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1. Uvod

Sikové (Cervus nippon nebo Cervus nippon spp.) jsou jeleni stiedni velikosti fadici se do
podceledi Cervinae a piirozené se vyskytuji ve vychodni Asii. Tito jeleni mohou byt
z taxonomického hlediska ¢asto vnimani odlisn€, bud’ jako druh s n€kolika poddruhy nebo
jako komplex druhti (napt. Grubb 2005; Groves & Grubb 2011). Dle n¢kolika nejnovéjsich
studii jsou sikové sesterskym taxonem wapitoidnich jelent (napft. Pitra et al. 2004; Groves
2006; Hassanin et al. 2012; Ludt et al. 2004), ktefi jsou, stejné jako sikové, v zavislosti na
taxonomickém pojeti vnimani bud’ jako druh Cervus canadensis s n¢kolika poddruhy nebo
jako komplex nékolika druhti (napt. Grubb 2005; Groves & Grubb 2011). Tato dvojice
jelent pasobi ponékud vystiednim dojmem, a to zejména diky jejich velmi odlisnému
vzhledu — sikové jsou oproti wapitoidnim jelenim mali a vyrazné zbarveni. Na druhou
stranu takto vzhledové nesourodou dvojici spojuje fada morfologickych znakl a podobna
pistiva vokalizace (napt. Groves 2006). Témto dvéma, na prvni pohled tolik odlisnym,
druhtim je sestersky jelen bélohuby (Cervus albirostris) a této trojici druht pak sestersky
jelen evropsky (Cervus elaphus) nebo sambafi (a pak jelen evropsky je dalsi sesterskou lini)
(napf. Pitra et al. 2004; Ludt et al. 2004). I tento posledni druh je nékterymi autory vniman
jako komplex druhti (napt. Groves & Grubb 2011). Pro ukazku a vétsi pfehlednost viz
kladogram ¢eledi Cervidae nize na zakladé mitochondrialni DNA, konkrétn¢ cytochromu b
(Obr. 1.)
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Obr. I.: Vztahy ¢eledi Cervidae podle studie Pitra et al. (2004)

Sikové byli tradiéné rozdélovani do cca tfinacti poddruhii, a to na zaklade
morfologickych znakd (Whitehead 1993). D¢leni téchto poddruhti se vSak s dal$imi autory
li8i. Pocty poddruhii v modernich nebo relativné modernich studiich kolisaji mezi deseti az
Sestnacti (viz Tab. 1.). Konkrétné Groves & Grubb (1987) hovoii o deseti poddruzich, Geist
(1998) o dvanacti, o ¢trnacti Banwell (1999) a o Sestnacti Grubb (2005). Je tedy patrné, ze
jednotlivé poddruhy s postupem ¢asu ptibyvaji. V jedné z nejnovéjsich studii (Groves &
Grubb 2011), ve které byla provedena revize druhti na zaklad¢ tzv. fylogenetického konceptu
druhu, byla fada poddruhti na zakladé diagnostickych znakid povysena na druhovou troven.

Ve vysledku se tedy jedna o sedm druhti se Sesti rozliSovanymi poddruhy.



Groves & Grubb 1987 Geist 1998 Banwell 1999 Groves 2006 Groves & Grubb 2011
ANO
Cervus nippon aplodontus ANO X X ANO (jako C. aplodontus)
Cervus nippon centralis X ANO ANO X X (= syn. C. aplodontus)
X
Cervus nippon grassianus X ANO ANO ANO (= syn. C. hortulorum)
ANO
Cervus nippon hortulorum X ANO X X (jako C. hortulorum)
Cervus nippon infelix X X X ANO X (= syn. C. n. nippon)
ANO
Cervus nippon keramae ANO ANO ANO ANO (jako C. n. keramae)
X
Cervus nippon kopschi X X ANO ANO (= syn. C. pseudaxis)
ANO
Cervus nippon mageshimae X X ANO ANO (jako C. n. mageshimae)
X
Cervus nippon mandarinus X ANO X ANO (= syn. C. pseudaxis)
X
Cervus nippon mantchuricus ANO ANO X ANO (= syn. C. hortulorum)
ANO
Cervus nippon nippon ANO ANO ANO ANO (jako C. n. nippon)
ANO
Cervus nippon pseudaxis ANO ANO ANO ANO (jako C. pseudaxis)
ANO
Cervus nippon pulchellus ANO X X ANO (jako C. pulchellus)
ANO
Cervus nippon sichuanicus ANO ANO ANO ANO (jako C.sichuanicus)
Cervus nippon soloensis ANO ANO X X X
ANO
Cervus nippon taiouanus ANO ANO ANO ANO (jako C. taiouanus)
ANO
Cervus nippon yesoensis ANO ANO ANO ANO (jako C. aplodontus yesoensis)
ANO
Cervus nippon yakushimae X X ANO X (jako C. n. yakushimae)

Tab. 1.: Validita dil¢ich taxonti jelena siky podle dil¢ich autord.




Jednotlivé poddruhy se od sebe lisi pfedevsim zbarvenim, velikosti parozi, ale takeé i
poctem vysad (napt. Groves & Grubb 1987; Groves 2006; Groves & Grubb 2011), pficemz u
nejvétsiho siky (C. n. hortulorum) byva u Cistokrevnych jedinct vysad osm (vétsi pocet je velmi
vzacny a byva nejcastéji dusledkem predchoziho kiizeni riznych forem siki) (McCullough
2009). Pro ukazku rozdili mezi druhy sikt je niZze uvedena tabulka dle Banwella (1999) (Tab.

2.). Dalsim znakem odliSujicim siky je misto ptirozeného vyskytu.

Obecné je zbarveni sikil v letni obdobi kastanové hnédé az okrové nebo zlutaveé hnédé
s velmi vyraznym teCkovanim na hibet¢, které se rozklada smérem od stfedového pruhu, ktery
byva Cernohnédy az Cerny. Kaudalni oblast je bélavd, srdcovitého tvaru. Ocas je pomérné
dlouhy, svétle zbarveny s tmavym pruhem. Hlava je oproti zbytku téla svétlejsi, v oblicejové
¢asti tvoii tmavsi zbarveni jakousi masku. Spodni pysk je bily. U samct je toto zbarveni hlavy
vyrazné€jsi nezli u samic. USi sikd jsou zaoblené, kratsi a pokryté fidkou svétlou srsti. Oblast
bficha je bild v zimnim obdobi vSak krémova nebo Seda. Celkové se zbarveni sikii v zimnich
meésicich méni. Srst tmavne a teCkovani ubyva. Vsechny tyto zmény se méni v zavislosti na
jednotlivych poddruzich (veskery zde uvadény popis navazuje na Banwella 1999). I u sikt se
mohou vyskytovat melanistické formy, zejména pak u C. n. keramae, téz jsou znamy piipady
leucistickych jedincti (Banwell 1999). Rada konvenénich poddruhii se jevi byt podpoiena
genetickymi studiemi (napf. Ba et al. 2015). Genetické analyzy mitochondrialni DNA také
naznacuji, ze se sikové rozdéluji na severni a jizni typy, které se lisi velikosti téla a zbarvenim
v zimnim obdobi. Severni typy jsou oproti jiznim vétsiho vzristu a jejich zbarveni zimni srsti
je mnohem méné vyraznéjsi (McCullough 2009). Ve vétsi mite se mife sikové diverzifikovali
na uzemi japonskych ostrovii, a to do Sesti Siroce akceptovanych poddruhi: Cervus n. yesoensis,
C. n. centralis, C. n. nippon, C. n. mageshimae, C. n. yakushimae a C. n. keramae. I na izemni
Japonskych ostrovi jsou patrné rozdily mezi typy severnich oblasti a jiznich oblasti. Nejvétsim
Z téchto japonskych forem je C. n. yesoensis a nejmensim druhem je C. n. yakushimae.
V kontinentalni ¢asti se piirozené vyskytovalo patrné pouze pét taxonu. Jsou to C. n.
hortulorum, C. n. sichuanicus, C. n. kopschi, C. n. mandarinus a C. n. grassianus. Posledni dva

zminéné druhy jsou pravdépodobné vyhubeny.



Poddruh Hmotnost (kg) Vyska v kohoutku (cm) Délka parozi (cm) Velikost lebky (cm)
Cervus nippon centralis M: 75; F: 45 90-95 do71 29
Cervus nippon grassianus M: 85; F: 45-50 90-95 do 71 34
Cervus nippon hortulorum M: 125; F: 70 100-110 do 88 38
Cervus nippon keramae M: 30; F: 18-20 65 -70 do 30 23
Cervus nippon kopschi M: 85; F: 45 85-90 do71 33
Cervus nippon mageshimae M:59; F: 36 80 do 46 26
Cervus nippon mandarinus M: 110; F: 65 95-98 do 76 36
Cervus nippon mantchuricus M: 120; F: 70-75 98 - 100 do 76 37
Cervus nippon nippon M: 55; F: 35 85 do 66 28
Cervus nippon pseudaxis M: 90; F: 50 90 do 76 34
Cervus nippon sichuanicus M: 125; F: 70-75 100-110 do 88 38
Cervus nippon taiouanus M: 110; F: 65 100-110 do 86 35
Cervus nippon yakushimae M: 45; F: 25 70-75 do 30 24
Cervus nippon yesoensis M: 120; F: 65-70 100 do 81 36

Tab. 2.: Srovnani primérnych velikosti nebo velikostnich rozsaht poddruhti Cervus nippon (Banwell 1999)




Pirozeny vyskyt siktl je, jak jiz bylo zminéno, ve vychodni Asii. Pfedevsim pak v Cing,
Rusku, Vietnamu, na Korejském poloostrove, Tchaj-wanu a japonskych ostrovech - viz Obr.
1. Sikové jiZ jsou jiz od nepaméti soucasti kultury vétsiny téchto vychodnich statt. V Cing jim
bylo piezdivano ,,Mei-hua-lu“ coz v piekladu znamena ,jelen se Svestkovymi kvéty®.
V Japonsku slovo ,,Shika®“, ze kterého vznikl nazev sika, znamena jelen (Banwell 1999). Parozi
siktl je taktéz nedilnou soucasti tzv. tradicni ¢inské mediciny pro své parozi, ale také to mohou
byt zvifata posvatna, jako napt. v Japonsku. Zejména pak ve mésté Nara, kde se sikové volné
pohybuji po okoli. Jejich posvatnost zde souvisi s mistni mytologie, kdy zdejsi bozstvo mélo
do chramu v Nafre piijizdét pravé na hibetech sikti (McCullough 2009). KiZze sikl byly také
Vv minulosti vyuzivany ¢inskymi domorodymi kmeny jako zpisob platby pii nedostatku minct,

zlata a stiibra (McCullough 2009).

