Studium diverzity hub mtze ve vysledku vést K mnoha vyznamnym objevim a zavérum.
Molekularni genetika a konkrétné metody masivné paralelniho sekvenovani se pouzivaji ke
studiu ekologie a diverzity hub ¢im dal tim Castéji. Vyuziva se k tomu kratkych usekit DNA
oznacovanych jako barcode markery. Nejcastéji pouzivanym markerem je tsek jaderné
ribozomalni DNA zvany ITS (Internal Transcribed Spacer). Vyskytuje se v genomu ve formé
rozsédhlych repetic az 200 kopii, coz =znacné zjednoduSuje jeho namnozeni
z environmentalnich vzorkl. Zaroven to ale vzbuzuje také urcité obavy kvili vyskytu
vnitrodruhové a vnitrogenomové variability. Ob¢ tyto variability mohou byt zdrojem silné¢ho
nadhodnocovani odhadt diverzity. Pouziti alternativnich, nizko-kopiovych markeri, muze
zminény problém ¢astecné vytesit. V této studii byly porovnany tradi¢né pouzivané markery
ITS1 a ITS2 s protein-kédujicimi geny EF-/a @ RPB2. Smichanim genomovych DNA druhd
z riznych fylogenetickych skupin bylo vytvofeno in vitro umélé spolecenstvo. To bylo
nasledné sekvenovano pro vSechny zminéné markery a data byla vyhodnocena dle postupii
bézn¢ pouzivanych v environmentalnich studiich. Vysledky jednozna¢né vyzdvihuji ITS2
jako nejvhodnéjsi marker pro studium environmentalnich vzorkd. Primérny koeficient
nadhodnoceni 1ze ocekavat kolem dvou pro ITS1, ITS2, ale i pro RPB2. EF-/a vykdzal

znacnou heterogenitu sekvenci a nelze ho tak pro environmentalni studie doporucit.



