


Zprava o €innosti vyboru a aktivitdch spole  €nosti GSGM, z.s. za uplynulé obdobi
(2015 - 2018) prednesené na Valném shromazd éni konaném dne 13. 9. 2018
v ramci Genetické konference v Bratislav &

Vybor GSGM pracoval v uplynulém volebnim obdobi ve sloZeni: pfedseda — J. Doskar,
mistopfedsedové — J. Relichova, S. ZadraZil, L. Tomaska, tajemnice — M. Ko&ova,
hospodéafi: za CR — A. Knoll, za SR — M. Slaninovéa, hlavni redaktor IL — J. Smarda, ko-
redaktofi D. Hola, O. Seda, A. Sevcovicova, spravce webovych stranek A. Knoll,
organizace soutéze o Cenu GSGM pro mladé védecké pracovniky — T. Masek, K. Zeleny,
revizofi Géth — E. Cellarova, a J. Nedvera.

Vybor GSGM se schazel pravidelné 2x do roka v podzimnim (listopad) a v jarnim
(kvéten) terminu. Za posledni funkéni obdobi se vybor seSel celkem na 8 schlzich, na
nichz projednal aktudalni tkoly vztahujici se k ¢innosti Spole¢nosti. Na kazdé ze schuzi byl
projednan a schvalen obsah Informacnich listd GSGM, kterych bylo v uplynulém obdobi
vydano celkem 8 Cisel (€. 44 — 51). Obsah a graficka aroven vSech Cisel si udrzely zaslu-
hou redaktora J. Smardy vysoky standard, podafilo se zafadit hodnotné pFehledné &lanky
¢eskych a slovenskych autorll zameérené do rliznych oblasti genetiky, dale kratSi sdéleni
o Cinnosti spolupracujicich pracovist a informace o konani vystav, védeckych konferenci
vcetné podrobné informace o pribéhu a hodnoceni Genetické konference GSGM porada-
né v zari 2014 v Prahonicich. Pravidelné se objevovaly informace o ¢innosti a akcich pora-
danych Mendelianem a Mendelovym muzeem MU v Brné. Soucésti vSech Informacnich
listh byly zapisy z jednani vyborovych schlzi a dale pak prfehledy o hospodareni Spolec-
nosti, které i v minulém obdobi vykézalo pozitivni bilanci.

Kladné Ize hodnotit, Ze se dafi prubézné aktualizovat v uplynulém obdobi inovo-
vané webové stranky (http:/www.gsgm.cz), na nichz jsou zvefejhovany vSechny podstat-
né informace o ¢innosti GSGM (zajiStuje spravce téchto stranek A. Knoll).

Diky M. KocCové je prubézné vedena evidence stavajicich ¢lend GSGM a aktuali-
zovan seznam jejich elektronickych adres, které se ukazaly jako velmi pfinosné pro roze-
silani informaci tykajicich se pofadani akci GSGM a pfi organizaci voleb do vyboru pro
pristi obdobi.

Clenské zékladna Spole&nosti se za posledni obdobi rozrostla o celkem 20 nové
prijatych &lent (CR = 9, SR = 11) a v soudasné dobé je tak v GSGM evidovano celkem
138 ¢lend, z toho 88 v CR a 50 v SR.

V prosinci 2016 bylo v IL &. 48 uvefejnéno vyhlaSeni dalSiho v pofadi jiz Sestého
kola soutéze o Cenu GSGM pro obdobi 2017 — 2018 pro mladé védecké pracovniky. Do
uzavérky (duben 2018) podalo pfihlasky celkem 7 soutéZicich, z nichz byl odbornou
komisi sestavenou z ¢lent vyboru GSGM jako vitéz vyhodnocen dr. Alexandr Sember.
Stejné jako v minulém kole je Cena finanéné dotovana firmou M.G.P., s.r.o. Zlin a vitézi
byla pfedana na Genetické konferenci v zafi 2018 v Bratislave, kde dr. Sember prfednesl|
svou prednasku.

Od r. 2016 se vybor zaméfil na pfipravu Genetické konference GSGM 2018, ktera
probéhla ve dnech 12. — 14. 9. 2018 na Pfirodovédeckeé fakulté v Bratislavé. Organizacni
vybor konference vedeny prof. Toméaskou spolu se ¢leny vyboru GSGM z Katedry geneti-
ky PrF UK zajistil jako pfednasejici predni odborniky z Ceské a Slovenské republiky i bo-

1



haty spoleCensky program. VesSkeré informace o konani konference byly vyvéSeny na
webovych strankach GSGM. Celkové zhodnoceni konference vyjde v nasledujicim Cisle
IL.

Vybor opakované v IL uverejiioval vyzvy a pfipominal ¢lenim jejich zakladni povin-
nost, a to zaplaceni Clenského pfispévku za kalendarni rok vzdy nejpozdéji do unora
pFislusného roku. Je potésitelné, Ze se platebni morélka v uplynulém obdobi mirné zlep-
Sila.

V souvislosti s hovym ob¢anskym zakonikem byly pfipraveny vSechny potifebné
dokumenty a splnény pozadované nalezitosti nezbytné pro zapsani GSGM jako spolku u
Krajského soudu v Brné. Pfedpokladem pro zapsani sidla GSGM do spolkového rejstfiku
bylo uzavieni Ngjemni smlouvy s Masarykovou univerzitou. Sidlem spolku je nadéle PFF
MU, s adresou Kotlarska 2, 602 00 Brno. Zapis do rejstfiku si vyZzadal rovnéz provedeni
nékolika zmén ve stanovach GSGM, které pfipravily dr. Ko¢ova a doc. Hola a které byly
pfedloZeny valnému shromazdéni a nasledné schvaleny plénem GSGM (platnost od
1.1.2017). Provedené zmény vyznamné zjednodusuji ukony souvisejici s projednavanim
a schvalovanim navrhu predkladanych ¢lenské zakladné.

Ke zcela novym aktivitam GSGM patfilo uspofadani tzv. Edukacnich seminéaf,
které se uskutecnily v uplynulych tfech letech (2015, 2016 a 2017) vZdy na jafe v prosto-
rach Mendelova muzea v Brné. Seminéare byly zaméfeny na vyménu informaci o vyuce
genetiky a molekularni biologie na jednotlivych stupnich studia na vysokych Skolach v
Ceské a Slovenské republice. Seminafe byly pogetné navstiveny a setkaly se s velmi
dobrym ohlasem jak ¢lenu, tak i ne¢lent GSGM, a spolec¢nost v nich bude i nadale pokra-
covat. Je tfeba podékovat prof. Tomaskovi, ktery poradani téchto seminarl inicioval a
spolu se €leny vyboru pfipravil jejich program. Podrobné informace o seminafich byly
zverejnény v IL.

Clenové vyboru projednali na posledni schiizi pFipravu voleb vyboru a revizord Gétt
GSGM pro pristi funkéni obdobi. Tajemnice dr. KoCova pfipravila formulafe s vyzvou pro
podani navrhG na kandidaty do nového vyboru a na revizory Uctl. Tyto formulafe byly
zaslany s odpovidajicim pfedstihem spole¢né s pozvankou na valné shromézdéni, jehoz
program pfipravil a schvalil vybor, vS8em ¢lendm spolku. Navrhy na kandidaty pfijimala a
zpracovala do hlasovaciho listku doc. Hola. Hlasovaci listky dostali vSichni pfitomni ¢leno-
vé spolku pfed zaCatkem valného shromazdéni, které bylo svolano u pfilezitosti konani
Genetické konference na 13. 9. 2018 od 18:30 do kongresového séalu hotelu Druzba v
Bratislavé. Zprava o valném shromazdeéni a vysledku voleb jsou soucasti tohoto Cisla
Informacnich listu.

Vybor se rozhodl navrhnout udéleni ¢estného Elenstvi GSGM jejim dlouholetym
funkcionafim a vyznamnym osobnostem z Fad genetik(i pasobicich v CR a SR, a to PhDr.
Anné Matalové, prof. RNDr. Stanislavu ZadraZilovi, DrSc., prof. RNDr. Danielu VI¢kovi,
DrSc. a doc. RNDr. Vladimiru Ferakovi, CSc. Navrh byl pfedloZen valnému shromazdéni
a byl jednomysliné schvalen.

V obdobi 2014 — 2017 revizofi ucta pravidelné kontrolovali hospodafeni GSGM a
nezjistili Zddné nedostatky. Podle vyuctovani hospodafeni GSGM v uvedeném obdobi
pfijmy pfevazovaly v celkovém objemu nad vydaji, takZe zlstatek k 31.12.2017 Cinil
31931,54 K& v CR a 1026,29 EUR v SR. Piijmy z &lenskych prispé&vka byly G&elné vyuZity,
zejména na vydavani Informacnich listd GSGM, na korespondenci a na popularizaéni
aktivity.



Celkové lze konstatovat, Zze v uplynulém obdobi ¢innost GSGM z.s. Uspésné
pokracovala a rozvijela se. Po zvoleni nového vyboru bude jeho uUkolem vytycCit dalSi
sméry ¢innosti, které by byly pfinosné i pro SirSi genetickou vefejnost.

Za vybor GSGM
J. Doskar

Vysledky voleb do vyboru GSGM a do funkce revizor G G€td pro obdobi 2019 - 2021

Na valném shroméazdéni, které se konalo 13. 9. 2018 u pfilezitosti Genetické konference
v Bratislavé (12. az 14. 9 2018), se uskutecnila volba ¢len vyboru GSGM a revizoru uctu
GSGM pro funkéni obdobi 2019 — 2021. Valného shromazdéni se zucastnilo 34 ¢lend
GSGM a probéhlo v souladu s ¢lankem V., odst. 1.1.4 Stanov GSGM. V pfedem stanove-
ném obdobi byli vSichni ¢lenové GSGM pisemné vyzvani k podavani navrhu kandidatl
do noveé volenych organu. Ke schvéleni bylo pfedloZzeno 17 navrha na kandidaty do vybo-
ru GSGM (13 z CR, 4 ze SR) a 3 navrhy na revizory Gétd (2 z CR, 1 ze SR). Pfed zaha-
jenim voleb valné shromézdéni jednomysiné schvalilo volebni komisi (Relichova, Ko-
¢ova), ktera informovala o nasledném zpUsobu voleb. VSichni pfitomni ¢lenové obdrzeli
hlasovaci listky s kandidaty do vyboru a na revizory G¢td a probéhlo hlasovani. Bylo
odevzdano 34 hlasovacich listkG a vS8echny odevzdané listky byly platné. Komise bez-
prostfedné po odevzdani hlasovacich listkl secetla hlasy, které jednotlivi kandidati ziska-
li, a valnému shromazdéni oznamila vysledky voleb. Do nového vyboru byli v pofadi podle
poctu hlast zvoleni Toméaska, Dokaf, Slaninova, Sev&ovicova, Kodova, Smarda, Hola,
Zeleny, Sember, Knoll, Lizal, Seda, ZadraZil. Revizory G&td byli zvoleni Cellarova (za SR),
Masek (za CR). Vzhledem k tomu, Ze prof. RNDr. Stanislav ZadraZil, DrSc. posléze na
funkci v novém vyboru GSGM rezignoval, na zakladé vysledkl voleb postoupil do nové
zvoleného vyboru jako dalSi pravoplatné zvoleny kandidéat prof. ing. Tomas Urban, Ph.D.

Novy vybor byl uvedeny do funkce na podzimni schizi vyboru GSGM a zahaji ¢innost od
1. 1.2019.

Za vybor GSGM
M. Kocova



Vyhlaseni vit éze Ceny GSGM pro rok 2018

Vybor GSGM obdrzZel v poZzadovaném terminu celkem 7 pfihlaSek do soutéZe o Cenu
GSGM. Prihlasky jednotlivych uchazecu byly vyhodnoceny tfi¢lennou komisi, ktera byla k
tomuto UCelu ustanovena na schuazi vyboru 9. 5. 2018 v Brné. Komise pfi posuzovani
pfihlaSek brala v Gvahu jako hlavni kritéria zejména ucelenost a tématickou provazanost
predloZeného souboru publikaci, pocet publikaci a jejich typ, IF ¢asopisu a jeho pofadi v
kategorii WOS, velikost autorského kolektivu a poradi uchazece v tomto kolektivu (v€etné
ohledu na prvoautorstvi, sdilené prvoautorstvi nebo skutecnost, Ze uchazec je korespon-
dujicim autorem). Na zékladé tohoto vyhodnoceni komise doporucila ¢lenim vyboru sta-
novit nasledujici pofadi soutézicich:

1. misto: Mgr. Alexandr Sember, Ph.D., Ustav zivo  &isné fyziologie a genetiky AV
CR, v.v.i., Lib échov

2. misto: Mgr. Ivana Maslanova, Ph.D., Masarykova univerzita, Pfirodovédecka fakulta,
Ustav experimentalni biologie, Brno

3. misto: doc. MUDr. Mgr. Marek Mraz, Ph.D., Stfedoevropsky technologicky institut
(CEITEC ) a Fakultni nemocnice Brno (IHOK), Brno

4. a7 7. misto: Ing. Veronika Vymetalkova, Ph.D., Ustav experimentéalni mediciny AV CR,
v.v.i., Praha; Mgr. Martina Cizkové, Archeologicky Ustav AV CR, v.v.i., Praha; Mgr. Roman
Solc, Ph.D., Univerzita Karlova, Pfirodovédecké fakulta, katedra antropologie a genetiky
Clovéka, Praha; Ing., EUR Ing. Matu$ Hornacek, Univerzita Karlova, 1. |ékafska fakulta,
Ustav biologie a lékaiské genetiky a V3eobecna fakultni nemocnice, Praha.

Vybor GSGM s timto porfadim soutéZicich souhlasil. Vitézem soutéZe se tedy stal Mgr.
Alexandr Sember, Ph.D. Blahopfejeme!

Za vybor GSGM
D. Hola



Zapis ze sch uze vyboru Genetické spole ¢€nosti Gregora Mendela, z.s., konané dne
12.12. 2018 vBrn é

Pritomni: Cellarova, Doskaf, Hola, Knoll, Kodova, Lizal, Masek, Sember, Seda,
Sevcéovicova, Smarda, Tomaska, Urban, Zadrazil

Omluveni: Slaninova, NeSvera, Zeleny
Program schuze:

1. Kontrola zapisu z minulé schize vyboru

2. Zprava o ¢innosti vyboru a aktivithch GSGM za uplynulé obdobi (2015 — 2018)

3. Informace o genetické konferenci GSGM, ktera se konala v z&fi 2018 v Bratislave
4. Informace o valném shromazdeéni, které bylo svolano u prilezitosti konference

5. Vysledky voleb do vyboru GSGM a revizorl spolku na funkéni obdobi 2019 — 2021
6. Volba predsedy a dalSich funkcionar spolku

7. Projednani novych pfihlasek za ¢lena GSGM a informace o ukonceni Clenstvi

8. Zhodnoceni posledniho Cisla IL a pfiprava dalSiho vydani

9. Planované aktivity vyboru v nadchézejicim obdobi

10. Ruzné

Predseda zahajil schlzi uvitanim nové zvolenych ¢€lenu vyboru (Lizal, Sember, Urban) a
uvedl program schuze, ktery byl pfijaty. Schiize nasledné pokracovala v souladu s timto
programem.

ad 1)
Kontrola zapisu z minulé schlize vyboru GSGM z 9. 5. 2018 probéhla bez pfipominek a
nebyly shledany Zadné nesplnéné ukoly z pfedchoziho obdobi.

ad 2)

Pfedseda seznamil €leny vyboru se zpravou o ¢innosti vyboru za uplynulé funkéni obdobi
a nasledné komentoval hlavni body zpravy. Zminil vybornou Uroven pravidelné vydava-
nych Informacnich listd spolku a pribéznou aktualizaci webovych stranek. Struéné infor-
moval o ¢innosti vyboru v uplynulém obdobi pro zajiSténi béZné agendy a fungovani spol-
ku. Ve zpravé je dale uvedeno a pozitivhé hodnoceno organizovani Edukacnich seminari
zaméfenych na vyuku genetiky na ¢eskych a slovenskych univerzitach a vysokych Sko-
lach. Pfedseda dale vyzdvihl zna¢né Usili ¢lena vyboru pfi pfipravé a schvéleni novych
Stanov spolku a v3ech ufednich Ukonech, které byly spojeny se zménou statutu spolku v
souvislosti se zmé&nou ob&anského zakoniku. Cinnost vyboru v uplynulém obdobi byla
zavrSena Genetickou konferenci v Bratislavée, ktera byla vyborné pfipravena a tésila se
velkému zajmu ¢lenl i ne¢lend spolku. V zavéru zpravy o €innosti zminil pfedseda pfipra-
vu a prubéh voleb do vyboru GSGM pro obdobi 2019 — 2021. Soucasti zpravy je rovnéz
informace o hospodareni spolku. Ve zpravé je dale uvedeno, Ze v uplynulém obdobi bylo
navrzeno a schvaleno udéleni Cestného Clenstvi prof. RNDr. Stanislavu Zadrazilovi,
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DrSc., PhDr. Anné Matalove, prof. RNDr. Danielu VI¢kovi, DrSc. a doc. RNDr. Viadimiru
Ferédkovi, CSc., ktefi se vyznamnym zpusobem zaslouzili o rozvoj genetiky. Vybor
souhlasil se znénim zpravy o €innosti a jejim publikovanim v Informacnich listech GSGM.

ad 3)

Clenové vyboru hodnotili velmi kladné& pfipravu i prab&h Genetické konference, ktera se
konala 12. - 14. 9. 2018 v Bratislavé. Hlavni organizator konference, prof. Toméaska,
informoval vybor o nékterych organiza¢nich aspektech, které je vhodné pfedem zohlednit
pii pfipravé budoucich konferenci, zejména dodrZzovani ¢asového harmonogramu a na-
staveni ¢asovych limitd tak, aby bylo vice ¢asu pro nasledné odborné diskuze.

ad 4,5)

PFedseda a tajemnice informovali stru¢né o prabéhu valného shromézdéni, které se kona-
lo u pfileZitosti Genetické konference v Bratislavé. Na valném shromézdéni byla pred-
nesena zprava o ¢innosti a byl predstaven navrh kandidatt do vyboru GSGM a na revizory
actd pro nové funkéni obdobi. Nasledné probéhla volba €lend vyboru a revizord spolku
na obdobi 2019 — 2021. Tajemnice déle detailné informovala ¢leny vyboru o pfipravé
voleb, navrhu kandidatd a o prabéhu voleb. Vysledky voleb budou zvefejnény jako samo-
statny pfispévek v Informacnich listech.

ad 6)

Vybor zvolil tajnym hlasovanim predsedu (Do3skaF), dva mistopiedsedy (Toméaska, Seda),
tajemnika (Ko€ova), a dva hospodare (Knoll, Slaninova) pro obdobi 2019 — 2021. Hlavni
redaktor Informacnich listd (Smarda) souhlasil i v nadchazejicim obdobi s vedenim agen-
dy souvisejici s pravidelnym vydavanim IL. Zvoleni funkcionafi i ostatni ¢lenové vyboru
budou spole¢né pfipravovat a realizovat akce spolku, informovat ¢lenskou zakladnu o
aktivitadch spolku a dale rozvijet jeho €innost.