The range of Sika Cervus nippon, in ASIA SIKA Cervus nippon

. Cervus nippon hortulorum Ussuri district, Manchuria

1

2. C.n.mantchuricus Manchuria, Korea

3. C.n.mandarinus Northern China

4, C.n.grassianus Shanxi district, China

5. C.n.kopschi South-east China

6. C.n.sichuanicus - Sichuan Province, South-west China
7. C.n.pseudaxis Vietnam

8. C.n.yesoénsis Hokkaido Island, Japan

9. C.n.centralis Hondo (Honshu) Island, Japan
10. C.n.nippon Kyushu Island, Japan
11. C.n.mageshimae Mageshima Island, Japan

12. C.n.yakushimae Yakushima Island, Japan

13. C.n.keramae Ryukyu Islands, Japan

14. C.n.taiouanus Formosa (Taiwan) |

Obr. IL.: Vyskyt sikii podle monografie Banwell (1999). Groves (2006) Banwellav C. n.
centralis oznacuje jako C. yesoensis aplodontus a u ostrova Tsushima navic uvadi formu C.
pulchellus.

Z mist piirozeného vyskytu byli sikové opakované dovazeni nejprve do Evropy a
pozdéji 1 do celého svéta. Do evropskych zemi byli sikové zavle€eni jiz na poc¢atku 19. stoleti.

Jednalo se o né¢kolik jedincii sik japonskych, ktefi byli evropskym statnikim darovani



japonskym cisafem (McCullough 2009). Dale byli sikové zavle¢eni do celého svéta, stejné jako
i ostatni druhy jelentl, jakoz to atraktivni kusy pro lov a dal$i chov (Smith et al. 2014). Pocatkem
20. stoleti byli do Evropy dovezeni jedinci C. n. hortulorum z ruského Pfimotského kraje.
Jednalo se tedy o dva odlisné poddruhy, které diky nedostate¢né znalosti vS§ech poddruhti a
jejich odlisnosti, byli ¢asto chovani spole¢né a dochazelo tak k jejich hybridizaci. Do Irska byli
sikové dovezeni jako zdroj zvétiny. Jednalo se o poddruh C. n. nippon, avsak jejich ptivod se
jevi ponékud pochybny, protoze pravdépodobné dochdzelo ke kiizeni s jinymi poddruhy, a to
Vv rizné mife. Nejéastéji se pravdépodobné jednalo o kiizeni s poddruhem C. n. mantchuricus
(Carne 2000). Dale byli ve Velké Britanii v nékolika zoologickych zahradach a parcich chovani
sikové tchajvansti (Carne 2000). Ve Woburn Abbey bylo tdajné pted rokem 1903 chovano 106
,Japonskych* sikti, 34 C. n. mantchuricus a 12 C. n. taiouanus a z této skupiny bylo pozd&ji
dovezeno $est jedincii na Novy Zéland (McCullough 2009). Na tizemi dne$ni Ceské republiky
byli sikové od konce 19. a po¢atkem 20. stoleti dovazeni udajné z Japonska, vychodni Ciny,
Korej, jihovychodni Sibife a Ruska, zde konkrétné z oblasti feky Ussuri (Barto§ 2009;
McCullough 2009).

V mistech neptivodniho vyskytu dochazi diky siklim k mnoha problémim. Nejen co se
niceni zemédélské urody tyce, ale také posSkozovani lesti (Baranc¢ekova et al. 2012). Dalsi
nemeéné vazny problém je hybridizace s pivodnimi druhy jelenil a nasledné naruSovani jejich
geneticke integrity (napf. Goodman et al 1999). I ptes to, Ze sikové v neplivodnich oblastnich
zpisobuji znacné problémy, je mnoho rozliSovanych taxonil nebo jejich populaci v mistech
pfirozen¢ho vyskytu velmi ohroZzeno nebo dokonce vyhubeno (viz niZe). Tato préace je
konkrétnéji zamétena na dva ve volné piirod¢€ jiz vyhubené druhy, a to na siku tchajvanského

(C. n. taiouanus) a na siku vietnamského (C. n. pseudaxis).

Sika tchajvansky (Cervus nippon taiouanus) je zaslouzené nejatraktivnéjsi druh siky
vibec. Pro siky typické teckovani se vyskytuje u obou pohlavi, a to jak v letnim, tak i v zimnim
obdobi. Zbarveni srsti je jasn€ kaStanové hnédé (Banwell 1999). Na Tchaj-wanu se tito sikové
patrn€ dostali diky pevninskému mostu asi pred 40—10 tisici lety (McCullough 2009). Diky
vyuzivani jejich paroZzi v tradi¢ni ¢inské mediciné byl tento druh siky ve volné pfirod¢ zcela
vyhuben. K ubytku sikl na Tchaj-wanu pfispéla i prvni ¢insko-japonska valka v roce 1895, kdy
Japonsko ziskalo uzemi Tchaj-wanu, ale i druhd svétova valka, pii které Japonci vyuZzivali
vSech dostupnych zdroji (McCullough 2009). V roce 2011 denik Tchaj-wan Today uvedl, ze
posledni voln¢ zijici sika tchajvansky byl odloven v roce 1969 (viz také McCullough 2009).
V zajeti bylo chovano né¢kolik Cistokrevnych jedinct tohoto druhu a to napt. v Tchaj-pej Zoo



(McCullough 2009). Pavodné se volné zijici sikové tchajvansti na Tchaj-wanu vyskytovali v
nizinach podél hor v zapadni ¢asti tohoto ostrova. V soucasné dobé vede tzv. monitoring
v evropském prostoru Noel Carey, kdy je v souc¢asné dobé evidovano cca 85 chovanych jedinct

(databaze Species360) viz Ptiloha 1.

Oproti tomu sika vietnamsky (Cervus nippon pseudaxis) nepatii mezi tolik barevné
vyrazné druhy. Teckovani neni tak ostfe ohranicené, pifesto je dobie odliSitelné. Hlavni
ptirozeny vyskyt sikti vietnamskych byl podél Rudé tfeky a pfilehlych hojné zemédélsky
vyuzivanych oblastech. Pravé z takto zeméd¢€lsky vyuzivanych oblasti zacali sikové mizet
nejdiive, a to jiz od pocatkt 19. stoleti. Za vyhubeného ve volné piirod¢ byl tento druh
prohlasen v roce 1998 (McCullough 2009), ale v soucasné dob¢ jsou chovany v soukromych
chovech a jejich ptesny pocet neni znam. Chovy vznikaly zejména pro produkci parozi, a jeste
v osmdesatych letech se cena dospé€lé samice pohybovala kolem péti tisic americkych dolarg.
Po zhrouceni trhu s touto surovinou v roce 2000 klesla cena na dvé sté dolart (McCullough
2009). V hanojské Zoo byla chovana skupina siki vietnamskych, ti vSak byli kiizeni s jedinci
dovezenymi z ruského Vladivostoku. Jednalo se tedy o hybridy C. n. pseudaxis a C. n.
hortulorum (McCullough 2009). Plemenna kniha je vedena RNDr. Janem Pluhackem Ph. D.
zZ ostravské zoologické zahrady. V soucasné dobé je chovano cca 343 jedincli a to ve 28
evropskych, tfech severoamerickych a jedné asijské instituci (databaze Species360) viz Ptiloha
2.

Sikové ochotné hybridizuji s jinymi druhy jelenii. Zejména jiZ se zminénymi blizce
ptibuznymi druhy — jelenem evropskym a jelenem wapiti, ale také i s axisy a jelinky (Bartos et
al. 1981). Ptirozena hybridizace mezi siky a jeleny wapiti se objevuje pouze v mistech jejich
ptirozeného vyskytu v povodi feky Ussuri v ruském Ptimotském kraji. Zde se potkavaji samice
sikl s mladymi samci jelenti wapiti, se kterymi se nasledné pafi. Tato hybridizace je pomérné
malo Castd a dochazi k ni pouze na okrajich rozsiteni sikii (McCullough 2009). Mistni lovci

maji pro hybridy vlastni oznaceni (McCullough 2009).

