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Anotace 

Interspecific hybridization is an interesting and important phenomenon from the     

scientific and conservation point of view. My thesis is focused on hybridization in 

Crocodilia based on literature review. In summary, interspecific hybridization is relatively 

common in this group either in the wild or captivity where is much common. Maximum 

values of genetic distance between hybridizing species of crocodiles are around 32%. 
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1. ÚVOD  

1.1. Evoluce a hybridizace 

Hybridizace, v českém ekvivalentu křížení, bývá používána a definována 

rozlišným způsobem, např. od úrovně dvou jedinců po odlišné druhy (pro review např. 

Arnold 1997), nejčastěji je ale v odborné literatuře vnímána jako křížení mezi geneticky 

odlišnými jedinci náležející odlišným (chovným) liniím, poddruhům či druhům (Arnold 

1997). Takto bude hybridizace používána v celé mé práci. 

Hybridizace je v  současné době často skloňované téma, jednak při definování 

druhů, dále pak v ochranářské praxi. Důvodem je definice tzv. biologického konceptu 

druhu, který pro druh vyžaduje plodnou vnitrodruhovou křižitelnost a neplodnou 

mezidruhovou křižitelnost, podle definice za přirozených podmínek (Mayr 1963), čímž by 

ze hry měly de facto vypadnout důkazy plodnosti konané v lidské péči, neboť zde 

prokázaná plodnost hybridů nemusí vypovídat realisticky o hybridizaci v přírodě     

(např. Groves & Robovský 2011). 

Aktuálně je hybridizace velmi diskutována s ohledem k výsledkům molekulárně-

fylogenetických zhodnocení, protože s jejich nástupem se začalo ukazovat, že některé 

druhy jsou hybridního původu (např. zubr coby kříženec pleistocenního stepního bizona 

z otcovské strany a pratura z mateřské strany, pro další příklady savců viz Groves & 

Robovský 2011). S nástupem genomických studií se ukázalo, že genomy řady taxonů 

bývají v menší či větší míře poskládány z genetické výbavy jinak dobře vymezených druhů 

(mediálně je třeba asi nejproslavenější kompozitní povaha našeho genomu s podílem 

neandertálců – např. Sankararaman et al. 2014, pro koňovité např. Jónsson et al. 2014, pro 

kočkovité šelmy např. Li et al. 2016). Tyto nové poznatky tak logicky otřásají zažitým 

pojetím biologického druhu.  

Nejen v ochranářských kruzích je poddruhová a druhová hybridizace vnímána 

negativně jako proces vedoucí ke ztrátám osobitých vlastností populací-taxonů tzv. 

genetickou erozí včetně adaptací na lokální podmínky (pro review viz např.  Frankham et 

al. Frankham et al. 2002, Allendorf & Luikard 2007, Carrol &  

Fox 2008 – spíše v teoretické rovině, v praxi Putman et al. 2011).
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Nutno dodat, že takto to vnímá část ochranářské komunity, která klade velký 

důraz na předběžnou opatrnost v případě snah s dobrými úmysly křížit různé entity (chovná 

linie – druhy). Tito odborníci varují před outbrídingem, resp. outbrední depresí. Opačně 

polarizovaná část ochranářské komunity často ve prospěch hypotetického navýšení 

genetické variability u kombinovaných entit je ochotna upozadit až zapřít evoluční 

strukturaci uvažovaných taxonů. Obecně bývá zásadní posoudit klady a zápory inbredního 

a oubredního scénáře a samozřejmě odlišnost populací, pro které je křížení uvažováno 

(Young & Clark 2000, Frankham et al. 2002, Frankham et al. 2004, Allendorf & Luikard 

2007, Carrol & Fox 2008, Rhymer 2008), přičemž v obou případech je žádoucí populace 

detailně monitorovat (Frankham et al. 2012). Při rozhodnutí o strategii záchrany taxonu je 

zásadní parametr efektivní velikost populace (např. Frankham et al. 2002, Flajšhans et al. 

2013). Jako příkladové rozhodnutí, jak naložit s ohroženým taxonem na základě 

shromáždění značného množství vědeckých dat, lze uvézt floridskou pumu (např. 

Frankham et al. 2004). 

Dodejme, že ochranářsky kontroverzní jsou také již zmíněné hybridní druhy, tj. 

druhy vzniklé přirozenou hybridizací etablovaných druhů (viz Robovský 2007, Genovart 

2009), částečně i pro negativní „pověst“ hybridů. Stejně tak hybridní status je ochranářsky 

velmi komplikované téma (Ouma et al. 2010). 

Tématika hybridizací je velmi rozsáhlá, já se pokusím zaměřit na hlavní výzkumné 

aspekty hybridizace, v úvodu v obecnější rovině a často pro savce, kde je tato tématika asi 

nejlépe prostudovaná, v rešeršní části zacílené na samotné krokodýly. Jak jsem již zmínila, 

hybridizace je kombinace odlišných jedinců náležejících k odlišným (chovným) liniím, 

poddruhům či druhům. Hybridizaci tedy můžeme posuzovat z hlediska odlišností 

rodičovských taxonů. Tu je třeba samozřejmě kalibrovat fylogenezí skupiny a lze použít 

několik parametrů odlišnosti – např. pozice dílčích evolučních linií rodičovských taxonů, 

čas odštěpení nebo genetickou distanci, která zohledňuje i skupinově specifickou mutační 

rychlost (McCarthy 2006, Rhymer 2008. Jančúchová - Lásková et al. 2015). Od nepaměti 

byla mezidruhová hybridizace centrem pozornosti, jak s ohledem k vzhledu hybridů, jejich 

plodnosti a v praktické rovině využitelnosti (lze zmínit známé houževnaté hybridy muly a 

mezka). Čím méně příbuzné druhy, tím méně hybridizaci intuitivně a empiricky (negativní 

korelace mezi pre- a postzygotickou kompatibilitou s divergencí a genetickými distancí – 

Rhymer 2008) předpokládáme (a mezirodoví kříženci jsou skutečně vzácnější než 
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vnitrorodoví – viz např. van Gelder 1977 u savců, McCarthy 2006 u ptáků, Jančúchová - 

Lásková et al. 2015 u ještěrů). Ovšem na druhou stranu méně příbuzné druhy mohou, 

pakliže jsou nějakým způsobem geneticky kompatibilní, nemít reprodukčně-izolační 

mechanismy, které u blízce příbuzných druhů nezřídka fungovaly či fungují (cf. Arnold 

1997, Robovský 2007, van Gelder 1977). V tomto kontextu je nutné uvézt, že známe 

některé evolučně mladé skupiny, kde tyto reprodukčně-izolační mechanismy moc 

nefungují (např. Ropiquet & Hassanin 2006). 

Spektrum těchto mechanismů může být rozsáhlé, mohu uvézt například odlišné 

načasování říje, velikostí rozdíly neumožňující páření, nekompatibilita spermií a vajíčka či 

poszygotické disharmonie apod. (viz např. Robovský 2007, Jančúchová-Lásková et al. 

2015). I v případě úspěšného narození hybrida může platit, že bude nezřídka  

neplodný a i kdyby plodný byl, nemusí být atraktivní ani pro jeden rodičovský taxon (mohl 

by ale i za tohoto scénáře být atraktivní pro jiného hybridního jedince, pakliže se v čase a 

místně protnou). I zde platí, že hybridizace odlišných taxonů a populací je velmi komplexní 

fenomén, takže některé dílčí body jsou spíše v této práci naznačeny než vyčerpávajícím 

stylem rozebírány. Plodnost je tradiční kritérium úspěšnosti mezidruhového křížení, 

přičemž je nutné zmínit, že i v případě přítomnosti sterility u kříženců platí nezřídka 

Haldanovo pravidlo (Haldane 1922, McCarthy 2006), kdy je sterilitou zatíženo 

heterogametní pohlaví (u savců samci), čímž vzniká potenciál šíření hybridní výbavy přes 

homogametní pohlaví (u savců samice).  