ad 7)

Vybor obdrzel v uplynulém obdobi 6 novych prihlasek (5 ze SR, 1 z CR), které byly
projednany a jednomysiné schvaleny. Novi ¢lenové spolku doc. Ing. PaeDr. Jana
Ziarovska, Ph.D., Mgr. Katarina Prochazkové, Ph.D., Mgr. Filip Brazdovi¢, RNDr. Daniela
GasSperikova, DrSc., RNDr. Dominik Filip, CSc. a Mgr. Ivana Maslanova, Ph.D. budou
informovani o pravech a povinnostech ¢len GSGM, budou pravidelné dostavat
Informacni listy GSGM a budou pribéZzné informovani o aktivitach spolku. Vyboru byla
dorugena zadost prof. MUDr. EvZena Weigla, CSc. o ukongeni élenstvi v GSGM. Radné
¢lenstvi na jeho vlastni Zadost zaniklo 23. 10. 2018.

ad 8)

Vybor zhodnotil posledni vydani IL a hlavni redaktor prof. Smarda informoval o pfipravé
nového Cisla, které bude obsahovat zpravu o &innosti GSGM v uplynulém funkénim
obdobi vyboru a zpravu o vysledku voleb do vyboru na obdobi 2019 — 2021 (zodpovida
DoskaF, Ko¢ova). Soucasti nového Cisla IL bude informace o vysledku soutéZe o Cenu
GSGM (zodpovida Hold) a prispévek vyherce soutéZe (zodpovida Sember). Soudasti
nového vydani IL bude dale zprava o prubéhu Genetické konference v Bratislavé (zodpo-
vida Toméaska) a prispévek ,Genetika v premenach &asu®, ktery pfipravila prof. Cellarova



u pfilezitosti 50. vyroci institucionalizace genetiky na Prirodovedeckej fakulte Univerzity
P. J. Safarika v Kosicich.

ad 9)

Clenové vyboru diskutovali moZné aktivity spolku v nadchéazejicim obdobi. Jednoznagné
se shodli na pokra¢ovani uspésného cyklu Edukacnich seminafl, jejichz predchozi 3
ro€niky byly zaméreny na vyuku genetiky na ¢eskych a slovenskych univerzitadch a vyso-
kych Skolach. Hlavni organizator pfedchozich cykla, prof. Tomaska, navrhl zaméfit semi-
naf na vyuku genetiky na gymnaziich a stfednich Skolach s pfirodovédnym zamérenim,
na ulohu vysokoskolskych pedagogu ve zvySovani arovné vyuky genetiky na stfednich
$kolach a na popularizaci genetiky pro $irsi vefejnost. Hola a Cellarova konstatovaly, Ze
by to mohlo byt pfili§ Siroké téma a navrhly popularizaci genetiky pro verejnost vyclenit
jako téma pro samostatny Edukaéni seminaf v r. 2020. Clenové vyboru s timto navrhem
souhlasili. Poté se konkrétnéji diskutovala naplii seminafe na rok. 2019, pficemz zaznéla
fada podnétd od raznych &lend vyboru. RAmcova néplii seminafe bude upfesnéna v
prubéhu ledna 2019 (zodpovida Toméaska) a poté definitivné upravena. Pfedpokladany
termin konani seminéare je konec kvétna 2019, dohodu s feditelem Mendelova muzea za-
jisti DoSkar.

ad 10)

Diskutovalo se, zda bude i v budoucnu vybor GSGM vyhlaSovat soutéz o Cenu GSGM.
Clenové vyboru se shodli na tom, Ze by bylo vhodné soutéZ zachovat, pokud bude i nadale
sponzor ceny MGP Zlin ochotny cenu finan¢né zajistovat. Pfedseda projedna tuto zalezi-
tost s Dr. Zelenym. MaSek z pozice nové zvoleného revizora Gétd za CR poZadal hospo-
dare o prabézné zasilani kopii vypist ucta. Vybor a hospodar (Knoll) souhlasili. DoSkar
pozadal pfitomné ¢leny vyboru o revizi pfipraveného seznamu ¢lent spolku a doplnéni /
zménu Udaju u téch ¢lend, u nichZz je zména zndma. Soucasné pozadal o aktualizaci
seznamu ¢&lenti GSGM z CR i SR na webovych strankach GSGM tak, aby seznam odpovi-
dal aktualnimu stavu ¢lenské zakladny a udajum u jednotlivych ¢lend. Hola vznesla dotaz
na platebni moralku ¢lend spolku a vybor souhlasi, aby soucasti vyzvy k zaplaceni
¢lenskych prispévku za rok 2019 byla i vyzva k uhrazeni dluznych ¢astek nékterych ¢len(
spolku za predchozi roky. V pfipadé trvajiciho neuhrazeni dluznych ¢astek bude postupo-
vano v souladu se stanovami spolku.

Zapsala: M. Kocova



Konferencia GSGM 2018, alebo Genetika na vinach Hum mela

Rok 2018 je v naSich kon€inach zvlast bohaty na dolezité vyrocia. Napriklad 14. novembra
1778 sa v Bratislave narodil vynimo¢ny hudobnik, Beethowenov rovesnik a Mozartov Ziak,
Jan Nepomuk Hummel (1778 — 1837). Prave jeho hudba znela v prestavkach konferencie,
ktorl organizovala Ceska a slovenska Geneticka spoloc¢nost Gregora Mendela (GSGM)
12. —14. septembra 2018 v Kongresovom centre Druzba v Bratislave (https://fns.uniba.sk/
gsgm2018/). Na takmer 200 ucastnikov Cakalo sedem odbornych sekcii ponukajucich 26
plenarnych prednasok trinastich eskych a trinastich slovenskych re¢nikov, niekolko de-
siatok posterovych prezentéacii spojenych so sutazou o najlepsi poster, vyhlasenie ceny
GSGM sponzorovanej firmou MGP, priblizne 20 expozicii slovenskych a ¢eskych firiem
(a sponzorov konferencie) a v neposlednom rade mnozstvo prilezitosti na neformalne dis-
kusie pocas prestavok v priestoroch kongresového centra, ¢i prechadzok po vynovenej
promenade popri Dunaji.

Ako zddraznil vo svojom otvaracom prejave predseda GSGM prof. Jifi DoskaF (Ma-
sarykova univerzita, Brno), konferencie GSGM sa organizuju v 3 — 4 ro€nych intervaloch
a ich ciefom je udrziavat’ existujuce a nadvézovat nove kontakty Ceskych a slovenskych
genetikov. Takzvané osmickové roky pre organizovanie konferencie v Bratislave volime
zamerne, okrem iného aj preto, Zze Katedre genetiky Prirodovedeckej fakulty Univerzity
Komenského (PriF UK) to umoznuje pripomenut si okrahle vyrocie od jej zaloZenia a vy-
uzit konferenciu ako miesto, kde sa mézu stretnat jej byvali a sa¢asni ucitelia, pracovnici,
absolventi a Studenti a tak udrziavat spolok alumni katedry. Okrem 50. vyro€ia katedry
sme tento ro¢nik venovali aj udalosti, ktora nielen priamo suvisi s jej existenciou, ale Uplne
bezprostredne aj so zaloZzenim Univerzity Komenského. Vznik Ceskoslovenska v oktdbri
1918 bol takmer okamzite, v m4ji 1919, nasledovany cestou siedmich ¢eskych profesorov
Univerzity Karlovej (vtedy Karlo-Ferdinandovej) do Bratislavy, aby s dr. Vavrom Srobarom
(vtedajSim ministrom s plnou mocou pre spravu Slovenska) vyjednali vznik slovenskej
univerzity, ktora by nahradila kratokoZijucu (1912 — 1919) AlZbetinsku univerzitu. Vysled-
ky tejto navstevy, vedenej prof. Karlom Hynkom (prvym rektorom UK) neboli velmi pov-
zbudivé, v Bratislave nenasli vela podpory a bolo potrebné vynaloZit zna¢né diplomaticke
usilie presveddit prezidenta Masaryka o doleZitosti zaloZenia slovenskej univerzity v Brati-
slave. Vysledkom tohto Usilia bol Stvorvetovy zékon, na zéklade ktorého vznikla Cesko-
slovenské Statna univerzita v Bratislave, o par mesiacov premenovana na Univerzitu Ko-
menského (UK). 20 rokov, celkom nendhodne do roku 1939, na jej Cele stalo 18 ¢eskych
rektorov, ktori zaloZili tradiciu, z ktorej mame moznost tazit dodnes.

Vznik Ceskoslovenska, ktorého 100. vyrodie si tento rok pripominame, je nepo-
chybne najvyznamnejSou prilezitostou na oslavy tohto roku v oboch dnes uz samostat-
nych Statoch. Prepletenie osudov, rodinnych, priatelskych, profesionalnych ilustruje aj ko-
munita Ceskych a slovenskych genetikov a GSGM, ktora sa rozhodla nedelit na republiko-
vé sekcie a zdielat takéto fora na vymenu odbornych poznatkov, a na utuzovanie osob-
nych véazieb. Fakt, Ze sa tento roCnik uskuto¢nuje na pdde Univerzity, na ktorej aktualne
prebieha 100. 3kolsky rok prave vdaka vzniku Ceskoslovenska, je viac ako symbolické a
Vo svojom uvitacom prejave to podciarkol aj rektor UK prof. Karol Micieta.



Ceskoslovenské vztahy vyznamnou mierou ovplyvnili aj rozvoj Prirodovedeckej fa-
kulty UK. Ci uz pdsobenim &eskych prirodovedcov na viacerych katedrach, alebo pricho-
dom vtedy mladych slovenskych absolventov ¢eskych univerzit na fakultu, kde zalozili vy-
znamné vedecké Skoly a reSpektované pracoviska. Dnes to ¢eskym univerzitdm a akade-
mickym pracoviskam vraciame v podobe naSich absolventov, takze ked prideme napri-
klad do kampusu Masarykovej univerzity, citime sa ako doma (a verime, Ze postupne za-
¢ne byt tok Studentov obojsmerny). Kazdopadne, aj v su€asnosti vela naSich pracovisk,
vCitane katedry genetiky, taZzi zo spoluprace s ¢eskymi kolegami, ktorej zaklady €asto
siahaji do obdobia existencie Ceskoslovenska. Ako metaforicky uviedol vo svojom priho-
vore dekan PriF UK doc. Milan Trizna, aj Stastie na spolupracovnikov, ¢i uz ¢eskych, za-
hrani¢nych, alebo vnutrofakultnych, kombinovana s ambiciéznym kolektivom a vybornymi
Studentmi, je zdkladom toho, Ze pracovisko sa na univerzitnej pode tesi reSpektu a jeho
absolventi sa dok&zu presadit v narocnej konkurencii aj na prestiznych zahraniénych insti-
tuciach.

Prva sekcia konferencie nazvana Od Mendela po suc¢asnost, vychadzala z klasic-
kého ¢lenenia uebnic a zakladnych kurzov genetiky, z ktorych kazdé zacina Mendelovy-
mi pravidlami. Treba povedat, Ze na mnohych zahrani¢nych Skolach zvazuja (napr.
Dougherty, M.J. (2009). Am. J. Hum. Genet. 85: 6-12; Redfield, R.J. (2012). PLoS Biol.
10: e1001356), Ci je takéto Clenenie spravne; kedZe zatial€o rozsah kapitol venovanej
mendelovskej dedi¢nosti ostava rovnaky, stale viac pribada tém, ktoré ukazuju (extrémne
vyjadrené), Ze “vSetko je inak”. Tieto diskusie su iste velmi inSpirativne a stoja na zamysle-
nie, zatial vSak prevlada konzervativny postoj. Mendelove experimenty a vlastne cely
Mendelov Zivot su totiz idealnym didaktickym prikladom na ktorom sa daju ilustrovat mno-
hé doblezité odkazy aktualne aj pre dnesnych Studentov. Napriklad, Ze skromné podmien-
ky nevylucuju moznost velkého objavu; aké je dolezitost prajného prostredia a dobrého
mentora (ako bol opat Napp); aka je esencialna pracovitost a vytrvalost; aky velky je
vyznam vSeobecného vzdelania pre rieSenie Specifického problému; aka je dolezita tuloha
intuicie a Stastia; preco je potrebné naucit’ sa uc€inne propagovat vysledky svojej prace; a
ako administrativa a prijatie veducej funkcie negativne posobia na vedeckl produktivitu
(v roku 1868 sa Mendel stal opatom a experimentovania sa postupne musel vzdat).
Mendelov pribeh je zaujimavy aj tym, Ze o nom stale nevieme Uplne vSetko; je stale znamy
i neznamy, tak ako ilustrovala prvé prednasajuca konferencie prof. Jifina Relichova (Ma-
sarykova Univerzita, Brno). Uk4zala, Ze historické témy, ktoré Studenti v kurzoch prilis ne-
oblubujd, dokazu byt fascinujace a poucné.

Plati to nielen pre biografie jednotlivcov, ale aj institucii a ich pracovisk. Prof. Daniel
Vi¢ek (Univerzita Komenského v Bratislave) to ilustroval na pribehu Katedry genetiky PriF
UK, ktor zhrnul vo faktograficky bohatom a zaroveri re€nicky brilantnom prispevku. Ok-
rem iného v iom ukazal, Ze pri zrode katedry stali dve Zeny, ktoré boli v priamej akademic-
kej rodokmeriovej linii zakladatelov modernej genetiky Thomasa H. Morgana (doc. Vlasta
Kovacova) a Hermana J. Mullera (dr. Svetlana Podstavkova). Obe tieto damy zasadnym
spbsobom prispeli k rozvoju genetiky na Slovensku a zvlast na PriF UK.

Noam Chomsky pred ¢asom povedal: “Ak dnes ucite to, ¢o ste ucili pred piatimi
rokmi, mftvy je bud vas odbor, alebo ste mftvy vy.” To, Ze to vo vyuc€be genetiky nehrozi,
ilustrovali dve prednasky v druhej Casti sekcie reprezentujlcej sucasnost’ genetiky. Doc.
Eduard Kejnovsky (Biofyzikalni tustav AV CR, Brno) na viacerych prikladoch ukazal, ze
genomy su extrémne dynamické a Ze na ich prestavbach sa podielaju vo velkej miere
mobilné elementy typu transpozénov, plazmidov a virusov (pre ktoré s prof. Edwardom N.
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Trifonovom vymyslel riSu Acytota). Prof. Jozef Gécz (University of Adelaide), absolvent
Katedry genetiky (1986) a v suCasnosti jeden zo svetovych lidrov v oblasti Stidia gene-
tickej podstaty neurovyvinovych ochoreni, vo svojej inSpirativnej prednaske naznacil, ako
sa v priebehu poslednych rokov zmenil nas pohlad na mapovanie oblasti genému zicast-
nenych v regulacii komplexnych fenotypovych prejavov.

V smere hodinovych ruci¢iek zhora: ¢estni ¢lenovia Katedry genetiky PriF UK (1) prof. Jifina
Relichova a (2) doc. Vladimir Ferak a veéni ¢lenovia Katedry (3) doc. Vlasta Kovacova a (4) prof.

Daniel VI¢ek. Foto: (1,2) Andrea Cillingova (Katedra biochémie PriF UK; (3,4) EliSka Gélova
(Katedra genetiky PriF UK).
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Koniec prvého vecera bol venovany oceneniam tych, ktori po¢as piatich dekad Katedre
genetiky vyrazne pomohli stat sa etablovanym pracoviskom. Laureétkou ceny Cestna
Clenka Katedry genetiky sa stala jedna z naSich najvernejSich spolupracovnicok, prof.
Jifina Relichov4, ktora sa ako liderka edi¢ného timu zasluzila o preklad u€¢ebnice Genetika
(autori Snustad a Simmons), dnes k dispozicii uz vo svojom druhom vydani, ¢im poskytla
velkd pomoc komunitdm slovenskych a ¢eskych Studentov a ucitelov.

Druhym ocenenym je Clovek, ktory ako vedec ovplyvnil niekolko generacii sloven-
skych geneticiek a genetikov, svojim pedagogickym majstrovstvom a osobnym Sarmom
ocCaril stovky prirodovedkyn a aj prirodovedcov a zalozil Skolu humannej genetiky, ktora
ma velky ohlas aj v zahraniéi. DIhoroény stputnik nasho pracoviska a &erstvy Cestny &len
Katedry genetiky, doc. Vladimir Ferak.

Tretim ocenenym je muz, ktory cenu Cestny ¢len Katedry genetiky ziskat nemohol.
Doévodom je, Ze ¢lenom Katedry genetiky bol takmer od jej vzniku a je nim az doteraz. Je-
ho vernost pracovisku, v dobrom i zlom, loajalny za kazdych okolnosti dnes emeritny pro-
fesor Univerzity Komenského. Nie Cestny, ale Vecny ¢&len Katedry genetiky, prof. Daniel
Vicek.

Poslednou ocenenou je dama, ktora stéla pri zrode katedry genetiky PriF UK. Zena,
ktord si dokazala zachovat pevny charakter a rovny chrbat aj v zlozitych a z pohladu
dnesSnych mladych fudi ¢udnych ¢asoch. V ¢asoch, ked to nebolo popularne a akokolvek
to znie absurdne, ani bezpecné, rozpravala Studentom na neformalnych seminaroch o
prvej Geskoslovenskej republike, o Stefanikovi, Masarykovi, o éeskoslovenskych légiach
a ich strastiplnej ceste z Ruska domov. Ale i o neoficialnej literatare, ¢&i filmoch, temnej
dobe lysenkizmu v Ceskoslovensku i vyzname prazskej Skoly profesora Hrubého pre re-
Start genetiky na Slovensku. Nam, vtedy mladym fudom s konformnym socialistickym
vzdelanim ukazala, v ¢om tkvie podstata dobrého ucitela: v kombinacii odbornej autority,
vSeobecného rozhladu, a osobnej integrity. Pani docentka Vlasta Kovacova, Veéna clen-
ka Katedry genetiky.

Doc. Juraj Gregan (Vienna University a Univerzita Komenského) zostavil sekciu
Biolégia choromozémov, v ktorej prof. Jifi Fajkus (Masarykova Univerzita, Brno) ukazal
originalny technicky trik, ktorym jeho skupina odhalila dlhoro¢né tajomstvo primarnej
sekvencie koncov chromozomov (telomér) u rastlin rodu Allium. Dr. Martin Anger (Vy-
zkumny Ustav veterinarniho lékafstvi, Brno) ukazal fascinujice videa deliacich sa buniek
a pokusil sa vysvetlit, preco k poruchdm v segregacii chromozémov dochadza CastejSie
v zarodoc¢nych ako v somatickych bunkéach a ako s tym suvisi kontrolny bod zodpovedny
za skladanie deliaceho vretienka (spindle assembly checkpoint). Juraj Gregan prezento-
val, Ze metylacia nie je post-translacnou modifikaciou limitovanou iba na histény, ale
ovplyvriuje aj aktivitu dalSich komponentov chromatinu, v&itane podjednotiek kohezinu;
komplexu zabezpecujuceho kohéziu sesterskych chromatid. Dr. Katarina Jurikova (Uni-
verzita Komenského) predstavila projekt ilustrujici, ako rozne sekundarne Struktary DNA,
ktoré sa s rdznou kinetikou tvoria na koncoch chromozémov, ovplyvnuju afinitu teloméru-
viazucich proteinov (konkrétne proteinu Cdc13 kvasinky Saccharomyces cerevisiae), a
tak aj dynamiku telomér.

