Ondrej Koukol

Od popisu druhové bohatosti
po hledani téch spravnych jmen

u hub III.

Posledni dil serialu by mohl mit v podtitulu ,,sekvence s mirou*, pripadné ,trable
s holotypy“, protoZe se podivame podrobnéji na rizika vyuziti molekularnich dat
v taxonomii hub. Ziskat sekvence riznych tiseki DNA, a dokonce celé genomy

~ v voev

je totiz ¢im dal rychlejsi a levnéjsi. Spolu s tim roste i pokuseni mykologti spo-
lehnout se pfi popisu novych druhi takika vyhradné na molekularni data. Prav-
da, u nékterych skupin hub, hlavné téch mikroskopickych, které Ziji velmi
skryté, nedaii se je kultivovat anebo ,nemaji morfologii“, mizZe byt tento
postup obhajitelny. Problémem je ale prilisSné spoléhani se na molekularni

data u hub obecné.

Historie oziva

Znovu si pfipomenme, Ze taxonomie je
véda, ktera stoji z velké ¢asti na ndzoru
a zpusobu interpretace. Mize vyuzivat
i testovatelna data, z nichz vychazeji sta-
tisticky (ne)podpotené vysledky, ale o je-
jich interpretaci nakonec rozhoduje sam
taxonom. Pfed pouzitim molekularnich
dat zaleZelo na tom, ktery fenotypovy znak
(nebo znaky) povazoval dany mykolog za
dtlezity. Podle toho, jak se urcité druhy
v tomto znaku odlisovaly nebo shodova-
ly, popisovali taxonomové nové druhy.
Podobné také mykologové slucovali (sy-
nonymizovali) jiZ popsané druhy, u kte-
rych povazovali odlisné znaky za méné
vyznamné, a pFisuzovali jim variabilitu
na vnitrodruhové trovni nebo prevadéli
druhy do jinych rodt, jez podle nich lépe
postihovaly vzajemnou p¥ibuznost (Ziva
2023, 4: 167-170).

Pfi popisu nového druhu je pro taxono-
my zavazny nomenklatoricky Kéd, ktery
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1 Slzivka opasana (Hebeloma meso-
phaeum) je jednim z druht vytvatejicich
pomérné velké plodnice, a tudiz fungato-
vé polozky obsahujici celé plodnice nabi-
zeji dostatek materidlu pro extrakci DNA.
Foto L. Zibarova

