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Abstrakt: 

S rozvojem molekulárních a genetických metod vznikají v posledních 

dekádách zmatky v klasifikačních systémech organismů. Vlivem odlišných metod se 

dnes nahlíží na život z jiné perspektivy, než tomu bylo v minulosti, a původní, 

zaběhnuté systémy se pod tímto revidováním místy značně mění. Následkem toho je 

čím dál obtížnější rozpoznat, které taxonomické změny vyvolává objektivně lepší 

poznání biodiverzity a které jsou pouze subjektivním názorem jednotlivých taxonomů. 

Tato práce si klade za cíl na řádu žab (Anura) otestovat, zda (a v případě, že 

ano, jak výrazná) existuje přímá souvislost mezi intenzitou výzkumu a změnami 

v taxonomii na úrovni rodu. 

Pro 18 největších čeledí žab (Anura) zahrnujících 83% všech žabích druhů byl 

proveden průzkum odborné literatury zabývající se jejich fylogenetikou či taxonomií 

pro období 2000 až 2017. Zvláštní důraz byl kladen na zaznamenání dynamiky 

taxonomického vzniku a zániku rodů. Výsledky ukazují signifikantní nárůst v počtu 

rodů ve sledovaných čeledích za zmiňované období, přičemž nejvýznamnějším 

faktorem, odpovědným za tento nárůst diverzity na úrovni rodu, bylo prokázáno 

výzkumné úsilí taxonomů.  

 

Klíčová slova: taxonomie, fylogeneze, žáby, rod 

  



 

 

Summary: 

Over the last few decades there has been a confusion in the classification 

system of organisms with the development of molecular and genetic methods. Life is 

currently perceived from a different perspective than in the past due to different 

methods, and old, standard systems have significantly changed as a result of such 

alteration. As a consequence, it is harder and harder to distinguish which taxonomic 

changes are caused by objectively better recognition of biodiversity and which seem 

to be only subjective opinions of particular taxonomists. 

The objective of this thesis was to test the order of frogs (Anura) if (and, if so, 

how signifficant) there is a direct link between the research efforts and changes in 

taxonomy with respect to genuses. 

The research of a specialised literature was carried out for 18 biggest families 

of frogs (Anura) including 83% of all frog species while it focused on their 

phylogenetics and taxonomy over the period from 2000 to 2017. The main emphasis 

was put on the record dealing with the dynamics of taxonomic genus splitt and lump. 

Results show a significant growth in the number of genuses in observed families in the 

aforementioned period while the research efforts of taxonoms were proved to be the 

most relevant factors causing such increase in diversity with respect to genuses. 
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1. Úvod 

Od doby, kdy lidé začali používat k vzájemnému dorozumívání řeč, se k této, 

pro lidi unikátní, vlastnosti vážou určitá privilegia, ale i nepříjemnosti. Slova jakožto 

symboly jsou abstraktní a do značné míry subjektivní entity. To s sebou nese zcela 

přirozeně jistou míru nepřesností. Velmi elegantně shrnul tuto problematiku český 

spisovatel a básník Lech Przeczek: „Slova mají mnoho významů a dají se různě 

interpretovat. V tom je jejich kouzlo, ale zároveň i prokletí.“ A ne jinak je tomu i na 

poli jinak přísně racionálních a objektivních přírodních věd. 

Aby bylo možné studovat organismy žijící na naší planetě, bylo třeba o nich 

začít komunikovat jednoznačně. S takovým systematickým pojmenováváním, jak ho 

známe dnes, přišel v 18. století švédský biolog Carl von Linné. Ten nejenže pocítil, 

ale i uspokojil potřebu vytvořit univerzální jednotný systém, který by umožnil 

komunikaci o diverzitě organismů a jejich hierarchii na mezinárodní úrovni. 

Základním předpokladem byl specifický a univerzální jazyk, který dal vzniknout 

vědeckým názvům a souvisejícím názvoslovným pravidlům. Tento přístup se stal 

velmi populárním a opravdu se celosvětově zavedl, takže od té doby mají organismy 

kromě svého obecného názvu i název odborný (Dubois 2010, Vences e al. 2013, 

Richards 2016). 

Cílem Linného systému bylo vytvořit stabilní názvy, celosvětově uznávané, 

s malou mírou proměnlivosti. V posledních několika dekádách se však, převážně 

vlivem rozvoje genetických a molekulárních věd, pozvolna přechází z této klasifikace 

založené na podobnosti na klasifikaci, která vychází z příbuznosti jednotlivých taxonů, 

a tím je stabilita pozic jednotlivých taxonů a tím pádem i jejich názvů ohrožena. 

Zklidnit situaci nepomáhá ani skutečnost, že, zatímco v dobách minulých byla 

podstatná většina biologů zároveň taxonomy, v současné době je biologie natolik 

rozšířený obor zahrnující ohromnou spoustu specializací, že taxonomie je jen jeho 

malou součástí (Wilson 2004, Smith a Chiszar 2006). 

Vlivem těchto a dalších okolností, nastává zmatek. Koncoví uživatelé 

odborných názvů si nejsou jisti, jak je mají používat, zda jsou ještě aktuální, nevědí, 

na koho se pro tyto informace mohou obrátit. S ohledem na to, že se ani sami odborníci 

na danou skupinu nejsou schopni shodnout na jednom řešení, se není čemu divit. Tím 

se paradoxně odkláníme od původního záměru vytvořit stabilní systém vědeckých 
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názvů a naopak se mnohdy dostáváme do situace, kdy jsou regionální názvy 

stabilnější. Tyto názvy se totiž vlivem taxonomických revizí nemění (Pauly et al. 

2009).  

Celá tato situace je vyvolána intenzivnější snahou o poznání biodiverzity na 

Zemi. Dnes vědci vlivem odlišných, detailnějších metod nahlížejí na život z jiné 

perspektivy, než tomu bylo v minulosti, a je, zdá se, poněkud nešikovné aplikovat tyto 

nové přístupy na staré systémy, které byly vytvořeny za jiných okolností, pro jiný typ 

dat a jiný úhel pohledu (Robinson a Kommendahl 2002, Benton 2007). 

Tato práce si klade za cíl na řádu žab (Anura) otestovat, zda (a v případě, že 

ano, jak výrazná) existuje přímá souvislost mezi intenzitou výzkumu a změnami 

v taxonomii. Konkrétně byly zadány následující body, kterým zde bude věnován 

prostor: 

1. Excerpce publikací na téma fylogeneze a taxonomie žab za posledních 10 let 

2. Přehled recentní systematiky žab 

3. Porovnání taxonomických změn u druhově početnějších čeledí žab  

4. Statistická analýza vztahu diverzity na úrovni rodu a výzkumného úsilí 

5. Srovnání s ostatními skupinami živočichů 
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2. Literární rešerše 

2.1. Taxonomie 

Aby bylo možné studovat živé organismy na naší planetě, musíme být schopni 

o nich komunikovat jednoznačně. Za tímto účelem byla vytvořena taxonomie. Tato 

věda nám dává informace o identifikaci, klasifikaci a pojmenovávání organismů 

(Wheeler 2008, Vences et al. 2013). Evoluční taxonomové ji dělí do dvou oblastí, 

přičemž každá má své vlastní rozlišovací přístupy a problémy. Mikrotaxonomie 

(neboli alfa-taxonomie) se zabývá druhy, zatímco makrotaxonomie (také 

supraspecifická taxonomie) je seskupování a řazení druhů do vyšších taxonů (Mayr 

1942, De Queiroz 2007, Vences et al. 2013, Richards 2016). Makrotaxonomie je 

založena na závěru vztahů podle Henningových (1966) principů fylogenetiky (Vences 

et al. 2013, Richards 2016). Primární funkcí taxonomické nomenklatury je tedy 

organismus pojmenovat, tou sekundární správně ho zařadit do systému (Smith a 

Chiszar 2006, Pauly et al. 2009, Vences et al. 2013). 

2.1.1. Carl von Linné 

Za otce moderní nomenklatury je považován švédský biolog Carl Linné, který 

v roce 1758 zavedl binominální systém pojmenovávání (Vences e al. 2013). To 

znamená, že každý organismus nese dvě jména – první rodové a druhé druhové. Díky 

tomu je snadné jednotlivé organismy zařadit do rodů. Ty pak spolu s dalšími vyššími 

taxony (čeleď, řád…) tvoří hierarchickou strukturu (Smith a Chiszar 2006).  

V důsledku postupné práce taxonomů navazujících na Linného práci byly za 

dvě a půl století stanoveny sady pro různé skupiny organismů, které do dnes přežívají 

ve specializovaných kodexech. Příkladem pro skupinu živočichů je Mezinárodní kód 

zoologické nomenklatury (ICZN z anglického International Code of Zoological 

Nomenclature), pro rostliny Mezinárodní kód nomenklatury řas, hub a rostlin (ICN, 

International Code of Nomenclature for algae, fungi, and plants). Tyto kodexy neříkají 

nic o evolučním původů taxonů, to je zoologické rozhodnutí, nikoliv nomenklatorické 

(Smith a Chiszar 2006, Dubois 2010). 

2.1.2. Taxonomická nestabilita 

Linného klasifikační systém je založen na podobnosti, avšak současní 

taxonomové se shodují na tom, že klasifikace organismů by se měla snažit co 
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nejvěrohodněji odrážet jejich fylogenetické vztahy, je tedy kladen přísný důraz na 

monofyletismus jednotlivých taxonů (Mayer 1942, Vences et al 2013, Richards 2016).  

Monofyletismus má dva možné výklady a to kladistický a evolučně 

systematický. Kladistické pojetí definuje monofyletický taxon jako soubor jedinců 

obsahujících předka a všechny jeho potomky. Takovémuto taxonu potom říkáme klad. 

Evolučně systematické pojetí tomuto výkladu říká holofyletismus (Henning 1966, 

Zrzavý 2006). Evolučně systematické pojetí říká, že monofyletický je ten taxon, který 

v sobě zahrnuje předka a ne nutně všechny jeho potomky a to za předpokladu, že 

vyloučený potomek není předkem do taxonu zahrnutého potomka. Tento taxon je 

v kladistickém pojetí považován za parafyletický (Mayr 1942, Simpson 1961, Zrzavý 

2006). Jako příklad aplikace těchto tvou typů monofyletismu si můžeme uvést třídu 

plazů (Reptila). Ptáci (Aves) se tradičně staví jako rovnocenní třídě plazů i přes to, že 

jsou vnoření hluboko do ní. Třída Plazů je tedy z pohledu evolučně systematického 

pojetí monofyletická, z hlediska kladistického pojetí parafyletická (monofyletická by 

byla, pokud by ptáci byli řazeni do skupiny plazů na úroveň krokodýlů, želv a 

šupinatých). Já zde používám pojem monofyletismus v pojetí kladistickém. 

