Ceska zemédélska univerzita v Praze

Fakulta lesnicka a drevarska

Katedra genetiky a fyziologie lesnich dievin

Fakulta lesnicka
a drevarska

Heritabilita morfologickych znaki u borovice lesni

Diplomova prace

Bc. Olga Naprstkova

RNDr. Jaroslav Cepl, Ph.D.

2024



CESKA ZEMEDELSKA UNIVERZITA V PRAZE

Fakulta lesnicka a drevarska

ZADANI DIPLOMOVE PRACE

Bc. Olga Naprstkova
Lesni inzenyrstvi
Nazev prace
Heritabilita morfologickych znaki u borovice lesni

Nazev anglicky

Heritability of morphological traits in Scots pine

Cile prace

Cilem resersni ¢asti prace je prozkoumat historii pojmu dédi¢nosti od dob, kdy byl tento pojem poprvé
pouzit az po soucasnost. Zkoumani se zaméfina aditivni genetickou variabilitu a metodicky pristup k ni.
Konkrétnéjsi potom bude zmapovani studii zabyvajicich se tvarnosti kmene a Ghlu nasazeni vétvi borovic.
Cilem experimentalni ¢asti je popsat genetickou variabilitu v Ghlu nasazeni vétvi u juvenilnich jedinct
borovice lesni. V ramci této studie bude rovnéZ provedena asociacni analyza s cilem nalézt korelaci mezi
jednotlivymi SNP (single-nucleotide polymorphism) a sledovanymi znaky.

Metodika

Méreni bude provedeno na souboru 800 dfive genotypovanych jedinc pochazejicich z tfi semennych sa-
dl borovice lesni, pokryvajici dva ekotypy (nahorni a pahorkatinny). Odhady heritabilit budou stanoveny
pomoci smysenych linernich modell a zaroven bude provedena asociacni studie k nalezeni korelace mezi
jednotlivymi SNP a sledovanymi znaky v prostredi jazyka R a specializovaného softwaru ASReml.

Harmonogram prace:

Méreni poctu a Uhll nasazeni vétvi probéhne do konce roku 2023. Statistické analyzy budou finalizovany
do poloviny brezna 2024, stejné tak i odevzdani literarni reserse a metodiky. Do Konce bfezna probéhne
dokoncenizavérecné prace.

Oficidlni dokument * Ceska zemédélska univerzita v Praze * Kamycké 129, 165 00 Praha - Suchdol



Doporuceny rozsah prace
50 stran

Klicova slova
Geneticka variabilita, Uhel nasazeni vétvi, borovice lesni

Doporucené zdroje informaci

Beyer, R. M., Basler, D., Raumonen, P., Kaasalainen, M., & Pretzsch, H. (2021). Do trees have constant
branch divergence angles?. Journal of theoretical biology, 512, 110567.

Butler, D. G., Cullis; B. R., Gilmour, A. R., Gogel, B. J., & Thompson, R. (2017). ASRemI-R reference manual
version 4. VSN International Ltd, Hemel Hempstead, HP1 1ES, UK.

du Toit, F., Coops, N. C., Ratcliffe, B., EI-Kassaby, Y. A., & Lucieer, A. (2023). Modelling internal tree
attributes for breeding applications in Douglas-fir progeny trials using RPAS-ALS. Science of Remote
Sensing, 7, 100072.

Hernandez-Serrano, A. et al. (2014) Heritability and quantitative genetic divergence of serotiny,

a fire-persistence plant trait. Annals of botany vol. 114,3: 571-7.

Kastally, C., Niskanen, A. K., Perry, A., Kujala, S. T., Avia, K., Cervantes, S., ... & Pyhajarvi, T. (2022). Taming
the massive genome of Scots pine with PiSy50k, a new genotyping array for conifer research. The
Plant Journal, 109(5), 1337-1350.

Mékinen, H., & Colin, F. (1998). Predicting branch angle and branch diameter of Scots pine from usual
tree measurements and stand structural information. Canadian Journal of Forest Research, 28(11),
1686-1696

Strickland, R., & Goddard, R. (1965). Inheritance of branching and crown characteristics in slash pine. In
Proceeding 8th southern conference on forest tree improvement, June (pp. 16-17).

Weng, Y., Ford, R., Tong, Z., & Krasowski, M. (2017). Genetic parameters for bole straightness and branch
angle in jack pine estimated using linear and generalized linear mixed models. Forest Science, 63(1),
111-117.

Predbézny termin obhajoby
2023/24 LS-FLD

Vedouci prace
RNDr. Jaroslav Cepl, Ph.D.

