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Úvod 
  Jedna z hypotéz o příčinách invazního šíření chrastice rákosovité v USA je, že 

podobně jako u rákosu obecného, došlo k opakovaným introdukcím druhu z Evropy anebo 

hybridizaci introdukovaných genotypů s původními. Část tohoto mezikontinentálního 

genového toku je zesílen produkcí kultivarů Phalaris v Minnesotě. Důsledky těchto výměn 

mají významný dopad na řízení invazních plodin pocházejících z obou kontinentů. Předchozí 

studie potvrzují jen minimální morfologickou heterogenitu mezi pěstovanými a původními 

(divokými) formami chrastice rákosovité. U Phalaris arundinacea jsme analyzovali genetické 

podobnosti a rozdíly mezi populacemi v USA (Minnesota) a v České republice. Pomocí ISSR 

markerů byl porovnán rozsah genetické variability v nativních a invazních populacích. 

Ukázalo se, že komerční genotypy se vyskytují napříč celým spektrem invazivních genotypů, 

což poukazuje na poměrně častou výměnu genů mezi pícninářskými, okrasnými a původními 

populacemi v USA.  

 Rod Myriophyllum je významný hlavně kvůli svým invazním druhům, které měly 

vždy zvláštní postavení, protože na nich mohl být v reálném čase sledován průběh 

ekologických a evolučních změn. Ve střední Evropě je zastoupen třemi původními druhy (M. 

spicatum L., M. alterniflorum a M. verticillatum) a dvěma nepůvodními druhy 

severoamerickým M. heterophyllum a jihoamerickým M. aquaticum. M. spicatum spolu s M. 

heterophyllum a M. aquaticum patří mezi významné invazní rostliny, které svým agresivním 

růstem způsobují mnoho problémů především v Severní Americe. Disertační práce se zabývá 

hodnocením role polyploidizace v procesech vedoucích k invaznímu charakteru některý druhů 

rodu stolísteků (Myriophyllum) na území USA, cytologickým a populačně-genetickým 

srovnáním nativních (Eurasie) a invazních populací (USA) stolístku klasnatého (M. spicatum) 

a stanovením možných „poolů“ genetické a cytotypové variability invazních populací a 

zhodnocením využitelnosti jednoduchého stanovení velikosti genomu při taxonomickém 

určování klasickým morfologickým postupem nezařaditelných rostlin, čímž by došlo k 

výraznému zlevnění a zefektivnění biomonitoringu invazních stolístků a tedy i nároků na 

management jeho invazních populací. 
 

Invazní chování 
 

 Invaze nastává, pokud je druh buď úmyslně, nebo náhodou zavlečen mimo původní 

oblast výskytu, a v novém prostředí se úspěšně šíří na úkor původních populací (Pyšek a 

Tichý 2001; Lockwood 2007). Invazní rostliny jsou tudíž nepůvodní druhy rostlin, které jsou 

po introdukci do nového prostředí schopné samostatné reprodukce (Schneider et al. 2010). 

Tyto rostliny jsou konkurenceschopné, mívají intenzivní fotosyntézu a metabolismus, vynikají 

většinou větším kořenovým systémem, větší listovou plochou, jsou úspěšnější v kompetici o 

zdroje, rychle se množí a vytlačují tak původní rostliny (Ehrenfeld 2003; Liao et al. 2008). 

Vedou k celkové biotické homogenizaci (Winter et al. 2009). Často jim také napomáhá 

skutečnost, že nejsou v novém prostředí predátoři či parazité, kteří by jejich růst a šíření 

přirozeně omezovali, chybí zde biotický odpor (Richardson et al. 2000; Simberloff a Von 

Holle 1999). Invaze mají výrazný dopad na rozšíření vnitrodruhové genetické diverzity 

nativních i impaktních organismů. Leger a Rice (2003) poukazují na to, že že populace 

každého druhu je geneticky a fenotypově variabilní ve svém přirozeném arélu, nejsou 

neměnné a neustále se přizpůsobují prostředí, ve kterém se nacházejí. Tudíž se invazní 

úspěšnost rozhoduje na úrovni populace, nikoliv druhu. Velkoplošná invaze může také 

zapříčinit fragmentaci původního biotopu (Estades a Temple 1999; Schmidt a Whelan 1999). 

Vznikají tak menší izolované ostrůvky, které jsou nevhodné pro velké druhy, mohou hostit jen 

menší počet jedinců resp. druhů, a pokud jsou od sebe příliš vzdáleny, mohou vést k lokální 

extinkci některých (meta)populací nebo druhů (Estades a Temple, 1999, Schmidt a Whelan, 
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1999). Naproti tomu Spyreas et al (2009) zastá názor, že některé zavlečené druhy mohou 

zvýšit lokální druhovou diverzitu a vytvořit vhodné podmínky pro nové druhy. Interagující 

druhy spolu často existují v prostorově strukturovaných populacích, kde probíhá koevoluce 

různou rychlostí, vedoucí k různým druhům adaptací. Nepůvodní druh musí rychle reagovat 

na nové abiotické a biotické podmínky, stejně jako se u nativních vyvíjí odpověď na nově 

příchozí. Zdá se, že biotická rezistence by mohla určovat invazní úspěšnost či selhání 

(Simberloff a Von Holle 1999). Nelze opomenout i geografickou expanzi původních druhů, 

ke které může dojít v důsledku lidského působení na jejich původní habitat (Sakai et al 2001).  

Invaze mají také souvislost s globálním oteplováním, které umožňuje druhům 

jižnějších oblastí přesouvat se do míst, kde by jinak neměly šanci přežít a rozmnožovat se tam 

(Dukes a Mooney 1999). Kvůli přesunům (rozšiřování areálu) druhů do vyšších nadmořských 

výšek a na sever, klesá hojnost těchto druhů na jihu a v níže položených oblastech (Kelly a 

Goulden 2008). Druhy, které se nerozšíří dál na sever či do vyšších poloh, jsou náchylnější 

k vymření v důsledku zmenšování jejich přirozeného areálu a jeho obsazování nově se 

šířícími druhy (Wilson et al. 2005). V souvislosti s invazemi by neměl být opomíjen i fakt, ke 

kterému dochází sekundárně, v důsledku zavlečení primárního invazního organismu, tzv. 