Sekciu Genomika a evoluéna genetika zostavil a viedol prof. Jozef Nosek (Uni-
verzita Komenského). Jeho prvy host, prof. Julius Luke$ (Parazitologicky tstav AV CR,
Ceské Budsjovice) predstavil ohromujicu diverzitu skupiny jednobunkovych organizmov

11



zo skupiny Protista a ukazal, ako ich Studium viedlo k odhaleniu mnohych fascinujacich
fenoménov. Jednym z nich je napriklad fakt, Ze u niektorych druhov (napr. Blastocrithidia)
sa v rdmci kodujucich sekvencii nachadzaju tzv. STOP kodony, ktoré za Standardnych
okolnosti zastavuju translaciu. Ako k tejto drastickej zmene genetického kddu doslo a ako
ju "postihnuta” bunka riesi, boli jedny z viacerych zaujimavych otazok diskutovanych po-
¢as prednasky. Dr. Marek Mentel (Univerzita Komenského) precizne sumarizoval bio-
energetické a cytologické argumenty, ktoré nepodporuju tlohu fagocytézy v pohlteni pro-
teobakterialneho endosymbionta, ktory sa stal zakladom mitochondrie eukaryotickej bun-
ky. Doc. Marek Eli4s (Ostravska univerzita) ilustroval, ako sa elegantne da vyuZzit kompa-
rativna genomika na virtualnu rekonstrukciu a identifikhciu neznamych komponentov
komplexnych biologickych systémov. Spolu s kolegami dokézal, Ze sekre¢ny systém typu
2, ktory bol pévodne popisany iba u eubaktérii, je ancestrdlnym znakom mitochondrii
eukaryotov, pricom vykazuje funkény vztah s peroxizémami.

V sekcii Genetika ¢loveka prof. Ludevit Kadasi (Univerzita Komenského) v pre-
hladnej prednaske poukazal na ¢asto nendhodnu distriblciu miest podliehajlcich muta-
cidm v ludskom gendme a ich vztah k Specifickej architekture definovanych genémovych
oblasti. Dr. Renata Gaillyova (Fakultni nemocnice, Brno) popisala Specifika diagnostiky i
manazmentu lieCby pacientov so vzacnymi ochoreniami (definovanymi ako ochorenia s
vyskytom niz8im ako 1 pacient na 2000 zdravych ludi). Dr. Jan Radvanszky (Biomedicin-
ske centrum SAV, Bratislava) ukazal, ako sa postupne stiera rozdiel medzi mono- a poly-
génnymi dediénymi ochoreniami (Ci vSeobecne fenotypmi) a aké vyzvy to predstavuje pre
buddcnost mediciny. Dr. Roman Gardlik (Univerzita Komenského) ukoncil sekciu prehla-
dom aktuélnych moznosti génovej terapie a limitaciami, ktoré obmedzuja ich rychlejSie
zavadzanie do Klinickej praxe.

Sekciu Udrziavanie stability gendmu zac¢al doc. Lumir Krej¢i (Masarykova Univer-
zita) prednaskou o elegantnych biochemickych Studiach zameranych na pochopenie me-
chanizmov regulécie aktivity proteinu Rad51 poCas resekcie a invazie jednovladknovej
DNA do templatového dvojvlakna v priebehu prvych faz homologickej rekombinécie. Dr.
Martin Mistrik (Uninerzita Palackého, Olomouc) ponukol dva pekné pribehy naznacujuce
spojitost medzi poskodenim DNA a proteotoxickym stresom, respektive o0 moznom anti-
onkogénnom mechanizme U€inku disulfiramu (Antabus) prostrednictvom indukcie agre-
gacie proteinov. Dr. Miroslav Chovanec (Biomedicinske centrum SAV) sekciu uzavrel
zaujimavou Studiou na vzorke viac ako 100 pacientov s testikularnymi nadormi, v ktorej
ukazal moznosti vyuzitia molekularnych markerov z drahy nukleotidovej exciznej opravy
na prognoézu lie€by prostrednictvom chemoterapie na baze cis-platiny.

Prednéasky z oblasti Genetiky rastlin otvorila prof. Eva Cellarova (Univerzita P.J.
Safarika v KoSiciach) "detektivnym" prispevkom o vyhladavani génov kodujicich enzymy
zuc€astnené v syntéze zaujimavych sekundarnych metabolitov zo skupiny polyketidov
(napr. hypericinu) u zastupcov rodu Hypericum. Prof. Jaroslav DoleZel (Ustav experimen-
talnej botaniky AV CR, Olomouc) odhalil ohromné moZnosti, ktoré poskytuje unikatna te-
chnoldgia izolacie individualnych chromozémov v komparativnej a funkénej genomike
kultarnych rastlin. Doc. Jan Hejatko (Masarykova Univerzita) ilustroval, do akej komplex-
nej siete je zapojena "mnohokrokova fosforelé draha" (multistep phosphorely pathway),
ktora je spustand rastlinnymi cytokinmi po¢as vyvinu rastlin. Predstavil tieZ unikatnu auto-
matizovanu mikroskopicku stanicu umoznujucu high-throughput analyzy preparatov mu-
tantov s poruchou ontogenézy a nasledne vysledky Struktarnych analyz proteinov, ktoré
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naznacili, ako jedna a ta ista signalna draha méze mat niekolko kvalitativhe velmi odlis-
nych vystupov.

B ATEDRA
GENETIKY

Dr. Alexandr Sember (viavo) prebera Cenu GSGM od dr. Karla Zeleného (MGP spol. sr.0.). Foto:
Andrea Cillingova (Katedra biochémie PriF UK).

Sekciu Findle zacal dr. Dominik Filipp obsahovo i obrazovo aktraktivnou vizuali-
zaciou experimentov demonstrujacich (na priklade buniek imunitného systemu), aké dole-
Zité a zaroven tazko interpretovatelne su vysledky Studii na jednobunkovej arovni. Do istej
miery, tak ako naznaCoval nazov jeho prednasky (Impressionistic view of modern im-
munogenetics: when every cell matters), populéacie buniek pripominaju impresionistické
dielo, kde individualne body davaju zmysluplny obraz az po ich zloZeni do celku. V kréat-
kych prednaskach, ktoré boli vybrané z poslanych abstraktov programovym vyborom dr.
Martina Skopkova (Biomedicinske centrum SAV) poukazala na vysoku frekvenciu mutécii
v géne SURF1 u slovenskych pacientov s Leighovym syndromom a Ing. lvana Sevéikova
(Centrum biovied SAV) ukazala slubné vysledky popisujlce zostrih exénov pod kontrolou
proteinu PUF60. Doc. Andrea Sevéovitova (Univerzita Komenského) predstavila publiku
projekt Genetika na koleséach, ktory prostrednictvom viacerych komplementarnych aktivit
poskytuje stredoSkolskym Studentom a ich ucitefom na celom Slovensku moznost vysku-
Sat’ si viaceré experimentalne techniky vyuZivané v modernych biomedicinskych laborat6-
riach. Poslednou prednaskou konferencie bol prispevok drzitefa ceny GSGM dr. Alexan-
dra Sembera (Ustav Zivogisné fyziologie a genetiky AV CR, Lib&chov). Cenu prevzal od
dr. Karla Zeleného (riaditela firmy MGP) za sériu 6smich prac venovanych vyuZitiu moder-
nych cytogenetickych metdd pre analyzu evoltcie genomu (Specificky pohlavnych chro-
mozOomov) u nizSich stavovcov.

V ramci konferencie bolo odprezentovanych 49 posterov a kazdy z nich bol ukaz-
kou velmi peknych a inSpirativnych vysledkov. Hoci bolo mozné si ich prezriet pocas vSet-
kych troch dni, oficidlna posterova sekcia a tak aj priama interakcia s autormi prispevkov
bola ¢asovo priliS obmedzena, ¢o nas ako organizatorov velmi mrzelo. Kazdopadne, na
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zaklade hlasovania veducich sekcii a ¢lenov vyboru GSGM, boli pocas zaverecnej sekcie
vyhlasené tri najlepSie postery autorov v poradi dr. Silvia Petrezsélyova (Ustav moleku-
larni genetiky - BIOCEV, vid zbornik str. 77), Katefina Jizova (Masarykova Univerzita,
str. 65) a Sarka Schofova (Masarykova Univerzita, str. 85).

V Uplnom finale prof. Jifi DoSkar konferenciu ukoncil a vyslovil nadej, Ze o tri roky
sa komunita ¢eskych a slovenskych genetikov stretne opat, tentokrat niekde v blizkosti
Brna. Medzitym nas Cakaju dalSie aktivity GSGM, napriklad dalsi roénik edukacného
workshopu v Mendelovom muzeu na jar 2019.

Lubomir Tomaska

za vSetkych ludi z Katedry genetiky PriF UK, ktori mali poteSenie konferenciu organizovat
a ktorych mam poteSenie mat za kolegov a Studentov
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Z Mendelovy korespondence

Anna Matalova

Centrum Mendelianum, Muzejni 1, 602 00 Brno

"Sva plvfedsevzeti, Ze béhem leto$niho [éta prosmdly'i Hieracia qujé(ho kvay'e na je_jich
stanovistich, Jsem uskutetnil jen ve velmi omezeném rozsahu. Miize za to p?edevéim
nedostatek Casu, také se ale dé]mvfe nehodtm k Iootanick)’/m exkurzim, protoze mé nebe
obdarilo nadvédhou, kterd se pri d[ouh)’/ch pééich partiich, ale zvlaste pri horském

stoupani, v dusledku véeobecné gravitace citelné projevuje.”

Takto zacina Mendellv dopis profesorovi Nagelimu datovany 6. listopadu 1867 a ukazuje
Mendellv smysl pro humor, ktery je patrny i z korespondence se synovcem Aloisem (viz
IL 50: 5 — 6, 2017). V navazujici odborné ¢asti listopadového dopisu se Mendel obséahle
vénuje popisu nové ziskanych exemplaru, které vzesly z jeho vyleta do pfirody.

,,Kdy.% Jjsem proto nemohl pos[a’c, i kdy.% onch tak rad uéinil, soubor p[ané rostoucich
Hieracii, dovo[uji si p?edloiit k laskavému nahlédnutt a[espoﬁ néco ze své p[antéie.“

V dopisu seznamuje Mendel profesora Nageliho také s aktualnimi pokusy a zajimavymi
pozorovanimi.

,Nahoda tomu chtéla, Ze jsem v misce na semena zapomné[ jednu rostlinu Verbascum
phoenicwm + V. blattaria, ktera ziistala bez veskeré péce po celé [éto v rohu zahrady.
Na podzim jsem velmi zakimélou rostlinu objevi[ a dal [jsem Ji do zemé k Jjejim bujné
vyvinutym sourozencim. 1 kdy% zde v pristim voce velmi zmohutnéla, nevykvet aa
p?ezimovala podmhé, zatimco jeji sourozenci jako dvouleté Vosﬂiny po odkvétu
odumveli. V leto$nim [ét¢ zmeskané opet dohonila, protoze od tervna do zai bez
prerusent kvetla a dala vice nez 100 dobve Vyvinut)’/cl'ox semen. Mohla ]ozy prezimovat

dokonce potretl, protoZe po odkvetu vytvoﬁ[a dokonalou listovou ritzici.
Mendelovo badatelské nadSeni vyjadiuje nejlépe témeér poeticky zavér dopisu.

'S netrpé[ivost( olekavam Ppristi [éto, protoze mi vice plodn)'/ch hyloridﬁ ]m?edvede
POpTVé své potomkyv kvétu. Staram se o to, aloy se mohli ukézatv haném poctu, a pffe{'qi
sijen, a]oy se touha, se kterou je otekavam, odmenilav éetn)’/ch prqjevech jej ich Zivotnic

o I

pﬁ]oéhu.
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Mendelovy
rostliny

Jestfabnik a divizna zmifiované v dopise, jsou dva z mnoha rodd Mendelovych rostlin. Kresby Ivy
Kubistové pro Mendelianum.

PhDr. Anna Matalova je nyni emeritni pracovnici Mendeliana Moravského
zemského muzea v Brné. V Mendelianu pasobi jiZz od jeho zalozeni, po roce 1989
az do odchodu do dichodu pracovala jako jeho vedouci. Je autorkou fady
odbornych publikaci, ma kliCovy podil na vytvofeni Centra Mendelianum a
predstaveni Mendelovy osobnosti nejenom ve védeckém kontextu, ale také v
ramci jeho dalSich aktivit ve vztahu k méstu Brnu a dalSim mistiim.
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Genetika v premenach €asu: 3
50 rokov genetiky na Prirodovedeckej fakulte Univer  zity P. J. Safarika v KoSiciach

Eva Cellarova

Katedra genetiky, Ustav biologickych a ekologickych vied, Prirodovedecka fakulta
Univerzity P. J. Safarika v KoSiciach, Manesova 23, 041 54 KoSice, Slovenska republika,

Pociatky genetiky na Prirodovedeckej fakulte UPJS v SirSom medzinarodnom kontexte

Z dneSného pohladu nie je jednoduché presne definovat dévody, ktoré viedli v roku 1968
k zaloZeniu prvej Katedry genetiky na Prirodovedeckej fakulte UPJS v KoSiciach.
V SirSom medzinarodnom kontexte a z pohladu neskorSieho vyvoja vedeckej profilacie
katedry by sme mohli hfadat korene vo vedeckej Skole Thomasa Hunta Morgana (1866 —
1945), zvlast jeho doktoranda Hermanna Josepha Mullera (1890 — 1967), ktory sa
vyznamne zaslUzil o rozvoj poznania vyuZitim radioaktivneho Ziarenia na indukciu mutacii
v Zivych systémoch, za ¢o mu rok po Morganovej smrti bola udelend Nobelova cena (1).
V laboratoriu T. H. Morgana na Kolumbijskej univerzite stazoval aj ¢esky prirodovedec
a matematik Artur Brozek (1882 — 1934). Jeho praca s rastlinnymi objektmi sa koncentro-
vala hlavne na cytogenetickl Uroven a objasnenie plastidovej dedi¢nosti (2). Prace A.
Brozeka, z oblasti genetiky a cytologie, ale aj botanika Bohumila Némca (1873 — 1966)
vyrazne ovplyvnili uz po€as vysokoskolskych stadii v Prahe genetika Karla Hrubého (1910
— 1962). Napriek nepriazni obdobia 50-tych rokov minulého storocCia, ked sa vplyvom
lysenkizmu stala genetika zaznavanou disciplinou, spracoval Karel Hruby monograficky
prierez vyvojom genetiky do konca 50-tych rokov, ktory predstavoval prva ucelend
ucebnicu genetiky v ¢eskom jazyku (2, 3). Karel Hruby ako profesor na Karlovej univerzite
v Prahe vyrazne podnietil zaujem o genetiku u Roberta Honcariva (1931), ktory ako
Student Prirodovedeckej fakulty Univerzity Komenského v Bratislave travil ¢ast svojho
Studia v Prahe. Po promdcii sa presidlil do KoSic, kde zacal a postupne budoval svoju
profesionalnu kariéru (4). Stalo sa tak eSte par rokov predtym, ako bola v roku 1959
zalozena Univerzita P. J. Safarika v KoSiciach. V polovici 50-tych rokov minulého storogia
prislo do Kosic aj niekolko absolventov Karlovej Univerzity v Prahe, Ivan Setlik, Jifi
Barto$, Eva BartoSova, Stépan Kubin, Nada AvratoviSukova, ktori sa v Botanickej
zahrade SAV (teraz UPJS) venovali jednak vyskumu rias ajednak participovali na
vyskume ucinkov ionizujuceho Ziarenia a jeho vyuzitia v Sfachteni rastlin. Ich misia
v Kosiciach trvala len niekolko rokov. Na konci 50-tych rokov sa vratili do Ciech, kde
pokragovali v profesionélnej drahe v Mikrobiologickom Ustave CSAV ana Karlovej
univerzite. Priblizne v tom istom ¢ase, v roku 1957, priSiel do KoSic z Biofyzikalneho
ustavu CSAV v Brne Milan Praslicka (1923 — 1985), ktory bol presvedéeny o nutnosti
a potrebe zaloZenia radiobiologického pracoviska. Suhra okolnosti a odbornikov prispela
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k tomu, Ze prave v Kosiciach bolo ako prvé v Ceskoslovensku vybudované pracovisko so
zdrojmi Zziarenia (gama pole, chronicky Zziari¢ v Botanickej zahrade SAV) pre vyskum
biologickych ucinkov chronického Ziarenia na rastliny a zivocichy (5). Uz v roku 1959 sa
v Kosiciach uskutoénil seminar pre Slachtitelov z Ciech a Slovenska, ktori referovali
o svojich Slachtitelskych skusenostiach s materialom ozarovanym v KoSiciach. Z tohto
obdobia pochadzaju aj prvé prace zo Studia vplyvu chronického Ziarenia na rastliny
(Trifolium pratense). Tieto aktivity vyuastili do pripravy medzinarodného sympézia zamera-
ného na mutacny proces, ktory organizovali Univerzita P. J. Safarika v KoSiciach a Ustav
experimentalnej biologie SAV. Editorom zbornika z tohto podujatia pod nazvom ,Mutation
in population®, ktory vySiel v roku 1967, bol Robert Honcariv. Robert Honcariv obhdjil
kandidatsku dizertaéna pracu pod ndzvom ,Genetické Uc€inky chronického Ziarenia“ na
Biofyzikalnom Ustave CSAV v Brne v roku 1964 a o 3 roky neskér sa habilitoval na Priro-
dovedeckej fakulte UPJS s pracou ,Zmeny kvantitativnych znakov jaémena po chronic-
kom Ziareni*.

Prirodovedecka fakulta Univerzity P. J. Safarika v KoSiciach bola zaloZzena v roku
1963 a do jej vienka pribudla v tom istom roku Katedra bioldgie z Lekéarskej fakulty UPJS,
ktord mohla formovat svoj vedecky profil na baze rozvijajlcej sa radiobiologie. Radio-
biologicky vyskum sa eSte v tom istom roku zacal koncentrovat do novovybudovaného
Radiobiologického laboratéria s inStalovanym zdrojom kontinualneho gama Ziarenia
v areali na Moyzesovej ulici, ¢im nahradil pdvodny Ziari¢ v areéli Botanickej zahrady
UPJS. Vyskum a vzdelavanie v oblasti biologickych vied sa v prvych piatich rokoch
existencie Prirodovedeckej fakulty koncentrovali do Katedry biol6gie a Radiobiologického
laboratoria pod vedenim doc. MUDr. Milana Praslicku, CSc. Tento model Struktary sa
v roku 1968 pretavil do Katedry vSeobecnej biologie a Katedry botaniky a genetiky (6).
Kym vyskumny program Katedry vSeobecnej bioldgie bol zamerany na vyskum acinkov
Ziarenia na zivociSne organizmy, na Katedre botaniky a genetiky sidliacej v areali Bota-
nickej zahrady to boli prevazne rastlinné objekty. Po vzniku prvej katedry sa na Prirodo-
vedeckej fakulte UPJS uskuto&nilo niekolko reorganizéacii biologickych pracovisk, ¢o do
istej miery ovplyvnilo aj zameranie genetického vyskumu.

