Na rozdil od vétsiny druhi zevart je ze-
var vzpiimeny velmi tolerantni k distur-
bancim a dokaZe preZit i znaéné poskozeni
Ppfi povodnich nebo vlivem vodni dopravy.
Solitérni rostliny maji listy véjifovité roz-
prostfené nad vodni hladinou, zatimco
v hustém porostu tvori listy téméf pfimé.
Zevar vzpiimeny se vyskytuje ve vodach
kyselych i brakickych, ale zvladne rtst
dokonce v silné znecisténych kanalizac-
nich vodach. Idedlni podminky pro tento
druh poskytuji mezotrofni az eutrofni vody

s pravidelnym naruSovanim (zéplavy, ko-
lisdn{ vodni hladiny). V pomalu proudi-
cich fekach a kanalech, kde se hromadi
bahno a zanaseji se toky, se stdva obtiZznym
druhem (obr. 1).

Cestovani po vodnich tocich

Nazky zevart jsou pokryté hydrofobni vrst-
vou a mohou plavat na vodni hladiné déle
neZ rok. Si¥i se tak po vodnich tocich na
vzdélenost i nékolika desitek kilometr.
Obvykle vsak mraz v pribéhu zimy narusi

Hana Simkova

Nové poznatky v genetice rostlin
V. Genomy obilovin (témér) docteny

Zijeme v prevratné dobé, tedy alespoii z pohledu genomiky. V dubnu 2017 byla
v Casopise Nature publikovédna referen¢ni sekvence genomu jeCmene o velikosti
témeér pét miliard para bazi. Projekt sekvenovani byl zahajen pied 12 lety a sek-
vence byla dokoncena v r. 2015. Obdobny projekt pro genom psenice o velikosti
trikrat vétsi odstartoval v témze roce a v lednu 2017 bylo oznameno dokonceni
sekvence, kterou lze v genomické terminologii oznacit za zlaty standard. Projekt
sekvenovani genomu Zita o velikosti 8 miliard part bazi zacal letos a v tomto roce
by mél byt také dokonéen. Ne, neni to omyl. Zijeme totiZz v pfevratné dobé.

Jak se ¢tou velké genomy

Na pocatku tietiho tisicileti, po dokonc¢eni
celogenomové sekvence ¢lovéka (blize viz
Ziva 2016, 5: 203—206), se projekty sekve-
novani nejruznéjsich organismu rozjely
rychlym tempem. Mezi prvnimi dokonce-
nymi se objevily malé genomy obilovin,
jako jsou ryze setd (Oryza sativa, 466 Mb;
Mb — milion péri bazi) nebo ¢irok obecny
(Sorghum bicolor, 770 Mb), o nékolik let
pozdsji je nasledovala kukufice setd (Zea
mays) s genomem jiz pfesahujicim dvé
miliardy part bazi (2 Gb) a v r. 2012 také
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proso seté (Panicum miliaceum, 1 Gb). Vel-
ké genomy nasich nejvyznamnéjsich obi-
lovin, jimiZz jsou pSenice seta (Triticum
aestivum) a je¢men sety (Hordeum vulga-
re), dlouho odolavaly, a tak se na jejich
konetné podobé podepsala fada strategii
a technologii.

Sekvenovani velkych genomi, dosahu-
jicich velikosti v fadech miliard péri béazi,
bylo v minulosti spojeno s vyuzitim p¥istu-
pu klon po klonu (clone-by-clone sequen-
cing; Ziva 2012, 4: 155-157). Tato strategie,
pouzita napf. pro ziskani celogenomové
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vnéjsi vrstvu oplodi. Na jafe se pak mokra
houbovita stfedni vrstva oplodi rozlozi
a uvolni semeno, které klesa ke dnu, kde
zacne kli¢it. Semenacky vsak za nep¥izni-
vych podminek (zastinéni, pfitomnost fas)
hynou; vétsi ptilezitost k preziti maji pii
osidlovani novych nezarostlych stanovist.
Zevary se také §ifi vegetativné prostted-
nictvim oddenki odtrZzenych od matetské
rostliny, ale tento p¥ipad neni tak casty.
Prenos diaspor probiha vodnim proudem,
ptactvem nebo lodni dopravou. Nejcasté-
ji se 8iff jednosmérné po vodnich tocich
pomoci proudu, coZ vede ke zvySovani
genetické diverzity v dolnich ¢astech fek.
Nazky navic slouzi jako potrava pro vod-
ni ptactvo, které zevarim umoziuje roz-
§ifit se proti proudu a mezi fekami (bliZe
napt. Ziva 2013, 1: 11-14).

