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Abstrakt

Hlavnim cilem této analytické studie je doplnéni genomickych Gdaji zejména u
tropickych a subtropickych druht z rada Ericales, Lamiales a Caryophyllales. Pomoci
pritokové cytometrie byla zmérena velikost genomu a AT/GC genomovy pomér bazi
u 97 taxont. U vétSiny z téchto rostlin byla také nameérena délka priiduchii a z literatury
byla ziskana dostupna data o poctu jejich chromozomd.

Pomoci fylogenetického stromu, vygenerovaného pomoci nastroje TIMETREE byla
provedena fylogeneticky korigovana linearni regresni analyza testujici: (1) vliv
velikosti genomu na zastoupeni GC bazi, (2) vliv velikosti genomu na velikost
priduchi, (3) vliv karnivorie na velikost genomu. Pro ucely tretiho z téchto testl byl
dataset doplnén o dostupné genomické udaje dalSich zastupcl karnivornich i
nekarnivornich rostlin z téchto tii radu.

Ocekavany pozitivni vztah mezi velikosti genomu a zastoupenim GC bazi, resp.
velikosti genomu a velikosti priiducht, byl potvrzen, avSak vliv karnivorie na velikost

genomu nebyl prokazan.



Abstract

This analytical study primarily enhances new genomic data, focusing on tropical and
subtropical species from the orders Ericales, Lamiales, and Caryophyllales. For 97 taxa,
genome size, and the AT/GC base-pair ratio were determined using flow cytometry.
Additionally, the length of stomatal guard cells was measured for most of these plants,
and chromosome number information was extracted from literature sources.

Using a phylogenetic tree obtained from TIMETREE, phylogenetically corrected
linear regression analysis was conducted to test: (1) how genome size impacts
genomic GC content, (2) the relationship between genome size and stomatal length,
and (3) the effect of carnivory on genome size. For the third analysis, the dataset was
expanded to include additional genomic data from both carnivorous and non-
carnivorous plants within the studied three orders.

The analyses confirmed expected positive correlations between genome size and GC
content and stomatal length. However, no significant impact of carnivory on genome
size was observed.
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1 Uvod

Bakalarskd prace je primarné zameéifena na stanoveni velikosti genomu a
pomérového zastoupeni AT a GC bazi v jaderné DNA pomoci priitokové cytometrie.
Cilovou skupinou byli tropi¢ti a subtropicti zastupci radl Lamiales, Ericales a
Caryophyllales. Tyto tfi rady byly vybrany z jednoho diivodu, ktery je vSechny spojuje
a tim je nezavisly vyvin masoZravosti, alesponl v jedné Celedi v téchto radech. DalSim
kritériem také bylo, Ze tyto rady zahrnuji druhy, které jsou dostupné v prazské
botanické zahradé v Troji a samoziejmé to, Ze velikost genomu u nich nebyla dosud
mérena.

Pravé masoZravost byla studovdna v praci Adama Veleby (2020), kde bylo
testovano, zdali masoZravost stoji za zmenSenim genomu. JiZ diive byly publikovany
studie, které poukazuji na malé genomy masozZravych rostlin (Veleba et al. 2014;
Veleba et al. 2017), vZdyt i nejmensi rostlinny genom byl naméren u zastupce z Celedi
Lentibulariaceae, jejiz vSichni zastupci jsou masoZravi. ZmenSeni genomu u
se totiz na Zivinami-chudych plidach (Givnish 1984; Givnish et al. 2018), kde je
nedostatek fosforu a dusiku. Pravé dostupnost Zivin by mohla byt faktorem limitujicim
velikost genomu (Hanson etal. 2001; Leitch & Leitch 2008; Guignard etal. 2017).1 pres
tyto skutecnosti, vSak nebyl vztah masoZravosti na zmenSovani genomu ve studii
(Veleba et al. 2020) potvrzen. Jednim z divodl miiZe byt i limitovana znalost velikosti
genomu v téchto radech, zejména tropickych druhg, u nichz je velikost genomu méné
prozkoumana neZ u druhti temperatnich oblasti severni polokoule (Bures et al. 2024).
Proto byl po doplnéni novych dat o velikostech genomu moZna souvislost mezi

masozravosti a zmenSovanim genomu znovu testovana.

1.1 Velikost genomu

Genom je soubor veskeré genetické informace nachazejici se v DNA jadre bunky u
konkrétniho organismu. Obsah jaderné DNA se obvykle uvadi v parech bazi (bp) nebo
v pikogramech (pg), kde se pro prepocet pouziva nejcastéji vztah 1 pg = 978 Mbp
(Dolezel et al. 2003). Dnes jsou k dispozici udaje pro néco malo pies 12000 druht

rostlin napri¢ vSemi oddélenimi dostupné v databazi Plant DNA C-values database
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(Leitch et al. 2019); jesté o néco vétsi je datovy soubor zahrnujici velikosti genomu vice
nez 16000 druhi krytosemennych, jenz je soucasti prace, kterou zpracovali Bures et
al. (2024). Rozdily mezi nejmenSim genomem, ktery byl naméren u rostliny Genslisea
tuberosa 1C = 61Mbp (Fleischmann et al. 2014) a nejvétSim genomem rostliny Paris
japonica 1C=148,852 Gbp (Pellicer etal. 2010) jsou opravdu obrovské, zejména pokud
je srovname s jinymi mnohobunécnymi eukaryotnimi liniemi, jakymi jsou treba houby
nebo Zivocichové. Neni tedy divu, Ze velikost genomu ma nemaly vliv na morfologii,
fyziologii, ekologii a geografickou distribuci rostlin.