Další parametr hybridizace je její povaha. Dnes již víme, že přirozená hybridizace 

byla vždy důležitým komponentem pro evoluci velkého množství taxonů (viz výše a níže). 

Konkrétně bývá dělena na tři typy – přirozeně vzniklý hybridní taxon, přirozená introgrese 

a hybridní zóna (Allendorf & Luikart 2007). S činností člověka vstupuje do hry hybridizace 

nepřirozená. Allendorf & Luikart (2007) pak rozlišují antropogenní hybridizaci na 

hybridizace bez introgrese, rozšířenou introgresi a kompletní „splynutí“ (complete 

admixture). V minulosti bylo mnoho druhů odděleno přírodními bariérami, které byly 

čiností člověka postupně odstraňovány a dnes proto může docházet k propojování areálů, 

druhý zdroj nepřirozené hybridizace je chov v zajetí (Fitzimons et al. 2002). 

K této problematice je vhodné zmínit termín hybridní zóna (pro detailní review viz 

např. McCarthy 2006). Primární nebo sekundární hybridní zóna je oblast, kde převažuje 

počet hybridních jedinců vůči rodičovským taxonům/populacím, které jsou na sebe 
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navázány parapatricky či v druhém případě jde o setkání původně alopatrických 

populací/taxonů (McCarthy 2006). Výzkum hybridních zón je nesmírně významný pro 

pochopení evolučních procesů obecně či pro dílčí taxony – v kontextu práce může být 

zajímavé vědět, zda jsou hybridní zóny známé pro krokodýly a jak jsou případně široké.  

V tomto kontextu je také zajímavé znát např. typ výskytu (sympatrie-parapatrie-

původní allopatrie) a geografické oblasti, kde dochází k hybridizaci v přírodě a frekvence 

hybridizace (McCarthy 2006). Dodejme, že přirozeně dochází k hybridizaci občas 

v podmínkách ekotonů, kde se jinak ekologicky oddělené druhy potkávají (např. Gligor et 

al. 2009 – u lemurů, Roca et al. 2015 – u slonů). 

Protože hybridní jedinci mívají směsné charakteristiky fenotypu a genotypu, 

většinou bývají vůči svým rodičům, dokonale přizpůsobeným selekčním tlakům, 

znevýhodněni. Tento tradiční předpoklad, často pravdivý, patrně zažije přehodnocení 

s ohledem ke kompozitní povaze genomu – hybridizace tak začíná být vnímána jako zdroj 

rozšíření potenciálu genotypu (např. Barton 2001, Larsen et al. 2010; Sankararaman et al. 

2014). 

Antropogenní hybridizace mohou být úmyslné, z důvodu získání hybridů pro 

komerční využití nebo jako následek zavlečení nepůvodních druhů či změna biotopu (již 

zmíněná změna ekologických bariér). Neúmyslné hybridizace mohou být obvykle větší 

hrozbou, jelikož probíhají „skrytě“, zvláště u hybridů, kteří nemají specifické morfologické 

odlišnosti (Fitzimons et al. 2002).   

Antropogenně zprostředkovaná hybridizace má po celém světě stupňující se 

tendenci a přispívá k vymírání, ale i vzniku druhů prostřednictvím přímých i nepřímých 

prostředků (Thomas 2013).  

Systémově bývá hybridizace problém mezi domácími druhy a jejich divokými 

předky (např. Arnold 2004), je třeba mít na paměti, že domácí zvířata jsou často směsicí 

několika divokých předků (např. Randi 2008, Gentry et al. 2004). Mezi přirozeně 

sympatrickými druhy je mnohem méně častá, nicméně může docházet k jevu, kdy dojde ke 

křížení ohroženého druhu (často právě vlivem naší destruktivní činnosti) s běžně se 

vyskytujícím. Důvodem bývá nedostatek konspecifických jedinců (např. McCarthy 2006) a 

tento jev se označuje jako „Hubb´s principle“ (Pinto et al. 2016). Tato „nouze“ se patrně 

často projevuje v lidské péči nebo za přirozených podmínek s výrazným managementem 
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člověka ovlivňujícím poměr pohlaví (Cordingley et al. 2009) nebo při vymírání lokálních 

populací jednoho druhu (Lodé et al. 2005).  

Z ochranářského hlediska bývá u nežádoucí hybridizace aspekt eliminace hybridů, 

prakticky obtížný až nerealizovatelný, i proto je potřebný monitoring a případně včasné 

kroky (Allendorf & Luikart 2007). 

Případy hybridizace se u amniotních obratlovců dočkaly několikrát několika 

review (např. van Gelder 1977 u savců, McCarthy 2006 u ptáků, Jančúchová - Lásková et 

al. 2015 u ještěrů) a kritických metaanalýz (např. Jančúchová - Lásková et al. 2015 u 

ješterů a Aliabadian & Nijman 2007 u ptáků). Zhodnocení ptáků obsahuje i aspekt vývoje 

znalostí – konkrétně se výskyt hybridních jedinců pro rozlišované druhy v přírodě zvedl 

mezi léty 1992 a 2006 z 9 na 19% (Aliabadian & Nijman 2007). Tato studie též prokázala, 

že různé druhy, skupiny (v jejich pojetí řády) se liší mírou hybridizace (například jako 

skupina moc nehybridizují svišťouni, naopak výrazně hybridizují vrubozobí). Z hlediska 

míry hybridizace se na ní podílí z 85,8% druhy sympatrické, 3,6% druhy parametrické a 

disjunktní 3,9% a 3,6% druhů vykazuje hybridizaci v altitudiálním kontaktu. 

Hybridní jedince lze identifikovat různými způsoby (pro review např. McCarthy 

2006, Allendorf & Luikart 2007). Klasickým způsobem bylo porovnání negenetických 

charakteristik, jakými jsou například morfologické či behaviorální charakteristiky (např. 

Bartoš & Žirovnický 1981, 1982, Meijaard & Groves 2004, Preuss et al. 2009, Pinto et al. 

2016). Pro hybridy jsou často typické intermediární parametry, ať třeba velikost nebo 

fenotyp (Bartoš et al. 1981, Bartoš & Žirovnický 1981). U lebečního materiálu platí ona 

intermediární povaha nebo často i zvýšený výskyt lebečních a dentálních disharmonií 

(např. Ackermann et al. 2010). U hybridů často nacházíme nezvykle kombinované znaky 

obou rodičů, ne zrovna intermediární povahy, občas i fenotyp mimo variační šíře rodičů 

(tzv. heteróza) (McCarthy 2006). 

U některých druhů je ovšem projev některého rodičovského taxonu natolik 

dominantní (např. fenotypický projev koně Převalského u hybridů s domácím koněm – 

Balaschov 1961), že hybridní jedinec nelze rozeznat od čistokrevných jedinců.  