„invasion metltdown.“ V tomto případě dochází ke snažší invazi následných impaktů 

v důsledku mutualistických interakcí s prvním zavlečeným a nárůstu tlaku na nativní 

ekosystém (Simberloff a Von holle 1999). Zároveň synergická interakce mezi „útočníky“ 

může vést k urychlení dopadů na původní ekosystémy. 

 

 Důležitá je však i klasifikace a hodnocení nepůvodních druhů, kde se často setkáváme 

s mylnými pojmy. Setkáváme se směšováním a záměnou pojmů jako neofyt, druh nepůvodní 

(s přirozeným rozšířením) a invazní (Pyšek et al. 2008). Problémem je i fakt, že termínem 

„invazní“ se někdy mylně označují i v současnosti se šířící druhy původní. Přestože mohou 

mít podobný negativní dopad jako druhy nepůvodní, zásadně se liší stabilními nikami 

historicky formovanými dlouhodobou rovnováhou s přirozenými nepřáteli. Navíc bývají 

někdy za invazní označovány jen ty druhy, které mají negativní dopad na biodiverzitu či 

hospodářskou činnost lidí (např. dle definice IUCN). 

 

Populační genetika invazních druhů 
 

 Populace je soubor všech jedinců stejného druhu, kteří ve stejném čase existují na 

stejném místě a navzájem si vyměňují genetickou informaci. Dále uvažujeme, že jedinci se 

mezi sebou mohou volně křížit a pochází ze stejného předka. Ideální populace, je populace 

panmiktická (Snustad et al. 2009). 

 

 Jak již z předchozího vyplývá, v některých případech je lepší pohlížet na problematiku 

rostlinných invazí z nižší úrovně, protože biologické invaze sebou přinášejí přenos alel z 

invadujících druhů do druhů místních a obráceně, díky hybridizaci nám dávají vznik novým 

genotypům a fenotypovým variacím.  

  Prosperující invazní organismy přicházejí do nového habitatu již dobře připravené a je 

to dáno, buď podobností sekundárního areálu s primárním, či schopností rychlé reakce na 

podmínky a následnou rychlou adaptací na ně (Bock et al. 2015). Invazní úspěšnost definuje 

počet jedinců, kteří proniknou do nového prostředí a intenzita, s jakou se to děje (Lockwood 

et al. 2009). Zakládajících jedinců v nové populaci je jen malý počet a a převažuje u nich 

nízká genetická variabilita, která je způsobena „efektem zakladatele“ či „bottleneck efektem.“ 

Atraktivním paradoxem je, jak se tyto zdánlivě chudé populace mohou stát invazně 

úspěšnými? Odpověď hledejme v hybridizaci, polyploidizaci, změnách struktury a velikosti 
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genomu (Beck 2015). Mezi další aspekty měnící se různorodosti života, které populační 

genetika studuje, a které naopak variabilitu zvyšují, mohou patřit mutace, které v průběhu 

času vytváří nové alely, nebo tok genů Takový tok může nastávat i mezi různými druhy 

(Hartl, 2010). 

 

  Dlugosh a Parker 2008 vycházejí z domněnky, že základní hnací silou invazí není 

diverzita sama o sobě, ale že důležitější roli hrají genotypové rekombinace vzniklé mezi 

zdrojovými genotypy. Tuto tezi potvrzuje ve své práci i Konečný et al. (2013), který 

myšlenku doplňuje o fakt, kdy potenciálně úspěšný genetický materiál vzniká nejčastěji 

smícháním odlišných zdrojových populací, mezidruhovým, či vnitrodruhovým křížením a 

právě tento pooling vede k vyššímu stupni diverzity. Avšak toto křížení může vést 

k homogenizacím populací a ztrátě lokálních adaptací (Stroffer 1999). Důležitou evoluční 

silou při invazích je tedy selekční tlak, způsobený například genetickým driftem, či 

hybridazací vedoucí ke genetickým změnám a změnám ve fenotypových projevech (Clegg et 

al. 2002). 

 

Hybridizace a polyploidizace 
 

a/ Hybridizace 
  Hlavními mikroevolučními mechanismy generujícími variabilitu v populacích jsou 

polyploidie a hybridizace. Spolu s diverzitou v reprodukčních mechanismech (a zejména 

apomixií) umožnily vzniknout celé řadě blízce příbuzných taxonů.  

  Ukazuje se, že hybridizace u rostlin je jednou z hybných sil evoluce biodiverzity na 

Zemi (Wissemann 2007). Dle Hegarty a Hiscock (2005) může hybridní speciace proběhnout 

dvěma způsoby: homoploidní speciace zahrnuje hybridizaci, kdy má vzniklý kříženec stejný 

počet chromozomů jako jeho rodičovské druhy, zatímco allopolyploidní speciace probíhá 

většinou v případě, když má kříženec lichý počet chromozomů a je tím ohrožen správný 

rozchod chromozomů do gamet. Hybrid tento problém řeší zdvojením chromozomové sádky, 

tedy polyploidizací nebo zpětným křížením s jedním z rodičovských druhů (tzv. introgrese).  

  Nově vzniklé křížence můžeme považovat za druhy až ve chvíli, kdy se reprodukčně 

izolují od rodičovských druhů – ať už ekologicky nebo geneticky (Ungerer et al. 1998). Tyto 

výhody mohou stát za evolučním úspěchem invazních rostlin (Ellstrand and Schierenbeck 

2000). 