Pravé z morfologické a fyziologické stranky hraje velikost genomu diilezitou roli
jakym zplisobem ovliviiuje velikost bunék, protoze obrovsky genom se nevejde do
malé bunky (Faizullah et al. 2021), tak je nejmensi velikost buriky limitovana velikosti
genomu, znamena to tedy, Ze do malych bunék se “vejdou” pouze malé genomy,
zatimco velké burniky mohou hostit jak genomy malé, tak i velké. Nejcastéji byla
korelace mezi velikosti genomu a bunék studovana na svéracich buiikach praducht
(Beaulieu et al. 2008). Protoze velikost, Sifka a hloubka praduchl zase ovliviiuji
rychlost fotosyntézy listii (Vesely et al. 2020). Také je znamo, Ze mensi genom souvisi
s rychlejsim dokonceni bunécného cyklu, a tedy i rychlejSim rlistem rostlin, coz se zda
byt jako diilezita vlastnost invaznich rostlin (Lu¢anova et al. 2010; Greilhuber & Leitch
2013). U geofytd jsou genomy naopak vétsi, diky zasobam zivin, které jsou stale
dostupné v zasobnich organech rostliny, nebot prisun zivin je dtlezity pro syntézu
DNA (Vesely et al. 2013). Jak uZ bylo drive zminéno velikost genomu souvisi i s
geografickou distribuci a klimatem, bylo zjisténo, Ze rostliny s velkym rozsifrenim maji
vZdy malé genomy a nikdy velké, tak rostliny s malym rozsirenim mohou mit jak velké

tam malé genomy (Bures$ et al. 2024). Malé genomy jsou také castéjsi u rostlin

VIV

vivys

1.11 Mechanismy ovliviujici velikost genomu

K zdkladnim mechanismim genomové a karyotypové evoluce zodpovédnym za
jejich velikostni zmény patii polyploidie (Soltis et al. 2015; Guignard et al. 2016; Clark
& Donoghue 2018), ktera méni velikost genomu predevSim na jemné fylogenetické
Skale - uvnitf rodtl a celedi. Na velké fylogenetické Skale - napri¢ krytosemennymi -
se vsak jeji efekt vytraci stejné jako korelace mezi poctem chromozomi a velikosti

genomu (Roddy et al. 2020). Je to zplisobeno procesy postpolyploidni diploidizace
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(Mandéakova et Lysak 2018) nékdy nazyvané také jako genomova frakcionace nebo jen
rediploidizace. Je to tedy proces, pri kterém se chromozomové pocty vraci do
diploidniho stavu, poté co byly navySeny vlivem polyploidie. Na jemné i hrubé
fylogenetické Skale tak hlavnim mechanismem zodpovédnym za velikost genomu je
dynamika repeatomu, predevsim LTR-retrotransposond, Kktera tvoii podilem
nejvyznamnéjsi slozku rostlinnych genomt (Bennetzen & Wang 2014; Wendel et al.
2016; Novak et al. 2020; Almojil et al. 2021; Boissinot 2022). Nedavna studie Novaka
et al. 2020 vSak ukazala, Ze tésny témér linearni vztah mezi proporci repeatomu a
velikosti genomu plati jen pro genomy mensich a stfednich velikosti (do 1C = 10 Gbp),
zatimco u vétsich genomi nad touto hranici jiz proporce repeatomu neni tak vysoka a
tvori napt. u Viscum album (genomem nejvétsi druh Ceské fléry - 14867 Gbp) jen asi
55 % (Novak et al. 2010).

1.2 AT/GC pomeér bazi

Nukleové kyseliny jsou tvoreny pyrimidinovymi bazemi (cytosin, thymin a v
ptripadé RNA uracil) a purinovymi bazemi (adenin a guanin), které se paruji pomoci
vodikovych vazeb, dvojnou pro A=T, A=U nebo trojnou pro G=C. Diky trojné vazbé jsou
GC pary teplotné stabilnéjsi proti AT partim, udavaji tak i vyssi vy$$im strukturam DNA
a RNA transkriptim (Smarda & Bure§ 2012), jsou v$ak energeticky naro¢néjsi na
tvorbu. Pravé zvysené pozadavky na energii, se zdaji byt jako divod proc je mensi
zastoupeni GC bazi u druhli s obrovskymi genomy, alespoii mezi geofyty (Vesely et al.
2012).

Nejranéjsi studie byly provadény u prokaryot, kde se zjistilo, Ze obsah GC bazi je
ovliviiovan pritomnosti nebo absenci nékterych chemickych prvka (Bolhuis et al.
2006). U jednodéloznych rostlin bylo objeveno, Ze vyssi zastoupeni GC bazi je adaptace
na chladné a suché klima, ptipadné na stres z vysychani (Smarda et al. 2014). Celkové
se nejvyssi obsah GC bazi pripisuje celedi Poaceae, kde se zastoupeni pohybuje od 43-
50 % (Smarda & Bure$ 2012), naproti tomu jsou zastupci s holocentrickymi
chromozomy z Celedi Cyperaceae, kde se ukazuje, Ze je zastoupeni GC bazi nizké
(Lipnerova et al. 2013; Smarda et al. 2014).
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1.3

1)

2)

3)

4)

5)

Cile prace

Doplnit genomicka data (velikost genomu a genomovy pomér bazi) zejména u
tropickych a subtropickych zastupct radt Lamiales, Ericales a Caryophyllales.
Nové namérena data integrovat s udaji pro velikosti genomu a GC obsahu (popf-.
pocty chromozomil) excerpovanymi z dostupné literatury a databazi.

Pomoci dostupné fylogeneze rekonstruovat evoluci velikosti genomu a GC
obsahu v ramci téchto zminénych adu.

Znovu otestovat v minulosti analyzovany mozny vztah mezi velikosti genomu a
nezavislym vznikem karnivorie v téchto radech.

Prozkoumat vztah mezi délkou priduchovych bunék a genomickymi

parametry.
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2 Material a metodika

2.1 Material

Rostliny mérené v této bakalarské praci byly ziskany v letech 2023 az 2024. JelikoZ
se jedna hlavné o tropické a subtropické druhy, tak jejich odbér probéhl v botanické
zahradé Praze. Celkem bylo na cytometru analyzovano 97 taxoni (Tab. 1) a velikost
priduchi byla namétena u 83 z nich. Mérené taxony, byly z téchto Celedi: Acanthaceae,
Pedaliaceae, Gesneriaceae, Lamiaceae, Oleaceae, Orobanchaceae, Plantaginaceae,
Bignoniaceae, Stilbaceae, Lecythidaceae, Ericaceae, Actinidaceae, Sapotaceae,
Didieraceae, Petiveraceae, Verbenaceae a jeden zastupce z Celedi Stenomuriaceae z fadu
Aquifoliales. 7 kazdé rostliny bylo odebrano nékolik listii pripadné i stonek nebo kvét,
tak jak to bylo mozZzné, aby rostlina v kultivaci preZila, nebot se jednalo o odbér
materialu z botanické zahrady. U rostlin, kde bylo mozné odebrat dostatek listti, byl
jeden list navic pouzit pro otisky stomat pomoci mikroreliéfové metody. Dale byly

porizeny fotografie téchto rostlin pfimo v botanické zahradé (Elektronicka ptiloha A).