To samozřejmě platí i pro zpětné křížence, kdy po mnoha generacích může být 

fenotypicky nerozpoznatelný. 
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K detekci hybridů se využívala před nástupem sekvenačních a mikrosatelitních 

studií i data chromozomální, založená převážně na počtu a tvaru chromozomů‚ (Arnold 

1997). Hybridní původ bývá jednoznačně detekovatelný molekulárně-fylogenetickými 

metodami různých přístupů a algoritmů aplikovanými na rozličná a různě sensitivní 

genetická data (např. Arnold 1997, Trigo et al. 2013). Hybridní původ se u živočichů 

prokazuje nejčastěji s pomocí maternálně děděné mitochondriální DNA, jaderné DNA 

děděné po obou rodičích nebo jen po otci (např. geny na chromozomu Y u většiny savců) 

nebo mikrosatelitů, což jsou tandemové repetice DNA (délka přibližně 2-6 párů bazí). U 

mikrosatelitů podle jejich délky rozeznáváme několik druhů (dinukleotidové, 

trinukleotidové a tetranukleotidové), přičemž v genomu obratlovců se v 30–60% objevují 

dinukleotidové repetice (Flajšhans et al. 2013). Zatímco pro mitochondriální a jaderné 

markery se používají nyní informativní sekvenační data, u fragmentační analýzy 

mikrosatelitů nás zajímá kvantita, velikost daného fragmentu a změna pohyblivosti při 

elektroforéze (Kandalcová 2008). V obou případech hybridní jedinec kombinuje genetické 

varianty (haplotypy/alely) různých rodičů (ve smyslu z rozdílných linií), což je patrné na 

proměnlivé pozici jedince v tzv. druhovém versus genovém stromě (např. Verkaar et al. 

2004, Trigo et al. 2013), popř. kompozitní povahou (např. názorně vizualizovanou 

v programu STRUCTURE – Hubisz et al. 2009 nebo NEWHYBRIDS - Anderson & 

Thompson, 2002). V posledních letech bývají hybridizační události detekovatelné 

srovnáním celých genomů (např. Jónsson et al. 2014, Der Sarkissian et al. 2015, Li et al. 

2016), popř. mitochondriálních genomů (např. Hassanin et al. 2012), kde je nutné 

samozřejmě mitochondriální data porovnávat s paternálně děděnými znaky. Kvalita 

prokázání hybridní události či přímo hybrida závisí na počtu a sensitivitě markerů. 
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1.2. Cíle práce 

Cílem mé práce je předložit co nejkompletnější rešerši hybridizace u krokodýlů se 

zohledněním evolučního a ochranářského pozadí. 

1.3. Materiál a metodika 

Rešeršní práce se snažila podchytit ideálně všechny studie dokumentující 

hybridizaci krokodýlů na základě databází Web of Science a Zoological Record pro v nich 

dostupné časové intervaly (s dodatečným vyhledáváním starších studií). Protože tyto 

databáze mohou opomíjet neimpaktované časopisy (zvláště Web of Science), využívala 

jsem bohatý archiv literatury o krokodýlech asociovaný s oficiálními stránkami IUCN 

(http://www.iucncsg.org/pages/Crocodilian-Species.html).Tento přístup mi snad zajistil 

podchycení většiny popisovaných případů hybridizace u krokodýlů. Tyto případy byly 

zpracovány tabulárně (viz Tab. 1), kdy byly u hybridních jedinců/populací specifikovány 

rodičovské taxony; způsob detekce hybridizace; podmínky, kde k hybridizaci došlo 

(přirozená – příroda x zajetí); plodnost jedince; a asociovaná citace. Původní informace 

jsem doplnila o údaj genetická distance při použití  HKY 85 modelu evoluce, což bylo 

inspirováno studií Jančúchová - Lásková et al. (2015). Toto použití stejného modelu 

genetických distancí pro stejný gen (mitochondriální cytochrome b) mi umožnilo výsledky 

krokodýlů konfrontovat právě s touto studií (Jančúchová - Lásková et al. 2015). Částečně 

je diskutován čas, který dělí rodiče hybridních jedinců, přičemž časové údaje čerpám 

z práce Oaks (2011). 

Pro výpočet genetických distancí byl použit program PAUP verze 4.0b10 

(Swofford, 2001). Sekvence a přímo aligment jsou navázány na genetickou revizi všech 

druhů krokodýlů Oaks (2011), pro výčet sekvencí s inventárními čísly z databáze GenBank 

viz tuto studii. 

 

 

 

 

 

http://www.iucncsg.org/pages/Crocodilian-Species.html


12 

 

2. VÝSLEDKY 

2.1. Diverzita krokodýlů a ohrožení 

Krokodýli (sensu Crocodilia Owen, 1842) jsou poměrně starobylou skupinou 

archosaurů s historií trvající přibližně 200 milionů let. Dříve se jednalo o velmi 

diverzifikovanou skupinu, dnes je reprezentována pouze několika čeleděmi: Alligatoridae s 

rody Alligator, Caiman, Melanosuchus a Paleosuchus) Crocodylidae (Crocodylus, 

Osteolaemus), Tomistomidae (Tomistoma) a Gavialidae (Gavialis) (Trutnau & Sommerlad 

et al. 2006), přičemž poslední dvě bývají poslední dobou slučovány k sobě a buď jsou 

vnímány jako samostatná čeleď nebo přiřazovány k čeledi Crocodylidae (Brochu 2003). 

Nejkomplexnějším zhodnocením vztahů a časové stránky diverzifikace všech krokodýlů je 

studie Oaks (2011). Zástupci dílčích linií se samozřejmě výrazně liší, ovšem v kontextu 

dochovaného fosilního záznamu krokodýlů lze konstatovat, že si jsou poměrně podobní 

(Zelinka & Voženílek 1997, Brochu 2003). 

Navzdory evolučně prověřenému „designu“ řada zástupců patří mezi ohrožené 

druhy. K jejich úbytku vede lov, ničení biotopů, jako je vysušování mokřadů, odlesňování 

a znečištění související se zemědělstvím/průmyslem. Negativním faktorem bývají také 

přehrady, jak pro ničení původních stanovišť, tak pro kolísání hladiny, jak bylo prokázáno 

například v Hondurasu, Indii a Zimbabwe (Trutnau & Sommerlad 2006, Ross et al. 1998). 

Dalším negativním vlivem je stále intenzivní ilegální obchod (např. Trutnau & Sommerlad 

2006). Antropogenní činnost nezřídka vede k odstraňování bariér mezi výskyty 

jednotlivých druhů a to usnadňuje jejich hybridizaci (pro review např. Straková 2014), 

která je dalším závažným ohrožujícím faktorem (pro citace viz níže). 

Pro poznání rozsahu/frekvence hybridizace je zásadní mít představu o druhové 

rozmanitosti a „hranicích druhů“, zvláště při vědomí toho, že s rozvojem molekulárních a 

fylogenetických metod se často zvyšuje počet rozeznaných druhů. To je i případ krokodýlů, 

byť prozatímní rozsah absolutních změn nepůsobí impozantně, ale je dobré jej 

zrelativizovat k druhovému „bohatství“ této skupiny. Zatímco v roce 1997  

(Zelinka & Voženílek 1997) se uvádělo 22 uznávaných druhů, aktuálně IUCN uznává 23 

druhů s tím, že se na jejich webových stránkách (Dostupné z: http://www.iucncsg.org) 

zmiňují nové studie naznačující navýšení počtu o dalších 5 (Crocodylus suchus, 

Osteolaemus osborni, Osteolaemus sp. nov., Mecisops sp. (Central Africa) a Mecisops sp. 

(West Africa) (Eaton 2009, Hekkala et al. 2011, Shirley et al. 2013). Změna z 22 na 28 
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druhů by představovalo 27 % nárůstu druhové diversity za necelých 20 let. Nicméně má 

srovnání jsou vázány na Studii Oaks (2011), která uvádí 25 druhů (obr. 1). 

