Velikost genomu, AT/GC genomovy pomer
a delka pruduchu u ostric
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jsou jednim z druhové nejbohatSich rodu vubec, zahrnuji okolo 2000 druhu,
coz je zhruba polovina vSech druhu v Celedi Cyperaceae. Vice jak sto let jsou
ostfice zkoumany z morfologického a zejmena karyologickeho hlediska a
vyznacuji se nékolika karyologickymi zvlastnostmi s dalekosahlymi dusledky.
Maji chromozomy postradajici centromeru, kinetochor je tedy rozprostren

po celé délce chromozomu (tzv.

holocentrické chromozomy).

Dalsi

neobvyklosti je mikrosporogeneze se 3 abortovanymi a jedinym zralym
pylovym zrnem. S tim je spojeny velmi Casty vyskyt fuzi a rozpadu
chromozomu jakozto hlavniho zpusobu karyotypické evoluce rodu a na druhé
strane nizka frekvence polyploidnich udalosti. Dusledkem je velka variabilita
v poltu chromozomu mezi druhy i v ramci druht, ktera muze byt jednim

Z motoru evoluce ostfic.

Rozsah hodnot, variabilita a potazmo evoluce velikosti genomu a AT/GC
genomoveho pomeru jsou naproti tomu témer nezname.

, lvana Hralova & Petr Bures
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Rostliny byly sbirany v prubéhu let 2006-2009 v terénu i z botanickych zahrad,
celkem 159 druhu. Velikost genomu a zastoupeni AT bazi v DNA byly zméreny
prutokovou cytometrii two-step metodou s barvami propidium jodid a DAPI,
standardem bylo Lycopersicon esculentum cv. 'Stupicke polni tyCkove ranée'.
Pro vyjadreni ekologickych naroku druhu jsme vyuzili ve fytocenologii Casto
pouzivané Ellenbergovy indikacni hodnoty (EIH), délky pruduchu jsme zmérili

z lakovych otisku epidermis.

ITS sekvence pouzité pro tvorbu stromu

pochazeji z databaze NCBI GenBank (105 ostric a 2 outgroupove druhy),
fylogeneticky strom byl sestaven Bayesianskou metodou algoritmem Monte-
Carlo Markovovych fretézcu (viz prezentovany strom, Cisla pod vétvemi
oznacuji miru spolehlivosti, tzv. posterior probabilities, vyznaceny jsou nektere
sekce morfologického systému). Ziskany strom jsme vyuZili k testovani vztahu
analyzou fylogenetickych kontrastu a k sledovani prezence fylogenetického
signalu studovanych znaku.
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Jjsou razeny do stejného radu Poales, se
od trav liSi jak mensimi genomy, tak
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Pro rozdily v obsahu GC bazi mezi
podrody a v ramci nizSich taxo-
nomickych skupin plati to samé jako pro
velikost genomu.
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Silny vztah mezi velikosti genomu a délkou
pruduchu (nebo velikosti bunék) byl
dokumentovan nekolika nedavnymi studiemi
u vySSich rostlin a dalSich skupin organismu
(Beaulie et al. 2008 a dalsSi). Existence
tohoto vztahu napric zivymi organismy je
jednim ze stavebnich kamenu nukleo-
skeletarni teorie (Cavalier-Smith  2005),
podle které sice neni primy pfricinny vztah
mezi velikosti genomu a velikosti bunek, ale
jejich neprima provazanost je nevyhnutelna
z duvodu cytoskeletarni stavby a ekonomie
provozu proteosyntetickeho aparatu bunek.
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Obr. 2. Bodovy graf délky pruduchu a velikosti

genomu u krytosemennych rostlin. Pfevzato z
Hodgson et al. (2010) a upraveno.

Navzdory temto oCekavanim jsme zavislost velikosti
genomu a délky pruduchu nenalezli (R8p=0,052, p=0,591).