2.2 Pratokova cytometrie

Priitokova cytometrie je jedna z moznosti, jak zjistit velikost genomu, ackoliv byla
ptivodné vyuzivana hlavné v 1ékarstvi pro pocitani lymfocytt. Dnes vsak pronikla do
rady jinych odvétvi védy, od bunécné biologie pres genetiku aZ k molekularni biologii
a dal$im.

Principem pritokové cytometrie je mérit fyzikdlni a chemické vlastnosti
(velikost bunék, slozeni DNA, exprese proteind, aj.) bunék, bunécnych jader nebo
jakychkoli jinych castic srovnatelnych rozmérd, které jsou v kapaliné unaseny a
nasledné analyzovany specifickym zdrojem zareni (nejcastéji laserovym paprskem).
Tyto unasené Castice se vlivem vysoké rychlosti unaseci kapaliny radi linearné za sebe
tak, Ze jedna za druhou jednotlivé prochazeji analyzacnim paprskem zdroje zareni.
Tlak vzorku ma zde velky vliv na to, jak vysledny naméreny peak bude vypadat, obecné

plati, Ze pri ptilis vysokém tlaku a vyssi rychlosti proudéni jsou peaky Sirsi, a tim maji
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mensi vypovédni hodnotu, nizky tlak vzorku naopak ucini peaky uzsimi, ¢imz zvysi
miru jejich interpretovatelnosti.

Oproti klasickym karyologickym metoddm vychazejicim 2z pocitani
chromozomi nabizi priitokova cytometrie radu vyhod, mezi néz patti zejména vysoka
rychlost analyzy, umoznujici ziskat vysledky béhem nékolika minut, ale také moZnost
vyuzit soucasnou analyzu vice parametrl na jedné buiice nebo ¢astici. Naopak hlavni
piekdzkou pro praci s touto metodou je jeji vyssi porizovaci cena samotného
cytometru. Tim, Ze po roce 2000 zacaly byt komer¢né dostupné cytometry,
specializované na stanoveni velikosti genomu, klesla jejich cena na droven radu
jednotek miliont korun. Z téchto divodl je v poslednich dvou dekadach stala

pritokova cytometrie ¢asto pouzivanou metodou v rostlinné biologii.

221 Méreni materialu

Veskera méreni na cytometru pro tuto bakalarskou praci probéhla v Laboratofti
priitokové cytometrie na Ustavu botaniky a zoologie v Brné Bohunicich. Pro méfeni
byly vyuzity dva cytometry Cyflow ML od firmy Partec. Pro zjisténi absolutni velikosti
genomu bylo pouZit interkalarni fluorochrom propidium jodid a pro zjisténi poméru
obsahu bazi bylo v kombinaci s nim pouZito také barvivo DAPI, které se specificky vaze
na baze AT.

Pouzité standardy pri méreni byly: Bellis perennis, Pisum sativum, Solanum
lycopersicum, Carex acutiformis, Glycine max, Vicia faba. Jaky standard bude vybran k
prislusnému vzorku se urcilo tak, aby hodnoty vzorku vii¢i standardu nebyly vétsi nez
dvojnasobné, popt. mensi neZ polovina, a aby namérené peaky neinterferovaly.

Kousek listové Cepele (obcas také kvétu, stonku nebo rapiku) vzorku o velikosti
priblizné 0,5 cm2 byl nasekan Ziletkou v Petriho misce s asi dvakrat tak velkym
kouskem listu standardu a bylo k nim ptridano 2 ml pufru Otto I (Otto 1990), pripadné
jiného pufru (HCl+2% triton; 0,5ml OTTO 1: 0,1M HCl 1 : 1 3 kapky Tweeen 20 na 2ml
pufru; 0,1M HCL+Tween; HCl+4% triton), pokud fluorescen¢ni signal nebyl dostate¢né
silny vlivem napf. sekunddrnich metaboliti aj. Vznikld suspenze byla dale
prefiltrovana pres 50 um filtr a rozdélena priblizné stejnym dilem do dvou kyvet. Do
jedné z téchto kyvet bylo priddno 0,8 ml fluorescen¢niho barviva DAPI - 4’,6-
diamidino-2-fenylindol (2 pg/ml) pro zméreni relativniho zastoupeni AT bazi vici
standardu a do druhé kyvety bylo pridano barvivo propidium jodid (50 pg/ml) pro

zméreni absolutni velikosti genomu.
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Takto ptipravené vzorky byly zméreny na dvojicich cytometrii zaroven. Pocet
mérenych ¢astic byl nastaven na 5000 na vzorek, avsak pokud této hodnoty nedosahly,
ale peaky byly dostatecné rozeznatelné, tak byla do tabulky zapsana i tato méfent.
Vzorky byly méreny ve trech opakovanich pripadné i vice, tak aby se koeficient
variance, pocitany ze vSech vyslednych poméri vzorek/standard, dostal pod hodnotu
2. Koeficient variance je smérodatna odchylka standardizovana na priimér, ktera se
vyuziva také jako parametr presnosti jednotlivych méreni, ve kterych se jeho vétsi
hodnoty projevi na obrazovce vétsi Sirkou histogrami (fluorescencnich peak).
Ukazka, jak mohu vypadat histogramy dvou mérenych rostlin v tomto ptripadé se jedna
o rostliny Thunbergia mysorensis (vzorek) a standard Bellis perennis (obr. 1).