  Ellstrand and Schierenbeck (2000) se ve své práci zabývají myšlenkou, zda se invazní 

rostliny již invazními „rodí“ nebo se invazními teprve stávají. Hybridizace mohla podpořit 

vznik invazních rostlin několika způsoby: zvýšením genetické variability pomocí 

rekombinace, vznikem nových genotypů s novými kombinacemi alel, zbavením se 

genetického zatížení izolovaných či malých populací nebo zafixováním heterozního efektu 

(Ellstrand and Schierenbeck 2000). Pokud se hybridizace udála mezi druhy, které se dokáží 

množit klonálně, heterozní efekt může vést k rychlému šíření nepůvodních druhů na úkor 

rodičovských (Thum and Lennon 2006), jako je tomu u mnohých vodních rostlin (např. Ayres 

et al. 2004). 

 

 b/ Polyploidizace 
  Dalším možným nástrojem vzniku invazního chování je polyploidizace. Polyploidie je 

genomová multiplikace, kdy se v somatických buňkách určitého organismu nacházejí více než 

dvě identické sady chromozomů. Polyploidie je velice častá zejména v rostlinné říši, kde bývá 

považována za jednu z hlavních hnacích sil evoluce. Kvalifikované odhady ukazují, že 2–4 % 

veškerých speciačních událostí u kvetoucích rostlin je možné připsat právě genomové 

duplikaci (a jde tedy o vůbec nejčastější mechanismus sympatrické speciace. Podle způsobu 
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vzniku bývají tradičně rozlišovány dvě základní kategorie polyploidů: autopolyploidi 

vznikající zdvojením počtu chromozomů v rámci jednoho a téhož druhu a allopolyploidi, kteří 

kombinují genetický materiál minimálně dvou různých rodičovských druhů (v jejich evoluční 

historii tedy nezbytnou úlohu hraje mezidruhová hybridizace). Zdvojení počtu chromozomů 

se projevuje prakticky na všech úrovních biologické organizace. Univerzálním efektem bývá 

zvětšení buněk a s ním související změny povrchu a objemu. Ty se následně projevují 

změnami v intenzitě metabolických procesů. Polyploidi proto zpravidla bývají robustnější než 

jejich diploidní příbuzní. Vykazují však pomalejší ontogenetické procesy a pozdější kvetení. 

Zdvojení počtu chromozomů s sebou často přináší i změny v reprodukčních charakteristikách, 

např. polyploidi obecně vykazují větší podíl samoopylování a často se rozmnožují 

apomikticky (vytvářejí semena bez oplození a vzniklí potomci jsou geneticky zcela shodní s 

mateřským jedincem). Nezřídka polyploidi osidlují širší rozpětí ekologických podmínek, 

bývají konkurenčně zdatnější a odolnější vůči různým patogenům. Z genetického hlediska 

vykazují polyploidní druhy větší variabilitu (větší podíl polymorfních lokusů, více alel na 

lokus atd.) a jsou méně náchylní ke snižování genetické diverzity v důsledku příbuzenského 

křížení. Např. při samosprášení heterozygotního diploida bude plná polovina jeho potomků 

homozygotních, zatímco u tetraploida to bude jen o něco málo přes 5%. K poklesu původní 

genetické variability na 1% kvůli příbuzenskému křížení stačí u diploidních organismů 7 

generací, naproti tomu u tetraploidů nastane stejný stav za 27 generací a u hexaploidů 

dokonce až za 46. Duplikované geny navíc mohou sloužit jako „experimentální“ materiál pro 

evoluci. Jedna část genů bude zajišťovat funkce nezbytné pro přežití organismu, zatímco u 

jejich kopií může docházet k mutacím, které nakonec mohou vést až k rozrůznění a 

specializaci pro nové funkce (Suda 2010). 

 

 

 

 

 

Hypotézy a cíle disertační práce 
 

Hypotézy: 
 

 Liší se nativní a invazní populace chrastice a stolístků velikostí genomu a úrovní 

cytotypové variability? 

 Je v invazních populacích menší rozsah genetické variability v důsledku „efektu 

zakladatele“? 

 Je možné využít molekulární analýzu/markery pro hodnocení rozsahu genetické 

variability? 

 

 

Cíle: 
 Stanovit velikost genomu a polidní úrověň v populacích stolístku pomocí metody 

průtokové cytometrie. 

 Provést analýzu molekulárních markerů a vyhodnotit rozsah genetické variability ve 

sledovaných populacích chrastice a stolístku. 
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Phalaris arundinacea L. jako významná invazní mokřadní rostlina v Severní 
Americe 
 

  Chrastice rákosovitá, Phalaris arundinacea L. je rozšířena po celém světě, s výjimkou 

Antarktidy a Grónska. Centrum rozmanitosti tohoto rodu je ve Středomoří. Zástupci rodu 

Phalaris se vyskytují na vlhkých stanovištích od nižších poloh až do alpských nadmořských 

výšek (Andersson, 1997). Celkem je známo asi 22 druhů, které najdeme hlavně v mírném 

pásu Evropy a v jižní Africe (Bělohlávková, 2004). Mezi nejdůležitější druhy rodu Phalaris 

patří: P. arundinacea, P. aquatica, P. canariensis, P. amethystina, P. angusta, P. 

brachystachys a P. minor (Baldini, 1995). 

  Phalaris arundinacea je kultivovaná jako krmná a okrasná plodina v mírných 

oblastech, široce využívaná pro stabilizaci / sanaci půdy, v kořenových čistírnách a v poslední 

době i jako zdroj biomasy (Lavergne a Molofsky, 2004, Lewandowski et al., 2003; a Hansson, 

2001; Rice a Pinkerton, 1993; Sheaffer a kol., 2008). 

 

  V posledních letech došlo k masivnímu šíření P. arundinacea po celé Severní Americe 

a v současné době se vyskytuje ve 43 státech USA a Kanady (Kercher & Zedler, 2004). P. 

arundinacea představuje významnou hrozbu pro původní mokřadní vegetaci a je 

klasifikována jako škodlivý činitel v devíti státech USA (Lavergne& Molofsky, 2004). 