2.2.  Hybridizace u krokodýlů 

Tato podkapitola se podrobněji věnuje již jen hybridizaci krokodýlů, kdy pro 

názornost a úvodní přehled přikládám tabulku, která zaznamenává známé případy 

hybridizací této skupiny plazů.  
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Tab. I:  Přehled hybridizujících druhů 

Otec Matka Způsob 

identifikace 

K hybridizaci 

došlo 

Plodno

st  

 Genetická distance  (%)   

 HKY85         uncorrected   

Divergence  Zdroj dat 

Caiman 

crocodylus 

Caiman yacare  MOL     WL ? 3,2 – 3,9     3,1 - 3,8 3,05 – 3,28 Campos 2009 

Caiman 

crocodylus 

C. rhombifer  MOL    WL ? 31,7 – 32         25,6 – 25,8 87,14 – 98,33 Targarona 2013 

C. acutus C. niloticus 1 - C ?  5,8 – 11,6      5,5 – 10,4 6,82 – 7,35 Trutnau 2006 

C.acutus C.moreletii* MOL, MORF     WL + 5,0 – 6,1      5,4 - 5,5 4,08 – 4, 61 Cedeňo 2008, Hekkala 2015 

C. acutus C. intermedius ? C ? 1,5 – 1,7           1,5 1,79 – 1,89 Thorbjarson 1992 

C. mindorensis C. porosus MOL, MORF C, WL + 12,2 – 12,4     11,0 10,21 – 10,78 Hinlo 2014, Rodriguez 2008 

C. porosus C. rhombifer MOL C ? 11,9                 10,7 10,21 – 10,78 Simpson 2009 

C. rhombifer C. palustris MOL C ? 11,2 – 11,4     10,2 –10,3 10,21 – 10,78 Akkaraju 1996 

C. rhombifer* C. acutus MOL, MORF    WL, C + 5,2 - 5,8        5,4 - 5,5 4,08 – 4, 61 Milián–García 2015, Targarona 2013 

C. rhombifer C.siamensis  MOL, MORF C + 11,7              10,5 10,21 – 10,78 Fitzsimmons 2002, Weawer 2008, 

Brazaitis 1973 

C. rhombifer C. niloticus MOL C + 7,2 – 8,0      6,8 – 7,4 6,82 – 7,32 Akkaraju 1996 

C. siamensis C. rhombifer MOL, MORF C ? 11,7              10,5 10,21 – 10,78 Targarona 2013, Brazaitis 1973 

C. siamensis* C. porosus2 MOL, MORF      C, WL    + 10,5                9,5      8,82 – 9,60 Thorbjarnarson 1998,Brazaitis 1973  
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Otec Matka Způsob 

identifikace 

K hybridizaci 

došlo 

Plodno

st  

 Genetická distance  (%)   

 HKY85         uncorrected   

Divergence  Zdroj dat 

O. sp. nov. cf. 

tetraspis 

O. tetraspis MOL C ? 10,4 – 10,5         9,5 6,21 – 7,60 Eaton 2009 

Paleosuchus  

trigonatus 

Paleosuchus  

palpebrosus 

MORF WL ? 10,0                  8,6 – 9,0 9,53 – 9,57 Trutnau 2006 

 

MOL – molekulární metody, MORF – morfologie, C– odchov v zajetí, WL – volná příroda, ? – není uvedeno, + ano, - ne, * a naopak 
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Z tabulky vyplývá, že z 25 (23 uznávaných druhů podle IUCN a dvojice nových 

druhů z r. Osteolaemus) v současné době uznávaných druhů je hybridizace prokázána u 16, 

což představuje 64%.  Přičemž hybridizace je nejlépe popsána u druhů střední Ameriky a 

jihovýchodní Asie a to často kvůli kriticky ohroženým druhů krokodýlů – Crocodylus 

siamensis, Crocodylus mindorensis, Crocodylus rhombifer. V minulosti spočívala detekce 

hybridů na základě morfologických znaků, dnes však většina autorů volí genetický 

screening, případně kombinovaný přístup. Pokud porovnáme četnost případů v zajetí a ve 

volné přírodě, převládá hybridizace v zajetí.  Maximální hodnota genetických distancí u 

hybridů dosahuje 32 %, kromě tohoto výjimečného mezirodového křížení bývají hodnoty 

v rámci rodů cca max. kolem 12%. Hodnotu genetických distancí v závislosti na odhadu 

časové divergence lze dobře demonstrovat na příkladu mezirodové hybridizace Caiman 

crocodylus x Crocodylus  rhombifer, kdy v tomto případě genetická distance dosahuje 

32,0% a tomu odpovídá časový odhad divergencí linií s rodičovskými druhy na 87 – 98 

miliony let. Oproti tomu, Crocodylus acutus x Crocodylus moreletii, kdy časový odhad 

divergence se pohybuje přibližně v období před 4 miliony let je genetická distance  

5,0 – 6,1. 
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3.  DISKUZE 

Jak již bylo zmíněno ve výsledcích, hybridizace u krokodýlů je vázána k 64% 

druhové diverzity krokodýlů, tj. 16 krokodýlích druhům. Jančúchová-Lásková et al. (2015) 

zaznamenala 94 párů hybridizujících ještěrů, což by při cca 6000 druhů ješterů 

představovalo nějaká 3% druhové diverzity této skupiny. Ptáci na úrovni řádů v hybridizaci 

velmi kolísají, úrovně krokodýlů dosahují dvě nejvíce hybridizující skupiny (s 60%) 

Upupiformes a Anseriformes (Aliabadian & Nijman 2007). Lze tedy shrnout, že popsaná 

míra hybridizace u krokodýlů je relativně vysoká. 

Hybridizace byly zaznamenány převážně mezi zástupci rodu Crocodylus a dále 

uvnitř rodů Caiman, Paleosuchus, Osteolaemus, v jednom případě šlo o mezirodovou 

hybridizaci. Hybridizace v rámci rodu vůči mezirodovému křížení očekávatelně převládá i 

u šupinatých plazů (Jančúchová-Lásková et al. 2015), jakož i ptáků (McCarthy 2006) a 

savců (van Gelder 1977).  

Zajímavé zjištění je, že u šupinatých plazů, které mají teplotou-určené pohlaví, 

není hybridizace známa. U želv a krokodýlů s teplotně-určeným pohlavím je to ovšem 

běžné (a je to i očekávatelné oproti pohlaví určovaným pohlavními chromosomy) 

(Jančúchová-Lásková et al. 2015). 

V rámci tzv. reprodukčně-izolačních mechanismů lze uvažovat, že budou lépe 

vyvinuty u sesterských nebo sympatrických druhů. Na základě tabulky lze konstatovat s 

použitím fylogeneze Oaks (2011), že při porovnání všech v tabulce zmíněných hybridních 

případů se hybridizace ve 4 případech týkala sesterských druhů  a ve 12 případech 

nesesterkých druhů. U případů hybridizací v přírodě je poměr stejný, neboť ve 2 případech 

hybridizují sesterské druhy a v 6 případech druhy nesesterské. 