100

Standard

80

Vzorek

60

counts

40

20 A

0 200 400 600 800 1000
FsSC -

Obr. 1: Dvojice histogramt vzorku a standardu mérené na cytometru.

2.2.2 Vypocet velikosti genomu, chromozomu a AT/GC poméru bazi

Pro vypocet velikosti genomu byla pouzita primérna hodnota poméru
vzorek/standard ze tfi nebo vice nezavislych méreni, ktera byla vynasobena velikosti
genomu standardu pouzitého pri méreni vzorku. Na vypocet poméru AT/GC bazi byla

pouzit kalkulator v MS Excelu vytvotreny Petrem Smardou (Smarda et al. 2008), ktera
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vychazi z prace Barrow & Meister (2002), obsah GC bazi byl vypocitan z primérného
pomeéru vzorek/standard (ze ti'i nebo vice méreni) pomoci DAPI déleného primérnym
pomérem vzorek/standard (ze tii nebo vice méreni) pomoci propidium jodidu (= DF
DAPI faktoru) a nebyl proto priimérovan.

Udaje o poc¢tu chromozomi byly excerpovany z databaze CCDB (Rice et al. 2015). V
pripadé absence udajli pro nékteré taxony bylo do Tabulky 1 dosazeno NA. Pro vypocet
priamérné velikosti chromozomu byl pouZit vzorec: 2C/2n, kde 2C je velikost genomu

v Mbp a 2n je diploidni poc¢et chromozom.

2.3 Méreni délky praduchovych bunék

Méieni velikosti priiduchti probéhlo v Karyologické laboratoti, taktéZ na Ustavu
botaniky a zoologie v Brné Bohunicich. K méreni byla pouzita mikroreliéfovd metoda,
ktera je standardné pouzivana pro mikroskopické analyzy otiskii struktur na povrchu
listu, tedy pro pripad této prace svéracich bunék praducht. Tato technika je vyuzivana
pro svou finan¢ni tspornost, jednoduchost a rychlost provedent.

Priiduchy se u krytosemennych rostlin nachazeji bud’ na obou stranach listi nebo
pouze na strané spodni (abaxialni) - typicky u stromi. Pro své analyzy jsem vyuzival
mérteni priduchi z abaxialni strany.

Abaxialni strana listu byla natfena bezbarvym lakem na nehty, ktery se nechal 30 az
40 minut zaschnout. Po dokonalém zaschnuti byla na nalakované misto listu ptitlacena
lepici paska a zaschly lak byl s jeji pomoci strhnut. Takovyto otisk byl prenesen na
podloZni sklicko, kde byla mérena délka priduchii (Obr. 2) pod mikroskopem Olympus
BX-51 a za pomoci pocitacového programu Cell*F. U kazZdého vzorku bylo métreno 50

priduchi a z namérenych hodnot byl vytvoien primér a smérodatna odchylka.
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Obr. 2: Ukazka zmétreného priduchu rostliny Cavendishia callista (Ericaceae)

2.4 Vytvoreni fylogenetického stromu

Ptribuzné druhy se Casto podobaji ve znacich a vlastnostech, a proto s nimi nejde
pracovat jako s nezavislymi proménnymi, pravé proto je potfeba pouZit fylogenetickou
korekci, pro kterou je treba mit k dispozici fylogeneticky strom, jehoZ pomoci
fylogenetickou zavislost v analyze odstranime. Fylogeneticky strom byl vytvoren pres
webovou aplikaci dostupné na adrese: https://www.timetree.org/ (Kumar et al
2022), pripadné dodatec¢né upravy byly provedeny v programu MEGA11: Molecular

Evolutionary Genetics Analysis version 11 (Tamura et al. 2021).

2.5 Statistické zpracovani dat

Statistické zpracovani dat bylo uskute¢néno v programu RStudio (Posit team 2022),
za pomoci balickil caper (Orme 2013), phylolm (Ho LST, Ane C 2014), phytools (Revell
L 2024).

Pro analyzu vztahu masozravosti a velikosti genomu, bylo potfeba doplnit data
nameéiend v této praci o data masozravych i nemasoZzravych rostlin z jiz zminénych ti{
rada z prace Adama Veleby (2020). Pro zjisténi vztahu GC obsahu s velikosti genomu
a délkou priiduchd s velikosti genomu, nebyly pouzity zadna jina méreni nez ta, ktera
byla provedena v této praci. Jako statisticky nastroj byla pouZita fylogeneticky
korigovana regrese.

Prislusné grafy byly vytvoreny také v RStudiu a v programu Microsoft Excel byly

zpracovavany tabulky.
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3 Vysledky

Velikost genomu a zastoupeni AT/GC bazi bylo stanoveno u 97 taxonl a délka
svéracich bunék byla namérena u 83 z nich. K namérenym hodnotam byla dopocitana
smérodatna odchylka a byly doplnény dostupné udaje z databaze CCDB o poctu
chromozomd, ze kterych byla spocitana primérna velikost chromozomu (Tab. 1).

Nejmensi genom byl zjistén u rostliny Uroskinnera spectabilis (2C = 484 Mbp) z
Celedi Plantaginaceae a nejvétsi u rostliny Alluaudia montagnacii (2C = 14656 Mbp) z
adenosiphon (Gesneriaceae) 34,1 % a nejvy$Si u Aeginetia indica 44,7 %
(Orobanchaceae). Pocet chromozomu se podarilo dohledat pro 64 taxont, nasledné
dopocitana priamérnad velikost chromozomu byla nejmensi u Tetradenia riparia
(Lamiaceae) 21,74 Mbp a nejvétsi u Littorella uniflora (Plantaginaceae) 463,34 Mb.
Posledni sloupec tabulky (Tab. 1) je vénovan délce svéracich bunék priiduchi u nichz
nejmensi namérena hodnota byla u rostliny Synsepalum dulcificum (Sapotaceae) s 12
um a nejvétsi u Monophyllaea horsfieldii (Gesneriaceae) s 55,7 um.

