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Abstrakt  

Jak bude organismus vypadat, je definov§no jeho DNA. Nejen informace obsaģen§ v 

DNA, ale i samotn§ velikost genomu vġak mŢģe ovlivnit, jak danĨ organismus funguje. 

Narozd²l od mnoha ¼dajŢ pro jin® skupiny organismŢ, u liġejn²kŢ (jejich mykobiontŢ) 

je zn§mo jen velmi  omezen® mnoģstv² velikost² genomŢ. Vzhledem k tomu bylo moģn® 

dosud jen spekulovat o moģnĨch spojitostech mezi velikost² genomu a ekologi² 

liġejn²kŢ. 

V r§mci sv® pr§ce jsem za pouģit² prŢtokov® cytometrie ¼spŊġnŊ zmŊŚila velikost 

genomu u 50 druhŢ liġejn²kŢ. Abych rozeznala vliv fylogenetickĨch vztahŢ mezi druhy 

na velikost jejich genomu, udŊlala jsem molekul§rn² fylogenetickou analĨzu 141 druhŢ 

se zn§mou velikost² genomu. 

Fylogenetickou analĨzu jsem zaloģila na dvou genech ï ITS a mtSSU. Statisticky jsem 

analyzovala dataset sest§vaj² z ¼dajŢ o namŊŚen® velikosti genomu, ekologicky 

relevantn²ch vlastnost² liġejn²kŢ a fylogenetick®ho stromu, kterĨ jsem vytvoŚila. 

Zjistila jsem moģnou souvislost mezi velikost² genomu a substr§tovou preferenc², 

vegetativn²m rozmnoģov§n²m a typem fotobionta liġejn²ku. Ve vhodn®m vĨbŊru druhŢ 

liġejn²kŢ pro srovn§n² lze nal®zt spojen² mezi velikost² genomu a ģivotn² strategi² 

druhu . Druhy s velkĨmi genomy ļastŊji spadaj² do kategorie K-strat®gŢ, druhy s 

menġ²mi genomy jsou sp²ġe r-strategick®. 

NovŊ jsem urļila velikost genomu pro mnoho druhŢ zkoumanĨch liġejn²kŢ, za pouģit² 

prŢtokov® cytometrie (FCM), kter§ je pro lichenologii relativnŊ novou metodou. Tato 

pr§ce pŚedstavuje jednu z prvn²ch studi² zabĨvaj²c²ch se efektem velikosti genomu u 

liġejn²kŢ. 

Kl²ļov§ slova: funkļn² znaky, prŢtokov§ cytometrie, r a K strategie, substr§ty 

  



 

 

Abstract 

The inner organisation of organisms origin ates from the information contained within 

its DNA. In addition, the size of the genome itself may influence the function of the 

organism. Unlike many other groups of organisms, genome size is only known for a 

very limited number of lichen mycobionts.  

So far it has been only speculated whether there is a connection between genome size, 

the ecology and the traits of lichens. The goal of my thesis is to measure genome size 

of a sufficient amount of lichen mycobionts to be able to determine possible connection 

between genome size and ecology or functional traits of these lichen species.  

I succesfully measured the genome size of 50 lichen species using flow cytometry 

(FCM). I did molecular phylogenetic analysis of 141 taxa with known genome size in 

order to recognize the influence of phylogeny on genome size of these species. 

Two genes - ITS and mtSSU - were used for the phylogenetic analysis. Statistical 

analysis was performed using measured genome sizes, ecologicaly relevant traits of 

lichen species and my phylogenetic tree.  

I found that genome size might be connected to substrate preference, vegetative 

reproduction or the type of the lichensô photobiont. A correlation of genome size and 

life strategy - larger genome sizes connected to K-strategy, whereas smaller genomes 

connected to r-strategy ï can be found in certaing groups of lichens. 

I have newly determined genome sizes of many species of lichens. I used a method new 

to lichenology (FCM) to do it. My thesis presents one of the first investigations into 

effects of genome sizes in lichens. 

 

Key words : flow cytometry, functional traits, r and K strategy, substrates  
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1 Đvod 

Genom je soubor veġker®ho genetick®ho materi§lu nach§zej²c²ho se v buŔce. 

Informace k·dovan§ v genomu hraje kl²ļovou roli v urļen² fenotypu organismŢ. Ud§v§, 

jak® proteiny budou vytv§Śeny, ļi jak bude organismus vypadat a interagovat s okol²m. 

Genom nebo jeho ļ§st jsou pŚed§v§ny potomkŢm a jsou tedy subjektem selekce 

a prob²haj²c² evoluce.  

Velikost genomu se v r§mci Ś²ġe Eukaryota velmi liġ², a to aģ dvŊ stŊ tis²cin§sobnŊ 

(Gregory, 2001). Navzdory moģn®mu logick®mu pŚedpokladu nen² velikost genomu 

pŚ²mo z§visl§ na mnoģstv² obsaģenĨch genŢ a vĨvojov® sloģitosti organismu. Tento 

fenom®n je zn§mĨ jako c-value paradox (c znaļ² haploidn² velikosti genomu 

organismu)  (Mirsky & Ris, 1951).  

