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Uvod

Névody na cvicenia z predmetu Genetika a §l'achtenie lesnych drevin s uréené pre Studentov
II. ro¢nika odboru Lesnictvo, ale v znatnom rozsahu ich mézu vyuzit' aj Studenti odboru
Aplikované zooldgia a pol'ovnictvo na Lesnickej fakulte.

Skriptd pokryvaji cely rozsah cviceni z predmetu. PodrobnejSie sa venuju populacnej
a kvantitativnej genetike, pretoze to st odbory genetiky, ktoré st v pripade lesnych drevin
relevantné z hl'adiska vicSiny aplikécii v praxi lesného hospodarstva (Slachtenie lesnych
drevin, problematika lesného reprodukéného materidlu, zachovanie a ochrana genetickych
zdrojov lesnych drevin). Pozornost’ je venovana aj pravidlam, ktorymi sa riadi uznavanie
zdrojov lesného reprodukéného materialu a jeho pouzitie, ked’Ze ide o vyustenie poznatkov
z genetiku lesnych drevin, s ktorym sa absolventi buda priamo stretavat’ v kazdodennej praci.
Vzhl'adom na pomerne obmedzeny vSeobecny rozhlad z biologie a obzvlast z genetiky,
s ktorym na LF prichadzaji viaceri absolventi strednych 8$kol, bolo potrebné rozsirit
teoretickll Cast nad rozsah obvykly pri ndvodoch na cviSenia. Zékladné informacie
o cytologickych a molekularnych zakladoch dedi¢nosti su nutné nielen pre pochopenie analyz
genetickych markérov ako zékladnych néstrojoch hodnotenia genetickej variability, ale aj pre
chéapanie fungovania dedi¢nosti fenotypovych znakov a procesov na populacnej trovni.
Doraz je kladeny na postupy rieSenia zadani, ktoré Studenti pocas semestra v rami cviceni
vypracovavaju.






1. GENETIKA
1.1 Zakladné pojmy genetiky

Genetika je veda o dedi¢nosti a premenlivosti Zivych organizmov. Pod dedi¢nost'ou rozu-
mieme schopnost’ organizmov produkovat’ potomstvo, ktoré na rovnaké podmienky reaguje
rovnakym spdsobom, t.j. v rovnakych podmienkach prostredia sa bude vyznacovat’ rovna-
kymi druhovymi a podobnymi individudlnymi vlastnostami (kvalitativnymi a kvantitativ-
nymi znakmi) ako jeho rodi¢ia. Premenlivost’ je zakladnou vlastnostou zivych organizmov.
Spociva v tom, ze jedinci rovnakého druhu, ktori sa vyznacuji rovnakymi druhovymi
znakmi, sa zaroven odliSuju individudlnymi vlastnost’ami.

Jedinec od svojich rodi¢ov nededi znak samotny, ale len vlohu pre jeho prejavenie, ktora
sa nazyva gén. Gén je fyzicky usek na molekule Kyseliny deoxyribonukleovej (DNA), ktory
zodpoveda za syntézu jednej molekuly RNA, ktora nasledne méze réznym sposobom sluzit
pri syntéze polypeptidu (mediitorovda, mala jadrova, ribozémova alebo transferovd RNA),
alebo reguluje aktivitu inych génov (mikro RNA).

Lokalizacia DNA v ramci bunky zavisi od taxonomického zaradenia organizmu. Zivé
organizmy sa delia na dve vel’ké skupiny — prokaryotické, ktoré nemaju diferencované jadro
(baktérie a archebaktérie) a eukaryotické s diferencovanym jadrom, ktoré je od zvysku
cytoplazmy separované lipidovou membranou (rastliny, zivo¢ichy, huby atd’.). Za zivé orga-
nizmy mozno v istom slova zmysle povazovat’ aj virusy, hoci nevykazuju vsetky znaky, ktoré
sa konven¢ne zvyknu povazovat za kritéria zivota.

Virus predstavuje vlastne len molekulu nesticu samotnt dedi¢nti informaciu a bielkovinny
obal. Nositel'om dedi¢nej informacie tu moze byt dvojretazcova alebo jednoretazcova mole-
kula DNA alebo molekula RNA (zloZenie a stavba nukleovych kyselin vid’ d’alej). Na svoje
rozmnozovanie a expresiu svojich génov vyuziva molekularny aparat hostitel'skej bunky.

U prokaryotov je DNA umiestnena priamo v cytoplazme (tzv. bakteridlny chromozom).
Molekula DNA je uzavretd, schématicky sa zvykne znazornovat ako kruhova. Len vyni-
mocne sa v prokaryotickych bunkach méze nachadzat’ linedrna (neuzavretd) molekula DNA.
Okrem bakteridlneho chromozomu sa v prokaryotickych bunkdch zvykni nachddzat' malé
kruhové molekuly DNA oznacované ako plazmidy, ktoré su schopné samostatnej replikacie
(zmnoZenia) a teda dedia sa rovnako ako bakteridlny chromozém. Casto st schopné rekom-
binacie (vzdjomnej alebo s bakterialnym chromozémom) a niekedy st schopné inkorporovat’
svoju Cast’ do DNA hostitel'skej bunky organizmu, ktory baktéria infikuje (napr. Ti-plazmid
Agrobacterium tumefaciens) €o je vlastnost’, vyuzivana pri genetickych manipulaciach.

V eukaryotickej bunke su gény lokalizované¢ v jadre bunky, v utvaroch nazyvanych
chromozomy, ktoré predstavuju linearne (len vynimoc¢ne kruhové) molekuly DNA. Soma-
tické bunky obsahuju dve sady homologickych chromozémov (autozémov), teda z kazdého
jadrového génu obsahuju po dve kopie. Navzajom homologické st chromozdémy, ktoré tvoria
par — nesu rovnaké gény (aj ked nie nutne rovnaké varianty tychto génov) v rovnakom uspo-
riadani v ramci molekuly DNA. U niektorych organizmov (napr. cicavce, vtaky) je pohlavie
uréované pritomnostou pohlavnych chromozémov (gonozémy), ktoré nie su uplne homolo-
gické, jeden (oznacovany ako X) je dlhsi a obsahuje viac génov ako druhy (chromozém Y).
Jedno z pohlavi je nositelom dvoch chromozémov X (homogametické pohlavie: u cicavcov
samicie, u vtakov samcie), druhé nesie par XY (heterogametické pohlavie). Gény viazané na
len chromozém X a nevyskytujlice sa u chromozému Y sa teda v gendme heterogametického
pohlavia vyskytuja len v jednej kopii.

Okrem jadra su v eukaryotickej bunke nositelmi dedi¢nosti aj mitochondrie (organely
zabezpecujuce aerobné dychanie) a u zelenych rastlin aj chloroplasty (organely zodpovedné
za fotosyntézu). Organely obsahuju jednu alebo viac kopii rovnakej kruhovej molekuly DNA.



Jedinec ich dedi spravidla len od jedného z rodicov (vacsinou od matky, vynimoc¢ne od otca,
napr. pri ihlicnatych drevinach ¢elade Pinaceae chloroplasty, u ¢elade Taxodiaceae mito-
chondrie). Obidve pohlavné bunky samozrejme organely obsahuju (spravidla vo velkom
pocte exemplarov), ale po oplodneni bunka organely od ,,nespradvneho* rodica zlikviduje.
Napriek tomu, Ze bunka obsahuje radovo stovky az desat'tisice molekul organelarnej DNA,
spravidla st tieto molekuly identické, teda aj somatickd bunka spravidla obsahuje len po
jednom variante kazdého mimojadrového génu. Vynimoc¢ne sa vyskytuje heteroplazmia, teda
pritomnost’ rozdielnych organeldrnych génov v ramci jednej bunky.

Subor vsetkych génov jedinca oznaCujeme pojmom genotyp. Subor vSetkych znakov
jedinca (kvalitativnych a kvantitativnych) sa nazyva fenotyp. Fenotyp nie je len vysledkom
uplatnenia genetickej informécie, ale aj vplyvu vonkaj$ich podmienok, sthrnne oznacova-
nych ako prostredie. Fenotypovy prejav konkrétneho znaku moze byt vysledkom spolupd-
sobenia viacerych génov (polygénny systém), rovnako jeden gén mdze kontrolovat’ viacero
fenotypovych znakov (pleiotropia).

Mnohé gény existuju vo viacerych variantach, ktoré oznacujeme ako alely. Pokial’ jedinec
zdedil od oboch rodicov rovnaku alelu jadrového génu, je oznaCovany ako homozygot v
danom géne. Ak ziskal od rodi¢ov dve rozdielne alely, je v danom géne heterozygotny.
Gény lokalizované na gonozéme X nemusia mat svoj homologicky néprotivok na chromo-
zome Y, v takomto géne je jedinec hemizygotny.

1.2 Molekularne a cytologické zaklady dedi¢nosti

Nositel'om dedi¢nej informdcie st u vSetkych Zivych organizmov molekuly kyseliny deoxy-
ribonukleovej (DNA). Jedinou vynimkou si RNA-virusy (pokial’ virusy povazujeme za zivé
organizmy), v ktorych je nositelom dedi¢nosti molekula kyseliny ribonukleovej (RNA).
Nukleové kyseliny su organické makromolekuly, neporovnatelne vacsSie nez ktorékol'vek iné
molekuly v bunke. Celkova dizka 46 molekiil DNA uloZenych v jadre &loveka je cca 1,8 m.
DNA a RNA st nerozvetvené molekuly, ktoré sa skladaju zo stavebnych kamenov oznacova-
nych ako nukleotidy (v pripade DNA je terminologicky spravny ndzov 2-deoxynukleotid).
Nukleotid ma 3 zlozky: molekulu pentoézy (jednoduchy sacharid s 5 atomami uhlika; pri
DNA 2-deoxyrib6za, pri RNA ribdza), zvySok Kkyseliny fosfore¢nej (PO4) a jednu zo
Styroch heterocyklickych organickych baz (adenin, guanin, cytozin, pri DNA tymin, pri
RNA wracil). Prave poradie (sekvencia) organickych badz na molekule DNA urcuje geneticku
informaciu, rovnako ako poradie pismen urcuje informaciu uchovanu v napisanom texte.
V sekvenciach sa jednotlivé nukleotify zvykni oznacovat’ prvymi pismenami (G, G, C, T, U),
spolo¢né oznacenie pre bazy, ktoré su derivatmi purinu (dvojity cyklus: A, G) je Pu, spolo¢né
oznacenia pre derivaty pyrimidinu (jednoduchy cyklus: C, T, U) je Py, vSeobecné oznacenie
akéhokol'vek nukleotidu je N. Ak je teda sekvencia nejakého génu u urcitej skupiny organiz-
mov napr. S’CGGAPuTTAGPyGGTCNCCTA3', znamena to, Ze okrem troch pozicii st
ostatné tzv. konzervované, t.j. v danej sekvencii sa na nich vyskytuje vzdy konkrétny nukleo-
tid, na 5. pozicii sa vyskytuje jeden z purinovych nukleotidov (A, G), na 10. pozicii jeden
z pyrimidinovych nukleotidov (C, T), ana 15. pozicii sa moze vyskytovat ktorykol'vek
nukleotid.

V molekule pentdzy je bdza naviazana na pozicii 1°, fosfatovy zvySok na pozicii 5’ sa
navézuje na uhlik v pozicii 3’ nasledujiceho nukleotidu (obr. 1). Molekula nukleovej kyse-
liny je teda priestorovo orientovana. Syntéza ret'azca prebieha vzdy v smere 5°—3’, t.j. vol'né
nukleotidy sa vzdy navizuju na hydroxylovu skupinu na 3’ uhliku na konci retazca nukleo-
vej kyseliny. Molekula DNA je vytvorena dvomi antiparalelne (protismerne) prebiehajucimi
ret'azcami, ktoré st vzajomne viazané prostrednictvom vodikovych mostikov medzi bazami.
Vzhl'adom na konfiguraciu funkénych skupin na molekulach baz sa vodikové mostiky vytva-



raju vzdy medzi konkrétnymi dvojicami baz: adenin sa viaze s tyminom dvomi vodikovymi
mostikmi, cytozin s guaninom tromi. Oba retazce DNA su teda prisne komplementarne,
poradie baz v jednom z nich uréuje poradie v druhom. Molekula RNA je tvorena len jednym
retazcom, aj tu sa vSak vytvaraji vizby medzi komplementarnymi bazami na r6znych mies-
tach toho istého retazca (A=U, C=G). Prave tvorbou tychto vézieb sa utvara trojrozmerny
tvar molekuly RNA, ktory nasledne urcuje jej funkcnost'.
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Obr. 1 Znazornenie chemickej Struktiry useku molekuly DNA

Vodikové védzby st v porovnani s kovalentnymi vdzbami v ramci nukleotidov podstatne
slabsie, daju za narusit’ napr. zvySenim teploty nad 90 °C (tento proces sa nazyva denaturacia
nukleovej kyseliny). Pri ndvrate do normalnych podmienok (napr. po znizeni teploty) maju
nukleové kyseliny velmi silni tendenciu renaturovat’, t.j. opdt vytvorit vdzby medzi
komplementarnymi nukleotidmi. Tendenciu k tvorbe vézieb medzi komplementarnymi
bazami vykazuje nielen dvojretazcova DNA, ale aj jednoretazcové fragmenty DNA ¢i mole-
kuly RNA, v tomto pripade sa vSak vytvaraju vizby medzi nukleotidmi nachddzajiicimi sa na
réznych miestach v rdmci rovnakého retazca. DNA mdze existovat’ vo viacerych priestoro-
vych konformdciach, v zivych bunkach je najcastejSie pritomna ako pravotociva Spirdla,
v ktorej molekuly deoxyribozy a fosfatové zvysky su orientované pozdiz oboch vlaken,
vytvarajucich kostru tejto Spiraly, a nukleotidy st usporiadané v rovine kolmej na os Spiraly.



Ked'Ze DNA predstavuje kompletny stavebny plan pre cely organizmus a ,,navod* pre
vSetky bunecné funkcie, musia sa pred rozdelenim bunky vSetky molekuly DNA identicky
nakopirovat’ tak, aby dcérske bunky mohli dostat’ po jednej kopii. Tento proces kopirovania
sa oznacuje terminom replikacia. Proces replikacie DNA prebeiha tzv. semikonzervativnym
spdsobom, teda Ziadna z vytovrenych molekul nie je ani origindlom, ani képiou. Proces
replikacie zabezpecuje enzym DNA-polymeraza, ktory vykondva viacero aktivit. Vel'mi
zjednoduSeny obraz udava obr. 2. DNA-polymeraza najprv narusi vodikové vézby, spajajuce
oba retazce DNA (biele) anasledne pripaja k obom volnym retazcom DNA jednotlivé
nukleotidy, ktoré sa spajaju do dopiianych novych retazcov (&iernych). Ked’ze oba povodné
retazce su navzajom komplementarne (A=T, C=G) a do novovytvaranych retazcov sa takisto
mobze zaradit' len nukleotidy, ktoré¢ su komplementarne k pévodnym, vznikaji touto cestou
dve uplne identické molekuly, v ktorych vzdy jeden retazec je povodny a druhy je novo
doplneny, obe st teda spolovice origindlom a spolovice kopiou.

Obr. 2 Schéma semikonzervativnej replikacie DNA. Biely — povodny retazec, Cierny — novo
doplnany retazec (http://www.genome.gov, upravené)

Gén predstavuje vzdy tisek na molekule DNA. Dlho panovala predstava, Ze gény su uspo-
riadané za sebou, neprekryvaju sa. Gén bol povazovany nielen za funk¢nt, ale aj zdkladnu
Strukturalnu jednotku. PrinajmenSom u virusov sa vSak preukazalo, Ze gény sa nielen moze
prekryvat’, ale dokonca jeden gén moze byt umiestneny v rdmci in¢ho. U eukaryotov (ku
ktorym patria aj rastliny a zivo€ichy) naviac gény vicSinou nie s suvislé, ale obsahuju
kodujice useky (exony), ktoré su prestriedané nekddujicimi usekmi (intrénmi). Sucastou
génu je aj regulacnd oblast’, predradena pred 5’ koncom génu, ktora urcuje, kedy sa gén ma
zaCat' exprimovat’, a neprekladand oblast’ za 3’-koncom. Mechanizmy regulacie aktivity
génov su pri vysSich organizmoch zlozité, podiel'aju sa na nich napr. hormony a iné latky.

Proces od informacie ulozenej v DNA po hotovy produkt, ktory urcuje fenotypovy znak
kontrolovany génom, sa oznacuje terminom expresia. Expresia génu prebieha cez dve Stadia
(obr. 3). Prvym je transkripcia (prepis), t.j. prenos dedicnej informacie z DNA do molekuly
RNA. Transkripcia prebieha tam, kde st umiestnené molekuly DNA, t.j. v jadre, mitochon-
driach, u rastlin aj v chloroplastoch, a zabezpecuje ju enzym enzym RNA-polymeraza, ktory
je komplexom 5 polypeptidov, z ktorych kazdy ma pri prepise inu funkciu. Pri transkripcii sa
retazce DNA od seba odpoja (ako uz bolo spomenuté, su navzajom viazané len vodikovymi
mostikmi, takZe na ich rozpojenie nie je potrebnd vel'ka energia) a k jednému z nich (antiko-
dujuci retazec) zacne RNA-polymeraza pripajat’ komplementarne nukleotidy. Poradie nukle-
otidov v RNA je teda presne rovnaké ako v druhom (koédujucom) ret'azci DNA s tym rozdie-
lom, Ze na mieste tyminu v kédujlicom ret'azci DNA obsahuje retazec RNA uracil. Produk-
tom transkripcie je tzv. primarny transkript, ktory najmé je pri eukaryontoch predmetom
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Obr. 3 Priebeh expresie génu

d’al$ich uprav. Primarny transkript obsahuje prepisané exony aj introny. Zmes primarnych
transkriptov v jadre eukaryotickej bunky sa oznacuje ako heterogénna jadrova RNA (hetero-
geneous nuclear RNA; hnRNA). Zlozitym procesom zostrihu st introny z priméarneho trans-
kriptu vystrihnuté a exény pospajané. 5’-koniec je ukonceny molekulou 7-metylguanozinu
ana 3’-koniec sa pripaja polyadenylovy retazec (rddovo desiatky adenozinovych
nukleotidov), ktory je ,identifikaénym znakom* mediatorovej RNA (messenger RNA;
mRNA). U prokaryotov (baktérie, archebaktérie) DNA spravidla neobsahuje introny, takze
produktom transkripcie je priamo mRNA. Zostrih vykondva ttvar oznacovany ako
spliceozom (z angl. splicing = zostrih), ktory je zlozitym komplexom proteinov a d’alSieho
typu molektll RNA, ktoré sa oznacuji ako mala jadrova RNA (small nuclear RNA; snRNA).
Transkripciou sa vytvaraju aj iné funkéné molekuly RNA: transferova (transfer RNA,
tRNA) a ribozémova (ribosomal RNA; TRNA). Vystrihnuté intrény st nasledne degradované
za vzniku malych retazcov, oznacovanych ako mikroRNA (microRNA; miRNA), ktoré mozu
interferovat’ s DNA a zohravaju ulohu pri regulécii aktivity génov.

Druhym Stadiom expresie génu je translacia (preklad), t.j. prenos dedi¢nej informécie z
mRNA do molekuly polypeptidu, ktord tvori zéklad bielkovinnej (proteinovej) molekuly.
Molekula mRNA je prenesena cez jadrovu membranu do cytoplazmy, kde sa na fiu naviazu
ribozémy. U prokaryotov st lokalizované volne v cytplazme, u eukaryotov je vdc¢Sina navia-
zana na membrany endoplazmatického retikula. Ribozom je bunkovy utvar, tvoreny z cca 2/3
nukleovou kyselinou (pri eukaryotoch ide o 5 r6znych molekal rRNA) a z 1/3 proteinmi (~50
molekul), s dvomi podjednotkami. Pri preklade funguje analogicky ako ¢itacia hlavica, ktora
Cita a “prekladd” geneticktl informaciu z mRNA, ktord sa cez fiu prestiva. Po nasunuti trojice
(triplet resp. kodon) nukleotidov mRNA sa na 1iu pripoji molekula transferovej RNA. tRNA
ma trojrozmernu Struktiru podobnu d’atelinovému listu, kde na stopke je naviazana aminoky-



selina a na strednom liste trojlistka je rozoznavacia sekvencia (antikodon). Ked’ze vodikové
mostiky sa mézu vytvorit’ len medzi komplementarnymi nukleotidmi, na kodén v mRNA s
moze napojit’ len taka tRNA, ktord ma presne komplementarny antikodon. Ribozém nésledne
katalyzuje pripojenie aminokyseliny na vznikajtci retazec polypeptidu. Poradie trojic nukle-
otidov (kodonov) v mRNA teda urcuje poradie aminokyselin v polypeptide, tzv. primarnu
Struktaru vznikajuicej bielkoviny. Pismena genetického kodu su Styri (A, C, G, U) a ich trojica
predstavuje kodéon, geneticky kod teda poskytuje 4° = 64 moznych kombinacii. Esencialnych
aminokyselin je len 21. Geneticky kod je teda redundantny, viaceré triplety moézu kodovat’
rovnaku aminokyselinu, pricom ich pocet sa méze pohybovat od 1 (napr. UGG — tryptofan)
po 6 (UUA, UUG, CUN - leucin). U mnohych tripletov rozhoduje o naviazanej aminokyse-
line len prva dvojica baz (od 3’-konca), tretia bdza uz nema informacny vyznam (tab. 1).
Jeden triplet (AUG, koéduje zaradenie metioninu) je iniciacny, t.j. signalizuje zaciatok transla-
cie. Preklad u eukaryotov vzdy zacina od tripletu AUG, ktory sa nachadza najblizSie k 5'-
koncu mRNA, preto polypeptidy vzdy zacinaju metioninom, aj ked’ niekedy je tato aminoky-
selina pri posttranslaénych upravéch z retazca odstiepena. Tri triplety (UAA, UAG, UGA) su
terminacné, signalizuju ukoncenie translacie a odpojenie produkovanej molekuly polypeptidu
od ribozému. Citanie refazca mRNA je nepretrzité, ak teda dojde k vsunutiu alebo vypadnu-
tiu (inzercia/delécia) jedného alebo niekolkych nukleotidov, zmenia sa od miesta mutacie
vSetky triplety a teda aj vSetky aminokyseliny zaradené do polypeptidu. Ak ddjde k bodove;j
mutacii (zdmena jedného nukletidu za iny), zmeni sa len jedna zaradend aminokyselina, aj to
len v pripade, Ze mutécia nie je synonymna (t.j. Ze pdvodny a mutovany triplet koduju rézne
aminokyseliny). Na jednu molekulu mRNA je neviazanych spravidla niekol’ko ribozomov
sucasne, takze paralalne pebieha syntéza viacerych identickych polypeptidovych molekul,
a Casto (najma pri prokaryotoch) sti¢asne zacina aj degradacia mRNA.

Pri zostrihu nemusia byt do molekuly mRNA zaradené vsetky exony. Pri viacerych génoch
dochadza k alternativnemu zostrihu v zévislosti od typu a funkcie bunky. Jeden gén (t.j. jeden
prepisovany usek DNA) moéze viest’ ku vzniku viacerych réznych molekil mRNA a teda aj
viacerych rozdielnych produktov (polypeptidov), ¢o sa odrazi na rozdielom fenotype bunky.
Ako bolo spomenuté, genetickd informdacia urcuje primarnu Struktiru polypeptidu, t.j. poradie
aminokyselin. Medzi aminokyselinami v ramci retazca za vSak vytvaraju chemické vizby
réznych typov, ktorymi sa vytvdra definitivny trojrozmerny tvar bielkovinnej molekuly.
Vel'mi pevna je kovalentna vdzba medzi dvomi molekulami cysteinu (disulfidicky mostik).
Rovnako sa moéze vytvéarat idnova vizba medzi miestami na retazci nabitymi zaporne

Tab. 1 Geneticky kod

Baza
2.
1. u C A G 3.
uUuu Fenylalanin uUCu Serin UAU Tyrozin uGuU Cystein U
U |uucC Fenylalanin uccC Serin UAC Tyrozin UGC Cystein C
UUA Leucin UCA Serin UAA T UGA T A
uuG Leucin UCG Serin UAG T UGG Tryptofan G
Cuu Leucin CCuU Prolin CAU Histidin CGU Arginin U
C [CuC Leucin CCC Prolin CAC Histidin CGC Arginin C
CUA Leucin CCA Prolin CAA Glutamin CGA Arginin A
CUG Leucin CCG Prolin CAG Glutamin CGG Arginin G
AUU I1zoeucin ACU Treonin AAU Asparagin AGU Serin U
A |AUC Izoeucin ACC Treonin AAC Asparagin AGC Serin C
AUA I1zoeucin ACA Treonin AAA Lyzin AGA Arginin A
AUG Metionin (1) ACG Treonin AAG Lyzin AGG Arginin G
GUU Valin GCU Alanin GAU| Kys. asparagova | GGU Glycin U
G |GUC Valin GCC Alanin GAC| Kys. asparagova | GGC Glycin C
GUA Valin GCA Alanin GAA| Kys. glutdamova GGA Glycin A
GUG Valin GCG Alanin GAG| Kys. glutamova GGG Glycin G

| — iniciaény kodon zagina translaciu, T — terminaény (STOP) kodén ukoncuje translaciu
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Priklad 1.1: Gén pre polypeptid, ktory je sucastou peroxidazy buka, ma sekvenciu

0 1 2 3 4 5
12345678901234567890123456789012345678901234567890123456789
3'...TTTACAGTCCATTCGACTTAGGGGCTAAGGTACCTGGAGCCCACGTTTGGGTCATCCAG. . .5
5'...AAATGTCAGGTAAGCTGAATCCCCGATTCCATGGACCTCGGGTGCAAACCCAGTAGGTC. . . 3"

a) Do akej sekvencie aminokyselin v polypeptide sa tento gén bude exprimovat, ak prepisovany je
oCislovany retazec (za&inajuci zlava 3'-koncom), sekvencia DNA neobsahuje intrény a prepis za¢ina
od pozicie 0?

b) Ako sa zmeni sekvencia aminokyselin v polypeptide, ak déjde v pozicii 23 k zamene bazového
paru GC za TA (bodova mutacia) a s akymi nasledkami?

c) Ako sa zmeni sekvencia aminokyselin v polypeptide, ak déjde v pozicii 43 k zamene bazového
paru AT za CG (bodova mutacia) a s akymi nasledkami?

d) Ako sa zmeni sekvencia aminokyselin v polypeptide, ak dbdjde v pozicii 18 k zamene bazového
paru TA za CG (bodova mutacia) a s akymi nasledkami?

e) Ako sa zmeni sekvencia aminokyselin v polypeptide, ak dbjde v pozicii 22 k delecii bazového paru
GC (posunoval/frameshift mutacia) a s akymi nasledkami?

RieSenie:
a) Pri transkripcii sa do retazca primarneho transkriptu (v tomto pripade totozného s ret'azcom
mRNA, kedZe vsekvencii nie su pritomné introny) zaraduji nukleotidy komplementarne
k prepisovanému retazcu DNA:
0 1 2 3 4 5
12345678901234567890123456789012345678901234567890123456789
DNA: 3'TTTACAGTCCATTCGACTTAGGGGCTAAGGTACCTGGAGCCCACGTTTGGGTCATCCAGS'
mRNA: 5'AAAUGUCAGGUAAGCUGAAUCCCCGAUUCCAUGGACCUCGGGUGCAAACCCAGUAGGUC3!
Inicia¢ny kodon je AUG, priCom inciacia zac¢ina od vyskytu tohoto tripletu najbliz§ieho od konca 5'.
V tomto pripade sa triplet AUG nachadza od pozicie 3. Od tejto pozicie sa teda odvijaju triplety, na
zéklade ktorych sa zarad’'uju aminokyseliny.

0 1 2 3 4 5

12345678901234567890123456789012345678901234567890123456789
mRNA : 5'"AAAUGUCAGGUAAGCUGCAUCCCCGAUUCCAUGGACCUCGGGUGCAAACCCAGUAGGUC3!
polypeptid: MetSerGlyLysLeuHisProArgPheHisGlyProArgValGlnThrGlnsTor

kedZe na pozicii 54 je triplet UAG, ktory je terminaénym kodénom, na tomto mieste sa syntéza
polypeptidu ukoné&i. Pod&iarknuté su aminokyseliny, ktoré su postihnuté mutaciami podla bodov b), c)
ad).

b) Ak déjde k bodovej mutacii v pozicii 23, pri ktorej sa zameni guanozin v prepisovanom retazci DNA
za tymidin, vretazci mRNA bude v tejto pozicii zaradeny nukleotid s bazou komplementarnou
k tyminu, teda adeninom. Sekvencia mMRNA a zodpovedajuca sekvencia aminokyselin v polypeptide
bude nasledovna

0 1 2 3 4 5

12345678901234567890123456789012345678901234567890123456789
mRNA : 5'AAAUGUCAGGUAAGCUGCAUCCACGAUUCCAUGGACCUCGGGUGCARAACCCAGUAGGUCS!
polypeptid: MetSerGlyLysLeuHisProArgPheHisGlyProArgValGlnThrGlnsTop

Triplet CCA kéduje rovnako ako pbvodny triplet CCC prolin. Jedna sa teda o synonymna mutaciu, pri
ktorej sa sekvencia aminokyselin Ziadnym spdsobom nemeni, etda takato mutacie nemoze mat
Ziadne fenotypové nasledky.

c) Ak déjde v pozicii 43 k zdmene adenozinu v prepisovanom retazci DNA za cytidin, v retazci mRNA
bude v tejto pozicii zaradeny opat’ nukleotid s badzou komplementarnou ku guaninu, teda cytozinom.
Sekvencia mRNA a zodpovedajuca sekvencia aminokyselin v polypeptide bude nasledovna
0 1 2 3 4 5
12345678901234567890123456789012345678901234567890123456789
mRNA : 5'AAAUGUCAGGUAAGCUGCAUCCCCGAUUCCAUGGACCUCGGGCGCAAACCCAGUAGGUC3!
polypeptid: MetSerGlyLysLeuHisProArgPheHisGlyProArgAlaGlnThrGlnsTor
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Triplet GUG, kodujuci valin, sa teda zmeni na triplet GCG, kédujuci alanin. Valin aj alanin su vSak
aminokyseliny s rovnakymi vlastnostami, obe maju alkylovy hydrofébny a nepolarny zvysok (Ala:
—CH,CHj3, Val: -CH,CH,CH,CH;), teda vlastnosti a Struktura vytvaraného polypeptidu sa s najvacsou
pravdepodobnostou nezmenia.

d) Ak déjde v pozicii 18 k zamene tymidinu v prepisovanom retazci DNA za cytidin, v retazci mRNA
bude v tejto pozicii zaradeny nukleotid s bazou komplementarnou ku cytozinu, teda guaninom.
Sekvencia mRNA a zodpovedajuca sekvencia aminokyselin v polypeptide bude nasledovna

0 1 12 3 4 5

12345678901234567890123456789012345678901234567890123456789
mRNA : 5'AAAUGUCAGGUAAGCUGGAUCCCCGAUUCCAUGGACCUCGGGUGCAAACCCAGUAGGUCS3!
polypeptid: MetSerGlyLysLeuASpPProArgPheHisGlyProArgvValGlnThrGlnsTop

Triplet CAU, kédujuci histidin, sa teda zmeni na triplet GAU, kodujuci kyselinu asparagovu. Zatial ¢o
histidin je aminokyselina so zvySkom obsahujicim aminoskupinu, a teda vo vodnom roztoku sa nabija
kladne, kyselina asparagova obshuje dalSi karboxylovy zvySok, vo vodnom roztoku teda odstepuje
protén a nabija sa zaporne. Aj ked obidve aminokyseliny maju polarny ateda hydrofilny zvysok,
elektricky naboj vytvaraného polypeptidu sa zmeni o 2 jednotky. Takato zmena méze viest k zmene
funkcie proteinu, touto mutaciou méze teda vzniknat nova alela.

e) Ak ddjde v pozicii 22 k delecii bazového paru GC, v retazci mRNA vypadne nukleotid zaradeny
p;vodne v tejto pozicii ateda od nej dbjde k posunu celého Eitacieho rdmca. Sekvencia mRNA
a zodpovedajuca sekvencia aminokyselin v polypeptide bude nasledovna

0 1 2 3 4 5

1234567890123456789012345678901234567890123456789012345678
mRNA : 5'AAAUGUCAGGUAAGCUGCAUCCCGAUUCCAUGGACCUCGGGUGCAAACCCAGUAGGUC. 3"
polypeptid: MetSerGlyLysLeuHisProAspSerMetAspLeuGlyCysLysProSerArgSer. .

Zacinajuc 7. aminokyselinou sa vSetky az do konca retazca m6ézu zmenit (v tomto pripade nedoslo
k zmene prolinu preto, lebo k mutacii doslo na 3. pozicii tripletu). Naviac, tym, Ze sa posunul Citaci
ramec, zanikol terminaény kodén na pozicii 54, teda syntéza polypeptidu pokrauje az kym sa
nahodne v mRNA nevyskytne niektory zterminaénych kodonov, vytvoreny polypeptid bude teda
ovela dlhsi nez povodny. Je velmi malo pravdepodobné, Ze by takyto polypeptid bol schopny plnit
nielen poévodnu funkciu, ale akukolvek biologicku funkciu. Alela, vznikajuca takouto mutaciou teda
vytvara nefunkény produkt, a ak ide o gén kédujuci Zivotne dblezity proces (napriklad rozklad peroxi-
dickych vazieb), je takato alela letalna.

(aminokyseliny s karboxylovym zvyskom —COOH, ktoré vo vodnom roztoku odstepuju
vodik a st teda nabité zaporne —COO", napr. kyselina glutdmova alebo asparagova) a miesta-
mi nabitymi kladne (aminokyseliny s aminoskupinou —NH,, ktoré vo vodnom roztoku
prijimajii vodik a su teda nabité kladne —NH;", napr. arginin, histidin). Dal§im typom vizieb
st hydrofobne interakcie medzi aminokyselinami s nepolarnym alkylovym zvySkom (napr.
leucin, alanin, valin, izoleucin, glycin). MozZnosti pre tvorbu tychto vizieb, su urcené prave
primarnou Strukturou., ktora teda urcuje vlastnosti bielkovinnej molekuly (tvar, velkost,
elektricky naboj vo vodnom prostredi) a tym aj jej funkénost. Bielkoviny maju v zZivych
organizmoch rozdielne funkcie, najvyznamnejsia je funkcia enzymaticka (biokatalytickd) —
enzymy riadia vSetky biochemické procesy. Od genotypu jedinca teda zavisi jeho
enzymatickd vybava, ktora cez riadenie biochemickych procesov (za spoluposobenia negene-
tickych vplyvov — prostredia) urcuje utvaranie fenotypovych znakov (obr. 4).

DNA v eukaryotickych bunkéach nie je ulozend vol'ne. DNA obsiahnutd v najdlh§om
chromozéme ¢loveka ma celkova dizku 8,5 cm, takZe s takouto obrovskou makromolekulou
by bunkovy aparat nemohol zaobchadzat’. Vlako DNA je v skuto¢nosti priestorovo organizo-
vané do vysSich Struktir az po trovenl kondenzovaného chromozému, ktory pri bune¢nom
deleni mozno vidiet' aj svetelnym mikroskopom. Vldkno DNA je navinuté na malé bielko-
vinné komplexy, nazyvané nukleozémy s priemerom 11 nm (nukleozém je zloZeny histonov,
¢o si malé proteinové molekuly, 8 molektl histonov vytvara nukleozém). Nukleozémy su
nasledne spakované (hyperspiralizované) do 30 nm hrubého chromatinového vlakna.
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Obr. 4 Schéma procesov spojenych s expresiou génu eukaryotov

Chromatinové vlakno vytvara slucky s dizkou cca 300 nm, v jednej slucke je cca 1000
nukleozomov. V tejto Struktare je molekula DNA ulozena v jadre v obdobi medzi delenim
buniek (interfaze). Pri deleni d’alej kondenzuje a uklada sa do ttvaru, ktory ma hrubku cca
0,7 um adizku radovo niekolko mikrometrov (obr. 5), aktory oznadujeme terminom
chromozém.

Somatické (telové) bunky obsahuju za normalnych okolnosti dve sady chromozémov, st
tzv. diploidné. Ak kompletna sada obsahuje n chromozémov (tzv. haploidny pocet), potom
pocet chromozémov v interkinetickej somatickej bunke je 2n. Rast organizmu je nutne
spojeny so zvac¢sovanim poctu buniek, ¢o si vyzaduje ich delenie, pri ktorom kazda novovy-
tvorena dcérska bunka musi ziskat’ celi a nezmenent dedi¢nu informaciu, ktora bola obsiah-
nutd v materskej bunke. Takéto rozdelenie dedi¢ného materidlu zabezpecuje mechanizmus
delenia, oznacovany ako mitéza.

Eukaryotickd bunka v priebehu svojho Zivota prechadza viacerymi fazami (obr. 6).
Stadium medzi dvomi mitotickymi deleniami sa oznaGuje ako interfaza alebo interkinéza.
Nové bunky vzniknuté delenim najprv rasti, t.j. zvacSuji svoj objem. Toto Stadium sa
oznaCuje ak G; (z angl. gap, t.J. medzera). PoCas G; sa v bunke syntetizuji nové latky,
dochadza k expresii génov (predovsetkym génov kodujucich enzymy sltiziace pri replikécii
DNA v naslednej faze) a prebiecha burliva enzymatickd aktivita nutna pre syntézu stvebnych
a d’alSich latok nutnych pre Zivot bunky. Nésledne bunka vstupuje do fazy S (synthesis),
v ktorej dochadza k syntéze novych molekul DNA, teda k replikacii. Na konci S fazy sa
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Obr. 5 Schematické znazornenie urovni kondenzacie genetického materialu od molekuly DNA po
metafazovy chromozém (http://www.accessexcellence.org, upraveng).

kazdy chromozom skladd zdvoch sesterskych chromatid. Expresia génov je utlmend
s vynimkou génov pre histony, nuné pre stabilizaciu vytvorenych dcérskych DNA molekul.
Dalsou fazou interkinézy je G, faza, v ramci ktorej d’alej narastd objem bunky a obnovena
expresia génov opét zabezpeCuje intenzivnu enzymaticku aktivitu podmieniujicu syntézu
latok potrebnych pre rast bunky. G je ukon¢ena mitdzou.
Mitotické delenie prebieha v Styroch fazach. Pred delenim, v zavere interfazy, musi dojst’
k replikéacii molekll DNA. Bunka je teda docCasne tetraploidna, dve nové dcérske molekuly
DNA tvoria dve chromatidy, ktoré zostavajui spojené v oblasti centroméry. V interfaze su
vSak chromozomy rozvinuté a nie je mozné ich morfologicky rozoznat’. V prvej faze mitozy,
profaze, zaCinaju chromozomy kondenzovat’ a vytvaraju sa z nich identifikovatelné utvary.
Zaroven sa na péloch bunky zacinaju predlzovat’ vldkna deliaceho vretienka. Na konci profa-
zy sa rozpada jadrova membrana. V metafaze sa chromozoémy usporiadaji do ekvatorialnej
(,,rovnikovej“) roviny bunky a vladkna deliaceho vretienka sa upnti na chromatidy v mieste
centroméry (primarna zizenina na chromozoéme, ktora ho deli na dve ramena). V tejto faze su
sesterské chromatidy stale spojené v mieste centroméry a chromozémy (vytvarajuce Gtvar
v podobe pismena X, vid obr. 7) st najlepsie pozorovatel'né. Popis Struktiry chromozému po
histochemickom farbeni sa spravidla vztahuje prave na metatazové chromozomy. V anafaze
sa vlakna deliaceho vretienka zacinaji skracovat’, ¢im tahaji kazda z dvojice sesterskych
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Obr. 6 Schéma priebehu eukaryotického bunkového cyklu. Zobrazenie interfazovych chromozomov
treba brat’ len ako ilustracné, v skuto¢nosti nie st v jadre viditelné.

chromatid k opa¢nému poélu bunky. V telofaze su kompletné sady chromozémov nahroma-
dené kazda pri opacnom pole bunky. Chromozémy sa zac¢inaji opét’ deSpiralizovat’ a okolo
nich sa obnovuje jadrovd membrana, ¢im je ukoncené delenie jadier. Nésledne pocas cytoki-
nézy dochadza k deleniu cytoplazmy sformovanim deliacej priehradky medzi jadrami (lipi-
dovd membrana) anésledne sformovanim bunkovej steny. Pocet chromozémov v bunke
pocas bunkového cyklu sa teda meni 2n — 4n — 2n. Bunkové organely sa pocas cytokinézy
(rozdelenia buniek po ukonceni mitotického delenia jadier) rozdelia do oboch dcérskych
buniek nahodne, vzhl'adom na velky pocet mitochondrii aj chloroplastov v bunke sa prak-
ticky s istotou dostanu do oboch dcérskych buniek.

V niektorych pripadoch neddjde k cytokinéze, takze vznikaju bunky s viacerymi jadrami.
Multinukledrne bunky st bezné u hub, v niektorych tkaniviach zivoichov (napr. peceit
stavovcov), ale nachadzaju sa aj v apikalnych meristémoch rastlin

Nie vSetky bunky sa trvale delia. S postupnou diferencidciou (teda nadobtidanim Specific-
kej funkcie, ktoru bunka v organizme plni) sa schopnost’ delenia straca a bunka (spravidla) po
ukonceni G; nepokracuje fazou S ale vstupuje do kl'udového stavu (Gg). Ten nemusi byt
trvaly, niektoré bunky st schopné vratit’ sa do fazy Gy a nésledne sa opét’ delit. Pokial’ je
vSak bunka plne diferencovand, pretrvava v senescentom stave az do ukoncenia svojej zivot-
nosti apoptozou, t.j. programovanou smrtou. Na rozdiel od nekrézym ktord je ,,nasilnou*
smrtou bunky, pri ktorej dojde k dezorganizovanému rozpadu bunky, pricom uvolneny
bunec¢ny obsah méze poskodit’ susedné bunky, apoptdza je zdkonitym procesom, pri ktorom
bunka riadene likviduje vlastné proteiny (vratane enzymov, ktoré by pri uvolneni mohli
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spdsobit’ poskodenie pletiva) a ndsledne po rozpade plazmatickej] membrany st jej zvySky
vstrebané okolitymi bunkami.