mimo jiné ¥ika, Ze kazdé druhové jméno je
vazané na holotyp, tedy jeden konkrétni
vzorek uloZeny ve vefejné dostupné sbirce,
v pripadé hub ve fungéfi (vice v Zivé 2023,
3:124-126). Praveé holotypové polozky
nam umoziuji po letech (nékdy dokonce
stoletich) ujasnit morfologické vymezeni
druhu (zejména diky mnohem vyspélejsi
optické mikroskopii) a v soucasnosti i fylo-
genetické postaveni diky studiu houbové
DNA. Extrahovat DNA lze totiZ i z nékte-
rych fungéatrovych polozek. U hub tvoticich
makroskopické plodnice nebyva problém
s nedostatkem materidlu a postupné pii-
byva studii, v nichz byla z polozek urci-
tych rodt hub stopkovytrusnych (Basidio-
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mycota) nebo vieckovytrusnych (Ascomy-
cota) extrahovana DNA, byly namnozeny
(amplifikovény) kratké tseky metodou
polymerazové fetézové reakce (PCR) a je-
jich sekvence byly vyuzity pro fylogene-
tické analyzy. V neddvno publikované sérii
¢lankt se tymu mykologt a mykolozek
z Némecka, Belgie a Velké Britanie poved-
lo Gispésné osekvenovat alesponi ¢ést jed-
noho genetického markeru (ITS tDNA, viz
déle) u nékolika stovek polozek druht
rodu slzivka (Hebeloma, obr. 1) popsanych
ze Severni Ameriky mezi lety 1870-1970.
Diky tomu se podafilo interpretovat jejich
druhové hranice a ve vysledku byla vétsina
téchto druhti synonymizovana s d¥ive po-
psanymi druhy. Jak je to mozné? Ukazalo
se, Ze sekvence ziskané z holotypt riz-
nych druht byly identické, nebo alespon
natolik podobné, Ze na fylogenetickém
stromé tvorily spole¢nou statisticky pod-
pofenou linii. Autofi popisu téchto , histo-
rickych® druhi povazovali ur¢ité morfo-
logické rozdily za druhové specifické, ale
ve skute¢nosti pfedstavovaly jen variabi-
litu uvnitf druhu. Mimochodem, jednim
z autort téchto ,,synonymnich® druht byl
Alexander H. Smith, ktery popsal stovky
druhti stopkovytrusnych hub, a fada z nich
bude pravdépodobné ¢asem synonymizo-
véna s jiz dfive popsanymi. Analyza DNA
je proto nesmirné diilezita, nebot poméahé
rozhodnout o taxonomické hodnoté kon-
krétnich znaki fenotypu; bez molekular-
nich dat by $lo pofadd pouze o nazor na
interpretaci téchto znaki. Neni ani pfekva-
pivé, ze Ffada synonymizovanych druho-
vych jmen byla pouzita jen jednou, pfi
popisu nového druhu (¢asto zaloZeném na
jednom jediném sbéru), a nasledné uz ne-
byla prakticky pouZzivana ani zmifiovdna
v literatufe. Mtizeme dodat, Ze v ¢eském
prostfedi podobné (nestastné) mnohdy po-
stupoval Josef Velenovsky (1858-1949).

Kde Sanger nemiZe, Illumina pomizZze
Podil nedspésnych pokust o amplifikaci
molekuldrnich markerd u fungéafovych po-
loZek je bohuzel stale dost vysoky (nékdy
azu 50 % z nich), takZe nelze tento p¥istup
povaZovat za rutinni. Zvlastni je, Ze nemu-
sijit jen o ty nejstarsi polozky, u kterych se
PCR nepovede, a sami autofi ve studiich
zminuji, Ze presné neznaji pri¢iny, proc
u nékterych studovanych polozek byla
reakce nelispésna. Mtize to byt napf. ne-
vhodny zptsob suseni materialu p#ilis vy-
sokou teplotou nebo jeho nasledné chemic-
ké oSetfeni, kdy tyto postupy poskodily
DNA. Z tohoto didvodu ani nékteré funga-
fe nedovoluji odebrat ¢ast materialu pro
extrakci DNA z vyptjcené polozky, proto-
ze takové mnozstvi je stle jesté vyrazné
vé&tsi nez pro klasickou p¥ipravu prepara-
tu do optického mikroskopu.

Nastésti i v pfipadé analyz DNA plati
okfidlené potekadlo, Ze ,,pokrok se neda
zastavit”, a vy$§i aspésnost by mohly pfi-
nést metody oznacované jako sekvenova-
ni nové generace (viz Ziva 2017, 3: 120
a LXXITI-LXXVI). V neddvné dobé byla
vyuzita jedna z téchto metod (Illumina
sequencing) pro ziskani sekvenci ITS iDNA
z fungatovych polozek z druhé poloviny
19. stoleti. Vzhledem k jesté vétsi casové
narocnosti této analyzy a pomérné vysoké
cené byly v obou studiich osekvenovany
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jen ty nejcennéjsi polozky, tedy holotypy.
V sérii studii (Forin a kol. 2018, 2020, 2021)
se védci zamétili na sbéry slavného ital-
ského mykologa Piera A. Saccarda (1845 az
1920), uchovavané v Botanické zahradé
v italské Padové. Saccardtv fungat obsa-
huje vice nez 70 tisic polozek, z ¢ehoz je
pfiblizné 4 500 typovych. Illumina byla
vét§inou Gspésnd i pro vzorky riznych
druhti hub rodu fasnatka (Peziza) a raZov-
ka (Nectria v $irsim pojeti, obr. 2) sbirané
v 70. letech 19. stoleti. Ziskané sekvence
kratkych tsekd markeru ITS byly sloZeny
a vyuzity pro vyjasnéni fylogenetické po-
zice pfislusnych druhi hub vieckovytrus-
nych i stopkovytrusnych. Mimochodem,
v tomto p¥ipadé nejde o rekordni stéfi,
dosud nejstarsi tispésné osekvenovanou
polozkou houby je holotyp druhu stavnat-
ka drvopletiova (Hygrophorus cossus), kte-
réd byla stard 210 let (Larsson a Jacobsson
2004). O pouhy rok je starsi polozka rzi Puc-
cinia suaveolens, sebrané r. 1811 a sekve-
novand v r. 2022 (Bradshaw a kol. 2022).