C-value paradox byl vysvŊtlen pŚ²tomnost² nek·duj²c², pŚedevġ²m pak repetitivn² DNA 

(Cavalier-Smith, 1982; Gregory, 2001), kter§ mŢģe zauj²mat velk® procento genetick® 

informace v buŔce. DŚ²ve se nek·duj²c² ļ§st informace oznaļovala jako odpadn² Ăjunkñ 

DNA (Ohno, 1972), neboŠ se povaģovala za pouhĨ vedlejġ² efekt molekul§rn²ch pochodŢ 

a Ăsobeckostiñ genŢ bez ģ§dn®ho dalġ²ho ¼ļelu (Orgel & Crick, 1980). Byla vġak 

prok§z§na pŚ²tomnost evoluļn²ho tlaku na velikost genomu, coģ znamen§, 

ģe i nek·duj²c² ļ§st DNA a samotn§ jej² masa m§ vliv na fungov§n² a pŚeģit² organismu 

(Bennett & Finch, 1971). Nejen informace obsaģen§ v genomu, ale i jeho velikost je z 

evoluļn²ho pohledu dŢleģitou vlastnost².  

U eukaryotickĨch organismŢ je nejvŊtġ² a nejvlivnŊjġ² ļ§st genomu uloģena v j§dŚe. SvŢj 

genom maj² tak® semiautonomn² organely ï mitochondrie a plastidy.  Aby bylo moģn® 

velikosti jadernĨch genomŢ mezi jedinci i druhy  porovn§vat, pracuje se ust§lenŊ 

s velikost² haploidn²ho (jedna sada chromozomŢ) jadern®ho genomu, kter§ je zkr§cenŊ 

oznaļov§na jako Ăc-hodnotañ (Swift, 1950). Srovn§vat tak lze i rŢznŊ replikovan® 

a polyploidn² stavy genomŢ. 

Velikost genomu se tradiļnŊ ud§v§ ve dvou moģnĨch jednotkovĨch vyj§dŚen²ch. 

Prvn²m z nich je hmotnost 1C (haploidn²ho) j§dra v pikogramech [pg], druhou je poļet 

p§rŢ nukleotidovĨch b§z² [b] nebo [bp]  v genomu, vŊtġinou s pŚedponou mega- [Mb] 

nebo kilo- [kb] v  z§vislosti na velikosti. Mezi tŊmito jednotkami je vztah 1 pg = 978 Mb 

(Doleģel, Bartoġ, Voglmayr, & Greilhuber, 2003). 
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1.1  Role velikosti genomu v interakci organismŢ s prostŚed²m 

Velikost genomu mŢģe m²t pŚ²mou souvislost s fenotypem organismu a jeho 

ekologickĨmi preferencemi. To mŢģe bĨt dŢsledkem fyziologickĨch vlastnost² j§dra 

samotn®ho. Jeho velikost v mnoha pŚ²padech ovlivŔuje celkovĨ objem a velikost buŔky 

(Cavalier-Smith, 1982; Gregory, 2001). Dopad na velikost buŔky byl pozorov§n 

u semen, spor, vaj²ļek i somatickĨch bunŊk rostlin, ģivoļichŢ i hub (Beaulieu, Leitch, 

Patel, Pendharkar, & Knight, 2008a; Henry, Bainard, & Newmaster, 2014; 

Schmidt-Ott, Rafiqi, Sander, & Johnston, 2009; Thompson, 1990; Veselsk§ & KolaŚ²k, 

2015; Wake, 2003). U korĨġŢ je moģn® nal®zt korelaci s velikost² cel®ho tŊla (Hultgren, 

Jeffery, Moran, & Gregory, 2018), Vliv na velikost alespoŔ nŊkterĨch ļ§st² tŊla byla 

pozorov§na u i vrby (Dudits et al., 2016). VŊtġina tŊchto spojen² ovġem nen² obecnĨm 

pravidlem a z§leģ² na skupinŊ, v r§mci kter® je prov§dŊno porovn§n². (Knight, 

Molinari, & Petrov, 2005; Krahulcova, Travnicek, Krahulec, & Rejmane k, 2017) 

DŢvodem zachov§n² korelace mezi velikost² genomu a buŔky je pravdŊpodobnŊ 

potŚeba zachov§n² ide§ln²ho pomŊru mezi objemem j§dra a buŔky nutn®ho pro 

optim§ln² fungov§n² buŔky a pozitivn² korelace mezi velikost² genomu a j§dra 

(Cavalier-Smith, 1982; Gregory, 2001; Jorgensen et al., 2007; Neumann & Nurse, 

2007), i kdyģ tato z§vislost je komplexnŊjġ² a je ovlivnŊn§ v²ce faktory (Cantwell & Dey, 

2021). 

Velikost genomu d§le negativnŊ koreluje s rychlost² replikace, a tedy i s rychlost² dŊlen² 

a rŢstu bunŊk (Bennett & Finch, 1971), coģ mŢģe bĨt dalġ²m dŢvodem korelac² 

s ekologi² organismŢ. Mnoho dalġ²ch spojen² ekologie a velikosti genomu, kter® byly 

objeveny, nem§ dosud zn§m® nebo jednoduch® vysvŊtlen². 