Pri vzniku gamét (pohlavnych buniek) sa na rozdiel od delenia somatickych buniek
mnozstvo genetického materidlu musi zmensit. Ak by gaméty boli diploidné rovnako ako
somatické¢ bunky, pocet chromozémov v jadre by sa kazdou reprodukcou exponencidlne
zviacSoval (2n — 4n — 8n — 16n — ...). Rozdelenie dvojice chromozémovych sad (diploid-
né¢ho poctu) na dve haploidné sady v gamétach zabezpecuje mechanizmus delenia buniek
nazyvany meidza. Meidza predstavuje sled dvoch deleni jadra sa analogickym priebehom faz
ako pri mitdze, redukcia poctu chromozémov nastava pri druhom deleni. Rovnako ako pri
mitotickom delenim musi eSte v interkinéze dojst’ k replikacii DNA, opét’ sa vytvoria dve
chromatidy navzijom spojené v centromére. Profiza Ije asovo predizena a pozostiva
z piatich $tadii. V leptoténe sa chromozémy kondenzuja, vytvaraju sa z nich ttvary vidite'né
v elektronovom mikroskope. S pokracujiicou S$piraliziciu chromozémov nastdva d’alSie
Stadium, zygotén, v ktorom sa homologické chromozomy navzajom paruji. Tento proces
spajania chromozoémov sa oznacuje ako synapsa, a spravidla ju zabezpecuje tvorba proteino-
vého spojovacieho komplexu. Pocas synapsy sa chromozomy zmrstuju do stale kratSich
a hrubsich utvarov, ktoré su viditeI'né v bunke pocas d’alsej fazy, pachyténu.V tomto Stadiu
su uz sparované chromozémy jasne rozoznatelné aj v svetelnom mikroskope, vytvaraju atvar,
zloZzeny z dvoch dvojic sesterskych chromatid (teda z dvoch homologickych chromozémov),
oznacovany ako bivalent (odvodené z po¢tu chromozomov) resp. tetrada (odvodené z poctu
chromatid). Pocas pachyténu (a mozno uz v zygoténe) sa mdzu nesesterské chromatidy
prekrizit’, spojit, a navzajom si vymenit’ Casti. Tento jav sa oznacuje anglickym terminom
crossing-over (slov. prekrizenie) a vedie k rekombinacii alel na rozdielnych homologickych
chromozdémoch (ku crossing-overu moze dojst’ aj medzi sesterskymi chromatidami, ale tam
nemd ziadne genetické nasledky, ked’ze sesterské chromatidy st identické, vnikli kopirova-
nim tej istej molekuly DNA). Prekrizenie je dobre viditeI'né pocas d’alSieho Stadia profazy I,
diploténu, pocas ktorého sa sparované chromozémy trochu od seba oddialia, ale zostavaji
spojené¢ v miestach, v ktorych doSlo ku crossing-overu aktoré sa oznacuju terminom
chiazma (kedZe pripominaji grécke pismeni chi — y). V poslednom Stadiu profazy I,
v diakinéze, chromozémy nad’alej kondenzuji a pohybuju sa k ekvatorialnej rovine bunky.
Jadrovd membrana sa rozpada a zafina sa vytvarat’ deliace vretienko. V metafaze I sa pary
homologickych chromozémov usporiadaji do ekvatoridlnej roviny tak, ze ich centroméry
smeruju kazda k opaénému polu bunky. Tahom vlakien deliaceho vretienka sa chizmy
postupne od centroméry smerom k teloméram oddel'ujt, k definitivnhemu rozdeleniu déjde
pocas anafazy 1. Priebeh telofdzy I zavisi od druhu, pri niektorzch organizmoch deliace
vretienko zanikne, obnovi sa jadrovd membrana okolo oboch dcérskych jadier a chromozomy
opat’ dekondenzuj, pri inych sa nové jadrd nediferencuju, chromozoémy sa deSpiralizuji len
Ciastocne, a dcérske bunky priamo vstupuji do d’alSicho delenia. V kazdom pripade vysled-
kom I. meiotického delenia je vznik dvoch dcérskych buniek, ktoré su sice diploidné v tom
zmysle, ze obsahuji dve sady molekil DNA, ale ide o dvojice sesterskych chromatid, teda
identickych molekil DNA. Meidza II mé priebeh analogicky ako mitdza. Pocas profazy II
chromozémy opit kondenzuju a pripajaji sa k vlaknam nového deliaceho vretienka,
v metafaze II sa usporiadajii do novej ekvatoridlnej roviny (kolmej na pévodntl), v anafaze II
su sesterské chromatidy pritahované kazda k opa¢nému po6lu bunky, a v telofaze II sa zhlu-
kuju pri opacnych péloch, dekondenzuju a tvorbou jadrovych a nésledne membran sa tvoria
samostatné dcérske bunky. Pocet chromozémov v bunke poCas gametogenézy sa teda meni
2n — 4n — 2n — 1n. Na rozdiel od mitézy, produktom ktorej su dve nové geneticky iden-
tické dcérske bunky (maji rovnaky genotyp ako mala materska bunka), meidzou sa vytvaraju
Styri haploidné bunky, ktoré nie st geneticky identické (maja rozdielny haplotyp). Dvojice
homologickych chromozémov, ktoré nesu tie isté gény, ale mozu niest’ rozdielne varianty
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Obr. 7 Schéma segregacie a rekombinacie génov pri meioze. 1) dvojica homologickych chromozo-
mov v interkinéze diploidnej zadrodo¢nej bunky (pelova materska bunka PMC alebo materska bunka
zarodo¢ného vaku ESMC). Jedinec je heterozygotny v génoch 4 a B, ktoré su vo vzajomnej vizbe:
obe dominantné alely (4B) sa nachddzajii na jednom chromozéme, obe recesivne alely (ab) na
druhom. Pre nédzornost' st homologické chromozémy aich Casti zobrazené rdéznymi farbami. 2)
Bivalent tvoreny duplikovanymi homologickymi chromozdémami (4 chromatidy) pocas zygoténu
meidzy I. Chromatidy st spojené v mieste centroméry. 3) Diplotén meidzy I: dve nesesterské
chromatidy sa prekrizili medzi génmi 4 a B a vymenili si medzi sebou useky od miesta prekriZenia az
po teloméry. 4) Stav po telofaze II: vznikli 4 haploidné bunky, z ktorych dve maja pévodnt konstela-
ciu alel (4B a ab) a dve rekombinovanu konstelaciu alel (4b a aB). Alely oboch génov segreguju do
gamét v pomere 1:1, t.j. 50% dcérskych buniek obsahuje dominatnu alelu, 50% recesivnu.

(alely) tychto génov, sa pri meidze rozchadzaju do réznych gamét, tento proces sa oznacuje
ako segregacia chromozoémov resp. génov pri gametogenéze (obr. 7).

Chromozom sa pri meioze teda nerozdeli na jednotlivé tseky, zodpovedajlice jednotlivym
génom, ale sprava sa ako jeden celok. Gény, ktoré sa na iom nachadzaji, sa preto nemoze
vol'ne kombinovat, ale spravaji sa ako jeden stbor. Tomuto javu hovorime viizba génov
(angl. linkage), a subor génov, nachadzajuci sa na rovnakom chromozéme sa oznacuje ako
vézbova skupina. Jedinou moznostou, ako sa mézu génu na jednom chromozéme rekombi-
novat’, je crossing-over. Dvojica nesesterskych chromatid sa medzi dvomi génmi modze
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prekrizit’ aj dvakrat, v tomto pripade sa obnovi pdvodna (nerekombinovanad) konstelécia alel,
takisto moze dojst’ k viacnasobnym prekrizeniam medzi r6znymi dvojicami nesesterskych
chromatid v ramci tetrady. V kazdom pripade pravdepodobnost, Ze medzi dvomi génmi
dojde ku crossing-overu je tym véacsia, ¢im d’alej od seba sa na chromozéme nachéadzaju.
Této skutocnost’ sa vyuziva pri mapovani polohy génov na chromozdémoch. Miesto na chro-
mozoéme, kde sa konkrétny gén (alebo ind nukleotidovd sekvencia) nachadza, sa oznacuje
terminom lokus.

Chromozomova sada sa naopak pri deleni buniek ako celok nesprava. Heterologické
chromozémy sa mozu pri tvorbe gamét dostat’ do dcérskych buniek v 'ubovol'nej kombinécii,
preto gény lokalizované na rozdielnych chromozomoch sa rekombinuju vol'ne. Pri diploid-
nych organizmoch (ku ktorym patri vd¢Sina hospodarsky vyznamnych drevin aj druhov
polovnej zveri) je teda pocet moznych kombinacii chromozémov v gamétach 2" (kde n je
vel'kost’ haploidnej chromozémovej sady). Pri buku alebo smreku, ktoré maja haploidny
pocet chromozoémov n = 12, je teda aj pri zanedbani moznosti rekombinacie génov crossing-
overom moznost’ vytvorenia 2'* = 4096 haplotypovych kombinacii v gamétach, tvorenych
jedinym jedincom

1.3 Geneticka analyza fenotypového znaku

Pod genetickou analyzou rozumieme urcenie spdsobu genetickej kontroly fenotypového
znaku (pocet kontrolujucich génov, ich vzajomné vztahy a vztahy alel a pod.). Zéklady
genetickej analyzy, a tym genetiky ako vednej discipliny vobec, polozil JOHANN GREGOR
MENDEL. Na zédklade zékonitosti, ktoré popisal vo svojom diele Versuche iiber die Pflanzen-
hybriden, je mozné na zaklade premenlivosti fenotypového znaku a jej charakteru vo viace-
rych generaciach urobit’ zavery o géne resp. génoch, ktoré tento znak podmieiiuju. Predpo-
kladom uspesnej genetickej analyzy je maly pocet génov, ktoré znak kontrolujt, a maly resp.
ziadny modifikujuci vplyv prostredia (nededi¢nych faktorov).

Jednotlivé gény a ich alelické varianty nemusia byt z hladiska fenotypu rovnocenné,
fenotypovy prejav zavisi nielen od pritomnosti alel v genotype, ale aj od ich vzdjomného
vzt'ahu (vid’ aj kap. 2.1). Castym pripadom vztahu alel rovnakého génu je tiplna dominan-
cia. Alela, ktort oznacujeme ako dominantni, sa fenotypovo prejavi vzdy, ak je v genotype
jedinca pritomna v homozygotnom ¢i v heterozygotnom stave. Fenotypovy prejav recesivnej
alely je dominantnou alelou u heterozygota potlaceny, moze sa teda prejavit’ len v homozy-
gotnom stave. Pri Uplnej dominancii je teda fenotyp dominantného homozygota a heterozy-
gota totozny, odliSuje sa len fenotyp recesivneho homozygota. Pri neiiplnej dominancii lezi
fenotypova hodnota heterozygota medzi fenotypmi oboch homozygotov (v pripade kvalita-
tivneho znaku sa pouZiva aj termin intermediarita). Specifickym pripadom netiplnej domi-
nancie je aditivita — ak hodnota heterozygota je presne v strede medzi fenotypovymi hodno-
tami oboch homozygotov, nie je mozné rozliSovat’ dominantni a recesivnu alelu, pretoze
ziadna z nich vo fenotype neprevazuje (nedominuje), ale jedna z alel zvySuje fenotypovu
hodnotu, druha nie. Uginky alel sa s¢itavaji. Model aditivity sa uplatiiuje predovsetkym pri
kvantitativnych znakoch. Pri superdominancii heterozygot prevysuje svojim fenotypovym
prejavom fenotypové hodnoty oboch homozygotov. V pripade, Ze sa obe alely heterozygota
prejavia nezavisle na sebe, hovorime o kodominancii.

Mendel vykonaval svoje pokusy s rozdielnymi odrodami hrachu. Odrody pol'nohospodar-
skych plodin sa vytvaraju dlhodobym systematickym umelym vyberom, pri ktorom sa vybe-
raju nostielia ziadacich vlastnosti a pouzivaju pre d’al§ie rozmnoZovanie, zatial' ¢o jedince
vykazujuce akékol'vek odchylky od ziaduceho fenotypu su vylucené, ¢im su z populécie
vyluované aj gény podmienujlice tieto fenotypové odchylky. Variety st teda geneticky
zna¢ne homogénne, tvorené jedincami, ktoré st vo vacsine génov homozygotné. Mendel na
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Systém krvnych skupin Eloveka ABO je kontrolovany jednym génom s tromi alelami. Alely A a B su
kodominantné, alela 0 je recesivna. Genotypy AA a A0 sa teda fenotypovo nedaju rozlisit, ich nositel
ma v oboch pripadoch krvnu skupinu A (prejavuje sa dominancia viohy A nad viohou 0). To isté plati
pre genotypy BB a B0, nositel ktorych ma krvnu skupinu B. Nositel genotypu AB ma krvnu skupinu
AB — vlohy su navzajom kodominantné, teda obe sa prejavia na fenotype. Krvnu skupinu 0 ma len
jedinec, ktory je recesivne homozygotny, teda genotyp 00.

zaklade vysledkov krizenia medzi jedincami rodicovskej (parentilnej) generacie a krizeni
v naslednych (filialnych) generaiach sformuloval pravidla, ktoré popisuji dedi¢nost’ kvalita-
tivnych znakov, kontrolovanych autozomalnymi génmi u diploidnych, pohlavne sa mnozia-
cich organizmov, vztahuju sa teda na lesné dreviny, polovnu zver ¢i ¢loveka samotného
v rovnakej miere, ako na hrach.

Na obr. 8 je znazornené krizenie medzi dvomi jedincami smrekovca, ktoré sa odliSuja far-
bou samicich strobilov. U smrekovca (ale aj smreka) existuju dva farebné varianty* jedince
sa tmavymi (Cervanymi az purpurovymi) samicimi strobilmi a jedince so svetlymi (svetloze-
lenymi alebo zltymi) strobilmi, toto zafarbenie sa d4 nasledne rozoznat’ aj na dozretych
Siskach. Krizenie, pri ktorom sa rodi¢ovské jedince odliSuju v jednom znaku (resp. pri ktorom
sa sleduje odliSnost’ len v 1 znaku) sa oznacuje ako monohybridné. V parentdlnej generacii
(oznacovanej P) krizime dvoch (predpokladane homozygotnych) rodicovskych jedincov
s odliSnymi variantami znaku. Potomstvo (hybridy tzv. 1. filidlnej generacie — F;) vSak bude
vykazovat’ len jeden variant znaku, vSetky jedince nezavisle na ich po¢te budi mat’ cervené
strobily, potomstvo je teda uniformné. Obe reciproké krizenia (t.j. Cervenokvety otec x
zltokveta matka aj Zltokvety otec x Cervenokveta matka) davaju pritom rovnaky vysledok
(pravidlo uniformity a reciprocity). V d’alSej generacii vSak dochadza k fenotypovému
Stiepeniu, opét’ sa objavuju dva varianty znaku. Ak skrizime dva Cervenokveté jedince Fy, v
2. filidlnej generacii F, sa bude vyskytovat’ 75% cervenych jedincov a 25% ZItych jedincov
(pravidlo zakonitého Stiepenia v potomstve hybridov).

Obr. 8 Ilustracia Mendelovych pravidiel dedicnosti fenotypovych znakov. VIavo: dedicnost’ fareb-
nych variantov farby samicich strobilov u smrekovca pri Giplnej dominancii vlohy pre tmavi (Cervent)
farbu, vloha pre svetlu (Zltozelent) farbu je recesivna. Vpravo: schematicka ilustracia segregacie
génov pri tvorbe gamét a ich kombinacie do genotypov v jednotlivych generaciach.
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Mendel nielen overil takyto mechanizmus dedi¢nosti na celkovo 7 fenotypovych znakoch,
ale dokézal intuitivne najst’ spravne vysvetlenie pre jeho mechanizmus. Je potrebné pripome-
nut’, Zze v jeho dobe nebolo ni¢ zndame o DNA ani chromozdémoch, a v§eobecne prijimanou
predstavou o fungovani dedi¢nosti bola tzv. tedria zmieSavania (blending inheritance), podla
ktorej potomstvo vykazovalo vzdy priemernt fenotypovil hodnotu oboch rodi¢ov. Mendel
dosiel k spravnemu néazoru, ze dedi¢nost’ riadia fyzické, samostatné a stale jednotky (termin
»gén® pre tieto jednotky zaviedol az Johansen na zaCiatku 20. storocia, Mendel pouzival
termin ,,dedi¢né faktory*). Kazdy jedinec ma dve takéto jednotky, ktoré mdze byt rovnaké
alebo rozdielne. Pokial' su rozdielne, nemieSaju sa, nevstupujii do Ziadnych vzajomnych
interakcii, ale zachovavaju si svoju integritu. Kazda pohlavna bunka (gaméta) naopak obsa-
huje len jednu ¢istl, nezmieSanu vlohu pre dany znak (pravidlo €istoty gamét; treba pripo-
menut, ze Mendel formuloval svoje pravidla v polemike s tedriou zmieSavania, podla ktorej
sa vlohy od fenotypovo rozdielnych rodi¢ov navzdjom miesajt, vysledkom ¢oho je priemerny
fenotyp potomstva).

Pouzitim dne$nej terminolégie je mozné sformulovat popis mechanizmu dedi¢nosti
jednoduchsie. Rodicovské jedince v parentalnej generacii si homozygotné. V priklade na obr.
9 je otcovsky Cervenokvety jedince homozygot v dominantnej alele, t.j. ma genotyp AA.
Ked’ze na oboch chromozémoch ma v géne 4 dominantna vlohu, je schopny produkovat’ len
pelové zrna s touto vlohou, teda vSetky gaméty maja haplotyp 4. Matersky Zltokvety jedinec
je homozygot v recesivnej alele (genotyp aa), analogicky je teda schopny produkovat len
vajickové bunky s haplotypom a. Nech sa ktordkol'vek samcia gaméta skombinuje
s ktoroukol'vek samic¢ou, vzdy vznike zygota, ktora po otcovi zdedi dominanta vlohu (A4) a po
matke recesivnu (a), teda genotyp potomstva musi byt heterozygotny (A4a). Vsetky jedince
potomstva su teda genotypovo uniformné, a preto musia vykazovat' aj rovnaky fenotyp.
V tomto pripade, ked’Ze vloha pre cervenll farbu je dominantnd, budi mat’ vSetky jedince F;
generacie ¢ervenu farbu strobilov.
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Obr. 9 Kombinacny Stvorec pri monohybridnom krizeni: generacia F, (krizenie medzi dvomi

hybridmi Fy, seda farba) a dva typy spétnych krizeni, t.j. generacia B, (krizenie medzi hybridom F,
a otcovskym resp. materskym jedincom parentalnej generacie; tuéné pismo).

Ak skrizime dva hybridné jedince (F;) navzéjom, pomery v d’alSej (F,) generacii sa zmenia.
Hybridné jedince su heterozygoti (4a). Pri pravidelnej segregacii v pomere 1:1 produkuju
polovicu gamét (je jedno, ¢i samcich, alebo samicich) s dominantnou vlohou (A4) a polovicu
gamét s recesivnou vlohou (a). Pokial’ sa tieto gaméty paruju ndhodne, je pravdepodobnost’
vSetkych 4 moznych kombindcii rovnaka, t.j. 25% (4z + Ao — A4, Az + ao — Aa, az + Ao
— Aa, az + ao — aa). Ked’Ze vloha pre ¢ervent farbu je dominantnd, vSetky jedince, ktorych
genotyp obsahuje asponl jednu dominantnt vlohu (t.j. %4 A4 + 2 Aa = %A ) budi mat
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cervené strobily, recesivni homozygoti (4 aa) budi mat’ zlté strobily. Pri spdtnom krizeni
(backcross; generacia Bj) s Cervenokvetym otcovskym jedincom parentdlnej gneracie bude
vSetko potomstvo cCervenokveté, pretoze vsetky jedince B; musia po otcovi zdedit
dominantnu vlohu (44 x Aa — 50% AA + 50% Aa). Spatné krizenie hybrida F; so ZItokve-
tym materskym jedincom generacie P naopak vyprodukuje 50% cervenokvetych a 50% zlto-
kvetych jedincov. Hybrid F; produkuje polovicu gamét s dominantnou a polovicu
s recesivnou vlohou, recesivne homozygotna matka len gaméty s recesivnou vlohou , teda len
polovica potomstva zdedi dominantnt vlohu (aa x Aa — 50% aa + 50% Aa).

Stiepny pomer 3:1 v generacii F, sa uplatiiuje len pri tiplnej dominancii. Pokial’ st hetero-
zygotné jedince fenotypovo rozoznatelné od oboch homozygotov (pri netiplnej dominancii,
intermediarite alel, resp. pri superdominancii), je fenotypovy Stiepny pomer v F, generacii
totozny s genotypovym, t.j. 1:2:1. V potomstve F, sa teda objavia tri fenotypy, 25% bude
vykazovat’ fenotyp jedného z jedincov P generécie, 25% bude fenotyp druhého z rodi¢ov P
generacie, a 50% fenotyp jedincov F; generacie.

i 3 AAbb % x| ¢ 2aBB £

Ab e aBom
F AaBb %
FixFq 4 AaBb %
= AB Ab aB ab
2 onm o onm onO

AB |AABB| AABb | AaBB | AaBb
Ab | AABb | AAbb | AaBb | Aabb

AaQBb N % % %

% aB AaBB AaBb aa_BB aa_Bb
o & & & | €
ab AaBb Aabb aa_Bb aabb

oo % % £ é»

Obr. 10 Dihybridné kriZzenie

Pri dihybridnom kriZeni sa sleduje dedi¢nost’ dvoch fenotypovych znakov sicasne. Aj
v tomto pripade plati, ze nech si fenotypy rodiCovskych jedincov (P) akékol'vek, generacia
F1 bude uniformna. V d’alsej generacii dochddza ku Stiepeniu v pomere 9:3:3:1. V priklade
na obr. 10 sa jedinci odliSuju vo farbe a tvare samicich strobilov (a nasledne $iSiek). Vlohy
pre tmavu farbu a pre kratke a hrubsie strobily sii dominantné, vlohy pre svetla farbu a pre
prediZzené stihlejsie strobily su recesivne. Ak v parentalnej generacii krizime jedince, ktoré st
homozygotné v génoch kontrolujucich oba znaky (v tomto pripade otcovsky jedinec je domi-
nanty homozygot v géne pre farbu a recesivny homozygot v géne pre tvar strobilu, matersky
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jedinec naopak), potomstvo F; bude uniformné abuke vykazovat dominantny variant
v oboch znakoch (t.j. bude mat’ tmavé kratke strobily, teda bude sa odliSovat od oboch rodi-
¢ov). Po krizeni dvoch jedincov F; medzi sebou sa v potomstve F, objavia 4 fenotypy. 9/16
jedincov bude mat’ tmavé a kratke strobily, rovnako ako jedince F; (jedince s aspoii jednou
dominantnou alelou v oboch génoch, teda 4 B ), 3/16 budu mat’ tmavé ale Stihle strobily,
rovnako ako otcovsky jedinec v parentalnej generacii (4 _bb), 3/16 budi mat’ svetlé krakte
strobily, rovnako ako matersky jedinec v parentdlnej generacii (@aB_) a 1/16 bude mat’ svetlé
a dlh¢é strobily (novy fenotyp, ktory sa v prechadzajucich generdciach nevyskytol, genotypu
aabb). Vlohy jedného alelické¢ho paru sa teda kombinuju nezavisle od vléh druhého alelic-
kého paru. Tuto skutocnost’ vystihuje d’alSie z Mendlovych pravidiel, pravidlo nezavislej
kombinovatelnosti vloh. Toto pravidlo pochopitel'ne neplati pre dvojice génov, lokalizo-
vané na rovnakom chromozome. V pripade vdzby sa gény nekombinuji volne, ale len
v miere rekombinacie umoznenej crossing-overom a zavisiacej od ich vzédjomnej vzdialenosti
na chromozome.

Stiepny pomer 9:3:3:1 v generacii F, pri dihybridnom krizeni vak plati len v pripade
komplementarneho Géinku génov. Uinky génov sa viak mozu vzajomne ovplytiovat’. Tieto
medzigénové interakcie sa oznacuju terminom epistiaza. Predstavme si napriklad pripad, Ze
nejaky produkt (napr. cervené farbivo listu) je syntetizovany z prekurzora v dvoch krokoch:

gén A gén B
prekurzor ~—  medziprodukt ~—  farbivo

Ak dojde k mutécii, veducej k znefunkéneniu génu, v géne A, vébec sa nevytvori medzipro-
dukt, teda niet z Coho syntetizovat’ farbivo, ak d6jde k mutacii v géne B, z medziproduktu sa
nebude vytvarat’ farbivo. Na syntézu farbiva je teda potrebné, aby fungovali oba gény.
Defektna alela sa bude spravat’ ako recesivna (u heterozygota je jedna z dvojice alel funkcna,
teda priebeh reakcie zabezpeci). Vo vsetkych genotypoch, kde je pritomna aspon jedna domi-
nantnd alela v oboch génoch (4_B ) mozu prebiehat’ oba kroky syntézy farbiva, farbivo teda
v liste bude pritomné, list bude cerveny. Ak je jedinec recesivne homozygotny
v ktoromkol'vek géne (aslebo v oboch), je zablokovany prvy alebo druhy krok syntézy (alebo
oba), syntéza farbiva teda neprebiecha a list zostane zeleny. Rozli¢né typy dvojgénovej epi-
stazy a im zodpovedajlice Stiepne pomery su uvedené v tab. 2.

Tab. 2 Stiepne pomery pri réznych typoch epistizy v porovnani s komplementaritou génov

Uginok génov Genotypy

A B A _bb aaB_ aabb
Komplementarita 9 3 3 1
Dominantna epistaza 12 3 1
Recesivna epistaza 9 3 4
Kumulativny ucinok génov 9 6 1
Dvojnasobna dominantna epistaza 15 1
Dvojnasobna recesivna epistaza 9 ‘ 7

Ciel'om genetickej analyzy je prave identifikovat’, kol'ko génov kontroluje dany znak, aké
alelické varianty sau nich vyskytuju, a akym spdsobom ovplyviiuji fenotyp. Pri genetickej
analyze je mozné pouzit’ viacero postupov:

a) kontrolované krizenie resp. samoopelenie

b) analyza rodokmena

¢) analyza vol'noopeleného potomstva zndmeho materského jedinca (spol'ahliva geneticka
analyza je mozna len pri neuplnej dominancii alebo kodominancii).

U ihli¢natych drevin prichadza pri biochemickych a molekuldrnych znakoch do uvahy aj
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paralelnd analyza embryi a endospermov semien. U nahosemennych rastlin je endosperm
haploidny a ma rovnaky genotyp ako vajickova bunka, teda materska gaméta. Existuje teda
moznost’ priameho sledovania segregacie génov v gamétach na zéklade Stiepnych pomerov
fenotypovych variant v endospermoch.

Pri vSetkych postupoch sa skutocné fenotypové Stiepne pomery v potomstve ¢i v rodo-
kmeni porovnavaju s pomermi predpokladanymi na zéklade Mendelovych zdkonov pomocou
Statistickych testov () -test, exaktny binomicky test a pod.). Vzdy sa za¢ina od najjednoduch-
Sej hypotézy kontroly znaku jednym génom. Pokial’ sa tito hypotézu nepodari potvrdit, t.;.
existuju Statisticky vyznamné odchylky pozorovanych Stiepnych pomerov od ocakavanych,
tato hypotéza sa zamietne a sformuluje sa nova hypotéza o kontrole znaku dvoma génmi, atd’.

Kontrolované kriZenie a samoopelenie

Pri kontrolovanom opel'ovani krizime medzi sebou jedince rdéznych alebo rovnakych fenoty-
pov resp. vykonavame umelé samoopelenie a sledujeme, v akom pomere sa jednotlivé feno-
typy objavia v potomstve z kriZzenia. V pripade lesnych drevin spravidla neméame k dispozicii
vysoko homozygotné Cisté linie, musim teda pocitat’ aj s moznost'ou, ze jedince parentdlnej
generacie su v génoch, kontrolujucich znak, heterozygotné.

Priklad 1.3a: V potomstve zo samoopelenia ¢ervenolistého javora mlie€neho (Acer platanoides) sa
naslo 562 Cervenolistych a 438 zelenolistych jedincov. V potomstve zo samoopelenia zelenolistého
jedinca sa nasli vyluéne zelenolisti jedinci. Pri krizeni Cervenolistej a zelenolistej formy bolo v
potomstve najdenych 124 Cervenolistych a 372 zelenolistych jedincov. Aka je geneticka kontrola
farby listu a aké su genotypy rodi¢ovskych jedincov?

Riesenie:

Ak vychadzame z hypotézy, ze farba listov u javora je kontrolovana 1 génom, potom v potomstve
7o samoopelenia méZzeme ocakavat Stiepny pomer 1:0 (ak je rodiovsky jedinec homozygot: A4 x
AA — AA, potomstvo je fenotypovo rovnaké), 3:1 (pri Giplnej dominancii, ak je rodi¢ovsky jedinec
heterozygot: Aa X Aa— 1/44A4 + 1/24Aa + 1/4 aa, pricom dominantni homozygoti A4 a heterozygoti
Aa su fenotypovo rovnaki, teda Stiepny pomer je 3/4:1/4 3:1) alebo 1:2:1 (pri netiplnej dominancii,
ak je rodicovsky jedinec heterozygot: Aa x Aa — 1/444 + 1/24a + 1/4aa, pricom homozygoti 44,
aa a heterozygoti Aa su fenotypovo odlisni). V naSom pripade bol pozorovany Stiepny pomer
562:438 . 1,283:1, Co sa Statisticky vyznamne odliSuje od vsetkych troch teoreticky
predpokladanych Stiepnych pomerov. Preto musime hypotézu o kontrole farby listov jednym
génom zamietnut’.

Pri kontrole 2 génmi najzlozitejSia situacia moze nastat’, ak je rodiCovsky jedinec heterozygot v
oboch génoch. V tomto pripade je genotypovy Stiepny pomer AaBb x AaBb — 1/164AABB +
2/16AABb + 1/16AAbb + 2/16AaBB + 4/16AaBb + 2/16Aabb + 1/16aaBB + 2/16aaBb + 1/16aabb.
Za predpokladu tplnej dominancie a dvojnasobnej recesivnej epistizy mdzeme v potomstve z
takéhoto krizenia (ak je vloha pre Cervenu farbu listov dominantna a vloha pre zelenti farbu
recesivna) ocakavat' Stiepny pomer 9:7=1,285:1 (jedince dominantne homozygotné alebo
heterozygotné v oboch génoch su Cervenolisté, jedince recesivne homozygotné v aspon jednom
géne su zelenolisté). Odchylka pozorovaného Stiepneho pomeru od teoreticky ocCakavaného je
zanedbatelna a Statisticky nevyznamna. Prvé kriZzenie (samoopelenie) je teda vysvetlitelné tymto
modelom za predpokladu, Ze rodicovsky jedinec je genotypu AaBb.

Pri druhom samoopeleni bol rodi¢ovsky jedinec zelenolisty. Ak plati hypotéza odvodena na
zéklade prvého samoopelenia, musi byt genotypu AA4bb, Aabb, aabb, aaBB alebo aaBb. Vo
vsetkych tychto pripadoch akékol'vek samoopelenie moze produkovat’ len jedincov, ktori v aspon
jednom z oboch génov budii homozygotni. Druhé samoopelenie teda neodporuje formulovanej
hypotéze, genotyp rodic¢ovského jedinca vSak nevieme jednoznacne urcit’.

Pri krizeni Cervenolistej a zelenolistej formy bol ziskany Stiepny pomer 124:372~1:3.

Ak cervenolisty rodicovsky jedinec bol genotypu AaBb a zelenolisty aabb, ziskame v potomstve
prave tento pomer (jedinec genotypu AaBb vytvara gaméty 4 typov: AB, Ab, aB, ab, jedinec
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genotypu aabb vytvara len gaméty typu ab. Pri rovnakej Zivotaschopnosti vSetkych gamét budu teda
v potomstve rovnako jednou Stvrtinou zastipené genotypy AaBb, Aabb, aaBb a aabb, z ktorych len
prvy obsahuje obe dominantné alely A aj B, teda 1/4 potomstva bude Cervenolistd a 3/4 budu
zelenolisté. Ziadna ina kombinacia genotypov Gervenolistého jedinca (44BB, AaBB, AABD) a
zelenolistého jedinca (44bb, Aabb, aaBB, aaBb) nevedie k Stiepnemu pomeru 1:3.

Vysledok: na zéklade Stiepnych pomerov farby listu v potomstve je mozné sa domnievat, Ze farba
listu je kontrolovana 2 génmi s uplnou dominanciou a epistatickou interakciou medzi génmi
(dvojnasobna recesivna epistaza), genotyp Cervenolistého rodicovského jedinca je AaBb, genotyp
zelenolistého rodi¢ovského jedinca je aabb.

Analyza rodokmeria

Opacny problém predstavuje identifikacia genotypu konkrétnych jedincov. Predovsetkym
v pripade chovu (psy, zvernicovy chov polovnej zveri a pod.) nas spravidla zaujima, ktoré
jedince si prenasacmi dedicnych choréb ateda predstavuji potencialne riziko pre chov.
Mnohé dedi¢né choroby st podmienené defektnymi alelami, ktoré maji tendenciu spravat’ sa
ako recesivne z dovodu, ktory uz bol uvedeny: u heterozygota je v genotype pritomnd aj
funk¢na alela, ktord spravidla dokaze svoj defektny naprotivok zastpit’. Heterozygot sa teda
fenotypovo (zdravotnym stavom) nijako neodliSuje od homozygota s obidvomi funkénymi
alelami. V pripade, Ze jedinec zdedi obe alely defektné, nema k dispozicii uz tretiu zaloznu
kopiu, ktora by mohla defektné alely zastupit’, dedi¢nd choroba sa teda prejavi. Heterozy-
gotné jedince su teda prenasacmi dedicnej choroby, aj ked’ su fenotypovo zdravé. Z hl'adiska
d’alSej perspektivy chovu je teda ucelné identifikovat’ ich a vylucit’ z d’alSieho rozmnzovania.
Identifikacia na zéklade fenotypu nie je moznd, ale mozné je vyliSit' takého jedince na
zéklade fenotypovych prejavov ich predkov alebo ich potomstva.

Priklad 1.3b: V rodokmeni psa A, ktory je postihnuty vrodenym skratenim spodnej ¢eluste, sa toto
postihnutie vyskytovalo nasledovne:

L B
Eooomﬁ E;a ok _Tal Jelelelnn

SOmo

A

0 - pes, O —fena

B — postihnuty jedinec, [J — zdravy jedinec

Dedi¢na choroba je spdsobena recesivnou defektnou alelou s (short mandible). Ktori jedinci su
jej nositefmi? (Jedincov, ktori su urCite jej nositefmi, oznacte krizikom, jedincov, ktori mozu byt jej
nositelmi, oznacte otaznikom).

Riesenie:

Vloha pre postihnutie je recesivna, teda prejavi sa len v homozygotnom stave. Pes A je teda
recesivny homozygot, recesivny vlohu musel zdedit' od oboch rodi¢ov. Obaja jeho rodicia st
fenotypovo zdravi, ale musia byt nositel'mi alely s. Ak rodi¢ia su heterozygoti Ss, v potomstve sa
vyskytuji genotypy SS, Ss a ss v pomere 1:2:1. U fenotypovo zdravych stirodencov psa A nie sme
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teda schopni rozlisit, ¢i si dominantni homozygoti, alebo heterozygotni prenasaci defektnej alely.
Z rodicov psa 6 je matka 2 postihnuta (genotyp ss), otec 1 zdravy (genotyp SS alebo Ss). Ak by otec
1 bol heterozygot Ss, dalo by sa ocakavat,, ze polovica surodencov psa 6 bude postihnuta (Ss X ss —
50%Ss + 50%ss). VSetci strodenci su vSak fenotypovo zdravi, aj ked po matke 2 musia byt
nositelmi defektnej alely. Je teda je pravdepodobné, Ze otec 1 je dominantny homozygot SS, nie je
teda prenaSacom dedicnej choroby.

Rodic¢ia feny 7 st obaja zdravi. Pri krizeni jej matky 4 so psom 5 objavuje v potomstve 1/4
jedincov s postihnutim (ss). Obaja jedinci 4 a 5 teda musia byt heterozygotnymi prenaSacmi
defektnej alely (Ss). Pre nevlastnych surodencov feny 5 opét plati, Zze nie je mozné rozlisit’
dominantnych homozygotov a heterozygotov. Rovnako toto rozliSenie nie je mozné pri psovi 3,
pretoze okrem feny 7 nemame informacie o d’alSom jeho potomstve.

Vysledok
e L
@@@m 6 O Ha Teloaan

Segregacia biochemického alebo molekularneho znaku v endospermoch ihlicnanov

Ako uz bolo uvedené, na endospermoch je mozné sledovat’ len kvalitativne biochemické
alebo molekularne znaky — pritomnost’ ¢i absenciu konkrétnych fragmentov DNA alebo pro-
teinovych molekul. Elektroforézou (separaciou v elektrickom poli) je mozné rozlisit' frag-
menty DNA na zéklade ich velkosti (dizky) a proteinové molekuly na zéklade ich velkosti,
tvaru a povrchového elektrického naboja (podrobnejsie v kap. 1.3.2). Vzhl'adom na to, Ze
proteiny s priamym vysledkom translacie, ich vlastnosti bezprostredne zavisia od geneticke;j
informacie nesenej prislusnymi Strukturdlnymi génmi. U multimérnych proteinov vSak vzni-
kaja hybridné molekuly, ktoré st kombinaciou produktov dvoch réznych alel (intralokusové
hybridy), niekedy aj dvoch rdéznych génov (interlokusové hybridy). Ich elektroforeticka
mobilita je spravidla intermedidrna medzi mobilitami produktov alel.

Priklad 1.3c:
V endospermoch jedinca smreka obycCajného (Picea abies) boli najdené nasledovné fenotypy
enzymu 6- fosfoglukonat dehydrogenazy:

52 pripadov 51 pripadov
1—2 1
— _3
5=4 —_— 4 _s
6 — 6 — 6
Matersky jedinec Endospermy

Kolko génov kontroluje fenotypovy prejav tohoto enzymu a ktoré alely sa u nich vyskytuju?
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Riesenie:
Teoreticky kazda z frakcii, ktoré sa sucasne vyskytuji v endosperme, mdze byt produktom iného
génu. V endospermoch sa alternativne vykytuju frakcie 1 a 3, frakcie 4 a 5, a frakcia 6.

Frakcia 6 v potomstve nie je premenliva, vyskytuje sa konstantne, je teda pravdepodobné, Ze je
produktom génu nezavislého na géne (génoch), ktory produkuje ostatné frakcie.

Pokial’ by dvojice frakcii 1-3 a 4-5 boli produktmi dvoch réznych génov, mali by sa v pripade
vol'nej kombinacie vloh vyskytovat kombinacie 1/4, 1/5, 3/4, 3/5 v pomere 1:1:1:1 (v pripade
vézby génov by pomer mohol byt odliSny, ale mali by sa vyskytnat vSetky 4 kombinacie). Aj
poloha frakcie 4 presne v strede medzi frakciami 1 a 6 a frakcie 5 v strede medzi 3 a 6 napoveda, ze
ide o hybridni molekulu. Frakcie 1 a 3 su teda produktami dvoch réznych alel samostatného génu,
zatial’ o frakcie 4 a 5 predstavuju medzilokusové hybridy.

Frakcia 2 sa v endospermoch nevyskytuje vobec, na zymograme z diploidného pletiva

materského jedinca ma polohu presne v strede medzi produktami alel 1 a 3, ide teda o intralokusovy
hybrid.
Vysledok: Syntézu 6-fosfoglukonat-dehydrogendazy u smreka kontroluju dva gény, v rychlejsie
migrujucom géne 6-pgdh-A sa vyskytuju dve alely, v pomalSie migrujucom géne 6-pgdh-B jedna
alela. Struktira enzymu je dimérna, jeho molekuly vytvarajii intralokusové aj interlokusové
hybridy.

Dedicnost’ pohlavia a znakov kontrolovanych gonozomdlnymi génmi
Ako bolo spomenuté v kap. 1.1, pohlavné chromozémy su na rozdiel od autozomov
homologické len z malej Casti. V pripade cicavcov je pohlavie ur€ené prave pritomnost'ou
chromozému Y, konkrétne je to lokus SRY (sex-determining region Y), obsahujici gén per
kontrolu syntézy testosteronu, ktory je pre pohlavie urcujuci (t.j. pri roznych aneuploidnych
konstelaciach pohlavnych chromozémov prave pritomnost’ chromozomu Y urcuje, Ze jedinec
bude samcom, t.j. jedince s konstelaiciou XXY bude mat samcie pohlavie). Pri inych
organizmoch mdze byt situacia odliSnd, pohlavie uruje pocet chromozémov X (t.j. jedinec
s konstelaciou XXY bude mat’ samicie pohlavie).

Vicsina génov na chromozome X nema svoj naprotivok na ovel'a kratSom chromozéme
Y. Jedince su teda v takomto géne hemizygotné. Tato skutonost’ ovplyviiuje aj mechanizmus
dedi¢nosti, ktorda sa vtomto pripade neriadi Mendelovymi pravidlami. Potomstvo v F;
nemusi byt uniformé a reciproké krizenia neposkytuji rovnaky vysledok.

Tab. 3 Fenotypové Stiepne pomery v generacii F; pri dedi¢nom postihnuti s gonozomalnou
dedi¢nost'ou

matka otec Fi4
genotyp fenotyp genotyp fenotyp genotyp fenotyp podiel
XX* zdrava XY zdravy XX Q zdrava 0,25
XY & zdravy 0,25
XX Q zdrava 0,25
XY & chory 0,25
XX zdrava XY chory XX Q zdrava 0,5
XY & zdravy 0,5
XX chora XY zdravy XX Q zdrava 0,5
XY & chory 0,5
XX chora XY chory XX @ chora 0,5
XY J chory 0,5
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Aj v pripade pohlavnych chromozoémov plati, Ze defektné mutacie (oznaduju sa X') majt
tendenciu spravat’ sa ako recesivne. Ak je nositelom takejto defektnej mutdcie samec,
poskodenie sa u neho prejavi, ked’Zze na chromozéme Y neméze mat’ dominantnu alelu, ktoré
by vplyv defektnej mutacie prekryla (genotyp X' Y). U samice sa defektna vloha prejavi, len
ak je v nej homozygotna (X'X"), inak je len jej prenasackou (X'X). V potomstve F; teda
mozu nastat’ situacie, uvedené v tab. 3.

Pochopitel'ne, v pripade, Ze ziadny z rodicov nie je prendSacom postihnutia (XX x X7), je
vSetko potomstvo zdravé. Ako je vSak ztab. Xx viditené, krizenie zdravej matky
a postihnutého otca dava iny vysledok nez krizenie postihnutej matky a zdravého otca (teda
reciproké krizenia nie su rovnocenné) a potomstvo v dvoch pripadoch nie je uniformné.

Priklad 1.3d: U psov spbsobuje dediénu svalovu dystrofiu (CXMD; canine X-linked muscular
dystrophy) mutacia génu viazaného na chromozém X (md+). Ktoré jedince v nasledujucom chove su
jeho prenasaémi?

1 2

3
O )
LHl l | Hf [ 1 "11 [
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Riesenie:
Vloha pre CXMD je recesivna, ale viazana na gonozoém X, teda prejavi sa v homozygotnom stave
(md'md") u samic alebo u hemizygotnych samcov (md —). Ked’ze v potomstve paru 6-7 sa vyskytlo
postihnuté potomstvo, jeden z rodi¢ov musi byt prenaSacom. Otec je zdravy, teda nemdze byt ani
nositelom md", teda prenasa¢kou musi byt matka (fena 6). Defektni vlohu musela ziskat' opit od
niektorého zo svojich rodicov, opit jej otec (pes 3) bol zdravy, teda prenasackou musela byt fena 4,
¢o potvrdzuje aj vyskyt postihnutého psa v potomstve paru 3—4. Skutocnost’, Ze ziadny jedinec
v potomstve paru 4-5 nie je postihnuty, eSte nevyvracia moznost, Ze fena 4 mdze byt prenasackou.
Pravdepodobnost, Ze prenasacka bude mat’ so zdravym partnerom 4 zdravé Stenata samcicho pohlavia
je sice nizka (1/16), ale nie nulova. Analogicky aj v pare 1-2 musi byt jeden z partnerov prenasacom,
a ked’Ze pes 1 je zdravy, nostiel'kou defektnej alely musi byt fena 2.
V celom rodokmeni zdravé psy nemodzu byt prenasaémi (ak by boli nositelmi md’, musela by sa
u nich choroba prejavit, kedZe nemézu mat’ na chromozoéme Y zaloznu funkénu kopiu md. Vsetko
samicie potomstvo prendsacky je fenotypovo zdravé, ale medzi fenkami je opdt’ 50% prenasaciek,
ktoré vSak nemozno identifikovat’ ak nemame informaciu o ich potomstve.
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Polygénna dediénost’

Ako je uvedené v kap. 1.1, vztah 1 gén = 1 znak neplati. V mnohych pripadoch mdze gén
sucasne ovplyvilovat’ viacero znakov, ¢o sa oznacuje ako pleiotropny ucinok génu. Naopak,
vacsina kvantitativnych znakov s kontinualnym rozdelenim byva kontrolovana polygénne,
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Priklad 1.3e: Fenotypovu hodnotu hypotetického znaku uréuju 3 gény. Oproti genotypu aabbcc
s fenotypovou hodnotou 0 zvySuje pritomnost’ alely A fenotypovu hodnotu o 0,9 jednotky, alely B
00,75 jednotky a alely C 00,4 jednotky. Aké bude fenotypové rozdelenie v F, generacii, ak
v parentalnej generacii krizime homozygotov s extrémnymi fenotypmi AABBCC a aabbcc pri aditivite,
uplnej dominancii, a dvojnasobnej recesivnej epistaze génov A a B?