Celad rada rostlin obsahovala sekundarni metabolity, coZ samoziejmé znamenalo
naroc¢néjsi pripravu vzorku na méreni a zvySovalo CV, proto nékteré druhy musely byt

dopocitany z dvou méreni nebo s CV o néco malo vys$im nez 2 %.

3.1 Velikost genomu ve vztahu k obsahu GC bazi

vV
vV

vV

(Petiveriaceae) s 38,9 %, naopak nejvyssi u Alluaudia procera (Didiereaceae) s 40,8 %.
Priimérné hodnoty zastoupeni GC bazi pak byly: Lamiales 37,6 %, Ericales 40,4 % a
Caryophyllales 39,7 %. PoCet méfenych druhii se v ramci radu lisil, pro ad Lamiales

bylo namereno 63 taxont, pro Ericales 29 taxont a pro Caryophyllales 4 taxony.
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Obr. 3: Graf znazornujici zastoupeni GC bazi v jednotlivych fadech

Vztah velikosti genomu se zastoupenim GC bazi byl zde testovan s daty vSech ti1
Fadl najednou. Za pouzity fylogeneticky korigované regrese vysel testovany vztah jako
prikazny (PGLS; F54 = 15,85; R2 = 0,2269; p = 0,0002064). V grafu (Obr. 4) lze
pozorovat, Ze s velikosti genomu se da predpovidat zastoupeni GC bazi, tedy ¢im vétsi
genom tim vice GC bazi.

44
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Obr. 4: Velikost genomu ve vztahu k zastoupeni GC bazi s regresni primkou
z PGLS modelu
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3.2 Velikost genomu ve vztahu k délce svéracich bunék
praduchu

V grafu (Obr. 5) Ize vidét rozpéti délek svéracich bunék studovanych radi. Nejmensi
priduchy v fadu Lamiales byly naméteny u Uncarina decaryi (Pedaliaceae) s 19,1 um
a nejvétsi Monophyllaea horsfieldii (Gesneriaceae) 55,7 pm, v radu Ericales byly
nejmensi praduchy u rostliny Synsepalum dulcificum (Sapotaceae) 12 um, nejvétsi
Macleania cordifolia (Ericaceae) 31,6 pm a pro tad Caryophyllales byly nejmensi
priduchy vidény u Petiveria alliacea (Petiveriaceae) 24,7 um a nejvétsi Alluaudia
montagnacii (Didiereaceae) 38,2 pm. Primérna hodnota byla 29 um u fadu Lamiales,
20,5 um pro Ericales a pro Caryophyllales 33,1 um. U kazdého z fadi byl opét rozdilny

pocet métenych taxonli pro Lamiales 51, Ericales 28, Caryophyllales 3.

50
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T T T
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Obr. 5: Graf znazoriujici délku svéracich bunék priduchi v jednotlivych radech

Za pomoci PGLS byl testovan vztah velikosti genomu a délce svéracich bunék
priduchd, ktery se ukazal statisticky prikazny (PGLS; F46 = 17,98; R2 = 0,281; p =
0,0001065). Graf (Obr. 6) zobrazuje regresni primku, kterd stoupd, coZ naznacuje
pozitivni korelaci mezi velikosti genomu a délkou svéracich bunék praduchi. Body
kolem této primky pak ilustruji individualni pozorované hodnoty, pricemz je patrné,

ze s rostouci velikosti genomu dochazi k nartistu délky svéracich bunék priduchi.
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Obr. 6: Velikost genomu ve vztahu k délce svéracich bunék priduchi s
regresni primkou z PGLS modelu

3.3 Karnivorie ve vztahu k velikosti genomu

Ackoliv se z grafu (Obr. 7) mize zdat, Ze masozravé rostliny maji mensi genomy, tak
testovany vliv karnivorie na velikost genomu nebyl jednoznacné prokazan, ale ukazal
se jako marginalné signifikantni (PGLS; F644 = 3,717; R2=0,005738; p = 0,05431). Byl
zde taktéZ zjiStén silny fylogeneticky signal (A = 0,9237725), coZ naznacuje, Ze
pribuzné druhy maji tendenci byt si velikosti genomu podobné.

Celkoveé tedy toto zjisténi naznacuje, Ze i kdyz existuje trend k mensim genomim u
masozravych rostlin, samotna karnivorie nemusi byt hlavnim faktorem ovliviiujicim

velikost genomu.
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Velikost genomu masozravych a nemasozravych rostlin
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Obr. 7: Porovnani velikosti genomu masozravych a nemasozravych rostlin
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Tabulka 1: Velikost genomu, obsah GC bazi, poc¢et chromozomi a délka priiduchii pro 97 taxonii namérenych v této praci.
PouZité standardy: B = Bellis perennis, C = Carex acutiformis, G = Glycine max, S = Solanum lycopersicum, P = Pisum sativum,

V = Vicia faba

. 2C + SD. Pocet ] Velikost QDéIkaﬂ
Taxon Celed Standard [Mbp] GC [%] chromozomu chromozomu priduchd +
2n [Mbp] S.D. [um]