Bylo napŚ²klad prok§z§no, ģe nŊkter® rostliny rostouc² v podm²nk§ch s niģġ² teplotou 

m§j² vŊtġ² genom neģ ty rostouc² v teplejġ²m klimatu (MacGillivrail & Grime,  2009) . 

U nahosemennĨch rostlin m§ velikost genomu vliv na denzitu prŢduchŢ (Beaulieu et 

al., 2008). U geofytickĨch rostlin, kter® maj² obecnŊ velkĨ genom byla prok§z§na 

souvislost s dobou kveten² a pŚizpŢsoben² vlhk®mu prostŚed² (VeselĨ, Bureġ, Ġmarda, 

& Pavl²ļek, 2012). U dalġ²ch skupin byl pozorov§n vliv na jarn² raġen² listŢ (Grime, 

Shacklock, 1985), odolnost vŢļi mrazu (MacGillivrail & Grime, 2009) . Vzhledem k 

dŊdiļnosti genomu mŢģe bĨt jeho velikost ovlivnŊna nejen ekologi² a strategi² dan®ho 
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druhu, ale tak® jeho evoluļn² histori². To komplikuje porovn§v§n² vlivu velikosti 

genomu na interakci s prostŚed²m mezi fylogeneticky rŢznŊ vzd§lenĨmi taxony. 

1.1.1 R a K strategie a velikost genomu 

Term²n r/K strategie nebo selekce poprv® ustanovil H. MacArthur a E. O. Wilson 1967 

v knize ĂThe Theory of Island Biogeographyñ (MacArthur, & Wilson, 1967). Jedn§ se o 

dva odliġn® typy evoluļn² selekce. R-selekce vede u druhŢ k investici do kvantity 

potomstva za cenu menġ² kompetiļn² schopnosti jedincŢ. Je spojena s velkou 

plodnost², malou velikost² tŊla, rychlĨm vĨvojem, kr§tkou mezigeneraļn² dobou a 

snadnĨm rozġiŚov§n²m. Proto je nejvĨhodnŊjġ² v uvolnŊnŊjġ²ch nik§ch s malĨm 

kompetiļn²m tlakem. Oproti tomu K-selekce vede k velk® investici do kvality a 

kompetiļn² schopnosti potomstva. Velk§ investice t²mto smŊrem omezuje poļetnost 

potomstva. Objevuje se v situac²ch, kdy kapacita prostŚed² je naplnŊna a je tŚeba 

bojovat o zbĨvaj²c² dostupn® zdroje. 

Jelikoģ jsou tyto strategie z§visl® na rychlosti rŢstu a velikosti organismu, lze nal®zt 

alespoŔ obļasn® spojen² r a K strategie s rozd²ly ve velikosti genomu, kter§ m§ na tyto 

vlastnosti pŚ²mĨ vliv. NapŚ²klad u nŊkterĨch rostlin existuje spojen² menġ² velikosti 

genomu s efem®rnost² a vŊtġ² velikosti s vĨskytem ve specifick®m prostŚed² 

(Andr®s-S§nchez, Temsch, Rico, & Montserrat Mart²nez-Ortega, 2013). U mlokŢ je 

vŊtġ² genom a t²m pomalejġ² vĨvoj tak® spojen s vĨskytem ve stabilnŊjġ²m prostŚed² 

(Lertzman -Lepofsky, Mooers, & Greenberg, 2019). Souvislost velikosti genomu 

vyslovenŊ v z§vislosti na r a K strategi² jiģ byla studov§na u prvokŢ (Cavalier-Smith, 

1980) i ģivoļichŢ (Hally, Rasch, Mainwaring, & Bruce, 1986). 

1.2 Role velikosti genomu v interakci liġejn²kŢ s prostŚed²m 

Protoģe je liġejn²k symbiotickĨ organismus skl§daj²c² se z fotobionta (jednoho ļi v²ce 

druhŢ Śasy a/nebo sinice) a mykobionta (houby), m§ v²ce genomŢ s rŢznĨmi velikostmi 

z§roveŔ. Vzhledem k tomu, ģe houby jsou ty, kdo ovlivŔuj², jak bude liġejn²k vypadat, 

ģ²t a rozmnoģovat se, d§v§ smysl se pŚi zkoum§n² vlivu velikosti genomu na fungov§n² 

liġejn²kŢ zamŊŚit pr§vŊ na nŊ.  

V r§mci vĨzkumŢ slouģ²c²ch bliģġ²mu porozumŊn² ekologie, fyziologie a evoluce 

liġejn²kŢ je pouģ²v§no st§le v²ce genomickĨch metod (Greshake Tzovaras et al., 2020; 
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Grube et al., 2013; McKenzie, Walston, & Allen, 2020). Nicm®nŊ snahy o skl§d§n² 

genomŢ mykobiotŢ jsou znaļnŊ omezen® pŚ²tomnost² rŢznorodĨch asociovanĨch 

organismŢ v jeho st®lce (fotobiont, kvasinky, bakterieé), kter§ znesnadŔuje pŚiŚazen² 

jednotlivĨch sekvenaļn²ch ļten² k jednotlivĨm organismŢm. 