Z toho vyplývá, že s rozvojem a širším užitím molekulárních a genetických dat 

se začalo věřit, že mnoho skupin, které (na základě převážně morfologických znaků) 

byly do té doby považovány za příbuzné, je od sebe vzdáleno na míle daleko (tedy 

netvoří monofyletické celky). Ve spoustě případů si jsou vzájemně příbuzné taxony 

skutečně podobné. Na druhou stranu není obtížné představit si situaci, ve které vlivem 

vnějších podmínek dochází k situaci, kdy se u fylogeneticky nepříbuzných taxonů 

vyvinou znaky nezávisle na sobě, tedy nejsou zděděny po společném předkovi. 

Tomuto ději se říká homoplazie, nebo také konvergence (Mayer 1942, Vences et al 

2013, Richards 2016). Jako učebnicový příklad se často uvádí konvergence tělního 

plánu ryb a kytovců nebo křídla ptáků a hmyzu, kdy tyto skupiny vlivem existence 

v určitém prostředí (vody, vzduchu) si jsou nápadně podobné nebo používají stejnou 

životní strategii a přesto jsou od sebe fylogeneticky velmi vzdálené (Richards 2016). 

Pokud se na danou záležitost podíváme z druhé strany, příkladem může být například 

poměrně nedávno sestavený nadřád Afrotheria, který sdružuje morfologicky veskrze 

odlišné řády jakými chobotnatci, bércouni nebo sirény beze sporu jsou (Springer et al. 

2004). 
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Problémy s nestabilitou užívané klasifikace už si taxonomové (a nejen oni) 

uvědomují řadu let. Napsala se o tom spousta článků, proběhla spousta diskuzí, ve 

kterých padaly různé návrhy řešení (Hillis 2006, Pauly et al. 2009 a jiní). Docela 

nedávno shrnuli velkou část těchto návrhů do poměrně rozsáhlého souboru 

taxonomických doporučení Vences et al (2013). V tomto souboru kladou důraz (tak 

jako mnozí jiní autoři) na stabilitu názvů a snahu omezit taxonomické změny, pokud 

to není nezbytně nutné.  

Zdroje nestability jsou z pohledu mnohých taxonomů dva – objektivní a 

subjektivní změna. Objektivní změna je založená na objevu jednoznačně 

nemonofyletických taxonů nebo nových druhů, které nelze zařadit do žádného z již 

existujících kladů. Subjektivní změna je založená na preferencích autorů nebo špatné 

analýze výhod a omezení nových klasifikačních schémat. Subjektivní změně nelze 

zcela zabránit, zavedením jednotných taxonomických pravidel ji lze ovšem znatelně 

snížit (Morrison et al. 2009, Dubois a Raffaelli 2012, Vences et al. 2013).  

Velká část odborníků se shoduje na tom, že je potřeba neustále přizpůsobovat 

klasifikaci novým objevům, jejich neochota nové návrhy přijímat často pramení z 

výhrad vůči použitým údajům, metodám či síle podkladových důkazů (Zwickl a Hillis 

2002, Vences et al. 2013). Dalším důvodem k negativnímu postoji vůči novým 

klasifikacím je poměrně rozšířené přesvědčení, že by se nomenklatura měla měnit 

pouze v tom případě, že se tak činí s úmyslem změnit nemonofyletickou skupinu ve 

skupinu monofyletickou (Hillis 2006, Pauly et al. 2009, Vences et al. 2013). 

Za nejdůležitější kritérium, pro posouzení, zda je vhodné uskutečnit  

taxonomickou změnu, je ve směs považován právě monofyletismus, dále pak 

fenotypová diagnostikovatelnost a stabilita kladu. Stabilitou je myšlena 

pravděpodobnost, s jakou bude daná změna přijata, nebo naopak odmítnuta ostatními 

odborníky na danou skupinu (Morison et al. 2009, Pauly et al. 2009, Vences et al. 

2013), fenotypovou diagnostikovatelností míra zjevné odlišnosti mezi jednotlivými 

naddruhovými taxony (v případě kryptických druhů postačí molekulární znaky) – 

taxonomie je především komunikační nástroj (Vences et al. 2013). Hedges (2013) 

odporuje, že schopnost diagnostiky je individuální a tedy subjektivní. Jako další 

kritéria s nižší významností jsou často uváděna například čas vzniku kladu nebo jeho 

biogeografie (Vences et al. 2013, Richards 2016). 
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Vyskytují se však taxonomové, kteří oponují tím, že, pokud chceme zkoumat 

živé organismy, radikálnějším změnám v nomenklatuře se nevyhneme. Zdůrazňují, že, 

pokud je nestabilita definována jako změna v klasifikaci, způsobí jakákoli revize 

dočasně změnu (Dubois 2006, Morrison et al. 2009, Hedges 2013). Aplikace tohoto 

přístupu je nejvíce problematická u populárních skupin, se kterými pracuje mnoho 

netaxonomů. Takovými skupinami mohou být například původci různých nemocí, 

charismatické skupiny obratlovců či hmyzu. Hedges (2013) takovýto počáteční odpor 

ze strany uživatelů nomenklatury považuje za „revizní šok“ a uklidňuje, že si lidé na 

nová jména zvyknou, seznamy se postupně zaktualizují a za pár let se nové názvy 

včetně jejich postavení na stromu života stanou rutinními. Otázkou je, kolikrát se do 

té doby, než najde své „správné místo“, daný taxon ještě změní.  

2.1.3. Phylocode 

Spolu s tím, jak roste problém s aplikací nových poznatků v Linného 

klasifikaci, začaly se koncem minulého století objevovat různé snahy o alternativu 

tohoto tradičního systému. Asi nejvíce úspěšným pokusem je projekt Phylocode, který 

byl navržen v srpnu roku 1998 na Harwardově univerzitě (Robinson a Kommedahl 

2002, Benton 2007). 

Zásadní rozdíl mezi těmito dvěma klasifikacemi je v tom, že původní systém 

používá neevoluční pojetí druhu a pozice v hierarchii stanovuje na základě podobnosti, 

Phylocode oproti tomu využívá fylogenetiky k tomu, aby taxony uspořádal podle 

jejich příbuznosti (Hillis 2006). S tím souvisí i tvorba „stromu života“ a 

přetransformování hierarchických taxonomických skupin (druh, rod, čeleď apod.) 

v klady. Ty by měly mít explicitní a jednoznačné názvy, které se časem nemění 

(Robinson a Kommedahl 2002).  

Nacházíme se tak v situaci, kdy paralelně existuje více klasifikačních systémů 

s různou oblíbeností u různých taxonomů. To s sebou přináší potíže v podobě 

obtížného rozlišení, který odborník pracuje s kterým systémem, jelikož není zvykem 

tuto informaci neustále předkládat a odborné názvy obou systémů jsou na pohled 

nerozlišitelné. Byly už mnohé snahy od sebe tyto dva směry viditelně oddělit, žádný 

z nich se zatím neuskutečnil (např. Robinson a Kommedahl 2002, Dubois 2006, 

Béthoux 2010, Dubois 2010). Neuspěla snaha prosadit, aby byl Phylocode psán 

v jiném jazyce než latině (navrhována byla španělština), ani různé znaky 

v bezprostřední blízkosti označující, zda pojmenování pochází z toho či onoho 
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systému. Druhý případ byl zamítnut převážně z toho důvodu, že by tyto symboly byly 

v mnoha netaxonomických publikací stejně vynechávány (Dubois 2006). 

Kromě obtíží s rozpoznáním, ke kterému klasifikačnímu systému daný název 

patří, jsou neshody i ohledně toho, jak je používat. Jsou autoři, kteří považují tyto dva 

systémy za striktně neslučitelné (Dubois 2006), jiní je podle svých pravidel kombinují 

(Hillis a Wilcox 2005, Hillis 2006, Kuntner a Agnarsson 2006). Hillis (2006) obhajuje 

svůj postoj tím, že, vzhledem k často obtížné aplikaci nových fylogenetických 

poznatků na starší systémy, se pokouší dosáhnout určitého kompromisu, a to alespoň 

do té doby, než budou ICZN a jeho sesterské kodexy změněny tak, aby odpovídaly 

nově objeveným faktům.  

V neposlední řadě se už od počátku těchto alternativních klasifikací objevují 

tendence zachovat jen jeden ze systémů a druhý úplně zrušit (Ereshesky 2001, Béthoux 

2010, Dubois 2010, Zachos 2011). Nicméně univerzální taxonomický komunikační 

systém je stále založen na tom původním, který stvořil Carl von Linné (Vences et al. 

2013). 

2.2. Druh 

Druh, ačkoli je velmi těžké ho ke spokojenosti všech zúčastněných definovat, 

je v taxonomii považován za nejmenší stavební jednotku. Život na Zemi je velmi 

různorodý a, i přesto že do dnešní doby bylo vytvořeno zhruba 30 různých konceptů 

druhů, žádný z nich nelze aplikovat na všechny organismy bez výjimky (Mrázková 

2016). 

Největší podíl na taxonomických změnách na úrovni druhu v posledních letech 

má právě změna konceptu druhů a to převážně změna biologického konceptu (BSC, 

druh definován na základě reprodukčních vztahů) na fylogenetický koncept duhu 

(PSC, druh definován jako nejmenší soubor jedinců nesoucích určitý znak). 

Důsledkem tohoto procesu je skutečnost, že poddruhy (artefakt BSC) ve většině 

případů byly povýšeny do druhové úrovně. Tento jev je poněkud ironicky nazývaný 

„taxonomickou inflací“. Ta je přímo úměrná míře zájmu a s tím spojeným 

prozkoumáním daného taxonu. Intuitivně si člověk domyslí, že nejlépe probádané jsou 

organismy, které člověk využívá (hospodářské rostliny a živočichové) a organismy 

charismatické, jako například kopytníci, šelmy nebo blanokřídlý hmyz (De Meeús et 

al. 2003, Mrázková 2016). 
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V tomto momentě je důležité si uvědomit, že, pokud neexistuje jednotný, 

všemi uznávaný a užívaný koncept druhu (a, jak jsme řekli, takový neexistuje), 

vznikají druhy, které jsou obtížně porovnatelné. Vyskytují se totiž paralelně vyšší 

taxony (řekněme čeledě), které jsou zrevidované pod vlivem různých konceptů druhů. 

