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VI.3.6 Crossing-over mohl v evoluci vzniknout jako obrana proti meiotickému tahu 152 
VI.3.7 Meiotický tah působící při kompetici spermií od jednoho samce vytváří selekční tlak na vznik 

polygamních rozmnožovacích systémů 152 

VII GENOVÝ TOK 153 
VILI Naprostá většina druhů vytváří v rámci svého areálu výskytu velké množství vzájemně více či méně 

geneticky izolovaných populací 153 
VIL 1.1 Mezi jednotlivými dílčími populacemi dochází prostřednictvím výměny migrantů ke genovému toku. . . 1 £ ^ £ R ^ N . 
VIL 1.2 Mnohé druhy investují zdánlivě neúměrně velkou část své rozmnožovací kapacity do produkce migrantů. l i 

[z £ 4 
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VILI.3 Vytváření klidových stadií umožňuje genový tok v čase ' 154 
VIL 1.4 Ke genovému toku může v omezené míře docházet i mezi různými druhy 155 
VIL2 Existence populační struktury má zásadní význam pro charakter, rychlost a mnohdy i směr 

mikroevolučních dějů, které v rámci jednotlivých druhů probíhají 155 
VIL2.1 Genový tok je v rámci populace patrně nejdůležitějším zdrojem evolučních novinek 155 
VII.2.2 Genový tok napomáhá udržovat genetický polymorfismus populace 156 
VII.2.3 Vznikání a zanikání lokálních populací v rámci metapopulace může přispět jak ke snížení, 

tak ke zvýšení genetického polymorfismu populace 156 
VII.2.4 Genový tok zmenšuje rozdíly ve frekvenci alel mezi jednotlivými populacemi 157 
VII.2.4.1 I velmi nízká intenzita genového toku dokáže zamezit rozrůzňování populací prostřednictvím 

genetického driftu 157 
VII.2.4.2 K zamezení divergence genofondu populací v důsledku působení selekce je třeba podstatně 

intenzivněj šího genového toku 158 
VII.2.5 Genový tok omezuje schopnost populace optimálně se adaptovat na lokální podmínky 158 
VII.2.5.1 Genový tok může být příčinou prostorové omezenosti areálů výskytu jednotlivých druhů 159 
VIL3 Teorie posunující se rovnováhy vyzdvihuje fakt, že ve strukturované populaci 

s vhodnou intenzitou genového toku může docházet snáze k adaptivní evoluci 
než v populaci nestrukturované 159 

VIII P O L Y M O R F I S M U S 162 
VIII.l Teprve moderní metody molekulární genetiky umožnily detekovat a studovat monomorfní geny 162 
VIII.2 Téměř všechny geny se vyskytují v populaci v mnoha variantách, většina rozdílů mezi variantami 

však připadá na vrub neutrálních mutací 162 
VIII.3 Existují dva základní typy polymorfismu 162 
VIIL4 Polymorfismus druhého typu může být udržován v populaci pouze specifickými mechanismy 163 
VIIL4.1 Recesivní škodlivé alely mohou stabilně přetrvávat v populaci v poměrně vysoké frekvenci 

i účinkem relativně malého mutačního tlaku 163 
VIII.4.2 Selekce ve prospěch heterozygotů, například v důsledku superdominance, může v populaci trvale 

udržovat polymorfismus 164 
VIII.4.2.1 Gen pro šipkovou anémii je udržován ve vysoké frekvenci v některých lidských populacích 

právě selekcí ve prospěch heterozygotů 167 
VIII.4.3 Polymorfismus může být udržován selekcí závislou na frekvenci, jestliže selekční hodnota 

určité alely negativně koreluje s její frekvencí 169 
VIII.4.3.1 Polymorfismus MHC-antigenů je patrně udržován selekcí závislou na frekvenci, nikoli selekcí 

ve prospěch heterozygotů 170 
VIII.4.4 K udržování polymorfismu může významně přispívat i cyklická selekce, střídání protichůdných 

selekčních tlaků 172 
VIII.4.5 Velká část polymorfismu je patrně v populaci uchovávána v důsledku nejrůznějších 

epistatických interakcí 172 
VIII.5 Polymorfismus může zvyšovat efektivnost využívání dostupných zdrojů a současně 

i měnit evoluční potenciál populace 173 

IX E V O L U C E SEKVENCE D N A 175 
IX. 1 Na úrovni DNA patrně velkou část evolučních změn reprezentují selekčně neutrální mutace 175 
IX.2 Frekvence fixací neutrálních mutací, tj. substituční rychlost neutrálních mutací, nezávisí 

na velikosti populace, podíl selekčně neutrálních mutací na celkovém počtu mutací, 
a tedy i celková substituční rychlost je však vyšší v malých populacích : 175 

IX.3 Substituční rychlosti pro neutrální mutace zpravidla výrazně převyšují substituční rychlosti 
pro mutace selekčně významné; v genech vystavených intenzivní pozitivní selekci však může 
naopak převažovat fixace mutací selekčně významných 177 



IX.4 Kumulace neutrálních mutací v průběhu fylogeneze může sloužit jako molekulární hodiny, 
umožňující biologům datovat jednotlivé události fylogeneze 178 