Z hlediska sympatrického výskytu si dovolím specifikovat dílčí geografické 

oblasti a sympatricky žijící druhy (na základě map z červeného seznamu IUCN) a 

s použitím rešeršní tabulky zmíním, zda tyto druhy hybridizují (v lidské péči či v přírodě): 

V Severní Americe se na Floridě potkávají Crocodylus acutus a Alligator mississipiensis, 

avšak nehybridizují. V Africe se překrývají areály Crocodylus niloticus, Mecisops 

cataphractus a Osteolaemus tetraspis, přičemž nehybridizují. Na Indickém subkontinentu 

se překrývají areály Crocodylus palustris, C. porosus a Gavialis gangeticus, ale 

nehybridizují. V Indočíně se potkávají a hybridizují Crocodylus porosus a Crocodylus 
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siamensis, přičemž hybridizují, stejně tak na Filipínách Crocodylus porosus a Crocodylus 

mindorensis. Na Sundách se areály potkávají u Crocodylus siamensis, Crocodylus porosus 

a Tomistoma schlegelii, přičemž první dva druhy hybridizují. V jihovýchodní Asii značně 

rozšířený a několikrát zmíněný Crocodylus porosus zasahuje i na Novou Guineu a do 

Austrálie, kde se potkává s konkrétně s Crocodylus novaeguineae a Crocodylus johnstoni, 

s nimiž nehybridizuje. Na Antilách se potkávají a hybridizují dva krokodýlové, Crocodylus 

acutus a Crocodylus rhombifer. Ve střední Americe se areály překrývají u Caiman 

crocodiulus, Crocodylus moreletii a Crocodylus acutus, přičemž poslední dva hybridizují. 

V jižní polovině Jižní Ameriky se potkávají, ale nehybridizují Caiman latirostris a Caiman 

yacare, v severní polovině Jižní Ameriky Paleosuchus palpebrosus a Paleosuchus 

trigonatus, Melanosuchus niger, Caiman crocodilus, Caiman latirostris, Caiman yakare a 

také Crocodylus intermedius a Crocodylus acutus, přičemž hybridizují oba druhy rodu 

Paleosuchus, Crocodylus a Caiman crocodilus s Caiman yakare. Celkově v těchto dílčích 

regionech můžeme narazit na 34 sympatrických výskytů, u nichž se 16 druhů se 

sympatrickým výskytem kříží, jak v zajetí, tak v přírodě, čistě v přírodě je hybridizace u 

sympatrických krokodýlů v nějakých 12 případech. Toto porovnání naznačují, že 

sympatrický výskyt mohl mít určitý vliv na formování reprodukčně-izolačních 

mechanismů. 

Rešerše očekávatelně ukázala, že hybridní jedinci jsou převážně popisování ze 

zájmových chovů, ovšem v několika případech i z přírody. Jednou z hlavních příčin, proč 

dochází k hybridizaci ve volné přírodě, je fragmentace biotopu (např. stavba vodních 

elektráren a to i na území chráněných oblastí) a fragmentace samotných populací, které  

snižují možnost rozmnožování zástupců stejného druhu a dává značný prostor pro 

hybridizaci, kdy hybridi mohou být silní reprodukční kompetitoři pro své nezřídka 

ohrožené rodičovské taxony (Jančúchová-Lásková et al. 2015). Dalším důvodem vzniku 

hybridů může být přirozené nebo člověkem zprostředkované spojení do té doby 

izolovaných areálů (Simpson et al. 2009). Třetím zdrojem hybridizace v přírodě je 

člověkem způsobené dovezení nepůvodních druhů (Targarona et al. 2013). V otázce 

ochrany druhů před hybridizací jsou v současné době zásadní geneticky prověřené oblasti 

bez hybridních jedinců (Rodriguez et al. 2008). Problémem je i útěk hybridních jedinců 

z farem, tak jak tomu je na příklad u Crocodylus siamensis x Crocodylus porosus, řešením 

v tomto případě, ale i v obecné rovině, by mohla být eliminace hybridů nebo vysazení 

velkého množství čistokrevných jedinců (Mahood 2015).  
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Protože jsou krokodýli oblíbenou skupinou chovaných plazů, kdy je chovaná 

většina druhů, zaznamenaná procenta jsou patrně vychýlená právě touto jejich relativní 

oblíbeností. Z případů hybridizace (16 druhů) v se přírodě děje u 7 druhů, z nichž 6 druhů 

hybridizuje patrně přirozeně (v místech přirozeného potkávání se druhů). Konkrétně jde o 

tyto druhy: Crocodylus rhombifer + Crocodylus acutus, Paleosuchus trigonatus + 

Paleosuchus palpebrosus, Crocodylus moreletii + Crocodylus acutus, Crocodylus 

siamensis + Crocodylus porosus a Caiman crocodylus + Caiman yacare, u kterého byla na 

Río Madeira detekována hybridní zóna, jediná hybridní zóna zmiňovaná u krokodýlů 

(Campos et al. 2009). S ohledem k obecné zajímavosti bych ráda zmínila známé okolnosti 

spojené s hybridizací těchto druhů. 

Jak v práci zmiňuji, údaje o dílčích hybridech kolísají kvalitou a komplexitou – 

přičemž asi nejvíce informací nyní máme o dvojici druhů Crocodylus moreletii x 

Crocodylus acutus (Cedeño-Vázquez et al. 2006), u kterých byla míra hybridizace ve volné 

přírodě odhadnuta na 38,6 % (z 83 testovaných jedinců) (Rodriguez 2008). Je zde dokonce 

podezření na hybridní zónu (Hekkala et al. 2015). Oba druhy se potkávají v ekotonu – 

Crocodylus moreletii je primárně sladkovodní, ale jeho výskyt zasahuje až k pobřeží, kde 

se potkává s primárně mořským Crocodylus acutus. Mezi důvody, proč k hybridizaci 

dochází, patří:  Crocodylus moreletii expanduje (a expandující populace má poměr pohlaví 

vychýlený ve prospěch samců);  pláže bývají využívány na rekreační účely, což znamená  

úbytek míst pro kladení Crocodylus acutus, tudíž si samice Crocodylus acutus musí hledat 

jiná vhodná místa, často dále od pláží. Je zajímavé, že hybridní páry mají obvykle větší 

snůšky, vejce jsou větší a na základě hybridů v ex situ zařízeních dále víme, že dobře 

prospívají a více rostou (což platí i u některých ostatních druhů). Zajímavé dále je, že 

fitness přežívání hybridů je větší (díky větší velikosti vajec, které tak díky většímu obsahu 

vody ve vejci zabraňuje jejich vysychání). V důsledku jen 5% vajec hybridů je 

neživatoschopných, kdežto u čistokrevných Crocodylus acutus  je to 8-10 % a čistých 

Crocodylus moreleti  8%. Hybridi jsou každopádně prosperující, plodní a schopni aktivní 

reprodukce. U hybridizace těchto dvou druhů je ještě zajímavý fakt, že v Belize probíhá 

jednosměrná hybridizace (samci Crocodylus moreletii a samice Crocodylus acutus), oproti 

tomu v Mexiku se jedná o hybridizaci obousměrnou a rovnoměrnou (Hekkala 2015). Tento 

rozdíl může být ovlivněn asynchronitou námluv a páření v Belize, kdy Crocodylus acutus 

má období rozmnožování únor–březen a Crocodylus moreletii duben–květen (Hekkala et 

al. 2015). Samci Crocodylus moreletii se patrně při hledání teritorií, v době, kdy samice 
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Crocodylus moreletii ještě nejsou receptivní, občas páří se samicemi Crocodylus acutus. 

Dalším faktorem by mohla být preference větších samců při námluvách (Trutnau & 

Sommerlad 2006). 