V r§mci publikovanĨch dat je doposud zn§mo pouze nŊkolik des²tek velikost² genomŢ 

mykobiontŢ liġejn²kŢ. Mnoho novĨch (zŚejmŊ stovek) vġak pravdŊpodobnŊ pouze ļek§ 

na publikaci a v r§mci pŚ²ġt²ch p§r let se pozn§n² v tomto smŊru bude rychle rozġiŚovat. 

Poprv® byla velikost genomu u liġejn²kŢ zmŊŚena pomoc² kvantitativn²ho PCR 

(polymer§zov® ŚetŊzov® reakce) u druhu Cladonia grayi , velikost genomu mykobionta 

u nŊho byla 28.6 Mb (Armaleo & May, 2009) . V souļasnosti je na z§kladŊ 

celogenommov® sekvenace z nejvŊtġ² lichenizovan® tŚ²dy hub Lecanoromycetes 

v datab§zi GenBank (U.S. National Library of Medicine, n.d.)  z§znam o velikosti 

genomu k 30 druhŢm liġejn²kŢ. Dalġ² ¼daje o velikostech genomŢ byly z²sk§ny pomoc² 

prŢtokov® cytometrie (Kullman, Tamm, & Kullman, 2005; Vondr§k et al., 2020). 

V r§mci v r§mci vġech tŊchto studi² se namŊŚen® hodnoty u liġejn²kŢ pohybuj² kolem 

prŢmŊrn® hodnoty 38 Mb. Coģ je oļek§vateln§ hodnota, neboŠ ve skupinŊ hub 

Ascomycota, kam vŊtġinov® procento liġejn²ky tvoŚ²c²ch hub patŚ², je uv§dŊna 

prŢmŊrn§ velikost genomu 36,91 Mb. (Mohanta & Bae, 2015).  

Jedin§ publikovan§ pr§ce zabĨvaj²c² se vĨznamem velikosti genomu pro ekologii 

liġejn²kŢ vych§zela z metodick®ho z§kladu shodn®ho s touto prac² a mezi spoluautory 

patŚ² mŢj ġkolitel a konzultantka (Vondr§k et al., 2020). V r§mci ġirok®ho vĨzkumu 

pŚechodŢ mezi substr§ty bŊhem evoluce jednoho rodu, zahrnuj²c²ho i cytometrick® 

mŊŚen², byla zjiġtŊna velikost genomu u v²ce neģ dvaceti druhŢ rodu Blastenia . 

Jednotliv® druhy se velikost² genomu pohybovaly mezi 22 a 35 Mb. V t®to studii se 

podaŚila potvrdit menġ² velikost genomu u druhŢ preferuj²c²ch organickĨ substr§t. 

Tato korelace by mohla bĨt dŢsledkem evoluļn²ho tlaku na sekund§rn² redukci 

velikosti genomu pŚi zmŊnŊ substr§tov® preference, neboŠ pozorovan® druhy svou 

preferenci historicky zmŊnily. D§le bylo vysledov§no, ģe u druhŢ rostouc²ch 

v xerotermn²ch podm²nk§ch byla vŊtġ² prŢmŊrn§ velikost genomu oproti tŊm 

spojenĨm s podm²nkami v²ce vlhkĨmi ļi chladnĨmi. V r§mci tohoto omezen®ho vzorku 

nebyl potvrzen vztah k d®lce spor, pŚ²tomnosti vegetativn²ho rozmnoģov§n² ani 

velikosti plodnic  (Vondr§k et al., 2020). 
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1.3 Ekologick® strategie liġejn²kŢ 

V literatuŚe existuj² rŢzn® pŚ²stupy k urļen² ekologick® strategie liġejn²kŢ. Pouģ²v§ se 

napŚ²klad spektrum R-C-S navrģen® pro c®vnat® rostliny (Grime, 1977), kter® podle 

morfologie a rychlosti rŢstu urļuje, v jak® m²Śe spad§ rostlina do strategie kompetitivn² 

(C), stresu odoln® (S) nebo ruder§ln² (R). Toto rozdŊlen² bylo pouģito i pro liġejn²ky 

(Rogers, 1990), v nŊkterĨch pŚ²padech doplnŊn® informac² o hodnotŊ vĨtŊģku 

fotosynt®zy danĨch druhŢ (B¿ltmann & Dani±ls, 2012). V jinĨch studi²ch se urļuj² 

ekologick® strategie pŚ²mo na z§kladŊ podm²nek, ve kterĨch liġejn²k ¼spŊġnŊ roste 

(Deduke, Booth, & Piercey-Normore, 2014). RozdŊlen² r a K strategie, kter§ byla 

upravena pro rostliny (Gadgil & Solbrig, 2002), byla jiģ aplikov§na na liġejn²ky t®ģ, v 

m²rnĨch ¼prav§ch (Jahns & Ott, 1997). 

Pro hlubġ² porozumŊn² fungov§n² liġejn²kŢ a jejich ekologii je u druhŢ rŢznĨch skupin 

uģ²v§no srovn§n² charakteristik tzv. funkļn²ch znakŢ. Jedn§ se o takov® vlastnosti, 

kter® maj² promŊnlivĨ charakter, vyskytuj² se u vġech sledovanĨch skupin a maj² pŚ²mĨ 

vliv na fungov§n² organismu a jeho interakci s prostŚed²m (Diaz & Cabido, 2001). Daj² 

se srovn§vat i napŚ²ļ velkou fylogenetickou a geografickou vzd§lenost². 

