al. (2001), coz nakonec odpovida tomu, Ze populace tvofi sublinii v linii muscatellum
(sensu HULVA et al. 2007b). Na druhou stranu, hadramautska populace slyne jedineénou kombinaci
znak, véetné metrickych, které podpofily pfedeslé minéni HULVY et al. (2007b) o vymezeni populace
jako samostatného druhu. JelikoZ nebylo k dispozici Zadné jméno v synonymice rodu pro dotyénou
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populaci, byla popséna jako vikonos jemensky (R. hadramauticum). Vzhledem k unikatni morfologické
jednoté v ramci rodu Rhinopoma se analyza molekularnich dat ukazala jedinym objektivizujicim néstro-
jem pro revizi taxonomie celé ¢eledi. V budoucnu neni vylouc¢eno, Ze po nélezitém ploSném shromazdé-
ni vzorku z celého areéalu ¢eledi mlze byt vymezena néktera dalsi populace rodu jako samostatny taxon.

Pavrapenci rodu Asellia jsou typicti Gpravou nosniho listku, jenz ma tfi kratké zahrocené vybézky
na svém hornim okraji a dva postranni liste¢ky po obou stranach hlavniho listku (tzv. podkovy). Tento
rod je saharo-sindskym faunovym prvkem obyvajicim pousté a suché stepi severni a severovychodni
Afriky a jihozapadni Asie. V rodé byly dlouhodobé rozlisovany dva druhy, velky pavrapenec trojzubcovy
(A. tridens) a drobny pavrapenec eritrejsky (A. patrizii) (SIMMONS 2005). Mensi druh byl povazovan
za monotypicky, Zijici na omezeném Gzemi severovychodni Etiopie, Eritreje a nékolika rudomorskych
ostrovl, zatimco vétsi druh za polytypicky a obyvajici ve dvou az péti poddruzich rozsahly areél od
Senegalu po Pakistan. S vyjimkou DE BEAUXE (1931), jenZ se zabyval taxonomickou situaci rodu a po-
psal dvé formy z Eritreje a Somalska, se vSechny studie orientovaly jen na geografickou rliznorodost
A. tridens. VétSina autor( se shodovala na existenci dvou ¢i tfi poddruhl tohoto druhu, vsichni pfitom
poukazovali na télesnou a lebecni velikost jakoZto Ustredni kritéria odlisujici jednotlivé formy. Za nej-
mensiho zastupce rodu byl povazovan druh A. patrizii, za stfedné velkou formu A. t. tridens a za nejvétsi
A. t. murraiana (viz pfehledy KOCK 1969; BENDA et al. 2006). Zatimco se vSak vét§ina autor( shodla na
taxonomické pfrislusnosti populaci rodu Zijicich v Hornim Egypté a severni ¢asti Blizkého vychodu, ne-
shodla se jiz na prislusnosti populaci obyvajicich vice nez polovinu areélu rozsireni rodu, tedy jizni Ara-
bii, Africky roh, zapadni Afriku ¢i Maghreb. Z tohoto divodu byla provedena standardni taxonomicka
revize rodu (BENDA et al. 2011) misici vysledky pfistupu morfologického a molekularné fylogenetického.
Morfologicky bylo vySetfeno zhruba 370 jedincd z celého jeho aredlu, reprezentativni ¢ast z nich byla
podrobena genetickému srovnani.

Vysledky této podrobné analyzy ukazaly, Ze koncepce dvou druhl v rodé Asellia, monotypického
A. patrizii a polytypického A. tridens, neni podporovana ani morfologicky, ani geneticky. Morfologicka
analyza oddélila ¢tyri zakladni morfotypy liSicici se velikosti téla a velikosti i tvarem lebky a penisové
kosti. Jedinec¢nost téchto tfi morfotypl byla podporena vysledky molekularné fylogenetické analyzy
(ze &tvrtého morfotypu se nepodafilo ziskat analyzovatelné sekvence), co? ukazuje, Ze nejméné tfi tyto
populaéni soubory predstavuji samostatné evoluéni jednotky. Ctvrty morfotyp z Eritreje a Etiopie ne-
byl sice geneticky vySetfen, ovSem zcela jasné predstavuje odliSny druh, A. patrizii. Jeho opodstat-
néni formalné potvrzuje jeho spole¢ny vyskyt s dals$im morfotypem stejné jako velky velikostni rozdil
od ostatnich morfotypt (které se vzajemné alespori trochu pFekryvaji svymi metrickymi parametry),
a ostatné také prevladajici nazor predchazejicich autord. Zbyvajici tfi morfotypy/genetické linie nepo-
chybné predstavuji také samostatné druhy. Nejvice rozsifeny a také nejvice rozmanity, nejvétsi morfo-
typ, vyskytujici se podél celého jizniho eremialniho okraje Palearktidy, predstavuje typovy druh rodu
A. tridens. Zatimco morfologické srovnani nenaznacilo Zadny vyrazny trend v ramci celého areélu, kte-
ry by opodstatnil déleni na nizsi nez druhové Grovni, genetické znaky naznacily existenci ¢tyr sublinii
v ramci celého druhu, lisicich se 2,1-3,4 % genetické vzdalenosti. Dvé dvojice téchto sublinii, souvisejici
se zemépisnym plvodem (Afrika vs. Asie), naznacuji mozné déleni na dva zakladni poddruhy, africky
A. t. tridens a asijsky A. t. murraiana. Stredné velky morfotyp rodu Asellia byl nalezen na Sokotie a v So-
ti. PFi popisu druhu z jizniho Somalska bylo pouZito jméno italosomalica (pavrapenec somalsky), které
je pouzitelné pro druh tohoto morfotypu/linie (typova série byla sougasti studovaného materialu). Jiny

60



stfedné velky morfotyp, velikosti podobny A. italosomalica, lisici se v§ak od tohoto druhu tvarem lebky
a penisové kosti, byl zjistén na jedincich z jihovychodniho Jemenu a jihozdpadniho Oméanu. Geneticky je
tento morfotyp/linie vzdalen 5,3-5,8 % genetické vzdalenosti od A. tridens s. str. a 12,4-12,8 % od sokot-
ranské populace A. italosomalica. Vzhledem k morfologickym a genetickym rozdiliim a také vzhledem
k zemé&pisnym souvislostem (populace Zije oddélen& od A. tridens v jiznim Oméanu) morfotyp zjevné
reprezentuje samostatny druh. JelikoZ pro doty¢nou populaci neexistovalo pouzitelné jméno v synony-
mice rodu, byla popséana jako novy druh, pavrapenec arabsky (A. arabica).

BRAY & BENDA (2016) doplnili tento obraz je$té drobnou analyzou vzork( pavrapence trojzubcové-
ho (Asellia tridens) z afro-arabského pomezi a ukazali pfitomnost africkych haplotypt v zapadni &asti
Saldské Arabie. To ukazuje na rozptyleny a nikoliv ostry geograficky prechod mezi prislusniky ¢i popu-
lacemi jednotlivych linii, nebot pfedtim byla Velka pfikopova propadlina (resp. Rudé mofe) povazovana
za historickou hranici $ifeni linii/poddruh( v ramci tohoto druhu. Ta véak byla zjevné nékterymi jedinci
&i populacemi piekonana (to se navic ukazalo obecng&j$im jevem, pfitomnym i v jinych skupinach neto-
pyrd, napt. u vikonosu ¢&i kaloid).

shrnula SIMMONS 2005). Namisto dvou rozliSovanych druhd byla v rodé navrzena existence &tyf dru-
hu, ovéem nejvétsi ¢ast arealu druhu obyva jediny druh, nejvétsi morfotyp pavrapence trojzubcového
(A. tridens), zatimco trojice mensich druhd, pavrapenec eritrejsky (A. patrizii), pavrapenec somalsky
(A. italosomalica) a pavrapenec arabsky (A. arabica), obyvajici sousedici oblasti geograficky velmi ome-
zenych areélll na afro-arabském pomezi. Komplexni studie s vyuzitim kombinace dvou metodickych
pristupl velmi robustné revidovala dlouho udrzovany nazor, a prepsala tak na pouhé morfologii zaloze-
nou predstavu o taxonomickém usporadani rodu.

