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Abstrakt 

Polyploidizace, proces znásobení sádek chromozomů, představuje jednu 

z nejvýznamnějších sil, které formovaly evoluci většiny krytosemenných rostlin. Proto je také 

důležité poznání mechanismů vzniku polyploidie. Ta nejčastěji vzniká prostřednictvím 

neredukovaných gamet (méně somatickou polyploidizací). Autopolyploidi jsou výsledkem 

polyploidizace v rámci jednoho druhu, resp. populace, zatímco vzniku alopolyploidů předchází 

mezidruhová hybridizace.  

Polyploidizace hrála hlavní roli i v tribu Triticeae (Poaceae), do kterého náleží 

ekonomicky významné plodiny (pšenice, žito a ječmen). Taxonomie celého tribu, zejména 

rodový koncept, stojí v posledních desetiletích na genomických konceptech. Taxonomie je však 

značně komplikovaná zejména díky hybridizaci, resp. alopolyploidizaci. Důsledkem 

alopolyploidizace a i samotné hybridizace je retikulátní „pattern“ a není vůbec snadné určit 

hranice mezi taxony, dokonce ani na rodové úrovni. Za modelový druh studia alopolyploidie 

lze považovat Triticum aestivum jednak kvůli ekonomickému významu, ale i kvůli jeho vzniku 

několika kol hybridizačních a polyploidizačních událostí. Přestože alopolyploidie převládá, lze 

se v některých „cladech“ tribu setkat v menší míře i s autopolyploidy (rody Hordeum, 

Agropyron a Thinopyrum). Polyploidie je v tribu natolik častá, že se zde vyskytují i celé výlučně 

polyploidní rody (Elymus, Douglasdeweya a Kengyilia), nicméně se lze setkat s exklusivně 

diploidním rody (Psathyrostachys, Australopyrum). Výzkum tribu je natolik intenzivní, 

že se zde často rozeznává i kategorie segmentálních alopolyploidů, např. v rodech Hordeum 

a Pseudoroegneria. Tato práce si proto stanovila za cíl identifikovat jednotlivé polyploidní linie 

a utřídit informace o klasifikaci těchto linií. Studium tribu Triticeae přináší stále nezodpovězené 

otázky, a to zejména nevyřešenou rekonstrukci fylogeneze. Tímto problémem se zabývalo 

mnoho odborníků, ale stále nebyla vytvořena ucelená koncepce, a ani nebyla nalezena 

všeobecná shoda. I přesto, že je alopolyploidie známá a studovaná i v řadě dalších skupin čeledi 

Poaceae (např. Spartina anglica, rody Avenula, Poa ), mají Triticeae zcela výsadní pozici 

pro její studium. 
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Abstract 

Polyploidization, as a process of chromosome set multiplication, represents one 

of the most significant forces that shaped the evolution of angiosperms. Therefore, 

understanding the mechanisms of polyploidization is also important. It most often originates 

through unreduced gametes (less so through somatic polyploidization). Autopolyploids are 

the result of polyploidization within one species, or population, while the formation 

of allopolyploids is preceded by interspecific hybridization. 

Polyploidization also played a major role in the tribe Triticeae (Poaceae), 

which includes economically significant crops (wheat, rye, and barley). The taxonomy 

ofthe entire tribe, especially the generic concept, has been based on genomic concepts in recent 

decades. However, taxonomy is considerably complicated, particularly due to hybridization, 

or allopolyploidization. The result of allopolyploidization and even hybridization itself is 

a reticulate pattern, and it is not at all easy to determine the boundaries between taxa, 

even at the generic level. Triticum aestivum can be considered a model species for the study 

of allopolyploidy, both due to its economic significance and its origin through several rounds 

of hybridization events. Although allopolyploidy prevails, autopolyploidy can be encountered 

to a lesser extent in some clades of the tribe (some species in the genera Hordeum, Agropyron, 

Dasypyrum, and Thinopyrum). Polyploidy is so common in the tribe that there are entirely 

polyploid genera (Elymus, Douglasdeweya, and Kengyilia), but exclusively diploid genera 

(Psathyrostachys, Australopyrum) can also be found. Research on the tribe is so intensive 

that even the category of segmental allopolyploids is often recognized, which can be 

encountered, for example, in the genus Hordeum and Pseudoroegneria. This work, 

therefore, aimed to identify individual polyploid lines and sort out information about 

the classification of these lines. The study of the Triticeae tribe still brings unanswered 

questions, especially the unresolved reconstruction of phylogeny. Many experts have dealt 

with this problem, but a comprehensive concept has not yet been created, nor has a general 

agreement been found. Even though allopolyploidy is known and studied in many other groups 

of the Poaceae family (e.g., Spartina anglica, genera Avenula, Poa), Triticeae have a unique 

position for its study. 
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Úvod  

Polyploidizace, proces znásobení sady chromozomů v buňce, patří mezi klíčové 

mechanismy v evoluci rostlin. Tento fenomén zásadně ovlivnil evoluci mnoha skupin 

krytosemenných rostlin včetně trav tribu Triticeae.  

Trávy z tohoto tribu představují jednu z ekonomicky nejvýznamnějších skupin Poaceae, 

jelikož do této skupiny náleží významné plodiny, jako jsou pšenice (Triticum), ječmen 

(Hordeum) a žito (Secale). Pšenice všeobecně patří mezi nejpěstovanější plodiny na světě, 

jenom v České republice bylo vypěstováno 5262361,17 t pšenice (Zemědělství - časové řady | 

ČSÚ, n.d., 2023). Do tribu Triticeae patří i některé pícniny, které jsou významné nejen 

ve šlechtitelství, ale i jako krmivo pro dobytek.  

Hlavním záměrem této bakalářské práce bylo zjistit, jakým způsobem ovlivnila 

polyploidizace evoluci tribu Triticeae. První kapitola poskytuje obecný přehled o tribu 

Triticeae, o významných vlastnostech tohoto tribu, genomové struktuře, problematické 

taxonomii a hybridizaci, resp. polyploidizaci. Dále jsou v textu shrnuty informace o klasifikaci 

a identifikaci jednotlivých polyploidních linií tribu Triticeae a v závěru textu práce se uvádí 

možné mechanismy vedoucí k polyploidizaci v tribu Triticeae 

Cílem bakalářské práce je rešerše zaměřená na výskyt a mechanismy vzniku polyploidie 

v rámci tribu Triticeae, na jejímž základě budou zodpovězeny následující otázky: 

1. Setkáme se s podobným zastoupením diploidů a polyploidů u všech významných 

cladů/rodů tribu Triticeae? 

2. Jaké jsou mechanismy vzniku polyploidie v rámci tribu? 
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1 Obecné vlastnosti tribu Triticeae 

Trávy z tribu Triticeae představují jednu z ekonomicky nejvýznamnějších skupin 

Poaceae patřících do podčeledi Pooideae (Kellogg, E. A., Appels, R., & Mason-Gamer, R. 