Ackoli jsme potvrdili souc¢asné rozliso-
véani jednotlivych poddruht zevaru vzpii-
meného, radi bychom pokracovali v nasem
vyzkumu i s dal$imi druhy zevart.

Studium bylo podporeno vyzkumnym za-
mérem Ministerstva skolstvi mladeZe a té-
lovychovy (MSM0021620828) a projektem
14-36079G Centrum excelence PLADIAS
a probihd ve spolupréci s Botanickym tsta-
vem AV CR, v. v. i. (projekt RVO 67985939,
vyzkumny zdmér AV0Z60050516).

Seznam pouzité literatury najdete
na webové strance Zivy.

sekvence ¢lovéka, ale 1 husenicku rolniho
(Arabidopsis thaliana), ryZe nebo kukutice,
zahrnuje fragmentaci genomu na tseky
o velikosti 100-200 tisic pard bazi (kb,
kilobazi — tisic part bazi), jejich klonova-
ni v umélém bakteridlnim chromozomu
(Bacterial Artificial Chromosome, BAC),
uspofddani klonovanych tsekt do tzv.
fyzické mapy rekonstruujici jednotlivé
chromozomy, sekvenovani jednotlivych
klonti a konec¢né sestaveni a ovéfeni celo-
genomové sekvence (obr. 1). Jak 1ze tusit
z uvedeného (a ne zcela tplného) vyctu
jednotlivych krokd, $lo o proceduru velmi
pracnou a zdlouhavou. Odménou za na-
rocénou fazi predchazejici sekvenovani
bylo relativné snadné sestaveni ziskanych
sekvenacnich dat do podoby celogenomo-
vé sekvence. Alternativni strategie pro zis-
kéni iplné genomové sekvence byla anglic-
ky nazvana shotgun sekvenovani, protoze
zacGinala rozbitim genomu na malé ¢asti,
coz pfipominalo spoust vyvolanou vy-
stfelem z brokovnice. Kratké tiiseky DNA
o délce nékolika kilobazi se pak klono-
valy v bakteridlnich plazmidech a bez dal-
$tho uspotfadavani sekvenovaly. Ze ziska-
nych kratkych fragmentt prectené DNA
(anglicky reads) se bezprostfedné sesta-
vovala genomové sekvence. Po nastupu
sekvenacnich technologii nové generace
(Next Generation Sequencing — NGS, viz
Ziva 2016, 2: 61-63 a také ¢lanky na str.
118-120 a LXXIX-LXXXII tohoto ¢isla)
bylo mozné vypustit z celé procedury klo-
novani v bakteriich a nahradit ho ¢innosti
enzymt, s jejichZ pomoci se DNA namnozi-
la a opatiila adaptéry nutnymi pro sekve-
novani. Tento neuspofddany piistup se vsak
jevil jako nevhodny pro velké genomy
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plné opakujicich se (repetitivnich) sekven-
ci DNA, protoZe algoritmy pouzivané pro
sestavovani genomové sekvence si neumé-
ly poradit s obrovskym mnozstvim dat
a zejména se sestavenim zminénych repe-
titivnich dsekd.

Jec¢men, pSenice a Zito —

ruzné strategie, stejny cil

e Jecmen — prvni v cili

Vzhledem ke zminénym problematickym
rysim genomu nasich nejvyznamnéjsich
obilovin se sekvena¢ni projekty psenice
a jeCmene, které odstartovaly témét sou-
¢asné vr. 2005, vydaly osvédcenou cestou
klon po klonu. Divodi bylo hned nékolik:
zna¢na velikost genom?t (pét miliard parta
bazi pro je¢men a vice nez 15 miliard part
bazi pro pSenici), velky podil repetitivnich
sekvenci, které tvoti ptes 80 % jejich geno-
mu, a u penice navic polyploidie, tedy spo-
jeni t¥i genomi pfedchidcid psenice do
jednoho celku (Ziva 2012, 4: 155—157).

