ABSTRAKT

Tato diplomovéa prace se zabyva vyzkumem fylogeneze hybridné¢ polyploidniho rodu
Curcuma z Celedi Zingiberaceae s vyuzitim next-generation sekvenovani, které umoZznuje
ziskat stovky aZ tisice jadernych lokust pro tvorbu fylogenetickych stromil, coZ se jevi jako
vhodnéjsi ptistup oproti dosud hojné vyuZivané cpDNA a ITS lokusu, zvIasté u hybridnich

a polyploidnich skupin.

K ziskani dat pro fylogenetické analyzy byla vyuzita metoda Hybridization-based
sequencing (Hyb-Seq), kterd kombinuje cilené obohaceni (target enrichment) a mélké
sekvenovani (genome skimming). K analyze dat byla vyuZita pfedevSim pipeline

HybPhyloMaker specificky vyvinutd pro praci s Hyb-Seq daty.

Bylo osekvenovano celkem 27 druhti rodu Curcuma atii druhy tvofici outgroup.
Fylogenetické stromy ziskané ze vSech 1 154 a 811 vybranych jadernych low-copy gent
vykazuji vysoké podpory jednotlivych uzli,, oproti tomu fylogeneze ziskané z celého
chloroplastového genomu arDNA cistronu jsou v nékterych vétvich podpofené méné
a vykazuji inkongruence v topologii oproti stromim z jadernych low-copy gent.
Fylogenetické sit¢ vytvotfené z jadernych genil, lineage movement analyza a testy monofylie
jsou ve shod¢ s diive publikovanou teorii o hybridnim meziliniovém ptvodu 3 druht -
C. vamana, C.myanmarensis a C. roscoeana. Tyto metody také ukazaly pravdépodobné
hybridni vznik druhu C. candida z rodicovskych druht spadajicich do skupiny Curcuma 1

a na bazi podrodu Curcuma.
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