Předpokládá se, že tyto agresivní populace pocházejí z Evropy (nebo jsou evropského 

původu). 

 

Genetická variabilita planých a kultivovaných populací Phalaris arundinacea L. v 
USA a v České republice 
 

 Analyzovali jsme genetické podobnosti a rozdíly mezi populacemi v USA (Minnesota) 

a v České republice. Pomocí ISSR jsme stanovili potenciálního genový toku pro tuto rostlinu. 

Kultivary a divoké genotypy byly rozptýleny do dvou skupin, které se překrývají. Nejméně 4 

sady divokých amerických genotypů se liší od evropských protějšků a mohou pocházet ze 

Severní Ameriky. Distribuce kultivarů, související s evropskými typy nebo pocházející z 

evropských typů, způsobuje míchání genetických informací severoamerickými druhy. Část 

tohoto mezikontinentálního toku a výměny je zesílena produkcí kultivarů Phalaris v 

Minnesotě. Důsledky těchto výměn mají významný dopad na řízení invazních plodin 

pocházejících z obou kontinentů. 

 

 Sběr rostlinného materiálu proběhl v roce 2012 na území Minnesoty (USA). Vzorky 

byly sbírány podél šesti řek. Čtyři z vybraných řek (St. Croix, Mississippi, Minnesota, Des 

Moines) patří k povodí Golfského zálivu, dvě řeky (Red River of the North, Roseau) ústí do 

jezera Lake Winnipeg, patřícího do povodí Hudson Bay. Do pokusu jsme zahrnuli 13 

severoamerických odrůd pořízených ve formě semen z Germplasm Resources Ministerstva 

zemědělství USA nebo USDA-GRIN. Pro simulaci stejných podmínek jsme využili 110 

českých planých genotypů sesbíraných podél šesti hlavních řek České republiky (Berounka, 

Dyje, Labe, Lužnice, Orlice a Vltava). Další plané genotypy byly získány z výzkumného 

střediska Zubří. Do analýz byly zahrnuty i komerční okrasné kultivary České Republiky. 

Genetická variabilita byla hodnocena pomocí markerů ISSR. Genetická struktura byla 

vypočítána pomocí STRUCTURE verze 2.3.4, Bayesovského clusteringového algoritmu. 

 

 V populacích Phalaris v Minnesotě se kultivované a divoké genotypy se utvořily do  

oddělených skupin, které se významně překrývaly. Nejméně 4 sady divokých genotypů v 

USA jsou nejvíce odlišné od evropských protějšků a jako takové by mohly pocházet ze 
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Severní Ameriky. Budou zapotřebí další práce, které dokládají původ. Přesto prodej krmných 

odrůd, který souvisí s evropskými typy nebo pocházezí z evropských typů, nadále způsobuje 

genetické míchání s americkými druhy. Část tohoto mezikontinentálního toku a výměny se 

zhoršuje produkcí osiva krmiv Phalaris v Minnesotě, která se prodává jak v Severní Americe, 

tak v Evropě. Zatímco očekávání, že pěstování krmiv / okrasných rostlin by mělo mít 

podobnou genetickou úpravu s divokými populacemi napříč kontinenty (kvůli omezenému 

genetickému výběrovému tlaku u této krmné a okrasné plodiny). Dopady těchto zjištění mají 

významné důsledky pro producenty krmiva, manažery a chovatele. 

 

Fenotypová a genotypová variabilita v českých pícninách, okrasných a divokých 
populacích Phalaris arundinacea L. 
 

 V původních studiích nebyly zjištěny žádné fenotypové rozdíly mezi rostlinami  

jednotlivých kontinentů; genetické analýzy byly kontroverzní. V rámci střední Evropy, 

zejména v České republice, není známo, zda jsou divoké genotypy a kultivary geneticky a 

fenotypicky podobné. Cílem této studie bylo srovnání komerčních krmných a okrasných 

kultivarů prodávaných v České republice s divokými genotypy pocházejícími z původních 

populací podél velkých českých řek a charakterizovat rozsah fenotypových a genetických 

variací.  

 

  V metodice jsme následovali postup uvedený v předchozím článku. Hodnotili jsme 

zde ještě fenotypovou varianci. Po zazimovací fázi jsme od každého pokusného vzorku 

oddělili 12 odnoží, které jsme rozmístili náhodně do kádí a udržovali jsme je takto ve 

venkovním prostředí. U všech rostlin pravidelně v týdenních intervalech měřili výšku rostlin 

(měřeno jako délka nejdelšího listu na nejdelším stéble v trsu) a šířku trsu (měřeno jako šířka 

trsu v nejširším místě a v místě kolmém na toto místo). Po zrobustnění odnožovaných rostlim 

jsme u všech rostlin zjišťovali v týdenních intervalech počet výhonů, abychom zjistili 

dynamiku růstu a expanze jednotlivých genotypů. Počet výhonů se určoval vlastním 

počítáním výhonů. U těch genotypů, které v době trvání kultivace vykvetly, jsme zjišťovali 

morfometrické charakteristiky kvetoucích stébel. Stébla byla odebírána ve fenologické fázi 

metání, postupně, jak vykvétala a to odstřihnutím na úrovni pěstebního substrátu. Na každém 

odebraném stéble byly zjišťovány tyto morfometrické charakteristiky: 1) bazální průměr, 2) 

celková délka (od báze až po vrchol květní laty), 3) počet kolének, 4) počet listů na stéble. 

