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EduWorkshop 2024

6. edukacny workshop o univerzitnom vzdelavani genetiky

Séria Cesko-slovenskych edukacnych workshopov pokracuje 6. roénikom s

nazvom Vyuzitie umelej inteligencie vo vyucébe genetiky. Workshop sa uskuto¢ni
31. maja 2024 (piatok) na Prirodovedeckej fakulte Univerzity Komenského v
Bratislave. Ugast na seminari vyzaduje bezplatnu registraciu:
https://forms.office.com/e/dDQdUJmTDg

Ciefom workshopu je diskutovat o nekonvenénych technikach vyu€ovania, o vyuziti
technoldgii z online vyuc€by pri Standardnom vyucovani a o vyzvach, ktoré pre vyucbu
predstavuju nastroje umelej inteligencie (dalej Al). na Eeskych a slovenskych vysokych
Skolach.

Program:
8:45-9:00 — registracia

9:00-10:30

Interaktivny workshop: Vyuzitie umelej inteligencie vo vyuéovani genetiky

Mgr. Gabriela Pleschova, MSc. PhD., Sofia OlSovska (Centrum pedagogickej podpory,
Filozoficka fakulta UK, Bratislava)

Anotacia: Workshop predstavi zasady vytvarania zadani, tzv. promptov, pre chatGPT
a iné priklady generativnej umelej inteligencie. Ugastnicky a Ucastnici si budi méct
vyskusat tvorbu zadani na prikladoch, ktoré mézu vyuzit vo svojich kurzoch. V zavere
podujatia zhodnotime moznosti a vyzvy vyuzitia umelej inteligencie vo vzdelavani na
VS, vratane (ne)etického vyuzivania umelej inteligencie.

10:30-10:45 — prestavka

10:45 -11:30

Nastroje Al vo vyuc€be genetiky

doc. RNDr. Lubomir Antoni, PhD. (Ustav informatiky Prirodovedecka fakulta UPJS,
KoSice)

Anotacia: Umela inteligencia (Al) predstavuje oblast informatiky zameranej na tvorbu
algoritmov a metdd, pomocou ktorych dokazu inteligentné stroje vykonavat ulohy,
akymi su napriklad rozhodovanie, klasifikacia obrazu, rozpoznavanie reci, ¢i tvorba
prirodzeného jazyka. V prispevku prezentujeme zakladné pojmy v oblasti umelej
inteligencie a popisujeme zakladné typy uloh a nastrojov, pomocou ktorych mézu
metddy umelej inteligencie pomdct preklenut medzery medzi suCasnym stavom
poznania a vedomostami Studentov. Uvadzame pripadové Studie vyuzitia umelej
inteligencie v inovativnom genetickom vzdelavani.

11:30-12:30 — obedna prestavka
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12:30-13:00

Umela inteligencia v hodnoteni genetiky a pribuznych subdisciplin

RNDr. Linda Petijova, PhD., doc. RNDr. Katarina Bruniakova, PhD., RNDr. Ivana
lhnatova, PhD. (Ustav biologickych a ekologickych vied, Prirodovedecka fakulta UPJS,
KoSice)

Anotacia: V prispevku prezentujeme vyuzitie roznych online platforiem na baze umelej
inteligencie (Socrative, QuestionWell) na generovanie a manazment testov vhodnych
na priebezné upevnovanie vedomosti v ramci zatraktivnenia edukacného procesu.
Uvedené platformy poskytuju spatnu vazbu vyuc€ujucemu aj Studentom v realnom Case
a tiez umoznuju ziskavat udaje o hodnoteni, na zaklade ktorych mdze vyucujuci
prispdsobit’ obsah, rozsah a zameranie vyucby. V druhej Casti prispevku predstavime
vysledky pokusov o ziskanie odpovedi na testové otazky pomocou platforiem
generativnej Al (chatGPT, perplexity, copilot).

13:00-14:00
VsSeobecna diskusia
Moderatorka: prof. RNDr. Andrea Sevdovicova, PhD.

14:00-14:30
Zasadanie vyboru GSGM

Link na registraciu (neplati sa Ziadny registracny poplatok):
https://forms.office.com/e/dDQdUJmTDg

Pocas workshopu bude robena fotodokumentacia. Pokial niekto nesuhlasi so
zverejnenim fotografii svojej osoby, je potrebné to oznamit pri pocas registracie na
mieste konania workshopu.



Zapis ze schlize vyboru GSGM

Zapis ze schuze vyboru Genetické spole¢nosti Gregora
Mendela, z.s., (dale jen GSGM) konané dne 8.2.2024

Pritomni: Cellarova, Hola, Knoll, Lizal, Pergner, Prochazkova, Sember, Slaninova,
Seda, Tomaska, Urban

Omluveni: Masek, Sevéovitova

Program zasedani:

1) pfiprava Edukacniho seminare 2024

2) finan¢ni povinnosti spolku

3) webové stranky spolku

4) Informacni listy GSGM, pfiprava jejich nejbliz§iho Cisla
5) rizné

Schize se konala online prostfednictvim platformy MS Teams. Schazi zahajil
predseda spolku dr. Pavel Lizal, ktery pfitomné Cleny vyboru pfivital a informoval je
strucné o programu zasedani (viz vyse).

ad 1) Dr. Lizal informoval, Ze podle pfedbé&zné dohody s feditelkou Mendelova muzea
Mgr. Blankou Kfizovou bude mozZné na konci kvétna v prostorach muzea opét
usporadat jiz tradicni Edukacni seminaf GSGM. Dotazal se prof. Tomasky (hlavniho
organizatora programu téchto seminaru), zda je pro rok 2024 jiz vybrané hlavni téma
seminare. Prof Tomaska navrhl jako téma Vyuziti umélé inteligence (Al) pfi vyuce,
pficemz by opét bylo mozné uspofadat jako jeden z blokl workshop pofradany
didakticCkami z Centra pedagogickej podpory Filozofické fakulty Univerzity
Komenského v Bratislavé. Dr. Lizal konstatoval zajimavost a aktualnost tématu, ale
dotazal se, zda uZ jak pedagogové, tak studenti v CR a SR maji s Al ve vyuce genetiky
dostatek zkuSenosti a zda bude tudiz mozné zajistit pfednasejici na cely seminaf, nebo
zda by to pokrylo pouze €ast seminare. Doc. Hola uvedla, Ze toto by mohl byt skute¢né
problém, protoZze napf. na Univerzité Karlové v Praze se o problematice Al ve vyuce
teprve zacCina diskutovat a tvofi se skupiny, které se tim zabyvaji, ale implementovano
do vyuky to jesté nebylo. Navrhla bud spojit toto téma s tématem online vyuky, nebo
téma Al odlozit o rok. Dr. Lizal potvrdil, Ze na MU je situace podobnd, souhlasil
S moznym spojenim s tématem online vyuky, ale doporucil (spolu s prof. Tomaskou)
se soustfedit nejen na online, ale obecné na jakékoli jiné, méné tradicni formy vyuky.
Dr. Pergner navrhl, Ze by bylo mozné pro letoSek uspofadat odpoledne alespon
workshop, béhem néhoz by mohli u€astnici seminafe byt seznameni s moznostmi,
které Al pro vyuku na VS nabizi; navrhl, Ze oslovi kolegu z Ostravské univerzity, ktery
se touto problematikou zabyva. Dr. Sember, prof. Cellarova a prof. Tomaska také
nabidli, ze oslovi pfipadné feCniky, ktefi se této tématice vénuiji, zda by byli ochotni na
seminari vystoupit. VSichni clenové vyboru s navrzenou Kkoncepci seminare
(dopoledne téma online/netradi€nich forem vyuky jako blok, kde budou vystupovat
pedagogové, a blok, kde budou vystupovat studenti; odpoledne seznameni ucastnikd
s moznostmi Al ve VS vyuce formou workshopu / pfednasek ze strany odbornikd na
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tuto problematiku a na zavér celkovy diskuzni panel) souhlasili. Dr. Lizal poté navrhl
jako vhodny termin posledni kvétnovy tyden — 31.5. nebo 30.5., coz definitivné
dohodne s feditelkou Mendelova muzea v nejblizSich dnech. Nasledovala kratka
diskuze o zajisténi obCerstveni pro seminar a administrativé spojené s platbou za toto
obcerstveni; bylo dohodnuto, Ze pokud se Castka za obcerstveni bude pohybovat
v podobném rozsahu jako v lofiském roce, doc. Hola zajisti finanéni sponzoring.

ad 2) Doc. Hola pfipomnéla povinnosti spolkdl v CR podle ob&anského zakoniku a
zakona o UucCetnictvi, které souviseji svedenim jednoduchého ucetnictvi ve
strukturované podobé a zahrnuji i kazdoro€ni odevzdavani vyro¢nich financnich sprav
v pfedepsané podobé do rejstfikové evidence (na Méstsky soud v Brné). Prof. Knoll
konstatoval, ze pfisluSnou zpravu za rok 2023 v pfedepsané podobé pfipravi a zprava
bude ve spolupraci sdr. Lizalem pozadovanym zpUsobem (datovou schrankou,
elektronicky podpis pfedsedy spolku) v zakonem stanovené |haté odeslana. Jesté je
treba ovéfit, do které kolonky patfi bankovni poplatky a poplatek za pronajem
spolkovny, coz zjisti dr. Lizal u u€etnich na Masarykové univerzité. Dr. Slaninova oveéfi,
zda se nezménily zakonné povinnosti vtomto sméru i v SR. Doc. Hola rovnéz
doporudila pfi budoucich volbach vyboru stanovit osobu, ktera bude mit pro SR i
podpisova prava; dr. Lizal doplnil, Zze vtom pfipadé bude tfeba toto zakotvit i ve
stanovach.

ad 3) Dr. Urban konstatoval, Ze novy web je pfipraven k pfeklopeni z plvodni podoby,
obdrzel od nékterych &lenu vyboru néjaké drobné pfipominky k jeho grafické podobég,
podle kterych web upravil. Prof. Knoll otevfel otazku pfedplaceni domény, na které
jsou webové stranky GSGM provozovany. Tato doména byla az dosud financovana
spole¢nosti M.G.P. spol., Zlin (jejimz vedoucim je ¢len spolku dr. Karel Zeleny). Prof.
Seda upozornil, Ze platnost domény kongi 30.5.2024, tedy je nutné situaci urychlené
fesit. Dr. Lizal zjisti u dr. Zeleného, resp. jeho administrativnhiho personalu, moznost
dal$iho pokragovani provozovani a financovani domény v ramci M.G.P. spol. Clenové
vyboru se dohodli, Ze dokud nebude situace se stavajici doménou a jejim
pokraCovanim vyjasnéna, zUstane web spolku v dosavadni podobé&; podle situace se
pak bud pouze preklopi stary web na novy v ramci puvodni domény, nebo bude nutné
zajistit doménu napf. v ramci nékterého z univerzitnich serverti MU.

ad 4) Dr. Lizal pfipomnél, ze se blizi termin planovaného vydani jarniho Cisla
Informacnich listd (IL). Dr. Sember jakoZto hlavni redaktor informoval o pfedchozim
Cisle IL, které bylo rozeslano ¢lenum spolku jiz pouze v elektronické podobé (jak bylo
dohodnuto jiz dfive, pouze &tyFi Elenové GSGM z CR, ktefi nemaiji e-mailovou adresu,
od dr. Sembera obdrzeli jim vytiSténou a svazanou formu poslednich dvou Cisel IL).
Clenové vyboru se jednomysiné shodli na tom, Ze v budoucnu jiz budou IL skutedné
zasilany VYHRADNE elektronicky; pfislusni ¢lenové, ktefi nemaji e-mailovou adresu,
budou kontaktovani (za CR zajisti doc. Hol4, dr. Lizal, dr. Sember) a bud’ poskytnou e-
mailovou adresu né&jaké blizké osoby, na kterou by se IL mohly odesilat, nebo se
rozhodnou, Ze si IL budou stahovat/€ist pfimo na webovych strankach spolku.

Dr. Sember rovnéz informoval o nékterych grafickych upravach a o zavedeni
jednotného formatovani citaci. Konstatoval, Ze by byl vdé¢ny za zpétnou vazbu — vyzva
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k tomuto bude ¢lenim spolku zaslana v e-mailu spolu s pfistim Cislem IL. Ohledné
pfipravy nového Cisla uvedl, Ze jako jeho napln jiz ma nékteré zapisy ze zasedani
apod., dale studentské eseje od prof. Smardy z jeho kurzu P¥ib&h védy, Perlicky ze
Skolnich lavic. Bylo by vhodné zafadit upoutavky na chystané akce (edukaéni seminar,
pripadné dal$i konference). Dr. Lizal navrhl zafadit upoutavku na knihu prof. Smardové
Co nas uci nadory (resp. jeji anglicky pfeklad) a knihu o archeologicko-genetickém
vyzkumu G.J. Mendela vydanou vysoko$kolskym nakladatelstvim Munice. Prof.
Tomaska slibil dodat do nového &isla IL n&kolik kratkych pFispévku, prof. Seda oslovi
nékteré absolventy z 1.LF ohledné mozné publikace autoreferatt jejich dizertacnich
praci, dr. Pergner pfislibil také sepsani nejméné jednoho kratkého prispévku.

Doc. Hola se dotazala na situaci s nahlasenim prechodu IL z tisténé na elektronické
formy: dr. Sember v tomto ohledu kontaktoval Narodni centrum ISSN, které IL pridélilo
nové ISSN (3029-5270) a vSechny povinnosti jsou tedy splnény. Nové ISSN bude
nadale uvadéno v tirazi IL. Rizné knihovny, které v minulosti dostavaly tist€nou verzi
IL, budou o pfechodu na elektronickou formu a o tom, kde ji najit, dr. Semberem
informovany (poté, co bude definitivné dofeSena otazka webovych stranek).

ad 5) V ramci tohoto bodu nebylo k projednavani nic predlozeno.

Po vyC€erpani programu a vSech diskuznich pfispévkul dr. Lizal schizi vyboru ukoncil
a podékoval pfitomnym za ucast. PriSti zasedani vyboru se bude konat v ramci
edukacniho seminare na konci kvétna 2024.

Zapsala: D. Hola
Schvalil P. Lizal



Vyuétovani hospodareni GSGM — Ceska republika, 2023

Vyuctovani hospodareni GSGM od 1.1.2023 do 31.12.2023 za

Ceskou republiku

Vyuétovani hospodareni GSGM od 1.1.2023 do 31.12.2023 za Ceskou republiku

Zustatek k 31.12.2022 37524,15 K¢
z toho na uctu KB 35354,15
v pokladné 2170,00
Prijmy v obdobi 6950,00 K¢
1. Clenské pfispévky (6950 KC):
z toho placené na ucet KB 6950,-
placené hotové 000,-
Vydaje v obdobi 10290,50 Ké
1. poplatky bance za vedeni uctu a polozky 1388,-
2. faktura za pronajem mistnosti (spolkovny) 4900,50
3. faktura za zajisténi seminafe (31.5.23) 3238,00
4. postovné 180,-
5. kancelarské potreby 584,-
Zustatek k 31.12.2023 34483,65 K¢
z toho na uctu KB 33077,65
v pokladné 1406,00

Zpracoval hospodar:

dne 8.2. 2024

prof. RNDr. Ales Knoll, Ph.D.

Kontroloval revizor uctu, doklady a vypisy banky pfedlozeny:

dne

RNDr. Tomas Masek, PhD.



Vyudétovani hospodareni GSGM — Slovenska republika, 2022 a 2023

Vyuctovanie hospodarenia GSGM od 1.1.2022 do 31.12.2023

za Slovensku republiku

Zostatok k 31. 12. 2021 1 098,56 EUR
A. na ucte Tatra banka 403,67 EUR
B. v hotovosti 694, 89 EUR

Prijmy a vydavky v roku 2022-23

A.

Prijmy z Clenskych poplatkov k 31.12. 2023 228,00 EUR

Poplatky banke za vedenie uctu dokl. ¢. 1. 164,7 EUR

B.

Prijmy z ¢lenskych poplatkov k 31.12. 2023 0,00 EUR

Vydavky 0,00 EUR

Zostatok k 31. 12. 2023 1161,86 EUR

z toho A. na ucte Tatra banka 466.97 EUR

B. v hotovosti 694, 89 EUR

Spracovala:

dne 18.4. 2024 doc. Mgr. Miroslava Slaninova, Ph.D.