U liġejn²kŢ jsou za funkļn² znaky povaģov§ny: typ fotobionta , velikost spor, velikost 

plodnic, typ st®lky, substr§tov§ preference, druh a charakteristiky  rozmnoģov§n² 

a dalġ² (Bªssler et al., 2016; Giordani, Brunialti, Bacaro, & Nascimbene, 2012; Koch et 

al., 2019). 

1.4 PrŢtokov§ cytometrie (FCM) 

PrŢtokov§ cytometrie je metoda pouģ²van§ od 30. let 20. stolet², vyuģ²vaj²c² laser 

a optick® detektory k mŊŚen² intenzity rozptĨlen®ho a emitovan®ho fluorescenļn²ho 

svŊtla zaznamen§vaj²c²ho charakteristiky mŊŚenĨch ļ§stic. NejļastŊji je vyuģ²v§na 

v imunologii k  rozliġov§n² a kvantifikov§n² rŢznĨch typŢ bunŊk a v ostatn²ch oborech 

k urļen² velikosti jadern®ho genomu. M§ vġak i dalġ² vyuģit², napŚ²klad analĨzu 

planktonu (Peeters, Dubelaar, Ringelberg, & Visser, 1989). Hlavn² vĨhoda prŢtokov® 

cytometrie pro biologick® analĨzy je rychl® generov§n² velk®ho objemu dat s vysokou 

pŚesnost², coģ umoģŔujuje robustn² statistick® analĨzy. 

Z§kladem cytometru je kapil§ra, kterou proud² kapalina nesouc² ļ§stice (nejļastŊji 

separ§tn² buŔky ļi izolovan§ j§dra) oddŊlenŊ za sebou. Kaģd§ jednotliv§ ļ§stice projde 
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laserovĨm paprskem, pŚiļemģ dojde k rozptylu svŊtla ļ§stic² ve smŊru pŚ²m®m 

(FSC ï forward scatter) a smŊru boļn²m (SSC ï side scatter). Intenzita FSC svŊtla je 

urļena velikost² ļ§stice a intenzita SSC svŊtla jej² komplexitu. V boļn²m smŊru je tak® 

zaznamen§van§ intenzita emitovan® fluorescence, za pŚedpokladu, ģe byla vybran§ 

struktura nebo organela fluorescenļnŊ znaļena. PŚi mŊŚen² velikosti genomu se 

pouģ²vaj² barvy v§zaj²c² se na DNA, nejļastŊji pak propidium jodid (PI).  

PrŢtokov§ cytometrie je k urļov§n² velikosti genomu velikou mŊrou pouģ²v§na 

v botanice c®vnatĨch rostlin (Sliwinska et al., 2021), u nichģ je vĨzkum velikosti 

genomu pokroļilĨ pr§vŊ d²ky t®to metodŊ. 

Urļit§ pozornost byla v tomto smŊru vŊnov§na tak® nelichenizovanĨm houb§m, pro 

nŊģ byla metodologie prŢtokov® cytometrie upravena (Kullman, 2000) a d§le rozvinuta 

(Veselsk§ & KolaŚ²k, 2015). Aplik ace na lichenizovan® houby je st§le v poļ§tku 

(Vondr§k et al., 2020). 
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2 C²le pr§ce 

Å ZmŊŚit  velikosti genomŢ mykobiontŢ vybranĨch druhŢ liġejn²kŢ 

Å Zjistit moģnou pŚ²tomnost vztahu mezi velikost² genomu s r/K strategi², 

substr§tovou preferenc², typem st®lky a dalġ²mi funkļn²mi znaky 

Å Zjistit spojen² fylogeneze s velikost² genomu liġejn²kŢ 

Å OvŊŚit vnitrodruhov ou stabilit u ve velikosti genomu u liġejn²kŢ 
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3 Metodika  

3.1 DatovĨ soubor 

Do studie jsem zahrnula mnoģstv² zn§mĨch funkļn²ch znakŢ a rozd²ly v ekologii 

liġejn²kŢ, kter® by mohly teoreticky m²t prokazatelnĨ vztah s velikost² genomu (viz 1.3). 

Funkļn²mi znaky, kter® jsem ve studii sledovala byly typ st®lky, typ rozmnoģov§n² a 

rozmnoģovac²ch struktur, typ fotobionta a velikost spor. PouģitĨmi ekologickĨmi 

charakteristikami byla substr§tov§ preference a pŚ²padn§ r ļi K strategie (Tab. a). U 

tŊchto znakŢ mŊ zaj²maly obecn® charakteristiky plat²c² pro cel® druhy, nikoli 

charakter konkr®tn²ch sbŊrŢ. 