V oblastech, kde jsou sikové neptivodni, dochazi kvili hybridizaci s mistnimi pfirozené
se vyskytujicimi druhy jeleni ke genetické erozi téchto plvodnich druhti. O velikych
problémech s touto hybridizaci se hovoti pfedev§im ve Spojeném krélovstvi (pfevazné ve
Skotsku, Anglii a Irsku) nebo i v Ceské republice, kde chovani sikové unikli do volné piirody.
K jejich tniku do volné ptirody ptispélo predevsim poskozeni ohrad a plotti obor, kde byli
sikové chovani. Tato poskozeni byla nejcastéji zptisobena vétrem, spadlymi stromy nebo veétSim

mnozstvim snéhu. Nemalou vinu v Gniku siki mé¢la také druhd svétova valka. Béhem valky
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dochazelo k poskozovani ohrad a n¢které chovy diky valce i zanikly. Mnoho chovu sikti zaniklo
o zahy po vélce, protoze je nebylo mozné nadéle financovat. O jelenech sika je zndmo, Ze jsou
veelku dobrymi plavei, to se projevilo po jejich vysazeni na ostrové Brownsea, odkud nékolik
jedinct uplavalo (Carne 2000). Sikové se pak ve volné piirodé velmi dobie adaptovali (Carne
2000).

Hybridizace siki a jelend evropskych je mozna obéma zplsoby tedy s ,,otcem* sikou,
ale také i s ,,matkou” sikou (Barto§ 2009). Cast&j§im je prvni varianta. Bylo pozorovéano, Ze
samci sika v fiji opoustéji sva stanovisté s nejvyssi hustotou a pifipojuji se k harémim jelent
evropskych. Samci jelenil evropskych samce siki ¢asto ignoruji, a to 1 v piipadech, Ze se samci
sikl pokousi pafit nebo se i spaii s lanémi jeleni evropskych (Barto§ & Zirovnicky 1981;
Biedrzycka et al. 2012). Stejné tak bylo pozorovano pareni mezi samci jelent evropskych a
lanémi sikid (Carne 2000). V oblasti Knapdale ve Skotsku bylo spojeni lani sikii se samci jelenti
evropskych pozorovano ¢astéji, nez pafeni samct sikti s lanémi jent evropskych (Carne 2000),
stejné jako v nékterych oblastech v Irsku, kde samice sikil pii pareni preferuji bud’ samce jelenti
evropskych, nebo hybridy. A to navzdory riziku, ze by kvuli jejich velikosti mohlo dojit ke
zranéni (Groves & Grubb 1987). Takto vznikli hybridi jsou plodni a déale se rozmnoZzuji.
Hybridni jedinci jsou dobfe rozpoznatelni v F1 generaci a jejich vzhled je pro lovce/chovatele
zvlastni nebo dokonce ,,podeziely. Casto také byvaji z chovu vyfazeni (McCullough 2009).
S dal§imi generacemi se vSak znaky patrné u hybridd mizi a jde tedy $patné rozpoznat, jedna-
li se hybridniho nebo ¢istokrevného jedince (Biedrzycka et al. 2012; Senn et al. 2010). V téchto
pfipadech je potfeba sensitivni genetické analyzy. NejCastéji je vyuZivana analyza

mitochondridlni DNA a cca desitky mikrosatelitli (Smith et al. 2014; Senn et al. 2010).

Ke kfizeni siki ale dochazelo i umysIng€, a to z nékolika divodi. Ke kiizeni siku
dochazelo na farmach, kde byli sikové chovani jako zdroj parozi v 1y¢i, které je jednou z
nedilnych soucasti tzv. tradi¢ni ¢inské mediciny. Ke kiiZeni, zde dochazelo zejména z ditvodi
navyseni produkce parozi. Ke kiizeni sikii dochazelo také v oborovém chovu, a to predevsim
z dtivodu jiz zminéné nedostateéné znalosti jednotlivych poddruhd. Kiizeni mezi poddruhy sikd
bylo téZ zdokumentovéano z Letniho palace v Pekingu (Banwell 1999, Groves 2006). UmysIng
byli sikové kiizeni i jeleny evropskymi a néktefi jejich hybridni potomci byli prodavani jako
trofejni sikové pro dalsi oborovy chov (Bartos et al. 1981). Pied prvni svétovou valkou byly ve
Velkeé Britanii provadény experimenty s kiizenim poddruhti sikd, tak aby byla zvySena velikost
téla (tj. vétsi produkce zvetiny) a pro lepsi trofejni hodnotu (Carne 2000). V hrabstvi County
Wicklow bylo zjisténo, ze 41 % ze zkoumanych sikii bylo hybridy s jelenem evropskym (Smith



et al.2014). Biedrzycka et al. (2012) uvadi, Ze 15,5 % sikl vychodoevropskych lokalit (Polsko,
Kaliningradska oblast a Litva) je hybridnich.

V dnesni dobé¢ je hybridizace neboli kiizeni mezi taxony Casto diskutovanym tématem
(pro detailni tivahy nad hybridizaci viz Zajicova 2016). PfedevSim pak v ochranaiském
kontextu, kdy mtize dojit hybridizaci ke ztratim nékterych osobitych vlastnosti danych taxoni
tzv. genetické erozi. Oproti tomu se ale také ukazuje, Zze byva zdrojem nékterych vlastnosti,
které mohou byt nositeliim uzite¢né. Je vSak dulezité védét, o ktery typ hybridizace se jedna,

tedy jde-li o hybridizaci ptirozenou nebo hybridizaci ovlivnénou ¢lovékem (Mayr 1964).
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2. Cile prace

Tato prace si klade nékolik cilt:

1) Analyzovat mitochondrialni profil siky vietnamského a siky tchajvanského, konkrétné
pro dva geny (cytochrom b a D-loop), ve vztahu Kk ostatnim rozliSovanym taxontm
(napf. na zaklad¢ topologie fylogenetického stromu, genetické distance, ¢asovy odhad

diversifikace)

2) Urcit maternalni afinitu v Evropé chovanych (a deklarovanych) sikti vietnamskych a
tchajvanskych k vymezitelnym liniim sik a také odhodnout jejich zdkladni populacné-

genetické charakteristiky.

Prvni cil by predstavoval v urCit¢é mife fylogenetickou meta-analyzu vSech
lokalizovanych GenBank-ovych sekvenci pro oba mitochondrialni geny, které jsou doposud
jediné, které maji geograficky reprezentativni vzorkovani, a vykazuji miru variability, ktera

odlisuje alespon nékteré populace-linie-taxony siku.

Druhy cil predstavuje pokus o ¢asteéné provéteni Cistokrevnosti obou evropskych chovii
pro daldi management. V piipadé sikii vietnamskych se uvazuje o introdukei do jizni Ciny,
u sikt tchajvanskych o propojeni s asijskymi chovy, pti¢emz zvlasté u téch tchajvanskych
existuje urcita mira pochyb o cistokrevnosti. Odhad zakladnich populaéné-genetickych
charakteristik by mél ukazat, jak moc jsou ob& populace geneticky rozmanité, a tedy

z evoluéniho-managmentového hlediska v budoucnosti ohrozené.

Samoziejmé plati, Ze studium jen maternalniho profilu méa své limity, ovSem za
aktualniho status quo se jevi jako relativné uZitena testovatelna varianta, piinejmensim

jako prvni krok pro ptipadné dalsi studium.
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3. Materialy a metodika

3.1.Vzorky

Vzorky dvou taxont, na které je tato prace zameétena, tedy siky vietnamského (C. n.
pseudaxis) a siky tchajvanského (C. n. taiouanus) byly ziskany z riznych organizaci a byly
individualné znacené (napf. ¢isla Cipti, barvy znacek, jména zvitat nebo chovatelska cisla). Ze
Zoo Banham bylo analyzovano 10 vzorki, z West Midland Safari & Leisure Park 18 vzorkd,
Z Corbury Park 69 vzorkll, ze Zoo Ostrava Ctyfi vzorky, z Tierparku Berlin tfi vzorky, ze Zoo

Wargava jeden vzorek a jeden vzorek ze Zoo Usti nad Labem (viz Piiloha 3.).

Celkem bylo analyzovéano 106 vzorkt. Jednalo se o vzorky chlupti, krve nebo tkani.
Chlupy a vzorky tkani byly uchovany v 96% etanolu a skladovany pfti -20°C. Krevni vzorky
uchovavané v pufru EDTA byly skladovany pfi teploté 5°C.

Skolitel se téz pokusil ziskat vzorky dal3ich taxontl, ale s neuspokojivym vysledkem
(minimum vzorkl, popf. pozdni dodéni). Vybér jedincl sikti vietnamskych byl peclivé
proveden EEP koordinatorem taxonu RNDr. Janem Pluhackem Ph. D. na zékladé plemenné
knihy, abychom mohli zkusit analyzovat mitochondrialni profil vSech zakladatelskych jedinci
V zdchranném programu. U siky tchajvanskych tento postup nebyl mozny pro omezenou
chovnou evidenci (fada jedinct je navic chovana spiSe oborovym zptisobem, kde jsou paternity
obtizn¢ urcitelné).

DNA byla izolovana pomoci izola¢ni sady Genomic DNA Mini Kit (Geneaid). Dale
byla provedena amplifikace DNA metodou PCR. Na vzniklém produktu byla provedena
elektroforéza na jednoprocentnim agarozovém gelu. PCR produkt by déle ptecistén pomoci
Gel/PCR DNA Fragments Kit (Geneaid). Ptfecisténa DNA byla dale poslana k sekvenaci
(Eurofins).

3.2. Mitochondrialni DNA

U vzorki byla provedena analyza cytochromu b za pouziti primeri cytoB Al a cytoB
B2 (Ludt et al 2004) a analyza D-loop pfi pouziti primert L 15926 a H 00651 (Kocher et al.
1989). Pivodné byly pouzity primery jiné, a to L14724 a H15149 (Bo et al. 2006, Irwin et al.
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1991) pro cytochrom b a L-Pro a H-Phe pro D-loop (Randi et al. 2001, Douzery & Randi 1997).

S témito primery se vSak nepovedlo DNA amplifikovat.