InStitucionalizacia genetiky v prvych rokoch existencie (1968 — 1972)

Katedra botaniky a genetiky, ktora vznikla v roku 1968, sa po roku rozdelila na Katedru
genetiky a Katedru botaniky. Katedru genetiky viedol doc. RNDr. Robert Hon¢ariv, CSc.
Z archivnych zdrojov sa dozvedame, Ze v tomto obdobi sa pracovnici Katedry genetiky
nadalej podiefali na rieSeni vyskumnych uUloh zameranych na genetické ucinky chronic-
kého Ziarenia, a to predovsetkym na urovni chromozémov a bunkového cyklu rastlinnych
objektov s moznostami praktického vyuZitia v aplikovanej genetike. Na tejto problematike
s vyuzitim cytogeneticky zaujimavého modelového objektu Vicia faba pracovali v tomto
obdobi RNDr. Margita Rychlova a Ing. Ladislav Kovag, ktori neskdr obhdjili dizertacné
prace na Prirodovedeckej fakulte Univerzity Komenského, resp. na Ustave experimental-
nej bioldgie a genetiky CSAV v Prahe. Docent Honéariv si uz ako $tudent uvedomoval, ze
moderna biolégiu, a zvlast genetiku, nemoZzno robit bez dobrych znalosti matematiky.
Toto jeho presvedcCenie sa premietlo do snah o matematické modelovanie genetickych
procesov. Clenovia Katedry genetiky nepracovali len s rastlinnymi objektmi. V tomto ob-
dobi sa vybudovalo aj laboratérium genetiky akvarijnych ryb, kde sa Studovali t¢inky chro-
nického Ziarenia na modelovych objektoch Xiphophorus helleri a Puntigrus anchisporus.
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Na tomto vyskume sa podiefali hlavne RNDr. Anna Seidelova a RNDr. Helmut Seidel,
Anna Mackova a Ivan TurCek. Postupne sa ukoncovali experimenty z predchadzajuceho
obdobia zamerané na Studium ascitickych nadorov mysi.

Vzdelavanie v genetike sa v prvych rokoch existencie katedry poskytovalo prevaz-
ne Studentom ucitelskej aprobacie biologia-chémia, ktori v tom ¢ase niekolkonasobne
prevySovali poCet Studentov jednoodborového Studia. Vytvorili sa vSak podmienky pre
neskorsie rozSirenie genetického vzdelavania o viaceré subdiscipliny.

Integracia biologickych pracovisk a zmena vyskumného zamerania v obdobi 1972 — 1990

Zaciatkom sedemdesiatych rokov sa uskutoCnila integracia troch katedier, botaniky,
genetiky a ekologickej a systematickej zooldgie do Katedry Specialnej bioldgie. Zamerom
bolo nielen zabezpecit efektivnejSi pedagogicky proces, ale tieZ prispiet k vyraznejSej
integracii vyskumu v oblasti genetiky a fyziolégie rastlin. Katedru Specialnej biologie
viedol od jej vzniku aZ do roku 1991 doc. RNDr. Robert Hon&ariv, CSc., ktory sa v roku
1981 stal profesorom. Od akademického roka 1984/85 bola jeho zastupkynou RNDr. Eva
Cellarova, CSc. Zagiatok tohto obdobia bol vo vyskumnej oblasti poznamenany postup-
nym prechodom od Studia chronickych G&inkov Ziarenia k vyskumu biologie lie€ivych
rastlin, ktory sa zacal pilotnym projektom v ramci rezortného planu vyskumu Ministerstva
zdravotnictva na roky 1973-1975 a v roku 1975 sa stal vyskum liecivych rastlin a prirod-
nych latok pre farmaceuticku vyrobu sucastou Statneho planu vedeckotechnického rozvo-
jaa neskor v roku 1980 i Statneho cielového programu. Popri tomto nosnom smere pokra-
Coval priblizne do zaciatku 80-tych rokov aj geneticky vyskum akvarijnych ryb. Radiobiolo-
gicky vyskum sa na Katedre Specialnej biolégie dalej nerealizoval. V tomto obdobi uz bolo
zrejmé, ze genetické ucinky ionizujuceho Ziarenia na zivé organizmy nie su Specifické
a ich vyuzitie v Slachteni je tym znacne limitovane. Zakladny vyskum lie€ivych rastlin pre
farmaceutickd vyrobu sa uskutocfioval v oblasti genetiky a fyziologie a od zaciatku mal
velmi silny aplikacny akcent, ktory vyustil do Sfachtenia a registracie novych odréd lieci-
vych rastlin, ale i do spolutcasti na navrhu prototypov technologickych zariadeni na zber
a spracovanie lie€ivych rastlin. V roku 1980 bolo na Katedre Speciélnej biolégie vybudo-
vané Laboratorium rastlinnej biotechnoldgie. Jeho vybudovanim bola poverend RNDr.
Eva Cellarova. Predchadzalo mu absolvovanie odbornych staZi najprv na Katedre fyziol6-
gie rastlin Prirodovedeckej fakulty Univerzity Komenského v Bratislave u Skolitela doc.
RNDr. Karola Erdelského, CSc. a v roku 1979 na Agrobotanickom Ustave v Tapiozsele
u dr. Laszléa Heszkého. V laboratériu explantatovych kultar sa postupne zhromazdoval
sortiment lieivych rastlin vo forme explantatov a zacali sa implementovat nové biotech-
nologické metody, ktoré sa rutinne pouZivaju dodnes. Sucastou biotechnologického labo-
ratoria sa onedlho stalo aj kryobiologické laboratorium, ktoré vzniklo vdaka metodickej
a pristrojovej pomoci Laboratéria nizkych teplét PF UPJS, hlavne RNDr. Alexandra
Fehera, CSc. a Norberta Smolku. Kryobiologickej problematike sa vtom Case zacala
venovat RNDr. Dana GulaSiova, rod. Laurova. Biotechnologické zameranie bolo na tu
dobu sice progresivne, ale pokrok v genetike pokracoval vo svete ovela rychlejSie. Ob-
medzené moZnosti mobilit a zdrojov informacii neumoznovali drzat primerane krok s roz-
vojom poznania vo svete v ¢ase, ked uz boli k dispozicii napr. techniky tvorby rekombino-
vanej DNA ¢i sekvenovania. V tomto obdobi nam uvedené skuto¢nosti aspon do istej
miery kompenzovali intenzivne kontakty s pracoviskami v Prahe, Olomouci a Ceskych
Budéjoviciach.
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V polovici sedemdesiatych rokov, ked pocty Studentov jednoodboroveho Studia za-
¢inaju prevySovat pocty Studentov ucitefského Studia, sa v ramci jednoodborového Studia
vSeobecnej bioldgie otvara zameranie Genetika. V fiom mali Studenti moznost absolvovat
okrem zékladného predmetu Genetika, resp., VSeobecna genetika prvykrat aj celé spek-
trum genetickych subdisciplin. V prvej polovici sedemdesiatych rokov bola evidentna sna-
ha o vyuZitie vtedy dostupnych kybernetickych technoldgii a ich implementécie do vzdela-
vania. Prikladom je vzdelavaci projekt rezortného planu vyskumu ,Aplikacia kyberne-
tickych metdd do vyudovania prirodovednych disciplin na Prirodovedeckej fakulte UPJS*,
ktory realizoval doc. Honcariv, ktory sa okrem toho a v spolupraci s Katedrou vypoctovej
techniky PF UPJS podielal na konstrukcii pogitada SIMUL na modelovanie niektorych ge-
netickych funkcii, ktory ziskal vyznamné medzindrodné ocenenia v Koline nad Rynom
a v Zeneve. V akademickom roku 1987/88 sa na niekolko rokov stala stéastou katedry
aj biochemicka skupina vedend prof. Ing. DuSanom Podhradskym, DrSc.

Genetika na prelome tisicroci (obdobie 1990 — 2002)

V akademickom roku 1990/91 sa pojem genetika opat dostava do nazvu katedry, ked sa
Katedra Specialnej bioldgie premenovala na Katedru experimentélnej botaniky a genetiky,
ktor(i po&as dvoch rokov viedol RNDr. Peter Cernaj, CSc. Genetiku reprezentovalo Od-
delenie genetiky a rastlinnej biotechnolégie vedené docentkou Cellarovou. Po predéasnej
smrti doktora Cernaja prevzala vedenie katedry Ing. Anna Mackové, CSc. a od roku 1997
sa vedicou Katedry experimentalnej botaniky a genetiky stala doc. RNDr. Eva Cellarova,
CSc. V roku 2002 doslo k reorganizacii struktary pracovisk Prirodovedeckej fakulty, ktora
znamenala vySSi stupen integrécie pracovisk do Ustavov. Katedra genetiky sa stala aka-
demickym pracoviskom Ustavu biologickych a ekologickych vied a v tejto podobne existu-
je pod vedenim prof. RNDr. Evy Cellarovej, DrSc. dodnes. Dynamika spologenského
pohybu na prelome 80-tych a 90-tych rokov vyrazne ovplyvnila zivot na vysokych Skolach.
Objavili sa nové grantové schémy, otvorili sa nové moznosti medzinarodnej spoluprace,
menil sa vzdelavaci systém. Po rozdeleni Ceskoslovenska v roku 1993 sa popri existujd-
cich kontaktoch s ¢eskymi pracoviskami umocnovali kontakty a vztahy s genetikmi na
Prirodovedeckej fakulte Univerzity Komenského, ktoré sa ukézali ako vyznamné jednak
z hladiska neskorSej spoluprace vo vyskume, a jednak z hfadiska podpory genetického
vzdelavania, predovSetkym doktorandského Studia.

Na prelome 80-tych a 90-tych rokov v atmosfére dynamickych spolocenskych
zmien sme sa pokusili hfadat nové vyskumné zameranie, ktoré by stavalo na tradiciach
vyskumu lie€ivych rastlin, ale su€asne vyraznejSie reflektovalo arovern poznania vo svete
a kladlo déraz viac na fundamentélne, nez aplikacné aspekty. Takouto problematikou sa
stal z iniciativy doc. Cellarovej vyskum hypericinu a daldich farmakodynamicky aktivnych
sekundarnych metabolitov produkovanych zastupcami rastlinného rodu Hypericum
podporovany v uvedenom obdobi grantami domacich, ale aj zahrani¢nych grantovych
agentur. Kolektiv genetiky a biotechnoldgie rastlin bol doplneny o mladych absolventov
PF UPJS aPF UK (Katarina Brufidkovéa, Patricia Saxova, rod. Kusnirikova, Renata
Brutovska, Eva Vranova, rod. Mil¢akova, Jana HaluSkova), ktori zacali ziskavat prvé
medzinarodné skdsenosti na poprednych eurépskych univerzitaich v Gente, Nottingha-
me, Kodani, Bayreuthe a inych. Na Prirodovedeckej fakulte UPJS v Kosiciach vSak v tom
¢ase nebola moznost doktorandského Studia v genetike. Tuto situaciu sa podarilo na
zadiatku premostit’ doktorandskym $tadiom na Lekarskej fakulte UPJS vdaka Ustretovému
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pristupu prof. RNDr. Ilvana Kalinu, DrSc. (1940 — 2014) v odbore VSeobecna bioldgia,
ktoré absolvovali RNDr. Katarina Brufiakova, PhD. a RNDr. Patricia Saxova, PhD.
K snaham o neskorSiu akreditaciu doktorandského Studia v odbore Genetika vyznamne
prispela neocenitelna ochota a Ustretovost’ bratislavskych kolegov, predovsetkym prof.
RNDr. Daniela VI¢ka, DrSc. a doc. RNDr. Vladimira Feraka, CSc., ktori umoznili Skolit' do-
ktorandov v odbore Genetika ,pod strechou” Prirodovedeckej fakulty Univerzity Komen-
ského doc. Cellarovej az do jej vymenovania za profesorku v odbore Genetika v roku
2002, ¢im boli vytvorené predpoklady pre akreditaciu genetického doktorandského Stu-
dijného programu v KoSiciach.

V pregradualnom vzdelavani po¢nudc akademickym rokom 1992/93 mali Studenti
moznost vyberu zamerania Genetika a fyziologia rastlin ako jednej zo Styroch moznosti.
V ramci tohto zamerania sa prednasalo viacero genetickych disciplin ako Cytogenetika
a karyoldgia, Kvantitativna genetika, Genetika modelovych objektov, Genetika Sfachtenia
rastlin, Zaklady rastlinnej biotechnolégie, neskér Biotechnologia rastlin, Molekulova bio-
I6gia rastlin, Populaéna genetika.

Genetika na Prirodovedeckej fakulte UPJS po roku 2002

Od roku 2002 je Katedra genetiky neoddelitelnou stéastou Ustavu biologickych a ekolo-
gickych vied Prirodovedeckej fakulty UPJS. Po roku 2010 sa postupne stali glenmi katedry
RNDr. Katarina Nigutova, PhD., RNDr. Andrea Kimékova, PhD., RNDr. Linda Petijova,
PhD., RNDr. Andrea Schreiberova, PhD., a v roku 2018 aj RNDr. Jana Henzelyové, PhD.
Kolektiv katedry tvori sucasne aj vyskumny tim, ktory velmi Gzko a na komplementarnej
baze spolupracuje s timom prof. RNDr. Petra Fedoroc¢ka, CSc. z Katedry bunkovej biolo-
gie UBEV PF UPJS a s timom doc. RNDr. Eliky Galovej, PhD. z Katedry genetiky Priro-
dovedeckej fakulty Univerzity Komenského v Bratislave. Vyskumna problematika je po-
kracovanim pilotného projektu vyskumu hypericinu zo zaciatku 90-tych rokov minulého
storoCia a v su€asnosti zahffia za Uc€asti vSetkych troch timov komplexné stadium regula-
cie biosyntézy hypericinu a jeho prekurzorov in planta s vyuZitim najnovSich sekvenacg-
nych, bioinformatickych a zobrazovacich pristupov, Studium potencialnych genotoxickych
ucinkov tychto metabolitov ako podmienky pre biomedicinske aplikacie a vyskum mecha-
nizmov pdsobenia hypericinu a jeho intermediatov na nadorové bunkove linie a kmeriové
bunky nadorov. Tim je suc€astou medzindrodného konzorcia genetického a biomedi-
cinskeho vyskumu sekundarnych metabolitov produkovanych niektorymi zastupcami rodu
Hypericum, Hypexplor a je etablovany v medzinarodnej biotechnologickej a kryobiolo-
gickej komunite.

Katedra genetiky zabezpecuje garancie magisterského Studijného programu Ge-
netika a molekularna cytologia (predtym v rokoch 2003/04 az 2008/09 Bunkova a mole-
kulova bioldgia a genetika) a doktorandského Studijného programu Genetika. Ponuka
predmetov pregradualneho Studia sa v ostathom Case obohatila o predmety Funkéna
genomika a Bioinformatika v genetike. Uvedeny magistersky Studijny program sa v sucas-
nosti teSi najvacSiemu zaujmu Studentov spomedzi vSetkych magisterskych programov
na fakulte.

Viac ako polstorocie genetiky v KoSiciach sprevadzali obdobia nadSenia z budova-
nia nového, ale i roz€arovania z neuspechov, &i istej schizofrénie pri hladani jej smerova-
nia. S actou a pokorou preto spominame na nasich predchodcov, ktori dokazali genetiku
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obhajit a rozvijat aj v asoch, kedy to vobec nebolo jednoduché a vytvorit pre nas priestor
pre slobodné badanie.
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ZE SVETA GENETIKY

Mendel Day 2019

Eva Matalova

Centrum Mendelianum, Moravské zemské muzeum, Zelny trh 6, 659 37 Brno

V roce 2017 se konal tfeti ro€nik mezindrodniho Mendelova dne, kdy bylo epicentrem
udalosti Brno a doprovodné akce opét probihaly v dalSich méstech Evropy, ale také USA,
Austrdlie i Japonska. Nosnym tématem prvniho Mendelova dne bylo 150 let od zvefejnéni
jeho objevitelské prace tiskem v ¢asopise brnénského Prirodozkumného spolku rozesila-
ném do celého svéta. Druhy roénik Mendelova dne byl ve znameni 200. vyro¢i Moravské-
ho zemského muzea, které bylo zaloZzeno Mendelovou védeckou spoleénosti
(Ackerbaugesellschaft), tehdejSi moravskou akademii véd. Tématem tfetiho rocniku bylo
175 let od pfichodu Mendela do Brna.

V roce 2019 bude Mendel Day opét soucasti vyznamného vyroci, kterym beze-
sporu je 100 let od zaloZeni The Genetics Society. Kromé toho, Ze se jedna o genetickou
spole¢nost, je spojnikem k Mendelovi fakt, Ze pod zaloZenim této spolec¢nosti je podepsan
William Bateson. Bateson se vyznamnou mérou zaslouZil o zviditelnéni Mendela a prvni
preklad jeho dila do angli¢tiny. Nevahal pfijet do Brna, aby inicioval zachranu dokument,
vcetné Mendelova rukopisu, které jiz byly odloZzeny mezi starymi papiry. Podpofil Hugo
lItise k pokraGovani v této ¢innosti a zaloZzeni muzea, které by Mendela pfipominalo.
ZaslouZil se o vybudovani mramorového Mendelova pomniku, na jehoZz zbudovani se
slozili védci z celého svéta, pomniku, ktery dfive dominoval dneSnimu Mendelovu namésti
(obr. 1).

Obr. 1: Mendeltiv pomnik byl instalovan v roce 1910 v centru dneSniho Mendelova (tehdejSiho
Klasterniho namésti). Slavnostni akce se zicastnili védci z celého svéta, véetné Williama Bateso-
na. Na zachrané pomniku v post/komunistické éfe se podilelo také Mendelianum, které zajistilo
jeho obnovu a instalaci v klasterni zahradé na Starém Brné.
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Genetickd spole€nost je situovana ve Velké Britanii a jejim cilem je podpora a
rozvoj vyzkumu, vyuky a aplikaci v genetice. Prvni setkani této spolec¢nosti se uskutecnilo
25. Cervna 1919 v Londyné. Zajimavosti smérem k Mendelovi je skute¢nost, Ze Mendel
Londyn navstivil, a to u prilezitosti svétové vystavy v roce 1862. Aktualné zahrnuje The
Genetics Society pres dva tisice ¢lenl a to pfedevSim védce, ucitele a studenty. Kromé
kazdoroCnich setkani organizuje spole¢nost i dalsi akce, udéluje medaile a ocenéni pfino-
su v oblasti genetiky, podporuje U€ast svych ¢lenl na védeckych setkanich a zprostredko-
vava odbornou komunikaci. Na pfisti rok je ke 100. vyroci zaloZzeni The Genetics Society
pfipraven bohaty program, managerkou je Dr. Cristina Fonseca. Mendel Day 2019 je
jednim z vyznamnych bod{ tohoto programu. Na setkani 8. bfezna 2019 v Londyné jste
srde¢né zvani!

Vice na: http://www.genetics.org.uk/, www.mendelianum.cz.