U je¢mene s diploidnim genomem byl
postup sekvenovani pomérné p¥imodary
(obr. 1). Sekvenaéni projekt, koordinovany
Mezinarodnim konsorciem pro sekveno-
vani je¢mene (IBSC, International Barley
Sequencing Consortium), jez v kone¢né
fazi sdruzovalo laboratofe z 10 statt, zacal
pfipravou genomovych knihoven klonova-
nych v bakteridlnim vektoru BAC. Z frag-
mentd DNA uloZenych v jednotlivych
klonech se na zakladé prekryvi sestavila
fyzickd mapa, sklddajici se z téméf 10 ti-
sic kontinuédlnich tseki — kontigd. Byla
vybrédna minimélni sestava klond schop-
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né pokryt vSech 7 chromozom je¢mene
a tyto vybrané klony byly postupné sekve-
novany technologii Illumina. Zarovei bylo
tfeba ukotvit jednotlivé kontigy na jejich
misto na pfislusném chromozomu. K tomu
se nejcastéji pouzivaji markery usporada-
né v genetickych mapach, sestavovanych
na zakladé frekvence rekombinaci, ke kte-
rym dochazi mezi jednotlivymi tseky na
chromozomu v pribéhu meidzy. Zde se
vSak vynofil problém. Zatimco na koncich
chromozomt probihaji rekombinace po-
mérné hojné, v okoli centromery jsou zce-
la potlacgeny. Oblast s nizkou frekvenci
rekombinaci pak saha téméf do poloviny
ramen chromozomi. Proto nen{ snadné
v téchto mistech stanovit pofadi genetic-
kych markert, a tedy ani kontigti, jez tyto
markery obsahuji. Bylo tfeba najit jiny zpt-
sob, jak kontigy v problematickych dsecich
genomu sefadit a urcit jejich orientaci.
Resen{ prislo v podobé zcela nového
piistupu, vyuZzivajiciho trojrozmérné uspo-
fddéni chromatinu v buné¢ném jadte. Me-
toda nazvana Hi-C (obr. 2) patii do skupiny
tzv. 3C metod, coz je zkratka z anglického
nazvu Chromatin Conformation Capture
neboli zachyceni konformace chromati-
nu. Kontakty mezi vlakny chromatinu, jez
se nachézeji v bunééném jadre ve vzdjem-
né blizkosti, se zachyti diky jejich prevede-
ni na kovalentni vazby, které se v mistech
kontaktt vytvori pisobenim formaldehydu.
Tim dochazi k propojeni tisekt genomu,
jez se v rdmci linedrniho vldkna DNA
mohou nachézet i ve vzdéalenosti nékolika
stovek kilobézi. Po fixaci proteint nasle-
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duje Stépeni restrikéni endonukledzou
a intramolekularn{ ligace (za ucasti en-
zymu ligézy), kterd propoji pivodné ne-
sousedici iseky DNA. V pfipadé metody
Hi-C se vzniklé spoje ozna¢i biotinem —
ten umozni jejich oddéleni od ,,obycejné*
DNA - a sekvenuji se (Lieberman-Aiden
a kol. 2009). Ziskana mista kontakta jsou
pak vyhledéna v dostupné genomové sek-
venci a na zékladé analyzy velkého mnoz-
stvi takovych propojenych tseki lze vy-
tvafet modely uspofdadani chromatinu
v interfdznim jadfe nebo v mitotickych
chromozomech.