PCR probehlo v cycleru typu Cycler XP (Bioer Technology) o celkovém objemu 25ul
skladajici se z 12,5ul Combi PPP Master Mixu, 8,5ul H20, po 1ul od kazdého z primert a 2ul
DNA.

Amplifikace cytochromu b byla zapocata denaturaci pii 94°C po tii minuty, dale
nasledovala ve 35 cyklech denaturace pii 94°C po 45 sekund, hybridizace pti 54°C po 45
sekund a elongace pti 72°C po dobu jedné minuty a deseti sekund, nasledovala zavérecna

elongace pti 72°C po dobu tii minut.

U nékterych vzorki bylo nutné PCR opakovat. Kdyz i po zopakovani PCR nebyla DNA
Gisp&§né amplifikovana, byla zopakovana izolace DNA. Uprava programu amplifikace nebyla

dale nutna.

Amplifikace pro D-loop byla zapocata denaturaci pii 93°C po dobu dvou minut
nasledovalo 35 cyklli denaturace pii 93°C po dobu jedné minuty, hybridizace po pti 50°C po
dobu dvou minut a elongace pti 72°C po dobu tii minut. Zaveérecna elongace probihala pti 72°C

po dobu deseti minut. (Kocher et al. 1989).

K ovéteni PCR produktu byla provedena elektroforéza na jednoprocentnim agarézovém
gelu. Nasledné byly PCR produkty piecistény pomoci setu Gel/PCR DNA Fragments Kit
(Geneaid). Precisténa DNA byla poslana na sekvenaci (Eurofins). MnozZstvi piecisténé DNA
pro sekvenaci bylo 15ul. K DNA byl pfidan také primer o objemu 2l pfi odesilani jednotlivych

vzorkll nebo 4l pii odesilani platicka s 96 jednotlivymi zkumavkami.

3.3.Analyza dat

K sekvencim DNA ze ziskanych vzorkt, byly pfidany sekvence DNA sikl z databaze
GenBank a to jak pro cytochrom b, tak pro D-loop, u kterych jsme se se skolitelem pokusili o
poddruhové urceni na zaklad¢ lokalit (s pouzitim napi. Banwella 1999; Grovese 2006). Jako
outgroupy byly zvoleny sekvence dle Heckeberg et al. (2016) pro cytochrom b a dle Randi et
al. (2001) pro D-loop. Cytochrome b byl pouzit jakozto standardni marker pro urcovani
genetickych odliSnosti s kvalitou informace stejnou ¢i o néco lepsi, neZ hodné pouZivana
mitochondrialni COX I (cytochrome ¢ oxidase, subunit I) (Tobe et al. 2010), a proto mohou byt
ziskané genetické distance porovnany i s jinymi skupinami savct (Bradley & Baker 2001;

Baker & Bradley 2006). D-loop byl pouzit jako dalsi mitochondrialni gen pro ziskani jist&jsiho
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vysledku, nebot’ by m¢l byt variabiln&jsi nez cytochrom b (Nagata et al. 1998), a téz k validizaci

v

nékterych piekvapivéjsich vysledki na zékladé cytochromu b.

Vsechny ziskané sekvence byly alignovany pomoci programu MAFFT verze 7 (Katoh
& Standley 2013). Alignované sekvence byly nasledné manualné upravené v programu BioEdit
(Hall 1999). Nasledn¢ byly sekvence v programu BigBang 3 (Pialek 2009) ptevedeny do
fromatu nexus. Tento format mohl byt nasledné pouzit v programu jModelTest (Posada 2008),
ktery vypocetl nejvhodnéjsi substituéni model DNA. Dle takto ziskaného modelu byla data déle
zpracovana fylogenetickou analyzou pomoci algoritmu ,,Metropolis-coupled Marcov chain
Monte Carlo* v programu Mr.Bayes 3.1.2 (Huelsenbeck & Ronquist 2001). Otimalni evolu¢ni
model DNA byl pro oba geny GTR+I+ T, s pouzitim Akaikova hodnoticiho pfistupu
v programu jModelTest (Posada 2008). Analyza prob¢hla pti 1 000 000 generaci. Prvnich

300 000 a 450 000stromt bylo odstranéno v ramci procedury ,,burnin®.

Genetické distance byly zjiStény pomoci vypoc€itdny pomoci programu MEGA 5
(Tamura et al. 2011) na zdkladé¢ Kimurova dvou-parametrového modelu substituce pro

srovnatelnost se studiemi Bradley & Baker 2001; Baker & Bradley 2006.

Datovani bylo provedeno programem BEAST2 (Drummond et al. 2012) za pouZiti
fosilii coby kalibra¢nich bodu (Pitra et al 2004). Konkrétné bylo pouzito sedm kalibraénich
bodu ze studie Pitra et al. (2004): 5 Mya pro skupinu Mazama; 7 Mya pro skupinu Muntiacus;
5 Mya pro skupinu Axis; 3,25 Mya pro skupina Rusa, 6 Mya pro skupinu Cervus, 2,25 Mya pro
skupinu jelena bélohubého a 1,2 Mya pro siky. V piipad¢ jelena siky jsme se pokusili revidovat
jejich dataci s pouzitim detailngjsich revizi fosilniho materialu tohoto druhu (Kawamura 2009)
a jeho dataci s pouzitim nize uvedenych studii a dataci z databaze NOW (New and Old Worlds
— Database od fossil mammals). Toto review naznacilo, Ze sikové se objevili pfed min. 1,2
(pokud vnimame druh Cervus/Pseudaxis (nippon) grayi jako prvniho siku — napt. Kawamura
2009) nebo min. 2,6 miliony let (pokud vnimame druh Cervus perrieri jako ,,prvniho* siku —
napt. Groves & Grub 1987; Geist 1998). K urceni Casu rozdéleni linii s 95% posteriorni
pravdépodobnosti byl pouzit model ,,relaxed-clock* (za piredpokladu stalé velikosti populace).
Konvergence a stabilita odhadovanych parametri byla ovéfena pomoci programu TRACER 1.6
(Rambaut & Drummond 2007). Maximdalni pravdépodobnost stromt byla ziskana v
TREEANNOTATOR 2.4.5.0 a nasledné byly Vysledné stromy vizualizovany v programu
FIGTREE 1.4.3 (Drummond & Rambaut 2007; Rambaut 2009).

Uroveti genetické variability dat byla vyjadiena pomoci indexti (Nei 1987) a vypodtena
pomoci programu DnaSP 4.50.2 (Rozas et al. 2008).
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4. Vysledky

Fylogenetické-fylogeografické zhodnoceni bylo provedeno ve dvou variantach — na zaklad¢
Cist¢ GenBank-ovych dat a druhd varianta k témto datim pfipojuje i ma data, pro urceni

mitochondridlnich afinit zoo zvifat.

Bayesovska analyza cytochromu b pro GenBank-ové sekvence dé€li naprostou vétSinu
sik do tii velmi dobte podpotenych skupin (tedy s podporou (=posteriorni pravdépodobnost) >
95%) viz Obr. III. Sesterskou skupinou sikti jsou jeleni wapiti (C. canadensis), této skupiné pak
jelen bélohuby (C. albirostris) a jim pak jelen evropsky (C. elaphus) (vysledky odpovidaji fadé
studii, pro review viz napt. Groves & Grubb 2011); kompletni fylogeneticky strom je ptilozen
na CD). Prvni skupina (skupina I) zahrnuje druhy z jiZznich japonskych ostrovii. Druha skupina
(skupina II) odpovida druhiim ze severnich japonskych ostrovi. Treti skupina zahrnuje druhy
kontinentalni a dale se dé¢li na pét podporenych skupin. Prvni z téchto péti skupin zahrnuje
druhy ze severni Ciny a Mandzuska (C. n. hortulorum). Druh4 skupina zahrnuje siky
vietnamské (C. n. pseudaxis), tfeti skupina zahrnuje siky tchajvanské (C. n. taiouanus) ¢tvrta
skupina je opét dobie podpofena a zahrnuje siky Dybovského (C. n. hortulorum) — oznac¢eno
v kladogramu a tabulkéch nize jako sika Dybovského 2. Posledni skupina odpovida sikiim
oznaceno v kladogramu a v tabulkach jako ,,vychodni Cina®“. Silnou vazbu k podskupindm
vramci skupiny III nevykazuje sekvence JN709895. Ztéto vcelku geograficky slusné

vymezené struktury vybocuje sekvence jen C. n. aplodontus D34629 ve skupiné I.

Data sikt ziskand z databaze GenBank tvoii monofyletickou skupinu. Vyjimkou je zde
jeden jedinec oznaéeny jako Cervus nippon (AJ304501.1). V tomto piipadé, se ale jedna

pravdépodobné o Spatné urceni druhu, ve skute¢nosti se jedna sambara (Rusa unicolor).
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Obr. I11.: Bayesovska analyza GenBank-ovych sekvenci pro cytochrom b. Ciselné udaje znagi

posteriorni pravdépodobnost.

17



Z bayesovské analyzy cytochromu b pro GenBank-ové sekvence a sekvence ziskané pro
zoo-zvitata vyplynulo, Ze néktefi jedinci v evropském prostoru oznacovani jako sika
tchajvansky vykazuji silné afinity k jelenu evropskému (Cervus elaphus), konkrétné jde o tyto
jedince CNT1-CNT9, CNT17, CNT18, CNT20, CNT21, CNT22, CNT28 viz Obr. IV, dale k
sikim z jiznich japonskych ostrovi, konkrétné vzorky CNT32, CNT 37; CNT44, CNT48,
CNT54, CNT56, CNT58, CNT71, CNT78, CNT85, CNT87 viz Obr. V. a zbytek k sikim ze
severni Ciny a Mandzuska (C. n. hortulorum) viz Obr. VI. Vzorky t&chto jedincti byly ziskany
z Zoo Banham a z West Midland Safari & Leisure Park.