Neékdy mize byt problém s extrakci DNA
ijiného rdzu. Vyse zminény vyznamny
¢esky botanik a mykolog Josef Velenovsky
ukladal nékteré své sbéry hub do fungéte
v podobé plodnic v konzerva¢ni tekuting.
Vyhodou tohoto postupu, typického pro
uchovavani zivoc¢isnych vzorkd, je, Ze se
nedeformuje celkovy tvar plodnice, mikro-
skopické struktury zustavaji zachovany
ajediné, co se po letech zméni, jsou barvy,
které vyblednou. Za pfedpokladu, Ze nado-
ba je dobfe uzavien4 a tekutina se pfipad-
né dopliiuje, maji tyto preparaty stejnou
trvanlivost jako susené polozky (obr. 3).
Pro analyzy molekularnich dat je vsak
(zatim) nelze pouzit, protoze jednou ze
slozek konzervacni tekutiny byl v p¥ipadé
Velenovského i formaldehyd — latka, ktera
mimo jiné denaturuje DNA. Ta zistava
sice nezménén4, ale je fragmentovana na
kratké useky. Tradiéni metoda sekveno-
vani (Sanger sequencing) proto neuspéje,
feSenim by mohla byt opét Illumina, ktera
umoziiuje sekvenovat kratké fragmenty
a posléze je sklddat v delsi tseky.

Dobry sluha, ale zly pan

Podivejme se nyni trochu podrobnéji na
nejcast&jsi marker vyuzivany u hub a zmi-
fovany uz v pfedchozi kapitole. Jde o tisek
ribozomalni DNA, ktery se sice transkri-
buje, ale nasledné vystt¥ihava, takze neké-
duje ani protein, ani ribozomalni RNA.
Podle téchto vlastnosti dostal ponékud
krkolomné oznaceni vnitfni p¥episovany
mezernik — v angli¢ting internal transcribed
kou ITS rDNA, nebo ve védeckém slangu
jako , itéeska“. Usek ITS byl a stale je velmi
oblibeny mezi taxonomy, jelikoZ se snad-
no amplifikuje (v genomu hub je pfitomen
v mnoha kopiich, viz dédle), a v po¢atcich
taxonomickych studif vyuzivajicich mole-
kularni data byl druhym nejcastéji ampli-
fikovanym markerem. Historicky prvnim
byl tsek pro 18S rDNA, ktery se ale brzy
ukézal jako nevyhovujici kvali p¥ili§ niz-
ké variabilité. S tim, jak rostla obliba mole-
kularnich dat v taxonomii, zvétsovalo se
i mnoZstvi sekvenci v databazi GenBank.
V soucasnosti je nejvice druhti hub repre-
zentovano praveé tsekem ITS. Postupné se
navic ukézalo, Ze p¥i vymezovani druho-
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vych hranic na zdkladé fenotypovych zna-
kt a molekularnich markert byl pravée tsek
ITS u vétsiny druht hub ,,optiméalné*“ varia-
bilni, aby byl viceméné shodny v ramci
zastupct jednoho druhu a odlisny od nej-
blize pfibuznych druhi. Interpretace této
podobnosti a z ni vyplyvajici i pfedpokla-
dané (ne)pfibuznosti mezi druhy muaze
vychézet z pohledu na fylogeneticky strom
(fylogram), ktery je vysledkem fylogene-
tické analyzy.