V r. 2013 pfisly dvé americké skupiny
védct (N. Kaplan a J. Dekker, J. N. Burton
a kol.) prakticky soucasné na napad, jak
metodu Hi-C vyuzit i pro sestavovani celo-
genomové sekvence (obr. 2). Frekvence
interakci je totiz nepfimo imérna vzdale-
nosti v ramci genomu, tedy je nejvyssi
mezi bezprostfedné sousedicimi misty
a se vzristajici vzdalenosti na vlakng DNA
klesa. Na zdkladé Hi-C dat tak 1ze snadno
odlisit iseky DNA patfici riznym chromo-
zomum, ale i sefadit je podle jejich vza-
jemné vzdalenosti. Tento inovativni p¥i-
stup byl poprvé ve velkém métitku pouzit
praveé pro sestavovani genomu je¢mene
a umoznil poskladat sekvenci DNA i v ne-
rekombinujicich oblastech chromozom.
Dalsi moderni technikou, ktera propojila
tuseky DNA do vétsich celk a zaroveri po-
skytla kontrolu sestavené sekvence, bylo
optické mapovani, o kterém se podrobné
psalo v Zivé v lotiském roce (viz 2016, 6:
302-304). Vysledkem desetiletého usili

Ziva 3/2017

© Nakladatelstvi Academia, SSC AV CR, v. v. i., 2017. Pretisk ¢lank( v&etné obrazk( se vyslovné zapovida. Veskera prava véetné prava reprodukce jsou vyhrazena.



vice nez 70 védct z celého svéta, pii kte-
rém se vygenerovalo 4,5 terabaze (10'2)
sekvenacnich dat, se stala sekvence DNA
o celkové délce 4,79 Gb, pokryvajici pfi-
blizné 95 % z velikosti genomu je¢mene.
Sekvence se skladé z 6 347 dlouhych tse-
ki, znichz 95 % bylo pomoci Hi-C ukotve-
no na urcité misto v genomu. Svou kvalitou
tak referenc¢ni sekvence jeémene mtize smé-
le konkurovat mnohem mensim genomutm.

Sestavenim sekvence vsak ¢teni geno-
mu nekondi, ale zacina. Chceme piece zjis-
tit, jaké informace dlouha fada pismen
genetické abecedy ukryva. Prvni kapitoly
z genomu jeCmene si miZzeme piecist v ak-
tudlnim ¢lanku v ¢asopise Nature (Mascher
a kol. 2017). Aplikace metody Hi-C nejen
umoznila efektivni uspofadani genomové
sekvence, ale poskytla i prvni nahled do
trojrozmeérné struktury velkého rostlinného
genomu. Laickou vefejnost bude asi nejvi-
ce zajimat, Ze v genomu jeCmene najdeme
vice nez 39 tisic gent kodujicich proteiny,
coz je piiblizné dvakrat tolik co v genomu
¢lovéka. Rada z téchto genti je zde navic
pfitomna v mnoha kopiich a variantach.
K takovym patii i geny pro amylazy, enzy-
my dulezité pro vyrobu piva. Znac¢na varia-
bilita téchto genti, pozorovana dokonce
v elitnich odrtidach je¢mene, byla pro véd-
ce velkym pfekvapenim. Kromé geni, které
tvofi méneé nez 2 % dédicné informace, je
genom jeCmene osidlen mnoZstvim cizoro-
dych transponovatelnych elementd, které
se v ném zabydlovaly po miliony let a né-
které si dokonce oblibily specifické ob-
lasti chromozomu. Genomovéa sekvence
a dalsi studie s ni spojené pfinesly rovnéz
poznatky zajimavé pro $lechtitele. Byly
pfesné popsany tuseky genomu, v nichz
nedochézi k rekombinacim a kde tedy ne-
1ze ocekavat pro slechtitele tak dilezitou
kombinovatelnost vloh. Geny nalezené
v genomové sekvenci umozni vyvoj vysoce
specifickych markert, které urychli slech-
titelsky proces. Pojem genomics-assisted
breeding ($lechténi za pomoci genomiky)
se tak pomalu stdva realitou.