Pustinni ugani (rod Otonycteris) jsou velci a velkousi netopyFi, nalezejici k saharo-sindskym fauno-
vym prvkim, obyvajicim suché a polopoustni oblasti stfedni a jihozapadni ¢asti Palearktidy. Pivodné
byl v rodé& rozliovan jen jeden druh, uan pustinny (Otonycteris hemprichii), v némz vak bylo vét§inou
rozliSovano nékolik poddruht (SIMMONS 2005). Na druhou stranu, néktefi autofi, napf. Kock (1969),
nebyli schopni vymezit Z2adny poddruh v druhovém ranku O. hemprichii. HORACEK (1991) proved| dil&i
morfometrickou analyzu geografické proménlivosti tohoto druhu a nalezl evidenci spise pro klinalni
variabilitu (postupnou zménu znakd podél zemépisné osy) nez pro pfimé déleni do nékolika taxond
a navrhl nerozliovat poddruhy v rdmci druhu, coz bylo nasledné akceptovano (SIMMONS 2005). BENDA
et al. (2006) vSak provedli jednoduché srovnani souboru jedincli uana pustinného z vétsiny areélu od
severni Afriky po Blizky vychod a vy$etiené jedince rozdélili do dvou skupin: (1) netopy¥i s malou lebkou,
relativné dlouhym rostrem a relativné $irokou mozkovnou ze severni Afriky a Levanty a (2) netopyfi s vel-
kou lebkou, ale s relativné kratkym rostrem a relativné zkou mozkovnou, pochazejici z iranu. Existence
téchto morfotypl spiSe potvrzovala predstavu o kategorialnim déleni populaci druhu O. hemprichii nez
jasnou klinalni variabilitu. Z tohoto ddvodu byla provedena zevrubna taxonomicka revize rodu Otonyc-
teris za vyuZziti jak morfologické, tak i molekularné fylogenetické analyzy (BENDA & GvoZDik 2010).

Tato revize prinesla jesté o néco prekvapivéjsi vysledky nez jen podporu kategorialni variability
druhu O. hemprichii, kterou by bylo vhodné fesit taxonomicky (BENDA et al. 2006). Vysledky analyzy
DNA sekvenci jasné vymezily dvé skupiny populaci, které se dale vyrazné odliSovaly jak v morfologic-
kych znacich (tvar lebky, velikost bubinkovych vyduti a tvar a velikost penisové kosti), tak pfedev$im
v mitochondrialnim genomu - geneticka vzdalenost mezi morfotypy cinila 11,9-13,2 % u sekvenci mi-
tochondrialniho genu pro cytochrom b a genu pro ND1. Tyto skupiny, reprezentujici velmi dobre oddé-
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lené evolucni jednotky, jasné predstavuji samostatné druhy. Populace severni Afriky a Blizkého vycho-
du zjevné naleZeji klasickému druhu usana pustinného (O. hemprichii), zatimco populace zapadniho
Turkestanu (v&etné okrajii karakumské pousté v Iranu), Afghanistanu a Kagmiru naleZeji druhu usana
stiedoasijského (O. leucophaea).

Ovsem pomérné velké genetické a morfologické rozdily byly zjistény i v rdmci rozsahlého areéalu
nové vymezeného druhu O. hemprichii s. str. Severoafrické a levantinské populace néalezeji morfolo-
gicky shodnému typu a spadaji do monofyletické linie, zatimco populace z vychodni ¢asti Blizkého vy-
chodu (iran, Arabie) nalezeji odlisnému morfotypu, ktery se navic déli do dvou odlidnych linii. V ramci
tohoto druhu byly tudiz objeveny celkem tfi evoluéni jednotky, které je zdhodno hodnotit jako tfi samo-
statné poddruhy.

Forma obyvajici pas suchych Gzemi podél jizniho a vychodniho pobrezi Stfedozemniho more od
Maroka po Mezopotamii je morfologicky jasné vymezena a geograficky nejrozsirenéjsi. Netopyfri této
formy jsou nejmensi a maji relativné Siroké mozkovny a rostra v rdmci srovnavanych populaci. Ge-
netické vzdalenost odlisujici tyto populace od vSech zbyvajicich je vétsi nez 4 %. Nejstar§im jménem
pfipadajicim v Gvahu pro tyto populace je Otonycteris hemprichii. Dotyéné populace, prestoze nejod-
vozengjsi, predstavuji nominotypicky poddruh.

Dvé blizkovychodni formy shodného morfotypu, o velké télesné velikosti, lebkach s relativné Gz-
kymi mozkovnami a rostry, byly nalezeny v iranu a vjchodni Arabii. Geneticky jsou tyto sublinie velmi
ktery je k dispozci z téchto Gzemi, je poéetné velmi omezeny, dostupna zjisténi ¢ini dojem, Ze obé& formy/
sublinie jsou rozsifeny v ramci oddélenych blizkych areélt anebo v omezené mire pospolité, v oblasti
asti Perského zalivu. Jedna sublinie byla dokumentovana v horach stfedniho a jizniho iranu a také po-
nékud prekvapivé v horach severovychodniho Oméanu. Kromé posledniho geografického vybézku do
Omanu areal pokryva dvé nahorni pousté (Dast Kavir a Dagt Lut) obklopené hiebeny iranské vysoéiny.
Z tohoto Gzemi byl popsan horsky taxon, pro ktery bylo nalezeno pouZzitelné jméno cinereus. Netopyr
byl tedy popsan jako O. hemprichii cinerea. Tato forma se zda byt endemické pro horské systémy vy-
chodnich tizemi Blizkého vychodu, jak v iranu, tak v Arabii.

Druhé genetické sublinie byla doloZena z nize poloZenych oblasti pfi pobrezi Omanského zalivu.
Tito jedinci jsou morfologicky blizci souboru jedincl z nizinnych pousti vychodu Saudské Arébie, ktery
je tvofen mj. typovou sérii Otonycteris jin. BENDA & GvOZDIiK (2010) tedy predbé&zné navrhli povaZovat
nizinnou populaci Arabie a jizniho Iranu za poddruh O. h. jin. Jelikoz véak tato predpokladané nizinna
poustni forma byla nalezena v blizkém sousedstvi (vzdalena ca. 150 km v jihovychoodnim iranu) s hor-
skou formou O. h. cinerea, od které se vyznamné lisi geneticky, nemuze byt vyloucen ani status samo-
statného druhu O. jin.

Pro potvrzeni ¢i vyvraceni posledni moZnosti je tfeba ziskat a analyzovat mnohem rozsahlejsi ma-
terial, nez ktery byl k dispozici pro analyzu publikovanou dfive (BENDA & GvoZDik 2010). Na druhou
teris, tj. O. h. hemprichii v Africe a Levanté a O. leucophaea v Zapadnim Turkestanu a navazujicich Gze-
mich, se jevi na zakladé vysledkl jasna a obtizné zpochybnitelna. Kazdopadné situace rodu Otonycteris
vychodni ¢asti Blizkého vychodu se ukéazala byt fesitelnou pouze s pomoci analyzy molekularnich dat
mnohem vétsiho poctu vzork(, nez se dosud podafrilo shromazdit.
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MAMUT SRSTNATY
Mammuthus primigenius

Lokalita: Cechy, Ceska republika

Evidencni ¢islo: Rv 21356, podsbirka
paleontologicka

Pdvod: neni znam

Foto: Dominik Vondracek

Stoli¢ka (m3 dex.) mamuta srstnatého z obdobi
svrchniho pleistocénu o celkové délce 28 cm

a délkou okluzni plochy 14,5 cm. Stéfi jedince,
kterému zub patfil, bylo odhadnuto na 35 let.

Z podobnych vzorki Ize extrahovat DNA. Zub musi
byt ale navrtan a nasledné je odebrana ¢ast zuboviny,
nebo diené, ktera je rozemleta na prasek. Ten poté
vstupuje do izolaéniho procesu. Dnes je znam uz
kompletni genom tohoto druhu mamuta.

Fosilni exponat.

MNOHOSTET
Aegilops speltoides

Lokalita: Praha-Ruzyng, Ceska republika

Evidenéni ¢islo: neni evidovano, podsbirka botanicka
Pavod: Don. Vojtéch Holubec (Genova banka Vyzkumného
Gstavu rostlinné vyroby)

Foto: Dominik Vondracek

Diploidni druh mnohostétu s plvodnim arealem rozsireni
v jihovychodni Evropé a jihozapadni Asii.

Herbarova poloZka.

PSENICE

Triticum urartu

Lokalita: Praha-Ruzyng, Ceska republika

Evidenéni ¢islo: neni evidovano, podsbirka botanicka
Pavod: Don. Vojtéch Holubec (Genova banka Vyzkumného
Gstavu rostlinné vyroby)

Foto: Dominik Vondracek

Diploidni druh p$enice ptivodem z tzv. oblasti Grodného
pllmésice, tedy z oblasti Levanty, Malé Asie, Irdku a Iranu.

Herbarova poloZka.
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PSENICE NADURELA
Triticum turgidum

Lokalita: Praha-Ruzyné&, Ceska republika

Evidencéni ¢islo: neni evidovano, podsbirka botanicka
Pavod: Don. Vojtéch Holubec (Genovéa banka Viyzkumného
Gstavu rostlinné vyroby)

Foto: Dominik Vondracek

Tetraploidni druh ps$enice, ktery vznikl zkfizenim dvou
diploidnich druhl Triticum urartu a Aegilops speltoides
v oblasti Grodného pulmésice zhruba pred 500 tisici lety.