CNT1
CNT4
— CNT17
— CNT18

— CNT2
CNT20

0,75CNT28
1 —— CNT8
— CNT22

1099 o3

— CNT6

1 — CNT7

— CNT9

— CNT21

L CNT5

JF489133.1_Cervus_elaphus

Obr. IV.: Mitochondridlni afinity sikii tchajvansky k jelenu evropskému (Cervus

elaphus), na zaklad¢ bayesovské analyzy cytochromu b.
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Obr. V.: Mitochondrialni afinita vzorkt sikt tchajvanskych CNT32, CNT 37; CNT44,
CNT48, CNT54, CNT56, CNT58, CNT71, CNT78, CNT85, CNT87 Kk sikim z jiznich

japonskych ostrovi na zakladé bayesovské analyzy cytochromu b.
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Obr. VI: Umisténi ostatnich vzorkt sikdl tchajvanskych mezi siky ze severni Ciny a

Mandzuska na zakladé bayesovské analyzy cytochromu b.
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Vzorky sikli vietnamskych ziskanych pro tuto analyzu vykazovaly afinitu ke skupiné
siki vietnamskych. Vyjimkou byl pouze vzorek CNP9, ktery vykazoval afinitu k sikim

severnich japonskych ostrovii viz Obr. VII.
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Obr. VII.: Mitochondrialni afinita vzorku siky vietnamského CNP9 k druhti sika ze

severnich japonskych ostrovii na zakladé bayesovské analyzy cytochromu b.

Protoze, jak jiz bylo zminéno, nékteré vzorky jsou ve vysledném stromé& pro cytochrom
b zatazeny mezi jeleny evropské, byl pro kontrolu analyzovan i pro D-loop se stejnym
postupem. Vznikl tak strom pouze pro data ziskana z databdze GenBank a posléze strom pro
ob¢ skupiny ziskanych dat. Vysledny strom s daty s databaze GenBank rozdéloval siky na
stejné skupiny druht jako v ptipadé cytochomu b (vysledny strom pfilozen na CD). Podpora
téchto skupin byla ale piekvapivé nizsi (vyfez z kladogramu s podpotfenymi skupina pfilozen

na CD z divodu jeho velikosti).

Vzorky sikt tchajvanskych z evropskych z00 se zaradily do stejnych skupin jako
Vv piipadé cytochromu b, kromé téchto vyjimek — jedinci navazani na jelena evropského se
v cytochromu b a D-loop lisi ve dvou pfipadech. Prvnim je CNT 20, ktery se objevil ve skupiné
jelena evropského pro cytochrom b, v analyze D-loopu zapadl do skupiny siki severni Ciny a
Mandzuska (C. n. hortulorum). V druhém ptipad¢ se jedna o jedince CNT10, ktery vykazuje

vazbu ke skuping jelena evropského v analyze D-loopu. Ve vysledcich analyzy pro cytochrom
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b se tento vzorek neobjevil, protoZe i pies opakované pokusy se nepodafilo amplifikovat DNA

pro tento usek genu.

Vzorky siky vietnamského vykazuji stejné vazby jako podle cytochromu b, jen vzorek

siky vietnamského CNP9 se podle D-loop(u) zafadil mezi ostatni siky vietnamské (Obr. 1V).

U12867.1_Cervus_elaphus
AF291888.1_Cervus_elaphus_atlanticus
—— CNT1

—— CNT7
—— CNT9
0,87 —— CNT8
—— CNT5
CNT28
CNT18
0,87 CNT17
0,73
—— CNT22
CNT2
—— CNT4
—— CNT3
CNT6
06
‘—— CNT10

075 AF016973.1_Cervus_elaphus
. AF016972.1_Cervus_elaphus

AF291889.1_Cervus_elaphus_hispanicus

0,58

AF291887.1_Cervus_elaphus_hippelaphus

AF291886.1_Cervus_elaphus_hippelaphus

AF291885.1_Cervus_elaphus_corsicanus

Obr. VIII: Mitochondrialni afinita vzorkii CNT1-CNT10, CNT17, CNT18, CNT21,
CNT22, CNT28 k jelenim evropskym (Cervus elaphus) na zakladé bayesovské analyzy D-

loopu.

— AF291881.1_Cervus_nippon_pseudaxis

AHO007723.2_Cervus_nippon_pseudaxis
CNP6

CNP1
—— CNP4
4 CNP7
—— CNP2
—— CNP9
—— CNP5
CNP10

-

—— CNP3
Obr. IX: Mitochondrialni afinita vzorku CNP9 k sikiim vietnamskych na zéklad analyzy
D-loopu.
Vysledky pokusu o datovani jsou uvedeny v tabulce niZe (Tab. III. A Obr. X.— ve formé
pramérné hodnoty) a to jak pro ptivod vsech sikd, tak pro dil¢i dobfe podpotené linie. Celkovy

vysledny strom pro jelenovité s primérnymi hodnotami odhadu pro TMRCA je ptilozen na CD
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z dtivodu jeho velikosti. Tato analyza byla provedena pro cytochrom b, a to z divodu lepsi

srovnatelnost s jinymi studiemi.

Linie TMRCA 95% HDP

,»sika® 3,07 1,79-4,16

,J1Zni japonské ostrovy* 1,88 0,8-2,77

»severni japonské ostrovy* 1,78 0,65 -2,59

,severni Cina a Manzusko* 1,63 0,65 2,39
,,Vietnam* 0,74 0-1,44

,» Tchaj-wan* 1,08 0,33-1,58

,»sika Dybovského 2 0,95 0,13-1,46

,.vychodni Cina“ 1,18 0,56 — 2,33

Tab. I1I.: Vysledné hodnoty (primérné, 95% rozpéti) datovani skupin siki.
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Obr. X.: Odhadované datace diverzifikace siki — u podpotenych linii jsou vyznaceny nody, pro
které jsou uvedeny odhady v tabulce (Tab. I1I.). Datovéni bylo provedeno programem BEAST?2
pro cytochrom b.
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Vysledkem vypoctla genetické variability dat bylo nalezeni 77 haplotypt vykazujici 229
polymorfnich mist (pro celkem 180 pouzitych sekvenci). Pro detail viz tabulka (Tab. IV). Sika
vietnamsky vykazuje, oproti jinym sikiim, obstojnou miru variability a sika tchajvansky naopak
variabilitu nizsi.

Genetické diskatnce pro skupiny sikti jsou znazornéni v tabulce (Tab. V). Pro detail je

na CD uvedena tabulka vsech genetickych distanci pro jelenovité.
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pocet pocet haplotypova nukleotidova diverzita primérny pocet rozdila

skupiny vzorkii haplotypi diverzita Hd (Jukes-Ca:it(t;g)corrected) v nukleotidech k pocet polymorfnich mist
vychodni Cina 21 5 0,7 0,00328 3,352 13
severni Cina a 91 31 0,69 0,00872 8,5 141
Mandzusko
severni japonské 24 12 0,717 0,00218 2,409 17
ostrovy
Vietnam 8 1 0,00977 10,357 29
Tchaj-wan 12 3 0,53 0,00056 0,576 2
jizni japonské ostrovy 24 18 0,971 0,00447 4,873 27

Tab. IV: Odhady zakladnich populaéné genetickych charakteristik pro dil¢i vymezitelné skupiny na zakladé cytochromu b.

skupiny jiinci)i:rpoc::;ské sevet;r;itizsznské S:Z::;;iinkaoa Vietham Tchaj-wan sika Dybovského2 | vychodni €ina

gft':g{;p‘mSké 3,9% 3,40% 2,40% 4,80% 3,90% 5,30%
severni

japonské 3,9% 3,30% 2,60% 3,90% 3,30% 3,40%
ostrovy

;f[‘;ir&liiu(s:ll:)a a 3,40% 3,30% 3,10% 2% 2,20% 1,70%
Vietnam 2,40% 2,60% 3,10% 1,50% 1,80% 1,70%
Tchaj-wan 4,80% 3,90% 2% 1,50% 1,10% 1,70%
i)i;?)ovského 3,90% 3,30% 2,20% 1,80% 1,10% 1,10%
vychodni Cina 5,30% 3,40% 1,70% 1,70% 1,70% 1,10%

Tab. V.: Genetické distance na zaklad¢ analyzy cytochromu b.
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5. Diskuse

Jak jiz bylo uvedeno v tivodu, sikové jsou stiedné velci jeleni z vychodni Asie. Konkrétné
se vyskytuji v Cing, Rusku, Vietnamu, na Korejském poloostrové, Tchaj-wanu a japonskych
ostrovech. Nékolik populaci-taxonu je vSak jiz vyhubeno (napi. C. n. mandarinus a C. n.
grasianus, viz Ba et al. (2013). Tato prace je zaméfena na dva kriticky ohrozené druhy — siku
vietnamského (C. n. pseudaxis) a siku tchajwanského (C. n. taiouanus), ktery je vyrazné
odlisny diky své skvrnitosti i v zimnim obdobi, protdhlému télu a relativné slabému parozi
(Groves 2006). I ptes to, Ze n¢které druhy v plivodnich oblastech ubyvaji, zlstavaji 1 nadale
nedilnou soucasti nékterych vychodnich kultur, at’ uz jsou vnimani jako posvatni tvorové nebo
jsou soucasti tzv. tradi¢ni ¢inské mediciny, kde je vyuzivano jejich parozi v ly¢i (Banwell
1999; McCullough 2009). Z tohoto divodu byli sikové nejen loveni, zejména pak na Tchaj-
wanu, coz byl jeden z hlavnich diuvoda, pro¢ zde vyhynuli. Zde a i jinde vznikaly i specialni
farmy a nékteré funguji i dodnes (McCullough 2009). Sikové nebyli chovani pouze jako zdroj
parozi, ale diky svému atraktivnimu vzhledu byli chovéni i pro okrasu napft. v pekingské
Letnim palaci (Banwell 1999; Groves 2006; McCulough 2009). V dusledku této atraktivity je
treba uvazovat, Ze u tohoto druhu mohlo dochéazet k toku genti mezi dil¢imi populacemi
vlivem dovozl zivych zvifat do z4jmovych chovil, fada farmovych chovli ma jist¢ smésny
puvod (Groves 2006; McCullough 2009). Pozd¢ji byli sikové dovezeni do Evropy, z pocatku
jako politické dary a atraktivni zvifata, po ¢ase i jako zdroj kvalitni zvétiny. Z Evropy pak byli

sikové zavleceni i do zbytku svéta (napt. na Novy Zéland — Banwell 1999).