Dále pak byla měřena délka a šířka laty (v jejím nejširším místě, kolmo na osu laty). Byla 

zjištěna i hmotnost sušiny. V polovině září jsme kultivaci ukončili. U všech rostlin byly 

vyjhodnocena velikost listové plochy, hmotnost nadzemní a podzemní biomasy. Statisticky 

jsme vyhodnocovali za použití postupu obecného lineárního modelu (GLM) pro 

jednorozměrná nebo opakovaná měření ANOVA ve Statistical Package for the Social 

Sciences version 22 (SPSS; Universtiy of Chicago, 2013). Genotypová variance byla 

hodnocena pomocí markerů ISSR, Genetická struktura byla vypočtena pomocí algoritmu 

Bayesian cluster algoritm STRUCTURE, verze 2.3.4. 

  Při hodnocení fenotypových rozdílů mezi planými populaci ČR/ USA a kultivary 

ČR/USA nedošlo k významému odlišení měřených znaků. Avšak při měření vzniklé biomasy, 

vykazovaly americké populace značný nárůst. U evropských genotypů byla detokovaná nižší 

podzemní část. U variant Picta (GFP-2) a Luteopicta (GFL-4), by měly téměř stejné poměry 

kořenů / výhonků. Mohlo by to znamenat společný sestup z jediného mutanta. Dva 

nerozlišené genotypy měly poměr kořenů / výhonků přibližně na úrovni 1,0 (BE-3 z 

Berounky, OR-1 z Orlice) - zachycené u variant Picta a Luteopicta. Vzhledem k tomu, že 

většina nerozrůzněných kultivarů vzácně kvete a roste pomaleji než nešifrované druhy, 

nadzemní i podzemní růst těchto čtyř genotypů je téměř totožný. Zatímco pomalejší tempo 
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růstu by bylo nežádoucí pro krmivo, mohlo by však být prospěšné pro nápravu s cílem snížit 

šíření. Hodnoty českých divokých a kultivovaných genotypů ukazují mnohem širší rozložení 

poměru kořenů / výhonků, což vede k domněnce, že evropské typy mohou produkovat větší 

biomasu než invazivní severoamerické typy. Některé další fenotypové znaky pro všechny 

rostliny nemohly být použity k významnému rozlišování mezi řekami nebo kultivary 

(populacemi), genotypy a jejich interakcí. Z těchto výše zmíněných důvodů je nutné začlenit 

molekulární markery za účelem diference genetických rozdílů a rozlišování klonálních směsí 

v centrální Evropě a USA. Pomocí přístupu ANOVA a STRUCTURE bylo možné odhalit 

genetickou strukturu analyzovaných genotypů, rozlišovat mezi kultivovanými a divokými 

genotypy a poprvé potvrdit fundamentální genetické rozdíly mezi českými kultivovanými a 

divokými genotypy. Na základě molekulárních analýz byly odmítnuty testované hypotézy, že 

nedošlo k významným genetickým rozdílům mezi populacemi českou divokou Phalaris na 

všech řekách a mezi českými kultivovanými různě pestrobarevnými typy. Jedinou hypotézou, 

kterou jsme nedokázali odmítnout, bylo, že mezi českými kultivovanými a divokými druhy 

nebyl žádný významný rozdíl. Interpopulační genetická variace je velmi vysoká, ale 

intrapopulační variabilita byla vyšší, což vedlo k neschopnosti rozpoznat genetické rozdíly 

mezi řekami. Česká Phalaris vykazuje významně vysoké úrovně genetické diverzity, přičemž 

většina z nich je v populaci, často připisovaná vysokým hladinám genového toku. Chrastava 

byla jedinou výjimkou z genetických rozdílů mezi českou kultivovanou a divokou populací, 

která se shlukovala spolu s českými divokými genotypy shromážděnými podél řek. Je to 

překvapivé, protože tato odrůda se lišila pouze ve dvou fenotypových rysech, což naznačuje, 

že většina markerů ISSR nekóduje skryté fenotypové rysy. Genovou uniformitu prokazovali 

české okrasné kultivary, zřejmě v důsledku mezipopulačního klonování během doby, kdy 

v ČR byl nedostatek okrasných plodin. 

 

 

 

Myriophyllum L., invazní vodní rostlina v Severní Americe 
 

  Jednou z významných skupin invazních rostlin zásadním způsobem ovlivňujících 

ekosystém sladkovodních toků a nádrží je rod Myriophyllum. Rod Myriophyllum L. (stolístek) 

zahrnuje přibližně 68 druhů vzájemně si velmi podobných vodních rostlin bylinného 

charakteru náležejících do čeledi Haloragaceae (zrnulovité). Tím se řadí k druhově 

nejbohatším rodům vodních core eudicots. Rod Myriophyllum je významný hlavně kvůli 

svým invazním druhům, které měly vždy zvláštní postavení, protože na nich mohl být v 

reálném čase sledován průběh ekologických a evolučních změn (Moody & Les 2007b; Moody 

& Les 2010). Ve střední Evropě je zastoupen třemi původními druhy (M. spicatum L., M. 

alterniflorum a M. verticillatum) a dvěma nepůvodními druhy, severoamerickým M. 

heterophyllum a jihoamerickým M. aquaticum. M. spicatum spolu s M. heterophyllum a M. 

aquaticum patří mezi významné invazní rostliny, které svým agresivním růstem způsobují 

mnoho problémů především v Severní Americe (Newman & Welling, 2004). Není to však 

pouze invaznost, která dělá tento rod tak pozoruhodným. Vykazuje velmi vysokou 

fenotypovou plasticitu, která značně znesnadňuje určování jeho zástupců do druhu. Poslední 

výzkumy navíc naznačují, že mezi některými druhy může probíhat křížení, které dává 

vzniknout hybridům v některých ohledech invaznějším než samotné rodičovské druhy. Nejen 

proto by měly být řádně studovány faktory ovlivňující úspěšnost invazních rostlin v 

obsazování nových lokalit. Jedním ze zásadních faktorů může být i polyploidie, která ve 

světle předchozích studií nabízí zcela nový pohled na problematiku stolístků. Díky užití 

kombinace metod průtokové cytometrie a genetických analýz je možné odhalit, jestli existují 
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smíšené populace jednotlivých druhů, zda mezi nimi probíhá hybridizace a jaké ekologické 

zákonitosti jsou s tím spojené.  