Herbarova polozka.

MNOHOSTET TAUSCHUV

Aegilops tauschii

Lokalita: Praha-Ruzyné&, Ceska republika

Evidencéni ¢islo: neni evidovano, podsbirka botanicka
Pavod: Don. Vojtéch Holubec (Genovéa banka Vyzkumného
Gstavu rostlinné vyroby)

Foto: Dominik Vondracek

Diplodni druh mnohostétu s Sir§im arealem rozsireni, ktery
se rozprostira od Ukrajiny a Kavkazu pres mirny pas Asie az
do indického subkontinentu.

Herbéarova polozka.

PSENICE SETA

Triticum aestivum

Lokalita: Praha-Ruzyné&, Ceska republika

Evidencéni ¢islo: neni evidovano, podsbirka botanicka
Pavod: Don. Vojtéch Holubec (Genovéa banka Vyzkumného
Gstavu rostlinné vyroby)

Foto: Dominik Vondracek

Hexaploidni druh jedné z nejrozsifenéjsich obilovin, ktery
vznikl zkfizenim tetraploida Triticum turgidum a diploida
Aegilops tauschii. Ke zkfizeni doslo v oblasti Grodného
pllmésice zhruba pred osmi tisici lety. Hexaploidie byla
zjisténa diky analyze sekvenci DNA a umisténi genl na
jednotlivych chromozomech. V roce 2018 se podafilo
osekvenovat a slozit kompletni anotovany genom této rostliny.
Obsahuje pres 14,5 miliardy nukleovych bazi a vice jak

107 tisic kodujicich genti. Na zakladé téchto informaci mohou
byt v budoucnu snadno identifikovany geny, které odpovidaji
za kvalitu zrna, odolnost vici patogentim nebo za vynos klasu.

Herbarova polozka.



KRIDLATEC VELKY

Lobatus gigas

Lokalita: neznama

Evidenéni &islo: P.¢. 61/1984, podsbirka zoologicka
Pivod: neznamy

Foto: Dominik Vondracek

Pravotociva ulita morského plze z ¢eledi kridlatcovitych
(Strombidae). Druh je za¢lenén do seznamu Gmluvy CITES.
Jde o jednoho z nejvétsich plzd, pfi¢emz ulity mohou
dorGstat az 30 cm a jedinec spolu se schrankou dosahuje
hmotnosti az dvou kilogramt. Vyskytuje se na vychodnim
pobfezi Ameriky v tropickych oblastech od Floridy (USA) aZ
po usti Amazonky (Brazilie).

Suchy preparat

HLAVATEC ZALUDOVITY
Priapulus caudatus

Lokalita: Gronsko

Eviden¢ni &islo: P6d-50/2003, podsbirka zoologicka
Pivod: neznamy

Foto: Dominik Vondracek

Mofsky Zivocich bez viditelného ¢lankovani téla patfici
mezi hlavatce (Priapulida) s cirkumpolarnim rozgifenim.
Na zakladé molekularné fylogenetickych analyz byla tato
skupina zafazena do pfibuznosti rypeéek (Kinorhyncha)
a korzetek (Loricifera) v rdmci superkmene svlékavcd
(Ecdysozoa).

Lihovy preparat.

SKRKAVKA DETSKA
Ascaris lumbricoides

Lokalita: neznama

Evidenéni &islo: P6d-22/2003, podsbirka zoologicka
Pavod: z tenkého stfeva (intestinum tenuis) prasete
divokého (Sus scrofa)

Foto: Dominik Vondraéek

Samec (vlevo) a samice (vpravo) celosvétové rozsifeného
vnitfniho cizopasnika lidi a lidoopU. Patfi mezi nejbéznéjsi
parazity lidské populace vibec. Pravdépodobné je
infikovano az 1,4 miliardy lidi. Jde o zastupce kmene hlistic
(Nematoda). Tento kmen byl taktéZ zafazen mezi svlékavce
diky molekularné fylogenetickym studiim.

Lihovy preparat.
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STRUNOVCI V SARANCICH
rod Gordius parazitujici u rodu Chrysochraon

Lokalita: Vamberk, Ceska republika
Evidenéni ¢&islo: P6d-22/2003/1173,
podsbirka zoologicka

Plvod: Leg. Antonin Novak

Foto: Dominik Vondracek

Strunovci (kmen Nematomorpha) jsou vodni Zivogichové

s cizopasnymi larvami, které se vyvijeji v €lenovcich,
predevsim pak v rGznych skupinach hmyzu, jako jsou brouci,
Svabi, kudlanky a rovnokfidli. Morfologicky jsou podobni
hlisticim (Nematoda). Jejich sestersky vztah byl potvrzen

i molekularné fylogenetickymi metodami.

Lihovy preparat.

DRAPKOVEC NOVOZELANDSKY
Peripatoides novaezealandiae

Lokalita: Novy Zéland

Evidenéni &islo: P6d-50/2003, podsbirka zoologicka
Pivod: neznamy

Foto: Dominik Vondracek

Zastupce samostatného kmene drapkovcl (Onychophora),
do kterého dnes patfi zhruba 200 znamych dravych druhd.
Drobné bezobratlé lovi s pomoci lepivého sekretu, ktery
na né vystfiknou. Spolu se Zelvuskami (Tardigrada) jsou
fazeni do pribuznosti ¢lenovcd, a to nejen na zakladé
morfologickych dat, ale i molekularnich.

Lihovy preparét.

SKLIPKAN FIALOVOLESKLY
Phormictopus cancerides

Lokalita: Kuba (chov Praha, Ceska republika, 1989-1991)
Evidenéni &islo: P6d-3/2003, podsbirka zoologicka
Pavod: Leg. Frantisek Kovarik

Foto: Dominik Vondracek

Osm svlecek predstavujicich po sobé jdouci instary tohoto
sklipkana. Pavouci patii mezi ¢lenovce. Ti se, stejné jako
v8ichni dalsi zastupci svlékavci (Ecdysozoa), alespori
jednou za Zivot svléknou. Jde o spole¢ny znak, ktery byl
pro svlékavce zpétné nalezen az poté, co byla tato skupina
ustanovena s pomoci molekularné fylogenetickych metod.

Suché preparaty.



JAZYENATKA

Linguatula recurvata

Lokalita: Latinska Amerika

Evidenéni &islo: 19/1960/26086, podsbirka zoologicka
Puvod: Coll. Vaclav Fri¢, z hrozny$e kralovského

(Boa constrictor)

Foto: Dominik Vondraéek

Korys, ktery je extrémné pfizpGsobeny k cizopasnému
zpUsobu Zivota. Praveé silné pozménéna morfologie
jazyénatek, které cizopasi u rliznych savcu, ptakd a plazu,
znesnadnovala fylogenetické zarazeni této skupiny. Diky
molekularnim analyzam bylo zjisténo, Ze jde o vnitni, silné

modifikovanou skupinu koryst (Crustacea).

Lihovy preparat.

SVITILKA

Cathedra serrata

Lokalita: neznama

Evidenéni &islo: P5p/2018/3, podsbirka entomologicka
Pivod: neznamy

Foto: Jan Sumpich & Dominik Vondragek

Zastupce hmyziho Fadu kfisi (Auchenorryncha). Druh je
znam pouze z Ekvadoru a Surinamu. Pro svitilky jsou typické
duté vyristky na hlavé.

Suchy preparat.

SVITILKA

Phrictus buchei

Lokalita: Peru

Evidenéni &islo: P5p/2018/3, podsbirka entomologicka
Pivod: neznamy

Foto: Jan Sumpich & Dominik Vondragek

Zastupce hmyziho Fadu kfisi (Auchenorrhyncha).
Jde o endemicky druh z Peru.

Suchy preparat.
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SAMEC RASNIKA
Stylops ater

Lokalita: Jivka, Ceska republika

Evidenéni &islo: P5/COL/99999, podsbirka entomologicka
Pivod: Don. Jakub Straka

Foto: Dominik Vondracek

Dospély okridleny samec (5 mm), ktery se vylihl ze svého
hostitele. Ve velmi kratké dobé se snazi najit samicku,
ktera v hostiteli zistava, a pafi se s ni pfimo na ném.

Fotografie exemplére fixovaného v lihu.