Sikové se vSak ze zajeti, zejména pak z oborovych chovil, dostali v nepiivodnich oblastech
do volné ptirody, kde se dobfe adaptovali (Carne 2000). Unik sikil v neptivodnich oblastech
vedl Kk nékolika problémim. Dochazi zde nejen ke Skodam v zemédélstvi a lesnictvi
(Barancekova et al. 2012), ale také k hybridizaci s mistnimi druhy jelent, fedev§im pak
s jelenem evropskym (Cervus elaphus). Zejména z tohoto divodu se sikové stali stiedem
zajmu mnoha odbornikd a pfedmétem fady studii vcetné genetickych Setfeni (McCullough
2009).

Z metodického hlediska byly u sikii analyzovany ptfedev§im geny mitochondridlni.
Z téchto gent se nejcastéji jednalo o cytochrom b (napft. Bo et al. 2006; Cook et al. 1998) nebo
D-loop (napt. Cook et al. 1998; Wu et al. 2005). Analyzovéany byly i geny jaderné (o-
lactalbumin, amelogenin (Yamauchi et al. 2000; Matsimoto et al. 2015) nebo mikrosatelity

(napt. Thévenon et al. 2004; Krojerova-Prokesova et al. 2013). Z taxonomického hlediska se
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tyto studie vénuji predevsim sikil z japonskych ostrovil (napt. Nagata et al. 1998; Yamada et
al. 2007), u kterych jsou dobie morfologicky odlisitelné formy ze severnich a jiznich oblasti
(Groves 2006) a Vv poslednich cca deseti letech se studie zacinaji vénovat i kontinentalnim
druhtim siki (napf. Yang et al. 2012; Shao et al. 2014). Kontinentalni formy a formy
z japonskych ostrovli se od sebe mohou liSit zpisobem vokalizace a barvou 1y¢i, kdy
kontinentalni formy maji ly¢i Cervené a ty z japonskych ostrovii maji 1y¢i ¢erné (Groves 2000).
V n¢kolika poslednich letech se zacinaji objevovat studie, které se obé tyto skupiny sikl
analyzuji uz spole¢né, coz je jisté nejlepsi zpusob, jak odhalit jejich evolu¢ni historii (Ba et al.

2013).

Pro tato geneticka Setfeni u siktl je hned n€kolik divodu. Predevsim vyjasnéni taxonomie,
mapovani evoluce — pfedev§im u ostrovnich forem siki (Japonsko a Tchaj-wan) (napf,
Yamada et al. 2007), dale pak snaha o odhad diverzifikace jednotlivych forem siki (napt. Ba
et al. 2013), odhad popula¢né-genetickych parametrii pro dil¢i poddruhy nebo populace
z hlediska genetické zdatnosti (fitness) nebo také k odhaleni pytlactvi (Yang et al. 2012).
Jedna se ale také o studie, které se zabyvaji pivodem vysazenych populaci (napt. Baranc¢ekova

etal. 2012).

Rada studii se téz vénovala detekci hybridnich jedincti. Pfevazné se jednd o hybridizaci
mezi siky a jinymi druhy jelenovitych, zvlasté pak o odhaleni hybrida s jelenem evropskym
(C. elaphus), nebo jednotlivymi poddruhy sikti (McCullough 2009). Pouziti téchto metod také
pomaha odhalit smér a rozsah toku genli (Goodman et al. 1999). S jejich pomoci byla tézZ
potvrzena realizovatelnost predpokladané hybridizace u fady taxond, které¢ byly piedtim
udavany vétSinou na zaklad¢é dokladovaného chovu v lidské péci (napt. Gray 1954) nebo ve
volné pfirodé (Bartos$ et al. 1981). Co se sikll tyce, jsou z téchto studii deklarovana nasledujici
hybridni spojeni: C. n. hortulorum x C. n. nippon a naopak; C. n. nippon x C. elaphus a naopak;

C. n. nippon x C. n. taiouanus a naopak. Potomci téchto ktizeni jsou plodni.

V piipadé nejcasteji studované hybridizace jelenti evropskych a evropskych populaci sikd,
které jsou pravdépodobné odvozeny od japonskych sikti a siky Dybovského (C. n. hortulorum)
nebo jejich hybridi (McCullough 2009), se ukazuje, Ze n€které populace jelenli evropskych
jsou sikou velmi vyznamné znehodnocovany. To je nejvice patrné naptiklad ve Skotsku (napf.
Goodman et al 1999). Dodejme, Ze hybridni povaha jedinct (popf. jejich hybridi) zstava
Casto skryta, a to jak z behaviordlniho, tak z fenotypového hlediska (Senn et al. 2010;

Biedrzycka et al. 2012. Jak jiz bylo zminéno v uvodu, nejlépe jsou hybridni jedinci vzhledové
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rozpoznatelni v F1 generaci a posléze jejich odlisitelnost klesd. Odstranéni nebo vyfazeni

téchto jedincti z chovu je pak tedy slozité a je nutné pouzit vhodnou analyzu DNA.

V piipad¢é v mé praci studovanych ohrozenych a ve volné ptirodé vyhubenych siki (tj.
C. n. pseudaxis a C. n. taiouanus) lze tedy uvazovat hybridizaci s jelenem evropskych
(Biedrzycka et al. 2012; Senn et al.) a mezi samotnymi poddruhy sikil, zejména pak se sikou

Dybovského (McCullough 2009).

Ke genotypizaci jedinct byly v mé praci pouzity dva markery mitochondrialni DNA —
cytochrom b a D-loop. Cytochrom b byl pouzit jakoz-to standardni a piimétené variabilni
marker pro uréovani genetickych rozdilt (viz nize). D-loop byl pouzit jakoz-to dalsi, jesté vice
sensitivnéj$i (viz napi. Nagata et al. 1998) mitochondridlni gen pro validizaci nékterych
neocekavanych vysledkli na zakladé analyzy cytochromu b. Analyza pomoci nami zvolenych
markert je prvnim pokusem o geneticky screening obou téchto ohrozenych taxoni na tzemi
Evropy. Cytochrom b se jevil jako pfiméfené¢ variabilni gen, ktery v pfipadé urcovani
genetickych distanci umoznuje srovnani s jinymi savci (Baker & Bradley 2006; Bradley &
Baker 2001). Empirické vlastnosti cytochromu b ukazuji na jeho lepS$i parametry vici
protéZzované COX I (Tobe et al. 2010). NaSe snaha o vyuziti jadernych markert selhala pro
omezené fylogenetické informace u téchto markerti u jednotlivych poddruht. V ptipadé genu
SRY dokonce i pro druhy, kdy nevykazuje jakoukoli variabilitu napti¢ poddruhy v komplexu
C. elaphus — C. canadensis — C. nippon (napf. Barbosa et al. 2010; Yamazaki et al 2011).
Z hlediska dalSich perspektiv se nabizi (napfi¢ institucemi ne vzdy jednoduse pienositelnd)

analyza mikrosateliti nebo senzitivnéjsich genetickych/genomickych markert (napt. SNPs).

Z fylogenetického-fylogeografického hlediska studia sikli je napadna dichotomie
studii. Ty se bud zabyvaji studiem forem sikli z japonskych ostrovii nebo forem
kontinentéalnich (viz vyse), byt’ dochdzi uz také ke kombinovani obou forem (Cook et al. 1998,
Ba et al. 2013; pro review téz Groves 2006; Groves & Grubb 2011). Na§ pokus zahrnul
vSechny dostupné sekvence z databaze GenBank. Vysledky analyz jsou de facto dosti
kompatibilni s témito poslednimi komplexnéj§imi studiemi ¢i review. Napifi¢ metodam i
genim se jeleni sika jako monofyleticka skupina ukazuji jako sesterska skupina jelenim
wapiti (C. canandensis), této dvojici je sestersky jelen bélohuby (C. albirostris) a az této trojici
je sestersky komplex jelena evropského (C. elaphus). Bayesovska analyza jak pro cytochrom
b, tak pro D-loop rozdélila siky na tii vétsi skupiny: siky jiznich japonskych ostrovi, siky
severnich japonskych ostrovil a na siky kontinentdlni, ktera se dé€li na dals$i podskupiny, coz je