3.1.1 r a K strategie u liġejn²kŢ 

Vzhledem k mal®mu mnoģstv² existuj²c² literatury, kter§ by u liġejn²kŢ r/K spektrum 

rozliġovala, jsem vŊtġinu druhŢ musela zaŚadit novŊ. VŊtġina seznamu namŊŚenĨch 

druhŢ byl rozesl§n 7 lichenologŢm, kteŚ² rozhodovali o kategori²ch na z§kladŊ svĨch 

zkuġenost². DruhŢm byla pŚ²sluġn§ kategorie pŚiŚazena pouze v pŚ²padŊ shody. PozdŊji 

doplŔovan® druhy byly potom urļeny na z§kladŊ zkuġenost² ġkolitele pŚ²p. menġ²ho 

mnoģstv² dalġ²ch odborn²kŢ. Obr. 1 pŚedstavuje uk§zky prostŚed², ve kterĨch se r ļi 

K strategick® druhy ļasto vyskytuj² a ve kterĨch tak® prob²haly sbŊry. 

Faktory pŚisp²vaj²c² pro zaŚazen² mezi K strat®gy 

Produkuje m®nŊ diasp·r, ale ļasto vŊtġ²ch a kvalitnŊjġ²ch, ty se hŢŚe ġ²Ś², za to maj² 

vŊtġ² ¼spŊġnost pŚeģit². Zpravidla vŊtġ² a kompetitorsky silnĨ druh. Obsazuje sukcesnŊ 

pokroļilejġ² ļili stabilnŊjġ² biotopy. 

Faktory pŚisp²vaj²c² k zaŚazen² mezi r strat®gy 

DŢraz na rozmnoģov§n² a mobilitu diasp·r, tj. produkuje hodnŊ sp·r, m§ je mal® a 

lehk®, drtiv§ vŊtġina z nich nepŚeģije. Zpravidla menġ² a kompetitorsky slabĨ druh. 

Obsazuje disturbovan§ stanoviġtŊ, mŢģe patŚit mezi prvn² koloniz§tory, pionĨry atd. 
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Tab. a Seznam pouģ²vanĨch promŊnnĨch ve studii. Ke kaģd®mu znaku je uveden n§zev 

promŊnn® pouģitĨ v datov®m souboru a jej² typ. V pŚ²padŊ kategori§ln²ch promŊnnĨch 

tak® hodnoty, jakĨch promŊnn§ nabĨv§. V popisu je vysvŊtleno, na jak®m z§kladŊ je 

znak hodnocen. Celkem bylo pouģito 11 promŊnnĨch. 

Znak 
błȊŜǾ 
ǇǊƻƳŠƴƴŞ 

Kategorie  ±ȇȊƴŀƳ Popis 

9ƪƻƭƻƎƛŎƪł 
strategie 

r/K_strategy 
r 

K 
 

tǌƝǎƭǳǑƴƻǎǘ ƪ ŘŜŦƛƴƻǾŀƴȇƳ ƪŀǘŜƎƻǊƛƝƳ 
(viz 3.1.1) 