SAMICE RASNIKA
Stylops ater

Lokalita: Jivka, Ceska republika

Evidenéni éislo: P5/COL/99999, podsbirka entomologicka
Pivod: Don. Jakub Straka

Foto: Dominik Vondracek

Dospéla samice (5 mm) se silné zjednodugenym télem.
Samice rasnikd nemaji v dospélosti vyvinuta kfidla,

nohy ani dalsi télni struktury, které jsou pro hmyz

typické, a nadale zlstavaji v hostiteli. Tento jedinec byl
vypreparovany ze svého hostitele, v¢ely piskorypky vrbové
(Andrena vaga).

Fotografie exemplare uloZzeného v lihu.

DOSPELEC NOSOROZIKA

Chalcosoma atlas

Lokalita: neznama

Evidenéni &islo: P5p/2018/3, podsbirka entomologicka
Pivod: neznamy

Foto: Jan Sumpich & Dominik Vondracek

Pro nosoroziky druhu Chalcosoma atlas jsou typické tfi
dlouhé vyrlstky na hlavé a stité. Zastupci tohoto rodu se
vyskytuji v jihovychodni Asii.

Suchy preparat.



LARVA NOSOROZIKA

Chalcosoma atlas

Lokalita: neznama (zvire z chov(i)

Evidenéni &islo: P5/COL/99999, podsbirka entomologicka
Pivod: Don. Miroslav Kuna

Foto: Dominik Vondradéek

Posledni larvalni stadium (L3). Larvy tohoto druhu byvaji
pomérné agresivni. Pfi uchopeni do ruky se snazi aktivné
a hbité kousnout.

Lihovy preparét.

DOSPELEC DLOUHONOZCE

Cheirotonus gestroi

Lokalita: neznama

Evidenéni &islo: P5p/2018/3, podsbirka entomologicka
Piavod: neznamy

Foto: Dominik Vondracek

Brouk obyvajici jihovychodni Asii. Zastupci této skupiny se
nékdy oznaduiji jako tzv. dlouhonozci (Euchirinae), jelikoz
samci maji napadné protazeny prvni par nohou.

Suchy preparat.

LARVA DLOUHONOZCE
Cheirotonus gestroi

Lokalita: neznama (zvife z chov(i)

Evidenéni &islo: P5/COL/99999, podsbirka entomologicka
Piivod: Don. Petr Sipek

Foto: Dominik Vondracek

Posledni larvalni stadium (L3). O biologii asijskych
zastupct dlouhonozcl se toho pfili§ nevi. V chovech
se vyskytuji spise zfidka, jelikoZ je jejich chov relativné
narocény.

Lihovy preparat.
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DOSPELEC HERKULA ANTILSKEHO
Dynastes hercules

Lokalita: neznama

Evidenéni &islo: P5p/2018/3, podsbirka entomologicka
Pivod: neznamy

Foto: Jan Sumpich & Dominik Vondracek

Nosorozik Zijici na Gzemi Stfedni a Jizni Ameriky. Samci
mohou dosahovat velikosti az 18 cm a uvadi se, ze dokéazou
uzvednout 850x vice, nez sami vazi. Hmotnost dospélce je
priblizné 35-40 g.

Suchy preparét.

LARVA HERKULA ANTILSKEHO
Dynastes hercules

Lokalita: neznama (zvife z chovii)

Evidenéni &islo: P5/COL/99999, podsbirka entomologicka
Ptivod: Don. Petr Sipek

Foto: Dominik Vondracek

Posledni larvalni stadium (L3). B&zné& chovany druh nejen
v Ceské republice.

Lihovy preparat.

DOSPELEC GOLIASE KRALOVSKEHO
Goliathus regius

Lokalita: neznama

Evidenéni &islo: P5p/2018/3, podsbirka entomologicka
Pivod: neznamy

Foto: Jan Sumpich & Dominik Vondragek

Goliasi patii mezi nejvétsi zlatohlavky svéta. Vyskytuji

se v tropické Africe a samci goliase kralovského mohou
dorGstat az 11cm.

Suchy preparat.

LARVA GOLIASE KRALOVSKEHO
Goliathus regius

Lokalita: neznama (zvife z chovi)

Evidenéni &islo: P5/COL/99999, podsbirka entomologicka
Pivod: Don. Miroslav Kuna

Foto: Dominik Vondracéek

Posledni larvalni stadium (L3). Larvy goliash potiebuji
ke svému vyvoji vys§si prisun bilkovin a ve volné pfirodé
se zifejmé zivi i malymi bezobratlymi, ktefi se nachazeji
v Zivném substratu.

Lihovy preparat.



DOSPELEC NOSOROZIKA SLONIHO
Megasoma elephas

Lokalita: neznama

Evidenéni &islo: P5p/2018/3, podsbirka entomologicka
Pivod: neznamy

Foto: Jan Sumpich & Dominik Vondracek

Brouk Stfedni a Jizni Ameriky, ktery mGze dorGstat az
13 cm. Jak samci, tak i samice maji pokryté télo jemnym
zlatavym ochlupenim. Samice ho v§ak maji pouze na
krovkach. Zbytek téla ma ¢ernou barvu.

Suchy preparat.

LARVA NOSOROZIKA SLONIHO
Megasoma elephas

Lokalita: neznama (zvife z chov(i)

Evidenéni &islo: P5/COL/99999, podsbirka entomologicka
Pivod: Don. Dominik Vondracek

Foto: Dominik Vondracek

Posledni larvalni stadium (L3) s hmotnosti 131 grama.

Lihovy preparat.

POTAPNIK
Platynectes (Agametrus) nitens

Lokalita: Pena Blanca, Panama
Evidenéni ¢islo: Sharp coll. 1905-313
Pavod: Natural History Museum, London
Foto: Jifi Hajek & Dominik Vondracek

Zastupce panamského druhu ze sbirek Britského
pfirodovédného muzea. Jde o typovy kus, tedy
konkrétniho jedince, podle kterého byl druh v roce 1887
popsan.

Fotografie suchého preparatu.

POTAPNIK
Platynectes (Agametrus) sp.

Lokalita: San Miguel Chimalapa, Mexiko

Evidenéni &islo: P5/COL/99999, podsbirka entomologicka
Pavod: Lgt. Alvarado, Arriaga, Ponce

Foto: Jifi Hajek & Dominik Vondracek

Budouci typovy exemplar mexického druhu, ktery jesté
nema své druhové jméno. Mexicti brouci se od téch
panamskych li§i nepatrné vétsi velikosti a jinou strukturou
krovek. Hypotézu odlisného druhu podpofila i analyza
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DNA sekvenci. Tento jedinec se od panamskych populaci
lisi 0 6,5 % v ramci barcodového tseku genu cytochrom
oxidazy |. Popis nového druhu je v soucasnosti pfipravovan
k publikaci.

Fotografie suchého preparatu.

BABOCKA

Agrias aedon

Lokalita: neznama

Evidenéni &islo: P5p/2018/3, podsbirka entomologicka
Pivod: neznamy

Foto: Jan Sumpich & Dominik Vondragek

Babockovity motyl (€eled Nymphalidae) Zijici v Mexiku,
Stifedni Americe, Kolumbii a Venezuele.

Suchy preparat.

PTAKOKRIDLEC

Ornithoptera priamus

Lokalita: neznama

Evidenéni &islo: P5p/2018/3, podsbirka entomologicka
Pivod: neznamy

Foto: Jan Sumpich & Dominik Vondragek

Samec napadného druhu motyla, ktery je fazen do
seznamu Umluvy CITES stejné jako vSichni dalsi zastupci
rodu Ornithoptera, ktery patfi mezi otakarkovité
(Papilionidae).

Suchy preparat.

BELASEK
[ s =TT Phoebis philea
t Lokalita: neznama
: Evidenéni &islo: P5p/2018/3, podsbirka entomologicka
Plvod: neznamy
Foto: Jan Sumpich & Dominik Vondracek

Zluté zbarveny motyl patiici viak do &eledi b&laskoviti
(Pieridae) s rozsahlym distribu¢nim arealem. Motyl se
vyskytuje od Spojenych stati americkych az po Brazilii.
Dale Zije na Kubé a Hispaniole.

Suchy preparat.
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UHOR RICNi

Anguilla anguilla

Lokalita: Tynec nad Labem, Ceska republika
Evidencni ¢islo: P6V 5035, podsbirka zoologicka
Pavod: Don. F. Perner, 1896

Foto: Dominik Vondracek

Zastupce &eledi GhoFoviti (Anguillidae) s typickym
rozmnozovacim cyklem. Ke tfeni dospélct dochazi

v hlubinach Sargasového more, které se nachazi vychodné
od Bahamskych ostrovi, kam vzdy tito Ghofi migruji.
Jedna se o kriticky ohroZeny druh, velikost populace Ghore
ficniho se v poslednich desetiletich snizila o vice nez 95 %.

KazZe natazena na model téla zvifete (vycpanina/dermoplast).