Aeginetia indica Orobanchaceae P 12649 £ 31 44,7 30 421,62 NA
Aegiphila bogotensis Lamiaceae B 1617 +£13 35,8 NA NA 21+27
Achimenes admirabilis Gesneriaceae C 6015 35,8 NA NA 28142
Achimenes antirrhina Gesneriaceae S 722 £19 35,1 22 32,81 NA
Achimenes candida Gesneriaceae S 78116 36,2 22 35,48 255+3,1
Achimenes flava Gesneriaceae S 751118 35,2 22 34,13 28,6 +3,1
Achimenes mexicana Gesneriaceae S 757 +9 35,4 22 34,39 27,6 3,4
Achimenes mexicana 'Caerulea’ Gesneriaceae S 768 £ 6 35,8 22 34,89 27+ 3,3
Achimenes misera Gesneriaceae C 58716 35,7 22 26,69 24+3,1
Achimenes patens f. major Gesneriaceae S 1148 +18 35,8 22 52,16 333
Achimenes pedunculata Gesneriaceae S 1176 £ 9 36,9 34 34,59 32,6 4,7
Alluaudia montagnacii Didiereaceae \ 14656 £ 47 40,2 192 76,33 38,2+3,.2
Alluaudia procera Didiereaceae P 13377 +£40 40,8 240 55,74 36,527
Alsobia dianthiflora Gesneriaceae S 649 £ 11 35,5 NA NA 30,7128
Aphelandra aurantiaca Acanthaceae S 4030 £ 69 42,7 28 143,94 34,2+ 3,2
Arbutus andrachne Ericaceae B 1013 +12 39,9 26 38,97 28+24
Arbutus unedo Ericaceae B 1077+£15 39,7 26 41,41 28,6 +3,1
Arbutus unedo '‘Compacta’ Ericaceae S 1101+ 6 40,4 26 42,35 28,4+29
Arctous alpina Ericaceae B 1157 +12 41,2 26 44,49 28,6+4,1
Barleria albostellata Acanthaceae B 8454 £ 106 41,6 NA NA 315+24
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3 2C + SD. Pocet ] Velikost oDéIkao
Taxon Celed Standard [Mbp] GC [%] chromozomU chromozomu  priducht +
2n [Mbp] S.D. [um]
Barleria alluaudii Acanthaceae B 7878+75 429 NA NA 39,8+4,2
Cavendishia allenii Ericaceae B 1510+ 20 41,5 NA NA 251+21
Cavendishia bracteata Ericaceae B 2010+9 42,2 48 41,88 20£1,6
Cavendishia callista Ericaceae B 1688 £ 17 41,2 NA NA 225+19
Ceratostema callistum Ericaceae B 1589+20 41,3 NA NA 254 +2
Columnea arguta Gesneriaceae C 1329+ 9 36,8 18 73,84 29,7125
Columnea glabra Gesneriaceae C 1309 £ 3 37,0 18 72,73 32,3+3,1
Columnea hirta var. mortonii Gesneriaceae B 1466 £ 5 36,0 18 81,45 42,6 £4,9
Columnea linearis Gesneriaceae C 1171+£10 36,6 18 65,07 26+£3,1
Columnea microphylla Gesneriaceae C 1417 £ 6 36,8 18 78,74 32,2+29
Columnea rubricaulis Gesneriaceae S 1205+17 37,1 18 66,97 31,6 +3,7
Columnea schiedeana Gesneriaceae S 1263+ 9 37,2 18 70,14 30,344
Couroupita guianensis Lecythidaceae S 794 12 38,2 36 22,05 231%+21
Drymonia serrulata Gesneriaceae S 1173+ 4 35,9 18 65,17 29,414
Drymonia strigosa Gesneriaceae S 892+ 11 37,2 NA NA 259+24
Episcia lilacina Gesneriaceae B 1679+14 35,6 NA NA 36,354
Fittonia albivenis Acanthaceae B 217012 40,8 36 60,29 23,725
Fittonia gigantea Acanthaceae P 3149+36 41,6 36 87,48 26,427
Gesneria reticulata Gesneriaceae S 836 £ 21 37,7 NA NA NA
Grias peruviana Lecythidaceae S 1163+ 4 38,2 NA NA 20,3+1,6
Halleria lucida Stilbaceae C 647 £ 2 39,0 NA NA 192+2,1
Chamaedaphne calyculata Ericaceae B 942 + 2 40,3 22 42,82 NA
Chionanthus virginicus Oleaceae B 2134 +32 385 46 46,39 21,1+2,.22
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3 2C + SD. Pocet ] Velikost oDéIkao
Taxon Celed Standard [Mbp] GC [%] chromozomU chromozomu  priducht +
2n [Mbp] S.D. [um]
Irvingbaileya australis Stemonuraceae B 1596 +16 39,1 NA NA 245+ 2
Kohleria amabilis var. bogotensis Gesneriaceae C 1651 +16 36,7 NA NA NA
Kohleria hirsuta var. hirsuta Gesneriaceae S 936+ 3 36,0 26 35,99 24+35
Kohleria spicata Gesneriaceae S 9305 36,9 26 35,76 NA
Kohleria villosa Gesneriaceae S 979+ 16 35,9 NA NA NA
Kohleria warszewiczii Gesneriaceae S 914+ 9 36,5 NA NA NA
Littorella uniflora Plantaginaceae P 11120+£55 40,9 24 463,34 NA
Macleania alata Ericaceae S 1277 £ 8 40,6 NA NA 23,7+19
Macleania coccoloboides Ericaceae P 2960+21 415 NA NA 258+1.3
Macleania cordifolia Ericaceae G 4115+17 411 NA NA 31,621
Macleania insignis Ericaceae B 4903+91 415 NA NA 235+1,8
Manilkara zapota Sapotaceae C 2892+36 36,8 26 111,24 19,6 + 3,1
Monophyllaea horsfieldii Gesneriaceae B 2064 19 40,2 20 103,22 B5,7+7,2
Nautilocalyx adenosiphon Gesneriaceae S 2111 +21 341 NA NA NA
Nautilocalyx forgetii Gesneriaceae S 912+5 34,4 18 50,67 328%+2.2
Nautilocalyx lynchii Gesneriaceae P 183025 35,1 34 53,81 375129
Nematanthus australis Gesneriaceae S 991+8 35,6 NA NA 23,2+2.22
Nematanthus wettsteinii Gesneriaceae S 1136 £ 9 36,2 16 71,03 23,72
Oxera sulfurea Lamiaceae B 1068 £ 7 37,0 NA NA 205+ 2
Petiveria alliacea Petiveriaceae B 1651 +10 39,0 36 45,87 247+2,1
Petrea volubilis Verbenaceae B 1951 +12 37,2 34 57,37 27,1+3.2
Pieris japonica 'Bisbee' Ericaceae S 1257 +19 41,3 24 52,37 132+1,1
Pieris japonica 'Cupido’ Ericaceae S 1194 +17 40,2 24 49,76 123+1,1
Pieris japonica 'Debutante’ Ericaceae S 1227 +12 40,9 24 51,13 123+1,1
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3 2C + SD. Pocet ] Velikost oDéIkao
Taxon Celed Standard [Mbp] GC [%] chromozomU chromozomu  priducht +
2n [Mbp] S.D. [um]
Pieris japonica 'Fuga' Ericaceae S 1225+19 40,7 24 51,02 142+1,3
Pieris japonica 'Chaconne' Ericaceae S 1250+ 14 41,1 24 52,08 13,3+0,9
Pieris japonica 'Nocturne' Ericaceae S 1215+15 40,6 24 50,64 13,7+1,3
Pieris japonica 'Passion’ Ericaceae S 1242 +16 41,0 24 51,77 13,1+14
Pieris japonica 'Sarabande’ Ericaceae S 1207 £13 40,7 24 50,31 146+ 1,3
Pieris japonica 'Sinfonia' Ericaceae S 1253 £ 5 41,2 24 52,20 143+1,2
Pieris japonica 'Valley Rose' Ericaceae S 1202 +£19 40,8 24 50,09 145+1,6
Pyrostegia venusta Bignoniaceae B 230022 36,8 60 38,33 28,4+34
Rhytidophyllum leucomallon Gesneriaceae S 675 %10 38,0 NA NA NA
Rivina humilis Petiveriaceae G 3868 +62 38,9 108 35,81 NA
Russelia equisetiformis Plantaginaceae S 700+ 3 35,6 20 35,02 NA
Saurauia napaulensis Actinidiaceae B 3736 £39 40,2 NA NA 28+3,1
Seemannia gymnostoma Gesneriaceae S 703+4 35,6 NA NA 22,7+15
Seemannia sylvatica Gesneriaceae C 647+ 1 34,5 26 24,90 199+3,1
Sphyrospermum ellipticum Ericaceae B 379242 41,2 NA NA 239+21
Synsepalum dulcificum Sapotaceae B 1141 +£10 36,1 26 43,87 12+1,3
Tecomanthe dendrophila Bignoniaceae S 1097 +16 37,0 NA NA 232%+21
Tetradenia riparia Lamiaceae C 652+ 9 37,6 30 21,74 25,4+ 3,6
Tetranema roseum Plantaginaceae S 913+1 36,6 20 45,63 289+24
Thunbergia battiscombei Acanthaceae B 1581 +22 384 32 49,40 35727
Thunbergia grandiflora Acanthaceae B 4763+ 15 40,1 56 85,05 325+3.3
Thunbergia laurifolia Acanthaceae B 6665+96 41,1 56 119,01 28,8+4,1
Thunbergia mysorensis Acanthaceae B 6070+55 40,0 28 216,77 40,3+5,5
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3 2C + SD. Pocet ] Velikost oDéIkao
Taxon Celed Standard [Mbp] GC [%] chromozomU chromozomu  priducht +
2n [Mbp] S.D. [um]
Titanotrichum oldhamii Gesneriaceae G 3493+26 38,1 40 87,31 39,2+3,8
Uncarina decaryi Pedaliaceae S 1006 £14 40,1 NA NA 19,1+19
Uncarina grandidieri Pedaliaceae S 1005+ 5 40,3 36 27,93 20,8+ 3,6
Uncarina leptocarpa Pedaliaceae S 1053 +12 39,6 NA NA 238+3
Uncarina perrieri Pedaliaceae S 1165+13 40,1 NA NA 269+2,1
Uroskinnera spectabilis Plantaginaceae C 484+ 4 35,5 NA NA NA
Whitfieldia elongata Acanthaceae B 1528 £10 40,1 34 44,94 26,8+25