Postupem ¢asu (z vlastni zkuSenosti
vidim tento trend piedevsim ve studiich
z posledni dekady) se ale v taxonomii hub
ujal i hodné zjednoduseny pohled na dru-
hové hranice, ¢isté na zdkladé procen-
tudlni podobnosti tseku ITS mezi druhy
v rdmci naseho datasetu nebo s nejpo-
dobnéjsi sekvenci v databazi GenBank.
Prakticky to vypadé tak, Ze mykologové
pfi popisu nového druhu nezdtvodiiuji
fenotypové rozdily, které je vedou k tomu,
ze jejich sbéry pfedstavuji novy druh pro
védu, ale suse konstatuji, Ze jimi navrho-
vany novy druh se od (pfedpoklddaného)
nejpiibuznéjsiho lisi v uréitém poctu bazi
(dopliime si libovolné jiné ¢islo vyssinez 0).
Nenl asi tfeba zdidraziovat, Ze druhové hra-
nice nemohou byt ur¢eny pouhym pocétem
odlisnych béazi v ramci jednoho kratkého
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2 Razovka rumélkova (Nectria cinnaba-
rina) tvori shluky ¢ervenych plodnic
(peritecii) na tlejicich vétvickach nejriiz-
néjsich listnact. Foto L. Zibarova

3 Holotypova polozka hiibu Fechtnero-
va (Boletus fechtneri) popsaného ¢eskym
mykologem Josefem Velenovskym.

Na vélci je kromé Velenovského ptivod-
niho $titku nahofe vidét i unikatni kod
Herbate Univerzity Karlovy a $titek
oznacujici, Ze jde o holotyp druhu.

4 Sirovec zlutooranzovy (Laetiporus
sulphureus) parazituje na riznych
druzich listnatych strom, na jejichz
kmenech tvofi napadné trsnaté plodnice.

tiseku DNA. BohuZel v posledni dobé jsou
mykologové motivovani popsat co nej-
rychleji onu rozsdhlou a nezndmou diver-
zitu hub (bliZe v Zivé 2023, 4: 167-170),
soustifedi se na pomé&rné snadno a levné
ziskatelna molekuldrni data z jednoho ¢i
dvou tisektt DNA a ve spéchu nebo v nezna-
losti pfehlédnou v literatufe popis nékte-
rého star$iho druhu, nebo se ani nezdrzuji
prochdzenim dosud publikovanych popisti.
Vysledkem je nové druhové jméno, které je
sice platné (nebot vyhovélo vSem nalezi-
tostem danym Kédem), ale neni spravné.
Védecké publikace v8ak nelze smazat jako
nevhodné piispévky na diskuznich férech —
jednou publikované uz ztstavaji trvale
k dispozici. Musi tak dojit k synonymi-
zaci — ten, kdo odhali nadbyte¢né mladsi
jméno pro jiz dfive popsany taxon, musi
napsat novy ¢lanek, v némz zdtvodni nad-
byte¢nost tohoto druhového jména, které
oznadi za synonymum. I v tomto piipadé
vsak plati, Ze synonymni jméno existuje
dal a odnikud se nevymaze, ale nemélo by
byt mykology pouzivano.