CHNAPAL CERVENY

Lutjanus campechanus

Lokalita: neznama

Evidenéni &islo: P6p 43/2019, podsbirka zoologicka
Plvod: neznamy

Foto: Dominik Vondracek

Zastupce &eledi chiiapaloviti (Lutjanidae) Zijici v mofich
Mexického zalivu a vychodniho pobfezi Spojenych
statd americkych. Jde o ekonomicky vyznamny druh,
vyhledavany pro chutné maso.

KazZe natazena na model téla zvifete (vycpanina/dermoplast).

TLAMOUN NILSKY

Oreochromis niloticus

Lokalita: neznama

Evidenéni &islo: P6p 43/2019, podsbirka zoologicka
Plvod: neznamy

Foto: Dominik Vondracek

Sladkovodni zastupce &eledi vrubozubcoviti (Cichlidae)
s puvodnim arealem vyskytu v Africe. Dnes se

vSak vyskytuje i na jinych svétadilech v tropickych

a subtropickych oblastech, kde se intenzivné vyuziva

v akvakultufe. Zajimavosti je, Ze vyvoj jiker a lihnuti
larev probiha v Gstech samice. Larvy zde zGstavaji az do
okamziku, kdy spotrebuji Zloutkovy vacek, teprve pak je
samice vypusti do vody.

Kaze natazena na model téla zvifete (vycpanina/dermoplast).
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PANGAS SPODNOOKY
Pangasianodon hypophthalmus

Lokalita: neznama

Evidenéni &islo: P6p 43/2019, podsbirka zoologicka
Pivod: neznamy

Foto: Dominik Vondracek

Sladkovodni zastupce &eledi pangasoviti (Pangasiidae),
jehoz plvodni areal vyskytu se nachéazi v rekach Mekong
a Menam-Cao-Praja v jihovychodni Asii. Pangas patfi

mezi nejprodavangjsi ryby v CR a ma celosvétové vysoky
komeréni vyznam.

KizZe nataZenéd na model téla zvifete (vycpanina/dermoplast).

PLATYS VELKY

Pleuronectes platessa

Lokalita: neznama

Evidenéni éislo: P6V 5113, podsbirka zoologicka

Puvod: jedinec zakoupeny na prazském rybim trhu, kam
byl dovezen patrné ze severniho Némecka

Foto: Dominik Vondracéek

Mof¥sky zastupce &eledi platysoviti (Pleuronectidae)
s vyskytem v evropskych vodach Atlantského oceanu
a dale v Bilém, Baltském a Severnim mofi. Objevuje
se i v zapadnich ¢astech Stfedozemniho more. Jde

o hospodarsky vyznamny druh.

KiZe nataZena na model téla zvifete (vycpanina/dermoplast).

TUNAK OBECNY

Thunnus thynnus

Lokalita: neznama

Evidencni ¢islo: P6V 5132, podsbirka zoologicka
Pivod: zakoupen v roce 1895

Foto: Dominik Vondracek

Zastupce &eledi makreloviti (Scombridae) roz&ifeny

v Atlantském oceanu, Cerném a Stfedozemnim mofi.
Nejvétsi jedinci dosahuji délky az 4 m a hmotnosti nékolika
set kilogramu. Jsou to velmi rychli plavci, schopni vyvinout
rychlost az 65 km/h. Je to jeden z mala ,teplokrevnych®
druh( ryb. Tunék je totiz schopen udrzovat si v urcitych
Castech téla teplotu vyssi, nezZ je teplota okolni vody, a to
az 021°C. Jde o tzv. regionalni endotermii. Turiak obecny
je v dusledku nadmérného lovu pro vysoce cenéné maso
ohrozenym druhem. V Japonsku se z néj vyrabi tradi¢ni
susi.

KizZe nataZzena na model téla zvifete (vycpanina/dermoplast).
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MLOK SKVRNITY

Salamandra salamandra salamandra

Lokalita: Jugoslavie

Evidencni ¢islo: P6V 1928, podsbirka zoologicka
Pivod: neznamy

Foto: Dominik Vondradéek

Jedinec s typickym skvrnitym zbarvenim pro poddruh
Salamandra s. salamandra sbirany na Gzemi dfivéjsi
Jugoslavie dne 17. Eervence 1977. Vyskyt tohoto poddruhu
je uvadén od Balkanského poloostrova az po vychodni
Némecko.

Lihovy preparat.

MLOK SKVRNITY

Salamandra salamandra terrestris

Lokalita: Francie

Evidencéni ¢islo: P6V 5340, podsbirka zoologicka
Pivod: neznamy

Foto: Dominik Vondradéek

Jedinec s typickym pruhatym zbarvenim pro poddruh
Salamandra s. terrestris. Areal vyskytu tohoto taxonu se
rozprostira od Pyreneji az po vychodni Némecko.

Lihovy preparat.

MLOK SKVRNITY

Salamandra salamandra

Lokalita: D&&insko, Ceska republika

Evidencéni ¢islo: P6V 5487, podsbirka zoologicka
Pivod: Coll. Barta

Foto: Dominik Vondradéek

Jedinec ze zapadnich Cech sbirany v roce 1958, ktery
vykazuje prechodné zbarveni mezi obéma zminénymi
poddruhy. Vzhledem k aktualnim vysledkim molekularnich
analyz na jinych podobnych populacich je pravdépodobné,
Ze by mél byt tento jedinec fazen do vychodni linie, tedy
poddruhu Salamandra s. salamandra.

Lihovy preparat.
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MLOK SKVRNITY

Salamandra salamandra

i Lokalita: Cechy, Ceska republika
a = Evidenc¢ni ¢islo: P6V 32376, podsbirka zoologicka
T Pivod: neznamy
Foto: Dominik Vondracéek

Jedinec s prechodnym zbarvenim. Bez analyzy
molekularnich dat nelze takovéto jedince presné urcit do
poddruhu.

Lihovy preparat.

MLOK SKVRNITY
Salamandra salamandra

Lokalita: Hruba Vrbka, Ceska republika
Evidencni ¢islo: P6V 75246, podsbirka zoologicka
Pivod: Leg. Rehak

Foto: Dominik Vondracek

Jedinec sbirany v roce 1978, ktery vykazuje ne zcela
typické zbarveni. Na hibeté jsou jednotlivé skvrny slité do
vétsich celki.

Lihovy preparat.

PISKOMIL
Gerbilliscus bayeri

Lokalita: Nassalot, Keria

Evidenéni &islo: KE683, Ustav biologie obratlovci AV CR
Pivod: Leg. Josef Bryja

Foto: Dominik Vondraéek

2y

Jeden ze tfi exemplard odchycenych v Keni v roce
2011, ze kterého byla ziskana DNA. Diky molekularné
fylogenetickému vyzkumu bylo zjisténo, Ze tito jedinci
predstavuji platny druh, i kdyz tato populace byla

v minulosti zoology povaZzovana za synonymum k jiz
existujicimu piskomilu Gerbilliscus nigricaudus.

Preparovana kize (balk).
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HRABAC KAPSKY

Orycteropus afer

Lokalita: neznama

Eviden¢ni ¢islo: neevidovano

Plvod: zaptjceni exponatu Zoologickou zahradou hl. m.
Prahy

Foto: Dominik Vondracek

Jediny dnes zijici druh fadu hrabaga (Tubulidentata)
obyvajici rozsahlé Gzemi savan v Africe. | diky
molekularnim studiim byly vyvraceny nazory o jeho
pfibuznosti s morfologicky podobnymi mravene¢niky.

Ti v8ak patfi do nepfibuzného fadu chudozobi (Xenarthra).

KazZe natazena na model téla zvifete (vycpanina/dermoplast).

DAMAN SKALNi

Procavia capensis

Lokalita: neznama

Evidenéni ¢islo: P6V-51963, podsbirka zoologicka
Plvod: Don. Zoologicka zahrada hl. m. Prahy
Foto: Dominik Vondracek

Druh s velkym arealem rozsifeni v savanach a stepich
Afriky a Arabského poloostrova. Molekularné fylogenetické
pristupy potvrdily pfibuznost damant s ochechulemi

a slony, coZ odpovida i dfivéj§im nazordm utvorenych na
zakladé morfologickych srovnani.

KazZe natazena na model téla zvifete (vycpanina/dermoplast).

MORON INDICKY

Dugong dugon

Lokalita: neznama

Evidenéni ¢islo: P6V-1047, podsbirka zoologicka
Pavod: neznamy

Foto: Dominik Vondracek

Vlypreparovana lebka zastupce Fadu ochechuli (Sirenia).
Tento druh se vyskytuje v tropickych pobreznich vodach
vychodniho Indického oceanu a Pacifiku, od Egypta

a Mosambiku po Australii a Novou Guineu.

