Abstrakt

Z celkového poctu patnacti druht rodu Anthoxanthum (Poaceae) se na tuzemi Evropy
odlisuje 8 taxont. P&t z nich je vytrvalych a tvoii komplex A. odoratum s. 1., tfi jsou jednoleté,
viceméné mediteranni taxony (A. aristatum, A. ovatum a A. gracile). V ramci komplexu
A.odoratum s. 1. jsou vyliSovany tyto taxony: Siroce rozsitené A. odoratum s. str.
(4x; 2n = 20), arkto-alpinské A. alpinum (2x a 4x; 2n = 10 a 20), endemit Madeiry
A. maderense (2x; 2n = 10), endemit balkanskych hor A. pauciflorum (2x; 2n = 10) a endemit
Pyrenejského poloostrova A. amarum (?x; 2n ~ 90). Predmétem této studie je objasnéni dosud
neznamych vzajemnych evolu¢nich vztahli mezi taxony, mezi jednoletymi a vytrvalymi
zastupci a mezi diploidy a polyploidy.

Konkrétnimi otdzkami jsou: 1) Jaky je ptvod a rozsifeni znovuobjeveného diploidniho
vytrvalého taxonu a jaka je jeho vazba k ostatnim zastupcim skupiny; 2) Jaké distribucni
pattern zaujimaji vytrvali zastupci rodu Anthoxanthum v Evropé a jaka je jejich haplotypova
diferenciace (celkové rozsifeni taxonti a haplotypi a existence jejich sympatrického vyskytu);
3) Jaké jsou evolu¢ni vazby mezi jednotlivymi zéastupci rodu v Evropé a jakym zptisobem
vznikl allotetraploidni druh A. odoratum s. str.

Stanoveni ploidnich urovni a velikosti genomu studovanych taxond bylo provadéno
pomoci pratokové cytometrie. K odhaleni evolu¢nich vztahii mezi taxony a jejich haplotypové
diferenciace bylo pouzito sekvenovani nekodujicich useki chloroplastové (trnL-trnF,
rpl32-trnL) a jaderné (single-copy gen GBSSI) DNA.

Pratokova cytometrie odhalila druhové specifickou velikost genomu u vétSiny evropskych
taxonil, coz umoznuje jejich nezavislé a objektivni urceni. Navic byl pomoci prutokové
cytometrie objeven v literarnich pramenech zminovany, ale dosud pravdépodobné platné
nepopsany, diploidni mediteranni taxon, ktery by mohl byt jednim z rodiCovskych druht
allotetraploidniho druhu A. odoratum s. str. Jeho blizky vztah k ostatnim diploidnim druhtim
Mediteranu (jednoletym 1 vytrvalym) nicméné¢ nedovoluje urcit pravy puvod genetické
diverzity A. odoratum s. str. Druhym rodi¢ovskym taxonem je s nejvétsi pravdépodobnosti
diploidni A. alpinum nebo jeho piimy piedek. Tento poznatek je dobfe dolozen
i molekularnimi daty jak z chloroplastové, tak jaderné DNA. Analyzou genu GBSSI byla
zjisténa velka mira diferenciace ve sloZzeni genomu jednotlivych jedinci téhoz taxonu (zejména

allotetraploidniho A. odoratum), coz nasvéd¢uje mnohonasobnému a polytopnimu vzniku.