Prof. RNDr. Eva Matalova, Ph.D. (e-mail: matalova@iach.cz) je védeckou
pracovnici Ustavu Zivog&isné fyziologie a genetiky Akademie véd CR, v.v.i.,
profesorkou na Fakulté veterinarniho lékarstvi VFU Brno a dlouholetou
spolupracovnici Mendeliana MZM Brno, kde je také odbornou garantkou
projektd Mendelianum — atraktivni svét genetiky a Mendelova interaktivni Skola

24



175 let od p fichodu Mendela do Brna

Marcela Kusakova

Knihovna Bedficha BeneSe Buchlovana, Velehradska tr. 714, 686 01 Uherské Hradisté

Mendel se v Brné nenarodil, pfesto byl pfed deseti lety zvolen v anketé brno.idnes.cz za
nejvétSi osobnost mésta. Stravil zde totiz témeér 40 let svého Zivota a hlavné prednesl
vysledky své védecké prace, které se staly zakladem genetiky.

Na podzim letoSniho roku uplynulo 175 let od doby, kde Mendel do Brna pfijel.
Stalo se tak po jeho studiich v Olomouci, kde Uspésné ukoncil Filosoficky Ustav, ale v
nelehké Zivotni situaci. Financni strasti, jak piSe ve svém Zzivotopise, pfivedly Mendela na
cestu do starobrnénského klaStera, ktery nabizel zajisténi. Bylo mu 21 let. Z Johanna se
stal Gregor. Mlady muz, ktery nepfestaval touzit po tom, aby si mohl na své Zivobyti vydé-
lavat svou praci. Mendel nezlstal uzavieny v prostorech klaStera, v pastoracni sluzbé
selhal, naplfiovala ho ale prace ucitele a moznost setkavani s kolegy v ramci aktivit Ho-
spodarské spolecnosti. Ugastnil se jako vystavovatel, ale také hodnotitel fady vystav stro-
mu, ovoce, zeleniny, ale také kvétin. Problematika Slechténi okrasnych rostlin se mu stala
inspiraci pro jeho svétové prosluly vyzkum, jak sam Mendel uvadi v publikaci Pokusy s
hybridy rostlin. Diky tomu mame Mendela védce, diky tomu je Brno zvano ,kolébkou gene-
tiky“. Nova reélna Skola na Janské se stala centrem, kde se soustfedili vzdélanci a ucitelé,
ktefi podlehli revoluéni naladé roku 1848 a mezi které patfil i Mendel. Tento ,svobodo-
myslIny“ €lovék, jak Mendela oznadil jeho pfitel Klacel, podepsal petici augustiniant poza-
dujici vice svobod. Pozdgjsi vyznamné funkce, opat, prelat, bankéf, Mendela spoutavaly
a snad i zkratily jeho Zivot. Na jeho konci se Mendel snazil své funkce omezovat, jedné
se vSak nikdy nevzdal, a to ¢lenstvi v Hospodarské spolecnosti. V téchto mistech takeé za-
¢ina Stezka Mendelovym Brnem, kterou Mendelianum nabizi pfi komentovanych pro-
chazkach, ale i formou individualniho putovani po stopach JGM. Rada budov, ve kterych
Mendel pusobil, si navic zachovala svuj plvodni historicky vzhled, takZe propojeni s minu-
losti je opravdu autentické a Mendellv odkaz Zije i v dneSnim Brné.

Mendelianum MZM pfipomnélo 175. vyroc€i pfichodu Mendela do Brna v rdmci fady
svych akci, jarniho mezinarodniho Mendelova dne, letniho Mendel Forum 2018, podzim-
niho Tydne védy a techniky i pfedvano¢niho Odpoledne u Mendela. Pro Sirokou verejnost
pripravilo soutéz s kvizovymi otadzkami, které navazovaly na prochazku Mendelovym
Brnem. Hlavni cenou byla faksimile pivodniho protokolu ze zasedani vyboru Hospodar-
ské spolecnosti, ktery Mendel vlastnoruéné napsal pred 145 lety.
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Zahajeni jedné z letoSnich komentovanych prochazek Po stopach JGM v Brné organizovanych
Mendelianem MZM Brno.

Mgr. Marcela Kusdkovad (e-mail: Marcela.Kusakova@seznam.cz) pusobila
jako kuratorka v Mendelianu MZM Brno, kde se také vénovala vyzkumu v ramci
své diplomové prace. V minulosti pracovala v knihovné Univerzity TomaSe Bati
ve Zliné. V soucasné dobé plsobi v knihovné Bedficha BeneSe Buchlovana
v Uherském Hradisti.
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Vyuziti molekularni cytogenetiky pro analyzu dynami ky genomu a evoluce
pohlavnich chromozém G u nizSich obratlovc G

Alexandr Sember

Ustav Zivogisné fyziologie a genetiky, AV CR, v.v.i., Rumburska 89, Lib&chov, 277 21

Uvod

Molekularni cytogenetika proSla jako védni obor v poslednich dvou dekadach znac-
nou transformaci diky pokrokim v mikroskopii, genomice a bioinformatice (napf. Symono-
va R. a Howell W.M. 2018). | pfes nepopiratelnou ustfedni roli genomickych a transkripto-
mickych pfistupl v sou¢asném molekularné genetickém vyzkumu je mozné se dopatrat
vyznamnych praci, kde pravé aplikace cytogenetickych metod pfinesla klicové odpovédi
na feSené otazky, at uz v oblasti zakladniho nebo aplikovaného vyzkumu (Weeks A.R. et
al. 2001; Dion-Coté A.-M. et al. 2015; Pasquier L. et al. 2016; Cioffi M.B. et al. 2018; Heng
H.H. et al. 2018; Lukhtanov V.A. et al. 2018), pfipadné umoznila odhalit nedostatky
predchozich projektd (O’'Connor R.E. et al. 2017). Pfinos molekularni cytogenetiky je
enormni zejména u nemodelovych organizm(, u nichz vlastnosti jejich genomu0 (napf.
absence clenéni na AT- vs. GC- bohaté Useky a/nebo vysoky obsah repetitivnich
sekvenci) komplikuji detailn&jsi vhied do mechanizmu na pozadi jejich evoluce a zarover
limituji moznosti celogenomového sekvenovani (napf. Alkan C. et al. 2011; Camacho
J.P.M. et al. 2014; Rabova M. et al. 2015; Tomaszkiewicz M. et al. 2017), byt posledné
jmenovana problematika dosahuje neustalych pokrokt (napf. Barrero B.A. et al. 2017).
Zejména ve studiich integrujicich vysledky z dalSich biologickych oborl pfispéla moleku-
larni cytogenetika k zodpovézeni nejriznéjSich evoluéné-ekologickych a taxonomickych
otadzek (Jaillon O. et al. 2004, Oliveira C. et al. 2009; Mazzuchelli J. et al. 2012; Sotero-
Caio C.G. et al. 2015; Fajkus P. et al. 2016; Valente G. et al. 2016; Palacios-Gimenez
O.M. et al. 2017; Prizon A.C. et al. 2017; Symonova R. et al. 2017; Soto M.A. et al. 2018),
vCetné praci, které jsou podkladem tohoto pfispévku.

Jedine¢né rysy genomu paprskoploutvych ryb

Paprskoploutvé ryby (Actinopterygii) zahrnuji vice nez 95 % druhové diverzity
vSech ryb a s vice nez 33 000 druhy tvofi zaroven nadpoloviéni vétSinu obratlovci na
zemi. Nejdiverzifikovangjsi linii jsou ryby kostnaté (Teleostei), které zahrnuji 99.8 % po-
psanych druhd (Nelson J.S. et al. 2016; Eschmeyer W.N. et al. 2018). Genomy paprsko-
ploutvych jsou charakteristické zna¢nou flexibilitou a plasticitou (Ravi V. a Venkatesh B.
2008), ktera se odréazi v rozsahu jejich velikosti (0,35 — 9,32 pg/haploidni genom; Arai R.
2011; Gregory T.R. 2018) a v mnoZstvi a sloZeni repetitivnich sekvenci (Valente G. et al.
2016) a je predpokladanym disledkem vysoké nachylnosti a tolerance paprskoploutvych
ryb k hybridizaci a polyploidizaci (Mable B.K. et al. 2011). Vedle celogenomové duplikace,
kterd postihla evolu¢ni vétev kostnatych ryb zhruba pfed 226—-316 miliony let (Hurley I.A.
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et al. 2007; Glasauer S.M.K. a Neuhauss S.C.F. 2014) a o niZ se stéle vedou kontroverzni
debaty zabyvajici se jejim moznym pfispévkem k impozantni biodiverzité Teleostei
[Glasauer S.M.K. a Neuhauss S.C.F. 2014; Zhan S.H. et al. 2014, Laurent S. et al. 2017),
probéhly dalSi polyploidiza¢ni udalosti na Urovni nizSich taxonomickych skupin — typicky
napf. u Catostomidae, Corydoradinae, Cyprinidae a Salmoniformes (Glasauer S.M.K. a
Neuhauss S.C.F. 2014; Zhan S.H. et al. 2014; Laurent S. et al. 2017; Marburger S, et al.
2018).

Z dostupné literatury a z prfehledovych praci je patrné, Ze ac se rozsah diploidnich
poc¢td chromozému pohybuje u ryb v Sirokém rozmezi (2n = 12-446) (Arai R. 2011) a
pfestoZe v rdmci jednoho druhu muazZe byt nalezeno vice ridznych karyotypl (viz nize), je
zde pfiblizné polovina skupin, které si udrzuji 2n odpovidajici 48 nebo 50 chromozémum
a u nékterych dalSich skupin se dokonce neméni ani morfologie chromozémua (Mank J.E.
a Avise JC. 2006; Molina W.F. et al. 2014).

Karyotypova diferenciace a fenomén unisexualni reprodukce u sekavcovitych ryb
(Cobitoidea)

Existuji pfipady, kdy bézny cytogeneticky vyzkum odhali fenomén, ktery zdaleka
presahuje rdmec klasické karyologie. V roce 1995 odhalili ¢lenové naSi laboratofe v poto-
ce PSovka na Mélnicku diploidné-polyploidni komplex sekavcl rodu Cobitis, ktery se
v této lokalité vyznacuje pfFitomnosti diploidnich samcu a triploidnich a tetraploidnich
samic (Rab P. a Slavik O. 1996). Jelikoz se rizné ploidni jedinci od sebe nelisili morfologii
téla, upozornily na tuto skute€¢nost az analyzy po¢tu chromozému. Nasledny vyzkum uka-
zal, Ze se vSe-samici polyploidini populace této ryby rozmnozuji unisexualné, procesem
zvanym gynogeneze. Béhem tohoto zplsobu reprodukce samice produkuje diploidni va-
jicka, ale na rozdil od partenogeneze je zde potfeba zprostfedkovat jejich kontakt se
samci spermii (od jedince ze sexualné se mnozici populace stejného ¢i pfibuzného dru-
hu), nebot ta spusti embryonélni vyvoj vajicka. Sam¢&i genom se ale az na vyjimky (které
vedou k navyseni ploidie v dalSi generaci) do potomstva nedostava. Potomstvo je tudiz
klonem matky a je tak tvofeno pouze samicemi (pfehled viz Lamatsch D.K. a Stock M.
2009).

NaSe laboratof se dlouhodobé zabyvéa studiem mechanizma a evolu¢nich aspektu
gynogeneze u riznych komplexd sekavcl rodu Cobitis. Genomoveé sloZeni riznych popu-
laci se d& identifikovat na zakladé kombinace molekularné-biologickych metod s cytoge-
netickymi pfistupy (alozymova analyza, sekvenovani, pratokova cytometrie, komparativni
genomova hybridizace — CGH aj.) (Rab P. et al. 2000; Janko K. et al. 2007; Choleva L. et
al. 2008, 2012; Majtanova Z. et al. 2016). MUj vyzkum se s ohledem na vySe uvedené
objevy zaméfil na dvé pfibuzné Celedi ve snaze odhalit evoluéni dynamiku jejich genom
na cytogenetické urovni. Mfenky ¢eledi Nemacheilidae maji rozsahlou distribuci, s vysky-
tem druhd témér ve vSech vodnich systémech Evropy a Asie. Jedna se o druhové nejbo-
hatSi Celed sekavcu (kolem 600 recentnich druht), se zna¢nou diverzitou v morfologii téla
a ekologickych specializacich. Zatimco néktefi zastupci byli nalezeni az ve vySce témér
5200 metrd nad mofem (Triplophysa stoliczkaya, Himalaj), coz je v ramci ryb rekordni za-
znam, jedinci jiného druhu (T. zhaoi) naopak obyvaji hloubku 50 m pod mofem (Turfanska
proléklina, Xinjiang, Cina), tj. jedno z nejhloub&jsich mist vyskytu sladkovodnich ryb
celkové (prehled viz Kottelat M. 2012). Druhou studovanou skupinou jsou sekavky celedi
Botiidae, které jsou rozSifené ve vodnich tocich napfi¢ Asii a vétvi se na dvé vyvojové
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linie — diploidni Leptobotiinae a tetraploidni Botiinae. Tato skute¢nost naznacuje potenci-
alné vyznamnou ulohu polyploidie v jejich evoluci, pfi€¢emZ dosud nebylo zcela objasnéno
presné datovani, zda-li se jednalo o jednu i vice evolu¢nich udélosti a zda se zde uplatnil
mechanizmus autopolyploidie (duplikace téhoz genomu) nebo allopolyploidie (navySeni
ploidie spojené s mezidruhovou hybridizaci) (Slechtova V. et al. 2006).

Hemiklonalni reprodukce u skokanu druhového komplexu Pelophylax

Vedle vySe zminéné gynogeneze a vedle partenogeneze (kterd se u nizSich
obratlovcd vyskytuje jen u nékterych plazu; Lamatsch D.K. a Stéck M. 2009) se u niZSich
obratlovcl vyskytuje jesté jiny neobvykly zplasob reprodukce — hybridogeneze (Schultz
R.J. 1969). Pfi tomto procesu dochazi ke standardnimu pareni mezi samcem a samici,
kde obé pohlavi pfispivaji do potomstva svym genomem. Nicméné zatimco jeden rodi-
c¢ovsky genom se predava klonalné (tj. nepoznamenan rekombinaci) do dalSich generaci
(hemiklon), druhy je v kazdé generaci specificky eliminovan a musi byt znovu nahrazen
(pfehled viz Lamatsch D.K. a Stéck M. 2009). V ramci naSeho modelového komplexu vod-
nich skokant rodu Pelophylax se hybridogeneticky rozmnoZzuje skokan zeleny P. escu-
lentus, ktery je hybridem dvou rodi€ovskych druhl — skokana skfehotavého P. ridibundus
a kratkonohého P. lessonae. Skokan zeleny se vyskytuje na lokalitach s jednim ¢i druhym
donorovym druhem (ktery se jinak mnozi sexualné) a tvofi s nimi opét (podobné jako u
gynogenetickych sekavcu) tzv. komplexy. Genom donorového druhu je v kazdé generaci
dodavan de novo (Heppich S. et al. 1982). Hybridogeneticky se u P. esculentus mohou
mnozit samice (vétSinou) nebo samci (vzacné) a jejich genom muaze byt v nékterych
populacich i triploidni (tj. kdyZz nedoslo k eliminaci genomu donorového druhu) (napf.
Dedukh D. et al. 2015 a prace zde uvedené). Pfitomnost plodnych hybridnich samci je
zaroven raritou, nebot ti byvaji vétSinou neplodni. Na svété se vyskytuje pouze nékolik
dalSich unisexualné se mnozicich druh( obratlovcu, které plodnymi samci disponuji a
jednd se vyhradné o rybi zastupce — australské hlavackovité ryby rodu Hypseleotris
(Schmidt D.J. et al. 2011), ibérie ouklejovita Squalius alburnoides (Alves M.J. et al. 2001)
a piskor dalnovychodni Misgurnus anguillicaudatus (Fujimoto T. et al. 2008). V ramci
nasSeho vyzkumu vodnich skokan( jsme se zaméfili na populaci samcl P. esculentus z
horniho toku feky Odry, kde se vyskytuji v komplexu se sexualné se mnozicim druhem P.
ridibundus a vysledkem jejich pafeni je vSe-samci potomstvo. Samec klonélné predava
ve svych spermiich do dalSich generaci pouze genom P. lessonae, ktery se ve vajicku
spoji s genomem samice druhu P. ridibundus. Spermie hybridniho jedince P. esculentus
zpravidla neobsahuji genom P. ridibundus, nebot ten je v zarode&né linii cilené eliminovan
(Heppich S. et al. 1982; Choleva L. 2004). O mechanizmu a na¢asovani tohoto procesu
se vi jen malo. Dosud se soudilo, Ze genom donorového druhu je eliminovan ze zarode¢né
linie premeioticky, zatimco klonalni genom podstoupi reduplikaci a az nasledné buriky
vstupuji do meidzy (Heppich S. et al. 1982; Tunner a Heppich 1982; Tunner a Heppich-
Tunner 1991). Za ucelem pfinést novy vhled do této problematiky jsme pouZili (jiz vySe
zminovanou) metodu CGH, ktera nam umoznila v mitotické metafazi a v raznych fazich
prvniho meiotického déleni rozpoznat, které chromozomy patfi genomu P. ridibundus a
které P. lessonae a zda jsou v dané fazi zastoupeny oba genomy nebo pouze jeden z
nich. Principem metody CGH je hybridizace (a vzajemna kompetice) dvou razné
znacenych celogenomovych sond aplikovanych na stejny preparat, kde je nasledné
mozné zejména na zakladé vyskytu rdznych genomové specifickych repetitivnich se-
kvenci identifikovat (v rdmci ur€itého rozsahu evoluc¢nich vzdalenosti) rozdily mezi dvéma
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genomy. Na podobném principu funguje i jednodussi varianta, genomova in situ hybridi-
zace (GISH) (Kato A. et al. 2005; Markova M. a Vyskot B. 2009). Obé metody jsou vhodné
pro mapovani genomové kompozice mezidruhovych homoploidnich nebo polyploidnich
hybridd (napf. Bi K. a Bogart J.P. 2006; Knytl M. et al. 2013; Pereira C.S.A. et al. 2014;
Majtanova Z. et al. 2016), pro porovnavani divergence repetitivnich oblasti genomu mezi
(blizce) pfibuznymi druhy (napf. Valente T.G. et al. 2009; Majka J. et al. 2016) a nasly své
uplatnéni i pfi studiu molekularniho sloZeni pohlavnich chromozéma (Traut W, et al. 1999;
Traut W. a Winking H. 2001; Altmanova M. et al. 2016; Montiel E.E. et al. 2017; Zrzava et
al. 2018), pfi analyze puvodu B chromozomu (Fantinatti B.E.A. et al. 2011) a pfi studiu
eliminace genomu (napf. Sakai C. et al. 2007).