Interspecifická hybridizace u volně žijících populací může být obzvláště 

nežádoucí, pokud je jeden druh kriticky ohrožený a druhý běžně se vyskytující. S tímto 

aspektem se potýká ochrana pro Kubu endemického a kriticky ohroženého krokodýla 

kubánského (Crocodylus rhombifer) (Milián-García et al. 2015), jehož výskyt je omezen 

na areál o přibližné velikosti 300 km2 (lokality Lanier Svamp a Zapata Svamp) (Targarona 

et al. 2013). Nicméně z historického hlediska měl mnohem větší rozšíření, což dokazují 

subfosilní pozůstatky z Baham (holocén) a  Kuby (svrchní pleistocén). Na úbytku 

Crocodylus rhombifer nejspíše nemá podíl Caiman crocodilus fuscus, který byl vysazen až 

po výrazném úbytku populace Crocodylus rhombifer. Rapidní snížení počtu tohoto druhu 

zřejmě ovlivnila kromě úbytku prostředí a lovu pro maso hybridizace s Crocodylus acutus, 

který je na lokalitě Zapata sympatricky rozšířen (Weawer et al. 2008). Jeho výskyt je 

primárně spojen se slanou či brakickou vodou, nicméně nezřídka se vyskytuje i ve sladkých 

vodách a tam může docházet k hybridizaci (Targarona et al. 2013). Alopatricky žije 

Crocodylus acutus s Crocodylus rhombifer v Birama Svamp. U této problematiky nutno 

podotknout, že u Crocodylus rhombifer jsou známy dva haplotypy -  α a ß. Přičemž ß linie 

vykazuje znaky podobnější Crocodylus acutus jelikož vznikla přirozenou hybridizací 

datovanou přibližně před 220 tisíci lety (Milián – García et al. 2015). Nicméně je 

prokázáno, že Crocodylus acutus aktuálně častěji hybridizuje s haplotypem α (výskyt 

jedinců daných haplotypů obr. 2) (Weawer et al. 2008). Odhadovaná míra hybridizace ve 

volné přírodě je 49,1% a v zajetí 16,1% (Weyne 1992), nicméně nebyly charakterizovány 

zákonitosti, z jakého důvodu dochází v tak velké míře k hybridizaci ve volné přírodě 

(Milián–García et al. 2015). Dle dostupných informací se však domnívám, že procento 

hybridizace se mohlo ve volné přírodě zvýšit v důsledku úniku hybridů z chovných farem. 

Z procentuálního vyjádření však plyne, že v zoologických zahradách je snaha držení 

čistokrevné linie Crocodylus rhombifer. Kriticky ohrožený Crocodylus rhombifer dále ve 

volné přírodě hybridizuje s Caiman crocodylus. Jedná se o případ, kdy hybridizaci ve volné 

přírodě napomohl člověk, jelikož hybridizace dvou výše zmiňovaných druhů probíhá pouze 

v rámci lokality Lanier Svamp, kde byl Caiman crocodylus introdukován (Targarona et al. 

2013). 
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K sympatrickým druhům, mezi nimiž dochází k hybridizaci, patří i  

Crocodylus porosus x Crocodylus mindorensis. Nicméně v tomto případě hybridizaci 

z velké části zprostředkovává člověk, přičemž její míra dosahuje nějakých 11% (Rodriguez 

2008). U dalších druhů bohužel chybí dílčí údaje o hybridizaci ve volné přírodě. 

Je známo, že krokodýli mají poměrně rozmanité behaviorální projevy včetně 

námluv a péče o mláďata. Způsoby námluv by měly být jedním z prekopulačních 

mechanismů zabraňující páření různých druhů. Před spářením probíhají souboje mezi 

samci, které mohou být druhově odlišné. Například u Crocodylus niloticus  mezi sebou 

bojují dva dominantní samci, kteří bučením zahájí boj a poté se polootevřenými tlamami 

přetlačují, oproti tomu se samci Crocodylus porosus spíše zastrašují bezkontaktním 

soubojem, který spočívá převážně v úderech hlavy o vodní hladinu (Trutnau & Sommerlad 

2006).  U některých druhů je odlišná i doba rozmnožování, kladení vajec a inkubace, 

nicméně jak dokládají hybridní jedinci, nejedná se o dostatečně účinné způsoby, jak 

hybridizaci zabránit (Trutnau & Sommerlad 2006).  

V zajetí dochází k hybridizaci i mezi druhy, které jsou morfologicky výrazně 

odlišné (Trutnau & Sommerlad 2006). Z hybridních spojení uvedených v tabulce lze uvézt 

spojení Crocodylus porosus x Crocodylus rhombifer, jelikož se jedná o druhy velikostně 

zcela odlišné. Samci C. porosus obvykle dosahují délek okolo šesti metrů (v některých 

případech i více), zatímco u samic Crocodylus rhombifer se průměrná délka uvádí cca  

2 metry (Hekkala 2015). Jančúchová-Lásková et al. (2015) udává obecně délku jako 

prekopulační, ale také jako postzygotický mechanismus, ovšem u šupinatých se ukázalo, že 

velikostní rozdíly u hybridizujících rodičů jsou typicky malé (u 90% bisexuálních hybridů 

platí, že menší rodičovský taxon bývá na více než 75% velikosti většího rodiče). Tato 

hodnota je blízko kolem 74% (u šupinatých plazů), což je hodnota udávaná jako typický 

poměr velikosti těla v dopělosti vůči maximální velikosti těla (kolem 70% u jiných plazů).  

Pokud vypočítám tento poměr (průměrná délka menšího druhu vůči průměrné 

délce většího druhu) pro druhy uvedené v Tabulce 1, pak je vidět (Tab. 2), že více hybridů 

nevykazuje při použití stejného parametru markantní velikostní rozdíly rodičů, konkrétně 

pod 70% je celkem 7 druhů, nad 70% 9 druhových porovnání, což ovšem činí % hodnotu, 

kdy menší rodičovský taxon bývá na více než 75% velikosti většího rodiče u krokodýlů 

nižší, než u šupinatých (56% oproti 90%). Je ovšem známo, že řada krokodýlích druhů je 

sexuálně dimorfní (Trutnau & Sommerlad 2006), a proto je vhodné v rámci této diskuse 
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pro hybridy uvedené v Tabulce I zohlednit u uvedených rodičovských taxonů průměrné 

hodnoty konkrétních pohlaví. Při tomto srovnání mi vyplývá (s použitím publikace 

Procházka 2009), že z uvedených 16 hybridních párů, pro které bylo možné dohledat údaje, 

platilo, že u 10 párů šlo o spojení velikostně srovnatelné, v zbývajících 7 případech byl 

samec větší. 

Tab. I. Porovnání průměrných velikostí rodičovských druhů z hybridních spojení uvedených v Tabulce I. Zdroj údajů - 

Zelinka & Voženílek (1997). 