J.,1996). Tribus zahrnuje 350 až 500 jednoletých nebo vytrvalých druhů (Dewey, 1984). 

Jednoletí zástupci se vyskytují zejména v západní Asii a Mediteránu, zatímco vytrvalé druhy 

rostou hlavně v oblastech centrální Asie (Löve, 1984). V tribu se lze setkat 

jak se samosprašnými, tak s cizosprašnými druhy (Jensen et al., 1990). Kromě ekonomicky 

významných taxonů (př. Triticum, Hordeum, Secale) do tribu patří i pícniny, které mají 

nezanedbatelně vysoký užitek (př. Aegilops, Thinopyrum, Elymus). Řadu druhů je možné 

také využít k dalšímu šlechtění zejména s ohledem na rezistenci vůči různým virovým 

a houbovým chorobám (Dewey, 1984).  

1.1 Stavba genomu  

Základní chromozomové číslo u druhů z tribu Triticeae nabývá hodnot x=7 a běžně 

se lze setkat s rozmezím diploidních (2x=14) až dodekaploidních cytotypů (2n=94) (Bowden, 

1966). Jejich metacentrické nebo sub-metacentrické chromozomy se vyznačují značnou 

velikostí a jejich karyotyp se dá charakterizovat jako symetrický (Akpinar et al., 2018, Appels 

et al., 1980). Obecně trávy z tohoto tribu mají obrovské genomy, což může být bráno 

za charakteristickou vlastnost celého cladu (Eilam et al. 2007; Dvořák, 2009). Rozdíly 

ve velikostech na mezirodové úrovni jsou způsobeny zejména lišícím se množství 

transponovatelných elementů v genomech (Fedoroff, 2000). Genomy obsahují velké množství 

repetivní DNA, která zde představuje jednu z dominantních složek. Tyto repetitivní sekvence 

se rozdělují na rozptýlené sekvence (transponovatelné elementy) a tandemové repetitivní 

sekvence (satelity)(Dvořák,2009).  

1.2 Taxonomie tribu Triticeae  

 Kvůli svému ekonomickému a ekologickému významu se staly příbuzenské vztahy 

Triticeae předmětem mnoha studií za užití různých přístupů a metod (Bernhardt et al., 2016, 

Chen et al., 2021, Löve, 1984). Taxonomie celého tribu, zejména rodový koncept, stojí 

v posledních desetiletích na genomických konceptech (Dewey 1984; ). První klasifikaci tribu 

založenou na karyologii definovali nezávisle na sobě Löve a Dewey (Löve, 1984; Dewey 1984). 

Dewey a Löve se zaměřili na studium karyotypů jednotlivých taxonů. Jejich přístup byl 

jedinečný v tom, že se soustředili na genomy jako celek místo zaměření se na jednotlivé geny 

či chromozomy Analyzovali párování homologních chromozomů v mezidruhových hybridech 
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během metafáze meiózy a zaznamenali množství chiasmat v určitém počtu buněk. Schopnost 

párování homologních chromozomů sloužila jako důkaz shody genomů, proto oba autoři 

umístili hybridy sdílející stejný genom do jednoho rodu. Každému taxonu následně přiřadili 

specifické označení genomu (př. Hordeum – H; Pseudoroegneria – St) (Löve, 1984; Dewey 

1984; Bernhardt et al., 2016; Barkworth & Bothmer R, 2012). Löveho a Deweyho systém 

hluboce ovlivnil řadu navazujících odborníků zabývajících se taxonomií tribu a na jejich 

základě odvodili řadu fylogenetických hypotéz (Barkworth & Dewey 1985; Zhang & Dvořák, 

1990; Salomon & Lu, 1992). Genomický systém např. použila Kellog (1989) jako výchozí bod 

pro svoji kladistickou analýzu, avšak do své kladistické analýzy přidala informace z jiných 

zdrojů k dosažení téměř kompletní datové matice (Kellog, 1989). Löveho a Deweyho 

genomický systém byl posléze podroben značné kritice, jelikož neodpovídal novějším 

rekonstrukcím fylogeneze (Barkworth & von Bothmer R 2009; Mason-Gamer, 2005; Mason-

Gamer, 2004; Seberg & Frederiksen, 2001). I přes zmíněnou kritiku se stále data o genomickém 

složení využívají jako zdroj informací pro potenciální křížení (Barkworth & Bothmer R, 2012). 

Dnešní fylogeneze by měly odrážet skutečné příbuzenské vztahy (Bernhardt et al., 2016). Musí 

však být založeny na analýzách různých částí genomu a zahrnovat taxony všech rodů, 

respektive „cladů“, a musí pokrývat areály rozšíření (Mason-Gamer, 2005).  

V tribu Triticeae neexistují patrné hranice mezi taxony, někdy dokonce i na rodové 

úrovni (Urfusová et al., 2020). Komplikovaná taxonomie tribu Triticeae je zapříčiněna zejména 

vysokou měrou dávné nebo současné mezidruhové nebo mezirodové hybridizace a introgrese, 

která je navíc umocněna alopolyploidizací, a důsledkem toho je retikulární „pattern“ evoluce 

tribu (Mason-Gamer, 2004).  

Jako sesterská skupina všech Triticeae byl označen tribus Bromeae s jediným rodem 

Bromus (Kellogg, 1992). Na bázi fylogenetického stromu podle většiny studií sedí rody 

Psathyrostachys a Hordeum (Chen et al., 2021; Chen et al., 2020; Escobar et al., 2011; 

Bernhardt et al., 2017; Chen, Sha, et al., 2021; Wu et al. 2023; Feldman, M., & Levy, A. A. 

2023; Fan et al., 2013 viz. Obr. 1). Od fylogenetického stromu se dále většinou odděluje clad 

zahrnující rody Elymus, Pseudoroegneria, Thinopyrum, Dasypyrum, Agropyron, 

Australopyrum (Chen et al., 2021; N. Chen et al., 2020; Escobar et al., 2011; Bernhardt et al., 

2017; N. Chen, Sha, et al., 2021; Sato et al., 2021; Feldman, M., & Levy, A. A. 2023; Fan et al., 

2013). Od korunových cladů fylogenetického stromu se možná nejdříve oddělil rod Secale 

a následně rod Taeniatherum. Za korunové clady byly povětšinou označeny rody Aegilops 

a Triticum, což naznačuje možný mladší původ obou rodů. (Chen et al., 2021; N. Chen et al., 
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2021; Escobar et al., 2011; Bernhardt et al., 2017; Sato et al., 2021; Feldman, M., & Levy, A. 