Ostfice tedy maji prilis velké pruduchy na to, jak maji malé

genomy, a naopak (Obr. 2).
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Nami studovaneé ostrice maji malé genomy, jsou pri dolni hranici

rozsahu hodnot krytosemennych rostlin. Nejmensi velikost genomu
jsme nalezli u slanomilné C. secalina (0,24 pg), nejvetsi pak
. u italského poddruhu C. flacca subsp. serrulata (1,64 pg).

a

DUH|HH|UUUDDIUHHUHDID“”““D|U

ik

Nalezli jsme rozdily ve velikosti genomu mezi podrodem Vignea a
podrodem Carex. Podrod Vignea, stejnoklasé ostrice, je morfologicky
pomerne homogenni, ve vsech molekularne-genetickych studiich se
jevi jako velmi dobre vylisena skupina a je obecne povazovan
za monofyleticky. Podrod Carex, ruznoklasé ostfice, je naproti tomu

mnohem diverzifikovangjsi,
vymezeni
Podobny obraz podava i velikost genomu — podrod Vignea je méne
variabilni nez podrod Carex (CVswe carex = 41 %, CVwg. rignea = 20.4
%), coz ilustruje namapovani techto hodnot na fylogeneticky strom
(viz
fylogenetickych kontrastu oznadila za ty, které nejvice pfispivaji k
dnesni variabilité velikosti genomu. Jsou to uzly hluboko uvnitr
stromu, které oddeluji oba vyse zminene podrody od bazalnich
skupin ostric, oba podrody od sebe a dva velké klady uvnitf podrodu
Carex vymezeného jako klad core Carex.
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morfologicky variabilnejsi a jeho
a monofyletiChost jsou zpochybnované a nejasneé.

vlevo). Cervené oznaCené jsou uzly, které analyza

Velikost genomu ma taxonomicky vyznam i na nizsich urovnich,

v sekcich a pribuzenskych skupinach, jejichz clenové mivaji obdobnée
hodnoty. To plati napriklad pro C. muricata agg., C. flava agg. (sect.
Ceratocystis), sect. Ammoglochin a dalsi.

Tento vztah byl zkouman v ruznych skupinach organismu

s ruznymi vysledky. Pro vSechny krytosemenné rostliny nebyl
zadny obecny trend nalezen, v méfitku Celedi Ci rodu byl tento
vztah dokumentovan nekolikrat .

U ostric je tento vztah pozitivni (RSp=O,588, p<0,005), se zvet-

sSujicim se genomem se v ném zvysuje relativni zastoupeni GC
bazi, potvrzuje ho i analyza fylogenetickych kontrastu (Obr. 1).
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Obr. 1. a) Zavislost obsahu GC bazi na velikosti genomu. b) Pozitivni
vztah fylogenetickych kontrastu velikosti genomu a obsahu GC bazi
dokazuje existenci vztahu téchto znaku i bez vlivu mozného zkresleni
fylogenetickou pfibuznosti studovanych druhu. Regresni pfimka
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ukazuje previladajici trend.

Existence tohoto vztahu je vysvetlovana ruznym vlivem
jednotlivych bazi na ohebnost a zejména stabilitu molekuly
DNA, ktera se zvysuje s vyssim obsahem GC bazi. To by
mohlo vest jak k preferenci vyssiho obsahu GC ve vetSich
genomech (potvrzeno, viz vyse), tak k preferenci GC
bohatych genomu v extrémné teplych podminkach
(termostabilni hypotéza, Eyre-Walker&Hurst 2001). Tuto
hypotéezu jsme testovali s vyuzitim EIH pro teplotu a dospel

jsme k opacnému vysledku, tedy vyssi obsah GC bazi je
u chladnomilngjsich ostric.
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1. Rod Carex ma jedny z nejmensich rostlinnych genomu s AT/GC genomovym pomérem srovnatelnym s jinymi rostlinami.

2. Velikost genomu je pozitivhé korelovana s obsahem GC bazi, coz je v souladu s teoriemi vysvetlujicimi selektivni vyhody GC bohatych molekul DNA.

3. Ostfice maji pruduchy delsi, nez by odpovidalo velikostem jejich genomu.
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