IX.4.1 Při využívání molekulárních hodin ve fylogenetice je nutno brát v úvahu, že se rychlost 
jejich chodu liší pro jednotlivé geny, jednotlivé taxony a dokonce se mění pro stejný gen 
a stejný taxon v průběhu času 179 

IX.4.2 Různé geny u stejného organismu se vyvíjejí různou rychlostí, a to i v případě, že do analýzy 
zahrneme výhradně selekčně neutrální znaky 180 

IX.4.3 Substituční rychlost i poměr nesynonymních mutací k mutacím synonymním se může pro jednotlivé geny 
v průběhu evoluce nepravidelně měnit 181 

IX.4.3.1 Skokové změny v substituční rychlosti mohou souviset se změnou funkce daného genu, 
případně se změnou počtu jeho kopií v genomu 181 

IX.4.4 Rozdíly v rychlosti chodu molekulárních hodin existují také mezi jednotlivými druhy organismů 
a jednotlivými taxony 183 

IX.4.4.1 Délka generační doby ovlivňuje substituční rychlost pro neutrální mutace, selekčně 
významné mutace se fixují rychlostí poměrně nezávislou na generační době studovaných druhů 184 

IX.4.4.2 Substituční rychlost koreluje i s velikostí živočichů i s rychlostí jejich metabolismu 185 
IX.4.5 Hlavním nedostatkem molekulárních hodin jsou příliš široké intervaly spolehlivosti při datování 

jednotlivých událostí kladogeneze 186 
IX.4.6 Závažným problémem při využívání molekulárních hodin jsou i obtíže s jejich kalibrací 187 
IX.5 Na molekulární úrovni existuje v přírodních populacích nesmírné množství selekčně neutrálního 

genetického polymorfismu 187 
IX.5.1 Množství polymorfismu v sekvencích DNA by mělo být přímo úměrné efektivní velikosti populace 189 
IX.5.2 Díky působení genetického draftu je polymorfismus v sekvencích DNA přímo úměrný intenzitě 

genetické rekombinace v příslušné části genomu 189 
IX.5.3 Část molekulárního polymorfismu je uchovávána v populaci díky působení selekce ve prospěch 

heterozygotů a selekce závislé na frekvenci 190 
IX.5.4 Při udržování genetického polymorfismu uvnitř jednoho druhu a při vzniku mezidruhové 

genetické diverzity se mohou uplatňovat odlišné mechanismy 191 

X VZNIK ŽIVOT A 193 
X.l Protobiologie je věda o vzniku živých systémů ze systémů neživých 193 
X.2 Dnešní organismy jsou založeny na jednotném organizačním principu 194 
X.3 Existují čtyři základní alternativy vzniku stávajícího obecného organizačního principu 194 
X.3.1 Na počátku mohly být systémy obsahující proteiny, nikoli nukleové kyseliny 194 
X.3.1.1 Koacerváty mohou vykazovat růst a metabolismus, jedná se však pouze o určité analogie 

příslušných biologických procesů 194 
X.3.1.2 Mikrosféry vykazují enzymatickou aktivitu, nikoli však reprodukci a dědičnost, nemohou 

se tedy stát subjektem biologické evoluce 195 
X.3.1.3 Modely hypercyklů umožňují testovat, zda vznik prostorově vymezených struktur 

je nutnou podmínkou fungování biologické evoluce 196 
X.3.2 Na počátku mohly být systémy obsahující nukleové kyseliny, nikoli proteiny 196 
X.3.2.1 Ribozymy a koenzymy mohou být relikty z období „života bez proteinů", z doby, kdy nukleové kyseliny 

vykonávaly všechny biologické, tedy i katalytické funkce 197 
X.3.3 Na počátku mohl být genetický kód (a koevoluce systému protein-nukleová kyselina) 198 
X.3.3.1 Dnešní genetický kód mohl vzniknout v důsledku unikátní, vysoce nepravděpodobné náhodné události. . 198 
X.3.3.2 Genetický kód téměř jistě nebyl produktem rozumné bytosti 198 
X.3.3.3 Existují doklady svědčící pro postupný vývoj genetického kódu 199 
X.3.3.3.1 Aminokyseliny syntetizované společnými biochemickými dráhami jsou většinou kódovány 

podobnými triplety nukleotidů 199 
X.3.3.3.2 Některé fyzikálně-chemické vlastnosti aminokyselin korelují s vlastnostmi tripletů, které je kódují. . . 200 
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X.3.3.3.3 Vzájemná podobnost aminokyselin kódovaných podobnými triplety může být adaptací 
proti drastickým změnám struktury proteinů v důsledku mutací či chyb v transkripci a translaci 200 

X.3.3.3.4 Přímým dokladem vývoj eschopnosti genetického kóduje existence jeho pozměněných variant 
u některých organismů 200 

X.3.4 Původně mohly být organismy založeny na zcela jiném organizačním principu 202 