A. 2023; viz Obr. 1). Nicméně bylo dokázáno, že spolu Triticum a Aegilops netvoří monofylum, 

a dokonce je pravděpodobně nemonofyletický i každý z obou rodů sám o sobě. (Petersen et al., 

2006; Kellogg et al., 1996). Rod Triticum není geneticky více odlišný od většiny druhů rodu 

Aegilops, než je např. Ae. speltoides odlišný od všech ostatních druhů rodu Aegilops. Z tohoto 

důvodu se uvažuje o sloučení rodů Triticum a Aegilops do jednoho rodu. (Bernhardt et al., 2016) 

(viz . Nesoulady mezi fylogenetickými stromy se dají vysvětlit rozsáhlou mezirodovou 

hybridizací a také sekvenováním nedostatečného počtu genů k rekonstrukci fylogeneze. (Chen 

et al., 2021; N. Chen et al., 2020; Escobar et al., 2011; Bernhardt et al., 2017; N. Chen, Sha, 

et al., 2021; Sato et al., 2021) 
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Triticum monococcum 

Triticum urartu 

Pseudoroegneria libanotica 

Hordeum vulgare 

Hordeum bogdanii 

Hordeum jubatum 

Eremopyrum distans 

Agropyron mongolicum 

Agropyron cristatum 

Australopyrum retrofractum 

Elymus sp.  

Thinopyrum bessarabicum  

Dasypyrum vilosum 

Psathyrostachys juncea 

Pseudoroegneria spicata 

Secale cereale  

 Aegilops speltoides 

Taeniatherum 

Aegilops tauschii 

Aegilops umbellulata 

Triticum aestivum 

Obr. 1 Fylogenetický strom tribu Triticeae. Jako sesterská skupina pro tribus Triticeae byl označen tribus 

Bromeae. Na bázi fylogenetického stromu se nejčastěji nacházejí rody Psathyrostachys a Hordeum. 

Od bazálního cladu se následně oddělil clade, který zahrnuje rody Agropyron, Australopyrum, Elymus, 

Eremopyrum, Dasypyrum, Pseudoroegneria a Thinopyrum. Rody Secale a Taeniatherum se patrně odloučily 

od korunového cladu nejdříve. Do korunového cladu tribu Triticeae patří rody Aegilops a Triticum. O přesném 

postavení rodů ve fylogenetickém stromu se nadále vedou diskuse, jelikož lze v publikovaných 

fylogenetických stromech najít značné rozdíly, které jsou způsobeny významnou mezirodovou hybridizací. 

Převzato od N. Chen et al. (2021). 
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1.3 Hybridizace  

Tribus Triticeae se vyznačuje oproti ostatním skupinám Poaceae nízkou úrovní 

hybridizačních bariér, a proto se hybridizace (včetně introgrese) stala pro tento tribus 

příznačnou vlastností (Bernhardt et al., 2016; Bernhardt et al., 2017; Luo et al., 2017). 

Hybridizace představuje jednu z hlavních evolučních sil v přirozených populacích a často může 

vést ke speciaci (Soltis & Soltis, 2009). Příkladem může být komplex genomů Triticum 

aestivum vzniklý hybridizací tří blízko příbuzných diploidů (Li et al 2023, Feldman & Levy, 

2012; viz Obr. 2). Po hybridizaci mezi geneticky rozdílnými taxony mají nově vzniklí hybridi 

méně spolehlivou meiózu, což může vést i k úplné sterilitě. Pokud se dokáží aspoň částečně 

rozmnožovat, dochází k zpětnému křížení s rodičovskými druhy (introgresi). U těchto hybridů 

však může docházet k zdvojnásobení chromozomů a následné stabilizaci genomu (Wu et al., 

2023; Zaharieva & Monneveux, 2006).  

Příkladem přirozené hybridizace může být studie Chen et al. (2022), kde se zaměřili 

na rostliny s nízkou plodností a morfologickými přechody mezi Roegneria stricta a Roegneria 

turczaninovii. Následně zjistili, že se jedná o přirozené hybridy mezi těmito druhy na základě 

analýzy jaderného genu DMC1 a chloroplastového genu rsp16 rodičů a hybridů podpořené 

morfologickými i cytologickými daty (C. Chen et al., 2022). Luo et al. (2023) objevili tři 

hybridy morfologicky podobné Kengyilia melanthera (2n = 6x = 42; StStYYPP) 

a Campeiostachys dahurica var. tangutorum (2n = 6x = 42; StStYYHH). Jednalo 

se o hexaploidy se StStYYHP genomem. Jejich molekulární, cytologické a morfologické 

analýzy by mohly potvrzovat, že se jedná o přirozené hybridy Kengyilia melanthera 

a Campeiostachys dahurica var. tangutorum (Luo et al., 2023). Bernhardt et. al (2020) ve studii 

navrhují, že většina druhů ze skupiny pšenice vznikla v důsledku hybridizace, do níž byly 

zapojeny předkové linií Triticum a Amblyopyrum muticum, a vznikly tak všechny druhy kromě 

Aegilops speltoides. Po této hybridizaci následovalo několik introgresních událostí, 

které postihly všechny taxony kromě Triticum. Tato hybridizace je patrná na složených 

genomech tetraploidních a hexaploidních pšenic (N. Bernhardt et. al,2020; viz Obr. 2) 
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2 Polyploidizace tribu Triticeae 

2.1  Klasifikace a identifikace polyploidních linií trav tribu 

Triticeae  

V tribu Triticeae lze definovat 24 základních genomů, které pocházejí z diploidních 

druhů a byly rozpoznány v 18 monogenomových rodech (Wang et al. 1994; Dewey, 1984). 

Na vzniku polyploidních linií se pomocí hybridizace podílelo v různých kombinacích mnoho 

těchto základních genomů (př. A, S, D, Ns, Xm, E, St, Y, H, St, viz Tabulka 1) (Dewey, 1984; 

Löve 1984). Genomické vztahy však nemusí úplně odrážet skutečné procesy polyploidizace, 

neboť nelze přesně určit, zda se na speciaci polyploidů podílelo mnoho dárců základních 

genomů, nebo pouze několik dárců klíčových genomů (Chen et al. 2020; Mason-Gamer 2010). 

K úplnému pochopení polyploidizace v tribu Triticeae také úplně nepřispívá nevyřešená 

fylogeneze. (Chen et al., 2020; Bernhardt et al., 2017; Mason-Gamer, 2010; Fan et al. 2013.) 

Tribus Triticeae je zářným příkladem, jak ovlivňuje polyploidizace evoluci druhů, jelikož 

okolo 75 % druhů z tohoto tribu má polyploidní cytotypy (Bernhardt et al., 2017; He et al., 

2003). Na základě různých klasifikací (Mason-Gamer 2004; Yen, 2005) lze polyploidní druhy 

samostatně zařadit do 14 polyploidní rodů s různou kombinací základních genomů a různými 

stupni ploidie (Wang et. al, 2014, viz Tabulka 1).  