  Navzdory intenzivnímu výzkumu zaměřeného na invazní aspekty stolístků se jen 

naprosté minimum prací věnovalo problematice polyploidie a jejího vlivu na invaznost 

rostlin, přestože v jejich životě hraje polyploidie významnou roli. Velká část druhů je ploidně 

uniformní a celý rod Myriophyllum má zatím potvrzeno 5 ploidních úrovní (diploidní, 

triploidní, tetraploidní, hexaploidní a nonaploidní), variabilita ve velikosti genomu je značná a 

až na výjimky je i druhově specifická. Přesto však nebyl u těchto hybridních jedinců zkoumán 

potencionální vliv polyploidie na invaznost. Nejen proto představuje rod Myriophyllum 

ideální skupinu pro komplexní studium procesů hybridizace i polyploidizace a také dopadů 

těchto procesů na rozšíření a invazní potenciál jednotlivých druhů (Moody & Les 2002). 

 

Genetická a cytogenetická variabilita evropských a severoamerických populací 
stolístků  
 

 Zjištěná variabilita velikosti genomu se pohybovala v rozmezí 0.41-2.66 pg. Nejmenší 

hodnota byla zjištěna u diploidního taxonu M. humile naopak největší velikost genomu byla 

zaznamenána u nonaploidního M. sibiricum. Tento rozdíl ve velikostech genomu je až  

6.5 násobný, zatímco rozdíl ploidií je 4.5 násobný. U velikosti genomu přepočteného na jednu 

sádku chromozómů (monoploidní velikost genomu, 1Cx hodnota) se variabilita pohybuje v 

rozmezí od 0.16 pg u oktoploidního M. aquaticum po 0.32 pg u triploidního M. ussuriense, 

což činí dvojnásobný rozdíl. Jakkoliv by výše uvedený trend sváděl k závěru, že se zvyšující 

se ploidií klesá monoploidní velikost genomu (“genome downsizing”), ve skutečnosti jde 

spíše o výjimku druhu M. aquaticum, který má nejmenší genom. Je zřejmé, že se zvětšující se 

ploidní úrovní roste i velikost genomu,  s výjimkou většiny oktoploidů a menší skupiny 

hexaploidů. Tyto odchylky jsou způsobeny právě enormně malou velikostí genomu obou 

cytotypů M. aquaticum ve srovnání s ostatními druhy. 

 

 

M. spicatum z USA má signifikantně větší genom než evropské populace, tento fakt 

formuloval v roce 1996 Rejmánek, kdy tvrdil, že že invazivní šíření může korelovat s rozdíly 

ve velikosti genomu. Pokud se podíváme na 1Cx hodnoty, podobný trend se dá vysledovat i u 

M. sibiricum. Zároveň je patrné, že M. spicatum je ve velikosti genomu značně variabilní jak 

v USA (kde to může být částečně způsobeno hybridizací s M. sibiricum, variabilita 11,6 %), 

tak i v Evropě, kde se patrně s ničím nekříží (variabilita 10,6 %). 

Lze zatím jen spekulovat, co vedlo k tomu, že mají americké (introdukované) 

populace větší genom. M. spicatum bylo v USA poprvé zaznamenáno v r. 1881(Couch a 

Nelson, 1985) při ústí řeky Potomac River do zátoky Chesapeake Bay ve Virginii. Dlouhou 

dobu se zde množilo, avšak nikam se nešířilo, až na přelomu 50. a 60. let 2. století druh 

zaznamenal raketový boom a během pár let byl druh zaznamenán prakticky všude (Prančl, 

pers. comm.). To jistě bude souviset s tím, že Američané začali více cestovat a používat 

motorové čluny ale i velmi silné hurikány, které obrátily proud řek. 

Domníváme se, že hybridizace M. spicatum s původním druhem M. sibiricum je 

natolik běžná, že čisté M. sibiricum je v hustěji zalidněných oblastech již vzácné, tyto naše 

domněnky potvrzuje i Moody & Les, 2002. V posledním roce se podařilo získat vzorky ze 

Švédska, kde byla nalezena smíšená populace 6x a 9x M. sibiricum společně s 6x M. 

spicatum. Tato oblast v Evropě se potencionálně jeví jako velmi zajímavá z pohledu možnosti 

většího výskytu takto smíšených populací a možnosti nálezu hybridů obou druhů.  

  Nelze však vyloučit možnost zavlečení hybridních rostlin z parapatrickým či 

sympatrickým výskytem obou druhů i na jihovýchod USA, a proto by bylo třeba ověřit tento 
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předpoklad také molekulárními metodami. Větší velikost genomu M. spicatum v Severní 

Americe může být způsobena introdukcí malého počtu rostlin z evropského areálu s vyšší 

velikostí genomu a jejich následným vegetativním šířením po celém severoamerickém 

kontinentu. Zuellig & Thum (2012) dokládají, že druh M. spicatum byl do Ameriky 

introdukován nejméně dvakrát, což znamená, že introdukované rostliny by musely 

pravděpodobně pocházet ze stejné geografické oblasti. 

  Domníváme se, stejně jako Moody & Les (2010), že hybridizace M. spicatum 

s původním druhem M. sibiricum je natolik běžná, že čisté M. sibiricum je v hustěji 

zalidněných oblastech již vzácné. Morfologicky nejčistší populace M. sibiricum, které měly 

(nepřekvapivě) také největší genomy ze všech, jsme viděli v odlehlých horských jezerech 

Washingtonu a Oregonu a na San Juan Islands (kde jako bariéra funguje moře a taky velmi 

členitý reliéf ostrovů). To byly morfologicky zcela odlišné rostliny, které by se M. spicatem 

šly splést jen stěží (Prančl, pers. comm.). 