Riesenie:

V F; budu zastupené heterozygoty AaBbCc, a to nezavisle na moznych interakcidach medzi alelami
a génmi, teda hybridné potomstvo bude uniformné. V dostaneme nasledovné fenotypy (vysledna
fenotypova hodnota kazdého genotypu (Ph) je dana sa¢tom fenotypovych hodndt za jednotlivé gény),
arozdelenie fenotypovych hodndt (pocetnost’ jednotlivych fenotypov (N) vyplyva zo Stiepneho
pomeru 1:2:1):

genotyp N | aditivita iplna dominancia epistaza
A B C | Ph A B C Ph AB C | Ph

AABBCcC| 1 |18 1,5 (08|41 | 18| 1,5]08 4,1 33 0,8 | 4,1
AABBCe | 2 |18 1,5 (04|37 | 18| 1,5]08 4,1 33 0,8 | 4,1
AABBcc 1 [1,8] L5 0 33 |18]15] 0 33 33 0 |33
AABbCC | 2 [1,810,75] 0,8 [3,35| 1,8 | 1,5]| 0,8 4,1 3,3 0,8 | 4,1
AABbCc 4 |18]075]|04 295 18| 1,508 4,1 3.3 0,8 | 4,1
AABbce | 2 |18]075| 0 [255| 18|15 0 33 33 0 |33
A4bbcC | 1 18] 0 |08 |26 | 18] 0 |08 26 0 08 | 08
AAbbCe | 2 18] 0 |04 |22 | 18] 0 |08 26 0 08 | 08
AAbbce 1 |1,8] 0 0 1.8 1,8 0 0 1,8 0 0 0
AaBBCC | 2 (09| 1,5 |08 |32 |18 ] 15|08 4,1 3.3 0,8 | 4,1
AaBBCc 4 109 1,5 (04 | 28|18 ] 1508 4,1 33 0,8 | 4,1
AaBBcce 2 109 L5 0 24 (1815 0 33 33 0 33
AaBbCC | 4 (090,75 |08 [245]| 1,8 | 1,5] 0,8 4,1 33 0,8 | 4,1
AaBbCc 8 10907504 (205 18| 1,508 4,1 3.3 0,8 | 4,1
AaBbcc 4 (09075 0 |1,65| 18|15 0 33 3.3 0 |33
AabbCC | 2 |09] 0 |08 | 1,7 18] 0 |08 26 0 08 | 08
AabbCc 4 {09 0 0413 |1,8] 0 |08 26 0 0,8 0,8
Aabbce 2 109 0 0 09 (18] 0 0 1,8 0 0 0
aaBBCC | 1 | O | 1,5 |08 (23| 0 |1,5]08 23 0 0,8 10,8
aaBBCe 2 0 1,5 104 |19 0 1,5108 23 0 0,8 | 0,8
aaBBcc 1 |0 | L5 0O |1L,5| 0 1,5 0 15 0 0 0
aaBbCC | 2 | 0 | 0,75 08 [1,55| 0 | 1,5]|08 23 0 0,8 10,8
aaBbCc 4 {0]075]04 1,15, 0 | 1,5]08 23 0 0,8 10,8
aaBbcc 2101075 0 (075 0 | 1,5| O 15 0 0 0
aabbCC 1|0 0 08108 0 0108 08 0 0,8 10,8
aabbCe 210 0 04 04| 0 0108 08 0 08 |08
aabbcc 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

30 30 30

aditivita uplna dominancia epistaza

25 25 25 -

20 - 20 - 20 -

15 15 15

10 - 10 - 10 -

5 H 5 H 5

SN n el olenmnlBN W

005 115225335445 005115225 335445 0051152 25335445

28



teda na kontrole sa podiel'a viacero (niekedy aj niekolko desiatok) génov, z ktorych kazdy
prispieva svojou Castou (ktord nemusi byt pri vSetkych alelach rovnako velkd). V naj-
jednoduchsom pripade sa u€inky jednotlivych alel s¢itavaju (aditivny u¢inok génov). V tomto
pripade sa v F, snarastajicim poctom kontrolujucich génov nezavisle na velkosti ich
ucinkov na fenotyp rozdelenie fenotypovych hodndt priblizuje normalnemu rozdeleniu.
KomplikovanejSie pomery nastavaju, ak niektory z génov vykazuje dominanciu, alebo ak sa
v niektorych dvojicich &i vacsich skupindch génov uplatiiuje epistaza. Uginky génov sa
takisto mozu znasobovat’, v tom pripade hovorime o multiplikacnom efekte.

1.4 Populacna genetika

Populacia je subor jedincov rovnakého druhu, obyvajticich konkrétny biotop v konkrétnom
Case, ktori s schopni sa navzajom medzi sebou krizit.

Populacia je charakterizovand viacerymi vlastnostami (velkost, hustota, dynamika
vyvoja, Struktira, rozptyl atd’.). Tieto vlastnosti ovplyviiuji v znacnej miere vyvoj jej gene-
tickej Struktury. Z genetického hladiska su najdolezitejSimi vlastnostami efektivna vel’kost’,
zavisiaca nielen od pocetnosti populacie, ale aj od miery, v akej sa jedinci populacie
podielaju na jej reprodukcii, a systém reprodukcie, t.j.spdsob odovzdavania genetickej
informdcie z jednej generdcie na nasledujucu.

Geneticku Struktaru populacie definuji podiely jednotlivych genotypov (genotypova
Struktura) a podiely jednotlivych génov resp. ich variantov — alel (alelickd Strukttra), ¢ize
genotypové a alelické frekvencie. Frekvencie sa daji vyjadrit 'ubovolnym spdsobom
(absolitnym poctom pri znamej vel'kosti populdcie, relativnym podielom, percentudlne), ale z
hl'adiska ich pouzitia pre matematické operacie je najjednoduchsie ich vyjadrenie relativnym
podielom, t.j. desatinnym ¢islom (t.j. pocet jedincov genotypu A4 je 20 jedincov v populacii s
poctom ¢lenov 1000, ¢o predstavuje podiel 2%, frekvencia je Py = 0,02). Pri konec¢nom a
nizkom pocte jedincov v populécii a moznosti ogenotypovat’ vSetkych z nich je mozné urcit’
frekvencie genotypov presne, ale spravidla sme odkdzani na vyberové postupy a odhad
genotypovych a alelickych frekvencii z vyberovej vzorky. Frekvencia i. genotypu sa potom
da odhadnut’ ako P(A4;4;)=n(4;A;)/ X X n(ApA;) =n(4;4;)/ N (bodovy odhad), kde

n(4;4;) je pocet jedincov genotypu 4;4; vo vyberovej vzorke (k, / = 1...celkovy pocet alel) a N
je celkovy rozsah vyberu (celkovd pocetnost vSetkych genotypov spolu vo vyberovej
vzorke). Frekvencia i. alely sa ur¢i z podielov genotypov, v ktorych je dand alela zastupena:
p(4;)=P(A4;4;,)+ 2, ; 0,5P(4;4;);j #1i (v genotype homozygota je zastupena len sledovana

alela, v genotype heterozygotov je to vzdy jedna z dvoch, teda '2). Pre urcenie strednej chyby
odhadu sa vychadza zo skutotnosti, ze relativne pocetnosti (frekvencie) maju binomické
rozdelenie. Variancia odhadu premennej s binomickym rozdelenim je vo vSeobecnosti V), =
p(1 — p)/n, stredna chyba je domocninou variancie. Stredna chyba odhadu frekvencie geno-

typu 4id; je teda sp A,4;) = \/P(Al-A j)-[1-P(4;4;)]/ N , stredna chyba odhadu frekvencie

alely 4; je S p(4,) =\/p(Al-)-[1—p(Al~)]/2N (jedince su diploidné, teda vo vyberovom

subore N genotypov je zastupenych 2N alel).

Z hladiska systému reprodukcie mozno rozoznavat' dva typy parovania. Panmixia je
nahodné pérovanie, pri ktorom pravdepodobnost’ spojenia ktorychkol'vek dvoch gamét je
nezavisla od ich poévodu a ich haplotypu. Pre vznik zygoty teda nie je dolezité, aké gény su v
gamétach zastupené. Pre vyber partnera pre parovanie neexistuju Ziadne kritérid, je Uplne
nahodny. Pri vyberovom parovani (angl. assortative mating) naopak takéto kritéria existuja,
jedince, ktoré ich spiiiaju, maju vaésiu Sancu spojit' sa pri reprodukecii, nez jedince, ktoré ich
neplnia (napr. stromy, kvitnice v rovnakej dobe, maju vyssSiu Sancu vzdjomného opelenia nez
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Priklad 1.4a Vo vzorke jedincov analyzovanych v populacii smreka oby€ajného v NPR Zadna Polana
sa nasli nasledovné pocty genotypov v géne pre jadrovu glutamat-oxaloacetat-transaminazu (Got-B):
22 ks Got-B;B4, 58 ks Got-B;B,, 102 ks Got-B,B,, 2 ks Got-B,Bs. Aké si odhadované frekvencie
genotypov a alel v géne Got-B v tejto populacii a aké su stredné chyby tychto odhadov?

Riesenie: Celkovy rozsah vyberovej vzorky je 22+58+102+2=184 jedincov. Zastipenie genotypov je
nasledovné:

Got-B;B; P(B;B;) =22/184=0,1196

Stredna chyba tohto odhadu je sp(p g ) = \/0,1 196-(1-0,1196)/184 =0,0239

Got-B,B; P(B,B>) = 58/184 = 0,3152+0.0342
Got-B>B; P(B>B>) = 102/184=0,5543+0.0366
Got-B>B; P(B>B;3) =2/184 =0,0109+0.0077

Podiely alel:
Got-B;: py =0,1196 + 20,3152 = 0,2772

Stredna chyba tohto odhadu je Sp(B) = \/0,2772 -(1-0,2772)/(2-184) =0,0233

Got-B;: p, =0,5543 + 20,3152 + /20,0109 = 0,7174+0.0235
Got-Bs: ps = 20,0109 = 0,0054+0,0038

stromy, ktoré su fenologicky asynchronne). Kritériom vyberu moze byt aj pribuzenstvo, pri-
buzenské kriZenia sa oznacuje aj terminom inbreeding. Extrémnym pripadom pribuzenského
kriZzenia je autogamia (samoopelenie resp. samooplodnenie). V redlnych populdciach sa
samozrejme vyskytuja prechody medzi oboma extrémami.

Zékladnou zakonitostou, ktord popisuje prenos genetickej informacie medzi genera-
ciami v panmiktickej populéacii, je Hardy-Weinbergov zikon, podla ktorého gameticka
konstiticia populacie (t.j. zastapenie jednotlivych alelickych variant v gamétach) je z genera-
cie na generaciu konStantnd, ak v populacii neposobi Ziadny z faktorov, ktoré tento stav mozu
zmenit’: selekcia, mutacie, migracia a geneticky drift. Staci jedna generacia nahodného paro-
vania, aby sa ustanovili aj konsStantné podiely jednotlivych genotypov, ktoré zodpovedaju
binomickému (pri 2 alelach) resp. multinomickému (pri viacerych alelach) pravdepodobnos-
tnému rozdeleniu.

Je potrebné pripomenut, ze Hardy-Weinbergov zakon popisuje idealizovany stav popula-
cie, vztahuje sa na autozomalne lokusy, a plati len v efektivne nekonecne velkych popula-
ciach za predpokladu oddelenych generécii.

Platnost’ Hardy-Weinbergovho principu moZzno najjednoduchsie demonstrovat’ na priklade

génu s dvoma alelami:
Ak v generécii ¢ je v populdcii zastipend dominantna alela 4 s frevenciou p a recesivna alela
a s frekvenciou g, mozno zastipenie genotypov v generdcii ¢ + 1 urcit’ na zaklade najjedno-
duchsich zakonitosti kombinatoriky. Predpokladom je, Ze geneticka Struktira oboch pohlavi
je rovnaka (t.j. alelické frekvencie sa neodliSuju medzi pohlaviami: pz = po; q3 = g¢). Prav-
depodobnost’ vzniku dominantne homozygotného genotypu A4, t.j. pripad, ak sa do zygoty
spoja dve gaméty, ktoré su nositel’kami dominantnej alely 4, je ps *x po = p°. Analogicky,
pravdepodobnost’ vzniku recesivne homozygotného genotypu aa je gz % go = ¢>. Pravdepo-
dobnost” spojenia dvoch genotypovo rozdielnych gamét s alelami 4 a a do heterozygotne;j
zygoty Aa je ps X qo+ po X qa = 2pq. Rozdelenie frekvencii genotypov v naslednej generacii
(t+ 1) je teda binomické: p* A4 : 2pq Aa : ¢* aa.

Ked’ jedinci generacie ¢ + 1 dorasti do reprodukéného veku, zacn vytvarat haploidné
gaméty. Dominantni homozygoti A4, zastGpeni v populécii podielom p? tvoria len gaméty s
dominantnou alelou 4. U heterozygotov Aa, ktori st v populécii zastipeni podielom 2pq,
dochadza ku segregécii alel v pomere 1:1 (za predpokladu, Ze ide o autozomalny lokus), teda
polovica gamét, ktoré vytvaraju, bude obsahovat’ dominantnu alelu 4 a druha polovica rece-
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siviu alelu a. Podiel gamét s dominantnou alelou preto bude p* + % 2pg = p* + pg =
p(p + q). Analogicky, recesivna alela bude zastupena vo vSetkych gamétach produkovanych
recesivnymi homozygotmi aa (podiel ¢%) a v polovici gamét produkovanych heterozygotmi
Aa, teda podiel gamét s recesivnou alelou preto bude ¢* + 2 2pg = ¢* + pg = q(p + q). Ak st
v populécii zastiipené len alely 4 a a, sucet ich frekvencii je 100%, teda p + ¢ = 1, ¢oho
dostavame opét’ frekvencie px1 = p; gx1 =q.

Pre prehl'adnost’ je mozné cely mechanizmus popisat’ tabelarnou formou (tab. 4)

Tab. 4 Schéma zmien alelickych a genotypovych frekvencii v panmiktickej rastlinnej populécii.

Generacia Genotypové frekvencie Frekvencie alel v gamétach
AA Aa aa |Spolu A a Spolu
0 P H Q 1
p= q=
Ppay + %Hpa) | VaHpa) + Qaa) 1
1
p? 2pq q
; ! l ! 1
g;orggglovane 100% A| 50% A + 50% a |100% a
Puaay *+ 7aHipa) = | Quaa) *+ 72 Hina) =
P~ (an) +21/2 209aa) | 9" (aa) +21/2 2pqsa)
=p°+pq =q°+pq 1
=p(p*+q)=p | =q(p*+q)=q
2 p? 2pq q 1
o~ IETH
D p x ? pxq
A =p =pPq
AA Aa

gxp qxg]
=PpPg =q
Aa aa

Obr. 11 Ocakavané podiely potomstva pri ndhodnom parovani gamét

Tento popis mechanizmu reprodukcie je akceptovatelny u rastlin, kde samcie gaméty
(presnejSie samcie gametofyty, teda pelové zrnd) sa volne pohybuju v priestore a nahodne
dopadnt na samiciu pohlavnu bunku. V pripade Zivocichov je vSak takyto popis krajnym
zjednoduSenim, v tomto pripade sa paruju nie haploidné gaméty, ale diploidné dospelé orga-
nizmy. Aj tu vSak plati, Ze pravdepodobnost’ parovania dvoch genotypov je Uimerna ich
zastipeniu v populécii (t.J. oCakavana frekvencia genotypovej kombinacie je rovna sucinu
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frekvencii genotypov; obr. 12). Pri popise panmixie v Zivo¢iSnej populacii a dohade ocakéva-
nych podielov alel a genotypov je potrebné zohl'adnit’ zastipenie genotypov v rodicovskej
generacii a genotypové Stiepne pomery pri jednotlivych typoch krizenia (tab. 5).

Tab. 5 Schéma zmien alelickych a genotypovych frekvencii v panmiktickej zivo¢i$nej populdcii.

Genotypové frekvencie rodicov Alelické frekvencie
AA Aa aa A a
Generacia 0 P H Q p=P+H/2 | q=Q+H/2
Krizenie |Frekv Genotypoveé frekvencie potomstva
AA x AA |P° =4 0 0
AA x Aa |2PH Y, 2PH Y% 2PH 0
AA xaa |2PQ 0 2PQ 0
Aa xAa |H Vol Yo VaH?
Aa xaa |2QH 0 %2 2QH 2 2QH
aaxaa |Q° 0 0 Q°
3 PP+PH+YH | PH+2PQ+QH+Y%H’ | Q*+QH+ViH’

=(P+V4H)*? =2(P+YH)(Q+2H) =(Q+%H)? | pP+%2pq | ¢*+V2pq
Generécia 1 =p? =2pq =q° =p’+pq=p | =q"+pq=q
Krizenie |Frekv Genotypové frekvencie potomstva
AA x AA |p°.p° o' 0 0
AA x Aa |2(p°.2pq) 2p°q 2p°q 0
AA xaa |2(p°.9%) 0 2p°q° 0
Aa x Aa |2pq.2pq Pq’ 2p’q? pq’
Aa xaa |2(2pq.q°) 0 2pq° 2pq°
aaxaa |q°.¢° 0 0 q

b3 p+20°q+p’q” | 2(0°q+20°q"+pq’) | pPa+2pgP+q’
=p°(P*+2pq+q") | =2pq(p+2pq+q’) | =q°(p*+2pq+q") | ,
=p~1 =2pq-1 =q~1 p*+%22pq | q°+2:2pq

Generécie|1 2 =p? =2pq =q° =p*+pq=p | =q"+pq=q

Z oboch tabuliek je zrejmé, ze staci jedna generacia nahodného kriZenia, a v populécii sa
nezavisle na vychodiskovych frekvenciach genotypov (P, H, Q) ustali konStantnd genotypova
Struktira, v pripade bialelického lokusu p® homozygota A4, 2pg heterozygotov Aa a g
homozygotov aa. Tuto Struktiru vSak moZzno rozsirit' na gén s 'ubovolnym poctom alel:
frekvencia Tubovolného homozygota je pi, frekvencia Pubovolného heterozygota 2pip;.
Takisto sa v populécii udrziava konstatnd alelicka Struktura, alelické frekvencie takisto zosta-
vaji nemenné. Tato konstantnost’ alelickej a genotypovej Struktiury je dovodom, preco sa
panmixia spravidla berie ako Standard, voc¢i ktorému sa porovnava geneticka Struktira realnej
populacie. Predpokladom absencie zmien je, Ze parovanie v populdcii je ndhodné (teda
neexistuje zZiadna preferencia pri vybere partnera), vSetky genotypy st rovnako Zivotaschopné
a rovnako plodné (t.j. v populdcii neprebieha ziadna selekcia), ze nedochddza k zmenam
identity génov (muticidm), k prenosu génov z inych populacii (migracii) a Ze populacia je
dostato¢ne vel’ké na to, aby odolavala ndhodnym zmenam (genetickému driftu), pretoze len
vo velkej populacii sa skuto¢né podiely genotypov priblizujii o€akdvaniam zalozenym na
binomickych (multinomickych) pravdepodobnostiach.

KomplikovanejSia je situdcia v pripade gonozomdlnych génov. Ak sa jedna o gén,
lokalizovany v heterologickej Casti pohlavného chromozému Y, dedi sa vylucne otcovi (v
pripade cicav€ieho typu dediCnosti pohlavia), apri absencii evoluénych mechanizmov
zostava jeho frekvencia konStantna. Pri géne viazanom na chromozém X sa moze dedit’ od
oboch rodicov (obr. 13).

Gény viazané na chromozém X sa vyskytuju u homogametického pohlavia (v pripade
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P AA

PH

P AA AAXAA AAxAa
0,5 AA+0,5 Aa

PH QH

AaxAA Aaxaa
0,5AA+0,5Aa 0,5Aa+0,5aa

QH
aaxAa
0,5Aa+0,5aa

Obr. 12 Pravdepodobnosti vzniku jednotlivych genotypovych rodicovskych kombinacii a zastupenie
genotypov v ich potomstve

R AO

PR
CAAXIAD
0,50AA+0,53A0

HR HS
QAax3A0 QAaxdal
0,259AA+0,2592Aa 0,2592Aa+0,25%aa
+0,255A0+0,255a0 +0,255A0+0,257a0

QS

Qaaxdal
0,5%aa+0,57a0

Obr. 13 Pravdepodobnosti vzniku jednotlivych genotypovych rodicovskych kombindcii a zastipenie
genotypov v ich potomstve pri gonozomalnych génoch
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cicavcov samice) v 2 exemplaroch, zatial' ¢o u heterogametického pohlavia len v jednom,
teda samice prispievaju k frekvencii génu v populdciami dvomi tretinami, samce jednou
tretinou. Ak pri bialelickom lokuse budu genotypové frekvencie u samic P homozygotov 44,
H heterozygotov Aa a Q homozygotov aa, zatial' Co frekvencia hemizygotov 4 bude R a
hemizygotov a bude S, potom frekvencia alely 4 u samic je py= P + H/2, u samcov p,, = R
(analogicky ¢qr = O + H/2; g, = S). Vzhl'adom na rozdielny prispevok samic a samcov
k alelickym frekvenciam bude zastipenie alely 4 v celej populécii

P=%pr+ s pw="52p; + pu)="5(2P + H + R)

(analogicky g = 520 + H + 9)).

Samce s chromozémovou konsteldciou XY dedia chromozém X od matky a Y od otca.
Gény viazané na gonozdém X teda moze zdedit’ len od matky, teda frekvencia alely v samcom
potomstve je rovna frekvencii u samic v rodi€ovskej generéacii (p’ = ps; g’m = qy). Samice
(XX) ziskavaju jeden chromozoém X od matky, druhy od otca, teda nezavisle na pomere
pohlavi frekvencia alely v sami¢om potomstve je priemerom frekvencii v oboch pohlaviach
rodi¢ovskej generacie (p’r =2( pr + pm); q’r=72( qr + gm)). Priemerna frekvencia sa teda
nemeni, ale frekvencia v rdmci pohlavi osciluje okolo rovnovaznej frekvencie a pomerne
rychlo sa k nej priblizuje (obr. 14).

1
0.9
0.8
0.7
0.6 —
0.5 8
0.4 AN B Q
0.3 1 N~
0.2
0.1 1

0 T T T T

0 2 4 6 8 10

generacia

p(A)

Obr. 14 Vyvoj frekvencie alely viazanej na X chromozém u samcov a samic v panmiktickej populdcii.

Analogicky mozno ilustrovat’ vyvoj genotypovej Struktiry autogamnej populécie. V prvej
generacii je zastupenych P dominantnych homozygotov A4, H heterozygotov Aa a Q rece-
sivnych homozygotov aa. V populécii prebieha pri rozmnozovani vylu¢ne samoopelenie, t.j.
kazdy jedince sa krizi len so sebou samym. U homozygotov samoopelenie produkuje vzdy
homozygotné potomstvo rovnakého genotypu. U heterozygotov vSak dochadza k Stiepeniu v
zmysle Mendelovych zakonov: ked’Ze heterozygot produkuje dva typy samcich aj samicich

Seneracia AA Aa
1

2
3
4
5

a]

Obr. 15 Schéma vyvoja genotypovej struktiry populacie obligatoérne autogamného organizmu
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gamét (gaméty s dominantnou a s recesivnou vlohou) a gaméty sa do genotypov potomstva
kombinuju ndhodne, tento typ samoopelenia produkuje Stvrtinu dominantnych homozygotov,
Stvrtinu recesivnych homozygotov a len polovicu heterozygotného potomstva. Aj ked
alelickd Struktira populacie zostdva rovnaka, genotypova Struktura sa na rozdiel od panmixie
meni. Podiel heterozygotov exponenciélne klesa vzdy na polovicu podielu v predchadzajuce;j
generacii (obr. 15). Populécia sa rozpada na zmes homozygotnych ¢istych linii.

Tab. 6 Vyvoj genotypovej Struktary populdcie obligatérne autogamného organizmu

Genotypové frekvencie

AA Aa Aa
Generacia 0 P H Q
Gaméty 1,0A 0,5A+05a 1,0a
Genotypy potomstva P AA HI4 AA + HI2 Aa + H/4 aa Qaa
Generécia 1 P+ Hi4 HI2 Q+Hi4
Gaméty 1,0A 0,5A+05a 1,0a
Genotypy potomstva P+ H/4 AA HI8 AA + H/4 Aa + HI8 aa Q+ H/4 aa
Generacia 2 P+3/8H Hi4 Q+3/8H
Gaméty 1,0A 0,5A+0,5a 1,0a
Genotypy potomstva P+ 3/8 HAA H/16 AA + H/8 Aa + H/16 aa Q+3/8 Haa
Generacia 3 P+7/16 H HI8 Q+7/16 H

1.4.1 Mechanizmy selekcie

Pod selekciou (vyberom) rozumieme zmeny zastupenia génov vyplyvajice z rozdielnej
zivotaschopnosti ¢i plodnosti ich nositel'ov (prirodny vyber), alebo z rozdielnych vlastnosti
hospodarsky ¢i inak dolezitych pre cloveka (umely vyber). Prirodny vyber je jednym zo
zakladnych faktorov evolucie. Jedinci, ktori s optimdlne prispdsobeni danému prostrediu
maju vacsiu Sancu dozit’ sa reprodukéného veku. Miera, v akej sa ich gény uplatnia pri utva-
rani naslednej generacie, zavisi od ich plodnosti (ktora je dand mnozstvom produkovaného
potomstva resp. produkovanych gamét, schopnost'ou parovania a d’alSich faktorov). Frekven-
cia génov, ktorych nositelmi su vysoko zivotaschopni a plodni jedinci sa teda v populacii z
generacie na generdciu zvySuje, naopak gény ostatnych jedincov z populacie v priebehu
generacii ubudaju. Celkova vyslednica zivotaschopnosti a plodnosti sa oznacuje ako rela-
tivna biologicka zdatnost’ jedinca (Casto sa aj v slovenskej literature pouziva anglicky
termin fitness) a mozno ju definovat’ ako relativnu schopnost’ genotypu odovzdavat svoje
alely do d’alSich generacii.

Umely vyber je zdkladnou metddou Slachtenia. Jeho dopad na genofond populacie je
rovnaky ako u prirodného vyberu, ale kritériom tu nie je Zivotaschopnost a plodnost, ale
znaky, ktoré st pre ¢loveka vyznamné z hospodarskeho ¢i iného hl'adiska.

Podiel jedincov konkrétneho genotypu, ktoré st v kazdej generacii z populacie v désledku
selekcie vylucené, oznaCujeme ako selekény koeficient s. Ak s = 0, ide 0 maximalne Zivota-
schopny a maximalne plodny genotyp.Pri s = 1 ide o genotyp, ktorého vSetci nositelia st z
populacie vyluceni este pred dosiahnutim dospelosti alebo st neschopni reprodukcie.

Efekt selekcie je mozné merat’ zmenou frekvencie alel za jednu generaciu
Aq = q:+1 — q: Selekcia mozZe za urcitych okolnosti viest’ k ustaleniu rovnovahy, t.j. k situa-
cii, ked’ sa frekvencie alel d’alej nemenia (Ag = 0).
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Kompletna eliminécia recesivnych homozygotov
Pri kompletnej eliminacii recesivnych homozygotov su selekéné koeficienty nasledovné:
S44 :SAQZO, Saa = 1.

NajcastejSou pri¢inou totalnej selekcie su tzv. letalne alely, ktoré podmienuju vyskyt
celého radu dedi¢nych chordb. Vznikajii najcastejSie poSkodenim génu mutéciou, ktorad
sposobi, ze produkt génu (enzym) nie je schopny plnit’ svoju biochemicka funkciu. Pokial’
ide o enzym, ktorého funkcia je pre organizmus Zivotne ddlezita, nositel’ poSkodeného génu
nie je schopny prezit. Letalne alely maju tendenciu spravat’ sa recesivne. Ak jedinec ziska od
oboch rodicov poSkodenu alelu a (homozygot aa), neprodukuje funkény enzym, teda v
niektorom S$tadiu vyvoja (spravidla skoro) odumrie. Ak jedinec aspon od jedného z rodicov
ziska funkény gén A4 (heterozygot Aa alebo homozygot AA), jeho Zivotné funkcie nie st
narusené, teda preziva.

Ubytok frekvencie letélnej alely za 1 generdciu mozno vypoditat’ ako Aq = g/(1 + g)—q =
[g—q(1+q)]/(1 + q) = —q* /(1 + ). Rychlost’ poklesu frekvencie je teda priamo umerna
Stvorcu frekvencie alely — ak je vychodiskové frekvencia vysoka, pokles je rychly, ak sa
frekvencia pohybuje raddovo na Grovni 1% alebo 1%o, pokles sa prakticky neda pozorovat’ ani
cez viacero generacii. Rychlost’ poklesu frekvencie recesivnej alely je maximalna pri inter-
mediarnych frekvenciach (¢ = 0,6)Rovnovaha sa v populacii nemoze ustalit’, resp. moéze sa
nastolit’ pri teoreticky nekonecnom pocte generacii kompletnou eliminéciou recesivnej alely
(g =0ak —¢* /(1 + g) = 0, rieSenim tejto rovnice dostaneme ¢ = 0).

Tab. 7 Vyvoj alelickych a genotypovych Struktir pri kompletnej elimindcii recesivnych homozygotov

Generacia Genotypové frekvencie Frekvencie alel v gamétach
AA Aa aa Spolu A a Spolu

0 P H 0 1 p=P+H/2 q=0+H/2 1
1 — zygoty
pred P’ 2pq q 1
selekciou
1- po 2 2
eliminacii aa p 2rq 0 P2rg

. Pl +2pq) + 0/(p*+2pq) +
1 —nové Y 2nal(0*200) = Vs 2pal(p*+2pa) =
frekvencieu 5, 5 5 /22 pq/(p qu) 2 2pq/(p ; Pq)

. PP +2pq) 2pq/ (p+2pq) 0/(p™+2pq) 1 @ +pg) (p™+2pq) (0+pg)(p~+2pq)
dospelych o / = ol 1
jedincov =plp+q)plp2q) = paiplp +24)

=1/1+q) =q/(1+q)
2 U(+g)  2g/(1+q)  ¢ll+q) 1
q 1

09 4
08 -
07 4
06 |
05 -
04 4
03 |
02 4
0.1

e —

0 e

generacia

Obr. 16 Vyvoj frekvencie recesivnej alely pri
kompletnej eliminacii recesivnych homozygotov
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Priklad 1.4.12: p=0,8;g=0,2

Riedenie:
Generacia Genotypové frekvencie Frekvencie alel v gamétach
AA Aa aa Spolu A a Spolu
P q
0 0.8 0.2 !
1 - zygoty P 2pq q
pred =0,8" =2-0,8-0,2 =0,2° 1
selekciou =10,64 =0,32 =0,04
1 -po P’ 2pq 0 P*+2pq
eliminacii aa 0,64 0,32 = 0,96
L - nove P0*+2pq) | 2pg/(p*+2pq) | 0/(p*+2pq)
frekvencieu | v - 0,667 +% 0,333 0+ 20,333
dospelych =0,64/0,96 =0,32/0,96 =0/0,96 1 ~ 0.833 —0.167 1
S =0,667 =0,333 =0 ’ ’
jedincov
) 0,833* | 2-0,833-0,167 0,167° ]
= 0,694 =0,278 =0,028

Parcialna selekcia proti recesivnym homozygotom

Pri parcialnej selekcii proti recesivnym homozygotom st selekéné koeficienty nasledovné:
S44 =S40 =0, 0 <s, < 1. Pre zjednoduSenie oznacme selekény koeficient recesivnych homo-
zygotov ako s. Ak frekvencia recesivnych homozygotov pred selekciou je ¢?, ich ubytok z
populaiczie v dosledku selekcie je —sq’, v populacii ich po selekcii teda zostiva
(I-9)q"

Parcidlna selekcia je podstatne CastejSim a z biologického hl'adiska vyznamnej$im pripa-
dom. Funkéné produkty réznych alel rovnakého génu moézu mat’ v dosledku rozdielnej
Struktury rozdielne vlastnosti, enzym produkovany jednou alelou mdéze mat’ optimum svojej
funkcie v urcitych podmienkach (pH, teplota atd’.), produkt inej alely v inych podmienkach.
Okrem toho, celkova fitness jedinca nie je vysledkom uc¢inku jediného génu (s vynimkou
letalnych alel), ale celého suboru génov, teda nevhodny genotyp v jednom géne moze byt
kompenzovany vhodnym genotypom v inych génoch. Priemernda fitness konkrétneho geno-
typu teda spravidla nebyva rovnd 0 alebo 1 ako pri totalnej selekcii, ale je umerna miere,
akou sa dany gén podiela na celkovej fitness jedinca. Parcidlna selekcia je teda hlavnym
mechanizmom adaptacie na podmienky prostredia, z generacie na generaciu sa v jej dosledku

Tab. 8 Vyvoj frekvencie recesivnej alely pri parcialnej selekcii proti recesivnym homozygotom

Generécia Genotypové frekvencie Frekvencie alel v gamétach
AA Aa aa Spolu A a Spolu

0 P H (0] p=P+H/2 q=0+H/2 1

1 - zygoty P 2pq q 1

pred

selekciou

1-po P g (-5 1-sq°

selekcii

1 —nové Pl =sq®) 2pql(1-sq®) (1 —s)q*/ 1 Pl=sg)+ (=g /(1 —sq)) +

frekvencie u (1-s¢°) V5 2pql(1-sq”) = V5 2pql(1-sq*) =

dospelych @+ p)(1 = sq)= (q-sqtpg)/(1-sq°) 1

jedincov =p(p + /(1 —sq°) = q(prq—sq)/(1-sq°)
=p/(1-s¢’)  =q(1-sq)/(1-sq)

2
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1 3 5 7 9 11 13 15 17 19

generacia generacia

Obr. 17 Vyvoj frekvencie recesivnej alely pri parcidlnej selekcii proti recesivnym homozygotom v
zavislosti na vychodiskovej frekvencii (vlavo) a selekénom koeficiente (vpravo)

Priklad 1.4.1b: p=0,2,¢=0,8, 5., = 0,6
Riesenie:
Generacia Genotypove frekvencie Frekvencie alel v gamétach
AA ‘ Aa | aa Spolu A a Spolu
0 p=02 =08 1
1 - zygoty p’ 2pq q 1
pred =02> | =2.02.08 =0,8’
selekciou =0,04 =0,32 =0,64
1 -po P 2pq (1-s)g> | 0,04+0,32+
selekeii 0,04 0,32 (1-0,6).0,64 +0,256
=0,256 =0,616
1 — nové 0,04/0,616| 0,32/0,616 |0,256/0,616 1 0,065+ 20,519 | 0,416+ 0,519
frekvencie | =0,065 =(,519 =0,416 =0,324 =0,676
u dospelych 1
jedincov
2 — pred 0,324* (2.0,324.0,676| 0,676’ 1
selekciou =0,105 =0,438 =0,457

zvysuje zastipenie alel, ktoré st pre konkrétne podmienky prostredia optimalne. Opét plati,
ze alely, ktoré st pre dané prostredie menej vhodné, maju tendenciu spracat’ sa recesivne, t.].
znizena fitness sa prjevi len pri homozygotnom genotype, pretoze ak jedinec asponl od
jedného z rodicov ziska optimalnu alelu, jeho biochemicky mechanizmus funguje bez naru-
Senia.
Zmenu frekvencie selektovanej alely za 1 generaciu mozno urcit’ ako

Aq = q(1 —s)/(1 =s¢°) — g = [q(1=s9) = q(1=sq) (1 —5¢°) = ~sq’(1 - q)(1 = 5") =
—spq“/(1 — sq”). Ubytok je teda rychly len pri silnej selekcii (vysoky koeficient s) a pri
nepriaznivom vychodiskovom stave populacie (vysoka frekvencia g).

Parcialna selekcia proti dominantej alele

V tomto pripade je selekény koeficient pre recesivne homozygotny genotyp nulovy, selekcia
prebieha proti dominantnym homozygotom a heterozygotom (s, = 0; 0 < s4y4 < 1;
0 < s4, < 1). Ak predpokladame uplnti dominanciu (t.j. fitness dominantného homozygota a
heterozygota je rovnakd), prebieha selekcia rovnakou intenzitou proti genotypom AA aj Aa,
t.j. S44 = S4q (pre zjednodusenie ho oznacme s). Ak frekvencia dominantnych homozygotov
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pred selekciou je p? a heterozygotov 2pg, v populdcii po selekeii zostava podiel jedincov 1 —
s’ +2pg)=1-spp +29)=1-s(1—q)(1 +q) =1 -5+ 54",

K tomuto typu selekcie dochadza, ak je dominantnd alela z hl'adiska Zivotaschopnosti
nevyhodna (napr. gény podielajice sa na kontrole syntézy atraktantov pre hmyz ¢i inych
Skodcov — ich nefunkéné alelické varianty budu recesivne, ale z hladiska prezivania jedincov
vyhodné). Totéalna selekcia proti dominantnej alele (s = 1) vedie ku kompletnej eliminacii
dominantnej alely hned’ v prvej generacii (p = (1-s)p/(1-s+sq”) = (1 — 1)p/(1-s+sq”) = 0).

Narast frekvencie recesivnej alely za 1 generaciu mozno urcit’ ako
AQ = q(l—s+sq)/(l—s+sq2) —q=[q(1=s+tsq) — q(l—s+sq2)]/(l—s+sq2) = spg’/(1-s+sq°). Tento
typ selekcie takisto nevedie k ustaleniu rovnovahy (s vynimkou pripadu s = 1).

Tab. 9 Vyvoj frekvencie recesivnej alely pri parcialnej selekcii proti dominantne;j alele

Generacia Genotypové frekvencie Frekvencie alel v gamétach
AA Aa aa Spolu A a Spolu
0 p q 1
1 - zygoty r 2pq q 1
1 —po (I-s)p° (1-s2pq ¢  l-s+sq’
selekcii
1 —nové (-s)p”  (1-s)2pq/  ¢°/ 1 (=s)p*/(1=stsqg) + ¢ /(1=s+sq”) + Va(1—
frekvencieu (1-s+sq?) (1-s+sq”) (1-s+sq®) Va(1=s)2pg/(1=stsq®)  s)2pq/(1-s+sq*) =
dospelych = (1-s)p/(1-s+sq”)  q(1-s+sq)/ (1-s+sq”) 1
jedincov
2
s =05
q 1

s=0,3

s =0,1

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19

generacia generacia

Obr. 18 Vyvoj frekvencie recesivnej alely pri parcialnej selekcii proti dominantnej alele v zavislosti
na vychodiskovej frekvencii (vl'avo) a selek¢nom koeficiente (vpravo)

Parcialna selekcia pri aditivite génov
O aditivite hovorime, ak je fitness heterozygota presne priemerom oboch homozygotov.
Selekcia prebieha proti heterozygotom s polovi¢nou intenzitou neZ proti jednému z homozy-
gotov (544 =0, 0 <s4, <1, 540 = 2544). Ak selekény koeficient s,, pre zjednodusenie ozna-
&ime s, a frekvencia homozygotov aa pred selekciou je ¢” a heterozygotov 2pg, v populacii
po selekcii zostava podiel jedincov 1 —sq” — Yas.2pg) = 1 —s(q” + pg) = 1 — sq.

Aditivny model je zdkladnym modelom selekcie, z ktorého vychadzaji zakladné koncep-
cie kvantitativnej genetiky a Slachtenia vyberom. Pri kvantitativnych fenotypovych znakoch
kontrolovanych polygénnymi komplexami sa vychddza z predpokladu, Ze prinajmenSom ¢ast’
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genetickej kontroly je zabezpecovana génmi s aditivnym U¢inkom, a na tomto predpoklade je
zalozena oCakavana odozva na selekény tlak.

Zmena frekvencie alely a za jednu generaciu sa pri tomto modeli ur¢i ako AQ =
gl1=s2(1+q)V(1 = sq) — q¢ = (¢ — sq/2 — sq°12 — q — sg")/(1 — sq) = —spq/2(1 — sq). Tento typ
selekcie je efektivnejSi nez selekcia proti recesivnym homozygotom, aj pri relativne slabom
selekénom tlaku je redukcia frekvencie neziaducej alely rychlejSia dokonca aj v porovnani s
totalnou selekciou proti letalnym alelam.

Tab. 10 Vyvoj frekvencie recesivnej alely pri selekcii v pripade aditivity génov

. Genotypové frekvencie Frekvencie alel v gamétach

Generacia
AA Aa aa Spolu A a Spolu

0 P H 0 1 p q 1
1 - zygoty P 2pq q 1
1- po 2 2
selekaii p (1-s2)2pqg (1-s)q" 1-sq
1 —nové 2 2
frekvencieu  pY (1-s/22pq/ (1—$)q/ p(1-sq) + (1-5)q/(1-sq) +

1 Ya(1=s/2)2pq/(1-sq)  Ya(1-s/2)2pq/(1-sq) 1

dospelych (1 -sq)  (1-sq)  (1-sq) = p(1=sq/2)/(1=sq) = q[1-s/2(1+Q)]/(1-sQ)

jedincov

q 1 s =05

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 1 3 5 7 9 1 13 15 17 19

generacia generacia

Obr. 19 Vyvoj frekvencie recesivnej alely pri parcialnej selekcii pri aditivite alel v zavislosti na
vychodiskovej frekvencii (vl'avo) a selek¢nom koeficiente (vpravo)

Parcialna selekcia v prospech heterozygotov
V pripade superdominancie su selekciou zvyhodnené heterozygotné genotypy oproti obom
homozygotom (54, =0, 0 <s44 <1, 0 <5, <1).

K tomuto typu selekcie dochédza pri heter6znom efekte (somatickd, reprodukcnd, adap-
tivna heter6za), t.j. pri prevahe hybridnych (heterozygotnych) jedincov na Cistymi typmi
(homozygotmi).

Zmena frekvencie alely a za jednu generaciu sa da urcit’ ako
AQ = g(1 = saaq)/(1 = 544D" =Sa0q”) — 4 = [4(1 = $409) = G(1 = 544D" = $ag)V(1 = 544D" = S0a”)
=g~ Saad” 4+ 5440°q * 30 (1 = 5440" = S0a”) = [5440°q — 50" (1 = DV(1 = 5240° ~ Saa]”)
= PQ(SAAP — Saa0)/(1-5aAP ™~ Saa")-

Tento typ selekcie vedie k ustaleniu rovnovahy. Ak Ag =0
Pa(saap — Saad)/(1=5.44p"~ Saaq”) = 0
Saap — Saaq =0
sl —q) = saaq
q = S44/(S44 + Saa)-

Ak teda selekcia prebieha s rovnakou intenzitou proti obom typom homozygotov 44 aj aa
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(544 = Saa), populacia smeruje k ustdleniu frekvencie alely a: ¢ = 0,5 a po ustaleni tejto
hodnoty sa napriek selekcii frekvencie alel d’alej nemenia.

Analogickym spdsobom je mozné urcit’ vyvoj alelickych frekvencii pri selekcii proti
heterozygotom (napr. pri vzdialenej hybridizacii, ked’ hybridné, teda vo vacSine génov hete-
rozygotné jedince ¢asto vykazuji zhorSeny rast a znizenll Zivotaschopnost’). Zmena frekven-
cie alely a za jednu generaciu je v tomto pripade
AQ = —pg(saap — Saad)/(1 + Saap® + Saad’) a smeruje k labilnej rovnovaznej frekvencii
q = S44/(Sa4 + Saq)-

Tab. 11 Vyvoj frekvencie recesivnej alely pri parcialnej selekcii v prospech heterozygotov

G o Genotypové frekvencie Frekvencie alel v gamétach
eneracia
AA Aa aa Spolu A a Spolu

0 p q 1
1 - zygoty P’ 2pq q 1
1 -po 2 2 lsup™-
selekcii (I =s.)p 2pq (1 =540 Saan

_ & _ 241 _ 241
%rekr\l,(gliie G Pl 2pgl - (sa)q’) [(l(l_if’”‘)p - /222‘;"]/ [(1(12“”)"2_2/225)(1]/

b (msap= (sup’= (lsup™= 1 o Ay !
dospelych sud) sud) sud’) = p(l_zsAAp)/ , = Q(l—zsaaQ)/ )
Jedincov “ “ “ (1-5paP™= Saa0) (1-8paP™= Saa0")

2
qg 1

0.9 -

08+

0.7 -

06+

0.5 -

04+

0.3 -

02+

0.1 1

generacia

Obr. 20 Vyvoj frekvencie recesivnej alely pri parcidlnej selekcii v prospech heterozygotov v zavislosti
na vychodiskovej frekvencii

Vsetky uvedené zékladné modely selekcie je potrebné brat’ ako teoretické modely, vzta-
hujice sa na nekonecne vel’ké populacie pohlavne sa mnoziacich diploidnych organizmov
soddelenymi generaciami. V redlnych situdcidch existuju vSetky medzistupne od tUplnej
dominancie po aditivitu a selekény koeficient konkrétneho genotypu nemusi byt konStantny
ale moze zavisiet' od konkrétnych podmienok prostredia, v ktorom sa organizmus vyskytuje.
Naviac, v redlnych populéciach sa generacie najCastejSie prekryvaju (v kazdom pripade to
plati pre lesné dreviny aj polovnl zver, v mensej miere pre Skodcov) a ich velkost’ je vzdy
obmedzena.

1.4.2 Vizba a vizbova nerovnovaha v populacii
V kap. 1.1 bol spomenuty pojem védzby génov. Gény, ktoré sa nachddzaji na rovnakom

chromozéme, sa nemdzu vol'ne rekombinovat, pretoze st navzajom fyzicky viazané, tvoria
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jednotny celok vytvarany molekulou DNA. Takéto gény st potomstvu odovzdivané
v rovnakej konfiguracii alel, v akej sa nachadzaji na rodi¢ovskych chrmozémoch.

Napriek fyzickej vizbe sa vSak takéto gény rekombonovat mézu vd’aka crossing-overu
(prekriZzeniu chromozdémov pri meidze sprevadzanému vzajomnou vymenou casti v mieste
prekrizenia). Logicky, ¢im d’alej od seba na chromozdéme sa gény nachadzajl, tym vécsia je
pravdepodobnost, Zze medzi nimi dojde k prekrizeniu a tym vysSia teda bude frekvencia
rekombindcii. Tato jednoduchu tvahu vSak komplikuje skuto¢nost’, Ze medzi dvomi génmi
moze dojst aj k viacerym crossing-overom, nielen k jednému. Dvojité prekrizenie medzi
génmi vedie k obnoveniu povodnej alelickej konfiguracie sledovanej dvojice génov. Presnej-
Sie povedané, neparny pocet crossing-overov vedie k vzniku rekombinovanych gamét, parny
naopak k vzniku nerekombinovanych gamét. Dalsou komplikaciou je interferencia: vznik
crossing-overu v jedne oblasti chromozdému moéze znizovat' pravdepodobnost’ jeho vyskytu
v susednych oblastiach. Napriek tymto komplikaciam je sledovanie frekvencie rekombinacie
génov zakladnym pristupom k mapovaniu genému, t.j. k urovaniu pozicie génov na chro-
mozomoch.