XI EVOLUCE GENŮ 203 
XI. 1 Každý gen vzniká z genu 203 
XI.2 Nové geny vznikají z nadbytečných kopií genů či z postrádátelných genů starých 204 
XI.3 Nadbytečná kopie genu vzniká zpravidla genovou či genomovou duplikací 204 
XL4 Diploidní organismy obsahují všechny geny minimálně ve dvou kopiích, mechanismus vzniku nového genu 

z jedné z kopií je však poněkud komplikovaný 205 
XI.5 Nové geny mohou vznikat mezidruhovým přenosem genů 206 
XI.6 Mnohé geny vykazují vnitřní periodicitu v důsledku přítomnosti mnohonásobných tandemových 

repeticí krátkých sekvenčních motivů 207 
XL6.1 Existence vnitřní periodicity by mohla odrážet původní mechanismus replikace nukleové kyseliny 

před vznikem genetického kódu 207 
XI.6.2 Sekvence opakujících se motivů odrážejí některé vlastnosti genetického kódu, vznikaly tedy 

asi až po vytvoření dnešního proteosyntetického aparátu 208 
XI.6.2.1 Vnitřní periodicita může být obranou proti častému výskytu terminačních kodonů 208 
XI.6.2.2 Vnitřní periodicita umožňuje vznik nových genů posunem čtecího rámce 208 
XI.6.2.3 Skutečnost, že počet nukleotidů v opakujícím se motivu nebývá dělitelným třemi, umožňuje 

obnovu struktury proteinu po posunové mutaci 209 
XI.6.2.4 Sekvence některých motivů brání náhodnému zahajování transkripce DNA mimo oblasti genů 209 
XI.6.2.5 Nerovnoměrné používání jednotlivých synonymních kodonů pro určitou aminokyselinu může 

být důsledkem existence vnitřní periodicity 210 
XI.6.3 Vnitřní periodicita genů může vznikat druhotně jako výsledek působení molekulárního tahu 210 
XI.7 Geny se skládají z oblastí exonů a intronů 211 
XI.7.1 Absence intronů v genech prokaryot nijak nevypovídá o evolučním stáří těchto struktur 211 
XI.7.2 Nejpravděpodobnější hypotézy o původu intronů předpokládají, že introny byly vloženy do původně 

souvislých genů až dodatečně 212 
XI.7.2.1 Introny mohou být genomovými parazity typu transpozonu či viru, mohou však časem získat funkci 

výhodnou pro svého hostitele 213 
XI.7.2.2 Přítomnost intronů v genech může zvyšovat evoluční potenciál organismu 213 
XI.7.2.3 Přítomnost intronů může souviset s existencí histonů v eukaryotické buňce 214 
XI.7.2.4 Introny by mohly umožňovat detekci, případně i reparaci mutací v exonech 214 
XI.7.2.5 Přítomnost intronů může snižovat riziko nelegitimní rekombinace 215 
XI.7.3 Vnitřní periodicita genů přesahující hranice mezi introny a exony by mohla svědčit 

spíše ve prospěch současného evolučního vzniku obou složek dnešních genů 216 

XII EVOLUCE O N T O G E N E Z E A ŽIVOTNÍHO CYKLU 217 
XII.l Buněčný cyklus vzniká v důsledku nutného střídání fáze s nezreplikovanou DNA, kdy je buněčné dělení 

zakázáno, a fáze s replikovanou DNA, kdy je dělení povoleno 217 
XII. 1.1 Buňky v haploidní a diploidní fázi svého reprodukčního cyklu se z funkčního hlediska liší; 

s tím mohou souviset i odlišnosti ve funkci haploidní a diploidní fáze v životním cyklu 
daného druhu 219 

XIL2 Diploidní stav genomu je možné obnovit nejen replikací vlastní DNA, ale i splynutím 
dvou haploidních buněk 220 

XII.3 Obnovování diploidie splynutím dvou haploidních buněk, spojené dnes většinou s pohlavním 
rozmnožováním, umožňuje opravu poškození DNA a některých typů mutací 220 



XII.4 Amfimixie vytvořila podmínky pro šíření ultrasobeckých genů a způsobila přechod darwinovské evoluce 
v evoluci dawkinsovskou 222 

XII.4.1 Přechod od darwinovské evoluce k evoluci dawkinsovské zásadně ovlivnil průběh evolučních dějů. . . . 222 
XII.4.2 Dnešní formy redukčního dělení, tj. vzniku haploidní buňky z buňky diploidní, se mohly vyvinout 

jakožto obrana proti sobeckým genům sestro vrahům 223 
XII.4.3 Přechod od (mezi)individuální k mezialelické selekci mohl umožnit vznik mnohobuněčných organismů 

s funkčně diferencovanými tkáněmi, zahrnujícími linie buněk germinálních a somatických 225 
XII.5 Mnohobuněční mohou překonat některá evoluční omezení limitující jednobuněčné organismy, mohou 

například dorůstat větších rozměrů a mít složitější tělesnou stavbu 226 
XII.6 U mnohobuněčných organismů se objevuje složitý životní cyklus, zahrnující v typickém případě 

fázi jednobuněčnou, fázi růstu a diferenciace mnohobuněčného organismu a fázi pohlavní dospělosti 227 
XII.6.1 Existence jednobuněčné fáze v životním cyklu mnohobuněčného organismu je nejdůležitějším 