Upoutavka na knihu ,What tumors teach us®, esky

WHAT TUMORS TEACH US
PARALLELS IN CELL A HUMAN BEHAVIOR

Jana Smardova
First edition, Masaryk University Press, Brno, CZ, 2023,
349 pages, ISBN 978-80-280-0376-0

Kniha vysla koncem roku 2023 jako anglicky preklad [
uspésného Ceského originalu, ktery vydalo vroce 2021 stejné
nakladatelstvi. Podobné jako u Ceské verze grafické zpracovani a
ilustrace zajistila pani Mgr. Jana Koptikova, Ph.D. Autorka, prof. RNDr. Jana
Smardova, CSc. — dlouholeta &lenka Ceské Lékarské spolednosti J.E.P., Ceské
onkologické spoleCnosti a SpoleCnosti Ceskych patologu, se anglického vydani
nedockala. Zemfela 31. 8. 2023 ironicky pravé na tu nemoc, které se profe-sionalné
cely zivot vénovala a ktera ji fascinovala. Tato kniha se stala jejim osobnim i profesnim
odkazem.

Tématiku nadorll zde prezentuje originalnim zpusobem: jednak v roviné pfiro-
dovédecké a medicinské, a jednak v roviné pfesahové. Obé roviny jsou v knize
zifetelné barevné odliSeny. V prvni roviné autorka poskytuje dokonaly vyklad znaki
nadord a molekularnich mechanismda, kterymi vznikaji a tato ¢ast mize slouzit jako
velmi pfehledna a precizné napsana vysokoskolska ucebnice pro studenty biologic-
kych a medicinskych oboru, které nadory zajimaiji. Druha, pfesahova rovina, je uréena
Siroké verejnosti, vSem premyslivym &tenarfum, kterym neni jedno, jak a kam se vyviji
soucCasna lidska spole¢nost. Rozpracovava zde tématiku nadoru v hlubSim kontextu,
vyvadi ji ze systému bunék v organismu a prevadi ji do ,vysSich® systém, pfedevsim
systému jedincl v lidské spole¢nosti.

Jana Smardova chape vznik nador
jako vysledek pokfiveni pravidel, ktera fidi
uspésné a harmonické souziti bunék v mno-
hobunéfnych organismech. Tato pravidla
dukladné analyzuje a klade si otazku, zda mo-

MASARYK
UNTVERSITY
GRAPHS

WHAT TUMORS TEACH US hou mit obecnégjsi platnost. Mize patologické
PARALLELS chovani nadorovych bunék, které dokaze fa-
IN CELL AND talné poskodit cely organismus mit svij odraz

HANEN BEHAYTRN i v nedobrém chovani jedinct v lidské spoleé-

nosti, a tak ji ohrozovat? Existuje ,nadorové
chovani“ ¢lovéka?

Jana Smardova si je védoma vsech
rizik antropocentrismu, proto své uvahy opira
o po-stfehy ze svéta sociologie, ekonomie,
politologie, psychologie, které vychazeji z be-
zmala Ctyf stovek citaci, které v knize uvadi.

Jana Smardova Nesnazi se ¢tenare presvéddit, Ze inspirovana
——s OUNK@Mi nasla unikatni navod, jak vybudovat

9



Upoutavka na knihu ,What tumors teach us®, ¢esky

zdravou a udrzitelnou lidskou spole€nost, ve které se vSem dobfe Zije, ale vybizi
k pfemysleni a nabizi zavéry, ke kterym dlouhodobym studiem dospéla.

Tato kniha v ¢eské Ci anglické verzi by neméla chybét v knihovnach Skol, védcu
a lékafu zabyvajicich se rakovinou a vSech ¢tenafd, kterym neni Ihostejny stav
lidského spoleCenstvi a sméru, kterym se vyviji. Kazdého Ctenafe nenasilné vede
k vlastni sebereflexi, zda svym Zivotnim stylem pfispiva €i nepfispiva jak svému
osobnimu zdravi, tak zdravi celé spoleCnosti.

Kniha vySla v tiSténé i elektronické verzi a jsou ji vénovany nové zfizené webové
stranky https://www.nadorynasuci.cz. Knihu lze zakoupit v béznych knihkupectvich
nebo v Munishop Masarykovy univerzity: https://munishop.muni.cz/.

Knihu si se zajmem pfecetl napf. americky |ékaf a vedouci osobnost paliativni
péce v USA prof. Ira Byock, MD, autor uznavanych knih Dying Well a The Best Care
Possible. Své dojmy shrnul takto: Jana Smardova v knize Co nas uéi nadory t&zi
z molekularni, bunécné a vyvojove biologie a nachazi presvédcCivé poznatky aplikova-
telné na lidské chovani a naSe socialni patologie. Podvadéni a sobectvi jsou znaky
nadorovych bunék. Stejné rysy jsou zakladem mnoha spoleCenskych neduhd, jako je
chudoba, bezdomovectvi, zavislost, nenavist, rasismus, nasili. K udrzeni zdravé lidské
spoleCnosti je nutna ostrazitost a odpovédnost, stejné jako spoluprace a velkorysost.
Smardova si uvédomuije, Ze onkogeneze je nevyhnutelnym — v jistém smyslu normal-
nim — rysem lidské biologie, ktery ma spolecné rysy s jinymi komplexnimi systémy,
véetné lidské spoleénosti. Pfestoze Smardova v dobé& psani této pozoruhodné knihy
Zila s postupujici rakovinou, jeji poselstvi je nadéjné. Vyzyva k bdélosti a odpovédnosti
ve sluzbach lidské spolecnosti a Zivota.

QrOf' RNDr. .Jan S':na,rd.a’ CS.C Nakladatelstvl Munipress
Ustav experimentalni biologie M U N I Masarykowy univerzity
Prirodovédecka fakulta MU

Kamenice 5, 625 00 Brno P R E S S
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Cenu Ludmily Sedlarovej-Rabanovej za rok 2023 ziskal Daniel
Jablonski z Katedry zooldgie Prirodovedeckej fakulty Univerzity

Komenského

Lubomir Tomaska

Katedra genetiky, Prirodovedecka fakulta, Univerzita Komenského Bratislava,
llkoviCova 6, 842 15 Bratislava

V 6smom roéniku Ceny Ludmily Sedlarovej-
Rabanovej za vynimocnu publikaciu v biologickych
vedach sa stal laureatom (a drzitelom finan¢nej
odmeny 2000 EUR) Mgr. Daniel Jablonski, PhD.
z Katedry  zoologie  Prirodovedeckej  fakulty
Univerzity Komenského v Bratislave (na obrazku),
za pracu uverejnenu v ¢asopise Proceedings of the
National Academy of Sciences USA. Cenu si
prevzal 11. decembra 2023 v poslucharni CH1-2
PriF UK na slavnostnom ceremoniali, ktory sa
uskutoCnil pod zastitou dekana fakulty prof. Petra
Fedora apred takmer stovkou hosti vratane
sponzora Ceny LSR Ing. Viliama Sedlara. Daniel
Jablonski spolu so svojimi spoluautormi z oblasti
molekularnej  taxonémie  navrhli  inovativny,
Standardizovany pristup urCovania druhov a
poddruhov, predovsetkym ZivoCichov. Novy pristup
vychadza 2z genomickej fylogeografie a =z
poznatkov, ako mnohé druhy v prirode vznikaju.
Populacie sa poCas procesu vzniku druhov izoluju
geografickymi €i ekologickymi bariérami a vyvinu sa
do samostatnych linii. Ked sa tieto linie opat
nahodne stretnu, snazia sa reprodukovat. Casom
nahromadena odliSnost v DNA spbsobi ich

CiastoCnu nekompatibilitu. Autori si vSimli, Ze sesterské evolu¢né linie s odhadmi
divergencie pred 3, 4 a viac milidnmi rokov hybridizuju menej ako mladsie linie. Druhy
preto predstavuju populacie s limitujucou mierou vymeny genetickej informacie, ¢o
mobze byt teoreticky vyuzité ako jedno z kritérii, €i konkrétne linie zodpovedaju druhom,
alebo nie. V §tudii preto navrhuju, aby sa geneticky unikatne, ale evolucne mladsie a
reprodukéne stale kompatibilné linie opisovali ako poddruhy. Tak im mozno udelit
vedecké meno, Studovat ich evolu¢nu historiu, zaradit na Cervené zoznamy a chranit.
Novy navrh preto méze odpovedat na potreby ochrany evolu¢ne jedine¢nych, i ked
reprodukéne kompatibilnych populacii bez toho, aby doslo k umelému navySeniu poctu
druhov. Tieto linie, ktoré su navySe Casto endemické a hraju v evolucii druhu obrovsku
rolu, Specialne chranené nebyvaju. Predmetna Studia tak méze mat vyrazny vplyv na
hodnotenie biodiverzity bez potreby zvySovania poctu druhov, ¢o povedie k
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efektivnejSej ochrane na zaklade poznatkov z evoluénej historie populacii. Okrem tejto
prace bol dr. Jablonski v roku 2023 autorom dalSich 8 publikacii v renomovanych
zahrani¢nych €asopisoch, ¢o podciarkuje jeho vynimoénu vedecku produktivitu.

Okrem hlavnej Ceny komisia udelila aj Specialnu cenu pre mladého vedeckého
pracovnika Mgr. Askara Gafurova, PhD. z Katedry informatiky, Fakulty matematiky,
fyziky ainformatiky za pracu uverejnenu v Casopise BMC Bioinformatics. V tejto
publikacii so svojimi spoluautormi vyvinuli bioinformaticky nastroj VirPool urCeny
a odhadovanie zastupenia jednotlivych variantov virusu SARS-CoV-2 v zmesnych
vzorkach, ktoré mdézu pochadzat napriklad z monitorovania odpadovych vod. PoCas
pandémie COVID-19 sa analyza odpadovych véd dostala do popredia ako sfubna
metdda na monitorovanie pritomnosti virusu v urcitej oblasti a pokial sa prepoji aj so
sekvenovanim, je mozné ju pouzit aj na kvantifikaciu zastupenia jednotlivych
variantov.

Okrem laureata hlavnej a Specialnej ceny si prevzali ¢estné uznanie aj traja
finalisti: Mgr. Andrea Vetrakova (Ustav molekularnej biologie SAV) za pracu
popisujucu vyuzitie spor baktérii Bacillus subtilis na pripravu na pripravu oralnych
vakcin; Mgr. Dominik Stastny (Centrum biovied SAV) za publikéaciu o molekularnych
nastrojoch vnutrobunkového transportu sterolov a MUDr. RNDr. Dominika FriCova,
PhD. (Neuroimunologicky ustav SAV) za ¢lanok o vyzname mitofagie (recyklacie
mitochondrii) v etiolégii Parkinsonovej choroby.

Ako kazdoroc¢ne boli udelené aj stipendia LSR. Ich drzitelkami sa v roku 2023
stali Mgr. Diana Mjartinova z Lekarskej fakulty Univerzity Komenského v Bratislave
(uprispevok na konferenciu Neuroscience 2024 v Chicagu, USA), Mgr. Viktoria
Fabianova z Katedry biochémie PriF UK (prispevok na zahrani¢ny Studijny pobyt na
Univerzite v Zirichu) a Mgr. Sofia Viragova z Katedry genetiky PriF UK (EMBO
workshop Scientific integrity: How to publish reproducible results).

Od roku 2016, ked bola Cena LSR udelena po prvy krat, sa jej vyhlasovanie
stalo uz tradicnym a velmi prijemnym spestrenim hektického konca roka. Akcia
organizovana obcianskym zdruzenim Natura a Katedrami genetiky a biochémie PriF
UK totiz umozriuje nielen spoloCne sa poteSit’ z uspechov prirodovedcov pracujucich
na slovenskych instituciach, ale aj neformalne podiskutovat o aktualnych otazkach
spojenych s akademickym prostredim. Preto sa uz teraz teSime na navrhy na Ceny
i Ziadosti o Stipendia LSR v roku 2024.
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Pod(druhy) — co nas fylogeografie uci o klasifikaci biodiverzity

Daniel Jablonski

Katedra zooldgie, Univerzita Komenského v Bratislave, llkovicova 6, 842 15
Bratislava, Slovensko

Kdyz vroce 1975 Peter Scott a Robert Rines prezentovali v prestiznim asopise
Nature text k legendarni lochneské priSefe a navrhli védecké jméno Nessiteras
rhombopteryx (novy rod i druh), nesledovali tim prvoplanovou senzaci za kazdou cenu,
ale argumentovali, Ze dle tehdejsi (i sou€asné) Britské legislativy, muze jediné oficialni
opis nastartovat ochranu Zivoc€icha, ktery muze byt potencionalné na pokraji vyhynuti.
A proto je i tak vzacné, pokud vibec, pozorovan (Scott a Rines 1975). Jinymi slovy,
aby mohlo byt néco chranéno, potifebuje byt pojmenovano a autofi tim vytvofili prostor
pro vétsi zajem a financovani projektu, ktery by mohl potvrdit existenci tohoto tvora a
zajistit jeho ochranu. To se, nutno dodat, dodnes nepodafilo. Tvor se stale vérohodné
nenasel a nepomohla pozdé&ji ani moderni analyza environmentalni DNA. Vyhynul?
Nikdy neexistoval? | kdyz rok 1975 jeSté zdaleka nebyl dobou, kdy by se organismy
opisovaly a taxonomicky definovaly na zakladé jejich genetickych odliSnosti, autofi
tehdy spojenim jména a ochrany presné trefili do ¢erného. Nic tento fakt v ¢lanku
nevystihuje Iépe nez véta ,better, they argue, to be safe than sorry”. | kdyz studie
nepfinasi zadny hmatatelny holotyp ani typovou sérii lochneské pfiSery (cozZ je pfi
taxonomickych aktech dulezité), autofi poskytli jako doplfiujici dukazy podvodni
fotografie Casti téla domnélého jedince, jakoZ i nakres, pfi kterém uvadéji, Ze se druh
Zivi pravdépodobné rybami, v€etné lososUl. Fotografie jsou sice dle pravidel zoologické
nomenklatury podplrnym materialem pro taxonomicky akt, celkovy popis vzhledem
k absenci tvora je ale spiSe kontroverzni.

Po pdl stoleti dnes v taxonomii vyuzivame metody, o kterych se biologlm a
taxonomim pfedtim nezdalo. Zijeme vzrudujici a jedineénou dobu, kdy efektivni
metody sekvenovani DNA poprvé v historii védy umoznuji, pfi relativné nizkych
nakladech, rekonstruovat evoluci biodiverzity. A tim ji i pfesnéji klasifikovat. To ve ve
stinu biodiverzitni krize (De Vos 2014), kdy druhy a neznamé evoluéni linie
pravdépodobné vymiraji rychleji, nez jsou objevovany. Sesté masové vymirani
zapocalo. Proto se hraje o €as a o to, abychom stacili objevit co nejvice ze souasné
diverzity Zivota na zemi, neZz nam navzdy zmizi. Lidstvo na jednu stranu objevuje a
zpfesnuje tuto diverzitu, ale, paradoxné, narlista i tak zvana taxonomicka inflace
(Harris a Froufe 2005). Tehdy dochazi k druhovym popisiim evolu¢nich linii, ktera
nezodpovidaji obecnym (a nutno dodat jistym zplsobem subjektivnim) kritériim toho,
co za druh obecné povazujeme (Mayr 1942). Popisy druht a poddruhl jsou pfitom
zasadni aktem, ktery dovoluje dorozumivani jak odborné, tak laické verejnosti. V
pfipadé jedovatych zivo€ichd muze mit Spatné uchopena taxonomie vliv i na vefejné
zdravi, kdy mohou byt bézné druhy oznaceny ruznymi jmény, coz muze zpUlsobovat
zmatky napf. pfi aplikaci protijed. Definovat proto druh, podle jasnych a objektivnich
kritérii, je objektem zajmu mnohych evoluCnich biologd a tento zajem vzrusta
s mnozstvim novych druhu a vyzev, které tyto objevy pfinaseji. Jenze, co je druh je
v kontextu diverzity Zivota na zemi opravdu tézke fici jednou, kratkou pouckou. Velmi
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dobfre to vystihl Charles Darwin v roce 1856, kdy v dopise J. D. Hookerovi napsal, Ze
~Je skuteCné smésné videét, jakou vyznamnost maji napady v myslich rdaznych
pfirodovédcl, kdyz mluvi o ,druzich® ... myslim si, Ze to v§echno pochazi z pokusu
definovat nedefinovatelné.“ Charles Darwin vSak tehdy netuSil o efektivnich
genetickych metodach, které se v taxonomii budou Siroce vyuzivat v prvnich
desetiletich 21. stoleti.