Je potrebné rozliSovat’ fyzickt vzdialenost’, ktord je vyjadrovana poc¢tom bazovych parov
deliacich dve definované miesta na chromozéme (napr. miesta dvoch bodovych mutacii)
a mapovu vzdialenost, ktord sa odvija od vyskytu rekombindcie génov. Gén totiZ nie je
bodom na chromozome, ale zaberd pomerne dlhy fyzicky tsek chromozomu. V podstate az
sucasné projekty sekvenovania genémov mnohych organizmov umoznili kvantifikovat' aj
fyzické vzdialenosti medzi génmi.

Vychéadzajme z predpokladu, ze dvojica génov A4 a B sa nachddza na rovnakom chromo-
zome a kazdy ma dva alelické varianty A/a a B/b. Jedinec, ktory je dvojity heterozygot AaBb,
by pri vol'nej kombindcii génov (teda v pripade, keby sa gény nachadzali na réznych chro-
mozomoch), vytvaral 4 kombinacie alel v gamétach, kazdl sa rovnakou §tvrtinovou frekven-
ciou: YaAB + Yadb + VaaB + Yaab. Ked'Ze su vsak gény A a B viazané, frekvencie gamét zavi-
sia od alelickej konfiguracie a vzdialenosti medzi génmi. Pri konfiguracii cis (t.j. obe domi-
nantné alely sa nachadzaju na jednom chromozéme a obe recesivne na druhom; angl. coupl-
ing), t.j. konfiguracii AB/ab, by bez crossing-overu vznikali len gaméty s alelickymi kombi-
naciami AB a ab, pri konfigurécii trans (na chromozéme sa nachadza kombinacia dominant-
nej alely jedného génu a recesivnej alely druhého; angl. repulsion), t.j. konfiguracii 4b/aB, by
vznikali len gaméty 4b a aB. Ak k rekombindcii dochadza s frekvenciou c, alelické kombina-
cie v gamétach st nasledovné:

cis trans
AB (1-0¢)/2 cl2
Ab c/2 (1-0¢)2
aB cl2 (1-0¢)/2
ab (1-0¢)2 c/2

pricom frekvencia rekombinacie sa pohybuje medzi 0 a ’2 (je potrebné pripomentt, Ze ale-
licka konfiguraciu jedinca nepozname, mézeme ju usudzovat’ len podla gamét, aké vytvara).
Preto sa zvykne popocitavat’ na silu vizby 4, ktoréd sa vypocita ako 4 = 1 — 2¢ a pohybuje sa
od 0 (ziadna vézba, vol'na rekombinacia) po 1 (iplna vizba, Ziadna rekombindcia).
Konstrukcia genetickej mapy spociva v zoradeni lokusov na chromozome a urceni vzdia-
lenosti medzi nimi. Frekvencia rekombinacie ani sila vizby nie st vhodné ako miery vzdiale-
nosti, pretoze nie su aditivne (t.j. sicet rekombinaénych frekvencii medzi génmi AB a BC
nedava rekombinacnu frekvenciu medzi génmi AC). Ked’ze k rekombinécii dochadza len pri
neparnom pocte prekrizeni medzi dvomi lokusmi, rekombinacna frekvencia ¢ vyjadruje
pravdepodobnost’, ze d6jde k neparnemu poctu crossoverov, zatial' o doplnok 1 — ¢ zodpo-
vedd pravdepodobnosti vyskytu parneho poctu prekrizeni (vratane absencie prekriZenia, teda
nulového poctu crossoverov). Ak posudzujeme trojicu génov 4, B a C, potom neparny pocet
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prekrizeni medzi lokusmi 4 a C mdze nastat’ vtedy, ak vznikne nepéarny pocet prekrizeni
medzi lokusmi 4 a B a parny medzi B a C alebo naopak, parny medzi 4 a B a neparny medzi
B a C (sucet parneho a neparneho ¢isla je neparny, naopak stcet dvoch neparnych cisel je
parny). Medzi rekombinacnymi frekvenciami c4¢, c45 a cpc je teda matematicky vztah:

cac = cap(1 —cac) + cpc(l — ca) = cap + cpc — 2caCBC
Ak dochadza k interferencii, teda pritomnost’ crossoveru v jednej oblasti genomu potlaca jeho
vznik v susedstve, je potrebné zaviest’ do tohoto vztahu parameter interferencie o:

cac = cap(1 — cpe) + cpc(1 — cap) = cap + cpe— 2(1 — d)cupcae

kde o sa pohybuje od 0 v pripade, Ze k interferenci nedochadza, po 1 v pripade, ak je Gplna.
Rekombinacéné frekvencie st teda aditivne len pri vel'mi silnej interferencii.

Mapova vzdialenost’ pochopitel'ne musi odrazat’ nielen neparne, ale aj parne poCty cross-
overov. Existuje cely rad mapovacich funkcii. Za predpokladu, ze prekrizenia sa vyskytuju
nahodne a nezavisle pozdiZ celého chromozému. Podet crossoverov je malé celé &islo, jeho
pravdepodobnostné rozdelenie teda sleduje Poissonovo rozdelenie. Z neho sa d& odvodit
o¢akavany podiel rekombinovanych gamét (t.j. gamét s neparnym poctom crossoverov):

S pm2k+1) = 3 ! (1 ‘2’") 2
c= m22k+1) =e —=\l-e
= o 2k +D)
kde p(m, k) je pravdepodobnost’, Ze medzi dvomi lokusmi vzdialenymi m mapovych jedno-
tiek dojde ku k crossoverom. Vzdialenost’ m (Haldaneova mapova vzdialenost’) sa z tohoto
vzt'ahu da vyjadrit’ ako

m =—In(1 —2¢)/2
a vyjadruje sa v morganoch (M) resp. centimorganoch (cM) (jednotky st nazvané podla
autora chromozomovej tedrie dedi¢nosti T.H. Morgana).

Ked’ze Haldaneova mapova vzdialenost’ je zalozena na predpoklade nezavislého vyskytu
crossoverov, teda nulovej interferencie, boli vyvinuté d’alSie mapovacie funkcie, ktoré
interferenciu priptstaji. Casto sa vyuziva Kosambiho funkcia

1+2¢

-2c

m="YlIn

a empiricky odvodené mapové funkcie.
Vizba génov pochopitelne ovplyviiuje aj vyskyt alelickych kombinécii v populécii, ¢im
uréuje zastipenie genotypov a nasledne aj zastipenie fenotypovych znakov. Frekvencie

Priklad 1.4.2

V endospermoch 160 semien jedinca smreka oby¢ajného (pri nahosemennych rastlinach zasobné
pletivo semena predstavuje sami¢i gametofyt, teda obsahuje rovnaku haploidni sadu alel ako
oocyt), vktorych boli analyzované izoenzymové gény pre jadrovu glutamat-oxaloacetéat
transaminazu (Got-B) a izocitrat dehydrogendzu (/dh-B) (vid kap. 1.5), sa nasli nasledovné
kombinacie alel:

62 GOt—Bm(fldh-Bmo, 19 GOt—Bgrldh-Bmo, 23 GOt-Bm(r/dh-Bmg, 56 GOt-Bs(rldh-Bm:;.

Aka je sila vazby a mapova vzdialenost medzi génmi Got-B a Idh-B?

Riesenie:Pri volnej rekombinacii by sa vsetky alelické kombinacie vyskytovali v gametofytoch
s rovnakou frekvenciou 25%. V tomto pripade st kombinacie Got-By—Idh-Bp, a Got-Bg—Idh-
Bj»; zastipené podstatne vys$im podielom, mozno teda predpokladat, Ze gény st viazané a alelicka
konfiguracia materského jedinca je Got-B;g—Idh-B;gy,/Got-Bsy—Idh-B ;. Podiel rekombinovanych
gamét (gametofytov) je teda ¢ = (19+23)/(62+19+23+56) = 42/160 = 0,2625 = 26,25%.

Sila vazby je A =1—-2¢c=1-2x0,2625 = 0,475.

Haldaneova mapova vzdialenost’ je m = —In(1 — 2¢)/2 = —In(1 — 2x0,2625)/2 = —In (0,475)/2
=0,7442M =372 cM

Kosambiho mapova vzdialenost’ je m= “ln[(1 + 2¢)/(1 — 2¢)] = YlIn[(1 + 2x0,2625)/(1 — 2x0,2625)]
= Y4In[1,525/0,475]1=29,2 cM
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gamét v populacii (presnejSie frekvencie alelickych kombinacii v gamétach) sa odvijaju od
sily viazby medzi génmi. Pokial’ sledujeme len jeden lokus, frekvencie alel v gamétach st
identické s frekvenciami alel v populacii, takze v panmiktickej populacii zostavaji
z generacie na generaciu konStantné. Pokial’ je vSak predmetom zaujmu geneticka Strujktara
vo viacerych lokusoch, rekombinacia moze sposobovat, ze gametické frekvencie sa v Case
menia aj v panmiktickej populacii. Pri absencii vidzby sa ofakdvana frekvencia alelickej
kombindcie v gamétach d4a odhadnit’ jednoducho ako sucin alelickych frekvencii
v jednotlivych génoch:
P4 = P4 PB; PABCDE..= P4 PBPC PD PE...

Pokial’ sa gameticka frekvencia od tohoto ocakévania odchyl'uje, je to prejav vizbovej

nerovnovahy (angl. linkage disequilibrium; LD), ktort mozno kvantifikovat’ ako
Dup = pap—paps

Vizbova nerovnovaha sa v populécii postupne zmensuje. S kazdou generaciou sa vd’aka
crossoverom pocas gametogenézy v populacii objavuji nové a nové rekombinované gaméty,
az sa ich frekvencia postupne vyrovna rovnovaznemu zastupeniu. Pokles v Case je exponen-
cidlny:

D; = Dy(1 -c)

kde D, je vizbova nerovnovaha v generécii ¢ a ¢ je frekvencia rekombinécii. Rychlost’ ubytku
viazbovej nerovnovahy je teda znacne zavisld od sily vidzby, pri frekvencii rekombindcie
okolo 0,5 je rychly, pri tesnej vézbe (¢ — 0) moze vézbova nerovnovaha pretrvavat’ po via-
cero generacii (obr. 21).

0,6

generacia

Obr. 21 Zmena viazbovej nerovnovahy v zavislosti na case a rekombinacnej frekvencii

Vizbova nerovnovaha utlmuje fenotypovii odozvu populdcie na prirodzeny ¢i umely
vyber. Multilokusové genotypy vd’aka védzbe a vizbovej nerovnovahe vznikaji v populacii vo
frekvenciach odlisnych od ocakévani zalozenych na nezavislej kombindcii alel, ¢o ovplyv-
nuje aj rozdelenie frekvencii fenotypov v populacii. Z hladiska $lachtenia teda vézbova
nerovnovaha komplikuje predpoved’ genetického zisku (vid’ kap. 2). Aj keby zdrojova popu-
lacia pri Slachteni bola vo vdzbovej rovnovéhe v génoch, kontrolujucich znak, ktory je
kritériom selekcie, Slachtitel'ska populacia (sibor vyberovych stromov, semenny sad a pod.
vid’ kap. 2) predstavuje vzdy pomerne pocetne obmedzeny subor jedincov s konkrétnymi
konfiguraciami alel v genotypoch. Je teda malo pravdepodobné, ze jednotlivé alelické
konfiguracie v nej budu zastipené v podieloch, zodpovedajucich ocakdvanym rovnovadznym
frekvenciam.

Dalsim efektom, ku ktorému vizba génov vedie, je vznik koadaptovanych komplexov
génov. Alely, ktoré su vhodné pre konkrétne podmienky prostredia a teda v tychto podmien-
kach podmietiujii vyS$Siu biologicki zdatnost, maji vdaka spolo¢nému ucinku vizby
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a selekcie tendenciu hromadit’ sa na rovnakom chromozéme. Ak jedinec ziska od niektorého
z rodiCov chromozém, na ktorom sa ndhodne skombinuji vyhodné alelické varianty, je zvy-
hodneny oproti nositelom horSich alelickych kombindcii a méa teda vys$iu Sancu na prezitie
a rozmnozovanie. Vazbova skupina s takouto alelickou kombinéciou sa teda zachovava a jej
frekvencia sa postupne v populécii zvySuje, az moze dojst’ k jej Uplnej fixacii. Ak sa do
populécie dostanu iné alely (v dosledku imigracie jedincov z inych populécii, prirodzeného
spojenia populécii pri zaniku izolacnej bariéry, umelého spojenia jedincov pochédzajucich
z rozdielnych populacii pri Sl'achteni), méze dojst’ k rozpadu tychto komplexov v désledku
rekombinacie anasledne k poklesu biologickej zdatnosti. Tento jav sa oznacuje ako
outbrednd depresia, je to vlastne opak heter6zneho efektu.

1.4.3 Geneticka Struktura populacie

Genetické markéry
Pre zachytenie vyvoja zastipenia genotypovej a alelickej Struktary v dosledku evoluénych
faktorov, teda selekcie, genetického driftu, migracie a mutacii, musime byt schopni popisat’ a
kvantifikovat’ genetickll premenlivost’ v rdmci populacie a charakter genetickej premenlivosti
medzi populdciami. Musime teda mat’ k dispozicii znaky, u ktorych z ich fenotypového
prejavu sme schopni odvodit’ ich genotyp. Takéto znaky nazyvame genetickymi markérmi.
Ide o fenotypové znaky, ktoré nie st ovplyvnené prostredim (resp. vplyv prostredia je len
minimdlny), t.j. st prakticky uplne kontrolované geneticky. Z hl'adiska hodotenia geneticke;j
premenlivosti su najdolezitejSou podskupinou genetickych markérov tzv. génové markeéry.
St to znaky, ktoré maji jednoduchii geneticki kontrolu (maly pocet génov, v idedlnom
pripade len jeden), ktoru je mozné metédami genetickej analyzy urcit’, t.j. kazdému fenotypu
sme schopni jednoznac¢ne priradit’ genotyp. Spdsob dedi¢nosti mé pre pouzite'nost’ génovych
markérov rozhodujici vyznam, v pripade uplnej dominancie (dominantny homozygot a hete-
rozygot nie si fenotypovo rozliSite'ni) st moznosti pouzitia markéra obmedzené, naopak
vyhodna je netiplna dominanica alebo kodominancia alel.
Podrla charakteru mozno genetické markéry klasifikovat’ na:
o morfologické (u drevin najcastejsie morfologické odchylky v tvare a farbe listov,
habite, u zivoc¢ichov albinizmus a pod.)
e biochemické
0 sekundarne metabolity (monoterpény, sesquiterpény, fenolické latky)
0 zasobné¢ bielkoviny
e molekuldrne
O proteinové
* izoenzymy
»  krvné skupiny
0 DNA markéry
= zaloZené na restrikénych fragmentoch
» zalozené na amplifikacii PCR
Z uvedenych skupin predovietkym proteinové a DNA markéry spliaju poziadavky na
kodominantné génové markéry.
Izoenzymy su rézne molekularne formy toho istého enzymu. Enzymy ako bielkovinné
molekuly predstavuju priamy produkt transkripcie a translacie genetickej informacie, vzt'ah
medzi primarnou Struktirou enzymu a poradim nukleotidov v kodujucej Casti DNA je
bezprostredny. Ak dojde v Struktire génu k mutécii, zmeni sa jedna alebo niekol’ko aminoky-
selin v produkovanom enzyme (pokial’ nejde o synonymni mutaciu). Od primarnej Struktary
enzymu (poradia aminokyselin) zévisia d’alSie vlastnosti — vysledny trojrozmerny tvar enzy-
movej molekuly (tercidrna Struktara), jej vel'kost, pocet a typ funkénych skupin (—COOH,
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Obr. 22 Priklady zymogramov (se.p;rovan}'fch vyfarbenych frakcii enzymov) troch enzymovych
systémov u buka. Monomérny enzym — peroxidaza (lokus Px-B), dimérny enzym — dehydrogenaza
kyseliny izocitronovej (lokus Idh-B), tetramérny enzym — menadion-reduktiza (lokus Mnr-A)

elektroforéza
- +
\.{ Skrobowy alebo
lyakrylamidowy
\} POAYETIEOY pistochemicke

farbenie

o

homogenizacia

/ |
b .l
A3 W

Ll
— 1
[

Obr. 23 Schéma analyzy izoenzymov

—NH;, —SH) na jej povrchu a teda aj jej povrchovy elektricky ndboj vo vodnom prostredi v
zavislosti na pH roztoku. Na zaklade tychto vlastnosti je mozné povodnii a mutovanu
enzymovu molekulu od seba odlisit’ elektroforeticky, t.j. separaciou v elektrickom poli.
Extrakt z rastlinného pletiva sa vlozi do Skrobového alebo polyakrylamidového gélu s
konkrétnym pH a pripoji sa na jednosmerny elektricky prad. Po ukonceni migracie sa prad
vypne a gél sa vlozi do farbiaceho roztoku, obsahujtiiceho substrat, na ktory zistovany enzym
poOsobi, kofaktory nutné pre priebeh biochemickej reakcie ktor enzym katalyzuje (NAD,

46



NADP, ATP, Mg”" atd’.) a farbivé reagujuce s produktmi reakcie. V miestach, kde sa v géli
molekuly enzymu nachadzajt, prebehne reakcia a dojde k vyzrdzaniu farbiva, teda tieto
miesta sa na géle prejavia ako farbené pruzky — kazdy pruzok zodpoveda jednej frakcii
enzymu. Genetickd interpretadcia zymogramu sa hlada metédami genetickej analyzy (kap.
1.2). V najjednoduchSom pripade (monomérny enzym produkovany len 1 génom) kazdy
pruzok zodpoveda jednej alele génu, ktory kontroluje syntézy enzymu (obr. 22). Pocet
alelickych variant sa pri izoenzymov pohybuje spravidla v rozmedzi 1-4 (vynimocne do 10)
alel na populéciu. Pocet izoenzymovych génov, ktoré je mozné v pletivach drevin identifiko-
vat’ (t.j. enzymy je mozné extrahovat’ bez straty biochemickej aktivity, separovat’ a farbit’) je
spravidla 10-20.

DNA markeéry vychadzaju priamo z analyzy molekuly DNA, ktora je nositel’kou dedi¢ne;j

informacie. M6zu byt zalozené na dvoch metodickych postupoch:

e restrikéna analyza (RFLP — restriction fragment length polymorphism) — rozdelenie mole-
kuly DNA na definované tseky pomocou $pecifickych ezymov. Restrikéné endonukledzy
(restriktazy) su bakteridlne enzymy, ktoré¢ vyhladavaji na molekule DNA konkrétnu
sekvenciu nukleotidov, a pokial' ju ndjdu, molekulu DNA rozdelia (napr. endonukledza
EcoRI, izolovana =z <crevnej baktérie Escherichia coli, vyhladava sekvenciu
G|AATTC/CTTAA|G a deli molekulu DNA na oboch komplementarnych retazcoch
medzi guaninom a adeninom). Nazov konkrétnej endonukleazy je odvodeny od skratky
rodového a druhového nazvu baktérie (Eco = Escherichia coli), pripadne konkrétneho
bakteridlneho kmena, z ktorého bola restriktdza izolovana (kmen R), a Cislované su
rimskymi ¢islami v poradi, ako boli popisané (poradové ¢islo I). Existuju 3 typy restrikc-
nych endonukledz, enzymy typu I vyhladavaji konkrétny sekvenény motiv a retazec
DNA prerusia na definovanom mieste mimo tejto sekvencie, typ II strihd v rdmci sekven-
cie, typ III vyhladava sice konkrétnu sekvenciu, ale ratazec DNA prerusi na ndhodne
vybranom mieste. Pre ucely molekularnej biologie aj génového inZinierstva sa najcastejSie
vyuzivaji endonukledzy typu II. VicSina endonukleaz vyhladava tzv. palindromické
sekvencie, t.j. motivy, ktoré su v smere Citania (5'—3') identické (napr. Spominana endo-
nukledza ECoORI vyhladava sekvenciu 5'GAATTC3', tj. komplementdrna sekvencia v
druhom retazci 3'CTTAAGS' je v smere Citania 5'—3' (t.j. odzadu) identicka). Niektoré z
endonukledz preruSuju obe vlakna DNA na rovnakom mieste, teda vytvaraji tzv. hladky
koniec (blunt end), iné preruSuju vlakna DNA na rozdielnych miestach, na konci teda
vytvaraju jednoretazcovy previs (overhang). Enzymy, schopné spajat’ prerusenia na
retazci DNA (ligazy) vyzaduju prave previs (tato vlastnost’ sa vyuziva napr. pri vkladani
fragmentov DNA pri génovych manipulaciach). Prehl'ad vybranych restriktdz uvadza tab.
12.

Tab. 12 Najbeznejsie vyuzivané restrikéné endonukleazy II. typu

Previs Hladky koniec
Enzym | Sekvencia | Enzym | Sekvencia | Enzym Sekvencia | Enzym Sekvencia
BamHI | C|GATTC | SCINI G|CGC Bthl CTC|GAG | Haell AGC|GCT
EcoRlI G|AATTC | Pvul CGAT|CG | EcoRV GAT|ATC | Mstl TGC|CGA
EcoRIl | |CC(AT)GG | Gall CCGC|GG | Haelll GG|CC Eco47Ill | AGC|GCT
HindllIl A|AGCTT | Spel A|CTAGT | Pwull CAG|CTG | Nael GCC|GGC
Msel TITAA Sall G|TCGAC | BsuRlI GG|CC Sspl AAT|ATT

Strihanim restrikénymi endonukleazami sa cely retazec DNA rozdeli na fragmenty, ktoré
je mozné separovat elektroforeticky a nasledne farbit’ roznymi technikami. Dizka frag-
mentov sa meria po¢tom bazovych péarov (bp).

Pri jadrovej DNA je mnozstvo fragmentov ziskanych Stiepenim ktoroukol'vek z moznych
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Obr. 24 Schéma RFLP analyzy

endonukleaz velmi velké, pri¢om zavisi od dizky sekvenéného motivu. Cisto Statisticky,
pri dizke n nukleotidovych parov v sekvenénom motive endonukledza striha v priemere
kazdych 4" nukleotidov (tj. endonukledza ECORI, u ktorej je vyhladdvany motiv 6-
bazovy, vytvara fragmenty s priemernou dizkou 4° = 4096 fragmentov). Pri celkovej dizke
genomickej DNA drevin meranej v miliarddch nukleotidov teda jedna analyza produkuje
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Obr. 25 Schéma polymerazovej retazovej reakcie (PCR). Amplifikované fragmenty st oznacené
hrubou ¢iarou. Sipka znamend, Zze molekula DNA v danom smere pokracuje.

radovo milidny fragmentov, ktoré po elektroforéze nie je mozné ich navzajom odliSit'(na
géli s nachadzaju husto pri sebe, takze vytvaraju jednoliaty vyfarbeny pés. Preto sa na
identifikaciu konkrétnych génov pouziva tzv. Southernova hybridizdcia (DNA sa po
elektroforéze prenesie z gélu na nylonovu membranu, denaturuje vysokou teplotou a
nasledne hybridizuje s radioaktivne znacenou jednoretazcovou znamou sekvenciou.
ZnaCend DNA sa naviaZe len na tie fragmenty, na ktorych sa nachadza komplementarna
sekvencia. Hybridizované fragmenty sa daju identifikovat’ autoradiograficky).

e amplifikacia — zmnoZenie Gsekov DNA metédou PCR (polymerase chain reaction —
polymerazové retazova reakcia). PCR vlastne kopiruje mechanizmus replikdcie DNA.
Tato metdda predstavuje cyklické opakovanie troch reakcii: denaturdcie DNA vysokou
teplotou (denaturation; rozdelenie dvojitého retazca na dve jednoretazcové molekuly pri
cca 95 °C), pripojenie dvojice oligonukleotidov, tzv. primery, s dizkou cca 10-20 bp
(annealing; pri teplote ~45—-60 °C, optimalna teplota zavisi od dizky a zloZenia primerov),
a syntéza komplementarncho retazca (extension; 72 °C, ¢o je optimalna “pracovna”
teplota termostabilnej DNA polymerazy). Tato trojica reakcii sa cyklicky opakuje cca. 40—
60-krat. Reakéna zmes teda okrem analyzovanej DNA (tzv. templat) a primerov musi
obsahovat’ vol'né nukleotidy (presnejsie deoxynukleozidtrifosfaty — dATP, dTTP, dGTP,
dCTP) a DNA polymerazu, ktoré je ovSem schopna uchovat’ si aktivitu aj po zahriati na
teplotu blizku bodu varu pocas denaturaéného kroku. NajcastejSie sa pre tento ucel
pouziva termostabilna Tag-polymeraza, izolovana z archebaktéric Thermus aquaticus,
zijucej v horucich pramenoch. Primery sa na denaturovanom retaci DNA pripoja na
miesta s komplementarnym poradim nukleotidov a od tychto miest sa jednym smerom
(5" — 3, tj. na —OH skupinu na 3"-konci posledného nukleotidu primera) zaéne doplnat
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druhy retazec. Od druhého cyklu tymto spdsobom exponencidlne narastd pocet fragmen-

tov s dizkou zodpovedajucou vzdialenosti medzi dvomi komplementarnymi miestami (obr.

25). Fragmenty je opét’ mozné separovat’ elektroforézou a identifikovat’ farbivami, ktoré sa

viaZzu na DNA.

Ako bolo spomenuté, pre separdciu fragmentov DNA sa pouziva pohyb v elektrickom
poli, ¢ize elektroforéza. Zdrojom elektrického naboja nukleovych kyselin a oligonukleotidov
vo vodnom prostredi si voI'né elektronové pary na atdbmoch dusika a kyslika v heterocyklic-
kych bazach nukleotidov (A, T, G, C). Sumarny naboj dvojice A=T a G=C je prakticky
rovnaky, takze naboj pripadajuoci na jednotku dizky DNA fragmentu je
v podstate konstatny. Fragmenty st teda pri pohybe triedené podl'a dizky, dlhsie fragmenty sa
cez pory gélu predieraju mensou rychlostou ako kratsie.

Ako gélovy nosi€ sa pri DNA pouziva najCastejSie agardza alebo polyakrylamid. Agaroza
je vhodnym médiom pre rychle a hrubsie analyzy, ked’Ze separacia v nej je menej dokonala.
Je mozné ju pouzit’ aj pre rutinné analyzy, pokial’ rozdiely vo velkosti medzi fragmentami,
ktoré st predmetom zaujmu, su vel'ké (viac ako 10 bp). Pri analyze v agar6zovom géli sa pre
identifikaciu fragmentov bezne pouziva farbenie etidiumbromidom (EtBr), ¢o je farbivo,
reagujuce s bdzami v DNA, ktoré je nasledne mozné vybudit’ UV svetlom. Prave jeho schop-
nost’ interkalovat’ s DNA je dévodom, preco je silne karcinogénne a mutagénne. Existuju
vSak aj zdravotne neSkodné nahrady EtBr (SybrGreen a i.). Pre jemnejSie analyzy sa ako
gélovy nosi¢ pouziva elektroforéza ¢ polyakrylamidovom géli (PAGE). DNA je mozné aj v
tomto pripade farbit’ EtBr, ale skor sa vyuziva farbenie striebrom. Vel'mi efektivna je separa-
cia fragmentov DNA v automatickych DNA-sekvenatoroch. Elektroforéza tu neprebicha na
plochom géli, ale v dlhych kapilarach naplnenych polyakrylamidovym gélom. Pri PCR sa
pouzivaju znacené primery (oligonukleotidy s naviazanym farbivom) a farbivo je vybudzo-
vané laserovym luc¢om.

Len malu cast DNA eukaryontov (t.J. aj rastlin a zivo¢ichov) tvoria sekvencie, zodpove-
dajuce funkénym génom, teda kodujice nejaky funkény produkt (polypeptid, tRNA, rRNA,
snRNA). Velku cast’ (u drevin sa odhaduje na cca. 95%) predstavuju nekddujuce sekvencie,
ktoré spravidla vykazuju vacsiu premenlivost’. Ich funkcia nie je objasnend, mozu sa podiel’at
na regulacii génovej aktivity ¢i stabilizacii Struktiry chromozému. Je v§ak mozné, Ze viaceré
takéto sekvencie Ziadnu funkciu nemaju a predstavuja len balast evolucie. Mutécie, ktoré sa v
nich hromadia, teda neovplyvnuju zivotaschopnost’ jedincov a nie s z populécii vylu¢ované
prirodzenym vyberom. K nekédujicim sekvenciam patria predovSetkym introny a spacery, o
su useky oddelujice gény. Dalsiu skupinu tvoria tzv. pseudogény, teda gény, ktoré v
dosledku mutacie v regulacnej oblasti stratili schopnost’ expresie. Vel'ka ¢ast’ DNA tvoria
repetitivne (opakujtce sa) sekvencie. K nim patria tandemové opakovania dlhsich tsekov cca
20 baz (VNTR - variable number of tandem repeats; minisatelity), ktoré sa vyskytuju predo-
vSetkym v oblasti centroméry a telomér. Vykazuji vysoku variabilitu a daju sa vel'mi
vyhodne vyuzit' pre identifikaciu jedincov (napr. st vyuzivané pre sudnolekérske i¢ely na
identifikaciu jedincov). Druhu skupinu tvoria tzv. mikrosatelity (SSR — simple sequence
repeats), t.j. tandemové opakovania kratkeho motivu cca. 1-6 baz, ktoré sa vyskytuji nielen v
jadrovej, ale aj v mitochondridlnej a chloroplastovej DNA. Jednotlivé “alely” sa u tychto
markérov odliSuju poctom opakovani motivu, a tiez vykazuju velka variabilitu (nezriedka
15-30 alel v populécii), takze je mozné ich vyuzit' najméd pre sledovanie toku génov a
systému parenia. Ich nevyhodou st vysoké inicidlne naklady pre konstrukciu tychto markérov
(identifikéaciu okrajovych sekvencie pre definovanie primerov).

Pre Studie vyzadujuce vel’ky subor analyzovanych génov dobre pokryvajuci cely jadrovy
genom bol vyvinuty typ markérov oznacovany RAPD (Randomly Amplified Polymorphic
DNA) zaloZeny na PCR technologii. Pri RAPD markéroch sa pouzivaju kratke primery (~8—
10 bp) a pomerne nizka teplota pre annealing, ktord umoziuje aj neSpecifické parovanie
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primerov (t.j. sekvencie na DNA nemusi byt prisne komplementarna s primerom, ale moze sa
v 1 baze odlisSovat’). Polymorfizmus (teda rozdiely medzi jedincami) pri RAPD vyplyva bud’
z rozsiahlejSich posunovych mutécii (insercii/delécii) medzi dvomi komplementarnymi
miestami pre primer alebo v mutéacii v komplementarnom mieste, ktord sposobi, ze primer nie
je schopny sparovat’ sa s templatovym retazcom a teda namiesto dvoch kratkych retazcov
vzniknu jeden dlh§i. RAPD st dominantné markéry, na zaklade pritomnosti konkrétneho
fragmentu sa ned4 urcit’, ¢i sa nachadza na oboch homologickych chromozémoch (homozy-
got) alebo len na jednom (heterozygot). Dalsou nevyhodou RAPD je slaba reprodukovatel’-
nost,, metodika pouzivana v jednom laboratoriu sa neda spol'ahlivo zopakovat’ v inom.

Ako zdokonalenie RAPD bola vyvinutd metoda AFLP (amplified fragment length poly-
morphism — polymorfizmus dizky amplifikovanych fragmentov), ktora takisto umoziiuje
mapovat variabilitu vel'kého poctu lokusov dobre reprezentujucich cely jadrovy genoém. Je
zalozena na kombindécii restrikénej analyzy a PCR amplifikacie. Templatova DNA (izolovana
z reastlinného alebo zivociSneho materialu) sa najprv Stiepi dvojicou endonukleaz vytvaraju-
cich previs, z ktorych jedna vyhl'adava dlhsiu sekvenciu (a teda strihd zriedkavejsie a tvori
dlhsie fragmenty), druha kratSiu (striha CastejSie, teda vytvara kratSie fragmenty). Bezne sa
pouziva napr. kombinacia ECORI (vyhladdva motiv 6bp, teda tvori fragmenty s dizkou
4°=4096 bp) a Msel (4 bp; fragmenty 256 bp). Kombinacia umoZiiuje optimalizovat’ podet aj
dizku fragmentov: uréitd Gast fragmentov bude na jednom konci prestrihnutd ECORI
(pomerne mala, ked’ze tento enzyme strihd zriedkavejSie) a na druhom Msel (teda bude mat’
dizku radovo v stovkach bp, o je optimalne pre elektroforetickl separaciu). Nasledne sa
pomocou DNA ligidzy na jeden aj druhy koniec tychto fragmentov pripoja adaptéry, teda
kratke oligonukleotidy so zndmou sekvenciou a komplementarnym previsom, a fragmenty sa
namnozia PCR (sekvencie primerov = sekvencie adaptérov + previs). Schéma AFLP techno-
logie je uvedena na obr. 26. AFLP su takisto dominantné markéry, ale technika je vysoko
reprodukovatel’na.

V pripade, ak sa ktorykol'vek RAPD ¢i AFLP fragment pri Studii ukdze ako zaujimavy
(napr. jeho vyskyt vykazuje korelaciu s faktormi prostredia alebo s dolezitym fenotypovym
znakom a pod.), je mozné ho z gélu izolovat’ (prislusna cast’ gélu sa vyreze a DNA sa purifi-
kuje analogickymi metéodami, aké sa pouzivaju pri jej izoléacii z pletiv) a sekvenovat, teda
ur¢it’ poradie nukleotidov v iom (metddy sekvenovania DNA buda popisané d’alej), na
zaklade sekvencie zadefinovat’ primery $pecifické pre tento fragment a nasledne Studovat’ len
variabilitu tohoto konkrétneho tseku DNA. Tento typ markéra sa oznaCuje ako SCAR
(sequence-characterized amplified region), ktory je opdt kodominantnym markérom
(sekvencéne Specifické primery amplifikuju len konkrétny usek DNA, analyza heterozygota
teda poskytne dva fragmenty s rozdielnymi dizkami).

Pre niektoré ucely (predovSetkym pre rekonstrukciu migracie a kolonizacie, sledovanie
toku génov a pod.) sa s vyhodou pouzivaji fragmenty mimojadrovej, t.j. chloroplastovej a
mitochondridlnej DNA, ktord mé uniparentdlnu dedi¢nost’ (spravidla po matke, vynimocne,
napr. pri naSich domacich hospodarsky vyznamnych ihlicnanoch, po otcovi). Molekuly orga-
nelarnej DNA sa nerekombinuju (bunka spravidla obsahuje len jeden typ cpDNA ¢i mtDNA,
takze ani nema ako dojst’ k rekombindcii), teda haplotyp sa zasadne dedi ako celok. Ked'ze
bunka obsahuje ina jeden haplotyp mtDNA a pripadne cpDNA, t.j. len po jednom variante
kazdého mitochondridlneho ¢i chloroplastového génu, kazdd mutéacia, ktord takyto gén
znefunk¢ni, sa sprdva ako dominantne letdlna, teda organizmus s takymto génom nie je
schopny prezit'. Preto su viaceré sekvencie v mtDNA a cpDNA vysoko konzervativne, teda
identické aj pri taxonomicky vel'mi rozdielnych organizmoch (najmé sekvencie pre organe-
larne tRNA arRNA), teda primery definované na ich zéklade su pouzitené nielen pre
konkrétny druh, ale Casto s univerzalne aj pre vyssie taxonomické jednotky (Cel'ade, niekedy
dokonca pre vSetky krytosemenné rastliny). Ked'ze organelarny geném je neporovnatelne
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Obr. 26 Schéma AFLP analyzy.

mensi v porovnani s jadrovym, pri analyze organelarnej DNA mozno kombinovat PCR
a RFLP analyzu. Pomocou pouzitia Specifickych primerov sa amplifikuje prislusny usek
cpDNA alebo mtDNA, a pokial nevykazuje premenlivost’ (t.j. urdznych organizmov ma
rovnaku dizku), moZno polymorfizmus v jeho ramci hl'adat’ jeho $tiepenim restrikénou endo-
nukledzou.

Separacia fragmentov DNA gélovou elektroforézou je zalozena na ich rozdielnej velkosti,
nie je teda schopna identifikovat’ bodové mutécie, pri ktorych sa nemeni vel'kost’ fragmentu,
ale len konkrétna baza v jeho ramci. Jednotlivé alely (najmi alely funkénych génov, teda
usekov DNA exprimovanych do RNA alebo do bielkoviny) sa vSak casto odliSuji prave
bodovymi mutdciami. Pre identifikdciu takychto polymorfizmov jednotlivych nukleotidov
(SNP; single nucleotide polymorphism) sa daju pouzit’ viaceré metddy, pomerne jednoduchou
a lacnou moznostou st polymorfizmy konformacie jednoretazcovej DNA (SSCP; single-
strand conformation polymorphisms). Tato metdéda vyuziva skutoCnost’, Ze jednoretazcové
molekuly nukleovych kyselin maji vel'mi silni tendenciu k parovaniu komplementarnych
baz. Jednoret'azcova molekula nezostava v linedrnej forme, ale poprehyba sa a vytvori troj-
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Obr. 27 Priklady separacie DNA fragmentov: a) mitochondridlny markér nad-5/4 ujedle biele;j,
amplifikovany PCR, separicia v agar6ze, farbenie EtBr, b) jadrovy mikrosatelitny markér FR41
u jasenia Stihleho, PAGE, farbenie striebrom

rozmerny utvar stabilizovany vodikovymi vézbami medzi nukleotidmi v ramci rovnakého
retazca. Jej trojrozmerny tvar je teda zavisly na sekvencii baz, staci aj jedna zdmena bazy na
to, aby vysledny tvar bol odlisny. Rychlost’ pohybu takychto molekul pri elektroforéze je
odtvaru zavisla (¢im blizSie ku gulovitému tvaru, tym je pohyblivost’ vyssia). Pri SSCP sa
konkrétny isek DNA namnozi PCR, fragmenty sa denaturuju (teda rozdelia na dvojice jedno-
retazcovych molekul) vysokou teplotou a formaldehydom, a nasledne za normalnych nede-
naturujucich podmienok separuju elektroforézou. PoCas migracie jednoretazcové molekuly
zaujmu trojrozmernu konformdciu, ktora ovplyviluje ich mobilitu v géli.

Tab. 13 Prehl'ad DNA markérov

Typ markéra Dedi¢nost

RFLP kodominantna

VNTR kodominantna

Jadrové mikrosatelity (nSSR) kodominantna

Chloroplastové mikrosatelity (cpSSR) uniparentalna (spravidla maternalna)
RAPD dominantna

AFLP dominantna

SSCP kodominantna

PCR-RFLP cpDNA a mtDNA uniparentalna (spravidla maternalna)
SCAR kodominantna

Casto je dolezité poznat’ priamo sekvenciu baz v konkrétnom useku DNA. Pre sekvenova-
nie (teda urCenie poradia baz) sa dnes najCastejSie vyuzivaji postupy zalozené na PCR,
predovsetkym Sangerova metdda ukoncovania retazca dideoxynukelotidmi (chain-termina-
tion method). Sekvenovanie vyuziva skutocnost’, ze pri replikacii DNA (t.j. aj pri PCR)
DNA-polymeréza pracuje vzdy smerom 5°—3’, teda vol'né nukleotidy vzdy pripaja na —OH
skupinu na 3" uhliku deoxyribézy posledného nukleotidu. Ak teda reakéna zmes pre PCR
obsahuje aj 2'3’-dideoxynukleotidy, po ich zaradeni sa d’alSie predlzovanie ret'azca zastavi.

53



Ked’Ze DNA-polymeraza ,,siaha* po jedotlivych nukleotidoch nidhodne, je dielom nahody,
v ktorom S$tadiu siahne po 2’-deoxynukleotide (ktory umozni d’alSie predlZzovanie retazca)
akedy po 2'3’-dideoxynukleotide (ktory predlZzovanie zastavi). Pri vhodnej koncentracii
dideoxynukleotidov sa teda budu vytvarat retazce rozliénych dizok, ktoré st vzdy ukonéené
dideoxynukleotidom. Klasicky Sangerov postup vyuzival radioaktivne znacené dideoxynuk-
leotidy alebo znacené primery, vyzaduje teda 4 PCR (kazdu s pridanim iného dideoxynukle-
otidu), po ktorych boli fragmenty separované a identifikované autoradiograficky.
V sucasnosti sa vyuzivaju automatické pristroje (DNA-sekvenatory), ktoré pracujii na mierne
odliSnom principe. Dideoxy-nukleotidy st znacené kazdy inym farbivom, ktoré je vybudzo-
vané laserovym lucom. PCR sa teda robi naraz (reakéna zmes obsahuje vSetky 4 typy rozne
farebne znacenych dideoxynukleotidov), fragmenty su nasledne separované elektroforézou
(starSie sekvendtory pouzivali ploché gély, v modernych pristrojoch je elektroforéza robena
v kapilarach) a identita dideoxynukleotidu, ktory ukoncuje kazdy fragment, je identifikovana
na zaklade farbného signalu (obr. 28).

==3 GACAAGTTTIT TGTTTTTGAGEC AGGGICTCACTCTGTCAC

Tes 50 60 70 80

e | ﬁ Ay N h
= ! /’ \ /
: - iy _ AN A

: e

T

Obr. 28 Autoradiogram klasického Sangerovho sekvenovania (vl'avo) a vystup z kapilarového DNA-
sekvenatora (vpravo). Krivky meraji intenzitu farebného signalu na jednotlivych poziciach gélu,
rozne farby zodpovedaju rozdielnym bazam.

Druhym moznym postupom je tzv. pyrosekvenovanie (pyrosequncing; sekvenovanie
syntézou), ktoré je zalozené na detekcii aktivity DNA-polymerazy chemoluminiscenciou.
Jednoretazcovd DNA, viazana na pevnu latku (magnetické gulicky potiahnuté streptavidi-
nom) je hybridizovana s inicianym primerom (aby DNA-polymeraza mala ako predlzovat
komplementarny ret'azec), a je inkubovana s roztokom obsahujiicim DNA-polymerazu, ATP-
sulfuryldzu, luciferazu, apyrazu, adenozin-5’-fosfosulfat (APS) a luciferin. Nasledne st
postupne pridavané jednotlivé deoxynukleotidtrifosfaty (ANTP; vid’ kap. 1). V pritomnosti
dNTP komplementarneho k prvému volnému (nesparovanému) nukleotidu sa nukleotid
zaradi do komplementarneho retazca a uvolni sa dvojfosfatovy zvySok (pyrofosfat). ATP
sulfuryldza v pritomnosti pyrofosfatu konvertuje APS na ATP, sltziaci ako zdroj energie pre
premenu luciferinu na oxyluciferin sprostredkovanu aktivitou luciferdzy. Reakcia
(prebiehajtca vtedy, ked’ je pridany spravny dNTP) vyvolava svetelny zablesk detekovany
CCD kamerou. Nezaradené nukleotidy a zvySny ATP st degradované apyrdzou a reakcia
moze prebehnut’ odznovu.

Na pyrosekvenovani je zalozend technoldgia tzv. 454-sekvenovania, ktoré umoziuje
sekvenovat’ velké mnozstvo DNA, dokonca aj celé gendomy vysSich organizmov. Téato
metoda je v porovnani so Sangerovou metddou podstatne rychlejSia a v prepocte na 1 bazu aj
podstatne lacnejSia.
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Charakteristiky genetickej premenlivosti

Pri pouziti ktoréhokol'vek typu génovych markérov analyza vychadza z vyberovych vzoriek.
Vyber sa uskutoc¢iiuje dvomi smermi — z populécie je vybrand vzorka N jedincov a z genomu
je vybrany subor M markérovych génov. Vysledkom analyzy je matica genotypov rozmerov
N x M.

Zakladnou vychodiskovou charakteristikou genetickej Struktiry st genotypové a alelické
frekvencie (podiely, v akych su zastipené jednotlivé genotypy a alely). V pripade kodomi-
nantnych markérov, u ktorych sa vSetky homozygotné a heterozygotné genotypy daju navza-
jom rozoznat’, genotypovu frekvenciu mozno odhadnut’ ako podiel jedincov daného genotypu
z celkového poctu jedincov vyberovej vzorky: P; = N(4;4;)/N. Frekvenciu alely 4; je mozné
odhadnut’ ako p; = [N(4i4;) + 2 Zjz N(4:A4;))/N (P; — frekvencia genotypu 4;4;, p; — frekven-
cia alely 4;, N(4:4;) — pocet jedincov genotypu 4;4;, N — celkovy pocet jedincov vo vyberovej
vzorke).