I v tak věhlasných seznamech, jakými například IUCN seznamy jistě jsou, se potom 

nachází skupiny druhů, které vznikly podle BSC, ale i skupiny s PSC rozdělením. To 

je výsledek skutečnosti, že každý vyšší taxon hodnotí odlišná skupina taxonomů a ta 

má odlišný pohled na situaci (Mrázková 2016).  

Snadno tak si představíme, jaký zmatek tyto různé přístupy vyvolávají 

například v ochranářské biologii, vezmeme-li v potaz, že ta je nastavena na úroveň 

druhů, poddruhy se v zásadě nezabývá (Mrázková 2016). Mayr (1942) proto nabádá 

k uvědomění si skutečnosti, že to, zda je tendence jednotlivé populace spojovat do 

jednoho druhu, nebo je povyšovat do druhů různých, je otázka individuálního vkusu. 

Je to vyjádření názoru, zda daný znak, kterým se od sebe jednotlivé populace liší, je 

natolik významný, aby tyto populace mohly mít status druhu, či nikoliv. S těmito 

dvěma přístupy se samozřejmě setkáme i u vyšších taxonů. 

2.2.1. Ochrana přírody 

Globální ochrana organismů je cílená převážně na druhy, málokdy se zabývá 

vyššími kategoriemi a velmi sporadicky těmi nižšími (poddruhy, populace). 

Taxonomické změny na úrovni druhů tak mohou ovlivňovat rozdělení odborného úsilí 

ale i financí (Morrison et al. 2009, Mrázková 2016). Morrison et al. (2009) provedli 

poměrně rozsáhlou studii, zabývající se právě vlivem taxonomických změn na 

financování ochrany nebo důraz na monitorování, tento výzkum založili na příkladech 

ohrožených druhů vedených v Červeném seznamu IUCN a přílohách CITES. 

S vlivem změny nomenklatury na ohroženost se váže řada různých skutečností. 

Gamauf et al. (2005) poukazuje na záhadné vznikání nových druhů s očividnou snahou 

domoci se prostředků na ochranu těchto populací. Takovýmto případům se neoficiálně 

začalo říkat konzervační pojetí druhu (Dubois 2010, Mrázková 2016). Jiným 

důsledkem může být zvýšený zájem překupníků o ohroženější druhy (Mrázková 

2016). 

Spolu s tím, jak se seznamy zaplnily druhy, které jsou považované za ohrožené, 

vyvstala potřeba udělit jednotlivým druhům hodnotu méně závislou na počtu či rozloze 

areálu (tedy na hodnotách, které velmi ovlivňuje „taxonomická inflace“). Tak vznikl 
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projekt EDGE of Existence (EDGE 2018). V rámci tohoto projektu byl vytvořen 

seznam druhů, jejichž hodnota je dána ohrožeností podle IUCN, fylogenetickou 

izolovaností od příbuzných druhů a evolučním stářím. Vznikl tedy seznam odlišující 

fylogeneticky důležité druhy, a tedy v tomto pohledu hodnotnější, od druhů mladých. 

Je to nástroj, který by měly využívat převážně ochranářské instituce za účelem 

vhodného rozložení svého úsilí i financí (Mrázková 2016). 

2.3. Naddruhová taxonomie 

Primární funkcí druhového jména je identifikace. Kategorie vyššího stupně 

jsou efektivními nástroji pro označení taxonů, jejichž hlavní úlohou je sdělení 

informací o monofyletismu a hierarchii. V ideálním případě mohou vypovídat i o 

evolučních trendech, vzorech geografického rozložení či morfologických, 

fyziologických ale i etologických rysech daného taxonu (Vences et al. 2013). 

Stejně jako tomu bylo u druhů, i zde je problémem jednotlivé kategorie 

rozumně nadefinovat. Situace je zde patrně mnohem nepřehlednější než na druhové 

úrovni, vyšší taxony jsou přeci jen široké veřejnosti bližší a změny, obzvláště ty 

zásadní, jako například v případě parafilie plazů, se zde provádějí obtížněji. 

Takovýchto nepřesností, kterých si je taxonomická společnost vědoma, se v 

současném systému nachází poměrně dost. Některé jsou způsobeny tradicí, jiné vlivem 

ještě nedávného zdráhání přijmout monofyletismus (v kladistickém pojetí) jako základ 

fylogenetiky. Velmi často se také stává, že monofyletické sesterské skupiny nemají 

stejnou taxonomickou kategorii (například krokodýli a ptáci), ač logika praví, že by ji 

mít měly (Vences 2013, Richards 2016). 

S tím je spojena další otázka, zda by kategorie měly být ohraničené časem 

vzniku taxonu. V dnešní době se k této otázce sice přihlíží, ale velký význam nemá. 

Odborníci se shodují, že nezáleží pouze na datu vzniku daného taxonu, ale i na 

množství změn proběhnuvších za jednotku času. (Vences 2013, Richards 2016). I zde 

nám jako příklad dobře poslouží skupina plazů a ptáků. Odhaduje se, že plazi vznikli 

v karbonu, zatímco ptáci až v průběhu jury (Vitt a Caldwell 2009). Pokud srovnáme 

jurské plazy s těmi současnými a se současnými ptáky, vidíme, že ptáci, vlivem vstupu 

do „nové adaptivní zóny skrze nově získané letecké schopnosti“, mají za sebou 

ohromnou radiaci. A s přihlédnutím k této enormní diverzifikaci se dokázali i za ten 
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relativně krátký čas dostat na úroveň druhové diverzity srovnatelnou s plazy (Richards 

2016). 

2.3.1. Rod 

Asi nejvýstižnější komentář k problematice nadefinování rodu jsem četla od 

Mayra (1942). Ten tvrdí, že „nejlepší definice rodu se zdá být založená na poctivém 

přiznání subjektivní povahy této kategorie.“ A hned nato podotýká, že rod, má-li mít 

dostatečnou vypovídající hodnotu, je vhodnou kategorií v taxonomii, pokud není ani 

moc velký, ani moc malý. Samozřejmě spolu s tím také trvá na objektivních faktorech, 

jakými jsou fylogeneze a diverzifikace druhů. 

Již Linné považoval rod za nejmenší taxon, který bez větších odborných 

znalostí rozpozná i laik. A i dnes mnozí odborníci (Mayr 1942, Smith a Chiszar 2006, 

Vences et al. 2013) trvají na tom, že jednotlivé rody by měly být od sebe pohledem 

odlišitelné na základě nějakého unikátního fenotypového (většinou morfologického, 

ale klidně i etologického) projevu. Vences et al. 2013 jedním dechem dodávají, že by 

toto doporučení mělo být dodrženo alespoň u charismatických taxonů, které se těší 

velkému zájmu jiných odborníků, ale i veřejnosti.  

V této práci je kladen důraz právě na rodovou úroveň. Rod je součástí 

binomického pojmenování každého organismu a jako takový se používá při 

jakémkoliv sdělení týkající se druhu. Jeho význam je tedy nesporný a mnozí 

taxonomové (např. Smith a Chiszar 2006, Vences et al. 2013) apelují na zvýšenou 

opatrnost při revizi na této úrovni. Řada z nich se s tím pokouší vyrovnat aplikací 

podrodů.  

Podskupiny obecně (podrod, podčeleď…) nebyly v minulosti příliš oblíbenými 

kategoriemi. Vlivem současných přístupů se však zdá, že by mohly být více využívané. 

Smith a Chiszar se v roce 2006 pokusili oficiálně vyzvat taxonomy k intenzivnějšímu 

použití kategorie podrodu jako reakci na současný zmatek vyvolaný mnoha 

taxonomickými změnami právě v rodovém názvu. V použití podrodu vidí vhodný 

kompromis mezi potřebou udržet nomenklaturu co nejstabilnější a změnami ve 

fylogenetice. Stále je však mnoho taxonomů, kteří mají k používání této kategorie ve 

větším měřítku jistou averzi (Hedges 2013) a aby tento přístup fungoval, musela by se 

provést revize kompletně celého systému (Fouguette a Dubois 2014).   
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2.4. Taxonomické revize napříč obratlovci 

Taxonomické revize vycházející z nového úhlu pohledu, který odborná 

veřejnost zaujala po nástupu genetických a molekulárních metod, lze pozorovat ve 

větší či menší míře u všech skupin organismů. Jak již bylo řečeno v textu výše, nejvíce 

se samozřejmě dotýká skupin charismatických, dobře dostupných či člověkem 

využívaných. S tím, jak doba postupuje a touto revizí prochází stále více taxonů, se 

však ke slovu dostávají i dosud méně viditelné skupiny. Pro představu na tomto místě 

uvedu několik významnějších změn v taxonomii obratlovců. 

I přes to, že ze všech skupin organizmů člověka od pradávna nejvíce zajímá a 

fascinuje třída savců, se ještě stále i zde věda dopracovává k objevům nebývalých 

rozměrů. Asi největší změnou v systému savců za posledních několik dekád bylo 

prakticky kompletní přeskupení čeledí placentálů (Obr. 1).  

 

Obr. 1.: Vlevo kladogram placentálních savců založený na morfologii, vpravo kladogram 

založený na genetických metodách. Barevně vyznačena současná příslušnost k jednotlivým 

nadřádům, čárkovanou čarou slabě podporované vztahy. Převzato z Spinger et al. 2004. 

 

Na základě morfologických důkazů se ještě začátkem minulého desetiletí 

věřilo, že chudozubí (Xenarthra) stojí na bázi všech placentálů, původní hmyzožravci 

(Insectivora) jsou monofyletičtí nebo že vodní savci si jsou relativně blízce příbuzní. 
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Ve světle molekulárních analýz se však původní systém zhroutil a byl vytvořen systém 

nový, složený ze čtyř velkých skupin – Afrotheria, Xenarthra, Euarchontoglires a 

Laurasiatheria (Spinger et al. 2004, Foley et al. 2016). 

Největším překvapením byla na bázi stojící, starodávná, značně nesourodá 

skupina Afrotheria. Ta se skládá z bércounů a afrosoricidů (původní členové bývalé 

čeledě Insectivora), hrabáčů (do současnosti se dochoval pouze jediný druh) a skupiny 

zahrnující chobotnatce, damany a sirény. S výjimkou posledně jmenované skupiny 

nebyli tito živočichové na základě morfologie nikdy řazeny pospolu. To vysvětluje 

častý výskyt homoplazie se skupinami živočichů, které dnes čadíme do nadřádu 

Laurasiatheria (Spinger et al. 2004, Foley et al. 2016). Situaci pěkně vykresluje 

následující obrázek (Obr. 2). 