Na svété dnes existuje vice taxonomu popisujicich druhy nez kdykoli pfedtim
v historii lidstva a jejich po€et dokonce roste rychleji nez rychlost popisu druht. Nékteré
popisy jsou ale zaloZeny na prekvapivé vagnich kritériich a samostatné druhy realné
predstavovat nemusi. Proto jsme se rozhodli navrhnout standardizovany pfistup
klasifikace druhu (a poddruhtll), zejména zivocich(l, a to na zakladé jejich odliSnosti,
Casu DNA divergence a hybridizace. To vSe s vyuzitim integrativnich, multilokusovych
a idealné genomickych dat, ktera jsou dostateCné robustni na to, aby dovolovala
klasifikovat biodiverzitu na zakladé jeji evolucni historie (Dufresnes et al. 2023). Jelikoz
se taxonomie dotyka patrné vSech biologickych véd a ma celospoleCensky vyznam,
navrhy uvedené ve studii mohou mit Siroky dopad. Nové definovany pfistup tak
zaroven slibuje pfipravit cestu pro efektivnéjsSi a objektivnéjsi usili o ochranu volné
Zijicich zivocicha.

Abychom v§ak mohli popsat novy druh (pfipadné poddruh), musime se nejprve
shodnout na tom, co druh (a poddruh) je. Od pradavna se lidé snazili organismy zijici
v jejich prostfedi tfidit pfipadné pojmenovat. Revolu¢ni pohled na tuto uziteCnou
vlastnost vSak pfinesl Carl Linné ve svém dile Systema naturae, konkrétné jeho
desatém vydani (1758), které mélo na dnesni systematiku a taxonomii zasadni vliv.
Linné byl vSak i v kontextu doby specificky Clovék a jeho tfidéni bylo zaloZzené na
myslence, ze ,Zemé byla stvorena ke slavé BoZi... ...Studium pfirody vyjevi bozsky
rad Boziho stvoreni, a proto bylo tukolem prirodovédce vytvorit takovy systém tridéni,
ktery by odhalil tento vesmirny rad“. Co je tedy kliCem systému vesmirného fadu?
Mnoho odbornikl tradi¢né definuje druhy jako populace, které ztratily reprodukéni
spojeni, ¢im dojde vzniku reprodukéné-izolacnich bariér, coz je zakladni definice tzv.
biologického konceptu druhtt némeckého evolu€niho biologa Ernsta Mayra (1942). Je
to velmi pfimocCara definice, jisté spravna, ale urcité nekompletni v kontextu komplexity
Zivého svéta. Od doby, co Mayr postuloval biologicky koncept druhu bylo totiz
definovano okolo dalSich 30 druhovych konceptl (napf. kladisticky, ekologicky,
geneticky, fylogeneticky apod.; Zachos 2016). VSe podle toho, jak se rozvijel vyzkum
evoluéni biologie a pozdé&ji molekularni taxonomie. Z hlediska taxonomie (a inflace) byl
prulomovym tzv. ,General lineage species concept® (de Queiroz 1998), ktery definuje
kazdou fylogenetickou linii jako druh, pficemz tyto linie mohou, ale nemusi vykazovat
odliSnost ve fenotypu. To vedlo do stavu, Ze se zacCaly popisovat druhy z téméf kazdeé
odliSné populace s cilem zachovat jejich ochranu. Je to opacny extrém v{di
biologickému konceptu a nutno dodat, Ze vychazel i z euforie (molekularnich)
taxonomu, ktefi narazili na jakousi ,zlatou zilu“ vyzkumu a klasifikace biodiverzity.

Néco takového vsak zakonité vede ke tfem zakladnim problémdm, i)
taxonomické inflaci, ii) nepfesné katalogizaci (jedna linie = jeden druh je pfiliSné
generalizovani tak komplexni problematiky, jako je speciace) naruSujici davéru
verejnosti v taxonomicky vyzkum a védu obecné, a iii) paradoxnimu odcCerpavani
zdroju na skute¢né vyzvy vyzkumu biodiverzity a ohrozenych druh(. Pfikladem mohou
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byt néktefi obojZivelnici jihovychodni Asie, jako rod Sphaerotheca, kde jsme ukazali,
Ze néktera nova jména by méla byt synonyma jiz starSich jmen, protoze nereprezentuji
unikatni evolucni linie (Jablonski et al. 2021). Opacnym extrémem je vSak také
taxonomické nehodnoceni fylogenetickych linii. K tomu se uchyluji evolu¢ni studie (viz
slineage B* nebo ,Northern lineage®), pro které taxonomie nehraje vyznam. Avsak, ani
taxonomie vychazejici z fylogeografie zaloZzené na jednom genu neni vyhrou. Zejména
fragmenty jednolokusové mitochondrialni DNA se Casto pouZivaji jako argument, Ze
ur€ita populace nebo jeji ¢ast se liSi od populaci s Sirokym rozSifenim a predstavuji
speciacni udalost hodnou popisu. V jistém slova smyslu urcité ano. Avsak, takovy
argument je malo informaéné podporeny, protoZze a¢ mitochondrialni DNA je v jistych
fazich taxonomického vyzkumu dobrym kritériem, ktery naznacuje, co se v historii
skupiny pravdépodobné délo, v zasadé je jeji informacni hodnota diskutabilni a lisi se
pfipad od pfipadu (viz napf. Dufresnes a Jablonski 2022). Jak se ukazalo, nékteré
mitochondrialni linie mohou pFedstavovat jen tzv. ,ghost® linie (Petzold a Hassanin
2020), které se pfi studiu genomické DNA neobjevuji. Navic, pokud to trochu prezenu,
témér vzdy se daji i u takovych domnélych linii najit morfologické €i ekologické rozdily,
které vSak nemusi byt nutné diagnostické a odrazet procesy evolu¢ni divergence.
Nejcastéji predstavuji lokalni adaptace nebo fenotypovou plasticitu (Jablonski et al.
2023).

V zasadé se védecka komunita do znacné miry shoduje na tom, Ze druhy
odpovidaji odliSnym populacim, které se nakonec stanou biologicky izolovanymi
(koncovy bod speciace; Stankowski a Ravinet 2021). Pretrvavaji vSak neshody
ohledné toho, jak je v praxi vymezit, tedy zda klast dlraz na divergenci a evolu¢ni
nezavislost (de Queiroz 1998), nebo na proces, ktery k ni vede, tedy na reprodukéni
izolaci. Diagnostika, tj. stanoveni pouzitelnych kritérii identifikace a vymezeni, je pro
praxi taxonomie zasadni, a protoZe reprodukéni izolaci je obtizné posoudit, vétSina
kandidatskych druhu je pfednostné charakterizovana na zakladé jejich molekularni
nebo fenotypové divergence, kombinujici genetické, morfologické, behavioralni a
ekologické dukazy (napf. integrativni taxonomie; Padial et al. 2010). Organismy a
populace se v8ak Casto skladaji z riznych geograficky odliSnych entit, které si
z mnohych dlvodlu zasluhuji taxonomické zhodnoceni, protoZe jsou vysledkem
probéhlych (druhy) nebo probihajicich (poddruhy) speciaénich procesu. Druhy
predstavuji linie, ale linie nemusi byt a nejsou nutné druhy. Tyto entity, dle mnohych
studii sahajici do obdobi konce Pliocénu a Pleistocénu, zatim nedosahly kompletni
reprodukCni izolace, a i kdyz nepfedstavuji samostatné druhy, jejich evolu€ni
vyznamnost je nezpochybnitelna (Dufresnes et al. 2023). Pleistocén zapocal pfed ca
dvéma a pual miliony let, hovofime tedy ve vétsSiné pfipadu o organismech, které jsou
zde asi 200x déle nez nejstarSi lidské civilizace (Natufien). Pfedstavuji sou€asnou
diverzitu v ramci druhu a mohou tak byt klasifikovany jako poddruhy, zjednodusené
feceno jako jakési ,budouci druhy®, které jsou zdrojem budoucich speciacnich udalosti
i (genetické) variability druhd. Definovani téchto koncovych vétvi fylogenetickych
strom0 jako druhd tak prfedstavovalo metodologicky hazard a subjektivni pfecenovani
biologické rozmanitosti. Nutno dodat, Ze podobné pFecenovani jsme v historii
taxonomie ale uz zazili, a to zejména koncem 19. a do poloviny 20 stoleti, kdy bylo
druhové jméno udélovano mnohym, morfologicky odliSnym populacim.
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Na Zemi je znamo okolo 1.5 milionu druhu Zivo€ichd, 2.3 miliénu druhu
organismu bylo pojmenovano, ale udajné az miliény zde pravdépodobné stale Cekaiji
na taxonomické zhodnoceni Cili popis (Wiens 2023). Abychom sladili protichtdné
nazory a chranili rozmanité aspekty biologické rozmanitosti vyvazenéjSim zpusobem,
navrhli jsme novy pfistup, ktery vychazi z genomické fylogeografie a toho, jak druhy
v prirodé vznikaji. Divergence a reprodukcni izolace jsou totiz dvé stranky stejného
pfibéhu. Populace se izoluji geografickymi nebo ekologickymi bariérami, vyvinou se
do samostatnych linii, a kdyz se tyto linie znovu setkaji, a snazi se reprodukovat,
nahromadéna odliSnost v DNA zpusobi genetickou nekompatibilitu. Druhy jsou tedy
odlisné linie s limitujici mirou hybridizace. Mira divergence v DNA téchto linii tak muze
byt prakticky pouzita jako méfitko k argumentaci, zda linie odpovidaji druhiim nebo ne
(viz Obr. 1). V praxi aplikace tohoto pfistupu vyzaduje kvantifikaci stupné genetické
kompatibility mezi liniemi. Napf. evolu¢ni linie u obojzivelnika a plazl starsi vice nez
3—4 miliony let (miocén/pliocén) jen obtizné misi své genomy (tzn. hybridizuji jen
vzacné), zatimco mladsi (pleistocenni) linie vétSinou tvofi stovky kilometra Siroké
hybridni zény. A proto navrhujeme, Ze toto pozorovani muze byt obecné vyuzito
v taxonomii, a tedy i pfesnéjSimu stanoveni a klasifikaci sou¢asné biodiverzity. | kdyz
v8echny evolucni linie nemusi nutné reprezentovat druhy, neznamena to, ze by mély
zUstat bez jména. Proto navrhujeme odliSné, avSak reprodukéné kompatibilni
geografické linie popisovat jako odlisné poddruhy. Koncept poddruht je stary jako
binomicka nomenklatura sama (Lukhtanov 2024, Dufresnes et al. 2024), avSak az nyni
mame moznost objektivnéji posoudit, zda dany organizmus reprezentuje druh,
poddruh nebo populaci s vy8Si mirou lokalni adaptace. Pravé nedavné vyzkumné
prihlédnuti k tomu, co se déje v hybridnich zénach, pfispélo k odborné diskusi a
aktualizaci oficialniho seznamu druhu evropskych obojzivelniku, ¢imz se ukoncily
desitky let trvajici spory, co je nebo neni v Evropé druh (Spyebroeck et al. 2020).

Takto definované populace mohou byt oficialné (védecky) pojmenovany a v
pfipadé potfeby mohou byt zafazeny na Cervené seznamy. Na$ navrh tak muze
prakticky odpovédét na potfeby ochrany evolu¢né jedineCnych, i kdyZz reprodukéné
kompatibilnich populaci, aniz by doSlo k umélému zvySeni poctu druhl a tim i
zvySovani nakladud na jejich studium a ochranu. Pfikladem mohou byt nedavné popisy
endemickych populaci, napf. balkanskych Zab Pelobates balcanicus chloeae
Dufresnes et al., 2019 nebo nejdelSiho beznohého jestéra svéta, Pseudopus apodus
levantinus Jablonski et al., 2021 z Blizkého vychodu, které svymi popisy nastartovaly
zvySeny zajem o poddruhovou taxonomii a ochranu téchto jedineCnych populaci
(Dufresnes et al. 2019, Jablonski et al. 2021).

Podporou uznani vysSi biodiverzity bez zvySovani poc¢tu druhl nam novy
pfistup umozfiuje tuto diverzitu lépe vymezit tak, aby byla srovnatelnéjSi napfic
zivoCiSnym svétem a tim mohla byt i efektivnéji aplikovana ochranarska usili.
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Obr. 1: Operacni postup k vymezeni fylogeografickych linii do druhi nebo
poddruhii dle Dufresnes et al. (2023). Pracovni postup zacdina zkoumanim
evolucniho vyznamu linii a poté se zabyva jejich klasifikaci na druhy (modra) nebo
poddruhy (zelena).

Za vysledky vySe popsaného vyzkumu byl autor vroce 2023 ocenén Cenou Dr.
Ludmily Sedlarové-Rabanové.
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VirPool: odhad proporcii variantov koronavirusu SARS-CoV-2 v
odpadovych vodach pomocou Statistického modelovania

Askar Gafurov

Katedra informatiky, Fakulta matematiky, fyziky a informatiky, Univerzita
Komenskeho, Mlynska dolina, 842 48 Bratislava

V publikacii ocenenej Specialnou cenou dr. Ludmily Sedlarovej-Rabanovej pre
mladych vedeckych pracovnikov sa venujeme odhadu proporcii variantov SARS-
CoV-2 v odpadovych vodach. Pre tento ucel sme vytvorili softvérovy nastroj VirPool,
volne dostupny na internete (https://github.com/fmfi-compbio/virpool).

Pandémia COVID-19 je sprevadzana bezprecedentnou Uroviiou
sekvenaéného monitorovania virusu SARS-CoV-2, s viac ako 16,5 miliéna
genomovych sekvencii ulozenych v databaze GISAID (Elbe a Buckland-Merrett
2017) do zaciatku februara 2024. Tieto sekvencie su vacsinou ziskavané zo vzoriek
jednotlivych pacientov po pozitivnych klinickych testoch. Dlhodobé Studie ukazali,
Ze zlozenie fragmentov virusovej RNA vo vode odzrkadluje kvalitativne a
kvantitativne Sirenie virusovych linii v populacii (Agrawal et al. 2022; Amman et al.
2022). Epidemiologické monitorovanie odpadovych véd (angl. wastewater-based
epidemiology alebo WBE) sa ukazalo ako nakladovo efektivha a Skalovatelna
alternativa k sekvenovaniu individualnych vzoriek pacientov (Hrudey et al. 2022;
Saford et al. 2022). Rozlicné PCR techniky sa mézu pouzit na odhad poctu kopii
génov virusu vo vode pre urCenie epidemiologickych trendov. Toto méze byt
sprevadzané sekvenovanim zmesi gendmov virusu pritomnych vo vzorke, ¢im sa
efektivne mapuje variabilita sekvencie virusu v ramci miestnej populacie.
Monitorovanie odpadovej vody mdze poméct vyrovnavat sa s odchylkami v analyze
klinickych vzoriek spésobenymi rozdielmi v dostupnosti testov a ochote podstupit
klinicky test. NavySe zvySené hladiny virusovej RNA vo vode mézZu predchadzat
vysledkom klinického testovania o niekolko dni alebo dokonca dlhSie, ak klinicky
test nie je okamzite dostupny (Bibby et al. 2021; Hrudey et al. 2022), a teda analyza
odpadovej vody mdze poskytnut predCasné signaly varovania o zhorSujucej sa
epidemiologickej situacii alebo o vyskyte novych variantov virusu v urcitej oblasti.
Epidemiologické monitorovanie odpadovych véd je teda doplnkovym a nezavislym
pohladom na pandemicku situaciu, cennym pre organy verejného zdravotnictva a
ich usilie o riadenie pandémie (Gawlik et al. 2021; Nourbakhsh et al. 2022; World
Health Organization 2022).

Svetova zdravotnicka organizacia monitoruje prevalenciu variantov virusu po
celom svete a vybera tzv. znepokojujuce varianty (angl. variants of concern or
VOC), ktoré sa vyznacuju zvySenou prenosnostou, virulenciou alebo schopnostou
unikat' ochrane poskytovanej vakcinami a liekmi. Niekolko tychto variantov
spbsobilo masivne viny epidémii, najma varianty Alfa, Delta a Omicron (Pango linie
B.1.1.7, B.1.617.2 a B.1.1.529). Preto je velmi dblezité monitorovat prevalenciu
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tychto variantov, najma na zaciatku novej viny, ked organy verejného zdravotnictva
oCakavaju prichod novej varianty v urcitej oblasti.