Alelické a genotypoveé frekvencie si zdkladom pre vypocet syntetickych charakteristik
genetickej Struktiry populécie. Pojem ,,genetickd premenlivost™ ma viacero rovin, popisovat’
mozno rozne aspekty premenlivosti. Jednym z nich je geneticka (alelicka alebo genotypova)
multiplicita, teda pocet r6znych typov (alel, genotypov, haplotypov), ktoré sa v populécii
vyskytuju, bez ohl'adu na to, ako Casto sa vyskytuji (t.j. bez ohl'adu na ich frekvenciu).
NajjednoduchSou mierou genetickej multiplicity je celkovy pocet alel, resp. priemerny pocet
alel pripadajuci na 1 lokus (n,). Pokial’ je populdcia v danom géne monomorfna (t.j. nie je
v lom pozorovatelnd variabilita) pocet alel (aj pocet genotypov) nadobuda minimalnu
hodnotu, teda 1, pri polymorfnych lokusoch je pocet pozorovanych alel (a nasledne aj pocet
pozorovanych genotypovych kombindcii) vyssi. Problémom takéhoto hodnotenia je, Ze vybe-
rovéa vzorka nemusi zachytit’ vietky typy, ktoré sa v populacii vyskytuji. Sanca, Ze konkrétna
alela bude zastipend vo vyberovej vzorke, je tym menSia, ¢im je alela zriedkavejsia, t.j. ¢im
nizsia je jej frekvencia. Pravdepodobnost, Ze vyber srozsahom N jedincov z hypoteticky
nekonecnej panmiktickej populdcie diploidnych jedincov nezachyti asponl jednu alelu
s minimalnou frekvenciou a sa da kvantifikovat’ ako

n(a)-1 1 (n(a)—1
p(2N,0) = Z (—1)l+1[ i J{(l—ia)zN +ia2N[n(a)—i]2N_1}
i=1 !

kde n(a) je maximalny mozny pocet alel, ktoré mozu mat’ frekvenciu vacsiu ako a (najvicsie
celé Cislo mensie ako 1/a) (Gregorius 1980). Nie je teda mozné priamo porovnavat’ pocty alel
medzi vzorkami, ktoré maju podstatne rozdielny rozsah. Ked'Ze analogicky problém je
v ekologii pri hodnoteni druhovej bohatosti spolocenstiev, bol vyvinuty prepocet poctu
zachytenych typov na rovnaky rozsah vyberu, ktory bol nasledne adaptovany pre hodnotenie
alelickej bohatosti populacie (Petit et al. 1998):

a2 - )2

kde A[g] je pocet alel, ktoré mozno ocakavat’ v subore g génov (t.j. g/2 diploidnych jedin-
cov), ak n; je pocet zachytenych vyskytov i. alely v celkovej vzorke n = X; n; (g < n). Ako
spolo¢ny rozsah vyberu pre vSetky vzorky, na ktory sa prepocet vykonava (g) sa spravidla
voli velkost’ najmensej populacnej vzorky.

Dalgim aspektom premenlivosti je diverzita. Pod tymto pojmom rozumieme rozmanitost’,
roznorodost’ v zastiipeni definovanych typov v subore (geneticka diverzita je dana zastlpe-
nim alel ¢i haplotypov v populacii, druhova diverzita spoloCenstva zastupenim druhov
a pod.), ktora zavisi nielen od ich poctu, ale aj od rovnomernosti ich zastipenia. Kazd4 miera
diverzity ma teda dva komponenty, reflektuje bohatost’ (angl. richness) aj vyrovnanost’ (angl.
evenness) zastupenia typov. Existuje velké mnozstvo roéznych indexov diverzity.
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Z praktického hl'adiska sa javia ako optimdlne tie, ktoré s vyjadrované analogickym spdso-
bom ako multiplicita, teda poctom typov. Z indexov pouzivanych v ekologii ma tuto vlast-
nost’ skupina tzv. Hillovych indexov (Hill 1973), ktoré sa daji odvodit’ zo spolocného vzorca

L A\Ma-a)
Wl{zng}
i=1

kde p; je frekvencia i. typu (v pripade genetickej diverzity i. alely) a 4 je celkovy pocet
najdenych typov (napr. alel). Hillov vzorec je univerzalny v tom, Ze méa matematicky defino-
vatel'ny vztah prakticky ku vSetkym indexom diverzity bezne pouzivanym v synekolégii ¢i
populacnej genetike. Velkost” koeficienta a urCuje doraz indexu na jednotlivé komponenty
diverzity: pri nizkej hodnote a index kladie doraz na bohatost’, pri vysokej na vyrovnanost.
Pre a = 0 sa z indexu stava jednoducho pocet identifikovanych typov, teda miera bohatosti:

y 1a-0
VO{ZP?] 221:14.

i=1 i=1
Naopak, pre a — o« index konverguje k hodnote v, = (pl-(max))’l, teda odraza vylucne vyrov-
nanost. Pre @ = 1 index nie je definovany (v exponente vzorca je delenie nulou), ale da sa
dokazat’, ze pre a — 1 index konverguje k hodnote

A
—p. —H'
=)™ =e
i=1

A
kde H'= —Z p;Inp;, ¢o je zekologie znamy Shannon-Weaverov index diverzity. Tento
i=1
index v skutocnosti vychddza ztedrie informéacie ameria neistotu, sktorou mozno
predikovat’, ku ktorému typu bude patrit’ jedinec (v naSom pripade alela, haplotyp a pod.)
nahodne vybrany z populécie.
Ako optimalna hodnota sa javi a = 2. Index v, sa oznacuje aj ako efektivny pocet alel
(Crow a Kimura 1970):

Ne = 1/2[[7[2

(p: je frekvencia i. alely).

Alelicka diverzita sa odraza v genotypovej Strukture, predovsetkym v heterozygotnosti, t.j.
podiele heterozygotnych genotypov v populécii. Heterozygotnost’ predstavuje vlastne miery
variability v ramci genotypov jedincov (teda najniz§iu moznu uroven genetickej variability).
Aktudlny podiel heterozygotov sa oznacuje ako pozorovana heterozygotnost’ a d4 sa jedno-
ducho odhadnut’ na zaklade genotypovych frekvencii:

Ho = 25 N(AA)IN = Ly P(Aid)) = 2y Py

teda ako podiel poctu heterozygotov (N(4:4;), i#) z celkového poctu analyzovanych genoty-
pov (N) resp. ako suma frekvencii heterozygotov ().

Skuto¢ny podiel heterozygotov mdze byt odlisny od podielu, ocakdvaného pri idedlne;j
panmixii. Ako uz bolo spomenuté, pri panmiktickej rovnovahe je alelickd aj genotypova
Struktura populdcie konStatnd, nemeni sa z generacie na generaciu, preto sa panmixia zvykne
vyuzivat' ako referen¢ny stav, Standard, voci ktorému sa porovnava Struktura ¢i spravanie
realnej populécie. Zastipenie jednotlivych genotypov v rovnovéaznej populacii mozno odvo-
dit’ z alelickych frekvencii na zéklade Hardy-Weinbergovho zikona: P’; = p/, Py = 2pp;
(P’;j je ocakavana frekvencia genotypu 4;4;). Rovnovazna, o¢akdavana heterozygotnost’ je
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vlastne sucet ocakdvanych frekvencii vSetkych heterozygotnych genotypov: Hg = Zi# P Z
praktického hladiska je ovSem jednoduchsie vypocitat’ ju ako:

HE =] — Z,‘piz

kedZe oCakdvand frekvencia homozygotného genotypu je Stvorcom frekvencie prislusnej
alely. Tento vzorec vSak pri malych vyberovych vzorkach poskytuje vychyleny (podhodno-
teny) odhad o€akavanej heterozygotnosti populéacie, takze sa pouziva v upravenom tvare:

Hp=(1-2;p?)2N/2N - 1)

kde N je rozsah vyberovej vzorky (pocet analyzovanych genotypov).

Pozorovana heterozygotnost’ teda popisuje skutocny stav, je charakteristikou genotypovej
Struktry existujucej populdcie. OCakavanad heterozygotnost’ naopak kvantifikuje potencial
populécie pre tvorbu heterozygotov v d’alSej generacii za predpokladu panmixie, je charakte-
ristikou alelickej Struktiry existujucej populacie a odrdza geneticku diverzitu. Diverzita
zé4visi nielen od poctu alel v danom géne, ale aj od ich frekvencii — ¢im viac alel sa v popula-
cii vyskytuje, a ¢im rovnomernejSie su zastupené, tym je geneticka roznorodost’ populacie
vysSia. Efektivny pocet alel kvantifikuje, kol’kym rovnomerne zastupenym aleldm zodpoveda
skuto¢ny pocet alel, ktoré sa v populécii vyskytuji. Medzi efektivnym poctom alel a oCaka-
vanou heterozygotnost'ou existuje matematicky aj logicky vztah — ¢im viac alel sa v popula-
cii efektivne nachédza (t.j. v ¢im vic¢Som pocte a ¢im rovnomernejSie su zastupené), tym
vyssi bude pocet ich kombindacii v gamétach a tym vAacsi je potencidl pre tvorbu heterozygot-
nych (vo vSeobecnosti vitalnejSich) genotypov. Maximalny mozny podiel heterozygotov je sa
da odvodit z frekvencie najcastejsej alely (pimax)):

Hmax: 2(1 _pi(rnax)) Pre pi(max) > 0,5
Hpax =1 Pre Pimax) < 0.5

Pre ilustraciu: ak ma najcastejSia alela zastapenie 90%, a zostavajuce alely pripada 10%, teda
aj keby sa vSetky zriedkavé alely vyskytovali v populacii vyluéne v heterozygotnych genoty-
povych kombinaciach s najcastejSou, nemoze podiel heterozygotov prekrocit’ 20%, nech by
mechanizmy pdsobiace v populécii proti vyskytu homozygotov boli akokol'vek ucinné. Pre
niektoré ucely moze byt zmysluplné zohl'adnit’ tento potencidl, preto Hattemer ef al. (1993)
zaviedli koncept tzv. podmienenej heterozygotnosti:

H. = Ho/Hmax-

Mieru odchylky genotypovej Struktiry populdcie od Hardy-Weinbergovskej rovnovahy
kvantifikuje index fixacie:

F=1-Hy/Hg

Pokial' je v populécii deficit heterozygotov oproti rovnovaznemu stavu (napr. v dosledku
pribuzenského krizenia), je index fixacie kladny (F > 0), pri nadbytku heterozygotov (napr.
po selekcii v prospech heterozygotov) je naopak zaporny (£ < 0).

Vsetky doteraz popisané charakteristiky kvantifikuji premenlivost vnutri populacii.
Dal§im aspektom genetickej premenlivosti je diferenciacia medzi populaciami. Pre posudzo-
vanie rozdielov alelickej Struktiry medzi dvoma populéciami slizia genetické vzdialenosti.
Existuje cely rad mier genetickej podobnosti ¢i nepodobnosti, najcastejSie sa pouziva gene-
ticka vzdialenost’ podl'a Neia (1975):

D :_ln(ny/m)

kde: J, =2 pyi’ (oakavana homozygotnost’ v populécii X)
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J, =2 py,-2 (oCakavana homozygotnost’ v populdcii )
ny = 2z'pxi pyi

(pxi a pyi su alelické frekvencie i. alely v populaciach x a y). Podobne ako pri heterozy-
gotnosti, pre ziskanie nestranného odhadu genetickej vzdialenosti je potrebné zohladnit
rozsah vyberu:

Je =2 pei> 20 2ne — 1)
J, =2 pyi’2n,/(2n, — 1).
Dalsia z Gasto pouzivanych genetickych vzdialenosti vychadza z principov matematickej
topologie (Gregorius 1987):
do =" L | pri — Py

teda je jednoducho sumou absolutnych hodnét rozdielov vo frekvenciach jednotlivych alel
medzi populaciami.

Priklad 1.4.3: Vo vyberovej vzorke 20 jedincov z populacie buka lesného X boli zistené nasledovné
genotypy v lokuse izocitrat-dehydrogenazy Idh-A:

AxAz A2A2 A1A1 A1Az A1A2 A1A1 A2A2 A2A2 A2A3 A1A1 A1Az A1Az A2A2 A2Az AsAz A1Az A1A2 A1A1 A1Az AA2

Akeé su charakteristiky genetickej Struktary?

Aka je geneticka vzdialenost' tejto populacie k populacii Y s alelickymi frekvenciami p(As) = 0,2
P(Az) = 0,5 p(As) = 0,32

Riesenie:

genotypové frekvencie:

P(A4,4)=420=020  P(4,4,)=7/20=0,35  P(4,45) = 0/20 = 0,00
P(A,45) = 8/20 = 0,40 P(A4,45) = 1/20= 0,05 P(A3A45) = 0/20 = 0,00
alelické frekvencie:

p(Ay) = P(A4,4,) + 2[P(4,4;) + P(A,45)] = 0,20 + '2[0,35 + 0,00] = 0,375
P(A2) = P(A245) + 2[P(A4142) + P(A245)] = 0,40 + 4[0,35 + 0,05] = 0,600
p(As3) = P(43A45) + A[P(A,45) + P(A345)] = 0,00 + 4[0,00 + 0,05] = 0,025
pozorovana heterozygotnost’:

Ho=[N(4,4;) + N(4,43) + N(A243))/N = (7 + 0+ 1)/20 = 0,400

ocakavana heterozygotnost’:

Hy=1-%p7=1-(0,375"+ 0,600° + 0,025%) = 1 - 0,501 = 0,499

index fixacie:

F=1-HyH;=1-0,400/0,499 =1-0,802=10,198

efektivny pocet alel:

n. = 1/%; pi = 1/(0,375" + 0,600° + 0,025%) = 1/0,501 = 1,995

geneticka vzdialenost’ medzi populaciami X a ¥:

Jo =% pi = (0,375% + 0,600” + 0,025%) = 0,501

J,=%p, =(02°+0,5"+0,3% = 0,380

Jo = Zi pyi-pyi = (0,375.0,2 +0,600.0,5 + 0,025.0,3) = 0,383

D=- ln(J_r_‘, JI. 7, ): - 1n[0,383/ J0.501 -0,380): ~1In(0,8766) = 0,1317

[ ]

Koncept genetickej vzdialenosti v principe mozno aplikovat’ aj na urovei jedinca, ked’ze
aj v tomto pripade sa daju kvantifikovat’ alelické ,,frekvencie®: u homozygota 4;4; je frekven-
cia 4; rovna 100%, u heterozygota 4;4; 50%, vo vSetkych ostatnych pripadoch 0%.
V mnohych pripadoch, najmi pri pouziti dominantnych alebo uniparentdlnych DNA marké-
rov, vSak nie sme schopni identifikovat’ genotypy a DNA profil poskytuje len stbor frag-
mentov, ktoré u konkrétneho jedinca mézu byt’ pritomné alebo nepritomné (RAPD, AFLP,
cyDNA RFLP profily a pod.). Na kvantifikaciu rozdielov medzi jedincami sa tu da vyuzit’
Tanimotov index (Sneath a Sokal 1973):
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_NExay)
N(xvy)

kde N(x A y) je pocet fragmentov, ktoré sa vyskytuju sti€asne u jedincov x aj y, a N(x Vv »)
je pocet fragmentov, ktoré sa vyskytuji asponl u jedného z jedincov x a y.

Geneticka vzdialenost’ za vzdy vztahuje na dvojicu populéacii. Predmetom genetického
screeningu vSak spravidla byvaju rozsiahle stibory radovo desiatok, niekedy stoviek popula-
cii, vysledkom hodnotenia diferenciacie genetickymi vzdialenostami teda nie je jedna
hodnota, ale matica hodnét n, x n, (ak n, je po€et analyzovanych populécii), v ktorej pri
velkom pocte populécii nie je mozné z orientovat. Pre identifikaciu zakonitosti, Struktiry
v ramci takejto matice (t.J. identifikaciu skupin populécii geneticky podobnych alebo naopak
geneticky odliSnych) je mozné pouzit’ metdody zhlukovej analyzy (cluster analysis), ktoré
zobrazia vzt'ahy medzi populdciami formou stromového grafu (dendrogramu), alebo analyzu
zékladnych koordinat (PCoA; principal coordinate analysis), vystupom ktorej je bodovy
graf. Zhlukova analyza vyuziva algoritmus spajania podobnych populacii (t.j. populécii
separovanych malymi genetickymi vzdialenostami) do skupin (zhluky, klastre) s naslednym
prepoctom vzdialenosti takéhoto novovytvoreného zhluku voci ostatnym populaciam resp.
ich zhlukom. Spdsob prepoctu je pri roznych zhlukovacich algoritmoch rozdielny,
najCastejSie sa vyuziva metdda UPGMA (metéda nevézenych priemerov), pri ktorej je
vzdialenost’ medzi zhlukom a nezahrnutou populéciou nevazenym aritmetickym priemerom
genetickych vzdialenosti medzi vSetkymi populaciami zahrnutymi v zhluku a nezahrnutou
populaciou. DalSou ¢asto pouzivanou metdédou je metdda najblizSicho suseda (neighour
Jjoining), ktora minimalizuje celkovi dizku vetiev dendrogramu. Pri PCoA algoritmus
konstruuje mnohorozmerné bodové pole, v ktorom kazda populécia predstavuje jeden bod,
pricom vzdialenosti medzi bodmi st dané genetickymi vzdialenostami. PCoA vklad4d do
tohto bodového pol'a stiradnicovy systém, t.j. hl'add optimalny priemet takéhoto bodového
pola do roviny dvoch stradnicovych osi tak, aby priemet ¢o najlepSie vystihoval tvar
bodového pola (t.j. aby sa geneticky diferencované populacie na fiom zobrazili navzajom
vzdialenymi bodmi a populdcie geneticky podobné navzajom blizkymi bodmi).

V mnohych pripadoch néas zaujima diferencidcia konkrétnej populacie oproti ostatnym
ako celku, resp. rozdiely v miere diferencidcie v roznych suboroch populacii ako celkoch. Pre
kvantifikaciu diferenciacie konkrétnej k. populédcie oproti komplementu (teda zostavajicim
populdciam v subore) definovali Gregorius a Roberds (1986) charakteristiku:

Dy =% | pix = Pk |

kde p;; je priemer frekvencii i. alely vo vSetkych ostatnych populédciach v stibore okrem k.,

r =1

vazeny velkostou populacii (resp. velkostou vyberovych vzoriek).
Miera diferencidcie v ramci celého suboru sa potom da odvodit’ ako priemer diferencidcii
Dy cez vSetky subpopulacie, opét’ vazeny vel'kost'ou subpopuldcii:

o= Zk Cka

kde ¢ je relativna velkost’ k. subpopulacie (podiel poctu jedincov patriacich ku 4. subpopula-
cii zo vSetkych analyzovanych jedincov).

Castejsie pouzivanou mierou diferencicie v ramci stboru populacii je Wrightova F-
Statistika (Wright 1943). V najjednoduchSom pripade sa pre bialelicky lokus da vyjadrit’ ako:

Fsr= o pl/[pr(1 - pr)]

Kde o”p je variancia alel (v pripade bialelického lokusu je logicky rovnaka pre obe alely,
ked’ze frekvencia jednej je doplnkom do 1 k frekvencii druhej) medzi subpopuléciami a pr je
priemernd frekvencia alely v celom subore (z ¢oho vyplyva, ze pr(1 — pr) je variancia
frekvencie alely v celom stbore). Analyza variancie umoznuje rozsirit’ tuto Statistiku aj na
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pripad viac nez dvoch alel a vicSieho poctu lokusov.
Ako technicky jednoduchsia nahrada Fsr sa da pouzit’ Statistika Ggr, ktora mozno odovdit’
z o¢akévanych heterozygotnosti:

GST = (HT* Hs)/HT

kde Hr je ofakavana heterozygotnost’ celého stboru, vypocitand na zaklade priemernych
alelickych frekvencii, a Hy je priemer oCakavanych heterozygotnosti jednotlivych subpopula-
cii.

Fsr aj Gsr beru jednotlivé alely sledovanych génov ako kvalitativne stavy, ktoré su
navzajom rozdielne v rovnakej miere (t.j. rozdiel medzi alelou 4, a A4, je rovnaky ako medzi
A a As). V konkrétnych pripadoch je pri kvantifikacii diferencidcie potrebné zohl'adnit’ aj
rozdiely medzi alelami. Pokial’ interpretujeme diferencidciu medzi populdciami ako vysledok
evoluéného procesu, teda jednotlivych mechanizmov, ktoré vedu k zmendm v zastupeni
génov v populdciach (selekcia, drift, migracia), je potrebné zohladnit skutocnost’, Ze na
prechod konkrétneho génu medzi jednotlivymi alelickymi stavmi moze byt potrebny
rozdielny pocet muta¢nych krokov. Rozdiely v pocte alebo kvalite v sekvencidch nukleotidov
v DNA alebo v sekvenciach aminokyselin ich proteinovych produktov, pokial’ s zname,
mozno pouzit’ pri kvantifikécii diferenciacie (Pons a Petit 1998):

NST = Z[ Zj i COV(p[pj) / 2,’ Zj i PTi P1j

kde cov(p; p;) je kovariancia frekvencii i. aj. alely cez vSetky populacie, 7;; je miera rozdielu
medzi i. aj. alelou (pocet rozdielnych nukleotidov alebo aminokyselin, pocet mutacnych
krokov (substitucii, insercii/delécii) ptrebny na prechod medzi i. aj. alelou a pod.), a pr; resp.
p1j st priemerné frekvencie i. aj. alely v celom stbore populacii.

Tab. 14 Charakteristiky genetickej variability drevin v zavislosti na ich biologickych charakteristikach
(Hamrick et al. 1993).

L Uroveri druhu Uroveri populacie
Kategoria G
Na Ne HE Na Ne HE ST

Dreviny spolu 2,22 1,24 0,177 1,76 1,20 0,148 0,084
Nahosemenné 2,38 1,22 0,169 1,83 1,20 0,151 0,073
Krytosemenné 2,10 1,26 0,183 1,68 1,20 0,143 0,102
Endemity 1,82 1,09 0,078 1,48 1,08 0,056 0,141
Lokalne rozSirené 2,08 1,22 0,165 1,61 1,19 0,143 0,124
Regionélne rozsirené 1,87 1,23 0,169 2,31 1,26 0,194 0,065
S rozsiahlym arealom 2,11 1,39 0,257 2,56 1,33 0,228 0,033
Borealne 2,58 1,28 0,206 2,07 1,28 0,204 0,038
Mierneho pasma 2,27 1,22 0,166 1,81 1,20 0,145 0,092
Tropické 1,87 1,28 0,191 1,51 1,16 0,125 0,119
Opelované zivo¢ichmi 2,18 1,30 0,211 1,72 1,22 0,163 0,099
Vetroopelivé 2,31 1,23 0,173 1,84 1,21 0,154 0,077
Sl’rené gravitaciou 2,48 1,26 0,144 1,69 1,20 0,141 0,131
Sirené Zivocichmi 2,07 1,34 0,231 1,90 1,29 0,208 0,051
Sirené vetrom 2,24 1,21 0,160 1,79 1,20 0,149 0,076

Zakladnt informaciu o Grovni genetickej variability v réznych skupindch lesnych drevin
poskytuje tab. 14, zalozena na metaanalyze vysledkov genetickych stadii 191 druhov drevin.
Rozdiely medzi skupinami drevin, ktoré sa odliSuji svojimi biologickymi charakteristikami,
vyplyvaji zo skuto€nosti, Ze uroven premenlivosti je vysledkom posobenia evolu¢nych
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mechanizmov, ktoré utvaraju geneticku Struktiru ich populécii (selekcia, migracia, drift,
mutacie a dalSie) a odraza moznosti a limity, ktoré poskytuje spdsob reprodukcie a vSetky
procesy s reprodukciou spojené. Rovnaké rozdiely existuji aj medzi populdciami v ramci
druhu a odrazaju sa vo fenotypovej premenlivosti, schopnosti populacii adaptovat’ sa na
meniace sa prostredie a d’alSie prakticky vyznamné aspekty.

Len pre ilustraciu uvadzame na obr. 29 rozdelenie alelickej bohatosti (pocet alel prepoci-
tany na konStatnu velkost vzorky 50 jedincov) alokélnej genetickej diferenciacie
v populaciach buka (komplex Fagus sylvatica sensu lato) v Eurépe a zapadnej Azii. Je
zrejmé, Ze u poddruhu ssp. orientalis s vyskytom na Kaukaze, v Malej Azii a v Irane, ktory je
fylogeneticky starsi a na jednotlivych lokalitach sa vyskytuje nepretrzite od tret'ohor, sa stihlo
vyvinut’ mutaénym procesom viac alel (populdcie su geneticky bohatsie) nez u ssp. sylvatica
v Europe, z ktorych védcsina kolonizovala miesta svojho sucasného vyskytu nedavno po skon-
¢eni poslednej doby l'adovej. OvSem aj v ramci eurépskeho poddruhu su zretel'né rozdiely
medzi populdciami v oblasti glacidlnych refugii (miest, kde dreviny preckali zaladnenie)
a novo kolonizovanymi miestami, ked’ze pocas postglacidlnej migracie populacie stratili ¢ast’
svojej genetickej vybavy v désledku tzv. efektu zakladatel'a. Ked’Zze vécsSina eurdpskych
populacii pochédza z refigia vo vychodnych Alpach, vykazuji zaroveit minimalnu diferen-
cidciu, na rozdiel od populécii ssp. orientalis s fragmentovanym arealom.

% J.\ _:;’.vp._ -/‘
Obr. 29 Rozdelenie poctu alel po rarefakcii (vlavo) a diferencidcie (Fsr; vpravo) na zaklade analyzy
12 izoenzymovych génov v regionalnych populaciach buka

~ Elburz ori
Krym tau 0.2
—— wychodna Mala Azia ori

poh. Amanus ori |"/. ~
| ychodné Bulharsko orf \
'zap\:t[ina Mala Azia ori \\Kaukaz
Rodopy sy/* 0.1 e N stredna Eurépa
- Apeniny syl M, \ P
1 Moldavsko syl f '-
. severné Dinarske hory syl
“~ vychodné Alpy syl
|, Vychodné Karpaty syl
1 Juiné Karpaty sy/
]- Zapadné Karpaty syl .
4 Pol'ské niziny syl [ ] \
| zapadné Alpy syl -0.1 \ L] \

\

O F. sylvatica
_ | @ © F. moesiaca
N

I o @ F. taurica

Elburz @ ) ","\'Kalébria ® F. orientalis

[=]

0s 2 (22.3%)
A

| Hercynsky masiv sy!
Stara Planina syl * Malé‘ [ ] |
| juzné Dindrske hory syl * Azia \\\ [
Kalabria sy —
-severné Grécko syl *
— vychodny Velky Kaukaz ori -0.3 -0.2 -0.1 0 0.1 0.2

| zapadny Velky Kaukaz ori o,
: L Zakaukazsko ori os 1(49.1%)

Obr. 30 Dendrogram vytvoreny algoritmom najblizSieho suseda (vlavo) a bodovy diagram analyzy
zakladnych koordinat (vpravo) zalozeny na genetickych vzdialenostiach podl'a Neia medzi regional-
nymi populaciami buka
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Pre identifik4ciu Struktary v matici genetickych vzdialenosti sa pouziva zhlukova analyza
a PCoA. V pripade, Ze sa pre hodnotenie pouzivaju také génové markéry, ktoré st selekcne
neutrdlne (teda nepodliehaju prirodnému vyberu), odradzaju vztahy medzi populdciami fylo-
genézu, teda dendrogram mozno interpretovat’ ako fylogeneticky strom. V pripade populacii
buka (obr. 30) je zrejmé, Ze populacie ssp. sylvatica si len minimalne diferencované (¢o
suvisi s ich povodom z jediného refugia) a blizke k nim su balkanske populacie, ktoré sa
niekedy vyliSuji ako samostatny taxén F. moesiaca. Krymské populécie, niekedy tiez pova-
zované za samostatny taxon F. taurica, sa v PCoA javia ako prechodné medzi obidvomi
hlavnymi poddruhmi, ale v dendrograme zaujimaji postavenie medzi populaciami ssp.
orientalis. Dendrogram naznacuje, Ze ssp. sylvatica sa pomerne nedavno odstiepil od maloa-
zijskych populdcii ssp. orientalis, je teda evolu¢ne mladym taxénom.

1.4.4 Systém reprodukcie a tok génov

Pod systémom reprodukcie rozumieme vSetky mechanizmy, ktoré sa podiel'aji na odovzda-
vani genetickej informacie z rodi¢ovskej na naslednu generaciu. Jeho zlozkami su predovset-
kym:

e systém pohlavného a nepohlavného rozmnozovania (podiel vegetativneho mnozenia
vymladkami, hriZzenim, podiel apomixie)

e pohlavna Struktura populacie (zastupenie samcich, samicich a obojpohlavnych jedincov,
rozdelenie produkcie sam¢ich a samicich gamét)

e systém parenia (rozdelenie frekvencie parenia medzi jedincami populacie, podiel
samoopelenia a cudzoopelenia, inkompatibilita, autosterilita)

e tok génov vnutri populdcie a medzi populadciami (u semennych rastlin migracia génom
prostrednictvom pelu a semien, pripadne oddelenymi castami rastlin; u zivocichov
dospelymi jedincami resp. prenos v embryonalnom stave)

U hlavnych lesnych drevin v nasich podmienkach je rozhodujucim spésobom prirodzeného
rozmnozovania pohlavna reprodukcia. Ked’ze vacsinou s dreviny autokompatibilné, z prak-
tického hladiska je z komponentov reprodukéného systému najdolezitejsi systém parenia,
predovsetkym urcenie podielu samoopelenia a cudzoopelenia. Samoopelenie ako extrémna
forma pribuzenského krizenia, inbridingu, vedie k tzv. inbridingovej depresii, t.j. zretel-
nému zniZeniu vitality a rastovych schopnosti. Z hl'adiska zachovania genofondu a pre posu-
denie miery kontaminacie semennych sadov cudzim pelom ma prakticky vyznam aj hodno-
tenie toku génov medzi populaciami, predovSetkym podielu migrantov na tvorbe nésledne;j
generacie.

Urcovanie podielu samoopelenia, cuzdoopelenia a migrantov je v principe problémom
urcenia otcovstva. V konkrétnej uzavretej populacii su pri vzorke semien materské jedince
zname, je vSak potrebné identifikovat’ otcovského jedinca. Pre tento Gcel je mozné vyhodne
vyuzit metody urCovania paternity pomocou kodominantnych genetickych markérov —
v minulosti sa naj¢astejSie pouzivali izoenzymy, s ohladom na vysSiu presnost’ vysledkov pri
rozumnej Urovni nadkladov sa dnes ako optimdlne javia mikrosatelitné DNA markéry s pod-
statne vy$Sou mierou polymorfizmu.

Metodicky postup je najjednoduchsi u ihli¢natych drevin, u ktorych sme v genotype
embrya schopni odliSit’” matersk a otcovsku alelu (vid’ kap. 1.2). Semeno nahosemennych
rastlin, vratane ihlicnanov, sa sklada zo zasobného pletiva, ktoré je haploidné a jeho haplotyp
je zhodny s vajickom, a diploidného embrya, tkoré vznikd delenim zygoty. Alely, ktoré sa
zhodne vyskytuji v endosperme aj v embryu, pochadzaju teda od materského jedinca. Uzus
pri zapisovani genotypu je, ze ako prva sa pise alela pochadzajuca od matky, ako druh alela
pochadzajiuca od otca. Ak je napr. genotyp embrya 4,43 B3B, C,C,, materska gaméta ma
haplotyp 4, B3 C; a otcovska gaméta 43 B, C;.
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Priklad 1.4.4:
V populacii tvorenej jedincami X, Y, Z boli najdené nasledovné genotypy materskych jedincov a
potomstva. Aky je podiel samoopelenia, cudzoopelenia a migrantov?

Materské genotypy Riesenie:
A B C D Kombinacie alel v gamétach, vytvarané materskymi genotypmi:
X A1A1 8282 C1 Cg D1D3 X: Y: Z:
\z( ﬁ1ﬁ2 gzgz g%g%a xI A4 BCD yl 4ABCDs zl 4B C D
1 =B e Fas x2 A[BgC]D;; y2 A|BQC3D3 z2 A]BgC|Dg
x3 A[ Bz Cg D| y3 Ag Bg C] D3
x4 A[ Bg C2 D3 y4 Ag Bg C3 D3
Pelové gaméty Pravdepodobnost’ Mozny pdvod
potomstva povodu otcovskych gamét
Potomstvo samoop. cudzoop. migr.
X1 A+A1 BB, C1C, DsD1 | X1 4, B, G, D, 1 0 0 X3
X2 A4A;1B:B; C.CiDiD, | X2 A, B, Cy D, 0 0 1 mimo
X3 A1A1 8282 C1C1 D1D3 X3 A[ Bg C] D3 0,33 0,6? 0 X2,y1,22
X4 A1A2 Bng CzCz D3D1 X4 Az Bz Cg D| 0 0 1 mimo
X5 AA; BB, C,Ciy DDy | X5 A, B, C) D, 0 1 0 y3
Y1 A1A1B.B2 CiC1DsDy | Y1 A4, B, C, D, 0 1 0 x1,z1
Y2 AA1 BB, CiC;D3Dy | Y2 A, B, C, Dy 0 1 0 x3
Y3 AyA; BB, CiCy; DsDs | Y3 Ay By Cy Dy 0 0 1 mimo
Y4 A2A1 8282 C1 Cz D3D3 Y4 A[ Bg C2 D3 0 1 0 x4
Y5 A1A2 8282 C1C1 D:;Dg Y5 Ag Bz C] Dz 0 0 1 mimo
Z1 AA1 BB, CiCiDiDy |Z1 A,B,C, D, 0,5 0,5 0 x1, z1
Z2 AA1 BB, C,Co, DDy |72 Ay B, Cy Dy 0 1 0 x4
Z3 AA1 BB, CiC1DiD3 |Z3 A, B, C, D; 0,33 0,67 0 x2,y1,22
Z4 A1A1 8283 C1C1 D1D1 74 A[ B; C] D| 0 0 1 mimo
25 A1A1 8282 C2C3 D1Dg 75 A[ Bg C3 Dj; 0 | 0 y2
spolu: 2,17 7,83 5
rozsah vyberovej vzorky: 3 x 5=15 semien
Podiel samoopelenia: 2,17/15=0,145
Podiel cuzdoopelenia: 7,83/15=10,522
Podiel migrantov: 5,00/15=10,333

Pri ur€ovani paternity sa vychadza z genotypovania vsetkych jedincov populécie (pokial
ide o populaciu s mensim poctom genotypov, napr. semenny sad, nie je to problém). Z
kazdého jedinca sa zaroven zozbiera vzorka semien, v ktorych sa paralelne analyzuje endo-
sperm a embryo. Pre materské genotypy je potrebné urcit’, aké kombinacie alel v gamétach su
schopné vytvérat. Poet roznych typov gamét je 2" (N — podet lokusov, v ktorych je jedinec
heterozygotny. Napr. matersky genotyp 4,43 B,B3 C,C; je heterozygotny v 2 génoch (4 a B),
tvori teda 2% = 4 typy gamét: 4| By Cs, A1 By Ca, A3 B> C, a A3 By C,. Nasledne sa pre jednot-
livé pelové haplotypy vo vzorke embryi porovnanim s materskymi haplotypmi urcuje ich
povod, tj. ¢i pochadzaji z materského jedinca (samoopelenie), z iného jedinca v ramci
populécie (cudzoopelenie) alebo z jedinca populacie (migracia).

V pripade menej polymorfnych genetickych markérov mdze viacero jedincov v populacii
vytvarat’ gaméty s rovnakym haplotypom. Pokial’ jeden z nich je aj matersky jedinec, je
potrebné rozdelit’ pravdepodobnost’ paternity imerne poctu moznych otcov medzi samoope-
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lenie a cudzoopelenie. S migraciou sa uvazuje len v pripade, ak haplotyp pel'ovej gaméty nie
je schopny tvorit’ Ziadny z jedincov v radmci populacie.

1.4.5 Selekcia podmienena plodnost’ou

Modely selekcie uvedené v kapitole 1.4.1 uvazuji predovSetkym so zivotaschopnostou.
Biologicka zdatnost’ jedinca (fitness) je vSak dand aj plodnost’ou, t.j. mierou, v akej sa jedi-
nec, ktory sa dozil reprodukéného veku, podiel’a na tvorbe d’alSej generacie. Tato miera zavisi
v rastlinnych populacidch predovsetkym od mnoZstva produkovanych gamét a casovych resp.
priestorovych moznosti na to, aby sa vyrpodukované¢ gaméty zcastnili na tvorbe zygot. Z
casového hl'adiska je dolezitym faktorom synchronizéacia fenologickych faz kvitnutia medzi
jedincami populécie (prekryv doby samcieho kvitnutia a doby receptivity samicich kvetov
resp. makrostrobilov), z priestorového hladiska vzajomné rozmiestnenie jedincov s ohl'adom
na mechanizmy prenosu pel'u a ich U¢innost’ (vektor prenosu pelu: vietor resp. hmyz,
rozptylova funkcia a priemerna rozptylova vzdialenost’ a pod.).

V pocetnych prirodzenych populaciach sa efekt selekcie podmienenej plodnostou spra-
vidla prejavi az po velkom pocte generacii, nie je teda relevantny z kratkodobého hl'adiska
(napr. z hladiska hospodarskych zéasahov). V populaciach zriedkavych drevin alebo v
Slachtitel'skych populacidch typu semennych sadov vSak rozdiely v plodnosti a fenoldgii
kvitnutia m6zu spdsobit’ znacny posun v zastipeni génov medzi generaciami.

Z metodického hladiska je najspravnejSim postupom hodnotenia vyvoja alelickej a
genotypovej Struktiry jeho priame overenie pomocou genetickych markérov v rodicovskej
generacii a vo vzorke potomstva. S ohl'adom na cenu genetickych analyz vSak tato cesta pri
praktickom hodnoteni funkcie semennych sadov nie je vzdy schodna. Podiel jedincov na
tvorbe potomstva a nasledne zmena genetickej Struktury sa vSak daja relativne spolahlivo
odhadnut’ na zaklade potencidlu pre vzajomné krizenie konkrétnych rodi¢ovskych parov,
vychadzajuceho z produkcie gamét a fenologickej synchronizidcie medzi jedincami. Pocho-
pitel'ne, nie je mozné sCitavat’ gaméty, ale ako podklad pre odhad plodnosti jedinca mozno
vyuzit’ niektorti 'ahko meratel'nt1 veli¢inu, ktord s plodnost'ou stvisi. Ako mieru produkcie
samicich gamét mozno vyuzit' odhadovany pocet alebo hmotnost plodov resp. SiSiek, na
ur¢enie miery produkcie saméich gamét odhadovany pocet kvetov alebo samcich strobilov.
Predpoklad, ze vSetky jedince v populacii maju napr. rovnaka sypavost’ §iSiek, nie je sice
realisticky, ale rozdiely sposobené tymto faktorom su v porovnani s rozdielmi podmienenymi
variabilitou v pocte plodov ¢i kvetov zanedbateI'né. Druhym faktorom, urcujucim prispevok
jedinca k tvorbe potomstva, je jeho fenologickd synchronizacia so zvySkom populacie. Pre jej
hodnotenie je nevyhnutné vykonat’ v dobe kvitnutia pozorovania jedincov a urcit' u kazdého z
nich zaciatok a koniec obdobia produkcie pel'u a samicej receptivity, €o si samozrejme vyza-
duje dokladnu znalost’ morfologie kvetov resp. strobilov a ich jej zmien pocas vyvoja.

Ak pominieme ostatné potencidlne vplyvy, zastipenie konkrétnej kombinacie dvoch
rodi¢ovskych jedincov v potomstve bude priamo umerné podielu na produkcii sami¢ich
gamét jedného z rodi¢ov, podielu na produkcii saméich gamét druhého z rodicov, a dizke
trvania doby, pocas ktorej sa samicia receptivita prvého rodic¢a prekryva s produkciou pelu
druhého rodica (vratane pripadného samoopelenia u jednodomych rastlin). Sti¢inom tychto
troch veli¢in teda dostaneme relativne skore, ktoré urcuje, ako casto mézeme prislusnu rodi-
covskl kombinaciu v potomstve ocakavat’. Z technického hl'adiska je jednoduchsie rozdelit’
tento vypocet na dve fazy. Prvou je urCenie prekryvu plodnosti, teda pravdepodobnosti, s
akou vznikaju jednotlivé rodi€ovské kombinacie bez ohl'adu na fenoldgiu. Tuto pravdepo-
dobnost’ uré¢ime ako sucin podielu jedného z rodiCov na tvorbe samicich gamét a podielu
druhého z rodi¢ov na tvorbe samdcich gamét. Druhou fdzou je postdenie fenologického
prekryvu, teda poc¢tu dni, v ktorych sa prekryva receptivita samicich organov a produkcia
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Priklad 1.4.5:

V semennom sade smrekovca opadavého je zastUpenych 5 klonov, kazdy rovnakym poctom
vriblovancov. V sade boli v ¢ase kvtinutia urobené fenologické pozorovania, na zaklade ktorych bola
uréena doba samicej receptivity a prasenia jednotlivych klonov. Zaroven bol odhadovany pocet saméich
strobilov. V dalSom roku boli po klonoch odvazené SiSky z vyprodukovanej urody. Klony boli

genotypované v dvoch lokusoch. Aka bude o€akavana geneticka Struktura potomstva z tejto trody?

Klon | @ gaméty & gaméty genotyp
vaha 8iSiek | termin receptivity pocet strobilov termin prasenia

1 1kg 16.5-22.5. 2000 11.5-20.5. AaBB

2 - - 500 16.5.-21.5. AaBb

3 1.5 kg 12.5.-19.5. - - AABB
4 2kg 12.5.-19.5. 2000 16.5.-21.5. aaBB

5 0.5 kg 17.5.-23.5. 500 8.5.-15.5. AaBB
Riesenie:

Alelické frekvencie v semennom sade (za predpokladu, Ze kazdy klon je zastipeny rovnakym poctom
vrublovancov): p(4) = 1 x144 + 2x34a + 0x1aa = 0,5; p(a) = 0,5; p(B) = 0,9; p(b) = 0,1.

Podiely klonov na produkcii gamét:

Qgaméty: Sumarna hmotnost’ §isiek 5 kg, podiel klonu ¢&. 1: 1/5 = 0,2; klon ¢&. 2: 0; klon ¢&. 3: 0,3; klon ¢&.
4:0,4; klon ¢. 5: 0,1

J gaméty: Sumarna pocet saméich strobilov 5000, podiel klonu €. 1: 2000/5000 = 0,4; klon &. 2: 0,1; klon
¢. 3: 0; klon &. 4: 0,4; klon &. 5: 0,1

Prekryv plodnosti Fenologicky prekryv (dni)

Klon YRR g3 b3 k| a1 | g2 | 33| a4 g
0,2% 02x | 02x | 0,2x | 0,2x 16.—
Q1102 04= |0,1= 0= |04=0,1= Q1] 20.5. 6 0 6 0
0,08 0,02 0 0,08 | 0,02 =5 dni
Q210 0 0 0 0 0 Q2 0 0 0 0 0
@303 0,12 0,03 0 0,12 | 0,03 Q3 8 4 0 + 4
Q4 04 0,16 0,04 0 0,16 | 0,04 Q4 8 4 0 4 5
@5 0,1 0 0,01 0 0,04 | 0,01 QS5 4 6 0 4 0
Relativne skore krizenia Podiely rodi¢ovskych kombinacii
klon | &1 3283|8435 z klon | &1 | &2 83| 34| 85 z
50,08 04/
Q1 :0’4 0,12 0 048 | 0 1 @1 ] 518 (0,023 0 0,093 0 0,193
’ =0,077
Q2 0 0 0 0 0 0 Q2 0 0 0 0 0 0
@3] 09 |02 0 |048 0,12 1,68 @3 10,1851(0,023 0 0,093|0,023 (0,324
Q4 1,28 [ 0,06 0 | 064|020 | 228 Q410,247 10,031 0 |0,124|0,0390,440
Q5 0 006 0 |016| 0 |022 Q5 0 10012 0 0,031 0 |0,043
) 264 1 046| 0 1,76 | 0,32 | 5,18 ~ 0509 0,08 0 ]0340(0,062| 1
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pokracovanie
Podiely a haplotypy realizovanych gamét jednotlivych klonov

Klon
r o2 | 3 4 | s
O gaméty | 0,193 | 0 | 0324 0440 0,043
Jgaméty | 0509 | 0089 | 0 | 0340 | 0,062

priemer 0,351 0,044 | 0,162 | 0,390 | 0,053
genotyp AaBB AaBb | AABB @ aaBB @ AaBB
A 0,175 0,022 | 0,162 - 0,027 | p(4)=10,386
a 0,176 0,022 - 0,390 | 0,026 | p(a)=0,614
B 0,351 0,022 | 0,162 | 0,390 @ 0,053 | p(B)=10,978
b - 0,022 - - - p(b)=0,022

pel'u. Maticu relativnych skére potom dostaneme prendsobenim prvkov matice prekryvu
plodnosti a matice fenologického prekryvu. Po predeleni prvkov matice relativnych skore jej
sumou dostaneme nasledne podiely jednotlivych rodicovskych kombinacii v potomstve.
Marginalne stéty (t.j. riadkové a stipcové sumy) podielov rodi¢ovskych kombinacii nasledne
urcuju prispevky jednotlivych jedincov (napr. klonov v semennom sade) k realizovanym
gamétam. Je potrebné rozliSovat’ medzi podielmi jedincov na vyprodukovanych gamétach a
realizovanych gamétach. Uplne zrejmé je to pri peli - kazda rastlina vyprodukuje obrovské
mnozstvo pel'ovych zfn, ale len minimélna Cast’ z nich sa uplatni pri opeleni. Ked’ze v zmysle
Mendelovych zdkonov genotyp jedinca nezavisi od toho, ktoru alelu ziskal od ktorého z rodi-
cov, je zmysluplné vypocitat’ priemerny prispevok jedincov k realizovanym gamétam. Ak
pozname genotypy rodicovskych jedincov, mozno na zaklade ich podielov na realizovanych
gamétach urcit’ ocakéavané alelické frekvencie v potomstve.