 

 

Obr. 2.: Ukázka homoplazie živočichů velmi oddělených skupin Afrotheria a Laurasiatheria. 

a) africký zlatý krtek (Chrysochlorinae) a (b) evropský krtek (Talpinae); c) Malgašský ježek 

(Tenrecinae) a d) evropský ježek (Erinaceinae); e) rejsek tenorek (Oryzorictinae;  

Microgale thomasi; Copyright Link Olson) a (f) evropský rejsek (Soricinae); g) kapustňák 

(Trichechidae) a h) delfín (Delphininae); (i) hrabáč (Orycteropodidae) a j) luskoun 

(Maninae). Převzato z Spinger et al. 2004. 

 

Dalším příkladem může být totální rozpad původní čeledi Colubridae 

(Squamata, Serpentes). Jedná se o odvozenou čeleď hadů, která ještě před dvaceti lety 
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čítala zhruba 300 rodů s 2000 druhy (spadají sem přibližně ¾ popsaných druhů hadů) 

v pěti podčeledích (Colubrinae, Homalopsinae, Lycodontinae, Natricinae, 

Xenodontinae). Dá se říct, že tato čeleď byla ještě do nedávna jakýmsi šuplíkem pro 

skupiny, se kterými si systematici, mající k dispozici pouze morfologické znaky, 

nevěděli příliš rady (Zug a Wiens 1993).  

 

 

 

Spolu s novým tisíciletím se však objevila řada analýz, které se pokusily v této 

skupině lehce „poklidit“ (Kelly et al. 2003, Lawson et al. 2005, Vidal et al. 2007, 2008, 

2010, Burbrink et al. 2007, Wiens et al. 2008, Kelly et al. 2009, Zaher et al. 2009, 

Pyron et al. 2010, Pyron et al. 2013). Následkem toho byla vytvořena nadčeleď 

Colubroidea sdružujíce nejprve čeledě Viperidae, Elapidae a Atractaspididae a 

Colubridae (Lawson et al. 2005). V následujících letech postupně došlo ke vzniku 

dalších čeledí, převážně vyčleněním z původní čeledi Colubridae, nejprve to byly 

Homalopsidae, Pareatidae a Xenodermatidae, později se přidala velká čeleď 

Lamprophiidae (zde se dnes ukrývá i dřívější Atractaspididae) a v roce 2013 (Pyron et 

al. 2013) byly povýšeny podčeledě Natricinae a Pseudoxenodontinae (dnes tedy 

Obr. 3. Vlevo kladogram vyobrazující systém 

hadů v roce 2001 (Zug et al. 2001), vpravo 

kladogram vyobrazující systém nadčeledě 

Colubridae z roku 2010 (Pyron et al. 2010). 
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Natricidae a Pseudoxenodontidae). Situaci zobrazuje obrázek 3, který porovnává 

jednoduchý systém z roku 2001 a složitější situaci v roce 2010. 

Vzhledem k tomu, že, jak upozorňují Pyron et al (2010), velká část rodů se 

stále jeví parafyleticky a řada vztahů je podporována jen slabě, jistě tento stav poznání 

není konečný a i přes dosud velmi intenzivní studie můžeme očekávat, že systém 

Colubridae ještě není zcela vyřešen. 

Další neméně studovanou skupinou obratlovců jsou ptáci. Velmi zajímavou 

cestu při hledání svého místa v kladogramu urazil řád sovy (Strigiformes). Ty Linné 

umístil spolu se supy, orly a sokoly do společného řádu Accipitres. Již začátkem 19. 

století však byly od dravců oddělené a rozdělené do dvou čeledí Tytonidae (sova 

pálená a jí příbuzné druhy) a Strigidae (zbytek sov). Od té doby je umístění sov značně 

nejistá záležitost (Wink et al. 2008).  

S první studií používající kladistický přístup přišel roku 1981 Cracraft a 

usoudil, že existuje blízký vztah mezi sovami (Strigiformes) a sokoli (Falconiformes). 

Podle DNA hybridizace jsou příbuzní lelkům (Caprimulgiformes) (Sibley & Ahlquist, 

1990), tuto myšlenku však vyvrací dřívější mitochondriální studie (Wink & Heidrich 

1999). Nejnovější práce založené na sekvenaci DNA (Jarvis, et al. 2014, Prum, et al. 

2015) řadí sovy do blízké příbuznosti srostloprstých (Coraciiformes) a šplhavců 

(Piciformes). Mezi nejpříbuznější skupiny pak, podle této metody, patří zřejmě myšáci 

(Coliiformes) (Hackett, et al. 2008, Wink et al. 2008). 

Zatímco čeleď Tytonidae se skládá ze dvou rodů a několika málo druhů, 

Strigidae čítá zhruba 220 druhů ve 30 rodech (Boyd 2018) a její vnitřní členění je také 

stále předmětem mnoha dohadů, asi nejvíce rozšířené jsou dvě varianty – tradiční 

rozdělení do třech podčeledí a šestitribů a rozdělení podle mitochondriální DNA na tři 

podčeledí (poněkud jiné než v předchozím případě) a celkem devět tribů s tím, že 

v určitých částech je rozdíl mezi těmito dvěmi variantami značný (Wink et al. 2008). 

Předchozí příklady mají kromě přítomnosti taxonomických revizí napříč 

systémem ukázat i její různé dopady a hlediska. V případě plazí čeledě Colubridae jde 

asi o nejklasičtější rozpad velké, do jisté míry kryptické, skupiny, savčí příklad 

zastupuje původně „špatný“ výklad znaků s následnou tvorbou „chybných“ vztahů a 

ukázka řádu sov naznačuje, že i přes použití pokročilých genetických a molekulárních 

metod je tu stále vysoká variabilita výsledků v závislosti na zvolení speciální metody. 
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2.4.1. Žáby (Anura) 

S 7838 druhy (AmphibiaWeb 2018) jsou obojživelníci z těch rozmanitějších 

skupin obratlovců, obzvlášť pokud přihlédneme k rychlosti, s jakou jejich počet stále 

narůstá. Pyron a Wiens (2011) udávají mezi lety 1985 a 2011 zhruba 2 700 nově 

popsaných druhů, podle webu AmphibiaWeb (2018) bylo od roku 2011 do konce roku 

2017 popsáno dalších 1021 druhů, průměrně je v posledních 15 letech popsáno ročně 

zhruba 150 nových druhů obojživelníků. Za poměrně střízlivé se považují názory 

odhadující, že se finální počet ustálí zhruba na 11 tisících druzích. 

Jak nasvědčují například IUCN statistiky, obojživelníci patří ke skupinám 

organismů, které byly ještě donedávna vědou vesměs přehlížené a své boom v 

detailním zkoumání zažívají až v posledních letech. Shrnutí IUCN (2018) popsaných, 

hodnocených a ohrožených druhů napříč systémem mezi lety 1996 a 2017 ukazuje 

jako milník rok 2004. V roce 2003 bylo v Červeném listu IUCN uvedeno 157 druhů 

obojživelníků, které byly klasifikovány jako ohrožené, o rok se později toto číslo více 

než zdesetinásobilo, počet ohrožených druhů obojživelníků vzrostl na 1 770 (v březnu 

2017 bylo takto hodnocených 2 100 druhů). 

S prvním komplexním systémem obojživelníků přišli v roce 2006 Frost et al. 

Jejich práce s názvem The amphibian tree of life se nevěnovala pouze fylogenezi 

obojživelníků, ale také celkové biologii, rozšíření, etologii či popisu jednotlivých 

skupin. Autoři ve své studii pro tvorbu fylogenetického stromu použili 522 druhů 

obojživelníků a navrhli rozsáhlé změny, převážně na úrovni čeledě, případně 

podčeledě. Některé z těchto změn byly široce přijaté, jiné byly považovány za velmi 

kontroverzní (např. jejich rozdělení rodů Bufo či Rana), pro které byla tato práce 

následně velmi kritizována (Marjanovic´ a Laurin 2007, Pauly et al. 2009, Pyron a 

Wiens 2011, AmphibiaWeb 2018). S postupem času sami autoři řadu těchto svých 

hypotéz přestali podporovat (Frost 2017). 

Dosud nejkompletnější a nejrozsáhlejší revizi klasifikace obojživelníků  

(Obr. 4) provedli Pyron a Wiens (2011). Ti svou práci založili na analýze 2 871 druhů 

(z toho bylo 2 394 druhů žab), což v té době bylo 42% známých druhů obojživelníků, 

ze 432 rodů (85%). Hlavním cílem této publikace bylo provést revizi taxonomie 

současných obojživelníků na vyšší úrovni a zaměřit se hlavně na vztahy menších, 

méně prozkoumaných skupin s důrazem na celkovou monofýlii výsledného systému. 
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Obr. 4.: Fylogenetický strom obojživelníků na úrovni čeledí a podčeledí. 

Převzato z Pyron a Wiens 2011 

 

. 
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Celkem očekávaně Pyron a Wiens (2011) podpořili monofýlii žab, ocasatých a 

červorů s mírnou podporou sesterského vztahu mezi žábami a ocasatými. Pro mnohé 

již uznávané skupiny se jim podařilo poskytnout silnou podporu, jako např. Hyloidea 

či Ranoidea (ačkoliv vztahy mezi jednotlivými čeleděmi jsou podporovány jen slabě) 

Brachycephalidae, Hemiphractidae, Hylidae, Bufonidae, Microhylidae nebo 

Arthroleptidae; objevili však také řadu skupin, které byly nemonofyletické (např. 

čeledě Leptodactylidae či Strabomantidae, ale i některé rody – např. Bufo). Vlivem 

této studie byla spousta rodů vzkříšena (např. Adenomera, Chalcorana či Pulchrana), 

řada z nich však byla následně opět sjednocena (Frost 2017). 