Suchy kosterni preparét.
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SLON INDICKY

Elephas maximus

Lokalita: neznama

Evidencni ¢islo: P6V-40366, podsbirka zoologicka
Pivod: neznamy

Foto: Dominik Vondracek

Hlava slinéte je soucasti sbirek Narodniho muzea zhruba
100 let. Dostala se do nich z Némecka. Jeji predchozi
historie je vSak neznama.

KiZe nataZena na model hlavy zvifete (vycpanina/dermoplast).

BERCOUN PETERSUV

Rhynchocyon petersi

Lokalita: neznama

Evidencni ¢islo: P6V-96301, podsbirka zoologicka
Pivod: Don. Zoologicka zahrada hl. m. Prahy
Foto: Dominik Vondracek

Endemicky druh bércouna z malé pralesni oblasti
Tanzanie a Keni. PrestoZze maji bércouni nékteré znaky
blizké hmyzozravcdm (Eulipotyphla), molekularné
fylogenetickymi metodami bylo prokéazano, ze

s hmyzoZravci nejsou vibec pfibuzni a patfi do skupiny
Afrotheria.

KizZe nataZenéd na model téla zvifete (vycpanina/dermoplast).

BODLIN PASKOVANY

Hemicentetes semispinosus

Lokalita: neznama, plivod je vSak z pfirody, tedy

z Madagaskaru

Evidencéni ¢islo: P6V-9704, podsbirka zoologicka
Plvod: zakoupeno v roce 1902 z tzv. JiruSova odkazu

Foto: Dominik Vondracéek

Madagaskarsky zastupce radu Afrosoricida, tedy
safrickych hmyzozravc(®. Fylogeneticky jsou ale bodlini
(Celed Tenrecidae) od podobné vyhlizejicich jezkd (fad
Eulipotyphla, &eled Erinaceidae) velmi vzdaleni a nejsou
nijak pribuzni. Takto shodna bodlinatost téla tak v historii
savcl nevznikla jen jednou.

KizZe nataZzena na model téla zvifete (vycpanina/dermoplast).



ZLATOKRT VELKY

Chrysospalax trevelyani

Lokalita: neznama

Evidencni ¢islo: P6V-9690, podsbirka zoologicka

Plvod: zakoupeno od londynské firmy Gerrard v roce 1910
Foto: Dominik Vondracek

Zastupce radu Afrosoricida. Pres svoji morfologickou
podobnost s krtky (¢eled Talpidae) jsou tyto skupiny
fylogeneticky velmi vzdalené, vnéjsi podobnost je
zpUsobena jen obdobnym podzemnim zplisobem Zivota.

KiazZe nataZzena na model téla zvifete (vycpanina/dermoplast).

VYDRIK HBITY

Potamogale velox

Lokalita: neznama, plvod z pfirody, tedy z Konzské panve
Evidencni ¢islo: P6V-9685, podsbirka zoologicka

Pivod: zakoupeno od londynské firmy Gerrard v roce 1903
Foto: Dominik Vondracek

Obojzivelny zastupce radu Afrosoricida, ktery vzhledem

i zpusobem Zivota pfipomina malou vydru. Vydry jsou vSak
pfibuzné kunam a patfi do fylogeneticky zcela vzdaleného
fadu Selem (Carnivora).

Kiaze nataZzena na model téla zvifete (vycpanina/dermoplast).

CLOVEK MOUDRY

Homo sapiens

Lokalita: Cesky Brod, Ceska republika

Evidencéni &islo: 32429, podsbirka antropologicka
Ptivod: Archeologicky tstav CSAV

Foto: Dominik Vondracek

Lebka dospélého muze, ktery byl pochovan spole¢né se
7enou v Ceském Brodu. Hrob byl vykopan v roce 1959

J. Kudrnagem z Archeologického Gstavu CSAV a je datovan
do obdobi neolitu (cca 5-2,5 tisice let pf. n. I.). Z lebky byl
odebran vzorek pro izolaci DNA. Presnéji doslo k navrtani
skalni kosti (viz &ervené oznadeni na druhém snimku).
Samotna DNA analyza zatim nebyla provedena.

Suchy kosterni preparat.
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DROBNE EXPONATY

Sbirka drobnych predmétd, na kterych byly v ramci vystavy demonstrovany moznosti izolace DNA. Pfedméty byly
ziskany ptrimo pro Gcely expozice. Z divodu velmi nizké, ¢i nulové pofizovaci ceny a nasledné nemoznosti dal$iho
sbirkotvorného vyuziti nejsou evidovany a ¢asto neni ani znama jejich lokalita a plvod.

Foto: Dominik Vondraéek

1) ropucha zelena Bufo viridis + &ast ocasu a piedni
konéetiny mys$i domaci Mus musculus

Z jedinc (obratlovcd) fixovanych v lihu se da ziskat
DNA velmi snadno. Do fixaze se nemusi ani vkladat
cely jedinec, staci pouze jeho drobna ¢ast.

2) srdce a slezina mys$i domaci Mus musculus
Vnitini organy (napf. srdce, slezina) patfi mezi nejvice
vhodné tkané k izolaci DNA. Obsahuji totiz vysoky
pocet bunék, a navic s vy§§im poétem mitochondrii.

3) zub paviana rodu Papio + zub hyeny z podé&eledi
Hyaeninae

Ze zubU se bézné izoluje DNA. Zub v§ak musime
nejprve navrtat a poté z néj odebrat vzorek zuboviny
nebo zubni drené.

4) javor mlé¢ Acer platanoides

Lokalita: Horni Pogernice, Ceska republika
Pivod: Leg. Dominik Vondracek

DNA z rostlinnych pletiv Ize ziskat z Cerstvych,
susenych i mrazenych vzorku.

5) krev my$i doméaci Mus musculus
Jako vhodny zdroj k izolaci DNA dobfe slouZi i zaschla
krev na filtraénim papiru.

6) blize neuréeny $tir fadu Scorpionida

Lokalita: Mt. Hamiguitan, Filipiny

Pivod: Leg. Dominik Vondracek

U vétsich ¢lenovct fixovanych v lihu staci k izolaci DNA

kousek jedné nohy.

7) hnojik z podé&eledi Aphodiinae + knézice mlhovita
Rhaphigaster nebulosa

Lokalita: Jitice, Ceska republika (kné&zice)

Plvod: Leg. Petr Kment (knézice)

Nasucho preparovany hmyz Ize vétSinou také pouZit
k izolaci DNA. U drobnych jedincl je nékdy zapotrebi
pouzit cely kus (hnojik). U vétsich jedinct (knéZice)
staci jedna noha, pfipadné pouze jeji ¢ast. Zasadni
vliv na kvalitu DNA ve vzorku ma nejen samotné stari
vzorku, ale predevsim metoda smrceni. Nékteré latky
silné degraduji DNA a zaroven narusuji samotny proces
izolace (napt. ethylester kyseliny octové).

8) vatové ty¢inky na bukalni stér

U lidi se nejcastéji DNA izoluje z bunék, které se ziskaji
ze stéru z Gstni dutiny. K tomu slouzi specialni vatové
tycinky.

9) krali&i trus Oryctolagus cuniculus f. domesticus
Lokalita: Kolta, Slovensko (zvife z chovii)

Pivod: Leg. Tatiana Aghova

Z trusu lze ziskat DNA nejen jeho plvodce, ale

i potravy, kterou konzumoval. Lze tedy zjistit, jakou
potravni dietu organismus preferuje, a dokonce i pfimo
identifikovat nékteré slozky potravy do druhu.

10) roh tura domaciho Bos primigenius f. taurus
Rohovinové ¢asti tél jsou v podstaté mrtvou tkani.
Neobsahuji tedy zadnou DNA a k izolaci se nehodi.

11) lidské nehty Homo sapiens

Lokalita: Celakovice, Ceska republika

Pivod: Don. Dominik Vondracek

DNA jsme schopni ziskat napftiklad z nehtového luzka,
nikoliv v§ak z ostfihanych nehtd.

12) ptaéi skofapky

Zbytky skorapek mohou poslouzit jako zdroj DNA. | po
vylihnuti jedince zUstava na vnitinim povrchu spousta
bunék, které obsahuji DNA jedince, ktery se ve vejci
vyvijel.

13) lidské vlasy Homo sapiens

Lokalita: Praha, Ceska republika

Pivod: Don. Tatiana Aghova

Z lidskych vlas(, nebo napriklad ze srsti, Ize DNA
ziskat. Musi v§ak stale obsahovat vlasové kofinky, ve
kterych DNA najdeme. Ustfizené vlasy obsahuji pouze
keratin.