e Psenice - tradice i moderna

O tskalich sekvenovani genomu psenice
se v Zivé podrobné psalo jiZ ve zmitiova-
ném ¢lanku zr. 2012. Optimalnim FeSenim
pro velky a polyploidni genom se tehdy
jevila chromozomova strategie, ktera vy-
uzila specialni telosomické linie, postra-
dajici jedno z ramen u vybraného péaru
chromozomt, a pritokovou cytometrii
k rozdéleni genomu na jednotliva ramena.
Diky tomu bylo mozné analyzovat p3enic-
ny genom po ¢astech odpovidajicich veli-
kosti malému genomu ryZe. Chromozo-
movy piistup byl pouzit Mezindrodnim
konsorciem pro sekvenovani genomu p3e-
nice (IWGSC, International Wheat Geno-
me Sequencing Consortium) hlavné pii
vytvafeni hrubé genomové sekvence (draft
sequence), ktera byla publikovana pfed
tremi lety v Gasopise Science IWGSC 2014)
jakoZto prvni komplexni nahled do sloZi-
tého genomu psenice. Hruba sekvence po-
skytovala zejména informaci o genech,
nikoli v8ak o jejich tiplném genomovém
kontextu. Proto se zaroveri v fadé labora-
toff na celém svété horecné pracovalo na
vytvoreni kvalitni referenéni genomové
sekvence (obr. 1). Jejim zdkladem se staly
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Fixace formaldehydem
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Statistické vyhodnoceni

\

Sefazeni Usek( DNA podle frekvence kontakt(i

1 Schéma strategii a genomickych zdro-
jua pouzitych pro ziskdn{ referen¢nich
genomovych sekvenci jeémene setého
(Hordeum vulgare), pSenice seté (Triti-
cum aestivum) a Zita setého (Secale
cereale). Ve schématech nejsou znézorné-
ny genetické mapy, které predstavuji
prvni voditko pro umisténi kontigti
(kontinualnich dsek) fyzické mapy
nebo sekvenci DNA na chromozomy.
BliZe v textu

2 Vyuziti metody Hi-C pro sestaveni
genomové sekvence. Inkubace listti rost-
liny ve formaldehydu vede k vytvofeni
kovalentnich vazeb mezi proteiny
chromatinu, jeZ zachyti kontakty mezi
vlakny DNA lezicimi v t&sné blizkosti.
Mista spoju jsou sekvenovana a vyhledana
v dostupnych tsecich sestavované sekven-
ce. Statistické vyhodnocenf frekvence
kontakti mezi jednotlivymi tiseky DNA

je voditkem pro jejich vzajemné uspota-
dani v ramci celogenomové sekvence.
Vsechny orig. H. Simkové a H. Toegelova

BAC knihovny zkonstruované pro jednot-
livd chromozomova ramena, jejichz p¥i-
prava zabrala celkem 12 let. Z nich se pak
pomérné snadno sestavovaly fyzické mapy.
V dobég, kdy byly dokonéeny mapy pro
vSechny chromozomy a u velké ¢ésti z nich
se jiz podatilo ziskat sekvenci, doslo ke zlo-
mu. Izraelska firma NRGene pfisla s na-
prosto inovativnim softwarem, ktery zvladl
to, s ¢im si jiné programy pro sestavova-
ni sekvenci neumély poradit. Vyrovnal se
nejen s obrovskou velikosti genomti, mnoz-
stvim repetic a ¢etnymi duplikacemi, ale
také s polyploidii, a dokazal z kratkych
¢teni produkovanych technologii Illumina
sestavit témér kontinualni sekvence (scaf-
folds) o délce nékolika megabazi, jez svou
kvalitou predcily i sestavy ziskdvané dra-
hymi technologiemi dlouhych &teni (Ziva
2016, 2: 61-63). Software firma nazvala
pfiznacné NRGene DeNovo MAGIC a jeho
podstatu z pochopitelnych divodt pecli-
vé taji. Vyhodou pouziti ,,zadzratného* soft-
waru je nejen kvalita, ale i rychlost ziskani
genomové sekvence. To, spolu s vynofujici-
mi se konkurenénimi projekty se stejnym
cilem — co nejdive ziskat kompletni genom
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pSenice, vedlo mezindrodni konsorcium
k pozménéni dosavadni strategie a zacle-
néni tohoto celogenomového pFistupu.
Zkombinovani viech dosavadnich chro-
mozomovych zdroji, hustych genetickych
map, map radia¢nich hybridi a optickych
map s celogenomovou sekvenci a nové vy-
tvofenou Hi-C mapou pak jiz v kratké dobé
vyustilo v dokonceni vysoce kvalitni sek-
vence, kde kazdy z 21 chromozom1i o dél-
ce tfi ¢tvrté miliardy péart bazi je pokryt
v priméru pouhymi 75 sekven¢nimi tseky,
odborné nazyvanymi scaffolds (viz vyse).
Desitky védcti z mezinarodniho konsorcia
v této knize o délce pfes 14 miliard pismen
prave listuji a slibuji, Ze se s vefejnosti