1.4.6 Geneticky drift, inbreeding a efektivna vel’kost’ populacie

Fungovanie panmiktickej populacie bolo v tvode kap. 1.4 popisované ako deterministicky
proces, v ktorom zmena frekvencie génu je funkciou vychodiskovej frekvencie a selekéného
koeficienta. V pripade velkych populacii je takyto model adekvatny. V malych populaciach
je ovSem proces prenosu dedi¢nej informacie z generdcie na generdciu stochasticky, t.j.
zohrava v niom ulohu nahoda. Pravdepodobnost’, Ze gén s frekvenciou p v populacii N jedin-
cov (Co pri diploidnych organizmoch predstavuje 2N génov) sa v potomstve populacie objavi
v n exemplaroch sa dé urcit’ na zédklade Poissonovho rozdelenia:

2N
P(n) = ( ; jp"a -p)?

Ak pouzijeme extrémny priklad populécie s 2 jedincami (t.j. 2N = 4), gén, ktory ma v popu-
lacii frekvenciu 50% z nej s pravdepodobnostou 6,25% vypadne, s rovnakou pravdepodob-
nostou bude fixovany (vypadnu ostatné alely), s pravdepodobnostou 25% sa v dalsej
generacii vyskytne v 1 exemplari (resp. v 3 exemplaroch) a s pravdepodobnost'ou 37,5% sa
vyskytne v 2 exemplaroch (t.j. jeho frekvencia sa nezmeni), z ¢oho vyplyva, Zze pravdepo-
dobnost’ zachovania povodného zastupenia génov (0,375) je menSia nez pravdepodobnost’, ze
dojde k nejakej zmene (0,625). Tento proces ndhodnej zmeny alelickych frekvencii, spojeny
v krajnom pripade s vypadnutim resp. fixaciou alel, sa nazyva geneticky posun (drift).

Dopad genetického driftu ilustruje obr. 31. Ak je pocetnost’ populacie nizka, osudom prak-
ticky kazdej alely v priebehu par generacii je bud’ vypadnutie z genofondu populécie, alebo
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Obr. 31 Simulacia ucinkov genetického driftu na zastipenie alely s vychodiskovou frekvenciou
p = 0,5 v populécii s konstantnou vel’kost'ou 5 jedincov (vl'avo) a 500 jedincov cez 50 generacii.

fixacia (t.J. vypadnu vSetky ostatné varianty a alela nadobudne frekvenciu 100%). Pochopi-
tel'ne, v okamihu, ked’ sa v populdcii strati polymorfizmus (t.j. zostane v nej zastipena jedina
alela dané¢ho génu), dany gén prestane byt predmetom ¢1i uz prirodného vyberu alebo nahod-
nych zmien a frekvencia zostavajicej alely bude nad’alej konstantne 100%. Iba nova mutacia
alebo imigracia génu z inej populacie moze obnovit polymorfizmus génu a tym z neho urobit’
,potravu® pre d’alSiu evoluciu. Ak je pocetnost’ populacie vysokd, mdze zastupenie cCastej
alely v dosledku nahody kolisat’, ale je malo pravdepodobné, ze z populacie vypadne alebo ze
bude fixovana (v pripade populacie vpravo k tomu v priebehu 50 generacii nedoslo ani
v jednej z 10 simuldcii). Pochopitelne, ind je situacia u zriedkavého alelického variantu génu.
Ak by sa v 500-Clennej populacii vyskytla alela s frekvenciou 0,001 (t.j. vjednej kopii,
u jedného heterozygotného jedinca), pravdepodobnost’, ze sa v d’alSej generacii uz neobjavi,
je v zmysle Poissonovho rozdelenia 60%. Osudom véc¢siny novych mutécii je teda vypadnu-
tie z genofondu populécie, a to bez ohl'adu na to, ¢i st pre organizmus v danom prostredi
vyhodné, neutralne alebo nevyhodné.

Obmedzenie poctu jedincov v populécii teda vedie k nahodnej, nepredikovatel'nej zmene
zastupenia génov. Miera tejto zmeny je zavisla od velkosti populdcie. Zo zakonitosti
binomického rozdelenia vyplyva variancia zmeny alelickych frekvencii

oap = p(1=p)/N

Rozptyl alelickych frekvencii v ndslednej generdcii je teda tym vacsi, ¢im menSia je
pocetnost’ populacie (presnejSie pocet jedincov zucastitujicich sa reprodukcie) a ¢im viac sa
frekvencia alely priblizuje 0,5.

Dalsim dosledkom poklesu velkosti populacie je zvyseny podiel pribuzenského kriZzenia
(inbreedingu) medzi jedincami populacie. Existuje cely rad myslitelnych pribuzenskych
vztahov medzi rodi€ovskymi jedincami. Bezné hovorové pojmy (vlastni surodenci, nevlastni
sturodenci, rodi¢ — potomok, bratranci a pod.) ich sice popisuji zrozumitel'nou formou, ale pre
kvantifikdciu miery pribuznosti nestacia. Stupen pribuznosti rodi¢ovskych jedincov je mozné
merat’ koeficientom inbreedingu, ktory urcuje pravdepodobnost, s akou je dvojica homolo-
gickych génov ndhodne vybranych z gendmu potomka identickd povodom (t.j. oba exemplare
génu su kopiou toho istého génu, ktory sa vyskytol v gendéme spolo¢ného predka, vznikli
replikaciou useku na rovnakej molekule DNA).

Koeficient inbreedingu jedinca, ktory pochaddza zo samoopelenia (obr. 32), je teda 0,5:
pravdepodobnost’ spojenia dvoch gamét s “Ciernym” resp. dvoch gamét so “Sedym” chromo-
zo6mom je v oboch pripadoch 1/4 (gény oboch gamét su v tomto pripade identické povodom),
pravdepodobnost’ spojenia samcej gaméty s “Ciernym” a samicej so “Sedym” chromozoémom
resp. naopak je tiez 1/4 (v tomto pripade gény gamét nie st identické pdvodom). Analogicky,
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Obr. 32 Koncept identity pdévodom. Chromozémy gamét oznacené rovnakou farbou wvznikli
replikaciou toho istého chromozému zarodocnej bunky rodi¢ovského jedinca, teda aj vSetky gény,
ktoré st na nich lokalizované, st kdpiami tych istych rodi¢ovskych génov (su identické povodom).

koeficient inbreedingu potomstva z krizenia medzi plnosesterskymi pribuznymi (“vlastni
surodenci”) alebo medzi rodicom a potomkom je 0,25, pri krizeni polosesterskych pribuz-
nych (“nevlastni surodenci”) je 0,125 atd’.

Ked’ze v rodokmeni jedinca sa méze vyskytnut' viacero spolo¢nych predkov jeho rodicov
a kazdy z nich prispieva k miere inbreedingu, je mozné vypocitat’ koeficient inbreedingu ako
sumu ich prispevkov:

F:ZiO.S”f”L’""”-(HFl-)

kde n; a m; je pocet generacii, ktoré delia jedinca od i. spolo¢ného predka a F; je koeficient
inbreedingu i. spolo¢ného predka.

Ako uz bolo konstatované, mala pocetnost’ populacie vedie k zvySenému inbreedingu. Vo
vel'kej populacii, pokial’ nie je priestorovo alebo inak Strukturovand, vedie nahodny vyber
spravidla k vol'be nepribuzného partnera. Pokial’ je vSak populacia pocetne obmedzena,
vytvori sa v nej uz v priebehu generacii siet’ pribuzenskych vztahov, takze jedinec v principe
nemd moznost’ vybrat’ si partnera, s ktorym by nebol v pribuzenskom vztahu. Medzi velko-
stou populacie a priemernym koeficientom inbreedingu pri ndhodnom parovani existuje
funkény vzt'ah:

F,=1-(12NY

kde F; je koeficient inbreedingu v ¢. generacii, N je pocet jedincov populacie (vztah vychadza
z konstatnej vel'kosti populdcie). Prirastok inbreedingu za 1 generaciu (¢ = 1) sa teda da
vypocitat’ ako:

AF=1/2N

Tento vztah vSak predpokladd, Ze kazdy jedinec populacie prispieva k tvorbe potomstva
rovnakou mierou (resp. ze kazdy genotyp prispieva do genofondu naslednej generacie
v miere, v akej je v populécii zastiipeny). Pokial’ je podiel na tvorbe potomstva nerovnaky, je
potrebné nahradit’ velkost’ populacie N tzv. efektivnou vel’kost'ou populacie V.. Koncept
efektivnej velkosti (efektivneho poctu) zahfiia dva komponenty: koncept idealizovanej
populacie (ktorou je v tomto pripade izolovana, nahodne sa parujuca populacia s oddelenymi
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generaciami, v ktorej neprebieha ziadny vyber anedochadza vnej k muticidm génov)
a koncept parametra, v ktorom sa spravanie realnej populdcie porovnava s idealizovanou.
Efektivna velkost’ teda urcuje pocetnost’ idedlne panmiktickej populécie, ktord by pri nahod-
nom krizeni vykazovala rovnakii mieru inbreedingu resp. rovnaku varianciu alelickych
frekvencii (t.j. rovnaka mieru genetického driftu) ako hodnotena redlna populécia. Vo vzta-
hoch pre vypocet prirastku inbreedingu ¢i variancie génovych frekvencii by teda spravne
velkost’ populdcie N mala byt nahradena efektivnou velkost'ou N..

Odchylky od idealne panmiktického parovania, sposobujuce posun efektivnej velkosti
populacie oproti skutoénému poctu reprodukujucich sa jedincov, moézu byt désledkom viace-
rych faktorov. V populdciach s oddelenymi pohlaviami moze byt nevyvazeny podiel samcov
a samic. Je potrebné pripomenut, Ze nech je ich pomer akykolvek, k tvorbe potomstva
prispievaji obe pohlavia rovnakou mierou, teda ich prispevok k variancii alelickych frekven-
cii musi byt brany rovnakou vahou. Kedze prirastok inbreedingu je Umerny polovici
prevratenej hodnoty velkosti populédcie (AF=1/2N,), efektivna pocetnost sa odvodzuje z
dvojnésobku harmonického priemeru pocetnosti oboch pohlavi (za predpokladu rovnakej
reprodukcnej schopnosti jedincov):

-1
v oA 1) A Aate
N g N Q N gt N Q

Takisto moze dochadzat’ ku kolisaniu pocetnosti populacie v roznych generaciach. Efek-

tivna velkost’ je opat’ odvodena z harmonického priemeru velkosti populacie v jednotlivych

generaciach:
-1
N, = L+L+...+L t
Ny Ny N,

Najbeznejsou pri¢inou odchylky od idealizovaného stavu populacie je nerovnaka velkost’
potomstva (spoésobena rozdielmi v plodnosti jedincov alebo zivotaschopnosti ich potomstiev).
Ak sa ma populacia udrziavat v konStantnej velkosti, v kazdej generacii musia prezit
v priemere 2 potomkovia kazdého rodi¢ovského paru. Pri takejto vel'kosti potomstva je efek-
tivna vel'kost’ populécie rovna
_4N-2

0,%+2

Ne
kde a% je variancia velkosti potomstiev.

Priklad 1.3.5:Vypocditajte efektivnu velkost semenného sadu z prikladu 1.3.4

RieSenie:

Podiely rodi¢ovskych kombinécii _
Klon 41 32 33 34 a5
o1 | 0074 0.022 0 0.09 | 0
02 | 0 0 0 0 ' 0
03 | 018 0,022 0 009 | 0,022
04 | 024 0.03 0 0112 | 0,037
05 0,03 0,011 0 0,03 0

Sumarny podiel samoopelenia: 0,074 + 0+ 0+ 0,112 +0 =0,186
N,=1/(X Cy)=1/0,186 =5,37
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potomstva (sposobena rozdielmi v plodnosti jedincov alebo Zivotaschopnosti ich potomstiev).
Ak sa ma populacia udrziavat v konStantnej velkosti, v kazdej generacii musia prezit
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V pripade semennych sadov, ktoré st zakladané ako potomstva vyberovych stromov, t.j.
jedincov vybranych individualnym vyberom a teda navzajom nepribuznych, je jedinou
formou pribuzenského krizenia samoopelenie, pri ktorom F = 0,5. Ak podiel samoopelenia
ozna¢ime s, potom narast inbreedingu AF' = F-s = 0,5-s = 1/2N,, z ¢oho N, = 1/s. Efektivnu
velkost” semenného sadu teda mozno vypocitat’ ako prevratent hodnotu podielu samoopele-
nia.

2. SLACHTENIE
2.1 Premenlivost’ fenotypovych znakov

Ako uz bolo povedané v kap. 1.1, premenlivost’, spocivajica na najnizSej (individualnej)
urovni vo vzajomnej odliSnosti jedincov v individudlnych znakoch a vlastnostiach, patri k
zékladnym charakteristikam Zivej hmoty. Slachtenie len vyuZiva tito zakladnu vlastnost
v prospech Cloveka. Jeho napliiou je zmena fenotypovych vlastnosti organizmov tak, aby
lepSie vyhovovali narokom c¢loveka. V pripade lesnych drevin teda ide o zmenu fenotypo-
vych vlastnosti lesnych drevin tak, aby vyhovovali poziadavkam lesného hospodara. Pred-
metom $lachtenia moze byt’ v principe ktordkol'vek vlastnost’, hodnotena na zéklade ktorého-
kol'vek fenotypového znaku. Najcastejsim predmetom zaujmu Slachtitela v pripade drevin
produkcia biomasy (merana spravidla vySkovym a hrubkovym rastom), kvalita produkcie
(priamost’ kmena, vidlicnatost, absencia tocitosti vlakien, hustota dreva a pod.) a odolnost’
voci abiotickym ¢i biotickym Skodlivym ¢initelom (fenoldgia rasenia a ukoncovania vegeta-
cie suvisiaca s odolnostou voci neskorym ¢i skorym mrazom, odolnost’ vo¢i patogénom typu
Ophiostoma neo-ulmi a d’alsie).

Fenotyp jedinca je vysledkom realizacie jeho genotypu (suboru dedi¢nych vloh) v
konkrétnych podmienkach prostredia. Fenotypova premenlivost ma teda dve zlozky —
premenlivost’ podmienent geneticky (vyplyvajicu z odlisnosti genotypov u roznych jedin-
cov) a premenlivost’ podmienent prostredim (vyplyvajicu z variability podmienok prostre-
dia, v ktorych sa rozne jedince vyskytuji). Na rozdiel od vychovy porastov v ramci pestova-
nia lesa, ktoré si kladie analogické ciele ako Slachtenie, ale dosahuje ich modifikaciou pros-
tredia, Slachtenie smeruje k zmene fenotypovych vlastnosti cez zmenu dedi¢nej zlozky
premenlivosti, teda zmenou genetickej Struktiry pestovaného materidlu.

Material, s ktorym Slachtitel’ pracuje, musi byt’ v prvom rade popisany: aby sa dali zmeny
dosiahnuté Slachtitel'skymi opatreniami sledovat, je nutné kvantifikovat ako stredové
hodnoty znakov, ktoré su predmetom Slachtenia, tak aj miera ich premenlivosti. Na popis
priemernych fenotypovych hodnét a fenotypovej premenlivosti sa pouzivaju bezné Statistické
charakteristiky. Vzhl'adom na to, ze pri praktickom hodnoteni premenlivosti fenotypovych
znakov pracujeme takmer vyluéne s vyberovymi subormi, su uvedené vzorce pre bodovy
nestranny odhad jednotlivych charakteristik a interval spol’ahlivosti pre aritmeticky priemer.

Aritmeticky priemer: X=2,;x/n
—2 2
(x;—X X
Rozptyl (variancia): s% = 2% =) = 2% S
n—1 n n—1
Smerodajna odchylka: Sy = s)%
Variaény koeficient: sy, =100%- s, /X

Stredné chyba priemeru:  s3 ==, / Jn
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95% interval spolahlivosti: 95%IS =x *¢, - 55

Ako bolo spomenuté, fenotyp, t.j. sibor znakov a vlastnosti jedinca, je ur€eny spolutcin-
kovanim dedi¢nych faktorov, sthrnne oznacovanych ako genotyp, a faktorov nededi¢nych,
ktoré oznacujeme ako prostredie. Miera vplyvu genotypu a prostredia je pri r6znych znakoch
rozdielna. Z hl'adiska §l'achtenia vyberom je ddlezité pri jednotlivych hospodarsky alebo inak
vyznamnych znakoch vediet, nakol’ko st determinované genotypom. Odozva na selekciu
(vyber) je totiz priamo zavislé na tejto skutocnosti.

Priklad: V provenienénom pokuse jedle bielej boli vo veku xx rokov namerané na jednej parcele
nasledovné vysky 20 jedincov (v metroch):
818274838288797775818,180829183837979 8,0 81

Aké su charakteristky premenlivosti vySky tejto proveniencie?

RieSenie:
Yoxi=1621 X, x*=1316,61
X=),x/n=16120/20=8,105

)%:(lez n-x ) /(n—l):(1316,61/20—8,1052)-20/19:0,1468

Sy = \l 0,1468 =0.3832

sy, =100% -5, /X =0,3832/8,105-100% =4,73%

sz =5, /n =03832/420 =0,0,857

95%1IS = X £ 10 95:20) Sz = 8,105+2,086-0,3832 = (7,306;8,904)

Miera a charakter premenlivosti fenotypového znaku, rozdelenie pocetnosti podla fenoty-
povych tried, zavisia nielen od poctu génov, ktoré dany znak kontroluju, a ich alelickych
frekvenciach, ale aj na interakcidch medzi alelami v ramci génu (dominancia, superdominan-
cia) resp. interakcidch medzi génmi (epistdza) (vid' kap. 1.3). Geneticky podmienent
premenlivost’” znaku teda mozno rozdelit’ na zlozku aditivnu, dominanénu a epistaticku.
Aditivny komponent je zdkladnou zloZkou premenlivosti, je podmieneny aditivnym uc¢inkom
alel, ktoré sa podiel’aji na kontrole znaku. Predpoklada linedrny vzt'ah (priamu timeru) medzi
fenotypovou hodnotou jedinca a poctom alel zvySujticich hodnotu znaku v jeho genotype (P4,
= Y%(Py4 + P,,)). Komponent dominanény predstavuje sumu odchyliek od tohoto linearneho
vzt'ahu, ktoré st podmienené Uplnou resp. netiplnou dominanciou ¢i superdominanciou (P,
> Vo(Pya + P,,)). Epistatickd zlozka predstavuje sumu odchyliek od tohoto linearneho vztahu,
ktoré st podmienené epistdzou, t.j. nadradenost'ou jedného génu inému (napr. ak gén B je
epistaticky nadradeny génu 4, potom P g > Py pp > Paass).

Premenlivost’ podmienend prostredim moze byt modifikaéna (sposobena trvalymi modi-
fikujicimi vplyvmi prostredia na fenotypovy znak) a fluktuaéna (sposobena nahodnou
variabilitou prostredia).

Najjednoduchsi model, z ktorého genetika kvantitativnych znakov vychéadza, je linearny
aditivny vzt'ah medzi fenotypovou hodnotou, vplyvom genotypu a vplyvom prostredia:

Pi=Gi T E

tj. fenotypova hodnota konkrétneho znaku (napr. vysky, datumu raSenia, uhla vetvenia,
obsahu chlorofylu a pod.) i. jedinca v j. prostredi (P;) je dand genotypovou hodnotou
(prispevkom i. genotypu k velkosti fenotypového znaku; G;) a odchylkou od tejto hodnoty,
ktora je vyvoland j. prostredim (£;) (Falconer 1960). Inymi slovami, podla tohoto modelu
genotyp prispieva ku fenotypovej hodnote daného znaku nezéavisle na prostredi, t.j. vo vSet-
kych prostrediach rovnako, a naopak, konkrétne prostredie vyvola pri vSetkych genotypoch

71



rovnaku reakciu. V skutocnosti s mnohé rastlinné ¢i Zivoc¢isne populécie Specializované na
konkrétne podmienky prostredia, a na prenos do in€¢ho prostredia reaguji inac¢, nez by zodpo-
vedalo vSeobecnému trendu. Tento jav sa oznacuje ako interakcia genotypu a prostredia
(GxE interakcia), takze uvedeny model by mal byt’ rozSireny na

Pj=G;+ E;+ GEj;

kde GEj; je odchylka vyvolana Specifickou reakciou i. genotypu v j. prostredi. GXE interakcia
vSak vnaSa do modelu komplikacie ako z hl'adiska matematického, tak aj z hladiska inter-
pretacie a aplikéacie vysledkov Slachtitel'skych experimentov, preto sa s flou Casto v praxi
neuvazuje.

Hodnota i. genotypu G; ma niekol'’ko komponentov:

Gi:Ai+Di+Ii

kde A4; je aditivna zlozka (vyplyvajuca z aditivneho uc¢inku génov resp. alel, vid’ kap. 1.3.1 a
1.4), D; je odchylka od aditivity sposobend dominanciou a /; je odchylka sposobena medzigé-
novymi interakciami, teda epistdzou.

Odvodenie velkosti tychto odchylok a komponentov variancie znaku, ktoré z nich vyply-
vaju, vyzaduje definovanie fenotypovych hodndt pre jednotlivé genotypy. Za predpokladu, ze
fenotypova hodnota nie je ovplyvnena prostredim (£ = 0, t.j. P = G), obr. 33 ilustruje
aditivne a neaditivne efekty roznych genotypov na hodnotu fenotypového znaku. Ak pritom-
nost’ alely 4 zvySuje fenotypovy znak o hodnotu +a a pritomnost’ alely a ju v rovnakej miere
znizuje, genotypova hodnota homozygota A4 bude predstavovat +a genotypova hodnota
genotypu aa bude —a. Genotypova hodnota heterozygota Aa je d, pricom hodnota d vyjadruje
mieru dominancie. Pri aditivite génov (t.j. absencii dominancie) je d=0, t.j. genotypova
hodnota heterozygota Aa je presne v strede medzi homozygoptmi A4 a aa. Genotypova
hodnota jedinca (t.j. prispevok jeho genotypu k hodnote fenotypového znaku) teda zavisi od
len poctu alel 4 pritomnych v genotype, kazda alela 4 zvySuje fenotypovl hodnotu o +a
oproti jedincom genotypu aa, U€inky alel sa teda jednoducho s¢itaji (odtial’ ndzov aditivita).
V pripade dominancie d # 0, t.j. heterozygot Aa odliSuje od priemeru oboch homozygotov.
Ak d < a, ide o netplni dominanciu, pre d = a (t.j. heterozygot je fenotypovo totozny s
homozygotom 4A4) o uplnii dominanciu, pre d > a (t.j. heterozygot fenotypovo prevysuje
oboch homozygotov) o superdominanciu.

Pri epistaze prichddza do uvahy vel’ké mnozstvo rdéznych medzigénovych interakcii,
pripad na obr. 33 je len jednym z nich. V tomto pripade, ak gén B je epistaticky nadradeny
génu 4, vplyv génu A4 na fenotypovl hodnotu sa prejavi len v pripade, ak je jedinec recesivny
homozygot bb. Genotypova hodnota jedincov BB a Bb nezavisi od genotypu v géne A.
Namiesto Styroch hodnoét fenotypového znaku, ktoré by sa objavili pri nezavislosti génov 4 a
B atplnej dominancii je teda mozné pozorovat’ len tri (pre skupiny genotypov aabb, A_bb,
__B).

Ak stredova hodnotu medzi obidvomi homozygotmi oznaime x’, potom priemerna
hodnotu fenotypového znaku vrovnovdznej populdcii mozno vypocitat’ z frekvencii
a genotypovych hodndt jednotlivych genotypov. Genotypova hodnota homozygota A4 bude
x'+a, homozygota aa bude x'—a, a heterozygota Aa bude x'+d. V panmiktickej populécii bude
teda zastipenie jednotlivych fenotypov zodpovedat hodnotam podla tab. 15.

Vztah medzi priemernou hodnotou znaku v populacii, alelickymi frekvenciami
a ucinkami genotypov je teda

x=x"+a(p—q)+2pqd

pri¢om prispevok kazdého génu k priemeru fenotypového znaku v populécii sa da rozdelit’ na
dve zlozky: prispevok homozygotov v danom géne a(p — ¢) a prispevok heterozygotov 2pgd.
Takto odvodené genotypové hodnoty sa vztahuji na genotypy, nie na gény. V kazdej
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Tab. 15 Hodnoty fenotypového znaku, zodpovedajice jednotlivym genotypom, aich zastupenie
v panmiktickej populacii

Genotyp | Frekvencia | Genotypova Pocletnost
hodnota

AA P’ X'+a pi(x'+a) =xp° +ap’

Aa 2pq x+d 2pq(x’+d) = x"2pq + 2pqd

aa q X'—-a qz(x'—a) =x'q° -aq’

Suma 1 X (p? +2pcg+q ) + a(p’~q”) + 2pqd =
=X (p+q)” + a(p+q)(p—q) + 2pqd =
=x +a(p—q) + 2pqd

pre bialelicky lokus plati p+g=1

BB, Bb
| S
S d g bb
=] - ST A " — R ————
E / /
Aditivita Neuplna Uplna Superdominancia Epistaza
dominancia dominancia

aa Aa AA aa Aa AA aa Aa AA aa Aa AA aa Aa AA

Obr. 33 Hodnoty fenotypového znaku u jednotlivych genotypov v bialelickom lokuse pri jednotlivych
typoch interakcie medzi alelami resp. génmi pri absencii vplyvu prostredia (E=0).

generacii vSak pri diploidnych, pohlavne sa mnoziacich organizmoch gény obsiahnuté
v genotypoch ndhodne segreguji do gamét a v naslednej generécii sa usporiadaji do novych
genotypovych kombinacii. Ak chceme kvantifikovat’ ,Slachtitel'ski hodnotu® jedinca,
musime vychadzat’ z génov, nie genotypov, teda urcit’ priemerny vplyv alely na fenotypovu
hodnotu. Priemerny vplyv alely 4 sa d& kvantifikovat ako odchylka potomstva od
popula¢ného priemeru, ak potomstvo obdrzi od jedného z rodicov alelu 4 a druh4 je vybrana
z dostupnych gamét ndhodne (tab. 16). Zamena jednej alely za in teda vyvold zmenu
fenotypu o hodnotu:

a=o—o0x=[atdg-pllg—(p)]=latdq-p)lgtp)=a+dq-p).

pricom z porovnania vzt'ahov pre vypocet a, a; a az vyplyva: a; = ga; 0, = —pa.

Kedze rodicia pri pohlavnom rozmnozovani odovzdavaji potomstvu gény, nie genotypy,
pre priemerna fenotypovu hodnotu potomstva st urcujuce priemerné efekty génov rodicov.
Hodnotu jedinca zhladiska S$lachtenia urcuje priemerna vykonnost' jeho potomstva.
STachtitel'ska hodnotu (breeding value) je teda mozné priamo merat’: ako konkrétneho rodi¢a
krizime s d’al$imi jedincami ndhodne vybranymi z populacie, $lachtitel'skd hodnota (alebo
aditivna hodnota; A) predstavuje dvojndsobok rozdielu medzi priemerom potomstva
a priemerom populacie (len polovica génov potomstva pochadza od testovaného rodica, preto
dvojnasobok) (Falconer 1960). SPachtitel'ska hodnota teda nie je vyluéne vlastnostou jedinca,
ale je zaroven zavisld na populdcii, v ktorej sa jedinec vyskytuje. Mozno ju vyjadrovat’ aj
v absolutnych jednotkach (t.j. v jednotkach, v akych je merany fenotypovy znak), ale
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Tab. 16 Vypocet efektu jednotlivych alel v géne s dominanciou v panmiktickej populacii

Gaméta |Genotypové hodnoty a |Priemerné Priemerny efekt alely
frekvencie genotypov  |genotypové
potomstva hodnoty
AA Aa aa |genotypov
- - - potomstva —priemer populacie | (rozdiel priemeru potomstva
X+a | x+d | x-a a priemeru populacie)
A p q X'(p+q)tpatqd | —(x"+a(p—-q)*+2pqd) | x —x"+pa+qd-pa+qa—2pqd =
qla + d(q - p)] = a
a p q | x(ptg)qatpd | ~(x"+a(p—q)*+2pqd) | X —x—ga+pd—pa+ga-2pqd =
—pla+d(q-p)] =

z matematického hladiska je praktickejSie vyjadrovat’ ju odchylkou od populaéného prie-
meru.
Aditivna hodnota jedinca je dana aditivnou castou ucinku alel v rdmci génu. Je teda
mozné vypocitat ju ako sumu priemernych efektov vsetkych alel v genotype jedinca, ktoré
dany znak kontroluju. Pre bialelicky lokus budu teda aditivne hodnoty jednotlivych genoty-
pov (vyjadrenych ako odchylka od popula¢ného priemeru) nasledovné:

AA 201 =2qa
Aa o1 +ay; =a(q—p)
aa 200=—2pa

Priemer aditivnych hodnét v populacii je rovny nule: p>2qa + 2pg-a(q — p) + ¢*(-2pa) =
= szqa + 2pq2a — Zqua — quza =0.

Rozdiel medzi aditivnou hodnotu a genotypovou hodnotou predstavuje odchylku, sposo-
bent dominanciou (D; dominance deviation): G = A + D (obr. 34). Priamo je meratel'na
rozdielom medzi fenotypom jedinca a priemernou fenotypovou hodnotou jeho potomstva, ak
je testované v rovnakom prostredi (za predpokladu monogénnej kontroly znaku, alebo vylu-
¢enia premenlivosti v dalSich génoch, ktoré znak kontroluju). Odchylky podmienené domi-
nanciou su sposobené efektom kombinécie konkrétnej dvojice génov, ktord sa moze fenoty-
povo prejavit’ inak nez jednoduchy sucet efektov oboch génov. Odvodenie velkosti domi-
nanénych efektov pre jednotlivé genotypy vyplyva z porovnania genotypovej a aditivnej
hodnoty pre jednotlivé genotypy. KedZze populacny priemer je x= x" + a(p—q) + 2pqd,
genotypoveé hodnoty vyjadrené ako odchylky od priemeru budu nasledovné:

A4 x"+a— (" +a(p—q)+2pqd) = a(l —p + q) — 2pqd = 2q(a — dp)
Aa  x"+d- (" +a(p—q)+2pqd)=—a(p—q) +d—2pgd=a(q—p)+d(1 -2pq)
aa  x —a—(x"+a(p-q)+2pqd)=—a(l —q+ p)—2pgd = 2p(a + dp)

Z tab. 16 vyplyva pre vztah medzi efektom alely a genotypovymi hodnotami: a = a + d(q —
p), z ¢oho a = a — d(q — p). Ak tito hodnotu dosadime do vzt'ahov pre vypocet genotypovych
hodndt (vyjadrenych ako relativne hodnoty, teda odchylky od populaéného priemeru)
a vyrazy zjednodusime, dostaneme hodnoty v tab. 17. Rozdiel medzi relativhou genotypovou
hodnotu a aditivnou hodnotou predstavuje odchylku podmienenu dominanciou.

Rovnako ako aditivne hodnoty aj odchylky podmienené dominanciou su zéavislé od
kontextu populacie, ktorej je testovany jedinec ¢lenom. Z obr. 34 vyplyva, Ze pokial’ sa zmeni
zastiipenie génov v populdcii, posunud sa pri nezmenenych genotypovych hodnotach aditivne
hodnoty (leziace na priamke) a teda aj dominan¢né odchylky (vyjadrené Sipkami). Zaroven
z toho vyplyva, Ze nezavisle na vel'kosti medzialelickych ¢i medzigénovych interakcii je vzdy
urCitd Cast’ premenlivosti aditivna, t.j. pristupna pre selekciu. V priebehu viacerych generacii
systematickej selekcie sa vSak tato aditivna variabilita méze vycCerpavat’ (t.j. frekvencie génov
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Tab. 17 Genotypové aaditivne hodnoty adominanéné odchylky jednotlivych genotypov
v panmiktickej populacii

Genotypy AA Aa aa
Absolutne genotypoveé x +a x +d X' —a
hodnoty
Frekvencie P> 2pq 7
Relativne genotypové 2q(a—dp) a(g-p) + d(1-2pq) —2p(a + dq)
hodnoty = 2q(a-dg+dp—dp) | =(a-dq+dp)(g-p)+d(1-2pq) | =-2p(a-dg+dp+dq)
=2q(a—dq) = qa—dq*+dpg—-pa+dpg—dp = —2p(a + dp)
+d—-2pqd s
= a(g-p) + d(1-p°—q’)
= a(g-p) + d-2pq
— Aditivne hodnoty —(2qa) —[a(g — p)] —(—2pa)
Dominané&né odchylky —2dq? 2dpq —2dp*
e} A e} A
[ [ ]
— Az —— A
+3 +3
o o
A A
0 0
Az
—-= A - Am
a2 Aa A a2 Az AA

Obr. 34 Genotypové (G) aaditivne (4) hodnoty hypotetického fenotypového znaku jednotlivych
genotypov Vv bialelickom lokuse v panmiktickej populécii s alelickymi frekvenciami p(4) = 0.4
(vl'avo) a p(4) = 0,8 (vpravo) pri hodnotiach a = 1 ad = 0,8. Sipky vyjadrujii velkost odchylky
podmienenej dominanciou.

sa posunu v prospech tych alel, ktoré su v danych podmienkach alebo z hl'adiska poziadaviek
Slachtitel'a vyhodné), a teda odozva populacie na prirodzeny alebo umely vyber sa moze
zmenSovat’ aj Uplne zastavit. Na druhej strane vel’kost” dominan¢nych odchylok je zavisla len
na miere dominancie d, nie je zavisla na aditivnych hodnotach. Pre d = 0 su teda genotypové
a aditivne hodnoty totozné.

Rovnakym spdsobom by bolo mozné odvodit’ aj vel'kost” odchylky sposobenej interak-
ciou medzi génmi, epistazou (I; interaction deviation), t.j. ako rozdiel medzi genotypovou
hodnotou jedinca a genotypovymi hodnotami, ktoré mozno pripisat’ u¢inkom jednotlivych
génov, medzi ktorymi existuje epistatickd interakcia. Celkova genotypova hodnota jedinca je
teda stctom vsetkych troch zloziek: G = 4 + D + I, kde A je suma aditivnych hodndt pripi-
satelnéd jednotlivym alelam, D je suma odchyliek spdsobenych dominanciou (vyplyvajiuca
z konkrétnej kombinacie alel v rdmci rovnakého génu) a/je efekt epistatickej interakcie
(vyplyvajica z konkrétnej kombinacie alel roznych génov).

2.2 Dedivost’ a geneticky zisk

Analogické vztahy, ako sa uplatiiujii pri hodnoteni fenotypovych znakov konkrétnych jedin-
cov, je mozné uplatnit’ aj pri hodnoteni ich premenlivosti. Ako je zndme zo Statistiky, rozptyl
(variancia) suctu hodnot dvoch znakov sa rovnd stctu ich rozptylov a dvojnasobku ich
kovariancie. Ak teda pre fenotypovu plati, Ze je si¢tom hodnoty podmienenej genotypom a
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hodnoty podmienenej prostredim (P = G + E), tak pre fenotypovl varianciu musi platit’:
Vp=Vg+ Vg+2 Covgg

kde Vp je celkova fenotypové variancia (rozptyl; ¥ = s% variancia hodnét fenotypového
znaku u jedincov populacie), V¢ je variancia podmienend genotypom (t.J. variancia genoty-
povych hodnét jedincov populacie), Vz je variancia podmienend prostredim a Covgyg je kova-
riancia genotypu a prostredia (nie je totozna s GxE interakciou!), ktord vznikéd vtedy, ak v
dosledku nespravneho usporiadania $lachtitel'ského pokusu nie su vplyvy genotypu a pros-
tredia nezavislé (napr. ak pri vysadbe nezabezpecime jedincom dostatocny rastovy priestor,
rozdiely v raste budi podmienené nielen genotypom, ale aj kompeticiou, t.j. pomalSie rastice
genotypy budi v raste naviac spomalované aj zatienenim rychlejSie rastucimi susedmi).
Aditivna (4) a neaditivne (D, ) zlozky genotypovej hodnoty jedinca si navzajom nezavislé,
preto pre ich variancie plati:

Ve=Vi+tVa=Vs+Vp+ Vi

Ked’Ze variancia je sumou $tvorcov odchylok znaku od priemeru populéacie delena pocet-
nostou, mozno jednotlivé komponenty variancie urcit jednoducho z aditivnych hodndt
(vyjadrenych odchylkou od priemeru) resp. dominan¢nych odchylok jednotlivych genotypov
a ich frekvencii (tab. 18)

Tab. 18 Vypocet aditivnej a dominanciou podmienenej genetickej variancie fenotypového znaku

Genotyp |Frekvencia | Aditivna Zlozka variancie Dominan¢na |Zlozka variancie
hodnota odchylka
P A P-A? D P-D?
AA P’ 2qa 4a*p*q? —2dq? 4d*p%q*
Aa 2pq a(g - p) 2pqa’(q — p)° 2dpq 8dp’°q’
aa q —2pa 40%p%q? —2dp? 4d°p*q?
> 1 Vi = | 2pgd®(2pg+p®~2pq Vo = |4d°pq (g +2pqp’)=
2 - -
*q+2p9)= = (2pqd)(p * q)°
= 2pqd’(p + q) = (2pqd)’
= 2pqa’

Opét teda plati, Ze komponenty variancie zavisia vylu¢ne od prisluSného typu dedi¢nosti
znaku: aditivna variancia zavisi len od aditivnych hodnoét, variancia podmienend dominan-
ciou vylu¢ne od dominan¢nych odchylok. Oba komponenty variancie vSak zaroven zavisia na
genetickej Struktire populdcie, maximalnu hodnotu dosahuju pri p = g = 0,5. Ak sa alelicka
Struktara populacie v dosledku ¢i uz prirodného vyberu alebo Slachtenia posuva smerom
k vysSiemu zastapeniu zvyhodnenych alel, geneticka variancia (jej aditivna aj dominan¢na
zlozka) sa zmensuje a tym sa zmensSuje aj odozva populdcie na selekciu.

Ked’Ze jednotlivé komponenty variancie sa jednoducho s¢itavaji, ma zmysel pytat’ sa, akl
cast’ z celkového suctu kazdy z nich predstavuje. Podiel genotypovej premenlivosti (meranej
varianciou) na celkovej fenotypovej premenlivosti daného znaku nazyvame dedivost’ou
(heritabilitou) znaku, aurcuje, nakolko je variabilita znaku podmienena dedicne, teda
nakol’ko sa vlastnosti rodicov (dané nielen geneticky, ale aj ovplyvnené prostredim, v ktorom
sa rodicia vyskytuju) buda prenasat’ na ich potomstvo:

H=Vs/Vp

Symbol H* sa pouzZiva preto, lebo ide o podiel rozptylov, ktoré sa pogitajii so sumy §tvorcov
odchylok hodnét od aritmetického priemeru, H* je teda symbolom pre dedivost’ samotni, nie
pre jej druhi mocninu. Tento typ dedivosti sa oznacuje ako dedivost’ v SirSom zmysle
(broad-sense heritability).
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Podiel aditivnej genotypovej variancie ku celkovej fenotypovej variancii sa oznacuje ako
dedivost’ v uzSom zmysle (narrow-sense heritability):

h2:VA/VP

Dovodom pre definovanie dedivosti v uzSom zmysle ako samostatného parametra je skutoc-
nost’, ze pri pohlavnom rozmnoZzovani genotypy (teda konkrétne kombindcie alel) rodi¢ovskej
generacie zanikaju a v potomstve sa vytvaraji kombinacie nové. Pokial' je Slachtitel'ska
populacia panmiktickd, alelické frekvencie v potomstve su totozné s alelickou Struktirou
rodicovskej generacie (vid Hardy-Weinbergov zékon). Pokial’ vSak aj rodicovska generacia
nevznikla ndhodnym péarovanim, genotypové frekvencie sa zmenit mozu. Aditivna cast’
genetickej premenlivosti sa teda zachova, sumarne efekty jednotlivych alel zostant aj
v naslednej generacii rovnaké, naopak, odchylky podmienené medzialelickymi ¢i medzigé-
novymi interakciami (teda zavislé na konkrétnych kombinaciach alel) zanikaji a utvaraju sa
nové. Efekty podmienené aditivitou teda mozno do d’alSej generacie predikovat’, neaditivne
efekty nie.

Ako uz bolo povedané, od dedivosti, teda miery genetickej podmienenosti fenotypového
znaku, zavisi odozva na selekciu v d’alSej generacii, teda posun rozdelenia pocetnosti vo
fenotypovych triedach v potomstve selektovanej ¢asti zdkladnej populécie oproti zékladnej
populécii samotnej. Tento posun sa spravidla meria rozdielom priemernych hodnét znaku
(aritmetickych priemerov).

Kritériom vyberu, ¢i uz prirodzeného alebo umelého, je vzdy fenotyp jedinca. Dieta,
trpiace cystickou fibrézou ako jednym zo zdvaznych dedi¢nych ochoreni, nezomiera kvoli
tomu, ze ma gény pre cystickl fibrozu (teda kvoli genotypu), ale preto, ze trpi klinickymi
problémami tejto choroby (teda kvoli prejavu choroby samotnej, t.j. kvoli fenotypu). Pri
Slachteni vyberom teda nemozeme jedincov vyberat’ podl'a genotypu, pretoze ten nepozname.
Spravidla nepozname ani len genetickt kontrolu znaku, ktory je predmetom nasho zaujmu,
t.j. nevieme, kol’ko génov dany znak kontroluje a ktoré to su, kde v genome st lokalizované.
Kritériom vyberu je znak samotny, t.j. vyselektovanu Cast’ zdkladnej populécie predstavuja
jednoducho jedinci s najvy$Sou (resp. najnizSou) hodnotou znaku, ktory je kritériom
Slachtenia. Rozdiel medzi priemerom hodnoty znaku v zdkladnej populacii a v selektovane;j
Casti populacie (napr. v subore vyberovych stromov) sa nazyva selekény rozdiel alebo

selekény diferencial: S = X¢ — X p. Nie je mozné otakavat, Ze sa cely selekény rozdiel
prenesie do d’alSej generacie, tj. Ze priemer znaku v dalSej generacii sa od priemeru
zékladnej populdcie bude odliSovat o rovnaki hodnotu ako vyberové stromy. Pretoze
kritériom vyberu je fenotyp, ktory zavisi nielen od dedi¢nych faktorov, ale aj od prostredia,
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Obr. 35 Schéma urcenia odozvy na selekciu (genetického zisku) pri §lachteni individualnym vyberom
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medzi vyberovymi stromami nutne budi zastupené aj jedince, ktorych vynikajici fenotyp nie
je spdsobeny prispevkom genotypu, a je désledkom zvyhodnenych podmienok prostredia
(napr. stromy, ktoré boli v mladSom veku vyvetvované, alebo rastli v hustejSom zapoji, budu
mat’ v dospelosti vysSiu kvalitu kmena), t.j. nedediénych faktorov, priCom podiel tychto
mernej hodnoty potomstva selektovanych jedincov oproti priemeru zakladnej populacie, t.j.
geneticky zisk (odozva na selekciu), ktory je vlastne cielom S§lachtenia, je teda imerny
selekénému rozdielu (¢im fenotypovo lepSie vyberové stromy pouzijeme, tym vAicsi efekt
mozeme ocakavat’) a dedivosti (¢im viac je znak podmieneny geneticky, tym vécSia Cast’
vyberovych stromov bude fenotypovo nadpriemerna vd’aka genotypu, a teda bude schopna
svoje vlastnosti prenaSat’ na potomstvo). Geneticky zisk teda predstavuje rozdiel medzi
Slachtenym materidlom (t.j. potomstvom jedincov, ktoré boli vyselektované na zéklade ich
fenotypu) a materidlom neslachtenym (potomstvom jedincov, ktoré by boli ndhodne vybrané
zo zdrojovej populacie).