V cladu zahrnující rody Hordeum a Psathyrostachys lze najít zejména taxony 

s diploidními cytotypy (Baden et al. 1991; Blattner 2010). Do rodu Hordeum náleží okolo 33 

ekonomicky významných druhů, které mají z poloviny případů diploidní cytotypy. Objevují 

se zde však i druhy s hexaploidními cytotypy (2n=6x=42) i druhy s tetraploidními cytotypy 

(2n=4x=28) (Baden & Bothmer, 1994; Blattner, 2006). Na základě karyologických analýz 

meiotického párování chromozomů hybridů byly definovány 4 základní genomy rodu Hordeum 

(H, I, Xa, Xu; viz Tabulka 1) (Wang et al., 1994; Brassac et al., 2012; Blattner, 2004). Většina 

polyploidů rodu Hordeum je považována za autopolyploidy nebo segmentální alopolyploidy 

(Wang & Sun, 2011; Brassac et al., 2012) (viz Tabulka 2). Taketa et al. (2002) však zjistili, 

že tetraploidi H. secalinum mohli vzniknout hybridizací H. marinum (Xa) a neznámého 

diploida z rodu Hordeum (I). Hordeum secalinum by byl tedy možný alotetraploid 

s genomovou stavbou XaI (Taketa et al. 2002). Podobný vznik pravděpodobně 

sdílí i H. capense (Cuadrado et al., 2016). Rod Psathyrostachys představuje malý, poměrně 
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vzácný rod, který obsahuje pouze 8 druhů s výhradně diploidními cytotypy (2n=2x=14, Ns; viz 

Tabulka 1) (Baden et al. 1991; Dewey, 1984; viz Tabulka 2).  

Clad, do kterého patří rody Elymus, Dasypyrum, Pseudoroegneria, Agropyron, 

Thinopyrum a Australopyrum, je naopak značně polyploidní. Rod Elymus pojímá přibližně 

150 druhů, přičemž naprostá většina zahrnuje polyploidní cytotypy (Dewey, 1984; Ni et al., 

2011; Mason-Gamer, 2008). Rod Elymus vznikl pravděpodobně hybridizací několika 

rodičovských druhů. Dokladem této hybridizace může být stavba genomu tohoto rodu, 

jelikož se druhy rodu Elymus skládají z různých kombinací subgenomů, které pocházejí 

pravděpodobně od rodů Pseudoroegneria (St), Hordeum (H), Agropyron (P), Australopyrum 

(W) a od dosud neznámého dárce (Y) (Dewey, 1984; Löve, 1984; Zhang, 2007; Mason-Gamer 

2013; Mason-Gamer,2004) (viz Tabulka 1). Podle Liu et al. (2020) by subgenom Y mohl mít 

endo-alopolyploidní původ z autotetraploidních druhů rodu Pseudoroegneria, což by 

znamenalo, že by pravděpodobně vznikala v hybridech modifikace genomu St. Následně tyto 

modifikované verze genomů St se mohou u některých druhů rodu Elymus diferencovat 

na genomy StY (Liu et al., 2020). Mezi běžně rostoucí druhy tohoto rodu patří Elymus repens, 

který obsahuje nejčastěji hexaploidní cytotypy (2n=6x=42). Genomy Elymus repens se skládají 

ze dvou St subgenomů a jednoho H subgenomu (Mason-Gamer, 2008; Ørgaard 

& Anamthawat-Jónsson, 2001). Mahelka & Kopecký (2010) však v genomu Elymus repens 

objevili přídatný genetický materiál, který pravděpodobně pochází od druhů blízkých rodu 

Panicum (Paniceae) a rodu Bromus (Bromeae). Dále potvrdili, že hlavní složku genomu tvoří 

subgenomy St a H. Nalezený malý chromozomální segment blízký rodu Panicum objevený 

v subgenomu H možná představuje dávný příspěvek předka rodu Hordeum a segmenty blízké 

rodu Bromus by mohly pocházet z nedávné hybridizace nebo jsou alopolyploidního původu 

E. repens (Mahelka & Kopecký, 2010). Mezi alotetraploidní zástupce rodu Elymus (2n=4x=28) 

se dá zařadit Elymus caninus. Jedná se alotetraploidy, v jejichž genomech lze najít subgenomy 

St a H (Ørgaard & Anamthawat-Jónsson, 2001; viz Tabulka 2).  

Do rodu Dasypyrum přísluší pouze jednoletý Dasypyrum vilosum a vytrvalý, poměrně 

vzácný Dasypyrum breviaristatum (Grądzielewska, 2006; Frederiksen, 1991). Dasypyrum 

vilosum má pouze diploidní cytotypy (2n=2x=14) na rozdíl od Dasypyrum breviaristatum, 

který obsahuje jak diploidní, tak tetraploidní cytotypy (2n =2x=14 a 2n=4x=28) (Frederiksen, 

1991). Ve většině případů se autoři shodují na odlišnosti cytotypů diploidů D. villosum (VV) 

a D. breviaristatum (VbVb) (Li et al., 2016; Yang et al., 2006; Baum et al. 2015), avšak zatím 

není vyřešené genomické složení tetraploidů Dasypyrum breviaristatum (Yu et al., 2021; De 
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Pace et al., 2011, Grądzielewska, 2006; Liu et al, 2010; Ohta & Morishita, 2004; Yang et al., 

2006) (viz Tabulka 1). Baum et al. (2015) navrhují, že se jedná o možné alotetraploidy 

s genomický složením VVVbVb (Baum et al.,2015; viz Tabulka 2).  

Rod Pseudoroegneria obsahuje okolo 15 druhů, které se při hybridizaci podílely 

na vzniku druhů rodů Douglasdeweya (StP), Roegneria (StY), Elytrigia (ESt), Elymus (StH), 

Kengyilia (StYP) a Pascopyrum (StHNsXm) darováním jejich St genomů (Dewey, 1984; Löve 

1984; Yen et al., 2005; Yen, 1990) (viz Tabulka 1) . Mezi druhy rodu Pseudorogneria lze najít 

většinou diploidy nebo tetraploidy (StSt, StP, EeSt) (Dewey, 1984; Jensen et al., 1993, Yen 

et al., 2005). Příkladem tetraploida rodu Pseudoroegneria může být P. geniculata, jedná 

se o segmentálního alotetraploida s genomovým složením StStg (Yu, 2008). Mezi výjimky 

stupňů ploidie v rodu Pseudoroegneria může patřit octoploid P. kosaninii (2n=8x=56) 

(Yu,2009; viz Tabulka 2).  

Do rodu Agropyron náleží 10 ekonomicky významných druhů, mezi kterými lze najít 

druhy s diploidními cytotypy (PP, 2n=2x=14), s tetraploidními cytotypy (PPPP, 2n=4x=28) 

i s hexaploidními cytotypy (PPPPPP, 2n=6x=42) (Dewey 1984; Fordlloyd et al., 2011) 

(viz Tabulka 1) . Většina polyploidů z rodu Agropyron má autopolyploidní původ, 

až na Agropyron desertorum, který podle Mellish et al. (2002) vznikl pravděpodobně 

alopolyploidizací Agropyron cristatum a Agropyron mongolicum (Dewey 1984; Mellish et al., 

2002;). Nejčastěji se vyskytujícím cytotypem rodu Agropyron může být tetraploid Agropyron 

cristatum, který je významný zejména díky možnosti křížení s pšenicí a ječmenem za účelem 

vylepšování jejich vlastností (Li et al, 2020; Sharma et al., 1984; Han et al., 2022; Zhang et al., 

2015; viz Tabulka 2).  