faktorem omezujícím výskyt vnitroindividuální kompetice a selekce buněčných linií 227 
XII.6.1.1 Časná diferenciace a prostorová segregace linie budoucích germinálních buněk v průběhu 

embryogeneze snižuje možnost výskytu vnitroindividuální kompetice buněčných linií 229 
XII.6.1.2 U organismů s pevnými buněčnými stěnami, u kterých buňky ani buněčná jádra nemohou 

cestovat tělem jedince, nemusí být rozdělení buněk na linii somatickou a germinální tak striktní 229 
XII.6.1.2.1 Absence weismannovské bariéry a možnost vnitroindividuální selekce u rostlin umožňuje, 

aby podléhaly určitému typu lamarckistické mikroevoluce 230 
XII.6.2 Rozmnožování organismu prostřednictvím jednobuněčných stadií umožňuje existenci organismů 

s velmi komplikovanou a vysoce integrovanou strukturou těla 231 
XII.6.3 Organismy s velmi složitou a vysoce integrovanou strukturou musí zákonitě podléhat stárnutí a smrti. . . 231 
XII.6.3.1 U většiny mnohobuněčných živočichů je stárnutí aktivním procesem, součástí procesů 

individuálního vývinu a jeho nástup a průběh je výsledkem přirozeného výběru a biologické evoluce 232 
XII.6.3.1.1 Teorie mezidruhové kompetice předpokládá, že stárnutí a umírání starých jedinců 

umožňuje populacím, aby se přizpůsobovaly měnícím se podmínkám 232 
XII.6.3.1.2 Teorie selekčního stínu považuje za příčinu stárnutí relativně nižší účinnost selekce 

při odstraňování mutací snižujících viabilitu starších jedinců 233 
XII.6.3.1.4 Teorie antagonistických účinků mutací považuje za příčinu stárnutí evoluční fixaci alel, 

které zvyšují viabilitu mladých jedinců a zároveň snižují viabilitu jedinců starých 233 
XII.7 Při individuálním vývinu mnohobuněčného organismu se ve významné míře uplatňují 

epigenetické procesy 233 
XII.7.1 Některé epigenetické procesy vytvářejí vysoce organizované struktury využitím vnitroindividuálního 

výběru a průběžného testování funkčnosti vznikajících systémů 235 
XII.7.2 Epigenetické procesy jsou jedním z přirozených zdrojů genetické i environmentální kanalizace 236 
XII.7.3 Uplatnění epigenetických procesů v ontogenezi vede k opakování nebo naopak k přeskakování evolučně 

starších vývojových stadií v průběhu ontogeneze a k přetrvávání rudimentů u dospělců 237 
XII.7.3.1 Stadium embryogeneze, ve kterém jsou si příslušníci živočišného kmene nejvíce podobní, 

se nazývá fylotypové stadium, dřívější i pozdější stadia se mohou u jednotlivých druhů lišit 238 
XII.7.4 Organismy s individuálním vývinem založeným na epigenetických procesech mají větší 

evoluční potenciál než organismy, jejichž tělesná stavba je určena pouze geneticky 239 
XII.8 V anagenezi živočichů se složitým vývinem se může zásadním způsobem uplatňovat neotenie 

a další typy heterochronií 239 
XII.9 Účast epigenetických procesů v ontogenezi hraje důležitou roli při vzniku morfologicky a ekologicky 

odlišných stadií v životním cyklu organismů 240 
XII. 10 Uplatnění morfologicky, funkčně a ekologicky odlišných stadií v životním cyklu organismů 

vede k divergenci životních strategií jednotlivých druhů 240 
XII. 10.1 Životní strategie může upřednostňovat investice do růstu před investicemi do reprodukce, rychlost růstu 

před jeho ekonomičností nebo ekonomičnost před minimalizací „počátečních investic" 241 
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XII. 10.1.1 Investování do vegetativních orgánů může mít podobu investice do individuálního'růstu stejně tak jako 
investice do nepohlavního rozmnožování 242 

XII. 10.2 V průběhu evoluce vznikly u řady druhů mechanismy vývinové plasticity, tj. mechanismy 
umožňující přizpůsobovat fenotyp jedince lokálním podmínkách prostředí 243 

XII. 10.2.1 Vývinová plasticita může mít pozitivní význam i tehdy, když nevede k účelnému přizpůsobování vnějším 
podmínkám, ale pouze generuje fenotypovou variabilitu jedinců v populaci 243 

XII. 10.2.2 Druhy s vysokou mírou vývinové plasticity mohou mít nižší evoluční potenciál v důsledku 
snížené schopnosti podléhat selekčním tlakům prostředí 243 