DiskUSE

4 Diskuse

Tato prace prinesla nova data o velikosti genomu a obsahu GC bazi pro fadu rod,
které v tomto ohledu nebyly nikdy drive studovany (Tab. 2), a dokonce se podafrilo
zmérit nékteré zastupce i z celedi Petiveriaceae a Stemonuraceae (Fad Aquifoliales,
proto byl tento zastupce z testu vztahu karnivorie vyrazen, ale v praci je ponechan pro
nové genomické udaje), u kterych nebyly dosud publikovany Zadné genomické
informace jejich zastupcu.

Vétsina zjiSténych genomi byla mensi velikosti, nej¢astéji spadaly do kategorie
“very small” (C-values <1.4 pg), “small” (>1.4 to <3.5 pg), pripadné “intermediate”
(>3.5 to <14.0 pg) (Bennet & Leitch 2005), coZ je v souladu s mySlenkou, Ze rostliny s
mensi velikosti genomu se ¢astéji vyskytuji v tropickych oblastech (Bures et al. 2024).

Tab. 2: Seznam analyzovanych rod{, které nebyly predtim méreny na cytometru, ¢isla
v zavorce jsou pocet akceptovanych druhli + pocet hybridd, pocty jsou ziskané z
www.worldplants.de

Aeginetia (8) Couroupita (3) Manilkara (75) Seemannia (4)

Aegiphila (132) Drymonia (82) Monophyllaea (38) Sphyrospermum (30)

Achimenes (26) Episcia (9) Nautilocalyx (41) Synsepalum (39)
Alluaudia (6) Fittonia (2) Nematanthus (32) Tecomanthe (6)
Alsobia (6) Gesneria (57+1) Oxera (23) Tetradenia (20)
Aphelandra (203) Grias (14) Petiveria (1) Tetranema (5)
Arbutus (11+2) Halleria (5) Petrea (12) Thunbergia (146)
Arctous (3) Chamaedaphne (1) Pyrostegia (2) Titanotrichum (1)

Barleria (289) Chionanthus (140) Rhytidophyllum (25+1) Uncarina (14)

Cavendishia (114) Irvingbaileya (1) Rivina (1) Uroskinnera (4)
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Ceratostema (36) Kohleria (24) Russelia (43) Whitfieldia (13)

Columnea(8) Macleania(8) Saurauia(418)

Zjistény pozitivni vztah mezi velikosti genomu a délkou svéracich bunék je v
2012). Z tohoto trendu se ponékud vymyka skupina bodd v grafu (Obr. 6) pod
hodnotou 1,2 pm log10 délky svéracich bunék priiduchii, které jsou si v obou
analyzovanych parametrech velmi podobné. Ve skutecnosti jde ve vSech pripadech o
méreni druhu Pieris japonica, piresnéji feCeno jeho deseti riiznych kultivard. Pri
testovani hypotézy byly samozrejmé tyto hodnoty odstranény pouZitim fylogenetické

korekce, v grafu vsak zlistaly ponechany.