Otec  Průměrná 

velikost 

druhu (m) 

Matka Průměrná 

velikost 

druhu (m) 

% 

menšího 

druhu k 

většímu 

Caiman 

crocodylus 

2 Caiman yacare  1,8 90 

Caiman 

crocodylus 

2 C. rhombifer  2,5 80 

C. acutus 3,8 C. niloticus  4 95 

C.acutus 3,8 C.moreletii 2 53 

C. acutus 3,8 C. intermedius 4 95 

C. mindorensis 2 C. porosus 5,5 36 

C. porosus 5,5 C. rhombifer 2,5 45 

C. rhombifer 2,5 C. palustris 4 63 

C. rhombifer 2,5 C. acutus 3,8 66 

C. rhombifer 2,5 C.siamensis  3 83 

C. rhombifer 2,5 C. niloticus 4 63 

C. siamensis 3 C. rhombifer 2,5 83 

C. siamensis 3 C. porosus 5,5 55 

C. siamensis 3 C. novaeguineae 3 100 

O. sp. nov. cf. 

tetraspis 

1,3 O. tetraspis 1,5 87 

Paleosuchus  

trigonatus 

1,4 Paleosuchus  

palpebrosus 

1,4 100 
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 Je asi možné dodat, že v případě chovu v lidské péči/zajetí nemusí být 

hybridizace (viz např. Milián–García et al. 2015) příliš informativní, neboť mohou být 

usnadněny nedostatkem přirozených partnerů (viz výše zmiňovaný Hubbsův princip), 

chovány jsou druhy oblíbené nebo logisticky sehnatelné. V souvislosti s komerčními chovy 

se někdy hovoří o dihybridních jedincích (hybridi dvou druhů) nebo triple hybridech (např. 

Crocodylus siamensis x Crocodylus porosus x Crocodylus rhombifer1). Důvodem, proč se 

k chovu triple hybridů přistupuje, je nadměrná velikost a rychlost růstu, a to i v porovnání 

s dihybridními jedinci (Trutnau  & Sommerlad 2006). 

Pro chov v zajetí s úmyslem reintrodukce je vhodné vyloučit mezidruhové 

hybridy, což je zvláště problém u rodu Crocodylus, kde je hybridizace v zajetí celkem 

běžná (Hauswaldt et al. 2013). Ochranářsky je toto téma nejnaléhavější u kriticky 

ohrožených (klasifikace IUCN) druhů Crocodylus siamensis, Crocodylus rhombifer a 

Crocodylus mindorensis. Tyto druhy čelí převážně těmto hrozbám – lov pro komerční 

využití, nadměrný rybolov, ztráta lokality a fragmentace biotopu - z nichž je pro 

hybridizaci zásadní zvláště ztráta či narušení biotopů, díky níž je hybridizace usnadněna 

(Hinlo 2014).  

Z hlediska identifikace hybridů samozřejmě platí, že před nástupem 

karyologických a genetických studií se prováděla na základě fenotypu/dílčí morfologie. 

Nejčastější identifikační znaky se nachází na hlavě, kdy se jedná o různé asymetrie, 

interorbitální rýhy, podle kterých lze například odlišit Crocodylus siamensis  

(Brazaitis 1973) (obr. 3) nebo poměr parametrů lebky – šířka lebky x déla lebky, šířka 

hlavy x šířka čumáku apod., kdy tyto morfologické znaky je možné využít při identifikaci 

Crocodylus moreletii nebo Crocodylus acutus (Rodriguez et al. 2008). Druhy lze sice 

odlišit při porovnání průměrů (tedy lze identifikovat hybridní popuplace), ale pro odlišení 

jedinců se tyto rozměry nehodí, neboť hybridi zaujímají celé rozpětí hodnot svých rodičů 

(Hekkala 2015). Dalšími přístupy, jak lze druh identifikovat, bývá druhově specifické 

uspořádání šupin, kdy v tomto případě se znak nejčastěji nachází v kaudální části (obr. 4, 

5). Tento znak lze například aplikovat při rozlišení Crocodylus moreletii, Crocodylus 

acutus nebo Crocodylu siamensis (Cedeňo 2008, Brazaitis 1973). Nicméně monoho autorů 

tento způsob zpochybňuje a uvádí jako nepřesný (například Cedeňo et al., Hinlo 2014). Je 

nutné mít na paměti, že někteří hybridi jsou morfologicky neidentifikovatelní, což je  

příklad Crocodylus  mindorensis x Crocodylus porosus (Hauswaldt et al. 2013), jelikož zde 
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platí, že druhově typická šupinatost v post-occipitálních oblasti je dominantní u hybridů, 

hybridy tedy nelze podle fenotypu odlišit (Hinlo 2014). Špatně rozpoznatelní jsou i 

Crocodylus acutus x Crocodylus moreletii, kde je dominantní v projevu Crocodylus acutus 

(Rodriguez et al. 2008), nicméně další autor (Hekkala et. al. 2015) uvádí, že tyto hybridy 

díky fenotypovým odlišnostem identifikovat lze (ne však se 100% určitostí). Zde pro 

představu účinnosti morfologického určení uvádím příklad morfologické identifikace 

čistokrevných jedinců Crocodylus acutus  a Crocodylus moreletii, kdy nejprve došlo ke 

studiu morfologie a poté byla data ověřena genetickou analýzou (Hekkala et. al. 2015): u 

Crocodylus acutus byla identifikace 100%, u Crocodylus moreletii byla chybovost 

přibližně 18 % (Hekkala et al. 2015). Také při identifikace hybridů  Crocodylus rhombifer 

x  Crocodylus acutus se názory jednotlivých autorů značně liší. Zatímco Trutnau & 

Sommerlad (2006) uvádí že, hybridi měli viditelně smíšené vlastnosti (rozsah zbarvení, 

velikost, délka a tvar hlavy), Straková (2014) uvádí hybridy Crocodylus acutus x 

Crocodylus rhombifer  jako morfologicky nerozpoznatelné, což potvrzuje i Milián–García 

et al. (2015), který u morfologické identifikace uvádí 58% chybovost. Důvodem malé 

účinnosti může být opět setření znaků v důsledku dominance diagnostického znaku (Hinlo 

et al. 2014). Proto se většina autorů shoduje na tom, že jediným možným spolehlivým 

způsobem, jak určit hybridy x čisté jedince je genetický screening populací (Hauswaldt et 

al. 2013). Zde nutno podotknou, že slovo „čistou“ je třeba vnímat jako relativní pojem, 

jelikož mnoho jedinců může nést stopy dávných hybridizačních událostí, nicméně pro 

zachování druhů je důležité se vyvarovat nově vzniklým hybridům, kteří mohli vzniknout i 

antropogenně (Hauswaldt et. al 2013).  

Fitzimons (2002) uvádí, že čistokrevní jedinci Crocodylus siamensis a Crocodylus  

porosus mají odlišné karyotypy, proto lze dobře odlišit jejich hybridy v F1 a F2 generaci. Je 

pravda, že řada krokodýlů má odlišné počty chromosomů či jiné odlišné parametry 

karyotypů, tato porovnání byla ale překonána sensitivnějšími molekulárně-fylogenetickými 

metodikami. 

Molekulárně genetické metody se také velmi osvědčily při řešení dalších 

důležitých aspektů - taxonomických problémů, posuzování genetické variability a míry 

příbuzenského křížení nebo sledování toku genů (Hinlo et al. 2014, Eaton et al. 2009, 

Akkaraju et al. 1996).  
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Pro detekci hybridizace platí, že její míra určení závisí na použití markerů (jaderné 

x mitochondriální) v kombinaci s tím, které pohlaví odchází po odstavu mimo svou 

skupinu/rodinu. U druhů se samičí disperzí je větší míra introgrese pro jaderné markery, 

naopak u disperze samců je větší míra introgrese pro mitochondriální geny  

(Petit & Excoffier 2009). Pro detekci hybridních jedinců bývají využívány například: tzv. 

inter simple sequence repeat ISSR markers (Machkour – M´Rabet et al. 2009),  

mitochondriální DNA s nejčastěji užívanými geny cytochrome b a control-region (např. 

Franke et al. 2013, Ray et al. 2004), jaderné geny (např. C-mos, CmosF, CmosR, LDH-A –

Franke et al. 2013, Straková 2014, Hekala et al. 2015, Rodriguez 2008, Hauswaldt et al. 