Jednou z nejzásadnějších revizí prochází od začátku tisíciletí čeleď 

Leptodactylidae patřící do nadčeledě Hyloidea. Na parafýlii Leptodactylidae 

upozornili už Ruvinsky a Maxson (1996), následkem čehož ji pak v roce 2006 Frost et 

al. rozdělili do čtyř čeledí - Batrachophrynidae (v současnosti Calyptocephalellidae, 

poté co byl rod Batrachophrynus přeřazen do Ceratophryidae), Leptodactylidae, 

Ceratophryidae a Cycloramphidae. V témže roce Grant et al. (2006) rozdělil čeleď 

Leptodactilidae na Leptodactylidae a Leiuperidae a čeleď Cycloramphidae na 

Cycloramphidae a Hylodidae. Pyron a Wiens (2011) navrhli rozdělení čeledě 

Leptodactylidae do tří podčeledí - Leiuperinae, Leptodactylinae a Paratelmatobiinae. 

Vyskytují se i hypotézy, že tyto podčeledi  Leptodactylidae netvoří monofyletickou 

skupinu (Grant et al. 2017), tuto možnost ostatně Pyron a Wiens (2011) ve své práci 

sami naznačili. 

Pyron a Wiens (2011) shledali nedávno popsanou čeleď Strabomantidae 

(Hedges et al. 2008) parafyletickou vzhledem k bývalé čeledi Craugastoridae a navrhli 

její začlenění do této čeledě. Vznikla tak „nová“ čeleď Craugastoridae sestávající se 

z Craugastorinae (obsahující původní čeleď Craugastoridae), Strabomantinae, 

Holoadeninae a Pristimantinae (tyto tři podčeledě vznikly rozpadem původních 

Strabomantidae). Padial et al. (2014) sjednotili Strabomantinae s Craugastorinae a 

přeřadili rod Ceuthomantis zpět do podčeledě Pristimantinae, která tak pojala znovu 

své staré pojmenování Ceuthomantinae. 

Velmi bouřlivý vývoj prodělala čeleď Ranidae. Tu ještě donedávna tvořily 

v současnosti už samostatné čeledě Arthroleptidae, Dicroglossidae, Hyperoliidae, 

Mantellidae, Nyctibatrachidae, Petropedetidae, Phrynobatrachidae, Ptychadenidae, 

Pyxicephalidae a Rhacophoridae (Hillis a Wilcox 2005, Frost et al. 2006, Che et al. 
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2007, Bossuyt a Roelants 2009, Fei et al. 2010, Blackburn a Wake 2011, Pyron a 

Wiens 2011 a další), takže z původního osazení zůstal dnes jen zlomek. 

 

 

 
Obr. 5. Diverzita uvnitř současné čeledě Leptodactylidae. a) Leptodactylus laticeps,  

b) Pleurodema brachyops, c) Physalaemus aguirrei, d) Lithodytes lineatus,  

e) Pseudopaludicola ternetzi, f) Eupemphix nattereri.  

Fotografie staženy z https://calphotos.berkeley.edu/. 

 

Ačkoliv se zdá, jakoby se s taxonomickými revizemi roztrhl v poslední době 

pytel, samotní taxonomové ujišťují, že zdaleka nejsme na konci cesty a bude potřeba 

ještě spousta dat a detailnějších studií, než se dostaneme k věrohodným a kompletním 

systémům (Pyron a Wiens 2011, Pyron et al. 2013, Foley et al. 2016). 

 

a) b) 

c) d) 

e) f) 
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3. Materiál a metodika 

3.1. Materiál 

Taxonomický systém použitý v této práci je převzat z Amphibian Species of 

the World 6.0, an Online Reference (Frost 2017). Tato databáze má tu výhodu, že je 

volně přístupná na webu a tedy i velmi často aktualizována, odráží tak současný stav 

poznání. Údaje byly získávány v průběhu září až prosince roku 2018 a jsou shrnuty 

v prvních třech sloupcích tabulky 1 (sloupce čeleď, počet rodů a počet druhů). Jako 

zdroje prezentující situaci v předchozích letech posloužily série Herpetology (Pough 

et al. 2000, 2004, 2015) a Herpetology: An Introductory Biology of Amphibians and 

Reptiles (Zug et al. 2001, Vitt a Caldwell 2009, 2014). 

 

Tab. 1.: Vybrané čeledě a k nim zjišťované údaje. Vysvětlivky: počet druhů, počet rodů – obojí 

z Amphibian Species of the World 6.0, an Online Reference (Frost 2017), zjišťováno  

září – prosinec 2017; počet taxonomických prací, zavedení a zrušení rodu a počet 

taxonomických změn – souhrn od začátku roku 2000 do konce roku 2017. 

čeleď 
počet 
rodů 

počet 
druhů 

počet tax. 
prací 

zavedení 
rodu 

zrušení 
rodu 

celkový počet 
tax. změn 

Microhylidae 54 614 35 18 16 34 

Bufonidae 52 602 40 15 3 18 

Hylidae 48 706 39 21 3 24 

Ranidae 25 381 52 37 5 42 

Craugastoridae 20 807 31 14 2 16 

Rhacophoridae 18 409 51 12 3 15 

Hyperoliidae 17 223 21 1 1 2 

Dendrobatidae 16 193 33 9 2 11 

Dicroglossidae 13 201 52 14 8 22 

Leptodactylidae 13 203 33 2 6 8 

Mantellidae 12 215 29 5 0 5 

Centrolenidae 12 155 22 9 0 9 

Arthroleptidae 8 149 23 0 0 0 

Hemiphractidae 6 108 23 1 0 1 

Megophryidae 6 210 31 3 5 8 

Aromobatidae 5 117 19 2 1 3 

Eleutherodactylidae 4 217 20 2 1 3 

Pelodryadidae 3 213 21 2 3 5 

celkem 332 5723 316 167 59 226 
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3.2. Metodika 

3.2.1. Výběr čeledí 

Pro naše účely byly vybrány a zkoumány pouze čeledě, ke kterým náleží více 

než 100 druhů. Takových čeledí je v současné době v řádu Anura celkem 18 (viz Tab. 

1). Bylo tedy zhodnoceno 5723 druhů a 332 rodů. Vzhledem k tomu, že se v těchto 

čeledích nachází 83% dosud popsaných druhů žab (5723 z celkových 6870 druhů (ke 

dni 20. 2. 2018) - podle Amphibian Species of the World), byl takovýto vzorek 

považován za dostačující a menší čeledě nebyly do analýzy zařazeny. 

Zdaleka ne všechny čeledě a rody jsou již v této době stabilizovány, naopak 

vzhledem ke zkušenostem z předchozích let, lze očekávat ještě notnou dávku 

nestability. Objevilo se tedy v těchto čeledích několik druhů, které nebyly Frostem 

(2017) v jeho databázi zařazeny do žádného z rodů, respektive byly vyňaty z rodů, ke 

kterým dosud náležely, a prozatímně stojí mimo systém pro svou nejasnou příslušnost 

a čekají na svou revizi. Tyto druhy byly započteny v celkovém souhrnu druhů každé 

z čeledí, více se s nimi však nepracovalo, protože není zřejmé, zda se začlení do 

některého stávajícího rodu, či pro ně bude vytvořen rod nový. Celkem se jednalo o  

42 druhů. 

Pro svou přílišnou nestabilitu není v této práci vzata v úvahu kategorie 

podčeleď. Tato úroveň je považována za vysoce subjektivní, nejsou zde tedy 

zohledněny vztahy ani změny rod ↔ podčeleď, podčeleď ↔ čeleď. 

3.2.2. Taxonomické revize 

U námi zvolených čeledí bylo zjišťováno množství odborné literatury 

publikované od roku 2000, zaměřené na jejich naddruhovou taxonomii. Na tento 

parametr se pak nahlíželo za účelem zjištění, jak ovlivňuje kvantitativní stav rodů 

v každé z těchto čeledí. Souhrn nashromážděných údajů ukazuje tabulka 1.  

U jednotlivých čeledí byla zaznamenána následující data: počet rodů, počet 

druhů, počet taxonomických prací, která se danou čeledí zabývá (mimo jiné) z hlediska 

taxonomie, zavedení rodu, tedy kolik nových rodů za sledované období taxonomicky 

vzniklo, zrušení rodu, kolik za sledované období nových rodů taxonomicky zaniklo, a 

celkový počet všech taxonomických změn, tedy součet dvou předchozích položek. 

Počet rodů a druhů se váže k aktuálnímu stavu v období září až prosinec 2017, ostatní 
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položky byly zjišťovány za období 2000-2017. Výčet a přiřazení zde zmiňované 

odborné literatury je k nalezení v Příloze. 

V případě, že se daná odborná literatura zabývala analýzou a následně i revizí 

systému, vyskytlo se několik okolnosti, jež bylo třeba nějak jednotně řešit. V případě, 

že v některých větších studiích (např. Frost 2006) „nějaký rod nezahrnuli do své studie 

až do vyřešení jeho fylogenetického umístění“, tedy nepopírají existenci rodu, pouze 

s ním odmítají pracovat, dokud nebude situace jasnější. Jelikož je tato práce zaměřena 

na existenci, případně neexistenci, jednotlivých rodů, ne už tolik na jejich přesné 

fylogenetické umístění, byly tyto situace řešeny tak, jakoby byl daný rod do analýzy 

začleněn, tedy nebyla evidována žádná taxonomická změna. 

Vyskytlo se nemálo případů (celkem 25), kdy jsem se setkala s tím, že danou 

taxonomickou změnu (taxonomický vznik nového nebo zánik stávajícího rodu) ostatní 

taxonomové nijak neokomentovali, nevyjádřili se k ní v žádném smyslu (ani 

souhlasném ani odmítavém), ale ve svých dalších studiích s takovýmto novým 

klasifikačním systémem nepracovali (v tabulce 4 takové příklady zahrnuty v 

položkách označených modrou barvou). Příkladem může být například studie Li et al. 

(2006), která vyčlenila nový rod Wurana. V takovém případě byla daná změna 

zaznamenána jen jedinkrát, a to jako zavedení nového rodu (oficiálně nedošlo k jejímu 

zrušení). Ve výsledných grafech je tato situace promítnuta tak, že se ukáže jen v roce 

vydání daného odborného článku, v dalších letech už nikoliv. 