Prvotné prace na analyze vzoriek odpadovej vody SARS-CoV-2 sa sustredili
na vytvorenie konsenzualnej sekvencie pre vzorku alebo na detekciu individualnych
mutacii, nasledovanu manualnou analyzou vysledkov (Nemudryi et al. 2020;
Agrawal et al. 2021, 2022; Crits-Christoph et al. 2021; Hillary et al. 2021; |zquierdo-
Lara et al. 2021; Xie et al. 2022). Neskor bola pritomnost’ znepokojujucich variantov
zistena na zaklade vopred vybranych mutacii typickych pre kazdy variant
(Fontenele et al. 2021; Jahn et al. 2022; La Rosa et al. 2021). Vopred vybrané
genomické pozicie s mutaciami charakteristickymi pre jednotlivé varianty sa neskér
pouzivali aj na kvantifikaciu prevalencie variantu. Pri kazdej takejto pozicii sa
odhaduje podiel alely patriacej variantu a kone¢ny podiel sa stanovuje ako priemer
alebo median jednotlivych odhadov na jednotlivych poziciach (Rios et al. 2021;
Wourtz et al. 2021; Brunner et al. 2022; Pechlivanis et al. 2022). KedZe sa jednotlivé
varianty posudzuju individualne, metdéda méze poskytovat nekonzistentné odhady
(napr. sucet podielov jednotlivych variantov je vacsi ako jeden) a moéze byt
ovplyvnena mutaciami, ktoré su spoloCné pre viacero variantov. Dany problém
moze byt nadalej zhorSeny zvySenym vyskytom konvergentnych evoluénych
udalosti medzi réznymi liniami v désledku selektivneho tlaku. Na zohladnenie tychto
spolo€nych mutacii Ellment et al. (2021) odhadovali podiely variantov
optimalizovanim L2 metriky medzi zmieSanim frekvencii baz jednotlivych variantov
a pozorovanymi frekvenciami konkrétnych mutacnych miest. Amman et al. (2022)
tuto myslienku posunuli dalej odhadovanim podielov su€asne pre viacero vzoriek s
prihliadnutim na Cas ich odberu. Takyto pristup by mohol byt rozSireny aj na
zohfadnenie geografickych zavislosti.

Podobny problém bol predtym rieSeny v kontexte virusovych populacii. V
probléme rekonStrukcie spektra kvazidruhov (angl. quasispecies spectrum
reconstruction alebo QSR) sa skiuma sekvenovana vzorka obsahujuca Citania z
niekolkych odliSnych variantov virusu (nazyvanych aj haplotypy), s cielom urcit
sekvencie jednotlivych haplotypov a kvantifikovat' ich prevalencie (Eriksson et al.
2008; Zagordi et al. 2011; Ahn a Vikalo 2018). Haplotypy sa obvykle urcuju
Specializovanymi algoritmami na zostavovanie gendémov (angl. genome
assemblers), ktoré vyuzivaju prekryvania Citani a pokrytie sekvencii [napr. ShoRAH
(Zagordi et al. 2011)], a nasleduje kvantifikacia jednotlivych variantov. VSeobecne
tieto pristupy predpokladaju, Ze individualne haplotypy poskytuju rovnomerné
pokrytie celého referencného gendmu, Ze sekvencie su nahodne vybrané z
haplotypov a Ze samotné haplotypy su dobre reprezentované jednou
konsenzualnou sekvenciou, pripadne s niekolkymi lokalnymi variaciami
priraditel/nymi chybam sekvenovania.

Avsak tieto predpoklady nie su splnené v pripade sekvenovania SARS-CoV-
2 v odpadovej vode. Vzorky SARS-CoV-2 z odpadovej vody su bezne sekvenované
protokolom ARTIC, povodne vyvinutym v kontexte epidémie virusu Zika (Quick et
al. 2017). Sekvencia virusu je rozdelena do prekryvajucich sa segmentov
(nazyvanych amplikény), ktoré su najskér zosilnené pomocou PCR, aby sa zvysil
pocCet molekul pritomnych v sekvenovanej vzorke. V zavislosti od protokolu je
priblizna dizka amplikénov sa pohybuje od 400 bp (Loman et al. 2020) (dale;j
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oznaCované ako kratke amplikény) po 1,5-2,5 kbp (Eden a Sim 2020; Freed et al.
2020; Resende et al. 2020) (dlhé amplikony). Az po PCR amplifikacii je vzorka
sekvenovana pomocou lllumina alebo Oxford Nanopore MinlON technoldgii.
Uginnost PCR amplifikacie sa i§i medzi amplikénmi, o vedie k velmi
nerovnomernému pokrytiu po celom genéme. Okrem toho sekvencie Ccitani
nesiahaju cez hranice amplikénov, ¢im sa narusi spojenie haplotypu medzi
amplikonmi. Nakoniec, individualne varianty SARS-CoV-2 zahffiaju obvykle velky
pocet odliSnych sekvencii, a tuto diverzitu je tazké vyjadrit’ jedinou konsenzualnou
sekvenciou.

V ocenenej publikacii predstavujeme novy pristup zalozeny na
pravdepodobnostnom modeli ¢itani zmesi variantov. Nas§ model zachytava diverzitu
sekvencii pritomnych v ramci individualnych variantov pomocou vyuzitia
variantnych profilov odvodenych z dostupnych sekvencii GISAID pre konkrétny
variant. Zaroven modelujeme aj sekvencné chyby, €o je podstatné pri aplikacii na
datasety ziskané sekvencnymi technologiami s vySSou chybovostou, ako napriklad
Oxford Nanopore. Na$ pristup neklasifikuje individualne Citania alebo mutacie ako
prislusné k urCitému variantu, ale namiesto toho hfada rieSenie, ktoré ma najvacsiu
zhodu s pozorovanymi datami. Preto nepotrebujeme predvyber pozicii
charakteristickych pre kazdy variant, a mézeme vyuzit informacie obsiahnuté v
celkovej dizke sekvenovanych &itani. Z tohto hladiska je na$ pristup podobny
pristupu Erikssona et al. (2008), hoci nas model je zlozitejSi vzhladom na Specifika
problému analyzy odpadovej vody. Nakoniec nas pristup je schopny vyuzivat
spojenie medzi individualnymi miestami v ramci toho istého sekvencovacieho
Citania, €o vedie k zvySenej presnosti v pripade pouzitia dlhych nanoporovych
amplikdnov, a to aj napriek vysSej chybovosti danej technoldgie.

Struény popis Statistického modelu pre odhad proporcii variantov

Pre vstupnu osekvenovanu vzorku VirPool odhaduje proporcie sekvenovanych
Citani pochadzajucich z vybranych variantov. Variant k je charakterizovany svojim
variantnym profilom P, kde P, (i, a) je pravdepodobnostou pozorovania nukleotidu
a na pozicii i vo variante k. Pozicie su Cislované podla referenéného gendmu, a
vSetky sekvencie, ktoré povazujeme, su zarovnané na tento referenény gendém.

Algoritmus VirPool je riadeny pravdepodobnostnym modelom, ktory priraduje
pravdepodobnost vaham jednotlivych variantov w;,w,,...,wg, kde K je pocet
variantnych profilov. Intuitivne tieto vahy zodpovedaju podielom Citani
pochadzajucich z jednotlivych variantov zmieSanych v Kkonkrétnej vzorke.
Predpokladajic, ze konkrétne Citanie R = 71,...71f; zacinajuce na pozicii s
pochadza z variantu k, pravdepodobnost’ pozorovania tohto Citania je jednoducho
sucin pravdepodobnosti jednotlivych nukleotidov:

IR|

Pr(R|k) = HPk(s +ie1,7).
i=1

Tato pravdepodobnost’ sa musi tiez upravit o sekvencné chyby.
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Celkova vierohodnost je pravdepodobnost pozorovania suboru cCitani p =

(Ry,..,Ry)
pre dané vahy variantov. V naSom modeli je kazdé Citanie generované nezavisle,
takZe celkovu vierohodnost' mozno vyjadrit ako

L(wyq,...,wg | p) = ﬁi Pr(R;|k).

i=1 k=1

Tu predpokladame, Ze zadiato&né pozicie a dizky jednotlivych &itani su pevne
stanovené vopred. Treba poznamenat, ze ak by boli tieto vzorky ziskané z
akéhokolvek rozdelenia nezavislého od variantov, pridalo by to len konstantny
faktor k pravdepodobnosti a nemalo by to vplyv na optimalizaciu vah.

Pre dany subor Citani a variantnych profilov sa vahy variantov odhaduju tak, aby sa
maximalizovala celkova vierohodnost vierohodnost' L(wy,...,wk | p).

Vysledky analyzy VirPool zavisia od vyberu variantov zahrnutych do analyzy. V
nasej praci sa spoliehame na klasifikaciu SARS-CoV-2 variantov od Pango
(Rambaut et al. 2020), ktora je zalozena na fylogenetickej analyze vzoriek virusu.
Vybranym vrcholom fylogenetického stromu su pridelené identifikatory variantov,
veduc k hierarchickému systému podvariantov vlioZzenych do vaésich variantov. Pre
analyzu pouzivame vyber niekolkych Pango variantov. Typicky by sa mali vybrat
varianty zaujmu, ktoré sa Siria v urCenom Case v danej oblasti. V naSich
experimentoch zahffiame aj variant "iné", ktory predstavuje vSetky ostatné
sekvencie SARS-CoV-2, ktoré nepatria do vybranych variantov. Vysoka vaha
variantu "other" vysledku umoznuje pouzivatelovi zistit, Ze by sa vybrana sada
variantov sa mala upravit.
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Poznamky z Citania knihy: Gregory Radick (2023).
Disputed Inheritance: The battle over Mendel and the
future of biology. The University of Chicago Press, 630 str.

Historicky narativ pocCiatkov modernej genetiky je plus- #
minus takyto: Gregor Mendel vroku 1866 publikoval |
pracu, v ktorej popisal materialny zaklad dedi¢nosti.
Z jeho hybridizacnych pokusov s hrachom vydedukoval, ,
Ze existuju materialne deditné faktory, ktoré st na zaklade JEEEEE T ) over Mendel |
jednoduchych  pravidiel  prostrednictvom  gamét [N v
distribuované do tiel prislusnikov nasledujucich generacii.
Znaky sa vyskytuju vdvoch formach, dominantnej e | |
a recesivnej, pricom pri krizeni Cistych linii sa u hybridov |4 RADICK ?@
recesivna forma straca, len aby sa u ich potomkov objavila 3 |
vo frakcii velmi blizkej jednej Stvrtine. Mendelom

sledované znaky boli podmienené dedi€cnymi faktormi, ktoré boli volne
kombinovatelné, takze kombinacii znakov u potomkov hybridov je mozné zapisat’ ako
polynomicku funkciu (3 : 1)", kde n je poCet sledovanych znakov. Tieto pravidla su
v uCebniciach formalizované ako pravidlo dominancie a uniformity, pravidlo
segregacie a pravidlo nezavislého rozdelenia.

Pribeh Mendelovych objavov pokracuje: ich vyznam nebol doceneny vyse 30
rokov, kym v roku 1900 traja botanici nezavisle od seba popisali rovnaké pravidla.
Tentokrat vSak bola vedecka komunita pripravena, a zasluhou Williama Batesona sa
etablovala nova vedna disciplina genetika a jej terminologia (alela, fenotyp,
genotyp,...), ktora je v rozSirenej podobe vyuzZivana dodnes (Zschocke et al. 2023). Po
kratkotrvajuicom spore (1900-1906) tzv. mendelisti (vedenymi Batesonom)
argumentacne pokorili tzv. biometrikov (zastupovanymi W.F. Raphaelom Weldonom a
Karlom Pearsonom). Tak sa zaCala zlata éra genetiky reprezentovana objavmi
Morganovej S$koly, molekularnou genetikou a vrcholiaca ludskym gendmovym
projektom. Ano, ukazalo sa, ze nie vSetky znaky sa dedia podla mendelovskych
pravidiel, ale ved pravidla su potvrdzované vynimkami. S touto logikou su pisané aj
zakladné ucCebnice genetiky, ktoré vyuzivame na naSich kurzoch. Kazda zacCina
mendelovskou genetikou, na ktoré nadvazuju zlozitejSie koncepty.

Historik Radick vo svojej rozsiahlej monografii tvrdi, ze tento narativ
nezodpoveda skutoCnosti. Dokumentuje, Zze Mendel nemal ambiciu popisat’ pravidla
dedicnosti, ale ze ho zaujimali pravidla Sfachtenia (ilustruje to napriklad tym, Ze vo
svojej kopii Darwinovho Pévodu druhov neurobil Mendel ani jednu poznamku v Casti
0 pangenéze, pricom Casti o hybridizacii su husto spoznamkované). Radick tiez
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spochybnuje to, Ze Mendelova praca bola vo vedeckej komunite neznama; naopak
bola medzi Slachtitelmi hojne citovana. Autor tiez tvrdi, Ze vacSina konceptov
a vysvetleni mendelistov vznikla ex post a nie je ich mozné najst v originalnom
Mendelovom texte.

Radick nespochybriuje vyznam Mendelovych experimentov, tvrdi vSak, Ze
popisuju skér exotické ako typické pripady dedi¢nosti. UZ samotné fenotypové znaky,
ktoré Mendel Studoval su diskutabilné. Obalka knihy je fotografiou skupiny semien
hrasku, ktoré nespadaju do binarnych kategorii (Zlty-zeleny, hladky-drsny), ale tvoria
kontinualne spektrum. To bol aj jeden z argumentov, ktory pouzivali biometrici
reprezentovani Weldonom: fenotypovy prejav nezavisi len od dedi¢nych faktorov, ale
aj od ich ,historie”, to znamena v akom kontexte su interpretované. Za kontext pritom
povazovali pritomnost dalSich faktorov (v Johansenovej terminoldgii génov)
a prostredia.

V rokoch 1900-1906 bol spor mendelistov a biometrikov vefmi vyrovnany.
Jedna z hlavnych otazok Radickovej knihy je, preCo nakoniec mendelisti vyhrali
v suboiji, ktory v niektorych fazach vskutku pripominal vojnu (Weldon v jednom z listov
piSe ,vSetci si do hadky vezmeme svoje najvacsie a najostrejSie noze®). V istej chuvili
sa skor zdalo, ze navrch maju biometrici, ked aj dovtedy hlavné argumentacné piliere
mendelistov (napr. dedi¢nost farby srsti umysi & koni) zacCali stracat na
presvedcivosti. Stru¢na odpoved je, Zze Weldon v roku 1906 podlahol zapalu pluc a tak
nestihol dokoncCit svoj opus magnum Theory of Inheritance, v ktorej mal plan
sumarizovat svoje predstavy o mechamizmoch dedi¢nosti. PodrobnejSia — a zlozitejSia
— odpoved by bola spojlerom pre tych, ktori by si chceli Radickovu knihu precitat’ aj
napriek jej rozsahu a niekedy az prili§ detailnym kapitolam.

Zaujimavym je Radickov pokus o tzv. kontrafaktualny (counterfactual) pristup
(hovorovo, ,Co by bolo keby?“). Konkrétne rozobera otazku, ako by sa vyvijala genetika
v pripade, Ze by v spore zvitazili biometrici? Tvrdi, Ze by to nijako neopvplyvnilo
uspechy Morganovej Skoly s tym rozdielom, Ze jeho kniha by sa volala inak: The
Mechanism of Weldonian Inheritance. Objavy molekularnych zakladov dedi¢nosti by
vitazstvom biometrikov neboli nijako oneskorené, kedZe boli zaloZzené na uplne inom
type experimentov a uvazovania odvodeného skor zfyziky a chémie. Dokonca
implikuje, ze koncepcia dedi¢nosti prezentovana biometrikmi by menej nahravala
eugenickym argumentom, ktoré mali tragické nasledky na oboch stranach Atlantiku.
Nakoniec Radick naznacuje, ze by sme principom dedi¢nosti rozumeli viac ako teraz,
pretoze by sme neboli zdrzani dlhym obdobim hladania kauzalneho vztahu medzi
znakom a variantom génu (zjednodusSene hfadanim génov pre XY).