Do rodu Australopyrum patří 8 druhů, mezi kterými lze najít výlučně diploidy 

s genomickým složením WW (Dewey 1984; Barkworth, 2011; Liu et al. 2006) (viz Tabulka 

1). Podle Liu et al. (2006) se na vzniku řady druhů rodu Elymus možná podílely i diploidní 

druhy rodu Australopyrum (viz Tabulka 2).  

V rodu Thinopyrum lze najít druhy, které mají diploidní (2n=2x=14), tetraploidní 

(2n=4x= 28) až dekaploidními cytotypy (2n=10x=70) (Dewey, 1984; Hsiao et al.,1986) 

(viz Tabulka 2. Příkladem tetraploidního druhu rodu Thinopyrum může být Thinopyrum 

elongatum (2n =4x=28, E1E1E2E2) (viz Tabulka 1). Vznikem tohoto druhu se zabývala řada 

studií a stále není úplně jeho vyřešený původ (Li et al,2005; Pienaar et al., 1988; Dewey 1984). 
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Výsledky studie Shi et al. (2023) naznačují možný autopolyploidní původ Th. elongatum, 

který snad už v prvních generacích prošel rychlou diploidizací (Shi et al.,2023, viz Tabulka 2).  

Korunový clad zahrnující rody Aegilops a Triticum představuje velice komplikovanou 

skupinu, ve které došlo k řadě hybridizačních událostí vedoucích ke vzniku velkého množství 

polyploidních linií (van Slageren, 1994; Dewey, 1984; Bernhardt et al., 2016; Kellogg et al., 

1996).  

V rodu Aegilops se z poloviny objevují druhy s diploidními cytotypy a zbytek tvoří 

druhy s tetraploidními i hexaploidními cytotypy (genomicky definovaní jako D, B, X, A, C; viz 

Tabulka 1) (van Slageren, 1994). Většina polyploidních druhů rodu Aegilops vznikla 

pravděpodobně alopolyploidizací různých diploidních rodičovských předků (Kihara et al., 

1954; Dvořák,1998). Příkladem může být tetraploid Aegilops triuncialis, který podle 

Vanichanon et al. (2002) dokonce mohl vzniknout alopolyploidizací mnoha rodičovských 

druhů, zároveň po této události došlo k minimálním genomovým změnám (Vanichanon et al. 

2002). Badaeva et al. (2021) uvádějí, že Aegilops vavilovii pravděpodobně vznikl hybridizací 

tetraploida Aegilops crassa a Aegilops searsii. Dále potvrdili, že genom D Aegilops tauschii 

pochází z Aegilops crassa (2n=4x=28, D1D1XcrXcr) a že genom X možná pochází 

od diploidních předků s genomem S (Badaeva et al.,2021; viz Tabulka 2).  

Druhy rodu Triticum mají také alopolyploidní původ, díky čemuž lze najít mezi druhy 

tetraploidní i hexaploidní cytotypy (Dubcovsky & Dvorak, 2007; He et al., 2019) (viz Tabulka 

2). Typickým příkladem může být Triticum aestivum (2n=6x=42, BBAADD, viz Tabulka 1), 

který vznikl pravděpodobně dvěma sériemi hybridizací (Glémin et al., 2019; Li et al. 2022). 

Při první mohlo dojít k formování tetraploida, který se zformoval hybridizací Triticum urartum 

(subgenom A) a Aegilops speltoides (subgenom B) (Ling et al., 2018; Marcussen et al., 2014; 

Li et al. 2022 ). Následně mohlo dojít k hybridizaci tetraploida (AABB) s Aegilops tauschii 

(DD), díky čemuž mohla zformovat hexaploidní pšenice (BBAADD) (Luo et al., 2017; Li et al. 

2022; Petersen et al. 2006; viz Obr. 2).  
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Obr. 2 Fylogenetické schéma vzniku druhů rodu Triticum a blízko příbuzných rodů. Vývoj pšenice je znázorněn 

od 7 MYA z předka, který dal vzniknout liniím A, B a D. Následně po několika kolech hybridizace linií A, B a D 

mohl vzniknout hexaploid Triticum aestivum (BBAADD). Relativní časové speciační události jsou znázorněny 

na vodorovné ose (udáváno v milionech let) a popsány v rámečcích výše. Do diploidní D-linie náleží druhy 

Aegilops bicornis, Ae. longissima, Ae. searsii, Ae. sharonensis, Ae. caudata, Ae. comosa, Ae. umbellulata, a Ae. 

uniaristata. Donor subgenomu B by pravděpodobně měl být druh blízko příbuzný Aegilops speltoides. Převzato 

od Glémin et al. (2019); Li et al. (2022) 
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Tabulka 1 Přehled rodů a jejich možných genomických složení. Modifikováno Barkworth & 

von Bothmer (2009) 

  Rod Genomické značky rodu 

Příklad genomického složení 

vybraných zástupců 

Monogenomové rody 

Agropyron P 
Agropyron cristatum  

PPPP 

Dasypyrum V 
Dasypyrum villosum 

 VV 

Psathyrostachys Ns 
Psathyrostachys juncea  

NsNs 

Secale R 
Secale cereale  

RR 

Pseudoroegneria St 
Pseudoroegneria spicata  

StSt 

Taeniatherum Ta 
Taeniatherum caput-medusae  

 TaTa 

Australopyrum W 
Australopyrum retrofractum  

WW 

Crithopsis K 
Crithopsis delileana  

KK 

Vícegenomové rody 

 

Hordeum  H, I, Xa, Xu 

 Hordeum vulgare  

HH  

Hordeum secalinum  

XaXaII 

 Hordeum murinum  

XuXu 

Triticum A, B, D 

 Triticum urartu  

AA 

 Triticum turgidum 

BBAA 

 Triticum aestivum  

BBAADD 

Aegilops B, S, C, D, N, U, X  Aegilops crassa  

DDXX   
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Vysvětlivky k tabulce 1:  

Monogenomový rod = rod je složen pouze z jednoho genomu 

Vícegenomový rod = genom rodu se skládá z více subgenomů 

Každý rod má k sobě přiřazenou svoji značku, která popisuje možné genomické složení rodu.  