M

o0 své poznatky podéli uz v p¥istim roce.

e Zito — doZene a piedeZene?
Konsorcium pro sekvenovani genomu Zita
setého (Secale cereale) se zac¢alo formovat
teprve koncem r. 2016. Vzhledem k poné-
kud okrajovému vyznamu této plodiny se
zatim podafilo shromézdit finan¢ni ¢ast-
ku vyrazné nizsi neZ u je¢mene nebo pse-
nice, pfesto ale dostate¢nou pro realizaci
plénované strategie. Méla by byt zaloZena
na celogenomovém shotgun sekvenovani
a k sestavovani sekvenci by mél byt opét
pouzit osvédceny software firmy NRGene.
Novinkou bude za¢lenéni GemCode tech-
nologie firmy 10x Genomics, jeZ umi pfi-
délovat spoleény ¢arovy kéd kratkym frag-
mentim vzniklym z tsektt DNA o délce
kolem 100 kb. Ty jsou sekvenovany tech-
nologii lllumina, kterd zvladne produkovat
pouze kratka ¢teni o délce kolem 200 part
bazi. Diky ¢arovému kédu jsme vsak schop-
ni k sobé pfitadit fragmenty pochéazejici
zjednoho tseku DNA a vytvofit tzv. svaza-
né ¢tenf (linked reads) o délce odpovidaji-
ci velikosti ptivodniho tseku DNA. Tim by
se méla jesté zvysit kvalita primdarni sek-
vence. Zakladem sestavovani sekvence na
celochromozomové trovni pak bude Hi-C,
jako doplnék a kontrola bude pouzita op-
tickd mapa. Koordinace projektu se ujal
Nils Stein z Leibniz Institute of Plant Ge-
netics and Crop Plant Research v Gaters-
lebenu v Némecku. Predpoklada, ze diky
spojeni §pickového softwaru s nékolika
modernimi technologiemi konsorcium zis-
ka za pomérné nizkou cenu v dobé& kratsi
nez jeden rok sekvenci, ktera se svou kva-
litou minimalné vyrovna privilegovanym
piibuznym obilovindm. Vzhledem k jeho
zkuSenostem ve vedeni Mezinarodniho
konsorcia pro sekvenovani je¢mene i vy-
znamneé roli, kterou sehral od r. 2015 v kon-
sorciu p$eni¢ném, se tomu da véfit.

Geny snadno a rychle

Genomova sekvence bude tedy brzy do-
stupna pro viechny dulezité obiloviny,
a to umozni identifikaci fady agronomicky
vyznamnych genti. Referencéni sekvence
vsak popisuje genom pouze jedné vybrané
linie ¢i odrtdy, ktera zdaleka nemusi obsa-
hovat v§echny geny, o néz se slechtitelé
zajimaji. Typickym pfikladem jsou geny
pro odolnost k riznym abiotickym (sucho,
mraz) nebo biotickym stresim (choroby,
gktdci). Obvykle se prenaseji do elitnich
kultivart z méné vynosnych odrid ¢i do-
konce planych pfibuznych obilovin (napf.
Ziva 2013, 4: 149-153). Takov4 introgrese
¢asto neni jednoducha a slechtitelé by
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uvitali, kdyby mohli pfenos atraktivniho
znaku sledovat za pomoci vysoce speci-
fického DNA markeru. A védce také zaji-
ma podstata znaku — tedy gen, ktery ho
podmiriuje — aby poodhalili mechanismus,
jakym tfeba uvedena rezistence probiha.
Dostupnost $irstho spektra gent by mohly
vyftesit projekty zaméfené na zjednoduse-
né sekvenovani desitek aZ stovek elitnich
i krajovych odrid a dokonce p¥ibuznych
druht, jez se pravé rozbihaji v navaznosti
na ukoncéené genomové projekty obilo-
vin. Na jejich vysledky si ale jesté né&jakou
chvili potkdme. Navic hledéni genu pro
jeden znak v obrovském genomu pseni-
ce je hor3i nez pfislovecné hledani jehly
v kupce sena. Proto vyzkumnici nezahaleji
a snazi se najit vlastni cesty, jak se co nej-
rychleji dostat ke ,,svym“ gentim. A vyuzi-
vaji samozfejmé i sekvenovani.