Selekény diferencial je mozné odvodit’ z velkosti variability znaku v zdrojovej populacii
(meranej smerodajnou odchylkou znaku resp. varianym koeficientom) a intenzity selekcie,
ktora je merand hodnotou odchylky od priemeru zodpovedajicou prislusnému kvantilu prav-
depodobnostného rozdelenia: S = i.s,. Spravidla vychadzame z predpokladu, ze kvantitativny
znak ma v populdcii normalne rozdelenie (t.j. rozdelenie zodpovedajiice Gaussovej krivke).
Pri normalnom rozdeleni plati, Ze v intervale X *s, sa nachddza 68% hodno6t, mimo tohto

intervalu sa teda nachadza 32% hodndt, z toho 16% nad jeho hornou hranicou a 16% pod
jeho spodnou hranicou. Ak teda selektujeme medzi 16% najlepsich jedincov, limit selekcie sa
nachadza za hranicou x +1-s,, intenzita selekcie je teda rovna i = 1.

Pri organizmoch s kratkou generacnou dobou, ako st niektoré pol'nohospodarske plodiny,
mozno geneticky zisk priamo merat: A =X N -X p. Pri lesnych drevinach sme vSak pri
planovani $lachtitel'skych programov odkazani na predikciu genetického zisku na zéklade
selekéného rozdielu a dedivosti. Typ dedivosti pouzitej pre odhad genetického zisku zavisi od
spdsobu rozmnoZzovania selektovanych jedincov. Ak je potomstvo ziskavané spdosobom, pri
ktorom pozname oboch rodiov (zamerné krizenie u zivoCichov, hromadné kontrolované
opelenie (mass controlled pollination) pri lesnych drevinach a pod.), v tvorbe genetického
zisku sa uplatnia vSetky komponenty genotypovej premenlivosti, aditivne aj neaditivne, preto
pre predikciu genetického zisku mézeme pouzit’ dedivost’ v SirSom zmysle:

A=S.H

Ak je vSak potomstvo ziskavané nahodnym kriZzenim v §lachtitel'skej populacii (semenné
sady), genotypy potomstva su oproti genotypom vyberovych stromov nanovo usporiadané
ndhodnym spdsobom, pretoze pri generativnom mnozeni dochadza k segregécii a rekombina-
cii alel. Odchylky podmienené dominanciou alebo epistazou sa teda v potomstve objavia iba
v miere Umernej zastipeniu alel. V tvorbe genetického zisku mozeme teda pocitat’ len s adi-
tivnou zlozkou genotypovej premenlivosti, preto pre predikciu genetického zisku musi byt
pouzitd dedivost’ v uzSom zmysle:

A=S.h

Pri vegetativnom mnozeni (klony, multiklonalne zmesi) st genotypy vyberovych stromov
presne kopirované, v potomstve sa zachovava Specifické usporiadanie alel v genotypoch,
ktoré méze podmienovat’ odchylky sposobené dominanciou alebo epistdzou, teda teoreticky
by odozva na selekciu mala zodpovedat’ dedivosti v SirSom zmysle. Vegetativne rozmnoZo-
vanie je vSak spojené s fyziologicky podmienenymi rozdielmi, rezkovance predstavuja onto-
geneticky star$i material oproti semenacikom, teda aj z hl'adiska vlastnosti, ktoré su predme-
tom $lachtenia, sa mozu spravat’ odliSne. Preto sa pre stanovenie genetického zisku vychadza
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Priklad:

Osem klonov smreka bolo testovanych na troch lokalitach. Merana bola vySka vo veku 40 rokov.
Namerané hodnoty su uvedené v tabulke. Aka je dedivost meraného znaku v &irSom zmysle? Aky
geneticky zisk mozno oakavat pri selekcii 25% najlepSich jedincov?

Lokalita Klon

2012 2019 2211 1014 1588 1590 3126 3127
Podbanske 13 14 10 8 9 7 14 9
Miacik 15 14 10 11 13 10 15 10
Kram 20 16 15 11 18 10 16 16

m n 2 2 2
RieSenie:| 3" 3 x; | /m-n=(13+14+10+...+16)* /8x3=304? /24 =3850,67
i=1 j=1

sumy Stvorcov:
celkova:

2
m n m n
>3 x; —[2 zxg] m-n=(13% +14% +10% +...+16%) —3850,67 = 4110 — 3850,67 = 259,33

i=1 j=I i=1 j=I
klony:
2 2
m n m n 2 2
> in’,- n-— Zny m-n=[13+15+20)" +...+(9+10+16) ]/3—3850,67=
i=1\ j=1 i=1 j=lI
=11944/3 - 3850,67 =130,67
lokality:
2 2
n m m n b 2
Z[Z":‘;J /n—[ZZx,-jJ m-n=[(13+14+...+9)" +...+(20+16 +...+16) ]/8—3850,6?:
==l i=1 j=1

=31544/8 —3850,67 =92,33
rezidudlna: 259,33 — 130,67 — 92.33 = 36,33

Tabul’ka analyzy variancie:

Zdr_oj . y Suma Stupne volnosti Stredny Stvorec Komponent variancie
variancie Stvorcov

Celkova 259,33 §x3-1=23 259,33/23=11,27

Klony 130,67 8—-1=7 130,67/7=18,67 (11,27-2,59)/3 = 5,36
Lokality 92,33 3-1=2 92,33/2=46,16 (46,16,2,590/8 = 5,45
Rezidualna 36,33 (8-1) x (3-1)=14 36,33/14=2,59 2,59

Dedivost’ v $irSom zmysle: H = 5,36 /(5,36 + 5,45 + 2,59) = 0,3998

riemerné vysky klonov:

Klon 2012 2019 2211 1014 1588 1590 3126 3127 | Celkove

Vyska 16,00 14,67 11,67 10,00 13,33 9,00 15,00 11,67 12,67
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pokracovanie
25% z 8 klonov predstavuje 2 klony. Ako najlepsie sa ukazuji klony 2012 a 3126, s priemernymi vy$kami
16 a 15 m. Priemernd vyska selektovaného materidlu je teda 15,5 m, selek¢ny diferencial predstavuje

15,5 m - 12,67 m = 2,83 m. Ocakavany geneticky zisk je teda A=S - H?2 =2,83 m x 0,3998 =1,13 m. Ak
teda budeme pre zalesfiovanie pouzivat’ len material z uvedenych dvoch klonov, dosiahneme v danom
veku priemernu vySku porastu 12,67 m + 1,13 m = 13,40 m.

z dedivosti, zistovanej klondlnymi testami, ktord mdze byt odlisna od dedivosti v SirSom
zmysle (klonalna dedivost’; clonal heritability).

Jednotlivé komponenty fenotypovej premenlivosti je mozné urcit’ analyzou variancie.
V najjednoduchsom pripade, teda pre urcenie klonalnej dedivosti, sta¢i mat’ sibor genotypov
replikovanych na viacerych stanovistiach klonovanim (napr. rezkovanim alebo explantéto-
vymi kultirami). Variancia medzi klonmi predstavuje genotypovi zlozku a variancia medzi
lokalitami zlozku podmienent prostredim. U rezidudlnej variancie v tomto pripade mozno
predpokladat’, ze je podmienend vylu¢ne heterogenitou podmienok v ramci lokality, teda
nema genetické pozadie (klony predstavuju identické genotypy) a je sti€astou premenlivosti
podmienenej prostredim. Rozklad genotypovej premenlivosti na aditivnu a neaditivnu zlozku
uz vyzaduje test potomstva, ide teda o technicky aj matematicky zlozitejSiu problematiku.

V najjednoduchSom pripade mame subor m klonov vysadenych na » lokalitich v jednom
exemplari. V tomto pripade mézeme pre urcenie komponentov premenlivosti pouzit' dvoj-
faktorovll analyzu variancie bez opakovania. Hodnota x; predstavuje fenotypovi hodnotu
(napr. vySku) i. klonu na j. lokalite. Urcenie komponentov rozptylu vychadza z tabulky
analyzy variancie (tab. 19).

Tab. 19 Analyza variancie dvojného triedenia bez opakovania

Zdroj Sumy Stvorcov Stupne volnosti Stredny rozptyl

variancie | (SS) (DF) (MS)

Celkom SSc = 3 5 xi — (2 5 x;)*/m.n DF¢ = n.m—1

Klony SSk = 5 (5 x))°/n — (5 3 x;)*/m.n DFy = m-1 MSy = SSk/DFx
Lokality SSk = 5 (% x))/m — (2, 5 x;)/m.n | DF, = n—1 MS, = SSg/DF5
Rezidual | SSg = SSc-SSk-SS, f(i’;_j )D(i c 1‘)DF k=DFL | Ms, = SSe/DFR

Rezidualny stredny rozptyl je totozny s rezidudlnou varianciou (MSk = V3). Stredny rozptyl
medzi klonmi vS§ak okrem variancie medzi klonmi obsahuje aj rezidualnu varianciu:

MSK: VR+n VK:MSR+I1 VK

Na zéklade tohoto vzt'ahu je mozné varianciu medzi klonmi urcit’ ako Vi = (MSx-MSg)/n.
Analogicky, stredny rozptyl medzi lokalitami okrem variancie medzi lokalitami obsahuje aj
rezidualnu varianciu:

MSL:VR+H VL:MSR+H VL

Na zéklade toho je mozné varianciu medzi lokalitami urcit’ ako V;, = (MS, -MSg)/m.

Variancia medzi klonmi predstavuje v principe celkovi genotypovl varianciu (tento typ
Slachtitel'ského testu neumoziuje odlisit’ aditivne a neaditivne zlozky). Variancia medzi
lokalitami a rezidudlna variancia predstavuju komponenty premenlivosti podmienené
prostredim. Dedivost’ v SirSom zmysle (resp. presnejSie klonalnu dedivost’) teda mdzeme
urcit’ ako

I‘[2 = VK/(VK+ VL + VR)
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2.3 Interakcia genotyp X prostredie

Ako je uvedené v kap. 2.2, niektoré genotypy reaguju na podmienky konkrétneho prostredia
inak, nez by zodpovedalo vSeobecnému trendu. Spravanie sa konkrétneho genotypu v
konkrétnych podmienkach prostredia (P) nezodpovedd ocakévaniu, ktoré vyplyva zo
vSeobecnej vykonnosti daného genotypu (G) a vSeobecnej vhodnosti daného prostredia (E).
Tento jav oznacujeme ako interakcia genotypu a prostredia (G*E interakcia).

Hodnotenie GxE interakcie vychadza zo zakladného Statistického modelu kvantitativne;j
genetiky: ak je m genotypov vysadenych na n lokalitich v r opakovaniach, fenotypova
hodnota mé nasledujtce zlozky:

Pj=u+ Gi'f‘E]-'i‘ GE,-j‘i‘é‘l‘jk

kde Py je fenotypova hodnota i. genotypu v j. prostredi, u je priemernd fenotypova hodnota
vsetkych jedincov na vSetkych lokalitach, G; je priemerny efekt i. genotypu cez vSetky loka-
lity, E; je priemerny vplyv j. prostredia, GE;; je odchylka vyvolana interakciou i. genotypu a j.
prostredia a g; je rezidualna odchylka, vyvoland neidentifikovatelnymi faktormi (chyba
merania, heterogenita prostredia v ramci lokality a pod.). Existenciu GXE interakcie je teda
mozné testovat’ dvojfaktorovou analyzou variancie:

Tab. 20 Analyza variancie dvojného triedenia s opakovanim

Zdroj variancie Stupne volnosti (DF) Komponenty variancie F-test
Genotypy DFg = m-1 MSg = 0.2+ r oge2 + mr g’ MSg /| MSge
Lokality DFe = n-1 MSe = 0.2+ r 0ge> + nr og° MSg | MSge
GxE interakcia | DFge = (m-1).(n-1) MSse = 02+ r 0ge’ MSse/MSk
Rezidual DFg = mn.(r-1) MSg = 0.2

2 T I 2 2 2 T : .
0. — rezidualna variancia, o5, 05", 0gE — komponenty variancie podmienené vplyvom genotypu,
prostredia a GXE interakcie

Téato metdda vSak umoziuje len otestovat’, ¢i vplyv GXE interakcie na fenotypovi hodnotu
vobec existuje (Ci je Statisticky vyznamny, t.j. ¢i jeho existenciu mézeme predpokladat’ aspon
s pravdepodobnostou 95%) a poskytuje kvantitativny odhad podielu fenotypovej variancie
viazanej na efekt GXE interakcie. Potvrdena existencia GXE interakcie vSak vyvolava d’alSie
otazky: Existuje v GXE interakcii biologicky interpretovatelny a teda prakticky aplikovatelny
trend? Ako sa jednotlivé genotypy odlisuju v reakcii na zmenu prostredia?

V odpovedi na tieto otazky sa vyuziva regresnd analyza. Pokial’ kvantifikujeme klimatické,
pddne a iné vlastnosti prostredia na jednotlivych lokalitich pomocou kvantitativnych
charakteristik, mo6Zeme pouZit' regresny model zavislosti efektu GXE interakcie na tychto
charakteristikach:

GEU = Z[ ,Bl'] X + Eij

kde x;; je hodnota /. charakteristiky prostredia na j. lokalite, f; je parcidlny regresny koefi-
cient GXE efektu i. genotypu na xj; a ¢; je rezidualna chyba. Vyhodou tohoto pristupu je
moznost’ identifikdcie vplyvu S$pecifickych vlastnosti prostredia na fenotypovu reakciu
jednotlivych genotypov. Jeho problematickou strankou je nutnost merat’ vel'ké mnozstvo
charakteristik prostredia, z ktorych vicSina je pravdepodobne irelevantna.

Vhodnym vychodiskom Finlay—Wilkinsonova metéda hodnotenia GXE interakcie. Pri
tomto postupe je priemernd fenotypova hodnota vsetkych genotypov na konkrétnej lokalite
pouzita ako charakteristika prostredia tejto lokality (analdgiou je bonitdcia porastov, kde
strednd resp. hornd vyska vo veku 100 rokov ako charakteristika dreviny v radmci porastu
zérovenn charakterizuje kvalitu stanovista z hladiska danej dreviny). Pokial vychadzame
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Priklad:

V provenienénom pokuse vykazovali jednotlivé proveniencie smreka na 6 lokalitach priemerné vysky vo
veku 20 rokov uvedené v nasledujucej tabulke. Zhodnotte GxE interakciu u jednotlivych proveniencii
Finlay-Wilkinsonovou metédou a vypracujte odporucania pre pouzitie jednotlivych proveniencii.

Proveniencia Nadm. |VySna Boca| Hroncok Hnilik Lendak Kamenec | O$¢adnica

vyska 1100 m | 750 mn.m. | 650 m n.m. | 950 m n.m. | 500 m n.m. | 700 m n.m.
(m) n.m.

1 Kram 750 71 7,9 7,5 8,1 7.8 8,2

2 Klenovsky Vepor 1050 5,5 7,0 4.8 5,6 57 7.0

3 Hrinova 620 5,8 6,8 6,5 7,0 6,1 7.2

4 Certovica 980 51 7.7 6,8 7.2 6,2 8,0

5 Smokovce 1000 4,9 6,6 6,5 6,5 52 6,2

6 Kotlov Zlab 1300 3,9 4.1 3,6 3,5 34 3,8

7 Tatranska Lomnica | 1250 4,2 51 45 47 4.1 48

8 Kralovany 700 5,6 8,0 7.5 8,0 6,5 8,7

9 Liptovska Luzna 890 6,9 8,1 7.2 7.4 7.1 75

10 Smrekovica 1420 4,0 3,8 3,3 43 3,3 4,0

11 Cergov 950 51 7,2 42 5,8 5,6 71

12 Nalepkovo 650 55 8,0 6,4 7.2 58 79

13 Krasno n. Kysucou| 800 5,4 9,0 6,4 8,2 6,2 9,0

14 Babia hora 1150 51 6,5 7,0 7,0 6,3 6.4

15 Velky Polom 880 6,9 8,5 7.9 8,0 6,8 8,4

Riesenie:

Regresny koeficient pre i. provenienciu je mozné urcit’ podl'a vztahu

[ _2 _
”ijf _[ij,i)z

kde x;; je stredna vyska i. proveniencie na j. lokalite a X ; je priemerna vySka v3etkych proveniencii na j.

b

lokalite, ktora vyjadruje bonitu stanovist'a.

Priemerné vysky jednotlivych lokalit st:

Lokalita
Vysnd Boca Hroncok Hniléik Lendak Kamenec p.V. | Os¢adnica
1100 m n.m. 750 m n.m. 650 m n.m. 950 m n.m. 500 m.n. 700 m n.m.
5,40 m 6,95 m 6,01 m 6,57 m 5,74 m 6,94 m

Regresny koeficient pre provenienciu Kram sa teda vypoéita ako
b 6x(7,1x540+7,9%6,95+...+8,2x6,94) - (7,1+ 7,9 +...+ 8,2) x (5,40 + 6,95 + ...+ 6,94)
1 =

6%(5,40% +6,95% +...+ 6,942) — (5,40 + 6,95 + ... + 6,94)*

Analogicky je mozné vypocitat regresné koeficienty pre d’alSie proveniencie, ktoré st zhrnuté v tabulke:
Cislo proveniencie

1 2 3 4 5 6 7 8 O [ 10| 11 | 12 | 13 | 14 | IS

=0,526

X;(m)| 776 | 593 | 656 | 683 | 598 | 371 | 456 | 738 | 736 | 378 | 583 | 680 | 736 | 638 | 775
by 53 | 101 | 78 (158 | 92 | 13 | 54 | 164 | 56 | 23 [ 140 | 163|238 | 60 | 105

X;— priemerna vySka i. proveniencie na vietkych pokusnych lokalitach

Zo sledovanych lokalit sa ako optimalne z hl'adiska vySkového rastu javia Hron¢ok a OSEadnica, t.j.
plochy v nadmorskej vyske cca. 700-750 m. Rast je spomaleny na vysokopolozenej ploche Vys$na Boca a
na plochach v nizSich nadmorskych vyskach, trpiacich pravdepodobne suchom, a navy$e vystavenych
vplyvu imisii (Hnil¢ik, Kamenec pod Vta¢énikom).
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pokracovanie
Zo sledovanych proveniencii su vyrazne nadpriemerné (priemer vySok vSetkych proveniencii na
vSetkych plochéach je 6,27 m) proveniencie 1, 15, 8, 9 a 13. Proveniencia 15 — Velky Polom
vykazuje trend vyskového rastu prakticky kopirujici bonitu stanovista, regresny koeficient je
1,05. Proveniencia 1 — Kram je generalista (b = 0,53). Rastom vynika predovsetkym na horSich
stanovistiach, zatial’ ¢o na plochéch Hron¢ok a O¢Sadnica patri sice k nadpriemernym, ale nie ku
§pickovym provenienciam. MozZno ju teda odportacat’ predovsetkym pre horSie stanovistia, najma
imisne ovplyvnené plochy. Naproti tomu proveniencia 8 a najmi proveniencia 13 st Specialisti.
Proveniencia 13 (b = 2,38) patri na horSich stanovistiach k priemernym aZ podpriemernym, zatial’
¢o na kvalitnejsich stanovistiach je jednoznacne najlepSia. Mozno ju teda odporucat’ pre dobré
stanovistia v nadmorskych vySkach okolo 750 m n.m. Vysokohorské proveniencie (Smrekovica,
Kotlov zl'ab, Tatr. Lomnica) patria v priemere k najslabsim. V ramci sledovanych ploch sa
spravaju ako generalisti. Je vSak mozné, Ze na ploche, zalozenej vo vyske porovnatel'nej s vyskou
ich povodu by patrili k dobre rastiicim provenienciam, ¢o naznacuje ich vcelku dobry rast na
ploche Vysna Boca v provnani s niZSie poloZenymi plochami. Odporicania pre pouzivanie
proveniencii je vSak mozné davat’ len pre rozsah podmienok prostredia, pokryty pokusnymi
plochami, akdkol'vek extrapolacia nemusi byt spolahliva

prostredia menej, nez je u danej dreviny bezné.

Pojem GXE interakcie je mozZznét@hova nielen na subor genotypov v Uzkom zmysle
tohoto slova, ale aj inych geneticky definovatgch jednotiek (proveniencii, potomstiev a
pod.)

3. PRAKTICKE VYUSTENIE GENETIKY V LESNOM HOSPODARST VE
3.1 Lesny reprodukény material

Zakon 138/2010 Z.z. definuje lesny reprotiuk material ako

* Semeno a semennu surovinu (semena, plody, supkisks)

* Osivo (semena gené na vysev)

- Casti rastlin (odrezky, hriZence, korene a prityaotevegetativne mnozenie, explantaty

a embrya na mikropropagaciu, vrubleck@pre heterovegetativhe mnozenie)

e Sadbovy materidl (semetidly a sadenice, vratane semé&Rkav vyzdvihnutych

z prirodzeného zmladenia)
urcené na umeld obnovu lesa, zé®gnie a iné lesnickesdly.

Ucelom legislativy tykajicej sa lesného reprothdho materialu je vytvatipodmienky
na to, aby lesny reprodéky material pochadzal z kvalithych zdrojov a balruena
pravos jeho ozné&enia a poévodu. O zatenie kvality zdrojov a pravosti ozéenia lesného
reprodukného materidlu ide od momentu zberu semien resperadcasti rastlin na
vegetativne mnozenie az po dodavku materialu reszalanie. Spolu s vhodnym pdévodom
(provenienciou) reprod@kého materialu vyznamnou mierou preayd produknu
schopnog a stabilitu lesov. P¢inou su dediné danosti lesnych drevin, najma vysoka
dedivos’ hospodarsky a ekologicky délezitych vlastnostip &ki rychlos rastu, krivos,
vidlicnatog a taiitost kmeia, hribka vetiev, nachylnbsa choroby, a rozdielna odozva
lesnych drevin r6zneho pbvodu na pestovanie v padkach liSiacich sa od podmienok
v mieste ich pévodu.

Aj ked’ sa na umelu obnovu lesnych porastov pouziju siatre/vhodné dreviny, pre ich
buddcu produkciu a stabilitu je mimoriadne déleXwalitny zdroj a vhodny pévod lesného
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reprodukného materialu. DodrZzovanim zasad spravnej prabegtos oblasti mézeme Ve
ziska a ich ignorovanim ov@a viac strati. Snaha o okamzitt Usporu nakladov pri zakladani
porastov zaobstaranim lacnejSich sadenic z nek&hbitzdroja alebo nevhodného pdvodu je
zanedbatina v porovnani s buducimi komplikaciami, ktoré pduzitie spésobuje

Désledky pouzitia reproddkého materiadlu pochadzajuceho z nevhodnych zdrsgpov
v lesnych porastoch prejavuju celé diesé&a ako straty na produkcii a vitalite, zvySené
naklady na ochranu lesa alebo p@shd obnovu porastov. Tieto straty mézu’ @z
niekd’konasobne vysSie ako prinosy selekcie v podobnanyzih porastov alebo semennych
sadov.

3.1.1 Eurépska a medzinarodna legislativa suvisiacBRM

Obchod s lesnym reprodékym materialom je jednou z mala oblasti lesnéh@bddrstva,
ktora je pravne regulovana na medzinarodnej urd®mmarnym zmyslom pravnej regulacie
je zarwit lesnému hospodarovi, Ze materidl, ktory nakupiljede spa’ zakladné
poziadavky na kvalitu a pravias

e Sprievodné dokumenty k materidlu poskytuju lesmé hospodarovi zakladné
informacie o mieste pévodu a ramcovych ekologickyabdmienkach v oblasti
povodu.

* Uznavanie zdrojov reprodikého materialu dava zaruku dodrzania poziadaviek na
ich kvalitu a umo#uje z obehu vyl&it material, ktory sa v minulosti ukazal ako
nevhodny.

» Uréenie zakladnych poZiadaviek na testovanie um@ objektivne hodnotenie
vysledkov $achtenia lesnych drevin a ich vyuZzitie ptel§f pestovania lesa.

o Oficidlny dolad posihuje dbveru v pravas dokumentov sprevadzajucich
reprodukny material. Lesny hospodar ma Bahblivi informaciu o poévode
reprodukného materialu, ktord méze vytdzpre spdahlivé vyhodnotenie vlastnych
skusenosti s jeho pouzitim.

Medzinarodné legislativa pre obchod s lesnym regt@t/m materidlom sa vyvijala v
dvoch liniach, ktoré sa vyrazne navzajom ovpbmali. Prvou su pravidla Organizacie pre
hospo-darsku spolupracu a rozvoj (OECD), druhoun@dredpisy Eurdpskej unie.

Schéma OECD pre certifikaciu lesného reproduéného materialu v medzinarod-
nom obchode(OECD Scheme for the Certification of Forest Repobide Material Moving
in International Tradg vznikla vr. 1967. Jej dnes platna verzia bolgaf rozhodnutim
Rady OECD 20. juna 2007. Schéma je otvorena piiyw8kenské Staty OECD a aj iné Staty,
ktoré silenmi OSN alebo Svetovej obchodnej organizacielidasnosti ma 28lenov.

Clenstvo je dobroviné, ale pokik sa k nej krajina pripoji, musi zabe#jpestriktné
dodrziavanie pravidiel pre vSetok material, ktoay\ssulade #ou produkuje a obchoduje.
Schéma sa zaoberéa 7 olstasi:

1) Kategorie lesného reprodiného materialu: (a) z identifikovaného zdrofaogrce

Identified a (b) selektovanySelectel

2) Vymedzenie proveni€nych oblastiRegions of Provenankge

3) Uznéavanie zdrojov lesného reprodn&ho materidlugasic Materia),

4) Registracia uznaného zdrojového materiélu,

5) Produkcia reprodukého materialu vSetkych kategorii,

6) Kontrola, balenie a oztavanie reproduiného materialu,

7) Spo6sob vykonania pravidiel schémy.

Schéma rozliSuje pojmy ,lesny reproduk materidl® Forest Reproductive Materigl
ktorym su semenaasti rastlin, alebo sadenice, a ,zdroj lesnéhoodygeneho materialu”
(Basic Materia), ktorym su stromy alebo porasty, z ktorych saewhi Lesny reprodiky
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material sa mdZze uvadzalo obehu v 4 kategériach: identifikovangolrce Identifieg
selektovany $electe)] material z netestovanych semennych satlimigsted Seed Orchards
a testovanyTeste(.

Dalsim délezitym aspektom schémy je ohtanie proveniegnych (semenarskych)
oblasti. Schéma definuje pojem ,pévoddr{gin) pre autochtéonny zdroj ako miesto, kde
porast alebo strom rastu, pre neautochtonny z#mjaesto, odkihboli semena alebo sade-
nice, pouzité pre zalozenie zdroja, péovodne dovezBojem ,proveniencia“ je definovany
jednoducho ako miesto, kde strom alebo poraseréstripade autochtonneho zdroja su jeho
pévod a proveniencia totozné). Provedign oblag (Region of Provenanyde nasledne
Uzemie (nie nevyhnutne kontinualne), vykazujuceatrehe homogénne ekologické
podmienky, v ktorom rastu porasty danej drevinydqgbnymi fenotypovymi a genetickymi
znakmi. Schéma predpoklada vymedzenie proveénigrh oblasti na zaklade administrativ-
nych a prirodzenych geografickych hranic pri pripad zolfadneni nadmorskej vysksi
akychkd'vek inych hranic, ktorélensky Stat povazuje za relevantné pre tegad. U

Kazdy¢lensky Stat musi dgit’ oficialny organ Designated Authoriy ktory zodpoveda za
implementaciu pravidiel schémy. Oficialny organ \wgdauje provenieimé oblasti,
zodpoveda za uznavanie zdrojov, dWige a vedie Narodny register zdrojov lesného
reprodukného materialu, register Producentov lesného repeo@ho materialu.
Uskutainuje tieZz pravidelné kontroly vSetkych Stadii prodek lesného reproddkého
materialu. Schéma &uije aj spésob balenia a ozZoaania reprodukného materialu.

Legislativa Europskej unie pre lesny reprodwky materidl je od zdatku
harmonizovana so Schémou OECD. Aktualne v EU atiernica Rady Eurépskych
spolatenstiev 1999/105/ES z 22.12.1999 o obchode s repitathym materidlom lesnych
drevin. Do svojho pravneho systému ju musi prehlexzdyclensky StatObsahuje spotmé
definicie savisiacich pojmov pre celti EU a prespmedzuje oblasti, na ktoré satahuje. V
mnohych aspektoch prebera afi@p pravidla Schémy OECD. Okrem reprodo&ho
materialu z identifikovaného zdroja a selektovangtaterialu rozliSuje 2 kvalitativne vysSie
kategorie“kvalifikovany” Qualified a ,testovany (Tested) reprodukny material. Pri
kategorii ,identifikovany” je na rozhodnutienskych Statov¢i na svojom Uzemi povolia
jeho pouzivanie. Smernica rovnako ako Schéma OECDeupovinnog kazdéhailenského
Statu zriadi oficialny organ Qfficial Body) zodpovedajuci za plnenie jej pravidiel.

Smernica vyslovne stanovuje, Ze obchod s materigktony spna poZiadavkyiou stano-
vené, by nemal podliefi@&iadnym dodatétnym obmedzeniam okrem tych, ktoré stanovuje
samotna smernic&p plati nielen pre medzinarodny obchod, ale ajys@&dzanie do obehu
na vnutroStatnom trhu. ZaraverSak dovduje, abyclenské Staty stanovili dodateé alebo
prisnejSie poziadavky na uznanie zdrojov na ictstmlam Gzemi a pre Specifické regiony
s odliSnymi klimatickymi a inymi stanoviStnymi podgnkami (severské, mediteranne, vyso-
kohorské) pripi&a Upravu poziadaviek na vonkajSiu kvalitu reprasého materialuClen-
sky Stat zarove mbéze zakadzadodavku konkrétneho reprodiriého materialu ko@ému
spotrebitéovi, ak na zaklade informacie o povode,na zaklade vysledkov vyskumu je
dovod predpoklada Ze pouzitie tohto materidlu nie je priaznivé peené hospodarstvo,
Zivotné prostredie, genetické zdroje alebo biolkgiaiverzitu na danom Uzemi. Zakaz
prenosu teda v zmysle smernice mugi bgnkrétne zdévodneny. Na druhej strane v sulade
s V8eobecnou deklaraciou 3. ministerskej konfeeermcochrane lesov v Eurdpe smernica
stanovuje, Ze pre umeld obnovu by maf pyednostne pouzivany material domacich drevin
a miestnej proveniencie, u ktorého sa da predpeklddbra adaptacia na lokalne stanovistné
podmienky. Geneticky modifikovany material sa smigdza do obehu len vtedy, ak je
nezavadny préudské zdravie a Zivotné prostredt®, sa posudzuje na zaklade vysledkov
hodnotenia rizika pre Zivotné prostredie pm&mernice 90/220/EC.
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3.1.2 Pravna regulécia v oblasti lesného reprodakho materialu na Slovensku

Na Slovensku v obnove lesa prevlada dlhodobo (@alykk inventarizacie lesa mame od r.
1950) umela obnova nad obnovou prirodzenou. Prikegesnahe o zvySovanie podielu
prirodzenej obnovy to tak pravdepodobne zostaneadiplej. Préinami su pretrvavajuce

kalamity, problémy s odumieranim lesaigraz ¢astejSie klimatické extrémy resp. posun
arealov drevin suvisiaci s klimatickou zmenou.

Prvym pravnym predpisom upravujucim ziskavanie @azfi@ reprodukného materialu
lesnych drevin bola VyhlaSka Ministerstva hospatarx-54/7-1939 z 8. augusta 1939 o
vybere porastov pre zber semena a pestovanie sa@uwowensko je tak jednou z prvych
krajin so systémom regulacie pre tato obl&& uvedenu vyhlasku nadviazali neskor prijaté
predpisy, zvyajne to boli vyhlasky k zakonom o lesoch.

Podrobné pravidla uznavania a obhospodarovaniajadreemien lesnych drevin a
semenarsku rajonizaciu ako podklad pre regula@agsu reproduiného materialu zaviedla
Smernica Ministerstva lesného a vodného hospodarS®R z roku 1985 na uznavanie
lesnych porastov a vyberovych stromov na zber sanaena prenos sadenic k vyhlagke
7/1978 Zb. o uznavani lesnych porastov a stromopesdovanie a zber lesnych semien a
odrezkov. Smernica bola na svoju dobu moderny psegine zodpovedajuci aktualnemu
stavu poznania. Z pravnehdddiska sa opierala o zaka@n 100/1977 Zb. o hospodareni
v lesoch a Statnej sprave lesného hospodarstvay kt&9 ods. 1 stanovoval povinnos
,Zzabezpeit' dost&ujuce mnozstvo druhovo a geneticky vhodného osisadanic potrebnych
na obnovu lesnych porastov a na zalesnenie pozenmktw uéenych®. V podmienkach pred
rokom 1989, ké viac nez 90% vymery lesov bolo v Statnom vlastgie hospodarili v nich
podniky Statnych lesov priamo ministerstvom a ajatme lesy boli pod tzv. odbornou
spravou Statnych lesov, bol predpis na Grovni sinemministerstva zavazny pre vSetky lesné
pozemky.

Po zmene vlastnickych pomerov a uplatnenim princfpdvneho Statu po roku 1989 sa
stala problémom nedostét@ zavaznassmernice. NeStatnym hospodarskym subjektom a aj
Statnym podnikom mdZe povinnosti uklddan vSeobecne zavazny pravny predpis - zakon
alebo vyhlaska.

V r. 2000 sa Slovensko pripojilo k OECD a stalo¢inom Schémy pre certifikaciu
lesného reprodukiého materialu v medzinarodnom obchode. Pravnu kthifitu so
schémou OECD zabezfila vyhlaSka Ministerstvo pédohospodérstva Sloveps&publiky
(dalej len MPSRYX. 64/2001 Z. z. o reprodikom materidli lesnych drevin, jeho ziskavani
a evidencii (naviazana a vtedy platny z4kon100/1977 o hospodéreni v lesoch a Statnej
sprave lesného hospodarstva).

Pred vstupom do Eurdpskej Unie SR musela do svpjldeneho systému prenies
(transponové@) Smernicu Rady 1999/105/ES o obchode s lesnynodetnym materialom.
Podobne ako ¥R, Rakusku, Pksku, Nemeckwi Slovinsku na tento del slizi samostatny
zakon o lesnom reprodékom materiali (bol to zadkon NR SR 217/2004 Z. z.) a jeho
vykonavacia vyhlaSka MPSR 571/2004 Z. z. o zdrojoch reprodmého materialu lesnych
drevin, jeho ziskavani, produkcii a pouzivani (dpsé na http://www.zbierka.sk). Od 1. 1.
2011 vstapil do platnosti novy zakon o lesnom rdpkdnom materiali (138/2010 Z. z.) a
vykonavacia vyhlaska 501/2010 Z.z. MenSie UpraJy4avedené novelou 49/2011 Z.z.

Suvisiace informacie na svojej internetovej stramd@vinne zverdjuje aj Narodné
lesnicke centrum, ktoré je oficialnym organom SBgpovednym za uplatnenie predpisov
o lesnom reprodukiom materiali vyplyvajacich zo Smernice Rady 1098/&S a Schémy
OECD pre certifikaciu lesného reprodného materidlu v medzinarodnom obchode.
Obdobné oficialne organy pre LRM existuju v kazddienskom State EU Suvisiace Glohy
zabezpéuje Utvar kontroly lesného reprodiného materialu Liptovsky Hradok.
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Zakon o lesnom reprodukénom materiali (138/2010 Z.z. v zneni neskorSich predpisov)
v nadvéaznosti na Smernicu Rady 1999/105/E&yjarpredovsetkym:

* Minimélne poziadavky na kvalitu zdrojov reprodnkho materialu.

* Rajonizéaciu genofondu do semenarskych oblasti kovwy&h zén.
Narodny register a narodny zoznam zdrojov lesnépmdukného materialu.
Kategodrie, v ktorych sa lesny reprodnl material méze uvadg¢ao obehu.
Systéem doladu na zarenie pravosti reproddkého materidlu od zberu cez
spracovanie a pestovanie po uvedenie do obehu.
Podmienky a povinnosti pre uvadzanie LRM do obesspolénom trhu EU.
Povinnos spolupréce s oficialnymi organmi ostatnytenskych Statov EU.
Podmienky pouZzitia lesného reprodnkho materialu na tzemi SR.

Ucelom pravnych predpisov pre lesny reprotiukmaterial v EU aj SR:
A) Zarwit kvalitu zdrojov reprodutného materialu. )
B) Zaruwit pravos reprodukného materialu na spaoom trhu EU.

Opatrenia na zardenie kvality zdrojov lesného reproddkeho materialu
1) Kategorie reproduého materialu, v ktorych sa LRM méZe uvies obehu,
2) Vymedzenie semenarskych oblasti,
4) Fenotypova klasifikacia a kategorizacia lesngohastov,
3) Typy zdrojov lesného reprodéeého materialu,
5) Uznéavanie zdrojov reprodékého materialu,
6) Narodny register a narodny zoznam zdrojov lesméprodukného materialu.

1) Kateqgorie reproduthého materialu:

* Identifikovany zdroj - pochadza zo zdroja znamej proveniencie bez nghé
selekcie, ktory dpa technické poZiadavky prilolty 2 zakona 217/2004 resp. 138/2010.

* Selektovany- pochadza zo zdroja, ktory bol vyselektovany nklade fenotypovych
znakov na urovni populéacie (hromadnou selekciospi#a technické poziadavky prilohy
¢. 2 zakona 217/2004 resp. 138/2010Dnas su jeho zdrojom uznané porasty pre zber
semena.

» Kvalifikovany - pochadza zo zdrojov, ktorymi s semenné sady¢oudke - vyberove
stromy, klony alebo zmesi klonov, ktorych zloZkylibeyselektované individualnou
selekciou na zéklade fenotypovych znakov, ktoiéagp technické poziadavky prilotiy
3 zakona 217/2004 resp. 138/2010.

e Testovany - pochadza zo zdrojov, ktorymi sU uznané porasgmenné sady,
rodicovské-vyberové stromy, klony alebo zmesi klonovalia reprodukného materialu
musi by overena porovnavacim testom alebo odhadom nad&ldanetickej skusky
zloZiek reproduéného materialu. Materiadl musi{8pt’ poZiadavky prilohy. 4 zakona
217/2004 resp. 138/2010.

2) Vymedzenie semenarskych oblasti:
Ucelom je zabezgenie vhodnych zdrojov reprezentujicich konkrétneol@dické
podmienky v ramci semenarskych oblasti. Semenarsidas’ou (konkrétnej dreviny) sa
rozumie oblas s podobnymi stanovistnymi podmienkami, v ktorejpsaasty danej dreviny
a aj zdroje jej reprodukéeho materialu vyziaju podobnymi fenotypovymi a genetickymi
znakmi. M6Ze ich ovplyviiinadmorska vyska.

Samostatné semenarske oblasti mame vymedzenétgaengch lesnych drevin: smrek
obyajny, jed'u bielu, borovicu lesnu, smrekovec opadavy, bukyledub zimny a dub letny.
Pre ostatné lesné dreviny je Slovensko jednou sérsleou oblagu. Medzi semenarskymi
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oblag’ami v prirodzenom areali hlavnych drevin nie je mpZprenos reprodukého
materialu zvonka. Do oblasti mimo prirodzeny assaLRM prena&amoze.

Vyskovy prenos (t.j. pouzivanie) reprodniého materialu v semenarskych oblastiach je
regulovany na zaklade lesnych vegatah stupiov. Poda aktualnych predpisov je mozné
prenasé material v ramci rovnakého lesného vegeéno stupa alebo o jeden l.v.s. smerom
nahor.

3) Fenotypova klasifikacia, kategorizacia a poveshlych porastov

Fenotypova klasifikacia je s&ag’ou vonkajSich prac pri vyhotovovani lesnych
hospodarskych planov resp. planov starostlivostieso Predmetom hodnotenia je
produk énost’, tvarnost’, korunovos’. Vysledkom hodnotenia jéenotypova hodnota
dreviny. Na jej zaklade sa lesny porast daja do jednej z kategorii:

A - fenotypovo vysokohodnotny porast,

B - fenotypovo hodnotny porast,

C - porast fenotypovo priemerny,

D - porast pévodom a fenotypovo nevhodny

(kategérie A—D zodpovedaju kategoriam IIA—-1ID padstarych predpisov).

Vek uskut@nenia fenotypovej klasifikacie v lesnych porastgeh

- 60 rokov (61 +) pre smrek, j&a, borovicu lesna, buk, duby.

- 40 rokov (41+) pre borovicu limbu, duglasku tistl, jed’'u obrovsku, borovicu

hladku, orecltierny a dubzerveny.

- 20 rokov (21+) sa duje pre rychlorastuce dreviny: tdposikovy,cierny a biely, jelSu

lepkavu a sivu, brezu.

- 60 rokov (61+) pre ostatné dreviny.

Zdrojom lesného reprodakého materidlu mézu Bylen porasty fenotypovej kategérie
A a B, v niektorych pripadoch C. Nesmu nimt’Iporast fenotypovej kategorie D.

Pre drevinu v lesnom poraste s&uje aj pévod, ktory méze by autochtonny, miestny,
neautochtonny a neznamiutochténny je porast, ktory pochadza z nepretrzitej prirodgzen
obnovy na tom istom mieste alebo je zaloZzeny zodydgného materidlu generativneho
povodu z toho istého porastu alebo autochtonnyalaspov v bezprostrednom susedstve.
Miestny pbvod znamena, Ze porast (alebo jeho matersky porast) zmbzeny
z reprodukného materialu pochadzajuceho z tej istej semkeaoblasti.Pri autochtonnych
porastoch alebo semennych zdrojoch sa ako pdvodzavéniesto, na ktorom rastl. Ak je
povodneautochténny, uvadza sa miesto povodu reproctuho materialu, pouzitého na ich
zalozZenie. Pévod porastu alebo semenného zdroja bydaj neznamy.

4) Typy zdrojov lesného reprodimého materialu:
* Pre kategoriu ,identifikovany* je to porast aledaipina stromov.
* Pre kategoriu ,selektovany*:
0 uznany porast(lesny porast uznany pre zber semena)
0 semenny porast (porast, ktory je reprodgkou vysadbou alebo vznikol
prirodzenou obnovou vysokohodnotnych porastov fgrmiej kategorie A).
o (génova zakladia) (suvisly komplex porastov z vyrovnanou vekouvou
Struktarou, obsahujuci uznané porasty, sliZiacizaahovanie genofondu
lesnych drevin; ako zdroj LRM sa pripéa$ do r. 2010.)
* Pre kategoriu ,kvalifikovany*:
rodi¢ovsky - vyberovy strom
semenny sacklonovy alebo generativny
klon
zmes klonov

© O OO
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o multiklonalna varieta
* Pre kategoriu“‘testovany” to moézu tbySetky vySSie uvedené zdroje po overeni ich
genetickych vlastnosti testami potomstiev na asmlvoch reprezentativnych
lokalitach v odliSnych stanovistnych podmienkach.

5) Uznavanie zdrojov reproddakého materialu:

Navrh na uznaniezdroja reproduéného materialu predklada Narodnému lesnickemuwcentr
(dalej NLC) spravca lesného pozemku pri obnove lesniébspodarskeho planu. Zdroj
navrhnuty na uznanie musiis@ poziadavky na kvalitu uvedené v prilohach2 az 4
zékona 217/2004 resp. 138/2010. Ich spinenie pug/&ILC.

Za zdrojmozno uzna porasty fenotypovej kategorie A a B spodielom biologicky
zrelych jedincov prisludnej dreviny aspa 10 % s najnizSim gtom 40 jedincov. Ak sa
uznava porast, mdze ho tvomiekd’ko susednych jednotiek priestorového rozdelenia, les
ak patria do tej istej semenarskej oblasti, vySkadny a fenotypovej kategoérie danej
dreviny.

NLC schvad’uje zdroj reprodukného materialuvyhotovuje jehaznavaci lista pride'uje
mueviderrny kod.Evidenény kodje nezamenit@é alfanumerické ozianie kazdého zdroja
lesného reprodutného materialu. U nas pouzivany kéd obsahuje irdcimo drevine, type
zdroja, semenarskej oblasti, vySkovom pdvode, (xsprévne] jednotke a registhaé ¢islo
zdroja.

O zriadeni alebo zruSeniznaného zdroja materiahozhoduje obvodny lesny Uraaa
navrh NLC. Stav a obhospodarovanie uznanych zdiajatroluje resp. usmeuje NLC
a lesné Urady. Uznanie zdroja sa zrusi, ak pressafi@s poZiadavky ufené zakonom.

Ozna‘ovanie uznanych zdrojov v mapach a teréne:

V lesnickych mapach sa uznany porast éajeaskratkou ,UP*“ resp. do r. 2010 ,A" alebo
,B“ podl'a fenotypovej kategorie, vyberovy strom VS, semesay SS, génova zakielGZ,
semenny porast SP. V terammany zdroj reprodukého materidlu vyzriaje jeho spravca
(vlastnik, obhospodarovadde

* Uznany porast 5 cm Sirokym zelenym pruhom po obvodeia vo vysSke 1,3 m na
okrajovych stromoch porastu. Do r. 2010 sa pouzprah Zltej farby pre uznané
porasty fenotypovej kategorie A alebo znak ,X“ zedgfarby pre uznané porasty
kategorie B.

