


Většinu současných nálezů podrobně shr-
nula monografie Fauna ČR – Plazi (Mo -
ravec a kol. 2015). Zaměřme se proto na
nově získaná data a výsledky opřené o ana-
lýzu mitochondriální DNA. 

To, že štramberská populace nebyla
založena introdukcí v horizontu posled-
ních asi 70 let, bylo spolehlivě doloženo
prostřednictvím literárních pramenů a do -
kladového materiálu (muzejní materiál
z 50. let 20. stol., fotografie P. Pavlíka
z r. 1971 a osídlení velkého množství rela-
tivně vzdálených lokalit v katastru města
Štramberk), které přiblížil i zmíněný člá-
nek v Živě (2006, 6). Jiří Hudeček (2006)
však upozornil, že pokusy o introdukce
plazů na našem území nebyly vázány pou-
ze na vzrůst aktivity teraristických spol-
ků v posledních několika dekádách, ale že
mohou být podstatně staršího data – např.
z období po první světové válce. To by
totiž vysvětlovalo naprostou absenci úda-
jů o výskytu druhu v okolí Štramberku
v prvorepublikové a starší literatuře, přes -
tože lokalita byla koncem 19. a počátkem
20. stol. opakovaně navštěvována a zkou-
mána významnými osobnostmi tehdejší
československé zoologie. Na druhou stra-
nu sběr zmíněného muzejního materiálu
ještěrky zední zkušeným herpetologem
Otakarem Štěpánkem v 50. letech 20. stol.
nadlouho zapadl kvůli chybnému určení
druhu. Z první poloviny 20. stol. však jsou
doloženy snahy různých přírodozpytných
spolků či přátel herpetologie a teraristiky
o vysazování některých jihoevropských
plazů, např. gekona tureckého (Hemidac-
tylus turcicus), zmije jurské (Vipera aspis),
zmije růžkaté (V. ammodytes) nebo štíh-
lovky kaspické (Dolichophis caspius), na
území Moravy a Slezska (Adolph 1922,
Pax 1925, Krátký a Wenig 1930). Výsadek
ještěrky zední ve stejné době by tak měl
dost času se rozšířit a populace by již nut-
ně nemusely vykazovat genetické charak-
teristiky prudce rostoucí populace. Ve
světle těchto skutečností se jako jediná
spolehlivá metoda k vystopování původu
štramberských ještěrek jevila molekulár-

ní analýza a porovnání sekvencí DNA
našich jedinců s DNA jedinců z nejbliž-
ších populací na Slovensku a ze vzdále-
nějších populací balkánských jakožto
potenciálního zdroje introdukovaných
exemplářů. Další informace jsme získali ze
sekvencí jedinců ze západní části areálu
druhu, dostupných v databázích.

Co říká mitochondriální DNA?
Pro naše srovnání jsme využili fragment
mitochondriální DNA známý jako cyto-
chrom b, jenž byl v minulosti použit pro
analýzu fylogeneze a fylogeografie nejen
ještěrek zedních, ale všeobecně plazů,
a v tomto ohledu je velmi informativní.
Především z Německa je známo, že sou-
časný areál druhu se skládá z populací
mnohdy vzniklých na základě introdukce
ze značně vzdálených lokalit. Pro severo-
východní okraj areálu druhu však podob-
ná analýza doposud chyběla. Proto jsme se
s kolegy z několika institucí (Univerzita

Komenského v Bratislavě, Univerzita Pa -
lackého v Olomouci, Ústav biologie obrat-
lovců AV ČR v Brně, Ostravská univerzita
a Národní muzeum v Praze) zaměřili na
výzkum populací nejen z ČR, ale i ze Slo-
venska a z Balkánu. 

Analyzovali jsme vztahy v balkánské
linii druhu definované předchozími stu-
diemi (např. Salvi a kol. 2013). Jak ukáza-
la naše data (Jablonski a kol., v tisku), tato
linie tvoří pět geograficky ohraničených
haploskupin (skupina různých, ale fylo-
geneticky blízce příbuzných sekvencí
DNA). Námi studovaný materiál z českých
a slovenských lokalit pak odhalil, že nále-
žejí do jedné haploskupiny tvořené 12 ha -
plotypy a jsou blízce příbuzné populacím
ze severního Maďarska a z některých loka-
lit severovýchodního Německa, o něco
vzdáleněji pak populacím ze severní Bos-
ny a severovýchodního Chorvatska (obr. 1).
Pravděpodobný je tedy model předpoklá-
dající, že současné rozšíření ve střední
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Evropě je výsledkem postglaciálního šíření
druhu z balkánských refugií, které probí-
halo ze severovýchodní oblasti Dinárské-
ho pohoří podél Panonské nížiny, západ-
ně od toku Dunaje. Na základě získaných
poznatků můžeme předpokládat, že dneš-
ní fragmentovaný výskyt této linie ve
střední Evropě je výsledkem výkyvů okra-
je areálu druhu v průběhu holocénu, za -
příčiněný změnami klimatu a vegetač -
ního krytu v této oblasti (např. souvislý
lesní porost v teplejším období klimatic-
kého holocenního optima v atlantiku). Ná -
sledná změna charakteru krajiny způsobená
člověkem (odlesňování, tradiční zeměděl-
ství a pastva) mohla vytvořit vhodné pod-
mínky pro šíření druhu, jak to nyní pozo-
rujeme třeba na Balkáně, kde se ještěrky
zední často vyskytují v antropogenních
biotopech. Pozdější ústup od extenzivní-
ho pastevního hospodaření a rozšiřování
lesů se mohly podepsat na současném izo-
lovaném rozšíření ve střední Evropě.