Tato práce se zabývá pouze takovými taxonomickými změnami, které dávají 

rodům nově vzniknout nebo zaniknout. Za taxonomické změny nejsou považovány 

přesuny rodů mezi různými čeleděmi (podčeleděmi). S těmito rody, které se 

v posledních 18 letech nějak přemisťovali, bylo nakládáno tak, jakoby se vždy 

vyskytovaly v čeledi, ke které náleží v současné době (např. rod Phyllomedusa, 

donedávna řazen k čeledi Hylidae, dnes už ve své čeledi Phyllomedusidae, nebyl 

v čeledi Hylidae vůbec brán v potaz). Cílem této práce není průzkum ani řešení 

nejasností fylogenetického zařazení taxonů. V kolonce počet taxonomických prací 

(Tab. 1.) je však zahrnuta literatura zabývající se všemi taxonomickými změnami 

týkajícími se dané čeledi, tedy i změnou fylogenetických vztahů a horizontálním 

přenosem taxonů. 
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3.2.3. Knihy Herpetology 

Stručný souhrn o změnách v taxonomii žab, ale i jiných obojživelníků a plazů 

za posledních více než 20 let, předkládají série Herpetology (Pough et al. 2000, 2004, 

2015) a Herpetology: An Introductory Biology of Amphibians and Reptiles (Zug et al. 

2001, Vitt a Caldwell 2009, 2014). Jsou to dvě série knih od různých odborníků 

zabývajících se stejnou tématikou. Obě mají za sebou čtvrté revidované vydání. 

Z každé z těchto sérií byly použity poslední tři vydání, které vyšly po roce 2000.  

Tyto knihy byly brány jako stručný přehled vývoje, kterým klasifikační systém 

žab v posledních 18 letech procházel. Důraz byl tedy opět kladem na množství 

(případně kvalitu) rodů v jednotlivých čeledích.  

3.2.4. Statistické metody 

Určení trendu, tedy porovnání počtu rodů jednotlivých čeledí v roce 1999 a 

2017, bylo testováno pomocí párového t-testu. V ostatních případech byly použity 

Zobecněné lineární modely, konkrétně Poissonův ln model. Analýzy byly provedeny 

v programu Statistika v. 12, hladina významnosti byla stanovena jako p = 0,05. 
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4. Výsledky 

4.1. Stručný přehled 

První částí této práce bylo z v předchozí kapitole zmíněných sérií knih 

Herpetology shromáždit informace ohledně počtu rodů v jednotlivých, námi 

vybraných čeledích. Tabulka 2 ukazuje vzájemné porovnání těchto dvou sérií se 

současným vztažením k dnešnímu stavu. U jednotlivých čeledí je počet rodů, který jim 

podle dané publikace v roce vydání náležel, poslední sloupec je současný stav 

z databáze Amphibian Species of the (Frost 2017).  

Tab. 2: Porovnání počtu rodů v jednotlivých čeledích v době vydání jednotlivých publikací. 

Vysvětlivky: modře série Herpetology (Pough et al. 2000, 2004, 2015), červeně Herpetology: 

An Introductory Biology of Amphibians and Reptiles (Zug et al. 2001, Vitt a Caldwell 2009, 

2014) a černě aktuální systém stažený z Amphibian Species of the World 6.0, an Online 
Reference (Frost 2017) aktualizovaný k  r. 2017. Pomlčky znázorňují, že daná čeleď v daném 

roce/vydání nebyla ještě uznána. 

čeleď 2000 2001 2004 2009 2014 2015 2017 

Microhylidae 65 64 69 64 69 63 54 

Bufonidae 33 31 33 45 48 47 52 

Hylidae 38 39 40 45 46 50 48 

Ranidae 46 45 38 17 16 14 25 

Craugastoridae - - - - 2 21 20 

Rhacophoridae 15 12 8 10 14 19 18 

Hyperoliidae 19 18 19 17 18 18 17 

Dendrobatidae 6 10 8 11 13 18 16 

Dicroglossidae - - - 15 14 13 13 

Leptodactylidae 49 50 50 4 4 14 13 

Mantellidae - - 5 11 11 12 12 

Centrolenidae 3 3 3 5 11 12 12 

Arthroleptidae 7 8 7 8 8 8 8 

Hemiphractidae - - - 1 6 6 6 

Megophryidae 7 6 11 10 10 11 6 

Aromobatidae  - - - 5 5 - 5 

Eleutherodactylidae - - - - 4 4 4 

Pelodryadidae - - - - - - 3 
 

Tabulka 3 oproti té předchozí nezobrazuje v čeledích rody, které dnes náleží k 

čeledi jiné. Nejnápadnější rozdíl je patrně v čeledi Ranidae, ve které je v současnosti 

zhruba šest - sedm rodů ze 46, které k ní byly přiřazeny v roce 2000. Zbylé rody byly 

sloučeny, přesunuty či vytvořily novou čeleď. Dalších 19 dnes známých rodů této 

čeledě bylo vytvořeno de novo.  
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Tab. 3: Porovnání počtu rodů v jednotlivých čeledích v letech vydání posledních třech knih 

Herpetology: An Introductory Biology of Amphibians and Reptiles (Zug et al. 2001, Vitt a 

Caldwell 2009, 2014) – červeně. Černě mnou dohledané informace (viz Tab. 4) v týž letech a 
aktuální systém stažený z Amphibian Species of the World 6.0, an Online Reference (Frost 

2017) aktualizovaný k  r. 2017. V čeledích nejsou obsažené rody, které se v současné době 

(rok 2017) nacházejí v jiné čeledi, a naopak čeledě, které vznikly až později (např. 

Craugastoridae, Dicroglossidae) se jeví, jako by samostatně fungovaly už od roku 2001. 

čeleď 2001 2001 2009 2009 2014 2014 2017 

Microhylidae 64 52 64 57 69 56 54 

Bufonidae 31 37 45 46 48 49 52 

Hylidae 26 29 36 41 40 43 48 

Ranidae 6 7 17 11 16 16 25 

Craugastoridae 7 8 10 18 20 18 20 

Rhacophoridae 7 11 9 15 13 17 18 

Hyperoliidae 17 17 17 18 18 17 17 

Dendrobatidae 8 9 11 13 13 14 16 

Dicroglossidae 10 15 15 15 14 15 13 

Leptodactylidae 15 16 12 14 13 13 13 

Mantellidae 5 7 11 12 12 12 12 

Centrolenidae 3 3 4 12 11 12 12 

Arthroleptidae 9 8 8 8 8 8 8 

Hemiphractidae 5 5 5 5 6 6 6 

Megophryidae 6 8 10 10 10 9 6 

Aromobatidae  2 4 5 5 5 5 5 

Eleutherodactylidae 3 3 3 4 4 4 4 

Pelodryadidae 4 4 1 2 1 3 3 
 

 

V tabulce 3 je zahrnuta pouze série Herpetology: An Introductory Biology of 

Amphibians and Reptiles (Zug et al. 2001, Vitt a Caldwell 2009, 2014). Ve druhé sérii 

(Pough et al. 2000, 2004, 2015) se nenacházela potřebná data (kromě počtu rodů byl 

zapotřebí i jejich výčet, ten chyběl převážně u početnějších čeledí) umožňující 

provedení této analýzy. 
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4.2. Statistická analýza 

Od roku 2000 se v taxonomii žab událo opravdu mnoho změn. Bylo tedy 

zajímavé podívat se nejprve na srovnání situace před tímto rokem a v současné době. 

Výsledek porovnání čeledí v letech 1999 a 2017 zobrazuje obrázek 6, data v tabulce 

4. V roce 1999 bylo zjištěno v námi vybraných 18 čeledích celkem 238 rodů (průměr 

13,2 rodu na čeleď), do roku 2017 vzrostl počet rodů o necelých sto (téměř 40% 

původní množiny), konkrétně na 332 rodů (průměrně 18,4 rodu na čeleď).  Párovým 

t-testem byl prokázán významný rozdíl obou zkoumaných množin (t = -3,135, sv = 17, 

p < 0,01).  

 

1999 2017
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Obr. 6.: Porovnání počtu rodů ve zkoumaných čeledích v roce 1999 a 2017. 

 

 

4.2.1. Taxonomická revize 

Následující graf (Obr. 7, údaje z tab. 1) porovnává jednotlivé čeledě z hlediska 

množství vysledovaných taxonomických změn. Taxonomické změny jsou zde 

rozděleny do dvou kategorií – taxonomický vznik a zánik rodu. Rozdíl mezi vznikem 

a zánikem rodu je hodnota, která se promítá do současného stavu jednotlivých čeledí.  
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Obr. 7.: Množství taxonomických vzniků (modře) a zániků (oranžově) rodů u jednotlivých 

čeledí. 

 

Tabulka 4 ukazuje počty rodů jednotlivých čeledí v letech 2000 až 2017. V 

každé čeledi jsou zahrnuty pouze takové rody, které se zde vyskytují dodnes, zatímco 

rody, jež se v čeledi vyskytovaly a následně byly přesunuty jinam, zde zobrazeny 

nejsou.   

Relativní taxonomické změny (tedy rozdíly mezi vznikem a zánikem rodů) 

jednotlivých čeledí jsou vyobrazeny v grafu na obrázku 8. Tento graf zobrazuje pouze 

přírůstek či úbytek v množství rodů za námi sledovaném období (rok 1999 je tedy brán 

jako stav 0), nikoliv absolutní stav. Je patrný vzestupný trend v počtu rodů. 
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Tab. 4: Počet rodů náležící k daným čeledím v jednotlivých letech. Zahrnuty jsou pouze takové rody, které se v čeledi vyskytují dodnes, rody, jež se v čeledi 

vyskytovaly a následně byly přesunuty jinam, zde zobrazeny nejsou. Modré hodnoty v sobě zahrnují jednorázové taxonomické změny (taxonomický vznik/zánik 

rodu), které byly navrženy, nadále s nimi však nikdo nepracoval a zapadly v zapomnění bez toho, aby se dočkaly komentáře (zrušení změny). 