  

Vícegenomové rody 

Aegilops B, S, C, D, N, U, X 

 Aegilops ventricosa  

DDNN 

 Aegilops cylindrica  

DDCC 

 Aegilops speltoides  

BB 

 Aegilops tauschii  

DD 

Thinopyrum St, E, J 

 Thinopyrum elongatum  

EEEE 

 Thinopyrum intermedium  

StStEEJJ 

Leymus Ns, Xm 
Leymus mollis  

NsNsXmXm 

Výlučně alopolyploidní 

rody 

Elymus St, H, W, Y 
Elymus repens  

StStStStHH 

Kengylia St, P, Y 
Kengyilia melanthera  

StStYYPP 
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Tabulka 2 Metanalýza založená na této rešerši zastoupení určitých ploidních úrovní 

v cladech/rodech tribu Triticeae 

 

 

 

Vysvětlivky k tabulce 2: 

+ = vyskytuje se   (+) = možný výskyt    x = nevyskytuje se  

  

Clady Rody Diploid Autopolyploid Alopolyploid 

Segmentální 

alopolyploid 

Clade 1 

Psathyrostachys + x x x 

Hordeum (+) + (+) (+) 

Clade 2 

Elymus x x + x 

Dasypyrum + x (+) x 

Pseudoroegneria (+) + x (+) 

Agropyron (+) + (+) x 

Australopyrum + x x x 

Thinopyrum + + x x 

Clade 3 

Aegilops (+) x + x 

Triticum (+) x + x 
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2.2 Mechanismy vzniku polyploidie v tribu Triticeae 

2.2.1 Somatická polyploidizace 

U rostlin, tedy i u Triticeae, lze dosáhnout vyšších stupňů ploidie i pomocí somatické 

polyploidizace, která se může udát v zygotě nebo mladém embryu a vytvořit tak buď kompletně 

polyploidního jedince, nebo lokální chiméru (Hiesey & Nobs, 1982). Polyploidi však vznikají 

pomocí somatické polyploidizace v přirozených podmínkách velice vzácně. Hahn et al. (1992) 

pravděpodobně potvrdili výskyt mutantního cytotypu kasavy (Manihot esculenta). Jednalo 

se o tetraploidy (2n=4x=72) s široce tlustými a tmavě zelenými listy. Tyto mutace by mohly 

pocházet ze somatického zdvojení chromozomů iniciálních buněk pupenů. Podle autorů 

k těmto mutacím u kasavy dochází častěji než u jiných skupin rostlin (Hahn et al., 1992).  

Přestože zatím nebyl v přirozených podmínkách u tribu Triticeae odhalen případ 

spontánní somatické polyploidizace, značně se využívá ve šlechtitelství k vylepšení jejich 

vlastností, ale pouze za stálých laboratorních podmínek. Rajaraman et al. (2018) v jejich studii 

uvádějí, že částečná duplikace genu HvPUB15 Hordeum vulgare má za důsledek zvýšení 

resistence vůči infekci padlím. Díky těmto zjištěním by mohlo docházet pomocí částečné 

duplikace určitých genů ke zvýšení resistence pěstovaných plodin. (Rajaraman et al., 2018). 

Anamthawat-Jonsson et al. (1997) vytvořili 240 kombinací F1 hybridů Triticum aestivum 

× Triticum carthlicum × Leymus arenarius × Leymus mollis. Jejich cytologická analýza buněk 

kořenových špiček před ošetřením rostlin kolchicinem ukázala, že 21 z 28 zkoumaných hybridů 

se skládalo z chromozomových mozaik, přičemž byly přítomny jak amfihaploidní, tak 

amfidiploidní buňky. Toto spontánní zdvojení somatických chromozomů se vyskytlo ve všech 

kombinacích křížení. Posléze genomická hybridizace in situ ukázala, že hybridi jsou 

amfiploidy, které obsahují genomy pšenice i ječmenice (Leymus). Zpětným křížením hybridů 

a Leymus arenarius se docílilo domestikace těchto vytrvalých divokých druhů (Anamthawat-

Jonsson et al.,1997). Somatická polyploidizace se nejenže využívá u tribu Triticeae, 

ale dokonce dala vzniknout řadě komerčně využívaných plodin z jiných skupin rostlin. Wu 

et al. (2012) uvádějí, že plody Actinidia chinensis (kiwi) mají po indukci tetraploidie více 

dužiny než jejich diploidní předci. Dokonce byly o 50 % až 60 % větší a dozrávaly dříve 

než jejich diploidní předci (Wu et al. 2012).  
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2.2.2 Neredukované gamety  

Nejčastěji se však formují polyploidi v tribu Triticeae pomocí produkce neredukovaných 

2n gamet (Watanabe et al., 1990; Hiesey & Nobs, 1982; Bretagnolle and Thompson, 

1995,Wang et al., 2010). Neredukované gamety vznikají chybou meiózy, kdy dochází ke změně 

meiózy na neredukční proces podobný mitóze, čímž se vytváří dyády (a triády) namísto 

normálních tetrád na konci procesu meiózy II (Haan et al.,1992; Chen et al. 2008). Yang et al. 

(2010) našli experimentální důkaz této chyby meiózy u F1 pentaploidních hybridů (2n = 5x 

= 35, ABDUSl) syntetické hexaploidní pšenice a Aegilops variabilis. Chybou meiózy těchto 

hybridů vznikly neredukované gamety, z nichž následně spontánně vznikli neopolyploidi 

(AABBDDUUSlSl) (Yang et al., 2010). Četnost tvorby neredukovaných gamet v tribu 

Triticeae ilustruje studie Fakhri et al. (2016). Na základě studia hybridů Triticum aestivum 

× Aegilops triuncialis a T. aestivum × Ae. cylindrica zjistili, že průměrná četnost změn meiózy 

byla 10,1 % a průměrná frekvence neredukovaného životaschopného pylu byla u hybridů 

T. aestivum x Ae triuncialis 4,84 %, naproti tomu u hybridů T. aestivum × Ae. cylindrica 

nedošlo vůbec ke vzniku neredukovaných gamet, jelikož byl pozorován nízký podíl 

životaschopných gamet (0,3 %). Rozdíly v produkci neredukovaných gamet byly pozorovány 

také mezi T. aestivum × Ae. triuncialis, což naznačuje možnou genetickou kontrolu tohoto jevu 

(Fakhri et al., 2016).  

2.2.3 Vznik autopolyploidů a alopolyploidů 

 Podobný vznik polyploidie pomocí neredukovaných gamet sdílejí jak autopolyploidi, 

u kterých dochází zdvojení vlastního genomu v rámci druhu, tak i alopolyploidi, 

u kterých dochází ke vzniku polyploidie spolu s hybridizací různých rodičů (Peloquin et al. 

1999; Werner & Peloquin, 1991; Ramsey & Schemske 1998). Autopolyploidi obvykle vznikají 

v případě, kdy dochází při meióze k různým nepravidelnostem, které způsobují vznik gamet 

s více sadami chromozomů a následně tyto neredukované gamety (2n) stejného druhu mohou 

fúzovat s haploidními gamety a vytvářet možné sterilní triploidní potomky (triploidní most). 

Po následné introgresi sterilního triploida a diploida dochází k formování autotetraploida. 

(Hegarty & Hiscock, 2008; Dujardin & Hanna, 1988; viz. Obr.  3). Alopolyploidi mohou 

vznikat několika mechanismy, ale nejčastěji vznikají při hybridizaci dvou diploidních rodičů 

splynutím neredukované gamety a normální gamety. (Fukuda & Sakamoto, 1990; Chen, 2008; 

viz Obr.  4).  
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Obr.  3 Autopolyploidizace. Převzato od Hegarty & Hiscock (2008).  