kompatibilni s nékterymi studie (napt. Cook et al. 1998; Nagata et al. 1998; Pitra et al. 2004;
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Groves 2006; Groves & Grubb 2011; Ba et al. 2013). Nas pokus o fylogenetické zhodnoceni
téz vykazuje n€kolik implikaci. Ukazuje se ze jakasi ,,vira“ v jednoho siku miize byt
zavadgjici, 1 pies vSeobecny koncensus, ze mitochondrialni geny oproti jadernym markerim
maji tendenci vykazovat vétsi miru strukturace, ty pak mohou, ale i nemusi byt potvrzeny
jadernymi markery — klasicky rozpor ,,gene tree* x ,,species tree” (napt. Zachos et al. 2013).
Pokud by byla silnd podpora téchto linii zvazovana z taxonomického hlediska, nabizi se
predevSim porovnani s nejnoveéjsSi revizi siki (Groves & Grubb 2011). Hierarchicky
pohlizeno, naSe vysledky naznacuji genetickou podporu jejich druhii (nicméné tuto podporu
vztahujeme Kk faktu, ze nékteré linie se jevi osobité, nikoliv v taxonomické urovni, tj.
neprovedli jsme analyzy provéfujici deliminaci druhd) — C. nippon, C. aplodontus, C.
hortulorum, C. sichuanicus, C. taiouanus a C. pseudaxis, nikoliv ale C. pulchellus. Na jejich
poddruhové urovni nase vysledky nenaznaduji jimi naznaCovanou osobitost C. nippon
mageshimae, C. n. yakushimae, C. n. keramae nebo C. aplodontus aplodontus a C. a.
yesoensis. V kontextu k této revize z roku 2011 mizeme fict, ze C. n. kopschi neni na zaklad¢
nasich vysledkd synonymnim s C. n. pseudaxis, jak bylo v této monografii pivodné
navrhovano. I pfes to ze nékteré malé formy (napf. C. n. keramae) nejsou geneticky
podpofené, mohou byt morfologicky velmi osobité (Grovese 2006, Groves & Grubb 2011).
V téchto pfipadech mohly rozdily vzniknout velmi rychle, cozZ 1ze soudit 1 z jinych doloZenych

ptipadu u jelenovitych (napf. Lister et al 1989).

Pro srovnavani druhovych nebo poddruhovych urovni jsou bézné vyuzivané genetické
distance. U téchto distanci je snaha stanovit jakési univerzalni hodnoty pro urceni druhi (napf.
Zachose & Lovary 2010). I pres kriticky pohled nékterych autort (napt. Groves et al. 2007)
se jedna o vcelku uZiteCny ukazatel osobitosti linii/taxoni. Nami ziskané hodnoty distanci
mezi liniemi a konvencné uznavanymi poddruhy siki (1,1-5,3%) prevazné spadaji do
kategorie tzv. kategorie mezidruhovych/vnitrodruhovych distanci se stanovenym rozmezim 2-
11% (Baker & Bradley 2006; Bradley & Baker 2001). Popravde¢ tato klasifikace se ukazala ne
moc fikajici, proto lze poznamenat, Ze do naSeho rozmezi hodnot a distanci by zapadly
distance mezi témito konvencné uznavanymi druhy jelenovitych: Cervus nippon x C.
albirostris nebo nebo k C. elaphus nebo k C.timorensis nebo k C.canadensis nebo k Rusa
marianna, Cervus albirostris x C. canadensis, Cervus schomburgkii x C. duvaucelii, Rusa
marianna X R. alfredi, Muntiacus feae x M. crinifrons, Muntiacus putaonensis x M.

truongsonensis, Muntiacus rooseveltorum x M. muntjak nebo k M. truongsonensis, Mazama
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chunyi x M. gouazoupira, Mazama bororo x M. americana nebo k M. nana, Mazama nana X
M. americana, Mazama rufina x M. bricenii, Pudu mefistophiles x Mazama bricenii..

Miru osobitosti linii/taxonu téz udava i jejich stari. Na§ odhady naznacuji stéii sikli na
3,07 mil. let (1,75-4,16). Tyto odhady jsou vyssi, nez dokladaji nékteré dosavadni studie. Ba
et al. (2013) napiiklad udava stafi sikii mezi 1,75-2,08 miliony let. Konkrétné tiecba Kawamura
(2009) uvazuje stati sikt od stfedniho pleistocénu, ovSem jim, se siky synonymizovani fosilni
jeleni (napi. Pseudaxis/Cervus grayi) maji fosilni zaznam mnohem starsi (blize viz kapitola
Material a metody). Lze tedy, snad 1 opravnéné spekulovat o ptivodu napf. tchajvanskych sikt,
kteti se jevi star$§imi nez ptivodné zvazovanych 40 tisic let (McCullough 2009). Nami ziskana
hodnota pro stafi sikli vietnamskych 0,74 mil. let (0-1,44) a u sikt tchajvanskych 1,08 mil. let
(0,33-1,58). Jakkoliv, vztahy kontinentalnich x japonskych sikt jsou kolisavé, a tedy ne zcela
jisté zrekonstruovatelné z hlediska vzajemného puvodu (viz napt. Ba et al. 2013, naSe
vysledky), oba zde studovani sikové (vietnamsky a tchajvansky) jsou soucasti téch

kontinentalnich.

Z hlediska zde studovanych zoo-jedinti plati, Ze vétSina materndlnich linii siky
vietnamského (C. n. pseudaxis) se sdruzuje do jedné linie s GenBank-ovou
sekvenci/GenBankovymi sekvencemi. To, z ochrandfského hlediska plisobi velmi
povzbudive. Zvlastni pozornost (tj. opakované provéteni) si vSak zaslouzi jedinec chovany ve
varSavské Zoo (CNP 9), ktery se k této linii, v analyze pro cytochrom b oproti analyze D-loop,

nefadi.

V ptipadé sikl, ktefi byli pro analyzu ziskani coby sikové tchajwansti (C. n.
taiouanus), vysledky tolik pozitivni nejsou. Cast téchto vzorkl prokazatelné vykazuje afinity
k jelenu evropskému (C. elaphus) a ostatni vzorky k jedincim ze severni Ciny a Mandzuska
(C. n. hortulorum) nebo sikt z jiznich japonskych ostrovi. Diky tomuto zjisténi se tedy
evropsky chov sikl tchajvansky nejevi tak ochranarsky vyznamny. Je ale nutné provést dalsi
Setfeni a téZ zvazit aspekt mitochondridlni rekombinace, kdy by se mohla ¢ast mitochondrialni
DNA pienaset jak po materndlni linii, tak 1 po parentalni (Leducq et al. 2017), nicméné
Vv piipad€ nekvalitnich sekvenci jsme vzdy pfistupovali k opakovanym izolacim, PCR a re-

sekvenaci.

NasSe analyza déale naznacila, Ze né&které sekvence, které pochdzeji z databaze
GenBank, patii k chybné¢ ur€enym druhtim, jak jiz bylo zminéno ve vysledcich. Tato

skutecnost je znama, a proto je diilezita jista peclivost a kriticnost pii praci.
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Vysledky analyzy genetické diverzity sikii (Tab. IV.) ukazuji na pomérné vysoky pocet
haplotypti. Pokud bychom popisovali genetickou rozmanitost na ptikladu poctu haplotypu,
pak nejvyssi pocet ma sika Dybovského, coz by mohlo poukazovat na nezdecimovany stav
tam¢&jSich populaci (pfitom zde doslo k velkému poklesu stavii sikii ve 40. letech 20. stoleti —
McCullough 2009), naopak cinské populace se jevi byt geneticky zredukované, ale je tfeba
samoziejmé zohlednit i pocet studovanych jedincti. SluSny pocet haplotypli ma severni i jizni
japonska linie (jizni vice, coz muze znacit tam&jsi veétsi stabilitu-ptivetivost klimatickych a
vegetacnich pomért v prabehu pleistocénu — napt. Ohdachi et al. 2015) Naopak pocet
haplotypti je nizky, a to jak z hlediska o¢ekavatelného odstépeni od kontinentalnich populaci,
tak z hlediska tbytku zptuisobeného ¢lovékem (McCullough 2009), u siky tchajvanského. U
siky vietnamského ale zdchovny tedy program disponuje zajimavou variabilitou, diky které se
tento taxon do budoucna snad udrzi. Thévenon et al. (2004) uvadi na zaklad¢ mikrosatelit,
Ze porovnavana diverzita sikt vietnamskych chovanych v zoologickych zahradach a sikd
vietnamskych chovanych na farmach ve Vietnamu je srovnatelna (i ptes veétsi pocet jedinct
ziskanych z farem), a mohli by pifedstavovat dostatecne variabilni zdroj pro moZznou
reitrodukce a udrzeni tohoto taxonu. Barancekova et al. (2012) uvadi, ze diverzita sikl
chovanych v Ceski republice je vy$§i nez u volné Zijici populace v Rusku. To je vsak
prisuzovano poklesu stavu sikit ve 40. letech 20. stoleti (McCullough 2009). Krojerova-
ProkeSové et al. (2013) porovnavali populace sikli (oznacovanych jako C. n. hortulorum)
chovanych v Ceské republice a populaci C. n. hortulorum v Piimoiském kraji, geneticka
variabilita obou populaci byla nizka a populace ¢eskych sikd nesla stoby ki#izeni s druhy

z japonskych ostrovil a jihovychodni Ciny.
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6. Zavér

Ze zde ptedstavenych vysledkd vyplyva, ze sikové zahrnuji n€kolik osobitych linii,
jejichz stafi neni zanedbatelné, mezi tyto nejosobitéjsi linie patii i sika vietnamsky a sika

tchajvansky.

Z mé prvotni analyzy mitochondridlni DNA vyplyva, ze evropské chovy disponuji
Z hlediska variability a Cistokrevnosti hodnotnym chovem siky vietnamského, ale sika
tchajvansky dochovany v Evropé je patrné ovlivnén mitochondrialni introgresi jinych

poddruhti siki, a dokonce i jelena evropského.