¢ȅǇ ǎǘŞƭƪȅ  thallus 

crustose 

foliose 

fruticose 

ƪƻǊƻǾƛǘł 

ƭǳǇŜƴƛǘł 

ƪŜǌƝőƪƻǾƛǘł 

¢ǊŀŘƛőƴŠ ǊƻȊƭƛǑƻǾŀƴł ƳƻǊŦƻƭƻƎƛŜ 
ǎǘŞƭƪȅ 

{ǳōǎǘǊłǘƻǾł 
preference druhu  

susbstrate_gen 

epiphytic 

saxicolous 

 terricolous 

various 

ŜǇƛŦȅǘƛŎƪȇ 

ǎŀȄƛƪƻƭƴƝ 

ǘŜǊƛƪƻƭƴƝ 

ǊǻȊƴȇ 

{ǳōǎǘǊłǘΣ ǎŜ ƪǘŜǊȇƳ ƧŜ ŘǊǳƘ ǇǌŜǾłȌƴŠ 
ǎǇƻƧŜƴȇΣ ǇƻƪǳŘ ƴŜƳł ƧŜŘƴǳ ƧŜ 

v kategorii various 

¢ȅǇ ǊƻȊƳƴƻȌƻǾłƴƝ  reproduction 
sexual 

asexual 

ǎŜȄǳłƭƴƝ 

ŀǎŜȄǳłƭƴƝ 
.ŠȌƴŠ ǎŜ ǾȅǎƪȅǘǳƧƝŎƝ ǘǾƻǊōŀ ǇƭƻŘƴƛŎ 

±ŜƎŜǘŀǘƛǾƴƝƘƻ 
ǊƻȊƳƴƻȌƻǾłƴƝ  

vegetative 
yes 

no 

ǇǌƝǘƻƳƴŞ 

ƴŜǇǌƝǘƻƳƴŞ 
.ŠȌƴŞ ǘǾƻǌŜƴƝ ƛȊƝŘƛƝ őƛ ǎƻǊŜŘƛƝ 

Typ fotobionta  photobiont 
green 

cyano 

ȊŜƭŜƴł ǌŀǎŀ 

sinice 

hŘƭƛǑŜƴƝ ƭƛǑŜƧƴƝƪǻ ǎ ǇǌƝǘƻƳƴȇƳ 
ǎƛƴƛŎƻǾȇƳ ŦƻǘƻōƛƻƴǘŜƳ ƻǇǊƻǘƛ 

ƻǎǘŀǘƴƝƳ 

±ŜƭƛƪƻǎǘƴƝ ǎƪǳǇƛƴȅ  macrolichen 
yes 

no 

ƳŀƪǊƻƭƛǑŜƧƴƝƪ 

ƳƛƪǊƻƭƛǑŜƧƴƝƪ 

wƻȊŘŠƭŜƴƝ ƪƻǊƻǾƛǘȇŎƘ ƭƛǑŜƧƴƝƪǻ Ƨŀƪƻ 
ƳƛƪǊƻƭƛǑŜƧƴƝƪǻ ƻǇǊƻǘƛ ƻǎǘŀǘƴƝƳ ǘȅǇǻƳ 

ǎǘŞƭƪȅ 

    
Typ 

ǇǊƻƳŠƴƴŞ 
Jednotky   

Velikost genomu GS ǎǇƻƧƛǘł Mb 
±Ŝƭƛƪƻǎǘ ƎŜƴƻƳǳ ȊƳŠǌŜƴł 
ǇǊǻǘƻƪƻǾƻǳ ŎȅǘƻƳŜǘǊƛƝ  

hōƧŜƳ ǎǇƽǊȅ  volume ǎǇƻƧƛǘł  ҡƳ3 
hōƧŜƳ ǾȅǇƻőǘŜƴȇ ƴŀ ȊłƪƭŀŘŠ ǑƝǌƪȅ ŀ 

ŘŞƭƪȅ 

tƻőŜǘ ōǳƴŠƪ ǎǇƽǊȅ  cells ŘƛǎƪǊŞǘƴƝ  ǇƻőŜǘ 
hŘƘŀŘ Ǉƻőǘǳ ōǳƴŠƪ ǘǾƻǌƝŎƝŎƘ ǎǇƽǊǳ 
ǇƻŘƭŜ ǳǾłŘŠƴŞƘƻ ƳƴƻȌǎǘǾƝ ǎŜǇǘ 
ǇƻȊƻǊƻǾŀƴȇŎƘ ǾŜ ǎǇƽǌŜ 

hōƧŜƳ ōǳƶƪȅ 
ǎǇƽǊȅ  

volume_cell ǎǇƻƧƛǘł   ҡƳ3 
hōƧŜƳ ǎǇƽǊȅ ǾȅŘŠƭŜƴȇ ǇƻőǘŜƳ ōǳƴŠƪ 

ǎǇƽǊǳ ǘǾƻǌƝŎƝ 

 



17 

 

  

Obr. 1 Vlevo: haldy po tŊģbŊ u PŚ²brami ï disturbovan® stanoviġtŊ s mnoģstv²m 

pionĨrskĨch druhŢ, typickĨ habitat druhŢ s r strategi². Vpravo: bukovĨ prales 

v MoravskoslezskĨch Beskydech (¼dol² potoku Smradlava) ï stabiln² biotop host²c² 

sp²ġe druhy s K strategi². 

3.1.2 Velikost spor 

Pro doplŔuj²c² zjiġtŊn² vztahu velikosti sp·ry (buŔky) s velikost² genomu a ekologi² 

jsem doplnila k  jednotlivĨm druhŢm informaci o velikosti sp·r. Z literatury 

(ñConsortium of North American Lichen Herbaria,ò n.d.; ñFungi of Great Britain and 

Ireland,ò n.d.; Smith & others, 2009) jsem z²skala informaci o d®lce a ġ²Śce spory a 

pŚibliģnou velikost jsem dopoļetla podle vzorce objemu elipsoidu: 

τ

σ
“
ὥ

ς

ὦ

ς
 

Kde (a) je ġ²Śka a (b) d®lka spory. 

Jelikoģ u mnoha druhŢ jsou spory v²cebunŊļn®, vydŊlila jsem vypoļ²tanĨ objem sp·ry 

poļtem bunŊk, kter® ji tvoŚ² a zavedla tak dalġ² promŊnnou. Vypoļten§ velikost bunŊk 

tvoŚ²c²ch sp·ru je vhodnŊjġ² pro studium pŚ²m®ho vlivu velikosti genomu, protoģe 

velikost genomu m§ pŚ²mĨ vztah s objemem buŔky (Gregory, 2001).  

  



18 

 

3.1.3 Ostatn² charakteristiky 

Rozliġovala jsem morfologicky typy st®lek na korovitĨ, lupenitĨ a keŚ²ļkovitĨ (viz Obr. 

2). Na z§kladŊ druhu  st®lky jsem odliġovala tak® velikostn² skupiny, kde lupenit® a 

keŚ²ļkovit® liġejn²ky jsou obecnŊ oznaļeny jako makroliġejn²ky a korovit® jako 

mikroliġejn²ky.  

Z hlediska substr§tov® preference jsem rozpozn§vala druhy epifytick® (rostouc² na 

borce stromŢ), saxikoln² (rostouc² na sk§le ļi kamenech) a terikoln² (rostouc² pŚ²mo na 

pŢdŊ). 

Druhy fotobiontŢ jsem rozdŊlovala pouze do zcela z§kladn²ch skupin. Liġejn²ky 

s jedn²m, a to s ŚasovĨm, fotobi ontem jsem Śadila do jedn® skupiny a druhy 

s pŚ²tomnĨm sinicovĨm fotobiontem (prim§rn²m i jen sekund§rn²m) do druh®.  