  Na počátku projektu byla domněnka, že variabilita ve velikosti genomu rodu 

M. sibiricum je v USA dána hybridizací M. spicatum a M. sibiricum, kdy je již prakticky 

nemožné najít čisté M. sibiricum. Naproti tomu v Evropě, byl sledován obdobný trend, ale 

nebyla rozpoznána žádná populace s potencionálními hybridy. Díky rozšíření stávajícícho 

datasetu o severské sběry se podařilo odhalit ploidní heterogenitu v evropských populacích 

stolístku sibiřského (M. sibiricum). Zatímco v předchozích analýzách byla detekována pouze 

ploidní variabilita mezi americkým a evropským M. sibiricum, kdy americký druh je 

hexaploid a evropský nonaploid. Nyní jsme odhalili evropskou populaci, kde se vyskytují oba 

tyto cytotypy . Již dříve se uvažovalo o potenciální hybridizaci druhů M. spicatum a 

M. sibiricum. Tato hybridizace s největší pravděpodobností ovlivňuje jak invazní trend 

rostliny, tak i evoluční změny ve velikosti genomu. Hybridizace těchto druhů byla zatím 

prokázána pouze na lokalitách Spojených států amerických (Sturtevant et al. 2009). Na 

základě cytomerických analýz jsme schopni nyní signifikantně odlišit zainteresované druhy 

v rámci jejich velikosti genomu, obsahu DNA v somatických buňkách. 

 

 

   

 

 

 

 

 

Krabicový diagram znázorňující rozdíly v 2C hodnotách velikosti genomu u M. spicatum (Evropské a 

Americké populace). 

 

 

 

Hlavním přínosem cytometrických analýz je však fakt, že jsme na jejich základě schopni 

odlišit druhy M. sibiricum a M. spicatum ve všech detekovaných ploidních stupních a popř. 

rozpoznat i jejich hybridní formy.  Druhy M. sibiricum a M. spicatum mají jednu z největších 

monoploidních velikostí genomu a zároveň největší rozsah zjištěných hodnot v evropských a 

severoamerických populací; vymykají se tudíž pravidlu ohledně snižování Cx hodnot se 

zvyšující se ploidií (Leitch& Bennett, 2004). 

 

Všechny předpokládané ploidní úrovně u všech taxonů byly potvrzeny počítáním 

chromozómů v roztlakových preparátech (provedeno Terezií Mandákovou, CEITEC, 

Masarykova univerzita, Brno) a cytometrické výstupy tak byly standardizovány. Na základě 
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těchto dat bylo stanoveno celkem 5 ploidních úrovní: diploidní (2n = 14), tetraploidní (2n = 

28), hexaploidní (2n = 42), oktoloidní (2n = 56) a nonaploidní (2n = 63). 

 
                              Mitotické chromozomy nabarvené DAPI, měř ítko = 10μm 
 

 

 

Vnitro a mezidruhová hybridizace byla sledována pomocí analýzy cp DNA a ITS 

analýzy. Byla provedena sekvenace vybraných úseků. Celkem vbylo sekvenováno 650 

vzorků, přičemž 447 sekvencí (223 z Evropy a 234 z USA) bylo následně použito 

v alignmentech. Ostatní sekvence bylo nutné resekvenovat, kvůli špatné kvalitě čtení. Jako 

nejvariabilnější a nejvhodnější k rozlišení jednotlivých hybridů u chloroplastových úseků byl 

vybrán region trnL-F vymezený primery „c“ a „f“(trnLc 5´ CGAAATCGGTAGACGCTACG 

3´, trnLf 5´ ATTTGAACTGGTGACACGAG 3´) dle Taberlet et al. (1991), a další dva úseky 

podle Shaw et al. (2005, 2007).  U jaderné DNA byl zvolen lokus ITS s univerzálními 

primery ITS1 a ITS4 (ITS1 5´ TCCGTAGGTGAACCTGCGG 3´, ITS4 5´ 

TCCTCCGCTTATTGATATGC 3´). U problematických vzorků byl použit namísto 

univerzálního primeru ITS1, specifický primer stolístků ITS1myrio 

(5´GCGGAAGGATCATTGTCGAA3´) eliminující potenciální kontaminace podle Thum et 

al., 2011 a univerzální primer ITS4 dle Soltis and Kuzoff (1995). 

  Na koncenzu fylogenetického stromu pro Neibour-joining analýzu pro druh 

M. Spicatum je jasné vylišení 3 skupin pomocí primeru pro jaderný lokus ITS1. Došlo zde 

https://onlinelibrary.wiley.com/action/doSearch?ContribAuthorStored=Kuzoff%2C+Robert+K
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k celkovému vymezení izolovaných Severoamerických populací, např. jako v práci Wu et al., 

2015. Ve středovém pásmu nalezneme středoevropské populace. Třetí skupinou jsou vzorky 

z intakní zóny severovýchodní části USA, kde došlo k přiřazení vzorků ze Skandinávie. Toto 

zjištění nám zavdává domněnku o potencionálním prvním zanesení tohoto rodu do USA. 

Uvádí se, že M. sibiricum hybridizuje s M. spicatum (Moody & Les 2002), což dosud nebylo 

zkoumáno v souvisloti s ploidní heterogenitou a v takovém areálu, jaký jsme pokryli my 

spojením výsledků studovaných rostlin z dříve získaného a této disertaci. Napovídá nám to o 

potencionální vnitro i mezidruhové hybridizace tohoto druhu, která může ovlivňovat invazní 

charakter rostlin. Moody & Les (2002) Tuto domněnku potvrdili, když v několika jezerech v 

severovýchodních Spojených státech odhalili křížence M. spicatum × M. sibiricum. Kříženci 

vykazovali morfologické znaky na pomezí rodičovských druhů. Moody & Les (2002) 

naznačili, že 

objevení tohoto křížence by mohlo ovlivnit budoucí management při boji s M. spicatum. 