Védci ze Svycarska a Anglie s vydatnym
piispénim svych kolegli z Olomouce pfi-
§li vr. 2016 s novym zptisobem, jak obejit
tradi¢ni, ale dosti pracnou metodu pozi¢ni-
ho klonovéani a rychlym a efektivnim postu-
pem najit pro né zajimavy gen ve zvoleném
kultivaru (Sanchez-Martin a kol. 2016). Pro
metodu vymysleli zkratku MutChromSeq,
protoZe kombinuje pfistupy muta¢ni gene-
tiky a sekvenovani tfidénych chromozom?,
na které se specializuji pravé v Centru
strukturni a funkén{ genomiky rostlin Usta-
vu experimentalni botaniky AV CR, v. v. i.,
v Olomouci. P¥i tomto p¥istupu, ktery byl
demonstrovan jak na p$enici, tak na je¢me-
ni, védci nejprve provedli chemickou mu-
tagenezi (viz Ziva 2017, 2: XLIV-XLVI)
u linie nesouci zkoumany znak a vybrali

3 Psenice ve skleniku Ustavu experi-
mentélni botaniky AV CR v Olomouci.
Kvalitni umeélé osvétleni umoziuje
ziskat az dvé sklizné ro¢né. Foto P. Capal

mutantn{ jedince, u nichz se znak ztratil.
Soucasné jednoduchym genetickym mapo-
véanim ur¢ili pfibliznou polohu lokusu pod-
minujiciho znak na nékterém z chromozo-
mu. Tento typ chromozomu byl za pomoci
prutokové cytometrie vyttidén jak z pt-
vodni linie, tak ze v8ech vybranych mutan-
td. DNA chromozomi byla enzymaticky na-
mnoZena, sekvenovana a byly sestaveny

Suché tropické lesy Ekvadoru -
klenot mizejici pred oc¢ima

Suchym tropickym lesiim (anglicky seasonally dry tropical forests) se ve védec-
kém i medialnim prostoru dostava mnohem méné pozornosti nez tropickym
destnym lestim. Nejsou sice tak biologicky bohaté, nicméné ve svétovém mérit-
ku je jejich stav mnohem vice alarmujici a dnes patfi dokonce k ohrozenéjsim
biomtm nez tropické destné lesy. Pravé do oblasti suchych lest totiz lidé v tro-

vve

Suché lesy v Jizni Americe

Jeden z divodi, pro¢ mame o téchto le-
sich doposud malo informaci, je jejich vel-
ka strukturni diverzita — zahrnuji vyrazné
odlisné ekosystémy od kefovitych poros-
t aZ po témeét zapojené opadavé lesy. Tato
rozmanitost ¢asto vedla k zdméné s jinymi
suchymi biomy Jizni Ameriky, jako tfeba
se savanami (pfevazné brazilské Cerrado)
nebo s vegetaci Chaco. Cerrado se lisi v&tsi
dominanci trav, chud$imi ptidami a Gasty-
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mi pozary; vegetaci Chaco zase postihuji
pravidelné mrazy, navic se jiz nachazi
v subtropickém pasu. Suché tropické lesy
se vyznacuji nizkymi roénimi dhrny sra-
zek (méné nez 1 500 mm/rok) s jasné ohra-
ni¢enou sezonou sucha (do 100 mm) po
dobu alespori péti mésicd, bdhem niz
velka ¢ast druht dievin shazuje listy. Tak-
to ekologicky vymezeny biom najdeme
v Jizni Americe roztrouseny do 18 geogra-
ficky oddélenych fragmentt (Pennigton
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hrubé sekvence zvoleného chromozomu
pro vSechny zkoumané jedince. Porovna-
nim chromozomovych sekvenci mutanti
s rodi¢ovskou linif byl identifikovan gen,
ktery u vSech mutantti nesl néjakou zménu
vadi linii se standardnim fenotypem. Tak se
podatilo v obou pfipadech nalézt ve velmi
kratké dobé gen podminujici vybrany znak.