Pokud mŊl druh v literatuŚe uvedenou nevz§cnou pŚ²tomnost plodnic, zaŚadila jsem jej 

do kategorie s pŚ²tomnĨm sexu§ln²m rozmnoģov§n²m. 

Nez§visle na pŚ²tomnosti sexu§ln²ho rozmnoģov§n² jsem vytvoŚila dalġ² kategorii pro 

odliġen² druhŢ, kter® tvoŚ² struktury vegetativn²ho mnoģen² (sor®die nebo iz²die). 

Informace ohlednŊ ekologie, rozmnoģov§n² a typu fotobionta jsem z²sk§vala 

z dostupn® literatury a webovĨch str§nek (Ahti Teuvo; Stenros, 2013; ñConsortium of 

North American Lichen Herbaria,ò n.d.; ñFungi of Great Britain and Ireland,ò n.d.; 

Smith & others, 2009) . 

     

Obr. 2 PŚ²klady typŢ st®lek liġejn²kŢ pouģitĨch ve studii. Zleva: korovitĨ (Placocarpus 

schaereri), lupenitĨ (Lassalia pustulata) a keŚ²ļkovitĨ (Sphaerophorus globosus) typ 

st®lky. 
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3.2 VĨbŊr druhŢ pro studii  

Na z§kladŊ pozorovanĨch vlastnost² jsem vytvoŚila co nejvyv§ģenŊjġ² soubor zamŊŚenĨ 

hlavnŊ na tŚi ze studovanĨch charakteristik : r/K strategi i, typ st®lky a substr§tovou 

preferenci.  PŚi vĨbŊru druhŢ jsem se tak® snaģila volit z§stupce z rŢznĨch 

fylogenetickĨch skupin, abych dos§hla zastoupen² druhŢ napŚ²ļ fylogenetickĨm 

stromem. 

VytvoŚila jsem seznam potenci§lnŊ vhodnĨch druhŢ tak, aby ve vĨslednĨch mŊŚen²ch 

byly co moģn§ rovnomŊrnŊ zastoupeny vġechny kombinace tŊchto charakteristik  

v poļtu alespoŔ pŊti z§stupcŢ (Tab. b). Ne pro vġechny zvolen® kategorie to vġak bylo 

moģn®, jelikoģ nŊkter® kombinace znakŢ se u liġejn²kŢ vyskytuj² jen vz§cnŊ. 

Mezi lety 2019 a 2021 jsem shromaģŅovala poloģky zvolenĨch druhŢ na ¼zem² Evropy 

(Obr. 3) Sb²rala jsem ide§lnŊ takov® mnoģstv² materi§lu, aby bylo moģn® pŚipravit 

alespoŔ pŊt vzorkŢ pro mŊŚen² genomu z kaģd® poloģky Pro ¼ļely mŊŚen² jsem 

nashrom§ģdila jednotliv® poloģky 76 druhŢ liġejn²kŢ pŚev§ģnŊ z Ļesk® republiky, ale 

tak® z Irska, Madeiry, Bosny a Hercegoviny, Alb§nie a řecka. Pro tŚi dalġ² snadno 

zmŊŚiteln® a ve velk®m mnoģstv² dostupn® z§stupce liġejn²kŢ patŚ²c² k druhŢm 

Xanthoria parietina , Physcia stellaris  a Parmelia sulcata , jsem nasb²rala okolo 25 

poloģek na rozmanitĨch lokalit§ch na ¼zem² ĻR (Obr. 4), abych ovŊŚila konstantnost 

velikosti genomu uvnitŚ druhu. (Uk§zka prŢbŊhu sbŊrŢ na Obr. 5.) 

St§Ś² poloģek hraje roli v mŊŚitelnosti poloģek, nebo minim§lnŊ v pŚesnosti mŊŚen² 

(Vondr§k et al., 2020). U nŊkterĨch druhŢ kles§ ¼spŊġnost a pŚesnost mŊŚen² jiģ po p§r 

letech od sbŊru, proto jsem pro mŊŚen² pouģ²vala sbŊry star® ide§lnŊ m®nŊ neģ rok. 

Pro statistick® a fylogenetick® analĨzy jsem soubor svĨch vlastn²ch dat (50 namŊŚenĨch 

druhŢ) rozġ²Śila o data (91 druhŢ) z²skan§ v r§mci vĨzkumu m®ho ġkolitele a 

konzultantky. DŢvodem bylo vytvoŚit vŊtġ² soubor s n²mģ by bylo moģn® z²skat 

statisticky prŢkaznŊjġ² vĨsledky. 
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Obr. 3 Mapa vlastn²ch sbŊrŢ vyuģitĨch pro mŊŚen² v pr§ci. Mapa vytvoŚena v programu 

QGIS 2.18.27. 

 

Obr. 4 Mapa sbŊrŢ v²cen§sobnĨch poloģek stejn®ho druhu, pro druhy Xanthoria 

parietina , Parmelia sulcata  a Physcia stellaris . Mapa vytvoŚena v programu 

QGIS 2.18.27. 

 

 

 




















































