Další výsledky ukázaly, že všechny tři
známé moravské populace jsou nejpří -
buznější populacím vyskytujícím se po -
dél Váhu a na středním Slovensku. Popu-
lace z Hádů je s nimi naprosto identická,
u ještěrek z Grygova a Štramberku se
nachází kromě společného i unikátní ha -
plotyp, který jsme nikde jinde nezazna-
menali. To by mohlo naznačovat delší
samostatný vývoj populací, a tedy i jejich
původnost (autochtonnost). Musíme ale
poctivě přiznat, že situace není jedno-
značná. Zjištěný vzor může být také dů -
sledkem nedostatečného počtu vzorků
studovaných populací. Objevené „unikát-
ní“ haplotypy se totiž mohou vyskytovat

i v jiných populacích dané haploskupiny
(např. na Slovensku), pouze nemusely být
dosud odhaleny. Je možné si představit, že
v případě populace z Grygova, jejíž auto-
chtonní původ je značně pochybný, byly
ještěrky nachytány na nějaké bohatší loka-
litě např. na Slovensku nebo Štramberku
a různé haplotypy se tam vyskytly uměle.
Na Grygově byl druh totiž objeven rela-
tivně nedávno (Mačát a Veselý 2009), což
je poněkud v rozporu s tím, že lokalita
patřila od 60. let minulého stol. k oblíbe-
ným cílům zoologických exkurzí studen-
tů i pedagogů blízké Univerzity Palackého
v Olomouci, kde mimo jiné působil nestor
československé herpetologie a zakladatel
herpetologické sekce České zoologické
společnosti Evžen Opatrný. Je těžké si
představit, že by dnes docela hojné ještěr-
ky na stěnách lomu a kamenných polích
unikly pozornosti, zvláště když lokalita
bývá pravidelně navštěvována v květnu,
kdy jejich aktivita vrcholí. Stejně tak exis -
tují pochyby u štramberské populace.
Zvýšená frekvence anomálií v ošupení
hlavy, zahrnující rozdělení (často i něko-
likanásobné) štítků pilea (Veselý a kol.
2007, Moravec a Veselý 2015), může být
následkem demografického efektu hrdla
lahve (bottleneck effect), a tedy snížené
alelické diverzity vyplývající z malého
počtu zakladatelských jedinců. To by uka-
zovalo na dávnou introdukci (viz Gautschi
a kol. 2002), případně výrazný pokles
početnosti izolované populace.

Vzhledem k relativní obtížnosti získá-
vání většího množství srovnávacího mate-
riálu zůstává závěr stále nejasný. Může se
stát, že některé haplotypy uniknou odha-

lení. Stejně tak máme ve hře zavlečení
z blízkých slovenských lokalit. Důležité
však je, že naše ještěrky zapadají do fylo-
geografické hypotézy, že jsou součástí šir-
ší balkánské linie, rozšířené ve střední
a části jihovýchodní Evropy, a že tvoří také
součást středoevropské haplotypové sku-
piny, kdy u nich najdeme v zásadě běžně
rozšířené haplotypy této skupiny. Nemáme
zde tedy zcela nepůvodní ještěrky, které
by pocházely z Itálie nebo jiných oblastí
Středozemí (diskutovalo se o snahách in -
trodukce z Turecka), jako je tomu na řadě
míst v Rakousku, Německu, Švýcarsku,
Francii i Velké Británii. Dokonce i kdyby
naše ještěrky zední byly introdukovány ze
Slovenska, nešlo by o problematický pře-
nos cizího genotypu na nové území
a pouze by jejich přítomnost korespondo-
vala s možnými historickými fluktuacemi
populací druhu, které zde koncem pleisto -
cénu a v holocénu probíhaly. Jinak řečeno,
i v případě, že ještěrky z našeho území
kdysi opravdu zmizely a po nedávné in -
trodukci z blízkých lokalit se znovu uchy-
tily (což by se s posunem severního okraje
rozšíření v důsledku měnícího se klimatu
u druhu s dobrou migrační schopností sta-
lo pravděpodobně tak či onak), zapadají
tyto populace do kontextu středoevrop-
ské přírody, a měly by být proto chráněny
zákonem.

Článek vznikl za podpory Agentury pro
vědu a výzkum Slovenské republiky, pro-
jekt č. APVV-15-0147.

Seznam použité a doporučené literatury
je uveden na webové stránce Živy.
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1 Rozšíření hlavních haploskupin 
centrální balkánské linie ještěrky zední
(Podarcis muralis). Východní část souvis-
lého areálu druhu je znázorněna hnědou
barvou, české lokality označeny šipkami.
Podle: D. Jablonski a kol., v tisku
2 Strejčkův lom v Grygově u Olomou-
ce – výskyt ještěrky zední zde byl 
zaznamenán teprve v r. 2009, analýza 
mitochondriální DNA ale zjistila v této
populaci i zatím unikátní haplotyp.
3 a 4 Samec ještěrky zední (obr. 3)
a samice (4) z populace v Grygově. 
Snímky M. Veselého, pokud není 
uvedeno jinak
5 Zřícenina Plaveckého hradu na Záhoří,
resp. v Malých Karpatech – jedna 
z izolovaných lokalit ještěrky zední na
jihozápadě Slovenska. Foto D. Jablonski
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