Vice ITS v genomu

Hlavni potiZ s ITS je v tom, Ze houby (a po-
tazmo vSechna Eukaryota, a dokonce i né-
ktera Prokaryota) obsahuji ve svém geno-
mu vice kopii ribozomélni DNA. To by ani
tolik nevadilo, kdyby vSechny tyto kopie
byly identické, jenZe ony nejsou! Sekven-
ce jednotlivych kopii ribozomalni DNA se
mohou odliSovat, pfi¢emz nejvétsi variabi-
lita je zndma pravé u celkové velmi varia-
bilniho tseku ITS rDNA. Tato variabilita
navic mtZe pfekonat pomyslnou hranici
pro vymezeni druhii. Poprvé na tento feno-
mén upozornili dva ameri¢ti mykologové
(Lindner a Banik 2011), ktefi pomoci klo-
novani do bakteridlniho vektoru odhalili
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rizné varianty ITS rDNA v genomu néko-
lika druht rodu sirovec (Laetiporus, obr. 4).
Jejich vysledky prakticky znamenaly to, Ze
pokud by byly analyzovany samostatné
jednotlivé varianty tohoto markeru, vy-
sledkem by se staly fylogenetické stromy
s ,nepopsanymi” druhy. P¥itom ale tyto va-
rianty pochézely z genomu stejného ,,jedin-
ce”, 8lo tedy o nadhodnoceny pocet druhd.
Podle nedavno zvetejnéné studie (Stadler
a kol. 2020) obsahuji i vieckovytrusné hou-
by z ¢eledi dfevomorovité (Hypoxylaceae)
ve svém genomu 3—19 rtiznych kopii tse-
ku ITS. Rekordmanem s nejvyssim poctem
kopii je dfevomor ¢erveny (Hypoxylon
fragiforme, obr. na 2. str. obalky). Odhalit
variabilitu neni snadné, protoze pii sekve-
novéani Sangerovou metodou namnozime
a pfecteme vzdy jen jednu z variant.

I pfes vy$e zminény polymorfismus je
ITS rDNA stale velmi oblibena a pro svou
variabilitu oficidlné povazovana za uni-
verzalni houbovy ,barkéd“. Tento do ces-
tiny prejaty vyraz z anglického barcode
(¢arovy kéd) oznacuje v pieneseném vyzna-
mu prostfedek pro automatickou interpre-
taci dat. Carovych k6dt je fada a pouZivaji
se vesmés na vyrobcich (obsahuji infor-
mace o zemi ptivodu, kategorii apod.) pro
nacteni ceny u pokladen, na privodkach
u lékatskych vzorkt a vySetfeni, pro sle-
dovani a zaznamenani pohybu u vyputjcek
z knihovny, postovnich zésilek apod. V my-

Ziva 6/2023

© Nakladatelstvi Academia, SSC AV CR, v. V. i.,

kologii by mél ¢arovy kéd piedstavovat
snadno amplifikovatelny tisek DNA, jehoz
sekvence by po nahrani do on-line data-
baze vedla k rychlému a pfesnému ur¢ent
houby, idealné do druhu. Skuteéné, p¥i
urcovani napf. hub v kultufe, které produ-
kuji pouze sterilni mycelium (a neméame
tudiz zddné znaky pro urceni podle feno-
typu), byvé sekvenovani ITS rDNA prvni
volbou a ¢asto vede k uréeni do druhu,
nebo alespori rodu. Na druhou stranu neni
tento barkdd skutec¢né univerzalni, u né-
kterych skupin hub neni dostate¢né va-
riabilni pro odligeni jednotlivych druh,
napt. u zastupct rodu kropidlék (Aspergil-
Ius). Pro néj a dal3i rody a druhy hub jsou
doporucené jako barkédy jiné markery.

Trable s holotypem

Pro drtivou vétSinu v soucasnosti zndmych
druhi hub dava povinnost ustanovit holo-
typ smysl, ackoli v pfipadé nékterych sku-
pin to miZe znamenat problém. Vyrazné
totizZ omezuje popis novych druht z ob-
lasti a substratd, u nichz se pfedpoklada
ohromna skryta diverzita — oficidln{ termin
pro neprobadanou druhovou bohatost. Jed-
nim z takovych substrétt je pada, obrovsky
rezervodr, u néhoz mizeme pouze odhado-
vat, kolik druht dosud nezndmych mikro-
skopickych hub (ale i jinych mikroorga-
nismu) se v ném skryva. Mezi dalsi zdroje
skryté diverzity, o jejiZ existenci vime na