Dynamika evoluce pohlavnich chromozému niZSich obratlovcd

Vedle pfipadu asexudlni/unisexualni reprodukce je u nizSich obratlovcti dokumen-
tovana znacna diverzita strategii pohlavni diferenciace (zahrnujici gonochorizmus i rizné
formy hermafroditizmu) a mechanizmd determinace pohlavi, které zahrnuji environmen-
talni i genetické ureni pohlavi a vramci posledni skupiny pak systémy polygenni i
systémy s pohlavnimi chromozémy (Devlin R.H. a Nagahama Y. 2002; Herpin A. a Schartl
M. 2015; Schartl M. et al. 2016; Guiguen Y. et al. 2018). Zaroven se nezfidkakdy ode-
hravaji rizné prechody mezi jednotlivymi vySe zminénymi mechanizmy. KdyZ se za-
méfime konkrétné na ryby, dosud jen u 5 % cytogeneticky studovanych druhl byly od-
haleny pohlavni chromozomy (Arai R. 2011), ale i tak malé procento v sobé skryva celkem
devét raznych systémua (@XX/EXY; QXXIIX0; @X1X1XoX2/3X1X2Y; QXX/IEXY1Y2;
QXX XoXol EX1Y1X2Y2; 3ZZIQZW; 32ZIQZ0; 3ZZIQZW W2, 32121222519 Z1W1Z2W )
(napf. de Oliveira R.R. et al. 2008; Kitano J. a Peichel C.L. 2012; Ferreira M. et al. 2016;
Araya-Jaime C. et al. 2017). AZ na par vyjimek jako jsou napfiklad zastupci Neotropickych
trnobfichych ryb (Characiformes) rodd Characidium, Parodon, Megaleporinus a Tripor-
theus (napf. Artoni R.F. et al. 2001; Vicente V.E. et al. 2003; Machado T.C. et al. 2011,
Parise-Maltempi P.P. et al. 2013; de Barros L.C. et al. 2018) se pohlavni chromozémy
vyvinuly nezavisle v riznych liniich a €asto vykazuji nepravidelnou distribuci u blizce pfi-
buznych druhtd (Mank J.E. et al. 2006). Rizné systémy pohlavnich chromozému v riz-
nych fazich diferenciace (nebo shodny systém vznikly konvergentné z jiného péaru auto-
z6émud) mohu byt nalezeny u blizce pfibuznych druhl, a dokonce i vramci rdznych
populaci téhoz druhu (napf. Colihueque N. et al. 2001; Takehana Y. et al. 2007; de
Oliveira R.R. et al. 2008; Henning F. et al. 2008; Mank J.E. a Avise J.C. 2009; Kitano J.
et al. 2009; Herpin A. a Schartl M. 2015; Schartl M. et al. 2016; Guiguen Y. et al. 2018).
Takové néalezy dokazuji znacnou evoluéni plasticitu rybich pohlavnich chromozému,
nachylnych k ¢astému pfechodu mezi jednotlivymi systémy (Mank J.E. et al. 2006; Mank
J.E. a Avise J.C. 2009) — jevu, ktery je pozorovan také u obojzivelnika a plazt (Pennell
M.W. et al. 2015; Schartl M. et al. 2016; Miura I. 2018). U vSech zmifiovanych skupin mu-
Ze byt nachylnost k tomuto procesu spjata s tzv. homomorfnim charakterem gonozému,
tzn., Ze chromozémy X a Y nebo Z a W maji natolik shodnou morfologii, Ze je v fadé
pfipadd neni mozné od sebe cytologicky odliSit konvenénimi metodami. TrebaZe z hle-
diska sekvence DNA se jizZ o homomorfni chromozomy jednat nemusi, neparovy pohlavni
chromozém dosud nepodlehl vyrazné degeneraci, ktera by mohla limitovat moznos-
ti pfechodu na jiny pohlavni systéem (Mank J.E. a Avise J.C. 2009; Gamble T. 2016;
Schartl M. et al. 2016). S homomorfnim chakakterem gonozému dale souvisi i) vysoka
pravdépodobnost, Ze vySe uvedené procento ryb s pohlavnimi chromozomy pfedstavuje
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vyrazné podhodnoceni reality a ii) relativni evoluéni mladi pohlavnich chromozému kost-
natych ryb, coz z nich zaroven déla vhodnou modelovou skupinou pro studium ¢asnych
fazi diferenciace téchto specializovanych oblasti genomu (Nanda I, et al. 2014; Reichwald
K. et al. 2015; Gamble T. 2016; Schartl M. et al. 2016; Guiguen Y. et al. 2018). Navic se
v posledni dobé ukazuje (u ryb i jinych organizm), Zze pfitomnost ranych fazi vyvoje po-
hlavnich chromozému a rovnéZz samotny mechanizmus pfechodu mezi riznymi systémy
mohou mit kauzalni souvislost s ekologickou adaptaci, speciaci nebo genomovym konflik-
tem (Qvarnstrom A. a Bailey R.l. 2009; Kitano J. et al. 2009; Yasukochi Y. et al. 2011,
Nguyen P. et al. 2013; Smith D.A.S. et al. 2016; Bracewell R.R. et al. 2017).

Druhové komplexy Neotropické sladkovodni ichtyofauny

S vySe uvedenou dynamikou pohlavnich chromozoma byva u ryb nékdy asocio-
vana i problematika druhovych komplexd, ktera je obzvlasté rozSifené v Jizni Americe.
Spolu s ekologickou rozmanitosti se zde nepochybné projevila bohata geologicka minu-
lost tohoto kontinentu, ktera méla zasadni vliv na ¢lenitost a fragmentaci vodnich ekosys-
témua a ¢ini z Neotropické oblasti druhové nejbohatsi sladkovodni ichtyofaunu na zemi
(pfiblizné 5 200 druhu ze 17 rybich Fadd, tj. cca 40% vSech sladkovodnich ryb a cca 16%
ryb celkové; Albert J.S. a Reis R.E. 2011; Nelson J.S. et al. 2016; Reis R.E. 2016). Pfitom
nemaly pocet zejména recentnich studii naznacuje diverzitu jeSté mnohem vysSi, nebot
pod jednim druhem byva nezfidka skryto nékolik druhu kryptickych, které nelze ¢asto
rozlisit morfologicky (Pereira L.H. et al. 2013; Ramirez J.L. et al. 2017). Tvofi tedy tzv.
druhové komplexy (v jiném smyslu, nez je pouzivano vyse pro unisexualni taxony), které
byly nalezeny napf. u polozubky Apareiodon affinis, pathofovce Gymnotus carapo, riz-
nych sesterskych druhu tetry rodu Astyanax, pirané Serrasalmus rhombeus, krunyfovce
Ancistrus cirrhosus nebo Sirokohlavce Bunocephalus coracoideus (Pereira L.H. et al.
2013; Ferreira M. et al. 2016, 2017; Prizon A.C., et al. 2017; Cioffi MB et al. 2018). Zvlastni
pozornost zasluhuje ¢eled trahirovitych (Characiformes: Erythrinidae), ktera sice zahrnuje
pouhé tfi rody a 19 dosud znamych druh (Eschmeyer W.N. et al. 2018), ale cela fada
studii naznacuje pritomnost hned nékolika druhovych komplexu (pfehled viz Cioffi M.B. et
al. 2012). Nejvice zajimava situace je u nejrozSifenéjSich druhd, tj. u trahira ¢erveného
Erythrinus erythrinus a trahira malabarského Hoplias malabaricus. Tyto druhové komple-
Xy na rozdil od nedavno revidovaného komplexu Hoplias lacerdae disponuji zna¢nou
karyotypovou variabilitou, s jasné definovanymi mezipopula¢nimi rozdily (Bertollo L.A.C.
et al. 2000; Cioffi M.B. et al. 2012).

Druhovy komplex trahira malabarského (Hoplias malabaricus)

Cytogeneticky nejstudovanéjSim druhovym komplexem a jednim z nejstudovanéj-
Sich ryb obecné je H. malabaricus, nejrozSifené;si trahirovita ryba v Jizni Americe, vysky-
tujici se od pacifického pobrezi Kostariky, napfi¢ Brazilii az po Argentinu, Uruquay a
Surinam (Bertollo L.A.C. et al. 2000). Jedna se o no¢niho dravce s adaptaci na Zivot v ma-
lych fragmentovanych populacich. Je to usedly, malo pohyblivy druh, s limitovanymi moz-
nostmi pro migraci a pro rozsifovani svého areélu. Snadno se oviem adaptuje na razné
¢asto i nehostinné podminky, coZ mu v obdobi destd pomaha pasivné se Sifit pfes do-
&asné vodni plochy (napf. Rios F.S. et al. 2002). Zivot v izolovanych populacich s absenci
genového toku ma u této ryby nepochybné vliv na zvySenou moznost fixace ndhodnych
chromozémovych zmén (viz Charlesworth B. a Wall J.D. 1999). Aktualné je u trahira H.
malabaricus znamo sedm karyotypovych forem neboli karyomorf (A-G), které lze i pfes
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nepatrné rozdily v morfologii téla identifikovat na zakladé poc¢tu chromozému, odlisné
struktury karyotypl a pfitomnosti ¢i absenci pohlavnich chromozému. Molekularni, bio-
geografické, fylogeografické i cytogenetické studie shodné ukazaly, Ze mezi karyomorfy
nedochazi ke genovému toku, nebot nebyly nalezeny az na jedinou recentni vyjimku
(Utsunomia R. et al. 2014) zadné hybridni formy. Takovy stav naznacuje pokrocilou fazi
reproduktivni izolace mezi jedinci s rGznym karyotypem (Marques D. et al. 2013 a prace
zde uvedené). Soucasné studie zaloZzené na metodé DNA barcoding vyrazné podporuji
teorii 0 samostatnych druzich v ramci komplexu H. malabaricus, a dokonce je zde naznak
jesté slozitéjSi evolu¢ni dynamiky, neZ jakou naznacuji karyotypy (Cardoso Y.P. et al.
2018; Jacobina U.P. et al. 2018). Samostatnou kapitolou jsou pak pohlavni chromozémy
u této ryby. Zatimco karyomorfy B, C a F maji vznikajici nebo jiz diferencované gonozomy
XY, u karyomorf D a G byly nalezeny neopohlavni systémy (X1X2Y a XY1Y2). | pfes znacny
dosavadni pokrok v poznani mechanizmi vzniku a miry homologie mezi zminénymi
systémy pohlavnich chromozoma (Cioffi M.B. et al. 2011a,b; Cioffi M.B. et al. 2013) fada
otadzek zlstala nezodpovézena. V rdmci mezinarodni spoluprace jsme recentné aplikovali
celochromozémové malovaci sondy (WCP; whole chromosome painting) a komparativni
genomovou hybridizaci u zastupcu karyomorf A-D, F a G, abychom odhalili pfitomnost a
molekularni sloZzeni pohlavné-specifickych segmentu u heterogametického pohlavi a te-
stovali vzdjemnou homologii pohlavnich chromozému napfi¢ karyomorfy a u blizce pfi-
buznych druhu trahird.

Sdileny systém pohlavnich chromozém ZZ/ZW u sesterskych druht tetry rodu Tri-

portheus
Podobné jako trahirové, také tetry rodu Triportheus vykazuji Sirokou geografickou
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nich velmi vyrazné stupném diferenciace pohlavnich chromozému. VSechny dosud studo-
vané druhy této monofyletické skupiny (11/19) maji shodny karyotyp (2n = 52) i systém
pohlavnich chromozému 3Z22/Q2ZW (Artoni R.F. et al. 2001; Yano C.F. et al. 2016). Jedna
se tak v rdmci ryb o zcela unikatni pfipad. W chromozém se mezidruhové liSi velikosti i
obsahem heterochromatinu, nicméné je vzdy mensi nez Z. Pfedmétem soucasné studie
bylo za pouziti fluorescenéni hybridizace in situ (FISH) s repetitivni DNA, WCP a CGH
analyzovat miru diferenciace a mezidruhové homologie pohlavnich chromozémuad ZW u
sesterskych druhd tohoto taxonu a korelace vysledkd s recentné publikovanymi fylogene-
tickymi vztahy (Malabarba M.C.S.L. 2004).

Cile prace

Hlavnim cilem tohoto souboru praci bylo studovat evolu¢ni dynamiku genomu véet-
né konkrétnich evolu¢nich procest a fenoménu u kostnatych ryb a u vodnich skokanu ro-
du Pelophylax, kde je mozné zodpovédét nastolené otazky pomoci analyz chromozémo-
vych a subchromozémovych zmén, pomoci metod molekuléarni cytogenetiky a s pfispénim
metod dalSich biologickych disciplin.

32



Specifické cile prace byly nasleduijici:

1) Oveéfit potencial karyotypovych zmén jako evolu¢ni sily v pozadi enormni syste-
matické a odtud taxonomické a ekologické diverzifikace mienek Celedi Nema-
cheilidae (Teleostei: Cobitoidea). (Sember A. et al. 2015)

2) Studovat dynamiku repetitivnich sekvenci u diploidnich i tetraploidnich sekavek ¢e-
ledi Botiidae (Teleostei: Cobitoidea) a analyzovat ptivod endemické sekavky ‘Botia’
zebra (Teleostei: Cobitoidea), potencialniho hybrida druht Leptobotia guilinensis
(2n) a S. pulchra (4n) (Bohlen J. et al. 2016; Sember A. et al. 2018b)

3) Popsat moznosti vyuZiti metod GISH a CGH v cytogenetické analyze ryb a optima-
lizovat jejich protokol pro analyzu vybranych skupin paprskoploutvych ryb (Symo-
nova R. et al. 2015)

4) VyuZit metodu CGH pro studium mechanizmu eliminace genomu ve spermato-
genezi u hybridogeneticky se mnoziciho skokana zeleného P. esculentus (DoleZzal-
kova M. et al. 2016)

5) Odhalit pfitomnost a molekularni sloZzeni pohlavné specifickych segmentd u
heterogametického pohlavi trahira H. malabaricus (metodou CGH) a testovat vza-
jemnou homologii pohlavnich chromozému napfi¢ karyomorfy tohoto druhového
komplexu i u blizce pfibuznych druhG (metodou WCP). Zaroven analyzovat miru
divergence mezi karyomofy na urovni distribuce repetitivnich sekvenci (Cioffi M.B.
et al. 2017; de Oliveira E.A. et al. 2018, Sember A. et al. 2018a)

6) Analyzovat miru diferenciace ortolognich pohlavnich chromozému u sesterskych
druht tetry rodu Triportheus (Yano C.F. et al. 2017a; Cioffi M.B. et al. 2017)

Material a metodika

Ryby a Zaby: Ryby byly zakoupeny od zahrani¢nich a tuzemskych soukromych chovateld,
chovatell akvarijnich ryb, z rybich farem anebo byly uloveny na konkrétnich lokalitach na
zakladé patficnych povoleni. Posledni varianta se tyka i skokanu rodu Pelophylax.

Priprava chromozomovych preparatd: Chromozdémové suspenze byly pfipraveny z plou-
tvi, ledvin, gonad nebo kostni dfené a z kultivace krve (lymfocytd). Ve vétsiné pripadd byl
pouzit kolchicin pro zvySeni mitotického indexu; dale 0.075M KCI jako hypotonicky roztok,
methanol-octova fixaz (3:1 v/v) a vysledné chromozémové preparaty byly barveny 5%
roztokem Giemsy ve fosfatovém pufru (pH 6.8). Vhodna skla byla odbarvena a dale od-
vodnéna vzestupnou ethanolovou fadou (70, 80 a 96%) pro pouZiti dalSich cytogene-
tickych technik.

Konvencni cytogenetika: C-pruhovani za pouziti hydroxidu barnatého, fluorescenéni pru-
hovani za pouziti Chromomycinu Az a DAPI (4',6-diamidino-2-phenolindol), detekce nu-
kleolarnich organizatort (NOR) pomoci dusi¢nanu stfibrného.

Izolace DNA: Pro izolaci DNA byla vyuzita svalova tkan, krev, jatra nebo ocasni ploutev.
Zejména pro UCely CGH byla pouZita standardni fenol/chloroform/isoamylalkoholova
metoda s vyuZzitim zkumavek PhaseLock (5PRIME) pro snazsi separaci proteinove vrstvy;
v malém procentu pfipadl byl vyuzit Qiagen DNAeasy Blood & Tissue Kit.
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Priprava sond na FISH: sondy pro 5S a 28S rDNA (tandemoveé uspofadané klastry genu
kodujici ribozomalni RNA), 5SHindlll satelitni DNA a pro U2 snDNA (tandemové repetice
genu pro U2 snRNA) byly generovany pomoci PCR s primery popsanymi v pfedchozich
cytogenetickych studiich (viz pfislusné publikace). Pozadované fragmenty byly klonovany
(pDrive vektor, Qiagen) a pouzity k transformaci kompetentnich bunék (QIAGEN EZ Com-
petent Cells). Pozitivni kolonie byly vybrany na zakladé modro-bilé selekce a plazmidy
byly nasledné z bunék izolovany (QIAprep Spin Miniprep Kit) — vSe podle ndvodu vyrobce.
Zaklonované fragmenty byly sekvenovany (ABI Prism 3130; Applied Biosystems) a
identita vyslednych editovanych sekvenci byla ovéfena pomoci BLAST/N analyzy. Pouze
fragmenty s ovéfenou identitou byly znaceny nick translaci (Abbott Molecular) nebo
pomoci sekundarni PCR, v obou pfipadech nepfimo, tj. pomoci haptenu (biotin-16-dUTP
a digoxigenin-11-dUTP; Roche) a pouzity jako sondy na jednobarevnou nebo dvoubarev-
nou FISH. Sondy pro rizné motivy mikrosatelitd byly pfipraveny a zna¢eny komeréné
(pfimé znaceni na 5'konci pomoci Cy3) (Sigma). Telomericka sonda byla vyrobena ne-
templatovou PCR pomoci primerd (TTAGGG)s a (CCCTAA)s a nasledny produkt byl zna-
¢en nick translaci. Hybridizacni smés na jeden preparat obvykle obsahovala 100-200 ng
kazdé sondy a 25 pg sonikované DNA z lososich spermii, vSe rozpusténé v hybridizanim
mixu o ruzném sloZeni, obsahujicim v3ak vzdy 50% formamid a 10% dextran sulfat.

FISH: Preparaty odvodnéné ethanolovou fadou byly inkubovany pfi zvySené teploté
(37°C, 90 min a 60 °C, 60 min) a po nasledném postupném opulsobeni RNazou A a
pepsinem byly denaturovany v 70-75% formamidu/2x SSC po dobu 3 min. Sonda v
hybridizacni smési byla denaturovana 6 min pfi 86 °C. Hybridizace probihala pfes noc (37
°C, vlhkad komirka). Stringenéni myti zahrnovalo 50% formamid/2x SSC a 1x SSC.
Nepfimo znace-né sondy byly detekovany pomoci Avidin-FITC (Sigma), Streptavidin-Cy3,
Streptavidin-FITC (Invitrogen), Anti-DIG-Rhodamin nebo Anti-DIG-FITC (Roche). Chro-
mozomy byly podbarveny pomoci DAPI v médiu obsahujicim antifade proti rychlému zha-
Seni fluores-cence (Cambio nebo Vector).

TSA-FISH a PNA-FISH pro detekci telomerickych sekvenci: Sonda pfipravena netempla-
tovou PCR byla pouzita bud na standardni FISH nebo byla detekovana pomoci tyrami-
dové amplifikace signalu (TSA) podle navodu vyrobce (Invitrogen). V jinych pfipadech by-
la pouzita komeréné vyrobena PNA (peptide nucleic acid) sonda a cely protokol FISH byl
proveden dle navodu vyrobce (Dako).