A - Formování autotetraploida samovolnou duplikací genomu; 

B - Formování autotetraploida pomocí fúze neredukované 2n gamety s normální redukovanou gametou 

v rámci jednoho druhu. Následná introgrese triploidních vajíček s normálním redukovaným pylem dává 

vzniknout autotetraploidnímu jedinci 
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Obr.  4 Alopolyploidizace. Převzato od Hegarty & Hiscock (2008).  

A – Po hybridizaci dvou diploidů dvou různých druhů může vznikat sterilní F1 hybrid. Po následné 

polyploidizaci genomu vzniklého hybrida může docházet k formování alotetraploida  

B – Při hybridizaci autopolyploida a diploida může docházet ke vzniku sterilního triploida. 

Po polyploidizaci genomu sterilního triploida se může zformovat alohexaploid, nebo introgresí 

s diploidem dochází k vývinu alotetraploida 

C – Alotetraploid může vznikout i při hybridizaci dvou autopolyploidů z různých druhů  

D - Alotetraploid může také vzniknout fúzí dvou neredukovaných gamet dvou různých druhů 

nebo somatickou polyploidizací v zygotě 

E – Alotetraploid může vznikat rovněž fúzí neredukované gamety z diploidu a redukované gamety 

z autotetraploidu. 
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3 Diskuse 

Polyploidizace a zejm. alopolyploidizace vnášejí do studia trav tribu Triticeae značné 

nejasnosti, které znesnadňují pochopení jejich evoluce. Tyto problémy se snaží vyřešit řada 

odborníků použitím různých přístupů a metod. Je tedy na místě se ptát, zda se dá potkat 

s podobně komplikovanými systémy i u jiných skupin trav nebo alespoň u jiných 

krytosemenných rostlin. Dále lze diskutovat, zda opravdu může být evoluce tribu Triticeae 

tak nesmírně složitá, nebo ji snad mohou dělat složitější sami odborníci svými různými přístupy 

a jiným náhledem na danou problematiku, což může souviset i s praktickým využitím dané 

skupiny. Značnou výzvou pro řadu odborníků se stala rekonstrukce fylogeneze tribu Triticeae, 

je tedy možné vést diskusi, co způsobuje problémy při rekonstrukci fylogeneze a jak lze tyto 

komplikace vyřešit.  

3.1 Polyploidizace v jiných skupinách rostlin 

Jak se ukazuje, retikulátní evoluce spojená s alopolyploidizací se stala významným 

procesem nejen u tribu Triticeae, ale hraje zásadní roli při formování evoluci druhů v celé 

rostlinné říši.  

Brysting et al. (2007) se zabývali ve jejich studii polyploidním komplexem druhů 

Cerastium alpinum (Caryophyllaceae) (2n = 8x = 72; 2n = 12x = 108). Jejich hlavním záměrem 

bylo ukázat, jak hybridizace a polyploidizace působily jako klíčové evoluční procesy 

při vytváření skupiny rostlin, kde alopolyploidi jasně převažují nad zachovanými rodičovskými 

genomy (Brysting et al., 2007).  

Dalším dobrým příkladem skupiny, kde lze ilustrovat složitý proces evoluce ovlivněný 

hybridizací a polyploidizací, může být rod Dactylorhiza (Orchidaceae). Devos et al. (2006) 

ve své studii odhalili původ alotetraploidních zástupců rodu Dactylorhiza. Výsledky této studie 

naznačují, že alotetraploidní druhy Dactylorhiza elata, D. brennensis a D. sphagnicola mohly 

vzniknout hybridizací autotetraploida D. maculata a diploida D. incarnata (Devos et al., 2006).  

Obdobně komplikovanou situaci lze nalézt i v tribu Maleae (Rosaceae). Řada prací 

(včetně posledních fylogenezí) naznačuje, že by alopolyploidní původ mohl mít i tribus Maleae 

(Rosaceae) (Darlington & Moffett, 1930; Nebel, 1929; Moffett, 1931). Hodel et al. (2022) 

ve své studii potvrzují možný alopolyploidní původ předka z tribu Maleae (x=17), který vznikl 

pravděpodobně hybridizací mezi dvěma vzdáleně příbuznými liniemi podčeledi 

Amygdaloideae, předkem tribu Spiraeeae (x=9) a předky cladu Sorbarieae (x=9) 
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+ Exochordeae (x=8) + Kerriea (x=9). Po této hybridizaci došlo k polyploidizaci 

a aneuploidizaci v linii Maleae, což vedlo k současnému ustálení počtu chromozomů (Hodel et 

al., 2022).  

3.2 Polyploidizace v jiných skupinách čeledi Poaceae 

Alopolyploidizace se stala zásadní evoluční silou nejen tribu Triticeae, ale objevila 

se ve většině skupin čeledi Poaceae. Zářným příkladem alopolyploidní speciace může být 

Spartina anglica, která vznikla hybridizací mezi S. alterniflora a S. maritima. Následný sterilní 

hybrid Spartina x townsendii si prošel polyploidizačními událostmi, díky čemuž mohla 

vzniknout Spartina anglica. Muhammad, Ki (2021) ve své studii demostrovali, 

že po alopolyploidním vzniku S. anglica muselo dojít k výrazným a rychlým změnám v rDNA 

lokusech. Tyto rychlé změny znesnadňují úplné pochopení fylogeneze S. anglica (Muhammad 

& Ki, 2021).  

Velice problematický, s ohledem na fylogenezi, se může zdát i velmi diverzifikovaný 

rod Poa, jelikož zde rovněž dochází k rozsáhlé hybridizaci spojené s polyploidizací genomu 

a výsledné linie jsou navíc často apomiktické. Komplikovaná evoluce se mimo jiné odráží 

i v pravděpodobně polyfyletickém charakteru rodu (Stebbins, 1956; . Gillespie et al. 2007; 

Soreng et al., 2020).  

Na základě studie Winterfeld et al. (2012) se ukazuje, že rod Avenula může mít 

taktéž polyploidní původ. V rodu Avenula se pravděpodobně vyskytují jak autopolyploidie, tak 

i alopolyploidie. U vysoce polyploidních druhů se oba typy polyploidní evoluce prolínají a tím 

se stávají obtížně zařaditelnými do příslušných kategorií polyploidní evoluce (Winterfeld et al.; 

2012).  

Polyploidizace je tedy významný evoluční proces, který formoval řadu skupin v rámci 

Poaceae. Je však důležité zdůraznit, že velkou roli při studiu dané skupiny hraje její 

využitelnost. Skupiny s nějakým ekonomickým významem se častěji stávají předmětem studií 

množství odborníků, a proto se o jejich evoluci ví více než o evoluci ekonomicky méně 

významných skupin. Je to i pochopitelné, protože studie ekonomicky významných druhů 

přispívá k možnosti potenciálního zlepšení jejich vlastností a tím k vyšším výnosům. 