XIII EVOLUCE POHLAVNÍHO R O Z M N O Ž O V Á N Í 245 
XIII. 1 U dnešních eukaryotických organismů pohlavní rozmnožování výrazně převládá 245 
XIII.2 Pohlavní rozmnožování s sebou přináší řadu nevýhod a rizik 246 
XIII.2.1 Udržování aparátu pro pohlavní rozmnožování je záležitost evolučně nákladná 246 
XIII.2.2 Populace nepohlavně se rozmnožujících jedinců nebo hermafroditů by se mohla množit dvakrát rychleji 

než populace gonochoristů 247 
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XVIII.6 Koncept rozšířeného fenotypu předpokládá, že v koevoluci se fixují i geny, které neovlivňují fenotyp 

organismu, v němž se nacházejí, ale ovlivňují fenotyp příslušníků cizího druhu 334 
XVIII.6.1 Důležitý mechanismus obrany hostitele proti parazitům spočívá ve vytváření a uvolňování látek 

lákajících přirozené nepřátele parazitů 336 
XVIII.7 Zajímavým produktem koevoluce dvou či více druhuje mimetismus, napodobování vzhledu 

příslušníků cizího druhu 338 
XVIII.8 Výstražné zbarvení je produktem koevoluce predátora a jeho potenciální kořisti 339 
XVIII.8.1 Některé případy výstražného zbarvení mohou spadat do kategorie rozšířeného fenotypu, 

tj. mohou být za ně zodpovědné geny sídlící v genomu jiných druhů organismů, než jsou vlastní nositelé 
výstražného zbarvení 341 



XIX EVOLUCE PARAZITŮ 342 
XIX.l Interakce parazita a hostitele patrně mají mimořádný význam v evoluci organismů 342 
XIX. 1.1 Evoluce parazitů probíhá zpravidla rychleji než evoluce hostitele 343 
XIX. 1.2 Uplatnění principu „večeře, nebo život" do značné míry předurčuje výsledek evolučního zápasu 

mezi parazitem a hostitelem 343 
XIX. 1.3 Selekční tlak hostitele na parazita je silnější a systematičtější než tlak opačný 343 
XIX. 1.4 Parazit nesmí vyhubit svůj hostitelský druh 344 
XIX.2 Přizpůsobování parazita hostiteli vede často ke zužování jeho hostitelského spektra 344 
XIX.2.1 Tlak parazita může vést ke speciaci hostitelského druhu 345 
XIX.3 Paraziti přispívají k udržování biodiverzity 346 
XIX.4 Mikroevoluce parazitického druhu směřuje k maximalizaci základní reprodukční konstanty R0 346 
XIX.4.1 Významný způsob maximalizace R0 představuje optimalizace rychlosti množení parazita v napadeném hostiteli. . 347 
XIX.4.1.1 Růstová rychlost infrapopulace může být za určitých podmínek i nulová 348 
XIX.5 Koevoluce parazita a hostitele často vede ke změnám patogenních projevů parazitózy 349 
XIX.5.1 Vznik genetické variability uvnitř infrapopulace brání vývoji směrem k omezování patogenních 

projevů parazitózy snižováním rychlosti množení 350 
XIX.5.1.1 Častý výskyt klonálního rozmnožování u parazitických organismů může být adaptací sloužící 

k omezení individuální selekce 350 
XIX.5.2 Možnost superinfekce výrazně omezuje schopnost parazita optimalizovat rychlost množení 

a míru patogenity 351 
XIX.5.3 Za příčinu snižování virulence parazituje někdy pokládána i mezipopulační, mezidruhová 

nebo druhová selekce 352 
XIX.5.4 Vývoj virulence parazita závisí na biodemografických parametrech populace hostitele 352 
XIX.5.5 Směr mikroevoluce parazita závisí na mechanismu jeho šíření 353 
XIX.5.5.1 Virulence i patogenita parazitů přenášených v hostitelské populaci vertikálně, 

tj. z rodičů na potomky, se obvykle spíše snižuje 353 
XIX.5.5.1.1 Jestliže má být parazit předáván převážně vertikální cestou, musí mít vytvořeny specifické 

mechanismy zajišťující jeho přetrvávání v populaci hostitele 354 
XIX.5.5.2 Mnohé způsoby horizontálního přenosu parazita podporují vzestup virulence 355 
XIX.5.6 V některých případech se hostitel aktivně podílí na zvyšování patogenních projevů parazitace 356 
XIX.6 Parazit často napomáhá svému šíření specifickým ovlivněním fyziologických, ekologických 

i etologických vlastností hostitelského organismu 357 
XIX.6.1 Častým typem zásahů do struktury hostitelského organismu je indukce morfologických změn 357 
XIX.6.2 Důležité změny ve fyziologii hostitelského organismu se týkají imunizace a imunitní suprese 358 
XIX.6.3 Při parazitické kastraci zvyšuje parazit životaschopnost hostitele na úkor jeho fertility 359 
XIX.6.4 Paraziti přenášení vertikálně prostřednictvím mikrogamet či makrogamet dokážou často měnit 

fenotypové, případně i genetické pohlaví hostitele 360 
XIX.6.5 Manipulační hypotéza předpokládá, že parazit může zvýšit pravděpodobnost svého přenosu 

ovlivněním chování svého hostitele 360 
XIX.6.5.1 Charakter změn chování hostitele vyvolaných parazitem závisí na způsobu přenosu parazita 361 
XIX.6.5.2 Manipulace chováním hostitele ze strany parazitů přenášených předací byla prokázána 

v mnoha systémech 361 
XIX.6.5.3 Přesvědčivé doklady pro manipulaci chováním hostitele ze strany pohlavně přenosných parazitů 

