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• V registrovaném SS Mařeničky (CZ-3-3-TS-00002-21-3-L) aktuálně zastoupeny
klony TS z PLO 18, 19, 20, 21, do plné kapacity zbývá dosadit ještě 28 klonů

• (1) Je míra genetické diverzity LH populace TS dostatečná?

• (2) Jeví se z genetického hlediska jako vhodné přimíšení jedinců z geograficky
nejbližších populací (Březinské TS, Jílovské TS)?



ZATLOUKAL et al. (2001):

• nelze vysledovat spojité regiony příbuzných populací (genetická podobnost i mezi
geograficky vzdálenými nebo naopak značné genetické rozdíly mezi blízkými výskyty)

ROMŠÁKOVÁ (2007):

• z řady prací vyplývá, že se u TS projevuje vysoká míra genetické variability (v porovnání s
ostatními jehličnany jeden z nejvariabilnějších)

• i v malých reliktních porostech mu příliš nehrozí nebezpečí náhlé genetické ztráty (na rozdíl
od jiných jehličnanů totiž při vysoké genetické diverzitě vykazuje i vysokou genetickou
diferenciaci)

• k příčinám nízké genetické diferenciace sice patří dlouhověkost (dlouhé trvání generací),
anemogamie a cizosprašnost, ale u TS ji zvyšuje izolovanost zbytkových výskytů

MAYOL et al. (2015):

• existence 2 geneticky homogenních oblastí na Z a V areálu, mezi kterými prochází neostrá
přechodná zóna (mj. právě přes území ČR) – moravské populace spíše V, české spíše
přechodné a Z



MÁCHOVÁ et al. (2020)

KOMÁRKOVÁ et al. (2022)



• ČSOP ZO 32/10 Meles, LÚ Děčín, AOPK ČR (SCHKO Labské pískovce,
SCHKO České středohoří, SCHKO Moravský kras)

Materiál



Postup analýzy DNA (Metodika)



• Odběr vzorků (2016, 2017)

• Pro analýzu DNA zvoleny SSR markery (patří k nejvariabilnějším oblastem
genomu, umožňují rozlišit homozygoty a heterozygoty, …)

• Izolace DNA, vytipování 7 vhodných lokusů SSR z literatury, optimalizace PCR

• Všech 7 markerů vykázalo vysokou polymorfnost

• Předběžné hodnocení na 2% agarózových gelech (šetření financí a kapacity)

• Fragmentační analýza produktů PCR s fluorescenčně značenými primery na
genetickém analyzátoru

• Sekundární analýza dat s využitím programu GeneMaper 4.1

• Genetická variabilita, genetická diferenciace (GenAlEx v. 6.501, CERVUS 3.0.7),
genetická struktura (STRUCTURE v. 2.3.4)



Elektroforetický gel pro 5 jedinců TS (1–5) a 4 lokusy DNA (markery TAX86, TAX92, TAX362,

TS09) dokládající vysokou polymorfnost zvolených markerů; M – standard



Příklad výstupu programu GeneMaperR 4.1 pro multiplex 4 markerů u jedince
TS_D_38 (markery TAX23 a TAX 36 – HETEROzygot, markery TAX86 a TAX26 –
HOMOZYGOT)



Příklad odečtených velikostí alel u 9 jedinců tisu z Moravského krasu pomocí programu

GeneMapperR 4.1 (identické velikosti alel téhož vzorku v obou sloupcích barevně odlišených

markerů značí homozygotnost, rozdílné hodnoty heterozygotnost daného lokusu)



Výsledky:

• Zjištěna dostatečná genetická diverzita sledovaných dílčích populací

• Zjištěna nižší až střední míra genetické diferenciace mezi populacemi ve
srovnání s hodnotami pro jiné evropské populace (nicméně vyšší než u jiných
domácích dřevin, např. SM, BK)

• Analýza genetické struktury naznačila jako optimum 2 shluky (populace),
maximálně pak 4 dílčí populace; nejbližší k Lužickým horám jsou Březinské tisy



Grafický výstup s využitím STRUCTURE HARWESTER WEB v. 0.6.94

K = 2

K = 4



Závěry:

• Nezařazovat Jílovské a Březinské TS do SS

• Maximálně početně namnožit LH populaci = zvýšit genetickou diverzitu (1. krok)

• Hybridizace s jinými zbytkovými populacemi v ČR až přirozeně expanzí



Děkujeme za pozornost:
pnovotny@vulhm.cz, komarkova@vulhm.cz, cvrckova@vulhm.cz, machova@vulhm.cz
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