Prispévek z Olomouce

Vyuziti tfidénych chromozom pro izola-
ci agronomicky vyznamnych gent neni
jedinym pfispévkem ke genomice obilovin
ze strany olomouckych védci pod vedenim
prof. Jaroslava DolezZela. Pravé tato skupina
stdla za chromozomovou strategii, ktera se
uplatnila nejen pfi sekvenovani genomu
pSenice (obr. 3), ale také jiz d¥ive pii vytva-
feni hrubé genomové sekvence je¢mene
(Mayer a kol. 2011) nebo zita (Martis a kol.
2013). V&dci z Centra strukturni a funk¢ni
genomiky rostlin jsou aktivnimi ¢leny vech
t¥{ konsorcii, kde se kromé tfidéni chro-
mozom1, konstrukce chromozomovych
BAC knihoven a sekvenovéni dvou chro-
mozomovych ramen psenice specializuji
na piipravu optickych map. V soucasné
dobé se do centra jejich pozornosti dosté-
vaji kromé obilovin také plani pfibuzni
zrodu zitiak (Agropyron), mnohostét (Aegi-
lops) nebo kosmac¢ (Dasypyrum), kteti jsou
prislibem pro obohaceni genofondu pse-
nice i jeCmene.

Tato préce byla podpoiena grantem Narod-
niho programu udrzZitelnosti ¢. LO 1204.

Pouzita literatura uvedena na webu Zivy.

a kol. 2000). Mezi nejrozsédhlejsi z nich
patii Caatinga (severovychodni Brazilie),
atlantsky les horniho toku Parané (Para-
guay, jizni Brazilie), suché lesy regionu Chi-
quitanos v Bolivii nebo suché lesy karib-
ské oblasti Kolumbie a Venezuely. Jednim
z nejmensich, avsak mozna také nejohro-
zengjsich a floristicky nejzajimavéjsich re-
giont jsou suché tichomoiské lesy sever-
niho Peru a zdpadniho Ekvadoru.

Suché lesy v Ekvadoru

Ekvador se fadi mez{ 10 zem{ s nejvétsim
poctem zndmych Zivoc¢isnych a rostlin-
nych druht na Zemi (nap¥. Ziva 2005, 5:
237-240). Na jeho tizemi najdeme t¥i hor-
ka mista svétové biodiverzity — zdpadni
Amazonii, jejiZz soucasti je napf. narodni
park Yasuni, tropické Andy s velkou bio-
diverzitou cévnatych rostlin (napf. NP Po-
docarpus, NP Sangay) a v neposledni fadé
oblast Tumbes-Chocé-Magdalena, jez se
v Ekvadoru rozklada na pobtezi Tichého
ocednu a zahrnuje destné lesy Chocé na
severu a pravé tropické suché lesy na jihu.
Svétovy fond na ochranu pfirody (WWEF,
World Wide Fund for Nature) tento ekore-
gion nazyva Suché lesy zapadniho Ekvado-
ru (provincie Guyas a Manabi) a odlisuje je
od ekoregionu Tumbesskych suchych lest
na Uplném jihu zemé (provincie El Oro
a Loja), které pak dale pokracuji do sever-
niho Peru az po region Lambayaque a jsou
mirné floristicky odliné. Pro zjednoduse-
ni viak v tomto ¢lanku budeme brat suché
lesy Ekvadoru jako jeden ekoregion.
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