zatím chybí 362 
XIX.6.5.4 S projevy manipulační aktivity parazita se můžeme setkat i u člověka 363 
XIX.6.5.5 Zásahy do nervové soustavy hostitele mohou být jednak přímé, jednak zprostředkované senzorickými 

orgány hostitele 364 
XIX.6.6 Některé patogenní projevy parazitóz mohou účinně napomáhat přenosu parazita 364 
XIX.7 Kladogeneze parazitického taxonu často kopíruje kladogenezi taxonu hostitelského 366 
XIX.8 Anageneze parazitů v některých případech zahrnuje snižování komplexity organismu 367 
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XX D R U H Y 369 
XX. 1 Základní taxonomickou jednotkou je druh 369 
XX.2 Existuje několik principiálně odlišných teoretických pojetí druhu 369 
XX.2.1 Nominalistické pojetí druhu předpokládá, že druhy v přírodě objektivně neexistují a že je uměle 

vymezuje teprve člověk - taxonom 370 
XX.2.2 Realistické pojetí druhu předpokládá, že druhy a hranice mezi nimi existují v přírodě objektivně, 

nezávisle na vůli člověka 371 
XX.2.2.1 Historické pojetí druhu předpokládá, že existence distinktních druhů může být výsledkem 

historické náhody 371 
XX.2.2.2 Esencialistické pojetí druhu předpokládá, že příslušníkům stejného druhuje společná určitá 

vnitřní kvalita, kterou se odlišují od příslušníků druhů jiných 372 
XX.2.2.3 Strukturalistické pojetí druhu předpokládá, že druhy existují objektivně a že jejich existence 

a vzájemná distinktnost vyplývá z vlastností jejich strukturních prvků 373 
XX.2.2.4 Distinktnost druhů může být udržována zvnějšku některým mechanismem druhové koheze 373 
XX.2.2.4.1 Nejznámějším a pravděpodobně i nejrozšířenějším mechanismem druhové koheze je pohlavní 

rozmnožování 374 
XX.2.2.4.2 Druhová koheze u některých organismů by mohla být zajištěna působením přírodního výběru 

v daném prostředí 374 
XX.2.2.4.3 Druhovou kohezi u nepohlavně se rozmnožujících organismů může zajišťovat genetický draft. . . . 375 
XX.3 Teoretické pojetí druhů se odráží i ve způsobu vymezování jednotlivých druhů v taxonomické praxi. . . . 376 
XX.3.1 Typologická definice druhu považuje za zásadní skutečnost, že jedinci patřící ke stejnému druhu 

jsou si fenotypové podobnější než jedinci patřící k různým druhům 376 
XX.3.1.1 Z hlediska morfologického druhu představuje značný problém existence kryptických druhů 377 
XX.3.1.2 Fenotyp jedinců se může měnit v závislosti na místě výskytu populace; jestliže příslušný znak 

vytváří v rámci areálu rozšíření pozvolný gradient, hovoříme o klinální variabilitě 377 
XX.3.1.3 Typologický druh nemusí být vždy nutně monoíyletický 378 
XX.3.1.4 Výběr diagnostického znaku je většinou podřízen pragmatickým hlediskům 378 
XX.3.2 Buffonovská definice druhu považuje za kritérium příslušnosti ke stejnému druhu schopnost 

produktivního rozmnožování 379 
XX.3.3 Definice biologického druhu si všímá především možnosti genového toku mezi populacemi, 

nikoli možnosti rozmnožování mezi jedinci 379 
XX.3.3.1 V místě sekundárního kontaktu mezi blízce příbuznými druhy pohlavně se rozmnožujících 

organismů může dojít k vytvoření hybridní zóny 379 
XX.3.3.2 Některé biologické druhy patrně vznikají v přírodě opakovaně 381 
XX.3.3.3 Některé biologické druhy existují díky hybridogenezi, opakovanému mezidruhovému křížení 381 
XX.3.4 Definice druhu založená na vnitrodruhovém rozpoznávání považuje za kritérium druhovosti 

existenci specifických mechanismů rozpoznávání pohlavních partnerů 382 
XX.3.5 Koncepce kogničního druhu vymezuje druh na základě sdílení znaků, podle nichž jedinci rozpoznají svůj 

obvyklý biotop 382 
XX.3.6 Z předpokladu existence některého mechanismu druhové koheze vychází definice druhu 

na základě fenotypové koheze 383 
XX.3.6.1 Definice druhu na základě fenotypové koheze zastřešuje i definici biologického druhu a definici 

druhu na základě vnitrodruhového rozpoznávání 383 
XX.3.6.2 Jestliže fenotypová koheze populace je udržována normalizujícím přírodním výběrem, hovoříme 

o ekologickém druhu 383 
XX.4 Několik definic druhu se snaží vymezit hranice druhů vznikajících a zanikajících v průběhu evoluce. . . . 383 
XX.4.1 Definice evolučního druhuje patrně nejobecnější definicí, jež se snaží o vymezení druhů v čase 384 
XX.4.2 Definice kladistického druhu upouští od požadavku na shodu evolučních tendencí populací patřících 

k danému druhu 384 



XX.4.3 Definice fylogenetického druhu požaduje monofyletičnost linie a dále přítomnost fenotypového znaku 
umožňuj ícího přiřadit j edince k danému druhu 384 