CGH: Hybridiza¢ni smés na kazdy preparat obsahovala 500-1000 ng kazdé z porovna-
vanych sond (tj. napf. 500 ng sam¢i a 500 ng samici zna¢ené celogenomové DNA) a 25-
50 pg sonikované DNA z lososich spermii, majici funkci nespecifické blokujici DNA.
Nadbytek specifické kompetitivni DNA (pfipravené z jedince toho druhu a pohlavi, kte-
rému patii chromozomy na analyzovaném preparatu) pro vyblokovani spole¢nych vysoce
repetitivnich sekvenci byl pouzivan v poméru 15:1-50:1 ku sondé. Kompetitivni DNA byla
pfipravena bud sonikaci genomové DNA (ultrazvukovy homogenizator Sonopuls HD
2070, Bandelin Electric), amplifikaci genomové DNA pomoci Illustra GenomiPhi V2 DNA
Amplification Kit (GE Healthcare) a sonikaci produktu, nebo byla pfipravena Cot-1 DNA
(tj. frakce genomu zahrnujici vysoce a stfedné repetitivni sekvence) pomoci specifického
protokolu) (Zwick M.S. et al. 1997) Hybridiza¢ni protokol se od vySe uvedeného liSil zejmé-
na dobou hybridizace (60-72 h).
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WCP: 15 kopii kazdého z vybranych pohlavnich chromozéma trahira H. malabaricus (Y
chromozém karyomorfy F = HMF-Y; X chromozém karyomorfy G = HMG-X; Y1
chromozém karyomorfy G = HMG-Y1) bylo separovano pomoci sklenéné jehly pfipevnéné
na mechanicky manipulator, pod invertovanym mikroskopem (Zeiss Axiovert 135, Jena,
Némecko, labortof profesora Thomase Liehra). Ziskany chromozémovy material byl am-
plifikovan ve dvou naslednych PCR reakcich s degenerovanymi oligonukleotidy (DOP
PCR). Pfi druhé reakci byly fragmenty zna¢eny pomoci Spectrum Orange-dUTP a/nebo
Spectrum Green-dUTP (Vysis). Finalni hybridiza¢ni mix obsahoval 60 pg blokujici Cot-1
DNA (pfipravené napul z druhu, jehoZ chromozém je mapovan a napul z druhu, jehoz
chromozdmy jsou analyzovany na preparatu). V pfipadé sondy HMF-Y bylo nutné pouzit
velmi Setrnou variantu C-pruhovani, aby byl dany chromoz6m rozeznatelny od chromoz6-
mu X. Experimenty zahrnovaly také hybridizaci malovacich sond dalSich pohlavnich
et al. 2011c; Cioffi M.B. et al. 2013). Stejny postup byl pouZit pro pfipravu malovacich
sond odvozenych od Za W chromozému tetry zlatolesklé Triportheus auritus.
Hybridiza¢ni protokol se od vySe uvedeného liSil zejména dobou hybridizace (1 den pfi
vnitrodruhové hybridizaci, 3-7 dni pfi mezidruhové hybridizaci).

Mikroskopie: svételna a fluorescencni (Olympus BX50, Provis AX70 Olympus). Mikro-
skopy byly vybaveny pfislusnou sadou barevnych filtr pro snimani DAPI a fluorescen-
¢nich signalu. Vysledné obrazky byly komponovany a upravovany v programech IKAROS
(Metasystems), Adobe Photoshop CS6, Microlmage (Olympus) nebo Image Pro Plus
(Media Cybernetics).

Molekularné-fylogenetické analyzy: Fylogenetické stormy byly vytvofeny na podkladé
Bayesianské analyzy jednoho mitochondrialniho (cytochrom b) a dvou jadernych (RAG1,
IRBP) genu.

Vysledky a diskuze

PFevazujici uniformita 2n vs. variabilita na sub-chromozémové urovni u mienek ¢eledi Ne-
macheilidae

Ve studii Sember et al. (2015) jsme analyzovali 19 druh( mfenek reprezentujicich
vSechny hlavni evoluéni linie této skupiny a zahrnujici jak druhy hojné rozSifené, tak i en-
demitni. Jednalo se o prvni aplikaci molekularné-cytogenetickych technik u této diverzi-
fikované Celedi. Vysledky hybridizacnich experimentd byly mapovany na fylogeneticky
strom odvozeny z molekularné-fylogenetické analyzy. Studie odhalila, Ze vétSina druh( si
udrZuje evolu¢né konzervativni 2n = 50, ale liSi se pomérem jedno— a dvouramennych
chromozému (pravdépodobny dusledek pericentrickych inverzi, adice heterochromatinu,
pfipadné centromerického posunu). U druhd Nemachilichthys ruppeli (2n = 38) a
Schistura notostigma (dvé karyotypové formy; 2n = 44 nebo 48) naopak sehraly dulezitou
roli v karyotypové diferenciaci Robertsonovy (Rb) translokace, které v prvnim pfipadé
zachovaly vnitfni telomerické sekvence (ITS, interstitial telomeric sites), zatimco ve
druhém pfipadé doSlo k jejich erozi, naznalujici odliSny mechanizmus pFestavby (viz
Slijep€evi¢ P. 1998). Pozoruhodny je ojedinély nalez neopohlavniho systému XY1Y2 u
druhu Schistura fasciolata, ktery odpovida pozorované nahodné distribuci gonozému bez
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zjevne korelace s fylogenetickymi vztahy kostnatych ryb (Mank J.E. et al. 2006). V ramci
sekavcovitych ryb |ze nalézt pouhé tfi dalSi druhy s odhalenymi pohlavnimi chromozémy
(Devlin R.H. a Nagahama Y. 2002; Arai R. 2011). Ani vétSina dalSich cytogenetickych
charakteristik nekorespondovala s pfibuzenskymi vztahy studovanych druht ve fylogene-
tickém stromu, coz ukazuje, Ze v rliznych liniich Nemacheilidae se odehrala fada para-
lelnich konvergentnich procesu karyotypové diferenciace. FISH ukazala u vétSiny druh(
konzervativni jeden par 45S rDNA (pozorovany u vétSiny dosud studovanych kostnatych
ryb; Sochorova J. et al. 2018) a zna¢né variabilni pocet lokusu pro 5S rDNA (2-20).
Pfipady zmnoZenych lokust rDNA, jejich obasna syntenie nebo pfima ko-lokalizace,
intraspecifické polymorfizmy ve struktufe a v poctu téchto lokusl a k tomu variabilita na
arovni distribuce a kompozice heterochromatinovych blokd poukazuji na znaénou
variabilitu pozorovatelnou na sub-chromozémové Urovni u této skupiny ryb. Tato dynami-
ka zustavala dosud skryta pfi aplikaci konvencni cytogenetiky. Pozorované jevy mohou
mit vztah k evolu¢nim procesim spjatych s radiaci, endemizmem a s kolonizaci Sirokeé
Skaly habitat u této skupiny. NejvysSimi pocty lokus 5S rDNA disponovali vétSinou fylo-
geneticky nejodvozenéjsi zastupci a druhy s malou velikosti efektivni populace (€asto za-
roven patfici mezi endemity).

Klastry rDNA jsou zdaleka nejrozsifenéjSim cytogenetickym markerem aplikova-
nym u nemodelovych organizmu. Navzdory Udajum v prvni verzi rDNA databaze Zivoci-
chl (Sochorova J. et al. 2018), mapovani 5S a/nebo 45S rDNA u ryb bylo dosud usku-
teCnéno v minimalné Sesti stech publikovanych studiich (A. Sember, kvalifikovany odhad
ke dni 29.12.2018). Pfi tomto poctu se jiz stacilo potvrdit podezfeni, Ze ani 5S, ani 45S
rDNA nemusi vzdy adekvatné poslouzit jako cytotaxonomicky marker pro rozliSeni druh,
jak se dfive myslelo (Amemiya C.T. a Gold J.R. 1988). Naopak jsou s pfibyvajicimi
studiemi odhalovany zna¢né mezipopulaéni rozdily a polymorfizmy rizného typu v rdmci
druhu (napf. Castro J. et al. 2001; Bueno V. et al. 2014; Traldi J.B. et al. 2016). | pfes ce-
lou fadu studii, kde zména pocCtu a polohy rDNA klastru poukazala na pova-
hu chromozomové prestavby (napf. Porto-Foresti F. et al. 2004; Fernandes C.A. et al.
2017), pfipadné pomohla objasnit mechanizmus vzniku pohlavnich chromozému (napf.
Cioffi M.B. et al. 2011a), je zfejmé, Ze se dynamika této multigenové rodiny ¢asto poji
s transpozici a s ektopickou (= nealelickou/heterologni) rekombinaci. U mfenky Schistura
pridii (18 signali 5S rDNA) jsme odhalili pfitomnost non-LTR (long terminal repeat)
retrotranspozoénu L1-2_DR, jehoZz nekompletni kopie se nachézely pobliz kodujici oblasti
genu pro 5S rRNA. Praci, které dokumentuji asociaci konkrétnich transponovatelnych
elementd (TES) s neobvykle namnozenym poctem lokust rDNA ryb pfibyva (napf. Cioffi
M.B. et al. 2010; Symonova R. et al. 2013; da Silva M. et al. 2016; Symonova R, et al.
2017). Zda se tedy, Ze rDNA je (alespon u nékterych organizmu) vhodny marker spiSe
pro zachyceni rozdilné dynamiky genomd u pfibuznych druhd, kterd muaze pfipadné
souviset s probihajicim procesem genomové divergence a speciace (Symonova R, et al.
2013). Evoluéni zmény v karyotypu mohou lépe odhalit vice konzervované markery jako
je napf. klastr gena pro histon H3 (napf. Zhang L. et al. 2007). Mapovani rDNA pomoci
FISH mé& vSak stale velky potencial pfi detekci hybridnich a polyploidnich forem a
identifikaci parentalnich druhd (napf. Zhu H.P. et al. 2006; Zhang C. et al. 2015) a — jak
se ukazuje ¢im dal Castéji — pfi studiu diferenciace pohlavnich chromozém (viz dale).
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Sekavky Celedi Botiidae podstoupily pravdépodobné jednu evoluéné starou polyploidy-
zacni udalost

Dvé publikace (Bohlen J. et al. 2016; Sember A. et al. 2018b) byly zaméfeny na
analyzu polyploidizaéni udalosti u sekavek z monofyletické celedi Botiidae. Dvanéact druh
bylo vybrano jako reprezentativni vzorek pro porovnani diploidini a tetraploidni linie. Stej-
né jako u mienek se jednalo o prvni vhled do karyotypovych/genomovych charakteristik
pomoci molekularni cytogenetiky (Sember A. et al. 2018b). NaSe vysledky ukazaly
odliSnou evoluéni dynamiku klastru repetitivnich gena, klesajici ve sméru 5S rDNA > 45S
rDNA > U2 snDNA. Je pozoruhodné, Ze az na jednu vyjimku (paradoxné diploidni druh
Leptobotia microphthalma, 4 signaly), vSechny druhy ukazaly stabilni pocet dvou klastra
U2 snDNA (Obr. 1a). | s ohledem na narUstajici mnoZstvi vysledkd mapovéani tohoto
markeru u ryb (napf. Yano C.F. et al. 2017b a prace zde uvedené) se zda, Ze by U2
snDNA mohl pfedstavovat podobné konzervativni marker jako napf. histon H3. V naSem
konkrétnim pfipadé je zejména pozoruhodna pfitomnost dvou misto &tyF pfedpokladanych
klastri U2 snDNA u tetraploidd (Obr. 1a). To naznacuje, Ze genomy polyploidnich seka-
vek dospély do pokrocilé faze re-diploidizace. Da se z toho tedy odvodit, Ze evoluéni linie
Botiidae skutecné prodélala jiz relativné starou polyploidizaci a vzhledem k uniformité
pozorovaného poctu signald U2 snDNA se jednalo s velkou pravdépodobnosti o jedinou
udalost. Naopak pocty signalt rDNA znovu nekoreluji (az na vyjimky — Botia almorhae a
B. udomritthiruji) s fylogenetickymi vztahy, nejsou informativni z hlediska analyzy poly-
ploidie a ponékud prekvapivé vykazuji vétsi variabilitu u diploidnich druhud. Vyraznou vy-
jimkou je druh Yasuhikotakia lecontei s amplifikovanym a zaroven variabilnim poctem
klastr 5S rDNA (13-24) (Obr. 1a). Obecné se da fici, Zze mozaika diploidnich a tetra-
ploidnich poctd lokust rDNA markerd u polyploidd naznacuje pomérné znacné rozdily v

vs v

hypotézadm (napf. Kaewmad P. et al. 2014), ani naSe rozsahla karyotypova analyza nas
nepfriblizila k vyfeSeni otdzky, zda duplikace genomu probéhla mechanizmem auto- nebo
alopolyploidie. Ziskana data ale mohou byt uzite¢na pro vyhodnoceni pravé probihajicich
sekvenacénich analyz genom vybranych sekavek.

Aredly zastupcl Botiinae a Leptobotiinae se obvykle viibec nepfekryvaji, ale vy-
jime€né se néktefi zastupci rodu Leptobotia, Parabotia Leptobotiinae) a Sinibotia (Bo-
tiinae) vyskytuji na spole¢nych lokalitach v oblasti nékterych tokl €inskych fek (Kottelat
M. 2012). Studie Bohlen et al. (2016) analyzuje sekavky druha Sinibotia pulchra, "Botia
zebra (Botiinae) a Leptobotia guilinensis (Leptobotiinae), vyskytujicich se sympatricky
v urc¢itém useku jiho€inské feky Li. | pfes znacné geografické rozSifeni ostatni kongene-
rickych druhd rodu Sinibotia a Leptobotia v ramci Asie (v€etné S. pulchra), druhy "‘B.”
zebra a L. guilinensis jsou endemitem pro danou lokalitu. Pozoruhodné je dale napadna
podobnost zminénych druhu v fadé diagnostickych morfologickych znacich. Cilem studie
Bohlen et al. (2016) proto bylo analyzovat a posoudit, zda je sekavka "B.” zebra pro-
duktem mezidruhového kfizeni druht L. guilinensis a S. pulchra. NaSe analyza kombino-
vala morfologickd, fylogeneticka, alozymova a cytogeneticka data. S vyjimkou morfolog-
gickych dat, vysledky vS8ech ostatnich analyz vedly k zamitnuti hypotézy o hybridnim
puvodu. Ani nasledné experimenty FISH nenaznadily intermediarni hybridizani vzory
(Sember A, et al. 2018b). Hlavnim vysledkem studie je tedy odhaleni neobvyklych mimikry
druhu “B."zebra srovnatelnychh napf. s pozorovanim u pancéiniki rodu Corydoras
(Alexandrou M.A. et al. 2011). Soudime tedy, Ze "B."zebra je zastupcem rodu Sinibotia a
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Ze se jedna o druh s vybornou morfologickou adaptaci (napodobujici diploidni druh L.
guilinensis) na dané prostfedi.

Obr. 1: Priklady vysledk G hybridiza énich experiment . S vyjimkou obrazku (B) se jedna o
mitotické chromozémy. Chromozémy jsou podbarveny DAPI (modrd; s vyjimkou obrazku F, kde
je DAPI v ¢ervené pseudobarveé, pro lepsi kontrast). (A) FISH se sondami pro 5S rDNA (zelené
signaly) a U2 snDNA (¢ervené signaly) u sekavky Yasuhikotakia lecontei. (B) CGH na meiotickych
chromozémech v pozdni profazi | u hybridogenetického skokana zeleného Pelophylax esculentus.
Sondami jsou celogenomové DNA z P. ridibundus (Eervena) a P. lessonae (zelena). Zde Sipky
ukazuiji priklady bivalentl tvofenych homeologickymi chromozémy parentalnich genomu, otevfe-
né trojuhelnikové Sipky mifi na standardni bivalenty a hvézdic¢ka indikuje pfiklad univalentu. (C,D)
WCP u samce Hoplias malabaricus (karyomorfa G); (C) Sondy jsou pfipravené z Y chromozému
karyomorfy F (zelena) a Y1 chromozém( karyomorfy G (Cervena); (D) Sondy jsou pfipravené z X
chromozému karyomorfy B (zelend) a X1 chromozému karyomorfy D (Cervend). (E) CGH u
Tripotheus signatus. Hybridizace samci (€ervena) a samici (zelena) celogenomové sondy ukazuje
akumulaci samicich specifickych sekvenci na chromozému W. Akumulace repetitivni DNA shodné
pro obé pohlavi vytvari kompozitni Zluté signdly. Ramecek vilevo ukazuje pozici klastrd rDNA.
Ramecek vpravo ukazuje hybridiza¢ni vzor po pouziti WCP s chromozémy Z (Cervend) a W
(zelena) ze sesterského druhu T. auritus. (F) Telomerickd PNA FISH u sekavky Leptobotia
guilinensis. Telomerick4d sonda (zelena, resp. kompozitni Zlutd). Ve spodnim ramecku jsou
chromozémy, jejichz 45S rDNA klastry (zde zna¢ené Chromomycinem A3 — &ervend; DAPI
v zelené pseudobarvé) ko-lokalizuji s telomerickymi sekvencemi.
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Mechanizmus genomové eliminace neni uniformni u rdznych populaci hybridogenetické-
ho skokana P. esculentus

Studie Dolezalkova et al. (2016) sledovala strukturu a chovéani rodi¢ovskych geno-
mu v riznych fazi spermatogeneze hybridni populace samcu P. esculentus pomoci meto-
dy CGH (jejiz zavedeni a optimalizace pro experimenty na nizSich obratlovcich v ramci
nasi laboratofe byly podkladem pro sepsani knizni kapitoly — Symonova R. et al. 2015).
Hlavnim vysledkem této prace bylo zjisténi, Ze u nékterych samcu jsou oba rodi¢ovske
genomy stéle pfitomny v profazi prvniho meiotického déleni (Obr. 1b), coZ neni v souladu
s obecné rozSifenou hypotézou premeiotické eliminace. Na zakladé téchto vysledkd jsme
odvodili dvé pracovni hypotézy: i) eliminace genomu muzZe byt posunuta do pozdéjSich
fazi meidzy nebo ii) k eliminaci nedochazi vibec, dochazi pouze k separaci genomuU ve
druhém meiotickém déleni. Zaroven je patrné, Ze proces eliminace neni uniformni mezi
riznymi populacemi P. esculentus (Dedukh D. et al. 2015). Navazujici projekty se budou

soustfedit na bliZSi charakterizaci mechanizmu programované eliminace DNA modernimi
metodami molekularni (cyto)genetiky.

Dynamika pohlavnich chromozému u trahira Hoplias malabaricus

Cilem studii de Oliveira et al. (2018) a Sember et al. (2018a) bylo identifikovat pfi-
tomnost homomorfnich pohlavnich chromozému u karyomorf H. malabaricus, kde dosud
nebyly pohlavni chromozémy nalezeny a analyzovat miru diferenciace na molekularni
arovni u vSech objevenych pohlavnich chromozému. V neposledni fadé dosud nebyl ob-
jasnén mechanizmus vzniku neo-pohlavniho systému XY1Y> u karyomorfy G. Nékteré
dalSi otazky tykajici se miry homologie mezi systémy byly feSeny pomoci experiment(
s vyuzitim malovacich sond (WCP).