289

zakladé unikatnich houbovych sekvenci
z environmentalni DNA ziskané z danych
substratd, pati pletiva rostlin s endofytni-
mi druhy hub (z celkové DNA ze substra-
tu je namnoZena jen ta houbova specific-
kymi primery, jadernou DNA houby tak
izolujeme p¥imo z pfirodniho materialu
bez pfedchozi kultivace houby v ¢&isté kul-
tufe; vice v Zivé 2013, 1: 7—10; 2017, 5:
227-231), travici trakt Zivocicht (pfedevsim
bezobratlych, ale i byloZravych obratlovci)
nebo moiské sedimenty. Houby v téchto
prostfedich nevytvareji napadné struktury,
vétsinou jde o sterilni mycelia ¢i kvasinko-
vita stadia, a Casto ani nevime, jak vlastné
vypadaji, nebot nejsou kultivovatelné. Po-
kud nebudeme uvazovat mikromanipulaci
jednotlivych hyf nebo kvasinkovych bunék
z uvedenych substratt (kterd patii spise
do oblasti sci-fi), vylucuji tyto substraty
prakticky moznost ziskat vzorek, ktery by
mohl slouzit jako holotyp nového druhu.
Neékteti védci (a je jich opravdu jen né-
kolik) se pokusili interpretovat nomenkla-
torickd pravidla po svém a zkusili, co
vSechno jesté mutize byt povazovano za
holotyp. Jako nejkontroverznéjsi se ukézal
popis jednoho z druht rodu Piromyces,
ktery se fadi mezi tzv. bachorové houby
(blize Ziva 2007, 2: 88—89). Jde o bazalni
linii hub a p¥isné symbionty v travici sou-
stavé piezvykavct a jinych skupin bylozra-
vych obratlovct. Svému stylu Zivota pii-
zptisobily i morfologii a fyziologii, takze
tvoii nepravidelné, nepfehradkované myce-
lium (obr. 5) a zoospory pro $ifeni na natra-
vené kusy rostlin v rdmci travici soustavy.
Patfi ke skupindm mikroskopickych hub
s dosud mélo prozkoumanou diverzitou,
jejiz odhaleni komplikuji specifické kul-
tivaéni podminky, za nichZ je mozné tyto
houby uchovavat (teplota 35 °C, anaerobni
atmosféra). Nové popsany druh P. crypto-
digmaticus byl vymezen od jinych p¥ibuz-
nych druhi tohoto rodu jedinym tsekem
sekvence ribozomalni DNA. Jako holotyp
byl ulozen do fungéte v Kralovské bota-
nické zahradé v Kew kousek vysugené na-
traveniny z bachoru. Bezpochyby byl v tom
kousku tento druh pfitomen, ale spolu
s nim i spousta dalsich druht bachorovych
hub a jinych mikroorganismi, takze lze
jen téZko hovotit o dokladovém materidlu.
Uvedeny druh, jehoZ popis byl tak praktic-
ky zaloZeny pouze na sekvenci DNA, byl
nakonec uznén jako platny poté, co byli
autofi vyzvani nomenklatorickou komisf,
aby popis upfesnili. Zajimavé je, Ze neslo
o uloZeni reprezentativnéjsi typové poloz-
ky, ale o to, aby pfesné specifikovali, které
baze v sekvenci jsou odlisné od dfive popsa-
nych druht rodu Piromyces. I tak nebyl
védeckou komunitou, ktera se zabyva anae-
robnimi houbami (vice na https://anaero-
bicfungi.org/), tento druh nikdy uznan.