Autor priznava, Ze kontrafaktualny pristup je problematicky, pretoze
neumoznuje testovanie validity jeho hypotéz. Jeden experimentalny test vSak predsa
len ponuka. Spolu s kolegami na University of Leeds zorganizovali zakladny kurz
genetiky, v ktorom rozdelili Studentov do dvoch skupin. Prava preberala zaklady
genetiky Standardnym — ucCebnicovym spésobom. Druha skupina nezacala
Mendelovymi pravidlami, ale kvantitativnymi znakmi, pri€¢om sa od zaciatku zamerala
na vztah génov a prostredia. (Tento pokus o vypustenie, resp. dramatické znizenie
akcentu na mendelovsku dedi¢nost, nebol novy. Nadviazal na pokus o zasadnu
zmenu genetického kurikula prezentovanu Rosie Redfieldovou (Redfield 2012). Po
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vyhodnoteni oboch Casti kurzu druha skupina Studentov vykazovala ovela nizSiu
tendenciu pre génocentricky pohlad na dedi¢nost’ (Jamieson a Radick 2017).

Na Radickovu knihu bolo v priebehu roku 2023 niekolko pozitivnych recenzii
(Hall 2023). Tato reakcia je zasluZena nielen preto, Ze poskytuje zrejme najdetailnejsi
obraz rozhodujuceho obdobia pri formovani modernej genetiky a poskytuje aj pohlad
do psycholdgie jeho hlavnych aktérov. Je zaroven provokativnym textom, ktory je
uzito€ny pre edukatorov na univerzitach prirodovedného zamerania. Nie, nemyslim si,
Ze zakladné kurzy genetiky vyzaduju tak radikalnu zmenu, aka bola realizovana
v Leedse. To, Ze jeho absolventi maju menej génocentricky pohlfad na dedi¢nost
neindikuje, Ze genetike rozumeju lepSie ako Studenti, ktori prejdu tradicnou formou
kurzu. Skor sa mi zda, Ze vzhladom k tomu, ako sme vstrebavali zaklady genetiky my,
mohli by sme naSich Studentov skor pomylit. Akokolvek doS$lo Kk vitazstvu
batesonovského tabora, vySe 100-ro¢na histéria genetiky ovplyvnila stav nasho
poznania a dava zmysel ho v tomto kontexte aj prezentovat nastupujucej generacii
prirodovedcov. Kazdopadne nam v8ak Radickova knizka ukazuje, Ze pri vyu€ovani
mendelovskej genetiky ich musime CastejSie a intenzivnejSie upozorfiovat na jej
obmedzenia tak, aby boli lepSie pripraveni na vyzvy sucCasnej genetiky, ktorym bude
vystavena ich generacia.
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Vyuka Mendelovy genetiky ve 21. stoleti s dirazem na nastroje
umeélé inteligence a chatboty

Jennifer A.l. Novakova a Ctibor H.A.T.G. Pavlat

Ve dnesni technologicky pokrocilé spoleCnosti proslo pole genetiky vyznamnymi
pokroky diky nastrojim umélé inteligence a chatbotlim. Tyto nastroje umélé
inteligence a chatboty zasadné zménily zpusob, jakym vyu€ujeme Mendelovu genetiku
ve 21. stoleti, poskytuji jedine€né prilezitosti jak pro studenty, tak ucitele (Chinonso et
al. 2023). Integrace nastrojli umeélé inteligence jako je ChatGPT ve vysokoSkolském
vzdélavani bude mit dlouhodobé pozitivni dopad na vyuku a u€eni. Uméla inteligence,
konkrétné nastroje umélé inteligence a chatboty, se staly silnymi nastroji ve sféfe
vzdélavani. Poskytuji personalizované uCebni zazitky, automatizuji opakujici se ukoly
oblasti, kde nastroje umélé inteligence a chatboty vyrazné ovlivnily vyuku Mendelovy
genetiky. Tradi¢ni vyukové metody v Mendelové genetice ¢asto spoléhaji na u€ebnice,
pfednasky a laboratorni experimenty. | kdyZ tyto metody jsou ucinné pfi pfedavani
zakladnich pojmu Mendelovy genetiky, nékdy mohou byt zdlouhavé a statické (Rotbain
et al. 2006). Nastroje umélé inteligence a chatboty na druhou stranu pfinaseji
dynamicky a interaktivni prvek do vyukového procesu. S integrovanim nastroja umeélé
inteligence a chatbotl se studenti mohou zapoijit do aktivnéjSiho u€eni prostfednictvim
interaktivnich simulaci, virtualnich experimentd a feSeni problémovych situaci. Tyto
nastroje umélé inteligence a chatboty mohou poskytovat okamzitou zpétnou vazbu,
vést studenty skrz slozité koncepty a pfizplsobit uroven obtiznosti materialu na
zakladé individualniho vykonu. Navic nastroje umélé inteligence a chatboty maji
schopnost generovat personalizované u€ebni materialy na zakladé silnych a slabych
stranek kazdého studenta. Tento cileny pfistup k vyuce Mendelovy genetiky zajisti, ze
studenti obdrzi Sitou na miru instrukci, coz jim umozni Iépe pochopit koncepty a to ve
vlastnim tempu.

Navic mohou nastroje umeélé inteligence a chatboty slouzit jako cenny zdroj pro
ucitele (Yu et al. 2017). Mohou pomoci pfi planovani vyuky, tvorbé obsahu a navrhu
hodnoceni. Nastroje umélé inteligence a chatboty mohou generovat interaktivni lekce,
vytvaret atraktivni multimedialni materidly, a dokonce pomahat pfi hodnoceni
studentskych ukolt. Automatizaci téchto ukold mohou ucitelé uSetfit Cas a zaméfit se
na poskytovani individualizované pozornosti a podpory svym studentiim. Kromé téchto
vyhod nastroje umélé inteligence a chatboty také nabizeji jedineCnou prilezitost pro
studenty k spolupraci se svymi vrstevniky a zapojeni do spoleéného feseni probléma.
prostfednictvim virtualnich diskusnich mistnosti a spolupracujicich platforem mohou
studenti spolupracovat na feseni slozitych problém Mendelovy genetiky, diskutovat o
svych pristupech a uCit se z strategii ostatnich. Navic mohou nastroje umélé
inteligence a chatboty poskytnout personalizovany a adaptivni vyukovy zazitek. Mohou
sledovat pokrok a vykon studentu, identifikovat oblasti, kde potfebuji dalsi podporu, a
poskytovat cilené zdroje a aktivity k vyplnéni téchto mezer (Afrita 2023). Tento
personalizovany pfistup nejen zvySuje zapojeni a motivaci student(, ale také zlepSuje
uchovani znalosti. Nastroje umeélé inteligence a chatboty také mohou pomoci v
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procesu hodnoceni poskytnutim automatizovaného hodnoceni a okamzité zpétné
vazby studentiim. Tim ucitellm Setfi cenny ¢as a umoznuje jim poskytovat v€asnou
zpétnou vazbu a podporu svym studentim. Navic nastroje umélé inteligence a
chatboty fesi vyzvu omezeného poméru uciteld k studentim. Tyto nastroje poskytuji
dalSi podporu a vedeni studentim, zejména v pfedmétech jako je Mendelova genetika,
kde mohou byt koncepty slozité a naro¢né (Pereira 2016).

Vyuzitim nastroja umélé inteligence a chatbotl mohou ucitelé vytvofit pro své
studenty interaktivnéjSi a poutavéjSi prostfedi pro uceni. Tyto nastroje mohou
simulovat virtualni experimenty, poskytovat okamzitou zpétnou vazbu na odpovédi
studentl a nabizet interaktivni ucebni zazitky, které zlepSuji porozuméni a uchovani
konceptll Mendelovy genetiky. Integrace nastroju umeélé inteligence a chatbotl do
vyuky Mendelovy genetiky ve 21. stoleti pfinasi nékolik vyhod. Zaprvé, nastroje umélé
inteligence a chatboty mohou studentim poskytnout pfistup k bohatstvi informaci a
zdroju. Mohou doporucovat vhodné statistické metody, analyzovat data a vytvaret
grafické reprezentace dat a vysledku. To nejen zlepSuje presnost a efektivitu analyzy
dat, ale také zlepSuje komunikaci vysledkd vyzkumu a platnost vysledkl vyzkumu
(Binu et al. 2014). Zadruhé, nastroje umélé inteligence a chatboty podporuji inkluzivitu
a dostupnost ve vzdélavani. Pouzitim generativnich nastroji umélé inteligence mohou
ucitelé poskytnout studentim se riznymi schopnostmi a u¢ebnimi styly vice inkluzivni
a dostupné vzdélavani. Tyto nastroje mohou personalizovat vzdélavaci obsah a
aktivity, splfuji specifické potfeby kazdého studenta a usnadfiuji jeho akademicky
pokrok a celkovy rozvoj. Kromé toho nastroje umélé inteligence a chatboty podporuji
kritické mysleni a tviréi mySleni mezi studenty. Tyto asistencni nastroje stimuluji
feSeni problému a podporuji zkoumani novych myslenek, podporuji rozvoj vyssich
kognitivnich dovednosti. Integrovanim nastroji umélé inteligence a chatbott do vyuky
Mendelovy genetiky mohou ucitelé vytvofit dynamické a interaktivni u€ebni prostredi,
které vyhovuje rlznorodym potfebam studentl a povzbuzuje je kriticky a tvaréim
zpusobem pfemyslet (Dias a Torkamani 2019). Navic integrace nastroju umélé
inteligence a chatbott do vyuky Mendelovy genetiky feSi vyzvu omezeného poméru
ucitell k studentim. S rostouci poptavkou po kvalitnim vzdélavani Celi ucitelé Casto
vyzvam pfi poskytovani individualizované podpory a vedeni kazdému studentovi.

Nastroje umélé inteligence a chatboty mohou pomoci zmirnit tuto vyzvu tim, Ze
poskytuji personalizovanou podporu a zpétnou vazbu studentim. Mohou odpovidat na
otazky studentu v redlném Case, poskytovat vysvétleni a pfiklady a vést je skrz slozité
koncepty a ukoly feSeni problému (Fulton et al. 2022). Navic nastroje umélé inteligence
a chatboty mohou usnadnovat spolupraci a interakci mezi studenty. Studenti se mohou
zapojovat do diskusi a vymeény napadl se svymi vrstevniky prostfednictvim virtualnich
platforem facilitovanych nastroji umélé inteligence a chatboty.

To nejen zlepSuje jejich porozuméni Mendelové genetice, ale také podporuje
kooperativni u€eni a sdileni znalosti mezi studenty. Nakonec, integrace nastroji umélé
inteligence a chatbotl do vyuky Mendelovy genetiky pfipravuje studenty na pracovni
trh 21. stoleti (Zhang a Aslan 2021). Ve dnesSnim svété transformuji technologické
pokroky a nastroje fizené umélou inteligenci rizné odvétvi, v€etné vzdélani. Studenti,
ktefi jsou obeznameni s nastroji umélé inteligence a chatboty, budou Iépe vybaveni k
tomu, aby se v budoucich kariérach orientovali a vyuzivali tyto technologie. Celkové
vzato, zaClenéni nastroju umeélé inteligence a chatbotl do vyuky Mendelovy genetiky
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pfinasi mnoho vyhod. ZvySuje zapojeni studentu, podporuje kritické mysleni a tvarci
pfistup, poskytuje personalizovanou podporu, usnadnuje spolupraci a pfipravuje
studenty na budoucnost. V dnesSnim rychle se ménicim svété nelze precenit vyznam
presnych pfedpovédi pocasi. V souhrnu, zaclenéni nastroji umélé inteligence a
chatbotd do vyuky Mendelovy genetiky ve 21. stoleti pfinasi mnoho vyhod. Tyto
nastroje mohou zlepsit pfesnost a efektivitu analyzy dat, zlepsit komunikaci vysledku
vyzkumu a nakonec zlepsit platnost vysledkd vyzkumu pro studenty (Zhang a Aslan
2021). Navic nastroje umélé inteligence a chatboty mohou zjednodusit administrativni
ukoly, uvolfiuji cenny €as uciteltl, aby se mohli zaméfit na vyukové aktivity. Navic
personalizace a adaptabilita nastroji umélé inteligence a chatbotd muize splnit
individualni uebni potfeby studentl, podporujici inkluzi a rovnost ve tfidé. Zaclenéni
nastroji umélé inteligence a chatbotl do vyuky Mendelovy genetiky ve 21. stoleti
pfinasi mnoho vyhod. Tyto nastroje posiluji studenty tim, Ze jim poskytuji
personalizovanou podporu a podporuji kritické mysleni a dovednosti feSeni problému.

Kromé toho nastroje umélé inteligence a chatboty usnadriuji spolupraci mezi
studenty tim, ze poskytuji virtualni platformy pro diskuse a sdileni znalosti. Navic tyto
nastroje pfipravuji studenty na budouci pracovni trh, protoZe se stale vice spoléha na
technologie umélé inteligence (Zhai et al. 2021). V kontextu vyuky Mendelovy genetiky
mohou nastroje umélé inteligence a chatboty vyrazné zlepSit ucebni zazitek pro
studenty. Mohou analyzovat slozita geneticka data, doporuCovat vhodné statistické
metody a vytvaret vizualni reprezentace dat pro prezentace a publikace. Navic
nastroje umeélé inteligence a chatboty mohou poskytovat okamzitou zpétnou vazbu a
vedeni studentim, pomahajici jim porozumét slozitym konceptum a zajistit jejich
pokrok ve studovaném predmétu. Zaclenéni nastroju umélé inteligence a chatbotd do
vyuky Mendelovy genetiky ve 21. stoleti pfedstavuje jedineCnou prilezitost zlepsit
ucebni zazitek pro studenty a pfipravit je na vyzvy budoucnosti.

Avsak integrace nastroji0 umélé inteligence a chatbotl do vzdélavani také
predstavuje vyzvy, které je tfeba feSit. Jednim z problém( je zajisténi akademické
integrity a prevence zneuziti téchto nastroju (Zhang a Aslan 2021). Existuje obava, ze
studenti by se mohli pfilis spoléhat na nastroje umélé inteligence a chatboty, coz by
mohlo vést k plagiatorstvi nebo k odevzdani nepresnych informaci. Aby se tato vyzva
prekonala, je dllezité, aby ucitelé zdaraznili roli nastrojli umélé inteligence a chatbot
jako asistenénich nastroju a nikoli jako nahrady za kritické mysleni a u€eni. Aby se to
zajistilo, méli by ucitelé studenty informovat o omezenich nastroji umélé inteligence a
chatbotll a povzbuzovat je k aktivnimu zapojeni se do vyukové latky. Kromé toho je
zasadni, aby nastroje umélé inteligence a chatboty pouzivané ve vyuce Mendelovy
genetiky poskytovaly pfesné a spolehlivé informace. Tyto nastroje by mély byt
programovany tak, aby odkazovaly na zdroje genetickych informaci zalozené na
ddkazech a dodrzovaly védecké standardy a smérnice. Navic by chatboty mély jasné
uvadét zdroje, které pouzivaji, aby se zabranilo Sifeni zavadéjicich nebo faleSnych
informaci.

Dalsi vyzvou pfi integraci nastrojii umélé inteligence a chatbotl ve vyuce
Mendelovy genetiky je potfeba individualizace a personalizace. Studenti maji rizné
ucebni styly, schopnosti a potfeby a nastroje umélé inteligence a chatboty by mély byt
schopny se témto individualnim rozdilim pfizpGsobit. Toho Ize dosahnout
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implementaci algoritmu strojového uceni, které analyzuji individualni udaje studentd a
pFizpusobuiji jim uebni zazitek (Yu et al. 2017).