* Rodikovsky - vyberovy strontislom stromu a dvojitym pruhom po celom obvode
Zltou farbou vo vyske 1,3 m. Pruhy maju Sirku 5a&amedzera medzi nimi 15 cm.

e« Semenny porast na rohoch a lomovych bodoch hosglogér kopcami a po
odrasteni na okrajovych stromoch 10 cm SirokymnZlpruhom po obvode kma vo
vyske 1,3n.

e Hranica génovej zakladne znakom ,G“ na okrajovytiorasoch vonkajSej hranice
GZ.

6) Narodny register a narodny zoznam zdrojov repkddého materialu

Narodny register s podrobnymi dajmi a Narodny amzmko strény vyrah narodného
registra, poskytuju préad disponibilnych zdrojov lesného reprodon&ho materidlu pda
drevin a semenarskych oblasti, kategorii a typogjad LRM na Slovensku aj kazdom
¢lenskom State EU.

Narodny register je databaza s podrobnym pfatlom o geografickych, genetickych a
biometrickych charakteristikach jednotlivych zdnajako aj ich vlastnictve a sprave.
Register je verejne pristupny na poziadanie’aadkona o slobodnom pristupe
k informéaciam.
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Narodny zoznam zdrojovje vytahom z narodného registradénskych statoch EU aj
Schémy OECD pre LRM maju narodné zoznamy jednstruktiru. Nasledne sa z nich
zostavuje Spokny zoznam zdrojov LRM pre celt E@@Community List of Approved Basic
Materials for the Production of Forest ReproductiMaterial, http://ec.europa.eu/food/plant
/propagation/forestriidex_en.htm). Narodny zoznam obsahuje nasledujdage:

a) botanicky nazov alebo skratku dreviny, pre kia zdroj uznal,

b) kategoriu LRM, pre ktoru je &eny,

c) el vyuzitia zdroja,

e) kaod zdroja,

f) lokalita zdroja utena semenarskou obfasi, nadmorskou vyskou a pripadne aj

presnou suradnicou (zemepisnou $irkoizaal) alebo aj nazvom lokality.

d) typ zdroja,

g) rozloha alebo denie vé&kosti zdroja pstom klonov, potomstiev alebo zastupenych

vyberovych stromov (napr. v semennych sadoch)

h) pévod (autochténny, neautochténny alebo nezhamy

i) pripadné dodatmé informacie.

Opatrenia na zardenie pravosti pévodu (identity) lesného reprodnho materialu
1) Osvedenie o odbornej sposobilosti
2) Podmienky ziskavania lesného reprashého materialu
3) Podmienky pestovania a registracia reprédéko materialu
4) Kontrola lesného reprodékého materialu
5) Sankcie: osobitné opatrenia a pokuty

1) Osvedenie o odbornej spdsobilosti
Na pracu slesnym reprodirkym materidlom — jeho zber, spracovanie, sklad@ani
pestovanie a uvadzanie do obehu je potraisvedenie o odbornej spbsobilostiS LRM
teda mozu pracovaen osoby ktoré su drzitni osvedenia o odbornej sposobilosti alebo
pracuju pod priamym ddadom drzitéov osvedenia o odbornej spdsobilosti. Fyzicka
osoba moze hydrzited’'om osvedenia, ak:
e ma aspt uplné stredné odborné vzdelanie so zameranim saictgo alebo
pestovanie a pracu s rastlinnym materialom a
* je drzitd’om osvedenia o odbornej spdsobilosti kanosti s lesnym reproddkym
materialom alebo
* je drzitd'om obdobného dokladu vydaného inglmnskym statom EU.
Fyzicka osoba — podnikdtalebo pravnicka osoba sa stava drbite osvedenia, ak
» zamestnava fyzickl osobu, ktora je dria® osvedenia o odbornej spésobilosti
alebo obdobného dokladu vydaného inflenskym Statom.
* je zapisana v obchodnom registri alebo v inom ohdobregistri.

2) Ziskavanie lesného reprodiého materialu
Zber semena, odbéasti rastlin na@’alSie mnoZenie a vyzdvihovanie sefkav
z prirodzeného zmladenia je predmetom kontroly 'Ragékona 138/2010 budu zbery
kontrolova’ najma lesné Urady. Fyzick& alebo pravnick& oskbaa planuje zbietasemeno,
semennu surovinu, semeild/ z prirodzeného zmladenia aletasti rastlin pre vegetativne
mnozenie, preto zber vopred oznamuje obvodnémehesmiradu.

Semeno alebo semenna surovina konkrétnej drevinlisea v ramci jedného zberu:

* vuznanych porastoch a zdrojoch identifikovanéhoMukajmenej z 20 stromov

drevin so semenarskymi obfasni a najmenej 10 stromov ostatnych drevin,
« semennych sadoch, ak plodi asp® % vrulfovancov.
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* z najmenej z 10 rodovskych - vyberovych stromov z rovnakej semenarskégsti a

vySkovej zony.
Pre kategoriu identifikovany mozno zbieasemenama zaklade povolenia NLC:

» ak pre danu drevinu nemozno zabezpeeprodukny materidl kategérie selektovany
alebo kvalifikovany,

» ak je pre obnovu ochrannych lesov a lesov osobitnétenia potrebné zabezpe
reprodukny material prispésobeny miestnym stanovistnym pgedkam,

« ak je reproduény material je ufeny na vyvoz mimo EU,

» ak zdroj reprodukného materialu nebol zaradeny do fenotypovej kaied®

3) Evidencia reproduftiého materialu
Predmetom evidencie sidiely lesného reprodukého materialu tvorené reprodikm
materidlom tej istej dreviny, presne zndmeho mmnazgtozbieraného v tom isto¥ase
z toho istého zdroja reprodiriého materialu. Oddiel je spdélwe spracovany, skladovany,
oSetrovany a pestovany. V pripade sadenic ma oddiebky spésob a rovnaku dobu
pestovania.

Na identifik&ciu oddielov reproddkého materialu slizi vySSie spomenuty
nezamenitény Evidenény kod zdroja.

Kazdy oddiel lesného reprodirkého materialu v celej EU - od zberu semena redigero
Casti rastlin na vegetativne mnoZzenie aZ po jehaip@ua zalesovanie - sprevadzaist
o pbvode(v pévodnom zneni smernice Rady 1999/105/8ster Certificate” ) s
evidertnym kodom zdroja a udajmi o pévode, zbere a pesidiazdej partie reproddkého
materialu. List o pdvode je zakladnym identiftkgm dokladom (,rodnym listom*) kazdého
oddielu LRM. Aj keaf’ sa vystavuje v narodnych jazykoch, méa jednotnyablasformu vo
v3etkych Statoch celej EU.

Lesny reprodukny materidl sa moZe spractdiya uskladiova® a pestové len
v zariadeniach registrovanych oficidllnym narodnymgamom pre lesny reprodérky
material, t. j. NLC.

4) Kontrola lesného reproddkého materialu
Kontrolou sa preveruje
 pbvod apravos’ zber, ozn&ovanie, produkcia, evidencia, kvalita a uvadzanie
reprodukného materialu do obehu,
» kvalita a obhospodarovanie zdrojov reprodo&ho materialu,
e pouzitie stanoviStne a geneticky vhodného reprdtéko materidlu na obnovu
lesnych porastov a zalasvanie.
V SR aj inychélenskych Statoch EU resp. Schémy OECD pre LRM #aylevidencie a
kontroly slGzi narodny register a zoznam zdrojasnieho reproduiného materidlu, zoznam
drzited’'ov osvedenia pre pracu s LRM, registracia zariadeni naaasidnie a spracovanie
LRM, listy o povode a evidencia lesného repraghého materialu. Organmi Statnej odbornej
kontroly su Lesné urady a Narodné lesnicke centrum.

5) Sankcie:lesné urady a NLC ukladaju sankcie v podobe osgtlitiopatreni a pokut:

o Pozastavenie uvadzania lesného reprodéko materialu do obehu aZz do odstranenia
zistenych nedostatkov bez odkladnékimku.

0 ZruSenie registracie reprodiniého materialu.

0 Zakazanie zberu semena, semennej suroviny, @distirrastlin a vyzdvihovanie
semenéikov z prirodzeného zmladenia.

o Nariadenie likvidacie nezaregistrovaného repr@édéko materialu.

o Nariadenie likvidacie zaloZzeného porastu alebo giora
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0 Zacatie konania pre nesplinenie zdl@gacej povinnosti.

Na internetovej stranke Narodného lesnickeho céritpa//www.nlcsk.org>>> Cinnosti
>>> Kontrola lesného reprodéeho materiélu, je zverejneny:

- Zoznam drzitBov osvedenia o odbornej spdsobilosti,

- Narodny zoznam zdrojov reprodirieho materialu,

- Semenarske oblasti lesnych drevin,

- Informacie o legislative,

- Kontakt na oficialne organy ostatny&lenskych statov EU.

- Néarodny dokument SR pre uplatnenie Schémy OECDegrg/ reprodukny material.

3.1.3 Semenné sady

Semenné sady sidlové vysadby, zakladané slmen produkcie geneticky vysokohodnot-
ného osiva. Zakladaju sa ako potomstvo vyberovyobnmev. Spravidla sa pre zaloZenie
semenného sadu vyberové stromy namnoZia vegetgtiving’'ovanim), aby sa ich genotyp
zachoval v nezmenenej podobe, v tomto pripade frmeoo klonovych semennych sadoch.
Menej ¢asto sa uplauje generativne mnozenie vyberovych stromov, sglavformou
volnoopeleného potomstva. Semenné sady zaloZené ratieneho potomstva nazyvame
jadrové.

Z hradiska klasifikacie OECD teda patria k tzv. kvélivanym zdrojom, kéZe rodéov-
ské jedince (vyberové stromy) preSli individualnyenotypovym vyberom. Po prevereni
genetickej kvality testmi potomstiev je mozné HKiksvat semenny sad ako testovany
semenny zdroj.

Vzhradom na el semennych sadov ich zakladame v podmienkaché ktabezpauju
maximalnu produkciu semien a moztigednoduchého obhospodarovania a oSetrovania
(kvalitna pdda, dobré klimatické podmienky, roveyén, mierny sklon, dopravna pristup-
nog’). V oSetrovani semennych sadov je zakladnym ukobwamovanie kordn s cfem
pribrzdit’ vySkovy rast a vyformovaSiroké koruny s dostatoym pristupom svetla. Kvitnu-
tie je mozné stimulovaaj d’alSimi opatreniami: melioraciou pody, hnojenimpfydrmonmi,

k pomerne drastickym a preto menej odganym opatreniam patri strangulacia alebo kruz-
kovanie konarov.

Na to, aby semenny sad produkoval skneogeneticky hodnotné potomstvo, musi fungova
ako uzavretad panmikticka populacia. Pod panmixmrumieme rovnaku pravdepodobtios
krizenia medzi ktoroukwek dvojicou klonov. V idedlnej panmiktickej popaiiakazdy
jedinec prispieva k tvorbe s&foh aj samiich gamét, t.j pohlavnych buniek (u drevifge
vych zn a vajéok) rovnakym podielom, pfom kazda dvojica gamét m& rovnakd Sancu
spoji sa do zygoty, z ktorej sa vyvinie embryo a nasteainec potomstva. Odchylka od
panmixie znamena, Ze v skuhomsti nie vSetky klony v semennom sade produkuyinaiay
pocet pohlavnych buniek, ktoré sa uspesSne uplatniepvodukcii. Efektivny p&et klonov
(pocet klonov zodpovedajucich idealnej panmixii) jeomto pripade mensi nez skéngy
pocet vysadenych klonov. Doésledkom je zvySenie podg@libuzenského krizenia, ktoré
vedie k tzv. inbridingovej depresii (zhorSenie wastitality, odolnosti) a k zmenSeniu gene-
tickej premenlivosti potomstva. Maximalna miera ipaxie sa v semennom sade zabe&zpe
tym, Ze kazdy rodovsky klon je zopakovany vo viacerych exemplarodberfe jedince
jedného klonu maja identicky genotyp), ktoré suades rozmiestnené tak, aby sa na jeho
ploche vyskytovali rdzne kombinacie susednych klorieusedné jedince sa navzajom
opd’uju nagastejSie). Vrubovance rovnakého klonu musiath§o najviac vzdialené medzi
sebou, aby sa minimalizovalo samoopelenie (vzijoapetenie medzi jedincami rovnakého
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Priklad: Na modelovom uzemi (mapa v mierke 1:20000, odtiene zodpovedaju vekovym triedam
analogicky ako farby na porastovej mape) je potrebné zalozit semenny sad borovice sosny. K
dispozicii je 25 klonov, pocet vrablovancov podla jednotlivych klonov je nasledovny:

kion1—-15ks,2—-7ks,3—-11ks,4—-12ks, 5-20ks, 6 -3 ks, 7—-9ks, 8-10ks, 9—-12ks, 10 —
12 ks, 11 -8 ks, 12-20ks, 13- 11 ks, 14 -7 ks, 15 -8 ks, 16 —2 ks, 17 — 13 ks, 18 — 18 ks, 19 —
16 ks, 20 — 16 ks, 21 — 5 ks, 22 — 20 ks, 23 — 21 ks, 24 — 11 ks, 25 - 25 ks.

Kde v tomto Uzemi by ste ho zalozili? Nakreslite plan sadu s rozmiestnenim klonov. Aka je efektivna
velkost sadu za predpokladu, Zze vrublovance kvitnd synchréonne a v8etky klony maju rovnaku
plodnost?

smlo
bk 90

klll(')'()1 . 1035

Riesenie: Celkovy pocet vrublovancov je 312. Pri borovici sosne sa pouziva spon 7 x 7 m, t.j. na 1
vrablovanec pripada plocha 49 m’, na cely sad je teda potrebna plocha 1,53 ha. Z hladiska
konfiguracie terénu je pre semenny sad potrebné volit’ plochu s minimalnym sklonom, do uvahy teda
prichadzaju porasty 79a—82, 60a—66a, alebo nelesna pdda nad porastami 76—77. Nelesnd pdda (ak ide
o pasienky, luky a pod.) je pre zaloZenie semenného sadu spravidla vyhodnejsia. V tomto pripade sa
vSak v jej blizkosti nachadzaji porasty s pomerne vysokym zastupenim borovice (62a, b, 75), navySe
tato plocha nie je spristupnena cestou. Porasty 61, 64, 65 su v rubnom veku, v blizkosti cesty, na
druhej strane ich nevyhodou je vychodna expozicia a blizkost’ porastov so zastupenim borovice (59a,
b, 60 a, 62a, b). Ako najvhodnejSie rieSenie sa v tomto uzemi javi vyuzitie $koly v poraste 103a.
Vyhodou je mierny sklon, dobré podne podmienky (Skolka), rovny povrch pddy umoziujuci
perspektivne vyuzitie mechanizacie, juznd expozicia, spristupnenie cestou. Borovicové porasty sa
nevyskytuju prinajmensom v bezprostrednom susedstve.

Rozmery skolky sa 110 x 181 m, vymera 1,99 ha teda postacuje pre cely semenny sad. Pre
maximalnu vymenu pel'u medzi vrublovancami je optimalny tvar sadu blizky §tvorcovému, je teda
vhodné vyuzit celt $irku skolky. Pri spone 7 x 7 m sa na plochu $kolky vojde 15 x 21 radov
vrabl'ovancov (105 x 147 m). Pre minimalizaciu samoopelenia je potrebné rozmiestnit’ vriabl'ovance
rovnakého klonu ¢o najd’alej od seba:
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pokracovanie

251 1| 3 (20(25(23 |10 5 |14 232 (12(25|3 |8 |13|2 |5 [18]20] 23
5122(24 7 | 18(12(22]1 9 (20(19 21|22 1 |5 |14|25|16(12| 8 |3 | 5
18119123 |11 (2215 1 |25]12 4 |17 (1811 [10]|12|17|19|24| 1| 9 | 17
17(8 |13 5|6 (4|19 7 (22132524239 |22|18(21| 2 |25| 7 |12
12125121112 9 (17 3 |23 21| 8 | 5 |20(15(13 (24| 1 |4 |23|5 |13 23
2312022119125 8 [ 5 |24|10( 1 (12| 6 |14(25| 7 |20|12(10(|15]|18| 4
4 15 (1020 1 |22 11| 18|25 7 (2210|1821 | S5 |19 3 (1722|1125

2419 (18123 7 (1412|1519 3 [ 9 |19 1711|239 |25(14| 8 |12 19
221151253 [ 5 [18(23 |14 | 172023 (25| 4 |12|24|18 |14 2 [24|20] 1
201131174 (9 (25|13 5|2 1215|241 |3 ]|10)22| 1|5 |4 ]23] 3
11231191222 (19102211 | 8 (18| 5 (222 (20|13 | 7 |19|25|10] 18

18112 S |11 (12| 1 {20 9 |23 25|10 (13 (23 (14 |25|15|23|11|13| 9 |22
25|10 8 |25 18| 7 | 3 |18]24(19| 9 |20|16(19| 8 |12(10(20]| 1 |17 20
412024 (15(22| 9 |17 S (2217 (12| 7 |18 4 | 17|22 (18|12| 8 | 25
19 (13123 5 (251214 |1 (23| 6 |25(|22| 1|5 |3 [25(23]|19] 5

Efektivna vel'kost’ sadu:
Zastipenie klonov:

klon 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 | 11 12 | 13
pocet 15 7 11 12 | 20 3 9 10 | 12 | 12 8 20 | 11
frekvencia 4,81 12,24 3,53 13,85]6,41 (0,96 |2,88]3,21 3,85 |3,85]2,56]| 6,41 | 3,53
0

f(l/g)n 14 | 15 (16 | 17 | 18 | 19 | 20 | 21 | 22 | 23 | 24 | 25 |spolu
pocet 7 8 2 13 | 18 | 16 | 16 5 20 | 21 11 | 25 | 312
{rel)wencia 2,24 (2,56 0,64 | 4,17 (5,77 | 5,13 | 5,13 | 1,60 | 6,41 | 6,73 | 3,53 | 8,01 | 100
%

N, =1/[1/(0,0481% +0,0224 + ...+ 0,08012 )=1/0,0486 = 20,554

Efektivna velkost semenného sadu teda zodpoveda len 20 rovnomerne zastipenym klonom (za
predpokladu rovnomerného a fenologicky synchronizovaného kvitnutia vsetkych zastipenych
klonov).

genotypu je z genetickéhdddiska ekvivalentné selfingu). Semenny sad by zraval by
umiestnenyo nag’alej od porastov rovnakej dreviny, aby nedochadkadpeleniu cudzimi
jedincami.
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Jedinym opatrenim, ktoré efektivhe napomaha spinesietkych troch menovanych
podmienok, je dodatkové ofmvanie. P& sa zozbiera z klonov zastipenych v sade, pripadne
aj z d’alSich klonov (v klonovych archivoch resp. v sentenrsade samotnom), pri nizkych
teplotach je mozné ho skladavibez straty vitality, a v nasledujucom roku sa ragpje do
kordn vralfovancov v dobe kvitnutia. Tymto spésobom je mozZngppe’ k panmiktickému
pareniu (eliminuju sa fenologické rozdiely respzdiely v bohatosti kvitnutia jednotlivych
klonov) a zarove dodavany pé konkuruje pri opBovani péu, vytvaranému samotnym
vrablovancom (redukcia samoopelenia) alype okolitych porastov (zniZzenie kontamina-
cie), a zarove je mozné rozSiti genetickli bazu produkovaného semena (pouzitita pe
vyberovych stromov, ktoré v sade nie su zastupené).

VyhlaSka stanovuje minimalny pet 40 klonov (v&Sina starSich sadov na Slovensku ob-
sahuje len 20-30 klonov). Klony by malitbgastupené rovnakym @gomm vraldovancov,
vyznaova' sa zhruba rovnakou produkciou s@oh a saniiich gamét a ki fenologicky
synchronizované. Tieto podmienky v pr&asto nie su dodrzané, resp. nie je ich mozné v
case zakladania sadu kontroléyvepreto efektivny peet klonov je spravidla nizSi ako
skutainy. Efektivnu vékos” semennéeho sadu je mozné Wjipa ako

Ne = 15m f;

kde m; resp.f; je podieli-teho klonu na produkcii safith resp. saniich gamét, ktoré sa
uspesne uplatnia v reprodukcii. Tento podiel je méobdhadntl na zaklade pozorovania
produkcie sarich a santiich kvetov resp. strobilov a fenologickych pozomivdokid tieto
Udaje nie su k dispozicii, je mozné pre odhad éfekf vd’kosti pouzi’ podiel klonov na

vypocet efektivnej vikosti sadu zjednodusi na

Ne = 15 °pi

Semenné porasty su zakladané ako generativne pgotonmnanych porastov kategérie
A. U¢elom ich zakladania je reprodukaevgenofond hospodarsky najcennejStastkovych
populécii lesnych drevin. Pévod z jednotlivych mslitgch stromov a rozmiestnenie jedincov
na ploche v nich spravidla nebyvaju kontrolovanéradiska klasifikacie OECD je mozné
ich zaradf medzi selektované resp. po prevereni ich kvaliggdmtestované semenné zdroje.

3.1.4 Proveniedny vyskum ako podklad pre regulaciu prenosu LRM

Legislativa rozliSuje pojmy ,pdvod“ a ,provenientiadroja reprodukného materialu.
Povodje pre autochtonny zdroj miesto, kde porast akthmm rastu, pre neautochtonny zdroj
ide o miesto, odkiaboli semena alebo sadenice, pouzité pre zalozeinga, povodne dove-
zené, ide teda o p6vod v biologickom zmysle sl®ravenienciaje definovana jednoducho
ako miesto, kde strom alebo porast rastie. Napepé legislativnej odliSnosti sa oba pojmy
¢asto chapu ako totozné.

Ako bolo spomenuté v kap. 2.1, fenotypovy prejavidy vysledkom spoluiinkovania
dedinych faktorov a prostredia. Ak teda sledujeme fgnovd premenlivos organizmov
v ich prirodzenom prostredi, nie sme schopni obajedremenlivosti od seba oddelPreto
botanika oddavna vyuzZivala tzv. presadzovacie pok{t®mmon-garden experimehts
v ktorych je rastlinny material rézneho pévodu,rigai k rozdielnym taxédnom a pod. testo-
vany na jednej spotmej ploche, teda v rovnakych podmienkach prostrefiateda jedince
vykazuju premenlivay mozno ju pripisdgenetickym faktorom.

Lesnictvo prispelo do skupiny presadzovacich erpamiov samostatnym typom
vyskumu: provenietnymi pokusmi. Korengrovenienéného vyskumuboli vysostne prak-
tické. S prichodom moderného lesnictva, spojenétguiivanim holorubov a naslednym
zalesiovanim cca v 17. stokbsa objavil obchod so semenami a sadenicami lésdrgyvin, a
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od 18. stordia zaal nadobudé na rozsahu aj vyzname predovSetkym u smreka, hoarov
lesnej a smrekovca. Povod a nasledna distribucmesepritom neboli kontrolované. ESte na
zaiatku 20. stordia dochadzalo k presunomlkgch mnozstiev (radovo tisice kilogramov)
semien ihlknanov v ramci Eurdpy, piom podobne viky rozsah mal obchod so semenami
dubov, brezy a jelSe. Vysledky a dopady tychto ymes nie su jednoziaé. V niektorych
pripadoch boli UspesSné, a dovezeny material ragtadstihuje porasty lokalneho pévodu.
Na druhej strane existuje mnoZzstvo pripadowd’ keenos materialu skoi hospodarskou
katastrofou. Tato skutoog’ viedla k zakladaniu prvych porovnavacich vysadiktoré
ukazali vyrazné rozdiely medzi ,lokalnymi rasami“rastovych a adaptivnych znakoch.
Napriek tejto skuténosti rozsiahly obchod so semenom bebadh na lokalizaciu a kvalitu
zdroja, v ktorom jedinym kritériom bola cena, pakraal eSte do polovice 20. stéra.

Napriek svojmu povodnéisto praktickému zameraniu je provenieg vyskum zdrojom
zakladnych biologickych poznatkov pre eviu bioldgiu, genetiku aj taxondmiu. Aj &evo
vSeobecnosti odradza predovSetkym adaptivhu prewmostilidrevin, ktora je dosledkom
prispésobovania sa lokalnych populacii na miestianpenky prostredia prirodzenym vybe-
rom, ¢ag’ premenlivosti pozorovanej v provenéerych pokusoch je nutné pripisavaj
faktorom nesuvisiacim so selekciou, predovSetkyrgréuii, izolacii a genetickému driftu.
Ciele proveniertného vyskumuzahaju ako teoretické, tak aj praktické aspekty:

* hodnotenie geografickej premenlivosti druhu

Proveniegny vyskum sa tyka predovSetkym geografickej valigbisledovanej dreviny.
Jeho zmyslom je identifiko¥ageografické trendy resp. priestorové rozdelenieetiekého
komponentu premenlivosti dolezitych fenotypovyclakawv, ako aj pripadné Specifické reak-
cie jednotlivych proveniencii na prenos. Proveniencniektorych znakoch mézu vykazeva
relativne stale trendy, nezavislé na mieste vysatlbguka vo vSeobecnosti zapadnejSie
proveniencie (teda z oblasti s oceanickejSou kljm@$ia na jar podstatne neskor ako
vychodné proveniencie (rozdiel dosahuje cca 18 dméhto rozdiel v dobe raSenia sa odraza
v posSkodeni neskorymi jarnymi mrazmi (obr. 34).nydh znakoch sa vSak méze prejaubva
vyraznd GxE interakcia, teda proveniencie na réamaestach vykazuju rozdielne reakcie.
Ak je rovnaka sada proveniencii vysadena na viateplochach, dobre reprezentujucich
areal druhu resp. zaujmové Uzemie, je mozné kweoNdt optimalnu mieru prenosu na
zaklade reakcie proveniencie v délezitych znakekb, je vysSkovyti objemovy rast, produk-
cia biomasy, preZivanie a pod.,qmin prenos je kvantifikovany ako rozdiel v geograjich
suradniciachéi ekologickych charakteristikach medzi miestom pdiva miestom vysadby
(obr. 35).

* hodnotenie genetickej variability proveniencii

Vysadba v homogénnych podmienkach utge eliminova variabilitu fenotypovych
znakov inherentnu v prirodzenych populéciach adtad geneticky komponent premenli-
vosti nielen rastu a prezivania, ale aj kvalitagoim fyziologickych, fenologickych dalSich
znakov vyznamnych z praktickéhdddiska aj z fadiska Studia adaptacie ako evwiého
procesu.

» stanovenie hranic a smeru prenosu lesného reprodéiého materialu

legislativa o LRM definuje pojem proveniamej oblasti ako Uzemia, ktoré vykazuje relativhe
homogénne ekologické podmienky, a v ktorom rastitagiy danej dreviny s podobnymi
fenotypovymi a genetickymi znakmi. V slovenskejm@roldgii sa zauzival skor pojem
semenarska obléspricom legislativa definuje aj vyskové zony ako jediyotike regulaciu
vertikalneho prenosu LRM. Vo vaine krajin su hranice takychto proveriieych oblasti
vymedzené na zaklade klimatickych regionov, admrais/nych hranic a pod. Takéto dele-
nie vSak odradza len pausalne zjednodusSené predstpuycese adaptacie a Uplne ignoruje
d'alSie procesy formujuce genofond lokalnych popilada méze sa it Ucinkom.
Proveniedny vyskum poskytuje schodnu alternativu, pretoZzeadéverené informacie
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Obr. 34 Rozdelenie doby raSenia (r‘)‘ri‘memrn)'fjuligﬁtrﬁkﬁ‘dosiahnutia stredového &tadia otvarania
pikov; vlavo) a poSkodenia mrazom (4-siopd Skala; vpravo) 32 proveniencii buka na ploche
pokusu BFH 1998 na VSLP

U g b
Obr. 35 Rozdelenie optimalnej miery prenosu meragejkciou vo vySkovom raste na prenos
v zavislosti na nadmorskej vysSkel@vo) a reakciou v prezivani na prenos v zavislstpriemernej
ro¢nej teplote (vpravo) u proveniencii buka v poku§éiBL998

Pov

o reakcii jednotlivych lokalnych populacii na prena identifikacia ich trendov umidje
generalizova predpovéd’ takychto reakcii aj pre populacie, nezahrnuté kupe. Prove-
nieniné oblasti by mali b§yvymedzené ako subory populacii, vykazujdoeajhomogénnej-
Siu odozvu na prenos vo viacerych znakoch a walz kéo najva&Siemu pdétu ekologic-
kych faktorov (obr. 36).

* vyuzitie materialu pre d’alSie ¥achtenie

Samotné proveni€né pokusy moézu predstavavadroj cenného materialu. Zdrojové
porasty, v ktorych bolo zbierané semeno pre zaleZzpokusu, uz v dobe jeho hodnotenia
nemusia existowa Inymi slovami, wWase, kd sa na zaklade pokusu zisti, Ze potomstvo
urcitého porastu vykazuje vynikajuci rast, odolthasebo iné dblezité vlastnosti, tento porast
uz nemusi by k dispozicii. Jeho genofond je vSak zachovanydingoch vysadenych na
pokusnych ploch&ch, ktoré sa daju nasledne vyu& zaloZenie rekonstitného semenného
sadu alebo namnazinym spésobom.

Na to, aby provenigmy pokus poskytoval informacie, ktoré od neldalk@vane, a aby sa
tieto informacie dali povazovaa zmysluplné a spiahlivé, musi by zaloZzeny zodpovedaju-
cim spdsobom. Nutny rozsah pokusu zavisi prave cattavanych informacii. Pre vystupy
pokusu je dblezité, aby akag’ arealu, ktora je predmetom zaujmu ako zdroj priwremii,
tak aj ci¢ova oblas, pre ktort proveniencie testujeme, boli dostasoreprezentovanéim
vySSia je variabilita podmienok prostredia, tymt8ié rozdiely mozno &akava v adapté-
nych procesoch (minulycki buducich) a v genetickej Struktire populacii, riastge ich
vysledkom. Pre piet testovanych proveniencii je délezita variabilténulych evolgnych
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Obr. 36 Proveniencie buka vyznglice sa rovnakou reakciou vo vyskovom raste aiymei na
prenos a adaptivhe homogénne oblasti vymedzerehrzhklade

procesov. VEka heterogenita podnych a klimatickych podmienakradli druhu (resp. tej
jeho ¢asti, ktora je premetom zaujmu pokusu) zvySujéep@roveniencii, ktoré je potrebné
testova. Naopak, pre ptet testovacich pléch je ddlezité fnpodchytené mozné buduice
evolwné procesy. Vysoky et testovacich pléch je teda nutny v pripade, aketérogénne
podmienky prostredia v dievej oblasti, teda tam, kde budu vybrané proverngepauzivané.

3.2 Genetické zdroje, ich zachovanie a ochrana

Pod pojmomgenofond rozumieme suhrn vSetkych genetickych informacén@y a ich
alelickych variantov) konkrétneho rastlinného aléaciSneho druhu. Niekedy, najma pri
rastlinach, ktoré sa rozmnoZuju aj vegetativnaéefgo pojem rozSireny aj na suhrn genoty-
pov, t.j. konkrétnych kombinacii alel u jedincowdu.

Rovnako, ako je mozné hovor genofonde druhu, je mozné paui@nto pojem aj pre
suhrn genetickych informacii resp. genotypov kotrieg populacie. Jednotlivé varianty
génov nie su rovnomerne zastupené v celom arediudrdednotlivé populacie sa od seba
odliSuju genetickou Struktarou v doésledku adapta@epodmienky prostredia konkrétneho
stanovi$a prostrednictvom prirodného vyberu, a v doslediadielnych migrénych ciest a
d’alSich okolnosti p&as rekolonizacie sasného arealu v padovom obdobi.

UzZito¢nog’ ktorejkd’vek alely nie je mozné hodnotapridrne. Alely, ktoré sa ukazuju
ako nevhodnégi dokonca letalne v ditych podmienkach, mézu svojim nogiben v inych
podmienkach prindgaselektivne zvyhodnenie. Dva genotypy, ktoré sacasnosti javia ako
uplne ekvivalentné, sa mézu odliSéwaodolnosti véi novym, doteraz neexistujacim streso-
vym faktorom (nové patogénne organizmy, Skodcowiayy typ imisii a pod.). Snahou
¢loveka teda musi Wyudrza genofond pokih mozno v celej jeho Sirke a geografickej
Strukture.

Pojemgenetické zdrojeje ¢asto stoto#ovany s pojmom genofond, ale spravnejSie by sa
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mal vz’ahova na organizmy samotné. Ak genofond je subor gégeneticky zdroj je subor
ich nosti¢ov. Pod genetickymi zdrojmi rozumieme teda konkededince (napr. vyberové
stromy), a ich subory vzniknuté prirodzene (lokapreodzené subpopulécie) alebo umelo
vytvorené ¢lovekom (klonové archivy, semenné sady, pokusnéhgia pod.). Genetické
zdroje mozu by ohrozené prirodnymi faktormi (choroby charaktepidémii, ohrozujuce
existenciu celého druhu, napr. grafioza brestoigtaié a biotické Skodlivé€initele, ohro-
zujuce lokalne populacie) &nnog’ou ¢loveka (nevhodné hospodarske postupy, imisie a
pod.). Optimalne je, ak sme schopni chfamizachovava genetické zdroje v mieste ich
prirodzeného vyskytu, t.jin situ. Pokid existuje riziko zaniku lok&lnych populécii alebo
hospodarsky cennych genotypov, existuje mogZnols ochranyex sity, t.j. ich evakuacie
mimo priamo ohrozenych miest.

Pod’a miery naruSenia povodnej genetickej Struktaryisageme genetické zdroje:

e primarne — nenarusenénnog’ou ¢loveka (prirodné lesy)

e sekundarne— bezne obhospodarované lesné porasty, genetickda ktorych je

ovplyvnena hospodarenim

» terciarne — synteticke,clovekom vytvorené populacie (klonové archivy, sengéen

sady, semenné porasty, pokusné plochy a pod.).

Znxna ¢ag’ primarnych genetickych zdrojov nie je pod gesdiesného hospodarstva.
Ide predovSetkym o lesynarodnych prirodnych rezervaciacha jadrovych zonacharod-
nych parkov, ochrana ktorych vyplyva zo zdkonnych predpisachrane prirody. Do tejto
kategorie vSak mozno zarddij v podstate neobhospodarované lesné porastytréaraych
stanovistiach, zaradené tagtejSie do kategdrie ochrannych lesov alebo leswmbitného
ur¢enia (porasty na hornej hranici lesa, v skalnatenéne, na extrémnych podloziach a
pod.).

Z hradiska lesného hospodarstva je najdélezitejSia ravaa najproblematickejSia
ochrana sekundarnych genetickych zdrojov, t.j. gpbdarovanych lesnych porastov. Pre ich
ochranuin situ slizia predovsetkyngénové zakladne V zmysle zakona 217/2004 resp.
138/2010 je génova zakhsal komplex vekovo diferencovanych lesnych porastaadeny a
dlhodobo chraneny so suhlasom spravcu lesného pazena zachovanie lesnych
genetickych zdrojov v mieste pévodu v plnej Sirkavého spektra. Génova zakiadoy
mala obsahovapredovsSetkym povodné, autochtonne porasty. V odid@onych pripadoch je
vS8ak mozné vyhlagiza GZ aj nepbvodné porasty, pdksll dobre adaptované na lokalne
podmienky prostredia. V GZ by vekoveé triedy malit bgovnomerne zastipené. Tato
podmienka si vyZaduje dostatm rozlohu GZ, v stasnosti sa pri hlavnych drevinach za
minimalnu rozlohu povazuje 100 ha. Pri primieSangckriedkavych drevinach je pripustna
aj mensia rozloha. Obhospodarovanie porastov vezZainerané na dosiahnupierodzenej
obnovy dreviny, pre ktoru bola zriadenad. Ak sa nedosiapriodzend obnova dreviny,
pouZzije sa umela obnova reprodoigm materialom pochadzajlicim z uznanych porastpv te
istej GZ. Ak sa v GZ vyskytuju nepbvodné alebo tgpovo nevhodné porasty, tieto mozno
zaradi’ do predasnej obnovy.

Génova zaklath sa zriduje podobnym postupom ako sa uznavaju zdroje lesnéh
reprodukného materiadlu. Dokumentaciu génovej zakladne tuariavaci list s udajmi o
drevine, @ele, lokalizacii arozlohe a vlastnikovi projekt génovej zakladne ktory
obsahuje

- definiciu poslania a opis vychodiskového stawamjeh porastov,

- prelad porastov so zakladnymi udajmi o ich Strukture,

- poziadavky na planovanie hospodarskych opatrelizl$om obdobi,

- podrobnu lesnicku mapu #azbovi mapu Uzemia na dobu platnosti lesného

hospodarskeho planu resp. planu starostlivoss.o le

Kompenzéaciou za pripadné zvySenie nakladov obn@sa lje zaradenie génovych
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zékladni medzi lesy osobitnéhocenia poda zakona 326/2005 Z.z. o lesoch, ktoré nie su
predmetom dane z pozemkov.

Za ukitu formu ochrany genetickych zdrojom situ mozno povazowaaj uznané po-
rasty, v ktorych je obhospodarovanie rovnako zamerangosahnutie prirodzenej obnovy.

Terciarne genetické zdroje existuju takmer ¢gieiex situ Ich hlavnym typom sgénové
banky, cize zariadenia, v ktorych su uchovavaasti rastlin, pouzité pred’alSie rozmno-
Zovanie. lde predovsetkym o banky semien, ale ktavigch drevin prichadza do Uvahy aj
skladovanie vegetativne mnoZzeného materialu, mamitro kultar. Na Slovensku je budo-
vana banka semien, v&snosti pod gesciou 8.p. Lesy Slovenskej repulfld® Semenoles
Lipt. Hradok). Banka semien lesnych drevin je subddielov semien geny na dlhodobé
uchovanie reprezentativnych vzoriek genofondu vgkokinotnych a v mieste pdévodu
ohrozenych porastov lesnych drevin. Do banky ser@enych drevin sa zataju oddiely
tych drevin, ktoré sa daju dlhodobo skladbbaz vyraznej zmeny Kiivosti. Kazdy oddiel
semien ulozeny v banke je rozdeleny na Sfgsti:

1.Zakladn& zasoba.

2.Skusobné vzorky.

3.Vzorky na testy potomstiev, zakladanie jadrovyameenych sadov a vyskum.

4.Pracovna zasoba na reprodukciu genetickych zdrajgkiadanie semennych porastov,

obnovu porastov v génovych zakladniach alebo octy@nlesoch.

Pre lesné dreviny, ktorych semena sa daju skladtkreSiu dobu, sa v banke vytvara len
jedna zasoba na vSetky uvederélin

Za formu uchovavania genetickych zdrogw situmozZno povazowaaj klonové archivy
asemenné sadyv ktorych su zakonzervované genotypy vyberovytobnsov, t.j. hospodar-
sky najcennejSich jedincoBemenné porastykopiruju genofond hospodarsky najcennejSich
populécii, uznanych porastov kategérie A. Mozno ietkladd ako reproduéné vysadby
umelou obnovou (t.ex sity aj prirodzenou obnovoun(situ).

Specifickd formu terciarnych genetickych zdrojoegstavuju pokusné vysadby — prove-
nientné pokusy, testy potomstiev a pod., ktoré su zakl@drimarne s inym diem, ale v
konkrétnych pripadoch mézu poshizpre rekonstrukciu genofondu vybranych populd&cii
alebo suborov jedincov alebo genotypu vybranycimg (klonové testy). Arboréta, bota-
nické zahrady parky a podobné zariadenia sprawviiEahuju minimalne @ty zastupcov
jednotlivych druhov drevingasto bez informacie o geografickom pdvode, ale aaprm
kriticky ohrozenych druhoch mézu vyznamne napafméle zachrane.

Lesné dreviny, okrem hospodarskeho vyznamu, I'siiokou zloZzkou vyznamnejasti
prirodnych a prirode blizkych ekosystémov. ¥adtom na to, Ze vo ¢aine pripadov neboli v
minulosti predmetom vyberul'@&chtenia a pod (teda v podstate sa jedna o divmeshie
domestikované organizmy), predstavuju populéciaylels drevin délezité genetické zdroje
a prispievaju k biologickej rozmanitosti na vSetkyej trovniach. Pojmy ,geneticky zdroj* a
,2droj reprodukného materialu” sa v pripade lesnych drevincmagorekryvaju. Na to, aby
geneticky zdroj mohol hyakokd'vek vyuzity pre praktickédely, musi by formalne uznany
ako zdroj lesného reprodékeho materialu. Umel&d obnova lesov a vyber repréuého
materialu sa teda vyznamne dotykaju problematikyray a zachovania genetickych zdro-
jov a biodiverzity. Lesnicka legislativa musi préic’ do Uvahy medzinarodné dohody
a pravne normy v tejto oblasti, prinajmensom tiggr& sa nejakym spdsobom dotykaju
lesnych ekosystémov, lesnych drevin, a hoci ajiae@r suvisia s problematikou umelej
obnovy lesa. Z noriem a dohéd, ktoré su relevapteéEurdpu, je najvyznamnejS@whoda
o biologicke] rozmanitosti (Convention on Biological DiversityCBD), prijatd v ramci
Konferencie Spojenych narodov o zivotnom prosteeddzvoji (UNCED) v Rio de Janeiro
v roku 1992. Na summite sa nepodarilo dosi@hspolanu dohodu, tykajlucu sa Specificky
problematiky lesov, aledastnici prijali aspd pravne nezavazné Prehlasenie o principoch pre
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globalny konsenzus o obhospodarovani a trvalo tefrdam rozvoji vSetkych typov lesov
(Statement of Principles for a Global ConsensushenManagement and Sustainable Deve-
lopment of All Types of ForestskrateneStatement of Forest Principlesktoré uznalo déle-
Zitog’ lesov ako bohatého zdroja biologickej rozmanitastiiologickych zdrojov a zdrojov
genetického materialu pre biotechnologické produRtavne zavaznou normou jeNgdzi-
narodna dohoda orastlinnych genetickych  zdrojoch @  potravinarstvo

a pa’nohospodarstvo(International Treaty on Plant Genetic Resoutdd$GR), prijata na
konferencii FAO v roku 2001. K jej diem patri aj zachovanie a trvalo udrfa vyuziva-
nie genetickych zdrojov rastlin pre pdédohospodarsav vyrobu potravin, a spravodlivé
arovnomerné vyuzivanie UZitku, vyplyvajuceho z iglguzivania v sulade s Dohodou
o biologickej diverzite. Pre eurdpske krajiny vr&aSlovenska su z pravne nezévaznych
noriem najdoélezZitejSie tie, ktoré vyplyvaju z rezci Medzinarodnych konferencii

o ochrane lesov v EuropdMinisterial Conferences on the Protection of Foseist Europe
MCPFE), keZe napriek nezavaznosti su vSeobecne akceptovanées ministerskych
konferencii zalia 45 eurdpskych krajin, pozorovidg z 13 mimoeuropskych Stétov,
vratane najdolezitejSich partnerov z OECD (USA, &dm Japonsko, Australia, Novy
Zéland) a najusich rozvojovych krajin{ina, India, Brazilia), a 29 pozorovkskych orga-
nizacii (FAO, UNDP, UNECE, IUFRO, IUCN, ITTO, IPGR&le aj Greenpeace, WWF
a iné). Pre problematiku lesného reprothého materialu je vyznamna predovSetkym rezo-
lGcia 2 prvej ministerskej konferencie, ktora sandla v roku 1990 v Strasburgu (S2)
o zachovani lesnych genetickych zdrojov. Pre implatdciu tejto rezollcie bol zriadeny
program EUFORGEN, ktorého zastreSujucou institggoMedzinarodny Ustav pre rastlinné
genetické zdrojelifiternational Plant Genetic Resources InstitufeGRI) so sidlom v Rime.
K cielom programu EUFORGEN patri vymena udajov a infoiim&gvoj spola@nych stra-
tégii zachovania a ochrany genetickych zdrojov, ragpvavanie technickych smernic
a databaz, zvySovanie verejnej informovanosti totgjroblematike. Z rezoluciialSich
ministerskych konferencii sa problematiky lesnémmrodukného materialu dotykaju najma
rezolicie H2 (VSeobecné smernice pre zachovaniédiake] rozmanitosti europskych
lesov; Helsinki 1993) a L2 (Paneurdpske kritéridikétory a pracovné smernice pre trvalo
udrzaténé obhospodarovanie lesov, Lisabon 1998). Stvrtisterska konferencia, ktora sa
konala vo Viedni v roku 2003 pod spéitym predsednictvom Rakuska d'sla (iving
Forest Summjtprijala deklaraciu, ktora zdorazje ulohu lesov ako zékladu pre udrzanie
Zivota na Zemi. Z vystupov viedenskej konfereneig@ie problematiku LRM najddlezitejSia
rezollcia 4 o zachovani a podpore biologickej digrlesov v Eurdpe. Okrem inych zavaz-
kov kladie rezolucia V4 déraz na obnovu biologickegmanitosti v degradovanych lesoch,
podporu domacich druhov drevin a ochranu pred nggahi vplyvmi invaznych drevin,
podporuje zachovanie lesnych genetickych zdrojaviategralnu séag’ trvalo udrzaténého
lesného hospodarstva a odp@jpokr&ovanie celoeurépskeho procesu v tejto oblasti.
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