2013) a samozřejmě mikrosatelity, kdy většina studií používá cca kolem desítky 

mikrosatelitních lokusů (Weawer 2008). Například Fitzsimmons et al. (2002) uvádí použití 

8 mikrosatelitníc lokusů, Milián-García et al. (2015) 9, Weawer et al. (2008) či Hekkala et 

al. (2015) 18 mikrosatelitních lokusů. Je vhodné dodat, že cyt b bývá používán pro odhad 

speciací a divergencí (např. Jančúchová-Lásková et al. 2015). Jinak u krokodýlů platí, že 

poměrně brzy byly pro ně připraveny mikrosatelitní panely (např. Miles et al. 2009a 

využíval 82 mikrosatelitních lokusů, Miles et al. 2009b dokonce 253) užitelné pro všechny 

možné výzkumné otázky od paternity po detekci hybridizace (Fitzsimmons 2002, Miles et 

al. 2009a,b).  

V rešeršní tabulce některé údaje chybí, jedná se především o údaje udávající 

plodnost, jelikož některé studie tento fakt neuvádějí. Někteří autoři uvádí, že u hybridů je 

nižší procento líhnutí mláďat, jelikož počet oplodněných vajec je nižší než u nehybridních 

jedinců (Dacey 2012). Ale výše jsem zmiňovala, že některá hybridní spojení produkují 

hybridům i výhody (např. větší vejce, která méně vysychají). Údaje o hybridech jsou spíše 

útržkovité a často určené molekulárně – např. u hybridních jedinců Crocodylus siamensis x 

Crocodylus rhombifer byly zaznamenáni i plodní hybridi a zpětné křížení v F2 generaci 

(Hekkala 2015). U hybridizace Crocodylus acutus x Crocodylus moreletii byli detekováni 

F1, F2 hybridi a také zpětní hybridi F1 x Crocodylus acutus, F1 x Crocodylus moreletii 

(Hekkala 2015).  

V některých studiích je určen hybrid v čistě hypotetické rovině, aniž by byla 

provedena jakákoli bližší dokumentace a analýza. Tak jako tomu je u potencionálního 

hybrida Crocodylus acutus x Crocodylus niloticus2. Konkrétně se jedná o případ, kdy 

v Hagenbeck Animal Park měli dva jedince Aligalor mississippiensis, dva Crocodylus 
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niloticus (kdy samec tohoto druhu uhynul), dva Crocodylus rhombifer a samce Crocodylus 

acutus. Po úhynu samce Crocodylus niloticus samice nakladla vejce, z nichž se vylíhlo 

jedno mládě. Páření Crocodylus acutus x Crocodylus niloticus není prokázáno. Je tedy 

možnost, že se pár Crocodylus niloticus před úhynem samce spářil a samice si sperma 

„uložila“ (Trutnau & Sommerlad 2006). 

V tabulce uvádím hodnotu genetických distancí, která v maximu dosahuje až  

32 %, čemuž by odpovídala divergence 87-98 mil. let. U šupinatých plazů je tato hodnota 

21% (Jančúchová-Lásková et al. 2015). Při záznamu genetických distancí byly vyloučeny 

nekorektní hodnoty, které vypovídaly o zařazení hybridních jedinců. Nicméně u 

Crocodylus rhombifer x Crocodylus niloticus jsou hodnoty ve velkém rozpětí, jelikož 

Crocodylus niloticus je komplex druhů (Oaks 2011, Zelinka & Voženílek 1997). 

Z mého srovnání je zřejmé, že životaschopní hybridi mohou vzniknout hybridizací 

velmi vzdálených linií (pro porovnání s dalšími skupinami obratlovců viz Jančúchová-

Lásková et al.). Z této studie dále vyplývá, že míra formování reprodukčně - izolačních 

mechanismů se odvíjí od mutační rychlosti specifické pro dílčí evoluční linie. Jestliže savci 

ztráci schopnost vytvářet F1 hybridů po dvou miliónech let, u ptáků, želv nebo ryb to 

bývají i desítky milionů let (Jančúchová-Lásková et al. 2015). 

Doufám, že má práce naznačila, že hybridizace krokodýlů je fenomén hodný další 

pozornosti. I kvůli ochranářským účelům lze doporučit publikování dalších případů 

hybridních jedinců se specifikací co nejvíce dílčích údajů (včetně plodnosti vztažené ke 

generaci, neboť tyto údaje většinou chybí). 
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4.  ZÁVĚR 

Na základě rešerše literatury lze shrnout publikovaná sdělení o krokodýlech do 

několika bodů: 

1. Krokodýli lze označit jako dobře prozkoumanou skupinu živočichů, přesto řada údajů o 

hybridizacích chybí (například explicitní vyjádření k plodnosti hybridů). 

2. Hybridizaci se podařilo prokázat u 64 % druhů této skupiny, kdy nejčastěji hybridizují 

zástupci rodu Crocodylus. V menší míře byla hybridizace prokázána u rodů Caiman, 

Osteolaemus a Paleosuchus. Lze ji tedy vnímat jako relativně běžný, ochranářsky 

významný fenomén. 

3. Maximální genetická distance asociovaná s hybridy krokodýlů je vyšší než u šupinatých 

plazů (32% x 21 %), ale většina vnitrodruhových případů je do cca 12% genetické distance. 

4. Ačkoliv morfologické určování hybridů je tradičně u krokodýlů používáno, není 

spolehlivé, na rozdíl od genetických metod, které jsou schopny hybridní povahu jedinců 

detekovat detailně a spolehlivě, z čehož plyne jejich dominantní použití. 

5. Většina hybridů je vázána na zájmový chov v lidské péči. V případě hybridizace ve 

volné přírodě jde většinou o fenomén způsobený-posílený vypuštěním nepůvodních druhů 

nebo odstraněním biologických bariér, případně fragmentací biotopu. 

6. V některých případech se ukazuje, že fitness hybridních jedinců může být vyšší než u 

čistokrevných rodičovských taxonů, což činí rodičovské taxony zranitelnějšími. 

7. Publikovaná zjištění komentují plodnost hybridních jedinců bohužel jen minimálně. I 

kvůli ochranářským účelům lze doporučit publikování dalších případů hybridních jedinců 

se specifikací co nejvíce dílčích údajů (včetně právě plodnosti vztažené ke generaci). 
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Přílohy 

 

 

 

 
 
Obr. 1. Konsenzuální majoritní fylogenetický strom krokodýlů z práce Oaks (2011), černé tečky značí 

podporu větví větší než 95%, šedý pruh značí období po miocénním klimatickém optimu, kdy docházelo 

k vymírání krokodýlů. Čísla u uzlů se vztahují k tabulce s datacemi  

(které jsou v článku uvedeny pod Tab. 1). 
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Obr. 2: Výskyt jedinců C. rhombifer s rozlišovanými mitochondriálními haplotypy α a ß. 

 

 
Obr. 3. . Interorbitální rýha by podle některých autorů měla být typická pro druh C. siamensis (Brazaitis, 

1973) 

 

 

 
 Obr. 4. Druhově specifické uspořádání štítků u C. acutus (A) a C. moreletii (B) v kaudální části. U C. 

moreletii jsou viditelné disharmonie oproti relativně pravidelnému uspořádání štítků u C. acutus.(Cedeňo, 

2008) 
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Obr. 5. Druhově specifické uspořádání štítků u C. siamensis (A) a C. palustrisi (B). U C. siamensis je 

patrná řada štítků navíc. (Brazaitis 1973, foto Zajícová 2014) 
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