14) jantar se zastupci hmyziho Fadu Diptera

V kouscich jantaru bézné nalézame rGzné druhy
fosilizovanych organism, nikdy v§ak nebyla prokazana
Uspésna izolace DNA z takto uvéznénych jedincd, at uz
bylo jejich stari jakékoliv.
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DNA IZOLACE

Nastroje, pfistrojové vybaveni, spotfebni material a chemikalie vyuzivané béhem procesu izolace DNA, pfi kterém

dojde k rozpadu bunék ve vybraném vzorku, a tedy uvolnéni DNA volné do roztoku. Roztok je nasledné precistén

a zbyva tak Cisty DNA izolat, ktery putuje do mraznicky.

Veskeré vybaveni pochazi z molekularné genetickych laboratofi Narodniho muzea, pokud neni uvedeno jinak.

Foto: Dominik Vondracek

1) 8piéky k pipetam

Puvod: zapUjc¢eno firmou Eppendorf

Pri praci s tekutinami se pouZzivaji specialni plastové
$picky, které slouzi k pfimému kontaktu s roztokem.
Pouzitim vyménitelnych $pi¢ek zamezime riznym
kontaminacim ¢i promichavani roztoka.

2) stojan s pipetami

Pivod: zapujéeno firmou Eppendorf

Pipety slouZi k manipulaci s roztoky. PouZivaji se jak
bé&hem izolace DNA, tak v dalSich krocich pfi ziskavani
DNA sekvenci. Mohou mit rGzny objemovy rozsah,
ktery na nich Ize nastavovat. Jde napfiklad o rozsahy
0,5-10, 10-100 nebo 100-1000 mikrolitrd. Na stojanu je
umisténa i elektronicka pipeta a multikanalova pipeta.

3) centrifuga

Puvod: zapUjceno firmou Eppendorf

Centrifuga patfi mezi zakladni vybaveni molekularni
laboratore. P¥iizolaci DNA se pouziva kvli vysokym
otackam (az 15 tisic otd&ek za minutu) a vzniklé
odstredivé sile. Ta zajisti ¢isténi DNA od nepotiebnych
latek ve specialnich zkumavkach s kfemicitymi filtry, na
kterych je DNA uchycena.

4) inkubator

Pivod: zapujéeno firmou Eppendorf

Inkubator slouZi k zahfivani vzorkd v priibéhu izolace
DNA. Pfi nastavenych teplotach priblizné 56 °C je
totiz enzym (napf. proteinaza K) aktivni, a zajisti

tak rozpad bunék, tedy tzv. lyzi. Diky tomu se DNA
dostane z bunék ven. Proces je podporen konstantnim
promichavanim, které pristroj taktéz zvladne.

5) kahan

Plamen kahanu se pouZiva pfi dezinfekci preparacnich
nastroju, tak aby se zamezilo kontaminaci mezi
jednotlivymi vzorky.

6) izola&ni kolonky
Specialni zkumavky s kifemicitym filtrem, které jsou
schopny zadrzet DNA a propustit ostatni slozky smési.

7) ty&inky k mechanickému rozrugeni tkané
V pripadé pouziti tvrdé tkané mizeme proces rozpadu
bunék podpofrit i prvotnim mechanickym rozrusenim.

8) izolaéni chemikalie
V ramci izolace je zapotrebi nékolika chemikalii, véetné
aktivniho enzymu (proteinazy), pufrl a etanolu.

9) preparaéni sada

Nzky, skalpely ¢i pinzety patfi mezi standardni
vybaveni pro praci s tkanémi a jinymi typy vzorki
vhodnych pro izolaci DNA.
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PCR

Nastroje, pfistrojové vybaveni a spotfebni material vyuZivany béhem polymeréazové fetézové reakce (PCR). Metoda
PCR slouzi k namnozeni nami vybraného kratkého tseku z celkové a velmi dlouhé DNA, kterou jsme ziskali pfi jeji
izolaci. Béhem PCR dochazi k cyklickému mnoZeni zvoleného Gseku do miliardovych poctl kopii, coz je dllezité

pro vlastni sekvenaci DNA.

Veskeré vybaveni pochazi z molekularné genetickych laboratofi Narodniho muzea, pokud neni uvedeno jinak.

Foto: Dominik Vondracek

1) drobny plastik
Standardni vybaveni laboratore, které muaze byt vyuzito
v riznych krocich.

2) vortex

Puavod: zapUjc¢eno firmou Elisabeth Pharmacon
Trepacka neboli vortex slouZi k rychlému a efektivnimu
protfepani chemikalii pfi pripravé PCR reakci. Zde je
nutné velmi dobre promichat jednotlivé slozky, které
do reakce vkladame, véetné DNA, jiz jsme vyizolovali

z tkani.

3) termocyklér

Pivod: zapujéeno firmou Eppendorf

Termocyklér je dnes jiz standardnim vybavenim kazdé
molekularni laboratore. Jde o moderni pfistroj s tzv.
termoblokem. Ten je ovladan integrovanym pocitaéem
s dotykovou obrazovkou, ve kterém muZeme upravovat
veskera nastaveni pro rozli¢né potreby. Termoblok,

do kterého vkladame vzorky, pak dokaze velmi rychle
a efektivné ménit teploty, jez odpovidaji principdm
PCR reakce. Z toho pak plyne namnoZeni nami
vybraného tseku DNA do miliardového poctu kopii.

4) stojanek s mikrozkumavkami

Pivod: zapujéeno firmou Eppendorf

BéZny stojanek pro praci s mikrozkumavkami. Ty se
vyuZivaji pfi PCR, jelikoZ se pracuje s mensimi objemy
nez pfiizolaci DNA a pasuji do termocyklérd.

5) 96jamkova desti¢ka

Plvod: zaptjceno firmou Eppendorf

Pri praci s véts§im mnozstvim vzorkd mizeme pfimo
vyuzit specialni desti¢ku s 96 jamkami, ktera presné
pasuje do termocykléru. Takto |ze zpracovat béhem
jednoho béhu termocykléru véech 96 vzork.

6) minicentrifuga

Puvod: zaptjéeno firmou Elisabeth Pharmacon
Pokud je roztok na sténach zkumavky ¢i zespodu na
vicku, mlzeme vyuZzit minicentrifugy, ktera rychle

a efektivné stahne pomoci odstredivé sily veskerou
tekutinu na dno zkumavky.

7) multikanalova pipeta

Puvod: zaptjéeno firmou Eppendorf

Pri ptipravé PCR reakce taktéz pouZivame pipety.
Kromé téch jednokanélovych, se kterymi mizeme
pracovat pouze s jednim vzorkem v jednom momenté,
muzZeme vyuZivat i tzv. multikanalové pipety. Ty nam
umoZznuji pracovat s osmi nebo dvanacti vzorky naréaz,
coz koreluje s pocty jamek v 96jamkovych desti¢kach.
8) §picky

Puvod: zaptjéeno firmou Eppendorf

Pri pripravé PCR reakci se neobejdeme bez specialnich
Spicek k pipetam.
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ELEKTROFOREZA

Vlastni sekvenace PCR produkt je financné naro¢ny krok, a je tedy zapotrebi nejprve ovéfit, zdali se PCR reakce
v termocykléru skutecné povedla. K tomu slouZi tzv. gelova elektroforéza. Pfi ni vloZime malou ¢ast PCR produktu
do specialniho agarézového gelu s barvou, ktera zari pod UV svétlem a zarover se vaze na DNA. Tento gel nejprve
poloZime do elektrického pole, a to zajisti pohyb DNA skrz gel. Pfi tomto pohybu se DNA obarvi a nasledné
muZeme gel prosvitit UV svétlem a ovérit ispésnost PCR reakci.

Foto: Dominik Vondracek

1) UV transiluminator

Puavod: zapUjceno firmou Elisabeth Pharmacon
Agaroézovy gel je vloZzen do UV transiluminatoru. Ten
gel prosviti UV zarenim. Svétlo nam rozzari obarvenou
DNA a my jsme schopni fict, u kterych vzorkd se

PCR reakce povedla a u kterych ne. Gel miizeme

i vyfotografovat a nasledné obrazek gelu analyzovat na
pocitaci.

2) TBA pufr
Jedna ze zakladnich sloZek pfi vyrobé agarézového
gelu.

3) nitrilové rukavice

Puavod: zapujc¢eno firmou Biogen

Rukavice slouZi k ochrané pracujiciho a zaroven
zamezuji kontaminacim vzorku. V pfipadé elektroforézy
se pouzivaji specialni nitrilové rukavice kvili zajisténi
vy$§si bezpecénosti pracovnika.

4) pipety

Puvod: zapUjc¢eno firmou Eppendorf

Standardni pristrojové vybaveni, jaké je potreba i pri
préaci s elektroforézou.