K celkovému pochopení polyploidní evoluce tento záměr spíše nepřispívá, jelikož není zřejmé, 

jakým způsobem ovlivnila polyploidizace i další skupiny. 
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3.3 Problémová fylogeneze 

V posledních dekádách se fylogenomika soustředila na taxonomické koncepty založené 

na monofyletických cladech (Huson & Bryant, 2006), díky čemuž mohl vzniknout rozvětvující 

fylogenetický strom, který mohl zahrnovat všechny společné předky (Huson & Bryant, 2006; 

Cavalli-Sforza & Edwards, 1967). Hledání monofyla se stává však značně problematické 

u hybridních systémů, jakými jsou příkladem právě Triticeae. Jelikož při hybridizaci 

a polyploidizaci vznikají druhové komplexy alopolyploidů s komplikovanou retikulární 

historií, nelze tuto složitou evoluční historii snadno rekonstruovat klasickými fylogenetickými 

stromy (Huson & Scornavacca, 2010). 

Mezi nejčastěji používané markery k rekonstrukci retikulátní evoluce patří cpDNA, ITS 

regiony nrDNA, avšak při rekonstrukci fylogeneze Triticeae se při použití těchto markerů 

nevytvořily stromy s dobrou podporou (Bernhardt et al., 2016; Frederiksen& Seberg, 2008). 

Vzniklé stromy často spíše odrážejí historii podskupiny genů než celou historii druhu (Smith et 

al., 2019; Soltis et al. 2003).  

Nesoulady mezi stromy mohou být způsobeny několika důsledky (neúplné třídění linií, 

evoluční konvergence; Comes & Abbott, 2001), ale v některých případech tyto nesoulady 

mohou způsobovat tzv. „chloroplast capture“, tedy introgrese chloroplastů z jednoho druhu 

do druhého. Jaký vliv mohla mít tato výměna chloroplastů prostřednictvím introgrese na taxony 

tribu Triticeae, stále podléhá diskusi. Význam „chloroplast capture“ v tribu Triticeae ukazují 

studie Bernhardt et al. (2017), kde zjistili při rekonstrukci fylogeneze, že došlo k dávné výměně 

chloroplastů u Bromus/Psathyrostachys, Thinopyrum a Amblyopyrum. Dále ukázali, 

že by mohlo docházet k recentní výměně chloroplastů u druhů rodu Aegilops. Na základě tohoto 

odhalení předpokládají, že k výměně chloroplastů mezi různými taxony skupiny pšenice1může 

docházet poměrně často v důsledku neúplné reprodukční izolace mezi těmito poměrně mladými 

taxony. Ve většině případů se autoři shodují, že odhalení výměny chloroplastů by mohlo 

pravděpodobně přispět k vyřešení rozdílů mezi fylogenezemi založenými na jaderných 

a chloroplastových datech (Bernhardt et al., 2017; Tsitrone et al., 2003; Chen et al., 2020).  

  

 
1 Skupina pšenice zahrnuje rody Triticum a Aegilops 
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3.4 Vlastní zhodnocení  

Je tedy zřejmé a z této práce jasně vyplývá, jak moc ovlivnila polyploidizace formování 

jednotlivých linií trav z tribu Triticeae. Evoluce tribu Triticeae je složitá zejména díky 

mezirodové hybridizaci, která zahlazuje hranice mezi rody, a přináší tak problémy 

při rekonstrukci fylogeneze. Avšak při vlastní rešerši článků zabývajících se právě tribem 

Triticeae spíše přibylo více rozporů mezi autory. Rozpory mezi autory panují 

už na taxonomickém člení jednotlivých rodů, např. problematické člení rodu Aegilops 

a Triticum, kde dohromady a ani každý rod zvlášť netvoří monofylum (Petersen et al., 2006). 

Dále rozpory lze najít ve zveřejněných fylogenetických stromech. Autoři používají široké 

spektrum markerů, ale často nemusejí sekvenovat dostatečný počet genů k rekonstrukci 

fylogeneze. 

 Sice je evoluce tribu Triticeae značně složitá, ale jejímu pochopení navíc nepřispívá 

velké množství taxonomických přístupů různých autorů. Bylo by vhodné najít nějakou 

všeobecnou shodu v určité taxonomické koncepci. Retikulátní struktura nejspíš ani nemůže být 

zcela přirozeně klasifikována, a proto by mohl mezi autory začít převládat důraz na pragmatické 

a stabilní taxonomické pojetí. 
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4 Závěr  

Cílem této bakalářské práce byla snaha přinést a sumarizovat odpovědi, jakým způsobem 

ovlivňuje polyploidizace evoluci trav z tribu Triticeae. V textu práce lze opakovaně narazit 

na problematickou rekonstrukci fylogeneze, která je pravděpodobně způsobena 

zejm. hybridizací, resp. alopolyploidizací, v rámci tribu. Další ambicí rešerše bylo identifikovat 

a utřídit informace o klasifikaci polyploidních linií tribu Triticeae. V závěru textu práce jsou 

zmíněny možné mechanismy vedoucí k polyploidizaci genomu v rámci tribu Triticeae, 

tj. autopolyploidizace a alopolyploidizace.  

Hlavním úkolem této práce bylo zodpovědět následující otázky: 

1) Setkáme se s podobným zastoupením diploidů a polyploidů u všech významných 

cladů/rodů tribu Triticeae?  

Polyploidní linie v tribus Triticeae významně převažují. Nejčastěji se lze v jednotlivých 

cladech tribu setkat s alopolyploidy. Alopolyploidní linie jsou často velice komplikované 

a běžně sestávají z tří i více subgenomů. Za nejvíce polyploidní druh se nejčastěji označuje 

dodekaploidní Leymus angustus (2n = 12x =84). Autopolyploidi zde nemají takové zastoupení, 

vyskytují se zejména v rodech Hordeum, Thinopyrum a Agropyron. Mezi rod obsahující čistě 

diploidní cytotypy patří rod Psathyrostachys. S diploidy se lze dále setkat u rodů Aegilops, 

Pseudoroegneria a Dasypyrum, Hordeum. Výzkum tribu je natolik intenzivní, že se zde často 

rozeznává i kategorie segmentálních alopolyploidů, se kterými lze setkat např. v rodu Hordeum 

a Pseudoroegneria.  

2) Jaké jsou mechanismy vzniku polyploidie v rámci tribu? 

Polyploidie v tribu Triticeae nejčastěji vzniká pomocí neredukovaných gamet. 

Při spojení neredukované a redukované gamety diploidních rodičů dochází ke vzniku triploida. 

V laboratorních podmínkách může docházet ke vzniku polyploidie i procesem somatické 

polyploidizace, díky čemuž vznikne chiméra, která obsahuje jak polyploidní, tak diploidní 

pletiva, avšak tato cesta je byla prokázána jen v kontrolovaných podmínkách šlechtitelských 

programů.  
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