Timto zpldsobem mohou nastroje umeélé inteligence a chatboty poskytovat
personalizovanou zpétnou vazbu a doporuceni, ktera vyhovuji specifickym potfebam
kazdého studenta. Navic nastroje umélé inteligence a chatboty mohou poskytovat
okamzitou zpétnou vazbu a vedeni, coz umozriuje studentim ucit se vlastnim tempem
a okamzité ziskavat objasnéni k jakymkoli nedorozuménim ¢i nejistotam, které by
mohli mit. Kromé toho mohou nastroje umélé inteligence a chatboty zlepSit u¢ebni
zazitek poskytovanim interaktivnich a poutavych vzdélavacich materialt. Tyto nastroje
mohou prezentovat informace rdznymi formaty, jako jsou videa, simulace nebo
interaktivni kvizy, aby vyhovovaly riznym preferencim uceni a zvySovaly zapojeni
student. Dale mohou nastroje umélé inteligence a chatboty usnadnit zkuSenosti s
kolektivnim u€enim tim, Ze poskytuji platformy pro interakci a zapojeni studentu s jejich
vrstevniky (Yu et al. 2017). To Ize provést pomoci funkci jako jsou diskusni féra nebo
virtualni studijni skupiny, kde mohou studenti sdilet své napady, klast otazky a
spolupracovat pfi FeSeni genetickych problému. Navic mohou nastroje umélé
inteligence a chatboty pomoci v procesu hodnoceni tim, ze poskytuji automatizované
hodnoceni a zpétnou vazbu na ukoly a kvizy. Tyto nastroje mohou analyzovat
odpovédi studentd, identifikovat vzory nedorozuméni nebo chyb a poskytovat cilenou
zpétnou vazbu, aby pomohly studentim zlepSit jejich porozuméni Mendelové genetice.

Zaclenéni nastroji umélé inteligence a chatbotl do vyuky Mendelovy genetiky
pfinasi mnoho vyhod jak pro studenty, tak pro pedagogy (Ghorashi et al. 2023). Za
prve, nastroje umélé inteligence a chatboty mohou pomoci zmirnit Casové omezeni,
které Casto omezuje interaktivni a personalizovanou vyuku v tradicni ucebné. Za
druhé, nastroje umélé inteligence a chatboty mohou studentim poskytnout okamzity a
neustaly pfistup k zdrojum a podpofe, coz jim umozni studovat vlastnim tempem a
ziskavat pomoc, kdykoli ji potfebuji. Dalsi vyznamnou vyhodou vyuZivani nastrojl
umélé inteligence a chatbotd ve vyuce Mendelovy genetiky je jejich schopnost
analyzovat slozita data a prezentovat je vizualné atraktivnim zplsobem, ktery je pro
studenty snadno srozumitelny. To mlze vyrazné zlepSit porozuméni genetickym
konceptim studenty a pomoci jim navazovat spojeni mezi teorii a aplikacemi ve
skutecném svété (Fibriana et al. 2017).

Dale se nastroje umeélé inteligence a chatboty mohou pfizpUsobit riznym
uCebnim stylim a poskytovat personalizované ucebni zkuSenosti. To je zvlasté
dalezité v kontextu vyuky Mendelovy genetiky, protoze zahrnuje porozuméni slozitym
genetickym vzorcum a principim dédi¢nosti. Za¢lenéni nastroji umélé inteligence a
chatbotl do vyuky Mendelovy genetiky muze poskytnout vice inkluzivni a dostupné
vzdélani. Tyto nastroje mohou splfiovat potfeby studentl s rliznymi schopnostmi a
ucebnimi styly, umoznuiji jim pfistup k informacim a zdrojum zpUlsobem, ktery vyhovuje
jejich individualnim potfebam. Navic mohou nastroje umélé inteligence a chatboty
poskytovat interaktivn&jSi a poutavéjSi ucebni zazitek. Mohou prezentovat informace
dynamickym a interaktivnim zplUsobem, pouzivajici vizualni prvky, simulace a
interaktivni aktivity, aby pomohly studentiim aktivné se zapojit do u€ebniho procesu.
Kromé toho mohou nastroje umélé inteligence a chatboty usnadnit spolupraci mezi
uciteli a studenty (Afrita 2023). UcCitelé mohou vyuZivat chatboty pohanéné umélou
inteligenci k poskytovani personalizované podpory, odpovidani na otazky studentl a
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poskytovani zpétné vazby k ukolim a kvizim. Navic mohou nastroje umélé inteligence
a chatboty poskytovat cilenou zpétnou vazbu, aby pomohly studentim zlepsit jejich
porozuméni Mendelovy genetiky. Tyto nastroje mohou identifikovat oblasti, ve kterych
studenti mohou mit problémy, a poskytnout cilené intervence nebo dalSi zdroje k
podpore jejich uCeni. Zaclenéni nastroji umélé inteligence a chatbotl do vyuky
Mendelovy genetiky nabizi nékolik vyhod, které mohou zlepSit u€ebni zazitek a zvysit
porozumeéni slozitym genetickym konceptim studentl. | kdyz nastroje umélé
inteligence a chatboty nabizeji nékolik vyhod ve vyuce Mendelovy genetiky, je dulezité
zvazit potencialni nevyhody a omezeni jejich integrace.

Jednim z hlavnich obav spojenych s pouzitim nastroji umeélé inteligence a
chatbotll ve vzdélavani je potencialni pfFiliSna zavislost a zavislost na téchto
technologiich. Existuje riziko, Ze studenti se stanou pasivnimi uciteli, spoléhajice se
pouze na vedeni a zpétnou vazbu poskytovanou nastroji umélé inteligence, aniz by se
plné zapojili do kritického mysSleni a samostatného feSeni problému (Ma a Jiang 2023).
Tato nadmérna zavislost mize branit rozvoji zakladnich kognitivnich dovednosti a
schopnosti kriticky myslet, coz muze vést k potencialnimu nedostatku hloubky
porozumeéni slozitym genetickym konceptim.

Kromé toho pouziti nastroji umeélé inteligence a chatbotl vyvolava otazky
ohledné ochrany osobnich udaji a bezpeénosti dat. Zaclenéni téchto technologii do
vzdélavaciho prostfedi zahrnuje sbér a analyzu obrovského mnozstvi dat student,
coz vyvolava obavy ohledné ochrany dat, divérnosti a etického vyuzivani informaci o
studentech. Potencialni zneuziti Ci Spatné zachazeni s témito daty by mohlo mit
znacné dusledky pro ochranu soukromi studentt a davéru ve vzdélavaci instituci.

Navic schopnosti pfizplsobeni a personalizace nastroji0 umélé inteligence a
chatbotd mohou neumysiné vést ke snizené expozici rlznym perspektivam a
pfistuplim k uc€eni (Chen et al. 2020). Jelikoz se tyto technologie pfizpUsobuiji
individualnim preferencim studentll a uebnim stylim, existuje riziko zesilovani
existujicich znalostnich zkresleni a omezeni expozice alternativnim nazordm a
pfistuplim k porozuméni Mendelové genetice.

Kromé toho, spoléhani se na nastroje umélé inteligence pro hodnoceni a
hodnoceni vyvolava otazky ohledné subjektivni povahy zpétné vazby a hodnoceni. |
kdyz tyto nastroje mohou poskytovat automatizované hodnoceni a zpétnou vazbu,
muZe existovat omezeni v jejich schopnosti hodnotit kvalitativni aspekty studentské
prace, jako je kreativita, kritickda analyza a originalita. To by mohlo vést k
standardizovanému a potencialné omezenému pfistupu k hodnoceni porozuméni a
ovladani Mendelovych genetickych konceptd studenty (Renzulli 2021). Je dulezité
peclivé zvazit tyto potencialni vyzvy a omezeni pfi integraci nastroju umeélé inteligence
a chatbotd do vyuky Mendelovy genetiky, aby byl zajistén vyvazeny a promysleny
pfistup k vyuzivani téchto technologii k zlepSeni vzdélani.

Zavérem lze konstatovat, Ze integrace nastroju umélé inteligence a chatbotd do
vyuky Mendelovy genetiky pfedstavuje slibnou pfileZitost zlepSit uCebni zazitek pro
studenty a pfipravit je na pozadavky budoucnosti. Adresovanim vyzev, jako je
akademicka integrita, pfizplsobeni a personalizace, tyto nastroje maji potencial
revolucnim zpUusobem, jak je genetika vyu€ovana a uc¢ena.
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Kromé toho, vyhody nastroju umélé inteligence a chatbot(, jako je okamzity
pristup k zdrojum, analyza slozitych dat a nabidka personalizovanych ucebnich
zkuSenosti, mohou pfispét k inkluzivnéjSimu a dostupnéjSimu vzdélani. Tento
inovativni pfistup nejenze vyhovuje rliznym u€ebnim stylim a schopnostem, ale také
podporuje spolupraci mezi studenty a uciteli, coz nakonec obohacuje vzdélavaci cestu
pro vSechny zucastnéné.

Literatura

Afrita J (2023) Peran Artificial Intelligence dalam Meningkatkan Efisiensi dan
Efektifitas Sistem Pendidikan. COMSERVA: Jurnal Penelitian Dan Pengabdian
Masyarakat, 2(12): 3181-3187.

Binu VS, Mayya SS, Dhar M (2014) Some basic aspects of statistical methods and
sample size determination in health science research. Ayu 35(2): 119-123.

Chen L, Chen P, Lin Z (2020) Artificial intelligence in education: A review. |IEEE
Access 8: 75264—-75278.

Chinonso OE, Theresa AM, Aduke TC (2023) ChatGPT for teaching, learning and
research: Prospects and challenges. Glob Acad J Humanit Soc Sci. 5(2): 33—40.

Dias R, Torkamani A (2019) Artificial intelligence in clinical and genomic diagnostics.
Gen Med. 11(70).

Fibriana F, Pamelasari SD, Aulia L (2017) Measuring visual literacy skills on
students’ concept understanding of genetic transfer material. J Phys: Conf Ser.
824.

Fulton RM, Fulton D, Kaplan S (2022) Artificial intelligence: Framework of driving
triggers to past, present and future applications and influencers of industry sector
adoption. arXiv preprint arXiv:2204.01518.

Ghorashi NS, Ahmed I, Ghosh P, Sidawy AN, Javan R (2023) Al-Powered Chatbots
in Medical Education: Potential Applications and Implications. Cureus 15(8):
e43271.

Ma X, Jiang C (2023) On the ethical risks of artificial Intelligence applications in
education and its avoidance strategies. J Edu Hum Soc Scie. 14:354-359.

Pereira J (2016) Leveraging chatbots to improve self-guided learning through
conversational quizzes. Proceedings, TEEM '16: 911-918.

Renzulli JS (2021) Assessment for learning: The missing element for identifying high
potential in low income and minority groups. Gifted Education International, 37(2):
199-208.

Rotbain Y, Marbach-Ad G, Stavy R (2006) Effect of bead and illustrations models on
high school students' achievement in molecular genetics. J Res Sci Teach. 43(5):
500-529.

Yu H, Chen M, Leung C, White TJ (2017) Towards Al-powered personalization in
MOOC learning. npj science of learning. NPJ Sci Learn 14:2:15.

Zhai X, et al. (2021). A review of artificial Intelligence (Al) in Education from 2010 to
2020. Complexity 1-18.

Zhang K, Aslan AB (2021). Al technologies for education: Recent research & future
directions Computers and Education: Atrtificial Intelligence 2.

34



Test psani textu umélou inteligenci

Pokud jste si precCetli predesSly text, mozna Vas béhem Cteni upoutalo nékolik
neobratnych frazi, nesoulad v pouziti predlozek, misty ne zcela logicka navaznost a
opakovani nékterych myslenek. Mozna Vas zaujalo i zajimavé jméno autorky a autora
textu (zkracené JenniAl a ChatGPT). Cely text vypada, jako by si autofi textu nedali
pfilis velkou praci s jeho pfectenim. Pravdou je, Ze autorka text pouze napsala a znovu
jej po sobé necetla. Jedna se totiZ o text zcela pfipraveny nastrojem umélé inteligence
Jenni Al (https://jenni.ai/) slouzicim pro pfipravu védeckych praci. Neplacena verze
umoznuje generovat text nejprve v délce 500 slov, nasledné pak 200 slov kazdy dalSi
den. Placena verze (poplatek 20 dolari mési¢né, pfipadné 12 dolarl za mésic pfi
predplatném na rok) umoznuje generaci v podstaté neomezeného texu. Generovani
textu probiha po Castech (odstavce o nékolika vétach), kdy je mozné dany odstavec
schvalit, nebo nechat pfepracovat, pfipadné do néj samostatné zasahnout. Nasledné
je mozné pozadat o vytvofeni odstavce, ktery podava mySlenky v kontrastu
s pfedchozim odstavcem. V podstaté kdekoliv v textu je mozné pozadat o vliozeni
citace k danému tvrzeni. Jenni Al prohleda internetové databaze a nabidne seznam
moznych referenci. V nékterych pfipadech se stane, Ze nelze vhodnou referenci najit,
pfipadné je reference ve Spatném formatu. Zadanim pro Jenni Al v pfipadé pfedeslého
¢lanku bylo:“Napi$ essay o vyuce Mendelovské genetiky v 21. stoleti s durazem na
nastroje umeélé inteligence a chatboty.” Bylo Zadano o napsani textu v anglicting,
generovani textu v ¢estiné je problematické. Obecné jsou totiz nastroje Al uzptsobeny
pro pouziti v anglickém jazyce, protoze to poskytuje vétSi moznosti materialu pro
strojové uceni. Vygenerovany text byl vyexportovan do Word dokumentu. Nasledné
byl text postupné po Castech vkladan do chatbotu ChatGPT (https://chat.openai.com/)
neplacené verze 3.5 a prelozen z angliCtiny do Cestiny bez naslednych korektur.
Vysledny text je tedy produktem dvou nastroju umélé inteligence. Cilem bylo
dokumentovat jen ¢ast z moznosti, které nastroje umélé inteligence nabizeji a ukazat,
Ze bude nutné zvazit zménu ve formatu vypracovani studentskych praci, napf.
seminarnich, nebo bakalarskych, v nékterych oborech i diplomovych. Vypracovani
pfedeslého ¢lanku zabralo nezkuSenému uzivateli cca 2 hodiny. Uz po prvni
zkuSenosti by se vSak prace na podobném i rozsahlejSim Clanku zkratila minimalné na
polovinu.

Testovani Al proved| a sepsal: Mgr. Jifi Pergner, Ph.D.
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Vyber citatov z eseji kurzu Vyzvy sucCasnej genetiky, Z2S2023

Takmer tri storoCia genetika ovplyvnuje zivot Cloveka, najma teraz.

Existuje velké mnozstvo genetickych chordb, s ktorymi sa Clovek stretava pocCas
celého Zivota.

Hemofilia je zriedkavy a vazny neduh, ktory je spojeny s X chromozémom.

Alica Maud Maria od svojho manzela Ludovita IV Hessneského porodila dcéru Alix von
Hessen-Darmstadt.

V roku 1959 francuzsky genetik Jerome Jean Louis Marie Lejeune objavil dalSi
chromozom na 21. pare v fudskej bunke.

Etické problémy sa vyskytuju hlavne v Eur6pe kedZe genetika ako veda je pomerne
mlada.

V tejto eseji sa pokusim ponorit (aj ked ponorit’ je asi silné slovo), ale pokusim sa aspon
namocit si nohy v bazéniku v podobe sveta epigenetiky, objavujuc par z jej tajomstiev,
vyziev a chapanie genetiky a zZivota samotného, kde je kazda modifikacia znackou
minulosti, su¢asnosti a mozno prave aj buducnosti genetiky.

...ak zdedilo kombinaciu dominantna alela a recesivna alela (dominantny heterozygot,
u ktorého sa funkéne prejavi len dominantna alela).

Pouzil som tento zdroj: Mardiakova E.,Co treba vediet o génovej terapii. Veda na
dosah.

V tejto interdisciplynarnej oblasti sa skuma rozdielny vplyv medzi genetickymi
danostami a environmentalnymi faktormi.

Napriklad polymorfizmus COMT Val158Met, ktory ovplyviiuje dopaminergnu
neurotransmisiu sa stal predmetom intenzivneho vyskumu v kontexte osobnosti.

Napriklad sklon k duSevnym chorobam alebo rozvodu, povazovany za doésledok
vychovy, méze byt v skutoCnosti do znacCnej miery determinovany genetickymi
faktormi.

MtDNA je Casto ziskavana z biologickych vzoriek, ako su vlasové vlasce.

Tato téma sa bude tykat genetiky, forenznej genetiky no najmad metod forenznej
genetiky. ... | am Bond. James Bond.
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Je ddblezité poznamenat, Ze vyvoj v oblasti forenznej genetiky pokracuje, ¢o mra
nesmierne teSi. TaktieZ som nesmierne rada, Zze prave na naSej Skole je moznost
Studovat’ genetiku €i uz z forenzného hfadiska alebo vSeobecného.

Ked uz vieme, €o je genetika, mdézeme sa vratit spat k dedi¢ne podmienenym
chorobam.