Neprekrocitelny Rubikon

Na prvni pohled molekulérn{ data nepod-
léhaji konvergenci a méla by pfedstavo-
vat naprosto nezpochybnitelné ukazatele
vzajemné pifbuznosti. Ve skute¢nosti jsou
ale stejné problematické jako kazd4 jina
data. Velmi zaleZi na vybéru vhodného
markeru, poc¢tu vzorki a z nich ziskanych
sekvenci a jejich kvalité a délce (kvalitou
se rozumi ¢itelnost jednotlivych bézi a je
dobfe patrna v chromatogramu), spravné
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provedeném zarovnani a zvolené metodé
otestovani podobnosti a odlisnosti mezi
jednotlivymi sekvencemi. V neposledni
fadeé je to opét subjektivni interpretace vy-
sledku analyzy ve formé fylogenetického
stromu nebo nékolika analyz, podle toho,
jestli analyzujeme markery zvlast, nebo
dohromady, a které algoritmy pouzivame.
Ohromné a dosud nepopsané druhovéa
diverzita hub ale nedéva spat fadé myko-
logi. V1. 2016 proto vyznamny britsky my-
kolog a lichenolog David L. Hawksworth
podal spolu se tfemi dalsimi kolegy oficial-
ni navrh, aby byla v Kédu zakotvena moz-
nost popsat novy druh i na zdkladé sek-
vence jakoZzto holotypu, tedy bez fyzické
polozky. Jesté dfive, nez se o tomto navrhu
hlasovalo, ukazal se silny konzervativni
nézor zbylé mykologické komunity. Proti
néavrhu se vzepjala mohutna vlna nesou-
hlasu, ktera vyustila v publikaci s témér
400 autory (Zamora a kol. 2018), v niZ jeji
prvni autor a hlavni iniciétor této viny zdi-
vodnil, pro¢ nelze tuto revoluci v pojeti
Ké6du povolit. Mimo jiné by se tim narusila
prvotni iloha Kédu coby systému pravidel,
zajistujicich jasné postupy pii popisovani
novych druhi vazanych na konkrétni fyzic-
ky holotyp. Nemluvé o tom, Ze Kéd by sice
umoztioval pouzit sekvenci DNA jako holo-
typ, ale uz by nebylo upfesnéné, o ktery
usek by mélo jit pro danou skupinu hub.

Nomen omen

Abychom ale nekoncili pesimisticky, po-
divejme se zavérem na jeden piiklad, ktery
v sobé& shrnuje na jedné strané dilezitost
vhodného pojmenovén{ a na druhé strané
vyznam ur¢ovani na zakladé fenotypovych
i molekuldrnich dat. V souc¢innosti vede
k tomu, Ze umozni nejen urceni do druhu,
ale i zafazeni zndmého druhu do fylogene-
tického systému. Na zacédtku r. 2016 uhy-
nulo né&kolik desitek rostlin riznych dru-
ht lackovek (Nepenthes) péstovanych ve
skleniku katedry experimentalni biologie
rostlin Pf¥irodovédecké fakulty Univerzity
Karlovy. Situace se opakovala i nasleduji-
ci roky a pokazdé se stejnymi symptomy —
rostliny odehnivaly od baze lodyhy a listt,
vadly a nakonec zahynuly celé. Na mrtvych
fapicich prakticky vsech rostlin se po ¢ase
hojné vytvarely drobné zluté bradavicky
s oranzovou kapickou (obr. 6). Po mikro-
skopovani téchto kapicek se ukazalo, Ze jde
o ty¢inkovité konidie (nepohlavni spory),
které byly ve velkém mnozstvi produko-
vany na pyknidéach (uzavienych dtvarech
nékdy oznacovanych jako nepohlavni plod-
nice) vyristajicich pod listovou epidermis
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(obr. 7). ProtoZe $lo s nejvétsi pravdépo-
dobnosti o ptivodce onemocnéni, osloveni
fytopatologové z Vyzkumného tstavu Sil-
va Taroucy pro krajinu a okrasné zahrad-
nictvi konidie této houby prenesli na aga-
rové zivné ptidy a podafilo se jim ziskat jeji
¢istou kulturu. Nésledné osekvenovali dva
useky DNA, které ukézaly, Ze pracuji zfej-
mé s novym druhem nedavno popsaného
rodu Microthia. Nejblizsi pf¥ibuzny, druh
M. havanensis, je rovnéZ patogen zazna-
menany na Kubé a na Floridé, ktery tvori
na kmenech blahovi¢nikt hnilobu a v na-
padenych uhynulych pletivech produku-
je pyknidy s jednobunéénymi ovalnymi
konidiemi.