XXISPECIACE 386 
XXI. 1 Existují dva principiálně rozdílné typy speciací, speciace štěpná a speciace fyletická 386 
XXI.2 Z hlediska délky trvání lze rozlišovat speciace okamžité a speciace postupné 387 
XXI.3 Nový druh se může vyvíjet alopatricky nebo sympatricky, tj. mimo kontakt nebo v kontaktu 

s druhem mateřským 388 
XXI.3.1 Alopatrické speciace rozdělujeme na speciace vikariantní (dichopatrické) a speciace peripatrické. . . . 390 
XXI.4 Existují důležité rozdíly mezi průběhem speciace u druhů bez pohlavního rozmnožování a u druhů 

s pohlavním rozmnožováním 391 
XXI.4.1 Významnou překážkou speciace bývá překonávání údolí v adaptivní krajině, tj. nutnost existence 

řetězce přechodných forem se suboptimálními fenotypy 391 
XXI.4.2 U pohlavně se rozmnožujících druhů bývá prvním a nejdůležitějším krokem speciace vytvoření 

vnitřních či vnějších reprodukčněizolačních bariér mezi částmi populace 392 
XXI.4.2.1 Vnější reprodukčněizolační bariéry existují díky heterogenitě a diskontinuitě okolního prostředí. . . . 393 
XXI.4.2.2 Vnitřní reprodukčněizolační mechanismy zpravidla rozdělujeme na mechanismy prezygotické 

a postzygotické 393 
XXI.4.2.2.1 Nej významnější prezygotické reprodukčněizolační mechanismy představuje prostorová, 

časová, etologická a morfologická izolace 393 
XXI.4.2.2.2 Mezi postzygotické reprodukčněizolační mechanismy patří mortalita zygot, částečná či úplná 

neživotaschopnost hybridů a částečná či úplná sterilita hybridů 395 
XXI.4.3 Haldaneovo pravidlo říká, že v případech, kdy jsou genovou inkompatibilitou poškozeni více 

hybridi jednoho pohlaví, jsou to častěji zástupci pohlaví heterogametického 397 
XXI.4.3.1 Hypotéza dominance předpokládá, že za větší citlivost heterogametického pohlaví jsou odpovědné 

především interakce genů na autosomech s geny na X-chromosomu 397 
XXI.4.3.2 Hypotéza rychlejších samců předpokládá, že u samců se geny ovlivňující fertilitu v evoluci mění 

rychleji než u samic v důsledku intenzivnějšího působení pohlavního výběru 399 
XXI.4.3.3 Častější sterilita hybridních samců u druhů s heterogametickými samci může být způsobena tím, 

že tvorba vajíček je odolnější vůči poruchám než tvorba spermií 401 
XXI.4.3.4 Hypotéza recesivních genů předpokládá, že za nízkou zdatnost příslušníků heterogametického 

pohlaví jsou odpovědné recesivní negativní mutace vyskytující se na chromosomech X 401 
XXI.4.3.5 Při snižování životaschopnosti hybridů heterogametického pohlaví mohou mít zásadní význam 

somatické mutace v X-chromosomu 401 
XXI.4.3.6 Haldaneovo pravidlo bývá vysvětlováno působením ultrasobeckých genetických elementů, 

které se hromadí přednostně v nerekombinujících částech alosomů Y a W 402 
XXI.4.4 Existence postzygotické reprodukčněizolační bariéry může vytvářet selekční tlak na vznik 

prezygotických reprodukčních bariér 404 
XXI.5 Podle typu reprodukčních bariér rozlišujeme různé typy speciací 405 
XXI.5.1 Při chromosomové speciaci dojde vlivem chromosomové mutace k vytvoření karyotypu, 

který je zcela či částečně inkompatibilní s karyotypem původním 405 
XXl.5.1.1 Některé typy chromosomových speciací předpokládají spoluúčast většího počtu 

chromosomových mutací 406 
XXI.5.2 Příčinou chromosomové inkompatibility, a tedy i speciace se může stát genomová mutace, 

nejčastěji polyploidizace genomu 407 
XXI.5.3 Mezidruhová hybridizace se může stát příčinou chromosomové inkompatibility, a vést tak ke vzniku 

nového druhu 407 
XXI.5.4 Reprodukční bariéry vedoucí ke speciaci mohou vzniknout i v důsledku aktivity některých 

parazitických mikroorganismů 408 
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XXL5.5 Při ekologické speciaci dojde k vytvoření vnějších prezygotických reprodukčněizolačních mechanismů 
v důsledku odlišných ekologických nároků dvou sympatricky žijících forem stejného druhu 409 