Pro definitivni zdvéry bude vSak nutné dalsi a detailnéjsi zhodnoceni za pouziti jinych
genetickych markertl (napf. mikrosatelitl). A to jak z fylogenetického hlediska, tak pro

vérohodnou detekci hybridnich jedinct a rozsahu introgrese.
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8. Prilohy

Ptiloha 1.: Aktualni pocty sikti tchajvanskych.

Cervus nippon taiouanus / Taiwanese sika deer Male | Female | Other | Birth (last 12 month) | Group M. | Group F. | Group O. | Total
Region/Instituce

Region: Asie - 1 instituce

TAIPEI / Taipei Zoo 4 3 1 2 0 0 0 8
Region: Evropa 3 instituce

BANHAM / ZSEA Banham Zoo Ltd. 0 0 0 13 13 21 0 34
BEWDLEY / West Midland Safari & Leisure Park Ltd |3 26 0 3 0 0 0 29
OBTERRE / Parc de la Haute Touche (MNHN) 6 5 0 2 0 0 0 11
Region: Severni Amerika 1 instituce

NY BRONX / Bronx Zoo/Wildlife Conservation Society |0 3 0 0 0 0 0 3
Celkem 85

4%




Ptiloha 2.: Aktualni pocty sikti vietnamskych.

Mal Birth Tot
Cervus nippon pseudaxis / Indochinese sika deer e month) al
Region/Instituce
All 32 Institutions, 3 Regions
Region: Asie 1 instituce
SAIGON / Saigon Zoo & Botanical Gardens 2 2 14
Region: Evropa 28 instituci
AGRATE / Parco Faunistico La Torbiera 1 0 4
BERLIN TP/ Tierpark Berlin-Friedrichsfelde GmbH 5 3 10
BRATISLAYV / Zoologicka Zahrada Bratislava 2 0 6
ERFURT / Thuringer Zoopark Erfurt 1 1 6
GORLITZ / Naturschutz-Tierpark Goerlitz 2 0 5
GUERNO / Parc Zoologique de Chateau de Branféré 1 0 2

I
w




HAMBURG / Tierpark Hagenbeck GmbH 10 |6 0 16
HILVARENB / Safaripark Beekse Bergen 2 14 0 16
KARLSRUHE / Zoologischer Stadtgarten Karlsruhe 2 6 1 9
KATOWICE / Silesian Zoological Garden 4 9 0 13
KRONBERG / Opel-Zoo von Opel HessischeZoostiftung 8 6 0 14
LISIEUX Z/ CERZA Centre d'Etude et de Recherche Zoologique

Augeron 3 12 23 38
NEUNKIRCH / Neunkircher Zoologischer Garten GmbH 1 3 0 11
NYIREGYHA / Nyiregyhazi Allatpark Nonprofit KFT (Sosto

Z00) 1 3 0 4
OBTERRE / Parc de la Haute Touche (MNHN) 9 8 2 19
OLOMOUC / Zoologicka zahrada Olomouc 1 9 0 10
OSTRAVA / Zoologickazahrada Ostrava 1 7 0 8
OVERLOON / Zoo Parc Overloon 1 5 0 6
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PEAKWILD / The Peak Wildlife Project

11

PEAUGRES / Safari de Peaugres

30

33

POZNAN / Ogrod Zoologiczny w Poznaniu

10

SOFIAZOO / Sofia Zoological Gardens

10

TREGOMZOO / Parc Zoologique de Tregomeur

USTI / Usti nad Labem Zoo

12

VIENNA / Schonbrunner Tiergarten GmbH

WARSAW / Miejski Ogrod Zoologiczny Warsaw

10

WOBURNLTD / Woburn Safari Park

11

ZAMOSCZSM / Ogrod Zoologiczny im. Stefana Milera

Region: Severni Amerika 3 instituce

AKRON / Akron Zoological Park

SD-WAP / San Diego Zoo Safari Park

12

N
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WILDS / The Wilds 4 ‘6 ‘O ‘O ‘0 ‘O ‘0 10
Celkem 343
Ptiloha 3.: Seznam ziskanych vzorki a zdrojovych instituci.

Druh Oznaceni vzorku | Zdrojova organizace Originalni znaceni vzorku |Pohlavi | Typ vzorku
Cervus nippon pseudaxis CNP1 Zoo Ostrava nelze zvefejnit F chlupy
Cervus nippon pseudaxis CNP2 Zoo Ostrava nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon pseudaxis CNP3 Zoo Ostrava nelze zvefejnit M chlupy
Cervus nippon pseudaxis CNP4 Z00 Ostrava nelze zvefejnit F chlupy
Cervus nippon pseudaxis CNP5 Tierpark Berlin nelze zvefejnit M krev EDTA
Cervus nippon pseudaxis CNP6 Tierpark Berlin nelze zvefejnit F krev EDTA
Cervus nippon pseudaxis CNP7 Tierpark Berlin nelze zverejnit F krev EDTA
Cervus nippon pseudaxis CNP9 Warsaw nelze zvefejnit M Krev

1%




Cervus nippon pseudaxis CNP10 Zoo Usti nad Labem nelze zvefejnit krev
Cervus nippon taioanus CNT1 Banham ZOO nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT2 Banham ZOO nelze zvetejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT3 Banham ZOO nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT4 Banham ZOO nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT5 Banham ZOO nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT6 Banham ZOO nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT7 Banham ZOO nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT8 Banham ZOO nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT9 Banham ZOO nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT10 Banham ZOO nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT11 West Midland Safar & Leisure nelze zverejnit krev EDTA

Park

Ly




West Midland Safari & Leisure

Park

Cervus nippon taioanus CNT12 Park nelze zvefejnit M krev EDTA
ar
) ] West Midland Safari & Leisure
Cervus nippon taioanus CNT13 Park nelze zvetejnit - krev EDTA
ar
) ] West Midland Safari & Leisure
Cervus nippon taioanus CNT14 Park nelze zverejnit ulk M krev EDTA
ar
) ) West Midland Safari & Leisure
Cervus nippon taioanus CNT15 Park nelze zvetejnit M krev EDTA
ar
) _ West Midland Safari & Leisure
Cervus nippon taioanus CNT16 Park nelze zverejnit M krev EDTA
ar
) ) West Midland Safari & Leisure
Cervus nippon taioanus CNT17 Park nelze zverejnit F krev EDTA
ar
) ) West Midland Safari & Leisure
Cervus nippon taioanus CNT18 Park nelze zvefejnit - krev EDTA
ar
) ] West Midland Safari & Leisure
Cervus nippon taioanus CNT19 nelze zverejnit M krev EDTA

1%




Cervus nippon taioanus

CNT20

West Midland Safari & Leisure
Park

nelze zvefejnit

krev EDTA

Cervus nippon taioanus

CNT21

West Midland Safari & Leisure
Park

nelze zvetejnit

krev EDTA

Cervus nippon taioanus

CNT22

West Midland Safari & Leisure
Park

nelze zverejnit

krev EDTA

Cervus nippon taioanus

CNT23

West Midland Safari & Leisure
Park

nelze zvetejnit

krev EDTA

Cervus nippon taioanus

CNT24

West Midland Safari & Leisure
Park

nelze zvefejnit

krev EDTA

Cervus nippon taioanus

CNT25

West Midland Safari & Leisure
Park

nelze zvetejnit

krev EDTA

Cervus nippon taioanus

CNT26

West Midland Safari & Leisure
Park

nelze zvefejnit

krev EDTA

Cervus nippon taioanus

CNT27

West Midland Safari & Leisure
Park

nelze zvetejnit

krev EDTA

6v




West Midland Safari & Leisure

Cervus nippon taioanus CNT28 Park nelze zvefejnit krev EDTA
Cervus nippon taioanus CNT29 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT30 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT31 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT32 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT33 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT34 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT35 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT36 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT37 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT38 Cornbury Park nelze zverejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT39 Cornbury Park nelze zverejnit tkan
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Cervus nippon taioanus CNT40 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT41 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNTA42 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT43 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT44 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT45 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNTA47 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT48 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNTA49 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT50 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT51 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT52 Cornbury Park nelze zverejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT53 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan

1S




Cervus nippon taioanus CNT54 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT55 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT56 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT57 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT58 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT59 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT60 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT61 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT62 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT63 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT64 Cornbury Park nelze zvetejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT65 Cornbury Park nelze zverejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT66 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
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Cervus nippon taioanus CNT67 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT68 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT69 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT70 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT71 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT72 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT74 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT75 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT76 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT77 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT78 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT79 Cornbury Park nelze zverejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT80 Cornbury Park nelze zvetejnit chlupy
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Cervus nippon taioanus CNT81 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT82 Cornbury Park nelze zvetejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT83 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT84 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT85 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT86 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT87 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT88 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT89 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT90 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT91 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
Cervus nippon taioanus CNT92 Cornbury Park nelze zverejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT93 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan
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Cervus nippon taioanus CNT94 Cornbury Park nelze zvefejnit tkan

Cervus nippon taioanus CNT95 Cornbury Park nelze zvetejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT96 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT97 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNTO98 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy
Cervus nippon taioanus CNT99 Cornbury Park nelze zvefejnit chlupy

Ptilohy na CD:

- Kompletni bayesovsky fylogeneticky strom pro cytochrom b.

- Kompletni bayesovky fylogeneticky strom pro D-loop.

- Bayesovsky fylogeneticky strom — skupiny sikti pro D-loop.

- Celkovy datovany strom jelenovitych s primérnymi hodnotami diverzifika¢nich ¢ast pro cytochrom b.

- Bayesovsky strom se zoo-vzorky pro cytochrom b.

- Bayesovsky strom se zoo-vzorky pro D-loop.

- Kompletni tabulka genetickych distanci pro cytochrom b.
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