Velka Cast genetickych chordb v3ak nie je vobec dedi¢nych.

Myslim si, Ze nie vSetky mutacie, ktoré sa deju v nasSich telach, presnejSie v bunkach,
ovplyvnuju nase zdravie — alebo vyzor. Ak by to tak nebolo, pre¢o nevidime okolo nas
ludi so schopnostiam superhrdinov, pre€o nemaju niektory ludia kridla alebo chvost?

Zlata krv... Pravy nazov je ,Rh-null. Krv mdzu darovat’ prakticky uplne komukolvek,
ale dostat’ ju mézu len z vlastnej skupiny. Skuto¢nost, Ze momentalne su na svete len
deviati fudia schopni darovat tuto krv, je velmi zavazna.

Prislusnici primarnej rodiny boli s velkou pravdepodobnostou pripadom tohto
ochorenia, takze ak ste prvostupnovou rodinou vasa pravdepodobnost, Zze sa stanete
pripadom, vyrazne stupa.

Pre existenciu baktérie je virus neZiaduci a pomerne nebezpecny. MbdzZze v nej
zotrvavat vo forme profagov, az kym neuzna za vhodné.

Od prevencie po personalizovanu lie€bu a vyskum, genetické testovanie nam otvara
cestu k istejSej a zdravsej buducnosti.

Zoznam pouzitej literatury: https://gynekologia-samorin.sk/

Characteristics, function behavior and evolution of genes and chromosomes are all
important factors that genetics tackles in as much detail as humanly possible.

The future of genetics is amazing, the only thing we need to do is make it happen.

Tato seminarna praca je napisana na tému ludsky gény. Sa stal neodlucitefnou
sucastou zivotov vSetkych z nas a sme nim obklopovani neustale.

Robert Holley uz v roku 1965 osekvenoval genom pekarskej kvasinky.

Hlista sice nie je podobna Cloveku v Ziadnom smere, avSak geneticky kéd je nam velmi
podobny.

Taktiez je potrebné zaistit' aby sa metdda nezneuzivala na vytvorenie perfektnych deti.

Nie€o zaujimavé Co vedci zistili je, Ze bez DNA Ziju bunky len obmedzeny Cas.
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Ak sa chceme bavit o konkrétnej forme génu, na to je tu alela.

Hoci histéria je pravom odsudenia schopna a podla dneSnych pravnych noriem
nelegalna, neustale v nas vyvolava istu zvedavost, otvara dvere k pochopeniu hranic
medzi fludskym a nefudskym v naSom neustale sa rozvijajucom svete.

Na vrchole poznania izolovanych odvetvi sa €lovek rozhliada a hlada, kde konci ich
samoexistencia a prichadza syntéza v nieCo omnoho vacSie, sofistikovanejSie a
cennejsie.

Rajciak Flavr Savr ma zvySeny obsah pektinu a aj zvySenu schopnost prepravovat a
skladovat plody v zrelom stave.

Vo vykonanom experimente boli pouZité samce Aedes aegypti, ktori chorobu
neprenasaju, pretoze nestipu. Boli im modifikované gény a zacali produkovat
planovany protein. Tym by bolo mozné vyhubit vSetky komare.

Tiez niektoré proteiny su kodované viacerymi génmi, teda nevieme ako ovplyvni
zmena geény.

Moja babi¢ka zacinala so Slachtenim mrazuvzdornej ruskej pSenice s urodnou
talianskou. Nie je zastancom genetickej modifikacie. No sama priznava, ze veda
pokrocCila a tak aj jej viri v hlave ponukané mnozstvo vyhod. Vzhladom na jej vek veri,
Ze fudia pristupuju k tejto problematike rozumne a posudzuju vSetky pre a proti.

Podporujme vyskum, nech smerujeme k dokonalému poznaniu synergickych efektov
po zasahu do organizmov.

Zdroj: https://zahradkar.pluska.sk/uzitkova-zahrada

Vdaka genetickej mutacii maju teraz niektory fudia vyhodnejSi a mozno spokojnejsi
Zivot.

Gilbertov syndrom povazujem za vyhodu pre kazdého Cloveka.

Nazov eseje:
Moja vyzva z vplyvu alkoholu na organizmus

Sklon k alkoholizmu maju [0.i.] aj prisludnici neformalnych skupin (partie mladych) a
niektoré povolania (¢asnici, stavbari, obchodni agenti a pod.).

Vzhladom na interakciu génov a prostredia nie je mozné, aby sa Clovek narodil s
poruchou uzivania alkoholu.

Alkoholizmus je znamy ako znaéne dedi¢ny, ale hladanie genetickej zranitelnosti sa

ukazalo tazSie, nez sa pévodne predpokladalo, a do dnedného dna bolo vysvetlené
iba malé percento genetického rozptylu.
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Samozrejme sa tu najdu aj odporci, ktori su pohorseni takymto zasahovanim do DNA
a boja sa, Zze ak bude takato metdda volne pristupna, tak hrozi este vacsie
prefudnenie, kvoli mensej umrtnosti.

Je mozné, Ze sa tato metdda rokmi zdokonali tak, Ze nebudul zZiadne nastavat Ziadne
vedlajSie chyby a mutacie. Ale nam ostava len ¢akat a dufat.

Taktiez motivovat mladych vedcov, Skoly a iné objekty o genetickom podklade
psoriazy by mohlo viest k dalSim vyskumom, investiciam a vyvojom.

Urcite vas zaujima, aké druhy ochoreni sa daju pomocou génovej terapie liecCit.

Citaty zapisal: prof. L. Tomaska
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Eseje

Tenky led

Lucie Fantova

V ramci této eseje bych se rada v nékolika odstavcich zamyslela nad tim, Ze genetika,
a predevsim objevy na poli genového inzenyrstvi mohou byt do jisté miry dvojsecnou
zbrani.

Kéz bych méla kudrnaté viasy. Kéz bych byl o 10 centimetrd vy$si. Kéz bych méla
absolutni hudebni sluch. Kéz bych mél talent na sport. Kazdy vzdycky chce to, co
nema. A asi kazdy z nas si tak nékdy v Zivoté fekl néjakou takovou podobnou vétu.

To vazné nemocny Clovék miva vétSinou jediné pfani. O néco méné malicherné.
Skromnégjsi.

Pro tuto esej jsem vymyslela dva kratké pfibéhy, které jsou zatim sci-fi, ale ja je zde

pouziji jako pfiklady pro ilustraci dvojsecnosti problematiky genového inzenyrstvi, tedy
cilenych zasaht do genetické informace.

V roce 2012 byla objevena nova technika genového inZenyrstvi s nazvem CRISPR-
Cas9 (Jinek et al. 2012), ktera lidem umoznuje délat pfesné zmény v genech lidskych
zarode¢nych bunék. Od té doby probihaji pfedevsSim ve védeckych kruzich na toto
téma velké debaty. Metoda se zda byt uZiteCha v |éCbé geneticky dédicnych
onemocnéni, jako Huntingtonova choroba, cysticka fibr6za, hemofilie €i rakovina.
Mohla by mit potencial v Ié€bé mnoha dalSich chorob. V sou€asnosti vSak i pfes stale
probihajici vyzkumné projekty nezname vS8echny mozné dusledky, které by editaci
DNA mohly v lidském téle nastat. Je zde obrovska obava o to, aby postupem cCasu
nebyla tato technika vyuzivana (Ci zneuzivana?) také jako prostfedek, diky kterému by
lidstvo mélo moznost samo sebe vylepSovat. Lidem by tak vedle oprav chybného
genetického kodu, tedy léCebného pouziti této techniky, mohly byt pfidany i nové
vlastnosti jako kudrnaté vlasy, vysSi postava, absolutni hudebni sluch nebo tfeba talent
na sport, a to vSe jesté pfed narozenim. Poptavka po dokonalosti by dozajista byla.

Podivejme se tedy na prvni pfibéh. Na prvni pohled spokojeny par.

Dobry den, dovolali jste se do ordinace genového inzenyrstvi. U telefonu sestra. Jak
Vam mohu pomoci?

Zena je v ogekavani. Bude to holgicka. Jaka to radost. VSichni uz se t&si.

Nastavajici maminka sedi v obyvacim pokoji a uZz po desaté listuje kalendarem.
Zatimco kandidatd na jméno pro holCi¢ku je zatim vic, jedno je uz ted jasné. Ve 4
letech, mozna radéji uz ve 3, mozna radéji hned, jak se vibec nauci chodit, zacne
navstévovat zakladni uméleckou Skolu a trénovat balet. Je tfeba zacit brzy a nic
nepromeskat. V 11 letech nastoupi na baletni konzervatof, nejlépe v Praze. Z Prahy
je to uz pak jen kousek do nejlepSich divadel PafiZze, Londyna, Berlina nebo New
Yorku. A tam uz to nebude nic mensiho nez misto prvni sélistky baletu. Kdyz ne ja, tak
ona. Ona musi.
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Rozehrejme nyni i druhy pfibéh. Na prvni pohled spokojeny par.

Dobry den, dovolali jste se do ordinace genového inZzenyrstvi. U telefonu sestra. Jak
Vam mohu pomoci?

Zena je v odekavani. Bude to holgitka. Jaka to radost. V&ichni uz se t&si.

Nastavajici maminka sedi v obyvacim pokoji a uz po desaté listuje kalendarem.
Zatimco kandidatd na jméno pro hol€i¢ku je zatim vic, jedno je uz ted jasné. V rodiné
je zaznamenano mnoho umrti na nadorova onemocnéni. Nebylo mozné otalet a na nic
Cekat. Mutace v genu CDKNZ2A zodpovida za vyskyt dédi¢nych melanomu, mutace
BRCA1 zase za vznik karcinomu prsu. Toho v8eho bude uSetfena. Kdyz ne j4, tak ona.
Ona musi.

No a nyni se nabizi otazka: mohou si rodi¢e hrat na osud? Od Ié€by ur€itych nemoci
v embryonalnim stadiu Cclovéka jsme nesmirné blizko pravé k zamérnému
modifikovani genl odpovédnych za morfologii a fyziologii Clovéka.

Kde ta pomysina hranice tedy vlastné lezi? Vzdyt prvni maminka si jen prala svoji
dokonalou holcCicku, ktera dokaze to, co ji se nikdy nepovedlo. Divenka se tak
v podstaté narodila uz s baletnimi SpiCkovkami na nohou. Méla byt vysoka, stihla,
pohybové nadana. Dfiv, nez se narodila, méla ur€enou budoucnost. Neetické,
nemoralni?

Druha maminka méla prani ponékud skromnéjSi a pro svoji hol€icku chtéla pouze
zdravi. Zde jiz o neetiCnosti mluvit snad nelze, a pfitom princip je stejny v obou
situacich.

Jediné mozné vychodisko je tedy nejspis opravdu individualni posuzovani jednotlivych
pfipadll, tedy kdy jde skuteCné jeSté o terapeutické vyuZziti metody genového
inZenyrstvi. Od vylepSovani lidi prosté dat ruce pryc€. | kdyz, feknéme si to upfimné. Za
penize je mozné provest mnoho véci tak Fikajic na cerno.

Jednim ze zakladnich problému, které by mohly vytanout, pokud by tyto pfibéhy
nezlstaly pouze sci-fi, by mohla byt jista zména ve spole¢nosti, vyvolana rozdily mezi
modifikovanymi a nemodifikovanymi lidmi. Dle mého nazoru nebude genové
vylepSovani nikdy pro kazdého. Cast spolednosti jej zFejmé& z etického hlediska
zasadné odmitne, nebo na né&j nebude mit penize. Budou ale urcité takovi, ktefi po
moznosti dokonalého potomka skoCi a takovéto déti se dostanou na upiné jinou

e . . vV  wrwvs

Ukoly budou zvladat rychleji a Iépe nez ti s nezménénou genovou vybavou.

Svym détem pak zase predaji svou vylepSenou DNA a tato vylepSeni se budou
akumulovat z generace na generaci, nacez i spoleCenské rozdily se budou rozrustat.
V naprosto extrémnim pfipadé by mohlo dojit napfiklad k Uplnému zakazu snatkl mezi
vylepSenymi a nevylepsenymi lidmi. Dal uz si to snad ani nechci domyslet.

Védci zatim navrhuji zalozeni nového mezinarodniho organu, ktery by spadal pod
Svétovou zdravotnickou organizaci. Ten by mél tvofit platformu pro mezinarodni a
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otevfenou diskuzi o benefitech a hrozbach genetickych editaci lidskych gamet a
embryi.

V nemocnicnim pokoji se maminka se slzami Stésti v oCich usmiva na svoji teprve par
hodin starou holCiCku a Septa ji: Ty bude$ nejlepsi.

V druhém nemocnicnim pokoji se maminka se slzami Stésti v oCich usmiva na svoji
teprve par hodin starou holCiCku a Septa ji: Ty bude$ zdrava.
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Je altruismus v nasich genech?

Eliska Srankova

V teple domova pod dekou a s Salkem Caje se Clovék muize v klidu zamyslet nad
evoluci jako nad krutym thrillerem o nemilosrdné pfirodé, vzajemné rivalité a
neustalych bojich. Dfive nebo pozdéji mu ale jisté vyvstane na mysl otazka, jak se tedy
mohl ocitnout tady, pod dekou, v bezpeci a ve spolecCnosti své milované rodiny, se
kterou sdili kromé chleba a stfechy nad hlavou také radosti a strasti Zivotem
pfinasené? Jak to, ze geny, které nas programuji jako “nastroje jejich preziti” povolily
tuto moznost navzajem si pomahat, konat dobré skutky, byt Clenem lidské spole¢nosti?
Odpovéd je jednoducha — je to zkratka pro gen pfinosné, jelikoZ nadéje na preziti
nositele, a tim padem i nadéje na udrzeni a rozSifeni genu v genofondu, je v takové
spoleCnosti vy$Si. Pokud ale Clovék jedna s podprahovym zamérem tak, aby preZil a
predal své geny dalSim generacim, tedy vzdy pro svuj vlastni prospéch, existuje vibec
néco jako nezistné, ryze altruistické chovani?

Tuto otazku, ktera ve mné vyvstala po precteni knihy od britského evolu¢niho
biologa Richarda Dawkinse, Sobecky gen, bych se ve své zavérecné eseji chtéla
alespon pokusit sama pro sebe vyfeSit. Richard Dawkins je mym oblibenym autorem,
a prestoZe kniha svym nazvem ve Clovéku nevyvolava dobré pocity, je to jedna z
nejinspirativngjSich knih o pfirodnich védach, kterou jsem kdy Cetla, pomohla mi
pochopit principy evoluce a najit odpoveéd i na dalsi dulezité otazky.

Altruismus, tedy jednani, pfi kterém jedinec kona ve prospéch jiného jedince na
svlj ukor, je bézné pozorovan v pfirodé, a to v mnoha podobach. Jednim z
nejCastéjSich typu altruismu je altruismus mezi pfibuznymi jedinci. Toto jednani dava
logiku i z pohledu sobeckého genu — pfibuzni jedinci sdili ¢ast své genetické
informace, proto neni pfekvapive, Ze takové jednani je pro gen (tedy pro jedince)
pfinosné.

Muze ale byt néjaka motivace pro gen (tedy jedince) udrZzovat vztah s nékym, s
kym neni zpfiznény, tedy dle evolu¢ni teorie s pfirozenym sokem? A opét se mi zda,
Ze mlze. Je to pravé vzajemna vypomoc, ktera z takového jednani vyplyne, ktera je
pro nas vyhodna. Je to ono typické “ja pomlzu tobé, ty pomuzes mné”. Tento jiny typ
“altruismu” se nékdy nazyva reciproky altruismus (z pohledu definice altruismu se toto
slovni spojeni jevi témér jako protichtdné).

Nezistnym jednanim tedy ziejmé& neni ani jeden ze dvou zminénych typa.
Pokracuji tedy v hledani a pro dalSi patrani se pfesunu do znameého prostredi lidské
spoleCnosti. Lidska spoleCnost je totiz unikatni v tom, Ze do ni patfi obrovsky pocet
jedincu, ktefi nejsou prakticky nijak pfibuzni, dokonce se ani neznaji, a pfesto mezi
nimi panuje urc€ita sounalezitost.