V tuto chvili nic nebranilo popisu nové-
ho druhu v rodu Microthia napadajiciho
lackovky. Pfesto jsme se jesté pro jistotu
podivali do databaze Index Fungorum,
v niZjsou uvedena jména vsech druhti hub
(bez ohledu na to, zda jsou platné popsa-
n4, spravna, nebo v soucasnosti pouzivand),
jestli ndhodou v minulosti uz nebyl popsan
néjaky druh houby z lackovky a nenese
podle ni, jakoZto hostitele, i své jméno. Pii
hledani podle druhového epiteta se ndm
podatilo najit dva druhy pojmenované po-
dle lackovek a jeden z nich, Zythia nepen-
this, nas ihned zaujal, protoZe byl popsan
z uhynulych jedinct lackovek rostoucich
ve skleniku botanické zahrady v Berliné.
Ackoli byl popsan pred vice nez 100 lety,
struény, ale vystizny popis symptomut na
rostlindch a morfologie houby byly identic-
ké s nasimi pozorovanimi. VSechny znaky
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5 Mycelium bachorové houby nezné-
mého druhu rodu Piromyces je charakte-
ristické tvorbou nepravidelné ztloustlych
a vétvenych hyf.

6a7 Zluté tecky na povrchu odumfe-
lych lista lackovek (Nepenthes, obr. 6)
ukazuji na infekci patogenni houbou.
Pfi bliz§im pohledu je patrné, Ze tecky
jsou vrcholky pyknid prorazejici
pokozku listd a vylucujici velké
mnozstvi nepohlavnich spor (konidii, 7),
které vytvéreji na vrcholu Zlutou
kapicku. Tyto symptomy jsou typické
pro mikroskopickou vieckovytrusnou
houbu druhu Microthia nepenthis.
Snimky O. Koukola,

pokud neni uvedeno jinak

fenotypu ukazovaly, Ze jsme nalezli iden-
tickou houbu, a tudiZ jsme ani nepétrali,
zda existuje holotypova polozka. Nyni jsme
tedy museli vytesit konflikt v tom, Ze druh
uz je popsany v rodu Zythia, ale podle na-
gich analyz DNA patfi do rodu Microthia.
V tomto pfipadé jsme méli jednoduchou
situaci, nebot rod Zythia byl jeden z velmi
starych rodid popsanych jiz v prvni polovi-
né 19. stoleti Eliasem Magnusem Friesem
a obsahoval zcela nepfibuzné houby. Spo-
jovala je pouze tvorba drobnych pyknid
a jednobuné¢nych konidii, coZ jsou na-
prosto nereprezentativni znaky. Vysled-
kem nasi prace proto byla nova kombina-
ce Microthia nepenthis pro druh popsany
v minulosti, ale nyni s vyjasnénou fylo-
genetickou pozici.

Z vyse uvedenych ptikladti je ziejmé, Ze
molekularnim dattim se v moderni taxono-
mii nevyhneme. Jako dopliikova data hraji
nepostradatelnou dlohu pti fesent slozitych
taxonomickych skupin hub, které nemaji
pfilis mnoho morfologickych znaki, nebo
jsou naopak p¥ili§ variabilni. Spoléhat se
ale primarné na molekularni data je vyloZe-
né nebezpedné, zvlasté pti popisu novych
druhi hub, které vlastné zase az tak nové
nejsou a jejichz formalnim popisem pfti-
délavame préci sou¢asnym nebo budou-
cim taxonomum, ktefi museji tyto chyby
napravovat. Pokud nékdy dojde k tomu, Ze
bude moZné popsat novy druh pro védu
ibez fyzické polozky (holotypu), zjevné to
urychli proces odhalovani skryté diver-
zity. Na druhou stranu je otdzkou, jestli
nevzroste neimérné rychle i chybovost
téchto popist a obecna ignorace druht
popsanych v dobé ,,pfedmolekularni®.

PouZita literatura a dopliiujic{ obr. jsou
uvedeny na webové strance Zivy.
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