4.1 Karnivorie a velikost genomu

Jiz dtive analyzovany vztah karnovorie a velikosti genomu testovany v praci Veleba
et al. (2020) se ani v této praci jednoznacné neprokazal, nicméné se ukazal jako
marginalné signifikantni (p = 0,05431). OvSem to je pfi pouziti PGLS, pokud bychom
pouzili linedrni regresi bez fylogenetické korekce, tak vztah by nam vysel jako
prikazny (OLS; F1206 = 62,05; R2 = 0,04894; p = 7,41-15), coZ samoziejmé neni
spravné opomenout podobnost ptribuznych druhf.

Pro budouci studie by bylo dobré doplnit idaje nejen masozravych druhg, ale i jejich
pribuznych nemasozravych druht, coZ by mohlo pomoci objasnit testovany vztah.
OvSem je zde také moznost, Ze negativni vliv nedostatku zivin na velikost genomu,
obzvlasté dusiku (Hanson et al. 2001; Leitch & Leitch 2008; Guignard et al. 2017), mtze
byt vyvaZen pravé masozravosti, ktera dusik pro rostlinu ziska a tim kompenzuje jeho
nedostatek, na stanovisti, kde se masozravé druhy vyskytuji. V tomto sméru by bylo
proto vhodné analyzovat, zda nemasozravé druhy vazané na stejné typy stanovist jako
druhy masoZzravé, maji oproti svym blizce pribuznym druhiim jinych (Zivinami
bohatSich) stanoviSt genomy vyraznéji jiné, nez je tomu za analogickych podminek u

rostlin masoZravych (jejich nemasoZzravych pribuznych).
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4.2 Kam dale smérovat vyzkum

Velikosti genomu jsou zndmy pro néco vice nez 16 tisic druhti krytosemennych, tedy
pro néco vice nez 5 % jejich druhové diverzity (Bures et al. 2024). Pro budouci studie
by bylo dobré zamérit se zejména na celedi a rady, které nemaji zjiSténou velikost
genomu u Zadného taxonu nebo jen pro naprosté minimum z nich.

Pri nahlédnuti do datasetu s velikostmi genomu krytosemennych rostlin (Bures et
al. 2024) se jako nejméné prozkoumané tady zdaji byt: Aquifoliales, kde, byt jsou
uvedena méfeni pro celed Aquifoliaceae, tak zbylé celedi v tomto fadu
Cardiopteridaceae, Helwingiaceae, Phyllonomaceae, Stemonuraceae nebyly v minulosti
zkoumany s vyjimkou posledni jmenované (u které prvni méreni pro jeden taxon uvadi
tato bakalarska prace). Dalsim fraddem vhodnym pro studium miiZe byt
Austrobaileyales, v kterém je jeho Celed’ Trimeniaceae pouze minimalné prozkoumana.
To samé plati pro rad Canellales, kde taktéZ Celedi Canellaceae a Winteraceae maji
zaznamenana data pouze pro jeden taxon. Z analyzovaného adu Caryophyllales jsou
pak malo prozkoumané celedi Molluginaceae, Portulacaceae a Petiveriaceae (opét
prvni namétend data v této praci). V fadu Celastrales pak nema celed’ Lepidobotryaceae
také Zadna data. Velké mezery jsou také v radu Crossosomatales, kde Aphloiaceae,
Crossosomataceae, Geissolomataceae, Guamatelaceae a Strasburgeriaceae nemaji ani
jeden udaj o velikosti genomu nékterého z druhii a Staphyleaceae, Stachyuraceae maji
pouze par zmétrenych zastupci. Ericales také nabizi spoustu prilezitosti v doplnéni dat,
napriklad u ¢eledi: Clethraceae, Lecythidaceae, Styracaceae, Cyrillaceae a Symplocaceae.
Malo prozkoumanym radem je také Icacinales s jednim mérenim v Celedi Icacinaceae
ovSem s zadnym v Oncothecaceae. Pro analyzovany ad Lamiales by bylo vhodné se
zameérit na Celedi Schlegeliaceae a Stilbaceae (taktéZ prvni méreni v této praci). Dalsi
namérend data je samoziejmé dobré doplnit i u jiZ vice prozkoumanych adi a celedj,

ale zde byl kratky vypis téch, které jsou zatim jen velmi malo prostudované.

36



ZAVER

5 Zaver

Tato prace prinesla nové informace o genomickych velikostech pro celou fadu rodi,
dokonce i pro dvé zatim v tomto sméru zcela neprozkoumané Celedi Stemonuraceae a
Petiveriaceae.

Celkové byla namétena velikost genomu pro 97 taxoni z ¢eledi Acanthaceae (10),
Pedaliaceae (4), Gesneriaceae (36), Lamiaceae (3), Oleaceae(1), Orobanchaceae (1),
Plantaginaceae (4), Bignoniaceae (2), Stilbaceae (1), Lecythidaceae (2), Ericaceae (24),
Actinidiaceae (1), Sapotaceae (2), Didieraceae (2), Petiveraceae (2), Verbenaceae (1) a
pro jednoho zastupce z Celedi Stemonuraceae z fadu Aquifoliales. Pro vSechny z nich
byl taktéZ naméien genomicky obsah bazi a pro 83 genomicky analyzovanych taxont
byla méfena i délka svéracich bunék priaduchd. Priimérna velikost chromozomu byla
spocitana u 64 z cytometricky analyzovanych taxont, pro které byl dostupny pocet
chromozomd.

Testované pozitivni vztahy velikosti genomu se zastoupenim GC bazi a délkou
svéracich bunék priduchd, byly prokazany za pomoci fylogeneticky korigované
regrese. Naopak negativni vliv karnivorie na velikost genomu jednoznac¢né prokazan

nebyl, nicméné se ukazal jako marginalné signifikantni (p = 0,05431).
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