Yuval Noah Harari ve své knize Sapiens: Stru¢né dgjiny lidstva vysvétluje tuto
unikatnost na rozdilech mezi lidskymi a zvifecimi spoleCenstvy. Pokud opice uvidi lva,
dokaze pred nim ostatni opice varovat specifickym vokalnim signalem — je schopna se
skupinou komunikovat. Nedokaze ale, na rozdil od Clovéka, svym opi¢im kolegim
sdélit, Ze rano za fekou vidéla Iva a proto jim hrozi nebezpecCi. Dokazat mezi sebou
ucinné komunikovat je zasadni pro lidské preziti a vlastnost, ktera toto lidem
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zprostifedkovala, je abstraktni mysleni, kterym se od ostatnich zvifat odliSujeme.
Abstraktni mysleni a u€inna komunikace umoznila lidem nejenom varovat se navzajem
kooperovat, zachranit si zivoty. Mimo to ale schopnost komunikace odstartovala
spoleCensky Zivot, lidé byli schopni si povidat s ostatnimi o Zivoté, dokonce o
abstraktnich pojmech, vypravét si pribéhy, tvofit myty. Myty a pfibéhy jsou podle slov
Y. N. Harariho to, co spojilo velké pocty vzajemné nepfibuznych lidi dohromady a dalo
vzniknout lidské spolecnosti, ktera je naprosto kliCova pro preZiti kazdého jedince v ni.

Byt soucasti spoleCnosti tedy rozhodné neni altruisticka zaleZitost, jsme na
sobé navzajem zavisli a vznik lidské spole€nosti je opét v souladu se sobeckym
genem. Y. N. Harari ve své knize také piSe, Ze kognitivni revoluce byl okamzik, kdy se
historie stala nezavislou, odpoijila se od biologie. Osobné si ale myslim, Ze to tak neni,
alespon ne uplné, protoZze v kazdém z nas biologie zUstava a na naSem chovani se
projevuje prostfednictvim podprahovych mechanismd, tudiz ani historie spole¢nosti
jako celku nemuze byt zcela odprosténa od biologie a nasSich pud, jelikoz nase Ciny,
které utvafi historii, jsou ji stale ovlivnény.

Timto se asi dostavam do slepé ulicky, protoZe pokud je podprahové jednani
fizeno nasimi “sobeckymi geny”, z kazdého z naSich ¢int by mél vyplyvat alesponi
CasteCné osobni profit. A zda se, Ze pokud budeme chtit, vZdy ho v nasem jednani
najdeme. Napadaji mé ruzné situace z nasi spole€nosti, které jsou vnimany jako
altruistické — pfispévky na charitu, pomoc slepci na pfechodu, vynalez léku proti
néjakému onemocnéni... VSechny se zdaji byt nezistné, ale “pachateli” zaroven
zprostfedkovavaji zaclenéni do spolecnosti, uznani, v tfetim pfipadé pravdépodobné i
penézni profit. A spoleCnost je pro nas nepostradatelna, nezbytna pro preziti.

Altruismus tedy pravdépodobné vznikl proto, abychom si zvysili nadé&ji na
preziti, coz je mirné v rozporu s altruismem jako takovym a ryzi nezistné chovani je
mozna vskutku klisé. Jak tak nad tim pfemyslim, mozna to ale neni tak depresivni, jak
se zda.

Souziti s ostatnimi nas uci snazit se Cinit tak, aby véci v naSem zajmu byly
pfinejlepSim v zajmu i ostatnich lidi. Nevim, jestli se da zjistit, jaky je primarni zamér
naseho jednani, jestli je to skute¢né ten, Zze nékomu pomizeme, nebo nas pfemaha
geneticka informace a spi§ prahneme po vlastnim profitu... Mozna to ani neni
konstruktivni debata, protoze se to zkratka nedozvime. Nicméné dulezité a pozitivni je
to, ze urcita forma altruismu existuje a je podporovana na$i kulturou a lidskou
spole€nosti, protoze nas poji dohromady.

Pokud je podminkou pfeziti altruismus, i kdyz by se nejednalo o zcela nezistné
jednani, je to vlastné dobra zprava. A mam si snad vycitat, Ze z €innosti prospésné pro
ostatni mam prospéch i ja? Vzdyt jenom nabidnuti pomocné ruky by mélo udélat
radost tomu, kdo ji nabizi. Diky tomu, Ze nam naSe geny umoznily zit ve spoleCnosti,
se altruismu vSichni u¢ime. Je vyhodny pro ostatni, ale i pro nas. Otazka, jestli Clovék
je od pfirody sobecky pfestava davat smysl, protoze ze sobeckosti plyne pomoc
ostatnim a mozna i naopak. Kultura a spole¢né hodnoty nam pomohou byt tou nejlepsi
verzi sama sebe a byt prospésny i pro ostatni, nejenom pro sebe.
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Jeho €as opravdu prisel: Johann Gregor Mendel

Zora Strejckova

Novy dil naSi oblibené rubriky Osobnosti minulosti je tady, a s jakou paradou! Pracovnici
Katedry postexistencnich styku tentokrat spojili sily s Oddélenim genetiky a molekularni
biologie, aby do moderniho svéta mohl na jeden den zavitat jedine¢ny Johann Gregor
Mendel. Podstoupil opravdu nabity program, ve kterém pochopitelné ze zakona
nesméla chybét pomérné dlouha informativni prfednaska o déni v oboru a také obecné
Skoleni o Zivoté v roce 2024. Nasledovala navstéva Starobrnénského klastera vcetné
muzea s expozici a také prohlidka modernich laboratori molekularni biologie a genetiky
v UKB MUNI. Pred svym navratem si ale i tak pan Mendel nasel ¢as pro kratky rozhovor,
ktery si nyni muzete vychutnat...

Sedime v Café Mendel pfimo pred
expozici Gregor Mendel v arealu
klaStera na Mendlové nameésti, které
bylo nedavno zrekonstruovano a kam
také pribyla i nova socha pripominajici
Vase objevy. Obklopuji nas, namatkou,
plakaty propagujici Mendel Lectures,
knihu Gregorova kucharka, Festival
Mendel a také zde visi Vase velka
podobizna. Vase jméno nenesou pouze
mista a instituce v Brné, pripomenme
treba Mendelovu univerzitu, ale také
napfriklad hora v Kalifornii. Jak se na to
kouka, je to Sok?

Dobry den, samoziejmé. PIné si to zatim :
ale nedokazi pfipustit, potfeboval bych
mnohem vice Casu.

To je zajisté pochopitelné. Také Vam
nalezi privlastek "otec genetiky". Vy
jste ve své dobé ale pojem genetika
nemohl znat, byl poprvé pouzit az v roce
1905 panem Batesonem. Jak byste tuto
védni disciplinu nazval Vy?

Pan Mendel po prohlidce expozice (obrazek vytvoren Al)

Ja jsem tehdy neuvazoval o mé praci jako o jakémsi zaCatku néceho tak komplexniho.
Pokud ale musim odpovedét, pravdépodobné bych tehdy  zvolil
vererbungswissenschaft. S pojmem genetika jsem ale spokojeny. No a Ze jsou na svété
takovi lidé, ktefi mou praci respektuji natolik, Ze mi pfisoudili takovéto pfizvisko (usmiva
se)... vazim si toho. Za mych €asu se mi takovych ohlasl nikterak mnoho nedostavalo.
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Je pravda, ze mezinarodni uznani se dostavilo ponékud se zpozdénim. Ale pokud
mame spravné informace, vy jste nadéasovosti svych objevu véril, pry jste svému
priteli Gustavu Niesslovi rekl: ,,Muj €as prijde.“ A on opravdu prisel.

Ano, je mozné, Ze jsem mu to takto fekl. V urCitych obdobich své védecké Cinnosti jsem
tomu velice véfil. Ale Clovék se toho samoziejmé nesmi tak drzet. Pozitivnich reakci,
respektive jakychkoli reakci, v té dobé& opravdu mnoho nebylo. AZ po zhruba 20 letech,
pokud si spravné pamatuji z dnesni pfednasky, predevsim panové Correns a Bejkson,
ze? Jmenoval se tak?

Ano, skoro, presnéji Bateson.

Pry sem dokonce pfijel, uctyhodné, ale moc toho najit ani nemohl... ach ty nase danové
spory, nebyla to stastna situace.

Pojd'me se ted vratit na zacatek. Vy pochazite z Hynéic, ze Slezska, potazmo z
vychodni Moravy, z némecky hovorici rodiny. Brno si Vas ale tak trochu
privlastnuje. Nevadi Vam to?

vvvvvv

Navic, pokud, jak jste fikala, se na mou rodinu a rodnou visku nezapomneélo, ba dokonce
se na ni objevuje i otazka ve zkousce z genetiky, nemam si na co stézovat. Jak jsem
fekl jiz kdysi, jsem Moravan hovofici némecky.

Vy jste za svlij zivot prosel nékolika Skolami, studoval a pracoval jste pod vedenim
a vlivem nékolika zajimavych osobnosti. Do jaké miry Vas utvareli a inspirovali
prave tito lidé?

Minim, Ze tito lidé sehrali v mém Zzivoté velkou roli. Urcité jsem byl velice zvidavé dité,
to byl zaklad. Takovym prvnim impulzem k tomu, abych vyuzil svého potencialu, byl ale
na$ pan farar v Hynégicich, pan Schreiber. Slechtil rostliny, dasto vzacné, dokonce nas
ve Skole ucil pfirodopis. PfesveédcCil mého otce, aby mne nechal studovat. Jsem mu za
to velice vdécny. | do Brna mi pozdéji posilal rostliny z vlastniho sadu.

K VasSim velkym objevim vsSak nepopiratelné prispélo i nékolik nahod, nebo
pohnutek osudu, chcete-li. Zkousky ucitelské zptlisobilosti jste neslozil, biskup
Vam zakazal chovat mysi, ostatnim mnichim vadily Vase (pry agresivni) véely...
tak jste se dostal k pokusiim s hrachem? Mimochodem, i u néj jste mél Stastnou
ruku pfi vybéru sledovanych znakul.

Ano. K vysledkdm neni tfeba jen talent a pile, ale predevsim také $tésti. Clovék to tak
nemusi vnimat od zacatku. Ty pokazené zkousky mé staly notnou davku sebedlvéry a
kuraze, ale zpétné si uvédomuiji, ze vSechno vlastné vedlo k néemu konstruktivnimu.
A co se tyCe mysSi... no, upfimné musim fici, Ze jsem velice rad, zZe si lidé spojuji mé
jméno s hrachem.
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Je znamo, ze jste se zabyval do hloubky hned nékolika obory. Vcelarstvi,
meteorologie, pozdéji i bankovnictvi, mél jste také mnoho funkci a povinnosti v
riznych spolcich a organizacich. Pomahala Vam i Vase vSestrannost?

VsSestrannost zcela urcité, ale onéch povinnosti bylo v nékterych obdobich az pfilis. Co
se tyCe studia mych oblibenych oblasti, omezujici byl opravdu ¢as, ale zajimalo mé
zkratka vSechno. Ve vysledku mi to umoznilo vyuzivat poznatky z vicero svéty,
propojovat je. Stfidani zajm0 mi také dodavalo potfebny nadhled.

| pfes pozdéjsi uznani se ale nasli i takovi védci, ktefi Vase objevy zpochybriovali.
Napriklad v roce 1936 predstavil anglicky statistik Fisher tzv. Mendllv paradox,
totiz ze VasSe data jsou az pfilis presna. Vyslovil podezreni, ze jste vysledky svych
pokust ovlivioval.

O zadném svém prohfesku nevim, svédomi mam Cisté. | kdyz, pokud se nepletu, pozdéji
tuto teorii vyvratili, je dobre, Ze se védecka komunita navzajem kontroluje a své vysledky
zpochybnuje. Do mych dat mohla zasahnout i néjaka nevédoma chyba.

Ted otazka na zalezitost, ktera vyvolala pomérné velké kontroverze. Jak uz vite, v
roce 2022 byla provedena exhumace Vaseho téla za u¢elem osekvenovani Vaseho
genomu. Jaka byla Vase reakce, kdyz jste se takovou novinu dozvédél a nemohl
s tim nic délat?

Asi nikomu z nas se nelibi pfedstava naseho tlejiciho téla, vytrhnutého po tolika letech
z vécneého odpocinku, stanuvsiho pod pomysinym drobnohledem. Pro mne jako pro
duchovniho by to bylo nepfipustné. Ale jakozto zapaleny védec mam jisté pochopeni
pro tento Cin. Navic, ted tu sedime pravé diky tomu, ze jste provedli jakousi "exhumaci
duse", tak jaky je mezi tim rozdil?

No, néco na tom bude. Mimochodem, praci v moderni biologické laboratori jste
mél dnes moznost si vyzkouset sam. Bavilo Vas to?

Ano, ano, opravdu fascinujici. Pfedevsim Vas moderni mikroskop mne zcela nadchnul!
Ale provadéni védy v nasich ¢asech také mélo néco do sebe. Takovou opravdovou praci
rukama, trpélivost. Neménil bych.

Do dalSiho ¢isla planujeme rozhovor s LeoSem Janackem, ktery Vam
mimochodem hral na pohrbu. Je néco, co byste mu rad vzkazal?

Coze? Mlady pan LeoS, zpévak sboru, student mého spoluzaka a pfitele Pavla
Kfizkovského?

Ano, ano. Protoze pan Krizkovsky mél v té dobé vazné zdravotni potize, na

smuteénim obfadu pan Janaéek dokonce dirigoval. Pozdéji se stal celosvétové
uznavanym skladatelem.
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Eseje

No tak to je neuvéfitelné, Ze jsem mél tu Cest. Chtél bych mu vyfidit podékovani a
gratulace. Myslite, ze byste mi mohli nékterou z jeho skladeb né&jakym zplsobem
zreprodukovat?

Prani predem splnéno, v dnesni dobé to neni viibec problém. No ale protoze se
nam bohuzel krati ¢as, mam jesté posledni otazku. Chutna Vam hrasek?

A vite, Ze si uz jaksi nemohu vzpomenout?

Nevadi, aspoin néjaké to tajemstvi ziistane neodhaleno. Mockrat dékujeme za
rozhovor.

Také dékuji. | za pfijemné straveny den, za ktery mohu opét vdécit pokrokiim védy...
tfeba zase nékdy na vidénou, az pfijdete na to, jak mne tu udrzet o néco déle — rad bych
se pak dozvédél vice o té rakoving, o které byla na pfednasce fec. Pry jste se od dob
nadorové chirurgie trochu posunuli, ale 1€Cit ji stale neumite, ze...? No, kazdopadné
s timto i kazdym jinym badanim vSem pfeji mnoho a mnoho $tésti! S Panem Bohem.

Podékovéani patfi také kolegum z Ustavu éeského jazyka, ktefi svou pomoci zajistili
dokonalé porozuméni a hladky pribéh rozhovoru.

Pan Mendel si uziva moderni laboratofe UKB MUNI (obrézek vytvofen pomoci Al)

Autofi eseji jsou studenty kurzu “Pfibéh védy: gen”, ktery na Pfirodovédecké fakulté MU
v Brné vede prof. J. Smarda.
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Perlicky ze Skolnich lavic

Zdroj: pisemné zkousky z genetiky, PfF UK, Praha, 2021/2022 a 2022/2023
doc. RNDr. Dana Hola, Ph.D., Katedra genetiky a mikrobiologie, PfF UK, Praha

Jednou z vlastnosti modelového organizmu musi byt snadna manipulace — aby
organizmus nebyl moc tézky.

Exon je ¢ast nukleové kyseliny, ktera se projevuje (translatuje), intron je Cast

nukleové kyseliny, ktera se vystfihuje a neprojevuje — jako video navod na Youtube
(exon) s reklamou (intron) (pozn. zkouSejici: velmi hezké pfirovnani!)

*kk

Geneticky kod je odolny — pfi béznych podminkach v organizmu nedochazi k jeho
degradaci.

*k%

Barrovo télisko slouZi jako vyziva pro vyvijejici se embryo.

*k%k

Mezi bodové mutace patfi sublimace.

*k%k

Vliv heteroplazmie na fenotyp spo€iva ve zméné poctu organda.

*k%k

Chromokinesiny, jak uz napovida jméno, jsou chromozomy pohybujici se pomalu a
na kratkou vzdalenost.

*k*

Poslednim krokem pfipravy cytogenetického preparatu je pfiprava kardiogramu.
(pozn. redaktora: v pripadé, Ze je preparace chromozému netspésna u velmi
vzacného materialu, kardiogram vskutku muze byt potreba)
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