 
 

 
 

 

Koncenzus Neighbor-Joining tree for ITS locus of nuclear DNA in M. spicatum, genetic distance - Tamura Nei, 

1000 replicates 

 

 

Důležitým výstupem analýzy molekulárně-genetických analýz je zřetelné odlišení skupiny 

evropských a amerických populací; vnitřní diferenciace skupiny evropských vzorků a 

skandinávských populací. 
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Závěr 
 

  Důležitým výstupem analýzy ISSR markerů Phalaris arundinacea je zjištění, že 

rozsah genetické variability u vzoků z Minnesoty (kultivarů i vzorků z invazních populací a 

extenzivních ploch) je o cca 10% nižší než- li je tomu u českého materiálů. U skupiny 

českého materiálů došlo ke zřetelnému odlišení skupiny planých genotypů a skupiny 

zahradnických kultivarů a pícninářských genotypů. V případě genotypů z Minnesoty nebylo 

patrné tak zřetelné odlišení pícninářských kultivarů od rostlin z populací chrastice podél řek. 

Jedním z důvodů je i menší celkový rozsah genetické variability ve srovnání s českými 

vzorky. Při celkovém porovnání českých a Minnesotských vzorků chrastice rákosovité došlo 

k rozlišení souboru genotypů do dvou hlavních shluků. První obsahuje zahradnické a 

pícninářské genotypy české. Do druhého byly přiřazeny genotypy z nativní a invazních 

populací včetně pícninářských kultivarů z Minnesoty. V rámci druhého shluku se pak 

genotypy z Minnesoty seskupily do jedné kompaktní skupiny v důsledku nízké genetické 

variability tohoto souboru. 

Odrůda Chrastava byla jedinou výjimkou z genetických rozdílů mezi českou kultivovanou a 

divokou populací, která se shlukovala spolu s českými divokými genotypy shromážděnými 

podél řek. Je to překvapivé, protože tato odrůda se lišila pouze ve dvou fenotypových rysech, 

což naznačuje, že většina markerů ISSR nekóduje skryté fenotypové rysy. Genovou 

uniformitu prokazovali české okrasné kultivary, zřejmě v důsledku mezipopulačního 

klonování během doby, kdy v ČR byl nedostatek okrasných plodin. 

 

Cytotypová heterogenita byla zjištěna u populací M. heterophyllum, kde byly determinovány 

dva cytotypy (ploidní úrovně): 2x a 3x. Sympatrický růst diploidních a triploidních cytotypů 

se vyskytl u jedné populace M. pinnatum. U dvou populací M. aquaticum v Evropě 

(Maďarsko) by také zaznamenán výskyt více cytotypů v populaci (6x a 8x), zatímco ostatní 

evropské a všechny populace v S. Americe byly oktoploidní. Cytotypová neuniformita byla 

zjištěná i u druhu M. sibiricum. Na počátku projektu byla postavena hypotéza, že variabilita 

ve velikosti genomu rodu M. sibiricum je v USA dána hybridizací M. spicatum a M. 

sibiricum, kdy je již prakticky nemožné najít čisté populace M. sibiricum. Naproti tomu v 

Evropě, byl sledován obdobný trend, ale nebyla rozpoznána žádná populace s potencionálními 

hybridy. Podařilo se odhalit ploidní heterogenitu v evropských populacích stolístku sibiřského 

(M. sibiricum). Zatímco v předchozích analýzách byla detekována pouze ploidní variabilita 

mezi americkým a evropským M. sibiricum, kdy americký druh je hexaploid a evropský 

nonaploid. Nyní jsme odhalili evropskou populaci, kde se vyskytují oba tyto cytotypy Již 

dříve se uvažovalo o potenciální hybridizaci druhů M. spicatum a M. sibiricum. Tato 

hybridizace s největší pravděpodobností ovlivňuje jak invazní trend rostliny, tak i evoluční 

změny ve velikosti genomu. Hybridizace těchto druhů byla zatím prokázána pouze na 

lokalitách Spojených států amerických. Veškeré tyto zjištění podporují hypotézu o vyšší 

invaznosti polyploidů. Polyploidní druhy se mezi invazními druhy vyskytují častěji než druhy 

diploidní. Jejich vyšší úspěšnost může být dána větší variabilitou genů, získanou 

polyploidizací a případnými genovými subfunkcionalizacemi. 

Velikost genomu (2C) se pohybovala v rozmezí od 0,41 pg u diploidního M. humile 

(2n = 14) do 2,66 pg u nonaploidního M. sibiricum (2n = 63). Tato zjištění svědčí o podrobné 

studii kompozice cytotypů. Pomocí karyologických analýz došlo k potvrzení početu 

chromozomů ve všech zastoupených druzích. 

Na základě molekulární analýzy jsme nyní schopni rozpoznat rozdíly mezi primární a 

sekundární oblastí výskytu. Kompletní diferenciace nastala v případě hexaploidního M. 

sibiricum z jedné heterogenní populace shromážděné ve Švédsku. Vzorky ze Švédska 

dominují v rozdílu a jejich velikost genomu se překrývá s populacemi shromážděnými ve 
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Spojených státech. Tento náhled by nám mohl říci více o invazivním šíření této rostliny z 

Evropy. Toto zjištění nás přivádí na myšlenku teorie rozšíření tohoto rodu do USA ze střední 

Evropy. 

 

 

  Z dosavadních výsledků mé práce by nemělo být přisuzováno invazivní chování 

amerických populací rozdílům v kopiích genomu, ale spíše adaptaci na nové prostředí na 

úrovni genů. Navíc nepovažuji zřejmý rozdíl ve velikosti genomu za základní faktor 

masivního šíření, a to i přes určitý posun směrem k vyššímu množství DNA v invazivních 

populacích v Severní Americe. Budoucí výzkum bych směřovala spíše na roli 

enviromentálních a ekologických faktorů, které by mohly umožnit invazní růst stolístků/ či 

chrastice i jejich kříženců. 
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