5) elektroforéza

Pivod: zapujc¢eno firmou Elisabeth Pharmacon

V elektroforetické vané probiha samotny proces
gelové elektroforézy. Gel je vlozen dovnitf a zalit
vodivym roztokem (TBA pufr). Elektricky proud pak
zajisti pohyb nanesenych vzorkl skrz gel od zaporné
katody ke kladné anodé. DNA se timto procesem obali
specialni UV barvou, ktera byla pridana do gelu pfi
jeho vyrobé.

6) vana na gel s hfebeny

Pivod: zapujc¢eno firmou Elisabeth Pharmacon

Vana slouZi jako forma pro vyrobu agarézového gelu.
Vlozené hiebeny zajisti vytvoreni jamek v gelu. Do nich
pak |ze nanaset jednotlivé vzorky.

7) drobny plastik a sklo
Bézny spotrebni material a sklo pouzivané v laboratofi.

8) praskova agaréza
Zakladni slozka pfi tvorbé agarézového gelu.
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SEKVENATOR NOVE GENERACE S PRISLUSENSTVIM

Pivod: zaptjéeno firmou Roche

Foto: Dominik Vondraéek

PCR produkty, jejichZ spravné namnozeni bylo ovéreno na gelové elektroforéze, mohou byt po precisténi
sekvenovany. Dnes se pouziva cela fada novych sekvenaénich metod, ke kterym existuje Siroké spektrum rdznych
sekvenacnich pristroji. V expozici byl vystaven sekvenator 454 GS Junior Roche. Jde o prvni pfistroj z kategorie
sekvenatorl nové generace, tedy Next Generation Sequencing. Tato platforma se zacala pouZzivat v roce 2005,

a prestoze je jiz nékolik let nahrazovana vykonnéjsimi sekvenatory, stale se pouziva v nékterych nemocnicich pro

diagnostické ucely.
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Vystava Doba genova se pivodné méla konat v obdobi od 19. ¢ervence do 18. zafi roku 2019. Jeji ote-
vieni probéhlo ve zminény den, ale diky enormnimu Gspéchu bylo jeji trvani nasledné prodlouzeno do
konce roku, tedy do 29. prosince 2019. V pribéhu fijna roku 2019 se zacalo jednat o dal$im prodlouzeni
v ramci roku 2020. Expozice byly vystavény firmou ACTPRO s.r.o. v prostorach salu H a v jeho predsali
v Nové budové Narodniho muzea a vystava byla jednim z hlavnich vystupl projektu ,Metodika deter-
minace zoologického sbirkového materialu na zakladé analyzy DNA a spravy a evidence tkanové zoo-
logické sbirky“ (DG16P02B038, roky 2016-2019). Vzhledem k tématu vystavy §lo o dopInéni a nasledné
rozvinuti jiz probéhlych vystav ,Archa Noemova“ a ,Jak se bude jmenovat?“ z pohledu molekularni
biologie.

Vystava Doba genové atraktivni formou pfriblizila vyvoj zkoumani DNA a zaroven predstavila vy-
uziti této molekuly na praktickych prikladech. Navstévnici se tak seznamili s prvnimi védci, ktefi se
genetikou zacali zabyvat, dozvédéli se, Ze vzorek DNA Ize izolovat i z takovych materiald, jako je treba
vajecna skorapka, nebo k ¢emu véemu se tento vyzkum vyuziva v Narodnim muzeu. Pomoci interaktiv-
nich modeltd byla vysvétlena podstata molekuly DNA a navstévnici se také dozvédéli, z ¢eho je slozena,
jak se da porovnavat mezi odlisnymi organismy ¢i jakym zplsobem se dédi. K vidéni byl také nadroz-
mérny model Sroubovice DNA a na sklada¢ce DNA fetézcl si mohli navstévnici procvicit zakladni pra-
vidla struktury této molekuly. Prostfednictvim animaci, ukazkovych videi a vystaveného moderniho
pristrojového vybaveni bylo mozné priblizit, jakym zplsobem je dnes mozné DNA ziskavat a nasledné
zkoumat. Navstévniklim se tedy naskytla jedine¢nd moznost seznamit se s praci vyzkumnikd Narodni-
ho muzea.

Dale byla vystava doplnéna o vlastni webovou stranku (www.doba-genova.cz), kde si zajemci
mohli najit doplnujici informace k jednotlivym tématdm expozice, popripadé zcela nova témata, ktera
se svym rozsahem do vystavy nevesla. Navstévnici mohli v pribéhu vystavy vyuzit komentovanych
prohlidek, pfipadné specialnich doprovodnych programd s nazvem ,Alespori na vikend zavitej do ge-
netické laboratore®, kde si autorsky a produkéni tym ve spolupraci s eduka¢nim oddélenim pripravil
zajimavé aktivity pro malé i velké hosty, které zahrnovaly napfiklad i izolaci vlastni DNA za pouZziti cen-
trifugy, pipet a dal$ich nastroja a pristroju.

Vystavu celkem navstivilo v obdobi od 19. ¢ervence do 22. fijna 21160 navstévnikd. Vzhledem
k primérné navstévnosti zhruba 330 navstévnik( denné se predpoklada, Ze pocet prichozich ke konci
roku 2019 bude oscilovat kolem 50 000. Cislo véak nemusi byt kone&né, neb bylo v jednani dalsi pro-
dlouzZeni vystavy, viz vyse.
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Detail loga vystavy a specidalné vyrobenych Zabér na celé predsdli vcetné
sedakl, které zaroven znazornuji zakladni nadrozmérného modelu DNA Sroubovice.
pravidlo komplementarity bédzi v DNA. © Toméds Hejzlar

© Tomas Hejzlar

Pohled do hlavniho sdlu s dominantou Detail na vitriny s pristrojovou

v podobé hlavy mladéte slona indického, technikou, kterda doplnovala multimedidlni
nejvétsiho expondtu vystavy. © Tomds stanovisté. © Tomas Hejzlar

Hejzlar
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Zabér na nékolik tematickych celkd
tykajicich se napriklad savéi skupiny
Afrotheria nebo kriZzeni rlznych druhl
pSenic. © Tomas Hejzlar

Pohled na opac¢nou stranu hlavniho salu.
V pozadi pohyblivy model razeni DNA
sekvenci pod sebou, tedy tvorba tzv. DNA
alignmentu. © Tomas$ Hejzlar

Detail vitriny se zamérenim na tzv.
barcoding, tedy identifikaci organismu na
zdkladé kratké sekvence mitochondridlni
DNA. © Toma$§ Hejzlar

Zabér na multimedidalni stanovisté, kde
navstévnici mohli sledovat na miru
vytvorené animace a videa z laboratori.
© Tomd§ Hejzlar
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This critical catalogue from the “The Age of Genes” exhibition presents readers with the comprehensive
development of molecular phylogenetic and taxonomic research conducted at the National Museum.
The reader will thus become acquainted with the Natural History Museum, which is part of the Natio-
nal Museum, and within which modern molecular genetic laboratories were established in 2003 at the
Zoological Department and in 2016 at the Entomological Department. To facilitate orientation in this
type of research, a general introduction is provided to present in brief a global-scale general advances
in the field of genetics as well as a research into the DNA molecule itself, in the form of a historical
survey. From Mendel's Laws of 1869 to the first real photo of the DNA helix taken by a transmission
electron microscope in 2012. In addition, the actual structure of the DNA molecule, its placement, fun-
ction and inheritance, which are among the basic attributes of this compound, are described in detail.

Certainly major milestones, and not just for zoology, were Sanger's DNA sequencing, i.e. deter-
mining the order of the individual components (nucleotides) in the DNA obtained from an organism,
and then the Mullis polymerase chain reaction, which serves to simply amplify a selected DNA segment
taken from along its entire length. These two molecular genetic methods are now quite routinely used
in zoology, and these approaches have opened up a whole new level of knowledge. In general, these
methods are used in a major way in research into the evolution of organisms, of their phylogenetic re-
lationships, systematics and taxonomy in general and, of course, in the study of organism populations
and their interrelationships. In addition to new, hitherto unresolved questions, these methods have an
impact on many already existing results, which have often been transformed into quite different forms.

The catalogue presents in essence the whole of the molecular taxonomic and phylogenetic re-
search of the Natural History Museum. It is an up-to-date list of works making use of these methods
and for selected studies such approaches are described in more detail for the lay public. The reader will
thus learn more about the work of the Natural History Museum, which includes describing dozens of
new species and subspecies from the world’s fauna every year. This type of research not only progres-
sively reveals more fragments of the overall diversity of organisms on our planet, but can also be used
very successfully in conservation practice. At the same time, research is pointed out that was directly
funded by the NAKI Il project, which also gave rise to The Age of Genes exhibition and this critical cat-
alogue that accompanies it. The final part of the catalogue consists of individual exhibit photographs
with details.
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