čeleď 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 

Microhylidae 52 52 52 52 52 52 52 52 56 55 57 59 62 57 57 56 56 57 54 

Bufonidae 38 37 37 38 39 39 39 43 44 44 46 43 46 48 49 49 49 51 52 

Hylidae 29 29 29 29 29 29 40 40 39 40 41 42 42 42 43 43 43 48 48 

Ranidae 5 6 7 7 7 7 8 14 12 12 11 14 22 16 16 16 25 25 25 

Craugastoridae 8 8 8 8 8 8 9 11 11 16 18 18 18 18 18 18 19 19 20 

Rhacophoridae 11 11 11 11 11 11 11 11 11 13 15 15 15 16 17 17 16 18 18 

Hyperoliidae 17 17 17 17 17 17 17 17 17 17 18 18 18 17 17 17 17 17 17 

Dendrobatidae 9 9 9 9 9 9 9 12 12 13 13 13 14 14 14 14 14 14 16 

Dicroglossidae 13 14 15 15 15 15 18 16 15 15 15 14 17 15 16 15 13 13 13 

Leptodactylidae 16 16 16 16 16 16 17 14 14 14 14 14 16 14 14 13 13 13 13 

Mantellidae 6 7 7 7 7 7 7 12 12 12 12 12 12 12 12 12 12 12 12 

Centrolenidae 3 3 3 3 3 3 3 3 4 4 12 12 12 12 12 12 12 12 12 

Arthroleptidae 8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 

Hemiphractidae 5 5 5 5 5 5 5 5 5 5 5 5 6 6 6 6 6 6 6 

Megophryidae 8 8 8 8 8 8 8 9 9 10 10 10 9 9 9 9 9 9 6 

Aromobatidae  3 4 4 4 4 4 4 5 5 5 5 5 5 5 5 5 5 5 5 

Eleutherodactylidae 3 3 3 3 3 3 3 4 3 4 4 4 4 4 4 4 4 4 4 

Pelodryadidae 4 4 4 4 4 4 4 2 2 2 2 2 2 2 3 3 3 3 3 
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Obr. 8.: Porovnání čeledí z hlediska přírůstku či úbytku jejich rodů za námi sledované období. 
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Grafy na obrázku 9 zobrazují závislost taxonomického vznik rodu (graf a) a b)) 

a taxonomického zánik rodu (graf c) a d)) na počtu rodů (graf a) a c)) a počtu 

taxonomických prací (graf b) a d)). Všechny ze zjišťovaných korelací vyšly průkazně 

(graf a) df = 1, Wald. Stat. = 61,474, p < 0,001; b) df = 1, Wald. Stat. = 85,631,  

p < 0,001, c) df = 1,  Wald. Stat. = 20,287, p < 0,001, d) df = 1, Wald. Stat. = 16,208, 

p < 0,001). 

Obr. 9.: a) závislost taxonomického vzniku rodu na počtu rodů v čeledi (y=0,3741x+2,3781, 

R²=0,4043); b) závislost taxonomického vzniku rodu na počtu taxon. prací  

(y=0,6509x-11,514,  R²=0,574); c) závislost taxonomického zániku rodu na počtu rodů 

v čeledi (y=0,1273x+0,9294, R²=0,2814); d) závislost taxonomického zániku rodu na počtu 

taxon. prací (y=0,1634x-1,9423, R²=0,2173). 

 

4.2.2. Vztah diverzity na úrovni rodu a výzkumného úsilí 

Stěžejní otázka této práce je, zda existuje nějaký vztah mezi kvantitativními 

změnami uvnitř čeledi a úsilím taxonomů, vyvinutým v posledních letech. Graf na 

obrázku 10 znázorňuje silnou závislost těchto dvou kategorií (df = 1, Wald. Stat. = 

100,802, p < 0,001). 
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Obr. 10.: Závislost počtu taxonomických změn na počtu taxon. prací u jednotlivých čeledí  

(y=0,8143x-13,457, R² = 0,5961). 

 

V další fázi bylo zajímavé tyto proměnné (počet taxonomických prací a taxon. 

změn pro každou z čeledí) vztáhnout na velikost čeledě, definovanou počtem rodů 

(Obr. 11 a 12). V obou případech je vzájemná závislost silně podporována (df = 1, 

Wald. Stat. = 13,945, p < 0,001 pro závislost počtu taxonomických prací na počtu 

rozeznávaných rodů a df = 1, Wald. Stat. = 81,748, p < 0,01 pro závislost počtu 

taxonomických změn na počtu rozeznávaných rodů). 

 

 

Obr. 11.: Závislost počtu taxonomických prací na počtu rozeznávaných rodů  

(y=0,3156x+26,123, R²=0,2125). 
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Obr. 12.: Závislost počtu taxonomických změn na počtu rozeznávaných rodů  

(y=0,5014x+3,3074, R²=0,482). 

 

Propojením všech třech veličin (počet rodů, počet taxon. změn a taxon. prací) 

vznikne následující závislost (obr. 13). Graf zobrazuje mírně vyšší afinitu počtu 

množství taxonomických změn k počtu taxonomickému úsilí, než k množství rodů. 

Tuto skutečnost naznačují už předchozí grafy (obr. 9 a 11). 

 

Obr. 13.: Vztah počtu rodů, taxon. změn a taxon. prací. 
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5. Diskuze 

5.1. Motivace 

Motivací k vypracování této práce byla skutečnost, že vliv taxonomické revize 

na základě užívání molekulárních analýz je poměrně dobře zdokumentovaný na 

druhové úrovni (Mrázková 2016), u vyšších taxonů jsou však tyto informace ojedinělé 

a převážně zaměřené na přesouvání již existujících taxonů (např. přesuny rodů napříč 

čeleděmi). Taxonomickým vznikem (což je vlastně analogie k taxonomické inflaci 

druhů) a zánikem se, ačkoliv je povědomí o tomto problému dobře rozšířené, 

povětšinou nezabývají, a pokud přece, nejedná se o studie, které by poskytovaly 

přehled o množství, či rozšíření těchto změn.  

Jak se v posledních letech ukazuje, širším využíváním molekulárních metod 

v systematice vznikla nová éra tvorby kladogramů, fylogenetických stromů života, a 

už relativně stabilizované systémy se mnohdy ukázaly jako nedostatečné, zobrazující 

spoustu příbuzenských vztahů „chybně“. Hezkou ukázkou může být studie evropské 

herpetofauny.  

 

Obr. 14.: Změny zařazení druhů evropské herpetofauny do rodu. Graf ukazuje procento 

druhů, které změní zařazení do rodu mezi jednotlivými studiemi, změna je zprůměrována za 

rok. Černé sloupce značí všechny změny mezi dvěma sousedními studiemi, šedé sloupce 

ukazují změnu druhů, které se vyskytovaly už v publikaci Duméril a Bibron a/nebo Boulenger 

v 19. století. Převzato z Vences et al. 2013. 
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Vences et al. (2013) ve své studii srovnali celkem sedm seznamů druhů pro 

evropské obojživelníky a plazy za období 1834 až 2010 a sledovali, jak se v nich mění 

příslušnost jednotlivých druhů k rodům. Jejich výsledky (obr. 14) ukazují prvních 

zhruba 150 let vyrovnanou hladinu změn, v období 70. – 90. let minulého století 

dokonce téměř stagnaci a přijetí tehdejšího systému. V následujících letech pak 

množství změn opět vzrostlo a to velmi dramaticky. 

První výsledek této práce (obr. 6) porovnává množství žabích rodů v roce 1999 

a 2017 a dokazuje, že změny v množství rodů jsou neprávem opomíjenou informací. 

Z nashromážděných dat vychází, že se za necelých 20 let zvýšil počet rodů v námi 

sledovaných čeledích o 40% a některé čeledě se v množství svých rodů klidně i 

zpětinásobily (Ranidae). Vyskytují se zde samozřejmě i čeledě, které v počtu rodů 

stagnují beze změny po celý sledovaný čas (Arthroleptidae), více méně stagnují 

s většímu či menšími změnami v průběhu předchozích let (Microhylidae), či se 

dokonce zmenšují (Pelodryadidae) (obr. 7, obr. 8). Výsledný počet však mluví o 

výrazném vychýlení k nárůstu počtu rodů. 

5.2. Záležitosti pracovních materiálů 

Na tomto místě bych měla upozornit, že data sebraná pro tuto práci jistě nejsou 

zcela kompletním obrazem vývoje předešlých let. Jsem přesvědčena o tom, že, i přes 

veškerou snahu, se mi nepodařilo sehnat (z různých důvodů) všechnu odbornou 

literaturu k tématu publikovanou v tomto období. Další drobné nepřesnosti v případě 

zobecnění mých výsledků jistě zapříčiní i skutečnost, že do analýzy byla použita jen 

část, přestože většinová, žabí fauny (83%). Nicméně věřím, že i přes to tato práce 

poskytuje reprezentativní výsledky.  

Data byla sbírána způsobem, že v každé čeledi jsou zahrnuty pouze takové 

rody, které se zde vyskytují dodnes, zatímco rody, jež se v čeledi vyskytovaly a 

následně byly přesunuty jinam, zde zobrazeny nejsou. Výsledkem je mimo jiné 

skutečnost, že některé čeledě, vzniklé až v průběhu tohoto tisíciletí (např. čeleď 

Craugastoridae, která vznikla až v roce 2008 vyčleněním z čeledě Brachycephalidae; 

Hedges et al. 2008) se jeví, jakoby existovaly již od roku 2000.  

Jako zdroj v současnosti uznávaného systému byla použita databáze 

Amphibian Species of the World 6.0, an Online Reference (Frost 2017). Je to jedna ze 

dvou nejvíce citovaných online databází zaměřených na obojživelníky vůbec (tou 
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druhou je AmphibiaWeb). Určitým problémem, se kterým se potýká mnoho uživatelů 

těchto databází, je v tom, že zde nalézají mírně odlišné klasifikační systémy u značné 

části žabí fauny (Vences et al. 2013).  

V tomto kontextu by bylo vhodné zmínit úlohu oficiálních seznamů. Panuje 

přesvědčení, že každý oficiální seznam je výsledkem práce mnoha odborníků na danou 

skupinu a nese informace schválené, pokud ne většinou, tak alespoň velkým podílem 

taxonomů. Pauly et al. (2009) se na tuto problematiku podívali blíže a zjistili, že to tak 

v žádném případě být nemusí. Naopak většina oficiálních seznamů, které jsou vzorem 

pro odbornou i širou veřejnost a mají tak značný dopad i v oborech výše zmíněných, 

je navrhována malou skupinkou taxonomů a schvaluje je skupinka odborníků jen o 

nemnoho větší.  

Příkladem může být nedávná revize severoamerických žab. V této skupině 

došlo mezi lety 2000 a 2008 v nadpoloviční většině ke změnám v názvech druhů - bylo 

změněno 57 druhů ze 100, přičemž u 48 případů bylo změněno i jméno rodové a o 43 

z nich se v té době stále vedl spor (viz Frost et al. 2006, Smith a Chiszar 2006, Hillis 

2006). I přesto byly tyto změny Frostem et al. (2008) publikovány v oficiálním 

seznamu žab. Je tedy zřejmé, že oficiální seznamy názvů nemusí nutně odrážet 

současný stav taxonomie, ani názor většiny odborníků na danou skupinu, jsou opět 

spíše záležitostí individuálního pohledu a dokud v tomto ohledu nenastane změna, 

mělo by se k nim tak přistupovat (Pauly et al. 2009). 