Jiz dfive pomohlo mapovani raznych repetitivnich sekvenci metodou FISH zodpo-
védét fadu otazek ohledné homologie pohlavnich chromozoémua mezi karyomorfy H.
malabaricus (Cioffi M.B. et al. 2012). VySlo mimo jiné najevo, Ze karyomorfa B je odvoze-
na z karyomorfy A a Ze karyomorfy A-D jsou si vice pfibuzné, podobné jako tomu je u
karyomorf E-G (Bertollo L.A.C. et al. 2000; Cioffi M.B. et al. 2012). Malovaci sondy pfipra-
vené mikrodisekci z riznych pohlavnich chromozému navic ukazaly nezavisly vyvoj po-
hlavnich chromozém karyomorfy B, C resp. D a nezavisly vyvoj mnohocetnych neopo-
hlavnich chromozédmu mezi druhy H. malabaricus a E. erythrinus z jinych part autozému
(Cioffi M.B. et al. 2011b,c; Cioffi M.B. et al. 2013). Rada otazek oviem zlistala nezodpové-
zena, zejména ohledné evolu¢nich vztah karyomorf E, F a G. Dostalo se mi té pfileZitosti
zapojit se v ramci postdoktorské staze do tohoto vyzkumu v brazilské laboratofi v Sdo
Carlos, kde se vySe nastinéné problematice vénuji nékolik desitek let a kde jsou autory
pfevazné vétsiny stéZejnich publikaci na dané téma.

Vysledky CGH zaméfené na porovnani divergence repetitivnich oblasti genomu
mezi karyomorfy potvrdily teorie o druhovém komplexu a moznosti post-zygotické repro-
duktivni izolace mezi izolovanymi populacemi (Sember A. et al. 2018b). Vysledky experi-
mentd CGH zaméfenych na charakterizaci pohlavnich chromozomu znazorriuje Obr. 2. U
karyomorfy A ani pfes indicie z pfedchozich studii (Cioffi M.B. et al. 2011c; Cioffi M.B. et
al. 2013) nebyla nalezena Zadna pohlavné specificka oblast na chromozémech u samcu.
Kromé& moznosti absence nascentnich pohlavnich chromozému v8ak neni mozné zcela
vyloucit nedostate¢nou akumulaci pohlavné specifickych sekvenci do miry, ktera by od-
povidala rozliSovacim schopnostem metody CGH. Pfipady, kdy metoda CGH selhala u
jinak potvrzenych pohlavnich chromozomu, jsou znamy (napf. (napf. Altmanova M. et al.
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2016; Green J.E. et al. 2016), stejné tak jako priklad Uspésné aplikace na velmi mladych
pohlavnich chromozémech (Montiel E.E. et al. 2017). Zadna detekovatelna akumulace
samcich specifickych signali nebyla nalezena ani u neopohlavnich chromozému X1 X2Y
samcu karyomorfy D. Tento systém prokazatelné vznikl ze systému XY u karyomorfy C
(Cioffi M.B. et al. 2011c), kde ovSem u samclt metoda CGH naznak molekularni diferen-
ciace mezi X a Y ukazala a vysledek je v souladu s pfedpokladanou ranou fazi tohoto
procesu (Cioffi M.B. a Bertollo L.A.C. 2010). U karyomorfy B se podafilo vizualizovat
drobnou pohlavnéspecifickou oblast na konci dlouhych ramének chromozému Y. Tento
systém pohlavnich chromozdma je atypicky z toho davodu, Ze k akumulaci repetic doslo
nikoliv na Y, nybrz na X chromozému (Cioffi M.B. et al. 2012). Podobna4 situace je znama
i u nékterych dalSich ryb (napf. Henning F. et al. 2008). Takovy pfipad muzZe byt alterna-
tivné vysvétlen deleci bloku repetitivnich sekvenci na chromozému Y (Salvadori S. et al.
2018). U karyomorfy F byly odhaleny nascentni pohlavni chromozémy tvorené nejvétSim
metacentrickym parem. Skutecnost, Ze do pohlavné specifické oblasti slabé mapovaly i
samici sekvence sveédc¢i o ¢asné fazi diferenciace. Nakonec byl odhalen pohlavné speci-
ficky isek na chromozému Y1 u karyomorfy G, kde mimo jiné akumuluji i nékteré konkrétni
repetitivni sekvence (de Oliveira E.A. et al. 2018).

Vysledky WCP s malovacimi sondami odvozenymi z pohlavnich chromozému od-
halily homologii mezi pohlavnimi chromozémy F a G (Obr. 1c), &imZ byla potvrzena hypo-
téza, Ze tyto karyomorfy jsou pfibuzné. Dale byla zjiSténa absence homologie s dalSimi
pohlavnimi systémy u karyomorf H. malabaricus (tzn., Ze se vyvinuly z jinych pard auto-
z6mu) (Obr. 1d). Nakonec naSe analyzy potvrdily, Ze pohlavni chromozémy karyomorf F
a G vznikly mechanizmem (pravdépodobné tandemové) fuze. N&S predpokladany evo-
luéni scénar pocita s paralelnim vyvojem pohlavnich chromozému z karyotypu spole¢né-
ho predka, kterym by mohla byt karyomorfa E. To vSak bohuzel v této fazi nebylo mozné
oveéfit, nebot se jedince karyomorfy E nepodafilo na endemitni lokalité nachytat. Na zakla-
dé dostupnych dat jsme odvodili, Ze u karyomorfy F doslo k fazi obou chromozém ze
zucastnénych paru, zatimco u karyomorfy G doslo k fixaci produktu fuze v heterozygotni
formé. Situace u karyomorfy G je v souladu s hypotézou, Ze v malych populacich nachyl-
nych v inbreedingu selekce plsobici ve prospéch zachovani heterozygozity konkrétnich
genu miZze podporovat fixaci neopohlavnich chromozému (Charlesworth B. a Wall J.D.
1999).

DalSi série experimentd WCP odhalila, Zze pohlavni chromozémy karyomorf F a G
nesdileji homologii s pohlavnimi chromozémy pfibuzného druhu E. erythrinus a malovaci
sondy z nich pfipravené mapuji na rizny pocet autozomu u dalSich zastupcu trahirovitych
(H. lacerdae a Hoplerythrinus unitaeniatus).
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Obr. 2: Molekularni diferenciace pohlavnich chromoz ~ éma u H. malabaricus na zaklad é
metody CGH. Prvni sloupec: chromozémy podbarvené DAPI. Druhy sloupec: hybridizaéni vzor
sam¢i specifické sondy (Cervend). Treti sloupec: hybridizaéni vzor samiéi specifické sondy
(zelend). Ctvrty sloupec: spojené obrazky viech kanalt. Akumulace repetitivni DNA shodné pro
obé pohlavi vytvaFi kompozitni zluté signaly. Obrazek nezahrnuje karyomorfu A, kde nebyl nale-
zen zadny chromozémovy par s potencialné pohlavné specifickou akumulaci sekvenci a karyo-
morfu E, jejiz jedinci nebyli do experimentd zahrnuti. Vyrazna akumulace samdich specifickych
sekvenci je vidét na Y chromozomu karyomorf B (termindlni oblast dlouhych ramének) a F
(intersticialni signal) a na Y; chromozému karyomorfy G (kratka raménka). Naznak diferenciace
na Y chromozému Ize pozorovat u karyomorfy C (pericentromericka oblast).
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Zavérem tedy muzeme fici, Ze vysledky podporuji teorii o pokrocilé fazi reproduk-
tivni izolace (s velkou pravdépodobnosti na Urovni post-zygotické bariéry) mezi karyo-
morfy H. malabaricus, ktera miZe souviset s fixaci karyotypovych zmén v izolovanych po-
pulacich i s evoluci riznych systému pohlavnich chromozéma.

Analyza nascentnich pohlavnich chromozému ryb je velice uZite¢na pro rekon-
strukci evoluce pohlavnich chromozému obratlovcu, nebot jiné skupiny obratlovcu dispo-
nuji evolu¢né starymi a konzervovanymi gonozémy (pfehled viz Schartl M. et al. 2016).
S pfispénim znacnych pokrokd v modernich sekvenacnich technologiich a dalSich pfibuz-
nych metodach se (nejen) u ryb rozSifuji technologické moZznosti analyzy dosud skrytych
(cytologicky nedetekovatelnych) pohlavné specifickych oblasti na ¢asto nascentnich po-
hlavnich chromozémech (napf. Baker R.H. a Wilkinson G.S. 2010; Reichwald K. et al.
2015; Gamble T. 2016; Muyle A. et al. 2017, Portela-Bens S. et al. 2017; Li S. et al. 2018;
Liu H. et al. 2018; Purcell C.M. et al. 2018). Zatimco pfitomnost repetitivnich sekvenci a
hemizygotni stav alozému v genomu dosud €asto branily v poskladani sekvence Y nebo
W chromozomu (Tomaszkiewicz M. et al. 2017), izolace pohlavnich chromozém pomoci
mikrodisekce nebo sortovani na pratokovém cytometru muze zasadné zvySit Sanci (a
snizit naklady) na efektivni osekvenovani téchto chromozoma s relativné vysokym pokry-
tim sekvenci (neboli converage; napf. Traut W. et al. 2013; Tomaszkiewicz M. et al. 2017).
Paralelnimi strategiemi, které se ukazaly byt jako velice U€inné, jsou sekvenovani delSich
sekvencnich &teni (readl) (napf. Conte M.A. et al. 2017) nebo Restriction site-associated
DNA sequencing (RAD-seq) a pfibuzné metody (Gamble T. 2016; Lambert M.R. et al.
2016; Zhang A. et al. 2017). VySe uvedené strategie jsou dalSim logickym krokem, kterym
se bude ubirat vyzkum pohlavnich chromozému u Celedi Erythrinidae, s rozsifenim vyzku-
mu na zastupce pfibuznych Celedi.

Spole¢ny pivod, avSak odliSna dynamika diferenciace pohlavnich chromozémd ZW u
teter rodu Triportheus

Experimenty FISH a WCP s malovacimi sondami pfipravenymi z W a Z chromozo-
mu bazalniho druhu T. auritus (Yano C.F. et al. 2017a) potvrdily u teter rodu Triportheus
spole¢ny plavod pohlavnich chromozému ZW a navic ukazaly rozdilnou rychlost degene-
race W chromozému, ktera neodpovida recentnim fylogenetickym vztahum (Mariguela
T.C. et al. 2016) (Obr. 1e). U raznych druha byly na W chromozému amplifikovany riizné
typy repetitivnich sekvenci. Metoda CGH pouZita u druhu T. signatus ukazala jednoznac-
né pohlavné specifickou oblast na chromozému W (Obr. 1e) (Yano C.F. et al. 2017a).

Srovnani nestabilnich a mélo diferencovanych pohlavnich chromozému XY, s ab-
senci mezidruhové homologie (Erythrinidae a fada dalSich skupin ryb; Mank J.E. et al.
2006; Mank J.E. a Avise J.C. 2009; Cioffi M.B. et al. 2011c, 2013) s konzervovanym systé-
mem ZZ/ZW monofyletického puvodu v pokrocilé fazi diferenciace a akumulace hetero-
chromatinu na alozOmu W u teter rodu Triportheus je pozoruhodné. Zatimco v obou
pripadech hraji urcitou dalezitou roli v diferenciaci repetitivni sekvence, je zde napadny
rozdil v mife, s jakou tyto sekvence akumuluji na obou typech pohlavnich chromozému.
U ryb a zejména u téch Neotropickych je obecné pozorovany trend, Ze (na rozdil od
nékterych jinych taxond v Zivo€isné a rostlinné fisi — napf. Mariotti B. et al. 2009; Bachtrog
D. 2013; Palacios-Gimenez O.M. et al. 2017) neopohlavni chromozémy odvozené ze
systéma XY neobsahuji napadnou akumulaci repetic (napf. de Oliveira R.R. et al. 2008;
Sember A. et al. 2015; Ferreira M. et al. 2016; Cioffi M.B. et al. 2017). Zaroven je patrna
napadna prevaha neopohlavnich chromozémua odvozenych ze systému XY oproti systé-

42




mu ZW (Kitano J. a Peichel C.L. 2012, Pennell M.W. et al. 2015). Jako jedno z moznych
vysvétleni se nabizi schopnost tvorby stabilnich multivalentd pohlavnich chromozému
z pohlavnich chromozému XY, nebot ¢asto pozorovana masivni akumulace heterochro-
matinu u systému ZW muZze s timto procesem interferovat (diskutovano v Cioffi M.B. et
al. 2017). Je ovSem jeSté mozné, Ze podstatnou roli zde hraje samici meioticky tah, ktery
by u samic s neopohlavnim systémem odvozenym ze ZW gonozomu vedl k nendhodné
segregaci multivalentu, a tudiz k citelnému vychyleni poméru pohlavi v potomstvu
(Pokorn&a M. et al. 2014). Budouci srovnavaci studie diferenciace pohlavnich chromozému
se samci a samici heterogametii mohou pfinést zasadni poznatky duleZité k pochopeni
obecnych principu evoluce pohlavnich chromozoma.

Neobvyklé hybridizaéni vzory mapovanych chromozémovych markert a jejich mozny
strukturni a/nebo evoluéni vyznam

Mimo hlavni ramec vysledkd v uvedenych studiich jsme zaznamenali nékteré ne-
obvyklé karyotypové jevy, které souviseji s akumulaci konkrétnich repetitivnich sekvenci
ve specifickych oblastech genomu. Studie u sekavcovitych ryb (Sember A. et al. 2015,
2018b) shodné ukazaly pfipady neobvyklé akumulace telomerickych sekvenci (nebo re-
petitivnich sekvenci od nich pfimo odvozenych, tzv. ,telomere-like*) v oblastech soucas-
ného vyskytu klastrd 45S rDNA (Obr. 1f). Tato pfima ko-lokalizace tandemovych blokd,
které mohou pokryvat i celd chromozédmova ramena, byla pozorovana i u jinych ryb (de
Sousa J.F.S. et al. 2017; Machado M.A. et al. 2018 a prace zde uvedené), stejné jako u
jinych organizmd (napf. Zhdanova N.S. et al. 2007). Jaky ma tato asociace funkéni vyz-
nam, nebo zda se jedné jen o vedlejSi efekt vysokeé frekvence rekombinace v obou typech
repetitivnich sekvenci (pfehledy viz Fouquerel E. et al. 2016; Tsekrekou M. et al. 2017),
neni Uplné jasné. Je vSak zfejme, Ze tato asociace nemusi mit pfimy vliv na umi€eni trans-
kripce genli rDNA (Sember A. et al. 2018b a prace zde uvedené). Sou¢asné studie nazna-
¢uji, ze rDNA muze hrat podparnou strukturni tlohu ve stabilizaci telomer a naopak telo-
mery mohou byt zahrnuty v organizaci jadérka (Zhdanova N.S. et al. 2007, Stimpson K.M.
et al. 2014 a prace uvedené v de Sousa et al. 2017). Budouci prace ukazou vyznam této
asociace.

U mienky S. fasciolata (Sember A. et al. 2015), nékterych karyomorf trahir( H.
malabaricus (Cioffi M.B. et al. 2012, de Oliveira E.A. et al. 2018) a teter rodu Triportheus
(Yano C.F. et al. 2016,2017a,b; Cioffi et al. 2017 a prace zde uvedené) byly nalezeny
klastry rDNA (5S nebo 45S) na parovych ¢&i nepéarovych pohlavnich chromozémech.
V pfipadé karyomorfy G u H. malabaricus (de Oliveira et al. 2018) a tetry T. signatus se
navic jednalo o pfimou ko-lokalizaci s pohlavné specifickou oblasti detekovanou pomoci
metody CGH. Podobné vysledky byly ziskany také u dalSich obratlovci (napf. Kawai A.
et al. 2007). Jiz dfive Reed a Phillips (1997) odvodili na zakladé vysledkd u sivena (rod
Salvelinus), Ze klastry rDNA mohou hrat vyznamnou ulohu v diferenciaci pohlavnich
chromozému, konkrétné mechanizmem zmeény rekombinacni ¢etnosti. V tomto ohledu je
pozoruhodna studie u ryby Aulopus japonicus, kde hybridizaéni sonda pro 5S rDNA
pokryva cely W chromozém (Ota K. et al. 2003). Existuje i prace u netopyra (Noronha
R.C.R. et al. 2009), kde klastr rDNA pravdépodobné pusobi jako bariéra proti rozSifeni
meiotické inaktivace do autozomalni ¢asti neo-X chromozomu.
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Zaveér

Soubor zde prezentovanych praci se zaméfuje na vyuziti molekuléarni cytogenetiky
pfi studiu karyotypové diferenciace, dynamiky genomu a pohlavnich chromozému u vy-
branych skupin kostnatych ryb a u skokanu rodu Pelophylax. Duraz byl kladen na kombi-
naci cytogenetickych dat s vysledky dalSich metodologickych pfistupl a na analyzu témat
souvisejicich s evoluci a ekologii. Studie zde prezentované demonstruji zna¢ny potencial
metod moderni molekularni cytogenetiky, které v poslednich letech téZi z technologickych
inovaci zejména v oblasti mikroskopie, genomiky a bioinformatiky. Vychazi najevo, Ze i
v dobé post-genomové mohou cytogenetickd data kombinovana s vysledky jinych bio-
logickych disciplin vhodné prispét k zodpovézeni komplexnich biologickych otazek.
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Brennerova definice genu: jeden gen = jeden citron.

*k%

Dihybrid vznikne kfizenim dvou monohybridu.

*kk

Repetitivni sekvence jsou vétSi nez unikatni, jsou kruhové organizované ve stfedu
genomu a sekvenuji genetickou informaci.

*k%k

Mezi chemické mutageny patfi prenatalni konzumace alkoholu.

*k%k

Princip PCR: polymeraza spusti (aktivuje) za¢atek, dal to funguje jako domino.
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eppendorf

Na koté 44

Nova trepacka Innova S44i.




MagNIN\ Purea

MagNA Pure 24 System
The key to confidence

For years, molecular testing laboratories have trusted the MagNA Pure family to
dramatically reduce handling errors with reliable and simplified sample preparation.
The MagNA Pure 24 System builds on that legacy and adds to Roche’s robust portfolio
of instruments and reagents to help meet all your nucleic acid isolation needs.

Designed with you in mind.

The MagNA Pure 24 System is a fully-automated
IVD nucleic acid extraction instrument that brings
you walkaway automation, which minimizes user
intervention and extraction-to-extraction variability.

Features include mixed-sample batching for
multiple downstream applications, plus;

= Scalable extraction of 1-24 samples with
primary sample handling in 70 minutes

= Asingle universal reagent kit covering 10
prevalidated human samples types, with
volume inputs ranging 200 L to 4 mL

© Start here.

Go anywhere with the MagNA Pure 24 System.
Learn more about it at magnapure24.com.

= Inventory and sample tracking via barcoded
surveillance

= True walkaway automation

Start here. Go Anywhere.