XXL5.5.1 Darwin předpokládal, že motorem speciaci je disruptivní přirozený výběr 409 
XXI.5.6 Změna v druhově specifickém mechanismu rozpoznávání pohlavních partnerů může vést 

k etologické speciaci 410 
XXI.5.6.1 U druhů s pohlavním výběrem probíhajícím na základě samicí volby existuje tendence 

k fyletické i štěpné speciaci díky působení koevolučního výtahu 410 

XXII VYMÍRÁNÍ 413 
XXII. 1 Skutečné extinkce, vymření druhu, lze někdy obtížně odlišit od pseudoextinkcí, postupných 

anagenetických transformací j ednoho druhu v druh j iný 413 
XXII.2 V obecné rovině je nejčastějším důvodem extinkce druhu jeho přítomnost v nesprávný okamžik 

na nesprávném místě 414 
XXII.3 Hlavním zdrojem informace o průběhu a charakteru extinkcí je studium fosilií 414 
XXII.3.1 Přesnost datování vzniku a zániku druhu závisí na početnosti jeho populací a na stáří dané události. . . 415 
XXII.4 Rozsah vymírání na úrovni vyšších taxonů lze kvantifikovat řadou modelů, z nichž nejjednodušší 

je model pěšáka v poli 415 
XXII.5 Frekvence extinkcí v jednotlivých obdobích historie života drasticky kolísají, v praxi však většinou 

rozlišujeme vymírání hromadná a vymírání průběžná 416 
XXII.5.1 Periody zvýšeného vymírání je možné přibližně dělit podle intenzity, geografického rozsahu, 

délky trvání a selektivity 417 
XXII.5.2 Hromadná vymírání umožňují rozdělit historii života na Zemi do etap, které se liší charakteristickým 

složením fauny a flóry 417 
XXII.5.3 Příčiny výrazného kolísání rychlosti vymírání mohou spočívat ve vnitřní dynamice vývoje 

ekosystémů nebo ve změnách podmínek vnějšího prostředí 420 
XXII.5.3.1 Hromadná vymírání byla pravděpodobně způsobena přírodními katastrofami velkého rozsahu, 

náhlými změnami prostředí postihujícími rozsáhlá území 420 
XXII.5.3.2 Pravděpodobnou a někdy dokonce s velkou jistotou prokázanou příčinou hromadného vymírání 

byly dopady větších kosmických těles 421 
XXII.5.3.3 Některá hromadná vymírání mohla být způsobena extrémně vysokou sopečnou aktivitou 422 
XXII.5.3.4 Podle některých autorů je možné v sekvenci hromadných vymírání odhalit periodicitu přibližně 

26 milionů let 422 
XXII.5.3.5 V ekosystémech podobně jako v mnohých jiných komplexních systémech může docházet samovolně 

k periodickému či aperiodickému vzniku a šíření náhlých změn 423 
XXII.5.4 Hromadné extinkce zpravidla postihují široké spektrum ekosystémů a v rámci nich široké spektrum 

druhů, specifita ekologická i specifita taxonomická se však případ od případu liší 425 
XXII.5.4.1 Bezprostředně po skončení období hromadných extinkcí v prostředí převládají oportunistické druhy 

preadaptované na degradované prostředí 426 
XXII.5.4.2 Po určitém čase se do společenstev vracejí některé původní druhy a druhy oportunistické 

jsou postupně vytěsňovány druhy kompetitivně zdatnějšími 426 
XXII.5.4.3 S odstupem řádově deseti milionů let se ve společenstvech obnovuje původní biodiverzita díky 

zrychlení tempa speciaci 426 
XXII.5.5 Hromadné extinkce výrazně ovlivňují průběh makroevolučních dějů 427 
XXII.6 Pravděpodobnost extinkce, a tedy i průměrná délka existence druhu se liší mezi jednotlivými 

skupinami organismů v závislosti na jejich taxonomické příslušnosti i ekologických nárocích 428 
XXII.6.1 Druhy s širší ekologickou valencí vymírají pomaleji než druhy s úzkou ekologickou valencí 429 
XXII.6.2 Druhy velkých tělesných rozměrů bývají někdy více ohrožené vymíráním než druhy malé 429 
XXII.6.3 Pravděpodobnost vymření negativně koreluje s velikostí areálu rozšíření, tato korelace se však 

může ztrácet během období hromadného vymírání 429 



XXII.6.4 Mořské druhy živočichů s planktonními larválními stadii vymírají pomaleji než druhy s přímým 
vývojovým cyklem 430 

XXII.6.5 Planktonní druhy s prostorově nestrukturovanými populacemi jsou vůči průběžnému 
vymírání citlivější než druhy bentické; jedno z možných vysvětlení nabízí virová teorie 
průběžných extinkcí 430 

XXII.6.6 Pravděpodobnost extinkce druhu nezávisí na délce jeho existence, druh se tedy v průběhu času 
nezlepšuje ani nestárne 431 

XXII.7 V průběhu času zřejmě klesá průměrná extinkční rychlost a zmenšuje se amplituda její oscilace, 
ekosystémy se patrně stávají odolnějšími vůči šíření disturbancí 433 

XXII.8 Vymírání organismů v současnosti má charakter nesmírně intenzivního průběžného vymírání 434 

XXIIIFYLOGENETIKA 435 
XXIII. 1 Všechny známé druhy organismů žijící na Zemi vznikly v průběhu fylogeneze ze společného předka. . . . 435 
XXIII.2 Kladogeneze a anageneze jsou dva vzájemně se doplňující aspekty fylogeneze 436 
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