Podobné rozpory lze vyčíst i v tabulce 2, ve které jsou srovnávána data dvou 

studovaných knižních sérií. Například porovnáním rok po sobě vydaných knih (Vitt a 

Caldwell 2014 a Pough et al. 2015) ukazuje celkem rozdílné uvažování nad čeleděmi 

Rhacophoridae či Leptodactylidae, čeleď Aromobatidae nebyla kolektivem taxonomů 

kolem F. Harveyho Pougha dosud uznána, zatímco Vitt a Caldwell ji uznaly již ve 

vydání z roku 2009. Analogické neshody jsou jasně zřetelné napříč všemi skupinami 

taxonomů jednotlivých čeledí a přihlédneme-li k faktu, že se momentálně nacházíme 

v, na taxonomické změny, velmi plodném období, je tento odlišný přístup taxonomů 

více než očekávatelný a nedá se mu vyhnout. 

5.3. Důsledky 

Porovnáním dílčích výsledků, které poskytuje tabulka 4, a kompletních 

výsledků tabulky 1 dostaneme poměrně zajímavé vykreslení situace. Celkem bylo 
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v určených čeledích dohledáno 226 taxonomických změn, 167 kladných a 59 

záporných. V současnosti je však platných jen 106 z těchto změn, přesně 100 nově 

zavedených rodů a 6 zaniklých (tab. 4). Takže zatímco zhruba 60% nových rodů 

vzniklých v posledních 17 letech se udrželo dodnes, 90% pokusů o synonymizaci rodu 

s jiným rodem bylo neúspěšných a v následujících letech byly opět osamostatněny, 

pouhých 10% zůstalo do současnosti začleněných v jiném rodu. 

S přihlédnutím k tomu, s jakou podporou byla prokázána závislost 

taxonomické změny na vědeckém úsilí a jaké množství (a charakter) taxonomických 

změn se dohledalo, se nabízí celá řada otázek: Nakolik jsou tyto taxonomické změny 

objektivní? Jsou opravdu výsledkem lepšího poznávání biodiverzity?  

Taxonomickým sporům se už věnovala spousta zbytečného času a úsilí 

(Vences 2013). Příkladem za všechny může být současná, velmi zdlouhavá, a dosud 

nevyjasněná diskuze ohledně otázky právě synonymie rodů a to konkrétně Platypelis 

a Cophyla či Stumpffia a Rhombophryne (Peloso et al. 2016, Scherz et al. 2016, Peloso 

et al. 2017, Scherz et al. 2017). Vyskytuje se i řada případů, kdy se spory netýkají 

názorů ohledně molekulárních dat, analýz, evoluce či fylogeneze, problémem je 

záležitost pojmenování, kdy se řeší otázka, zda ponechat široce uznávaná jména, či 

vytvořit nová, „vhodnější“ (např. již zmiňovaný rozruch kolem revize 

severoamerických žab v roce 2008 – Frost et al. 2008). 

Změny v taxonomické klasifikaci neovlivňují pouze taxonomy samotné, ale 

z větší části jiné odborníky, případně veřejnost, která klasifikaci používá. Tyto změny 

se dotýkají přímo jiných přírodovědných oborů (jako například ochranářská biologie), 

muzeí, památkářů, genových bank, populární literatury, mezinárodních obchodních 

pravidel aj. (Smith a Chiszar 2006, Vences et al. 2013). Závažnost tohoto dopadu by 

se mohla velmi snížit po dokončení databáze se synonymy, ve které bude možné 

vypátrat veškeré informace nezávisle na tom, zda člověk použije aktuální název 

(Vences et al. 2013). 

Dopad taxonomických změn se tedy týká především lidí, kteří většinou, na 

rozdíl od taxonomů, netrvají na fylogenetické správnosti systému, nomenklaturu 

používají téměř výhradně ke komunikaci a změny, které se v poslední době 

v klasifikaci dějí, pro ně mají pramalý význam, budí spíše zmatek. S ohledem na tuto 

skutečnost by taxonomové měli pečlivě zvážit, zda výhody nového systému převyšují 

jeho nevýhody, s přímým důrazem na stabilitu názvů. To mimo jiné znamená, že je 
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vhodné, před publikací výsledků a trváním na jejich správnosti, promyslet, jak se 

k daným změnám postaví ostatní taxonomové, zda je nová teorie dostatečně robustní, 

a tím vyloučit případnou nestabilitu v budoucnosti (Zwickl a Hillis 2002, Smith a 

Chiszar 2006, Pauly et al. 2009, Vences et al. 2013). Někteří autoři se zamýšlí, zda je 

vůbec vhodná absolutní svoboda, kterou oficiální kodexy (ICZN apod.) taxonomům 

poskytují. Ty umožňují svobodně a bez omezení systém měnit. Zároveň s tím, je 

možné novou klasifikaci zcela bezostyšně ignorovat. Pauly et al. (2009) upozorňují na 

extrémně mylnou představou, že nejnovější taxonomie je ta „správná“ a je třeba ji 

dodržovat. 
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6. Závěr 

Pro 18 největších čeledí žab (Anura) zahrnujících 83% všech žabích druhů byl 

proveden průzkum odborné literatury zabývající se jejich fylogenetikou či taxonomií 

pro období 2000 až 2017. Tato data ukazují signifikantní nárůst v počtu rodů u těchto 

čeledí za zmiňované období. Nejvýznamnějším faktorem, odpovědným za tento nárůst 

diverzity na úrovni rodu, bylo prokázáno výzkumné úsilí taxonomů.  
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8. Příloha 

Aromobatidae: 

[12], [13], [20], [41], [87], [96], [97], [146], [225], 0, [227], [233], [254], [256], 

[287], [291], [292], [313], [316] 

Arthroleptidae: 

[19], [26], [28], [61], [87], [202], [223], [225], 0, [227], [231], [233], [242], [244], 

[246], [259], [281], [287], [291], [292], [313], [315], [316] 

Bufonidae: 

[6], [14], [16], [26], [30], [32], [40], [46], [49], [67], [80], [86], [87], [107], [117], 

[122], [124], [125], [126], [172], [173], [188], [190], [218], [224], [225], 0, [227], 

[232], [233], [246], [248], [267], [268], [278], [279], [291], [292], [313], [316] 

Centrolenidae: 

[26], [35], [38], [39], [49], [77], [87], [100], [101], [102], [103], [225], 0, [227], 

[233], [246], [257], [291], [292], [313], [316] 

Craugastoridae: 

[20], [26], [33], [34], [44], [50], [51], [72], [85], [87], [95], [111], [112], [113], [114], 

[160], [198], [208], [209], [211], [212], [213], [225], 0, [227], [233], [275], [291], 

[292], [313], [316] 

Dendrobatidae: 

[20], [26], [29], [41], [47], [49], [87], [96], [97], [107], [135], [142], [175], [225], 0, 

[227], [233], [240], [241], [246], [254], [255], [256], [257], [265], [274], [276], 

[288], [289], [291], [292], [313], [316]  

Dicroglossidae: 

[3], [4], [24], [26], [28], [56], [59], [61], [63], [65], [75], [81], [87], [99], [109], 

[110], [118], [119], [121], [128], [129], [130], [132], [133], [136], [138], [148], 

[149], [154], [158], [161], [171], [183], [189], [192], [203], [225], 0, [227], [233], 

[246], [247], [273], [282], [291], [292], [293], [298], [307], [308], [313], [316] 

Eleutherodactylidae: 

[26], [33], [85], [87], [111], [112], [113], [210], [213], [225], 0, [227], [233], [257], 

[264], [275], [291], [292], [313], [316] 
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Hemiphractidae: 

[20], [22], [26], [36], [49], [70], [73], [77], [87], [102], [147], [196], [225], 0, [227], 

[233], [253], [291], [292], [295], [297], [313], [316] 

Hylidae: 

[2], [5], [20], [25], [26], [30], [37], [49], [55], [62], [64], [69], [71], [76], [77], [87], 

[90], [91], [107], [120], [140], [141], [144], [225], 0, [227], [228], [233], [246], 

[252], [257], [258], [269], [291], [292], [296], [299], [313], [316] 

Hyperoliidae: 

[7], [20], [26], [74], [87], [179], [223], [225], 0, [227], [233], [243], [245], [246], 

[283], [287], [291], [292], [304], [313], [316] 

Leptodactylidae: 

[20], [21], [26], [53], [54], [78], [83], [84], [87], [89], [92], [96], [97], [159], [176], 

[177], [178], [197], [199], [220], [221], [222], [225], 0, [227], [233], [246], [249], 

[257], [291], [292], [313], [316] 

Mantellidae: 

[20], [26], [27], [61], [87], [93], [94], [143], [156], [225], 0, [227], [233], [234], 

[237], [238], [246], [270], [282], [283], [284], [285], [286], [291], [292], [300], 

[303], [313], [316]  

Megophryidae: 

[8], [20], [26], [58], [61], [87], [88], [107], [131], [137], [163], [164], [170], [180], 

[181], [182], [187], [225], 0, [227], [233], [235], [246], [291], [292], [294], [305], 

[306], [313], [314], [316] 

Microhylidae: 

[9], [26], [52], [82], [87], [105], [106], [145], [150], [152], [155], [162], [174], [184], 

[215], [216], [217], [219], [225], 0, [227], [233], [239], [246], [262], [263], [271], 

[277], [280],  [281], [291], [292], [302], [313], [316]  

Pelodryadidae: 

[26], [45], [68], [69], [71], [77], [87], [151], [153], [225], 0, [227], [233], [246], 

[250],  [291], [292], [296], [309], [313], [316]  
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Ranidae: 

[8], [10], [20], [23], [25], [26], [28], [31], [42], [43], [60], [61], [63], [66], [79], [81], 

[87], [104], [107], [109], [116], [121], [123], [127], [132], [134], [157], [169], [171], 

[183], [191], [204], [205], [214], [225], 0, [227], [228], [233], [246], [247], [257], 

[259], [260], [261], [272], [291], [292], [298], [312], [313], [316]  

Rhacophoridae: 

[1], [8], [11], [15], [17], [18], [20], [25], [26], [27], [48], [57], [61], [87], [99], [108], 

[115], [139], [165], [166], [167], [168], [183], [185], [186], [193], [194], [195], 

[200], [201], [206], [207], [225], 0, [227], [229], [230], [233], [236], [246], [251], 

[266], [290], [291], [292], [298], [301], [310], [311], [313], [316]  
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