Garantujici pracovisté
Katedra lesnické genetiky a fyziologie

Elektronicky schvaleno dne 21. 3. 2024 Elektronicky schvéaleno dne 21. 3. 2024
doc. Ing. lvana Tomaskova, Ph.D. prof. Ing. Robert Marusak, PhD.
Vedouci katedry Dékan

V Praze dne 27.03. 2024

Oficialni dokument * Ceska zemé&délska univerzita v Praze * Kamycké 129, 165 00 Praha - Suchdol



Prohlaseni

Prohlasuji, Ze jsem diplomovou prici na téma: Heritabilita morfologickych znaku u
borovice lesni vypracovala samostatné a citovala jsem vSechny informacni zdroje,
které jsem v praci pouzila, a které jsem rovnéz uvedla na konci prace v seznamu
pouzitych informacnich zdroju.

Jsem si védoma, Ze na moji diplomovou praci se plné€ vztahuje zakon ¢. 121/2000 Sb.,
o pravu autorském, o pravech souvisejicich s pravem autorskym a o zméné nékterych
zakonu, ve znéni pozdéjSich piedpist, predev$im ustanoveni § 35 odst. 3 tohoto
zakona, tj. o uziti tohoto dila.

Jsem si védoma, ze odevzdanim diplomové prace souhlasim s jejim zvefejnénim podle
zakona ¢. 111/1998 Sb., o vysokych skolach a 0 zméné a doplnéni dalSich zakonu, ve
znéni pozdéjSich piedpisu, a to 1 bez ohledu na vysledek jeji obhajoby.

Svym podpisem rovnéz prohlasuji, ze elektronicka verze prace je totoznd s verzi

tiSténou a ze s tdaji uvedenymi v praci bylo nakldddno v souvislosti s GDPR.

V Praze dne 5.4.2024




Podékovani

Rada bych touto cestou podékovala RNDr. Jaroslavu Ceplovi Ph.D.



Heritabilita morfologickych znaki u borovice lesni

Abstrakt

Price se v reSerSni casti pokusila prozkoumat historii dédi¢nosti jakozto pojmu od
doby kdy byl poprvé pouzit az po soucasné chapani pojmu a aditivni genetickou
variabilitu a metodicky pristup k ni. Ddle se pak pokusila zmapovat studie zabyvajici
se tvarnosti kmene a thlu nasazeni vétvi borovic a poctu letorosti semenacku.

Experimentalni ¢ast diplomové prace se pak pokusila popsat genetickou variabilitu
v uhlu nasazeni vétvi u juvenilnich jedinctu borovice lesni (Pinus sylvestris) a popojit
jednotlivé SNP a sledované znaky. Tato prace zjistila velmi nizky ¢i nulovy vliv
genetické slozky na znak whlu letorostu vuc¢i stonku letorostu testem rozptylu
ANOVA, tento fakt byl posléze potvrzen pri urCeni heritability dle genetické matice
(h?=2,18x1077) dale byla uréovana heritabilita znaku podtu letorostll semenacku dle
modelu rodiny byla urlena signifikantni heritabilita (h?> = 0,3384), ta ovSem nebyla
potvrzena modelem genetické matice, ktery ji uréil jako nevyznamnou (h%= 2,94 x10°
8) Tento jev by mohl byt takzvanym materndlnim efektem také zndmym jako efekt
matiky. Tato teorie ovSem neni potvrzena a pro jeji potvrzeni, ¢i vyvraceni by bylo

potieba dalsich studii.

Klicova slova: Genetickd variabilita, Uhel nasazeni vétvi, borovice lesni



Heritability of morphological traits in Scots pine

Abstract

In the research part, the work tryed to explore the history of heredity as a concept from
the time it was first used to the current understanding of the concept and additive
genetic variability and the methodological approach to it. Next, this work tryed to map
out a study dealing with the malleability of the trunk and the angle of attachment of
pine branches and number of branches of the seedling

The experimental part of the diploma thesis will then try to describe the genetic
variability in the angle of branch attachment in juvenile individuals of Scots pine
(Pinus sylvestris) and connect individual SNPs and observed traits. This work found a
very low or zero influence of the genetic component on the trait of the angle of the
shoot to the stem of the shoot by ANOVA variance test, this fact was later confirmed
when determining the heritability according to the genetic matrix (h?=2,18x10~7) and
the heritability of the trait was determined of the number of branches of the seedling
and according to the family model, a significant heritability was determined (A’ =
0,3384) , but this was not confirmed by the genetic matrix model, which determined it
to be insignificant (h%= 2,94 x 10®). This phenomenon could be the so-called maternal
effect also known as the effect of the mother. However, this theory is not confirmed

and further studies are needed to confirm or disprove it.

Keywords: genetic variability, angle of branch growth, Scots pine
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Uvod

Dédicnost, téze heredita, je definovana jako schopnost zivych organismua pienaset znaky, ¢i
vlohy na dal$i generaci. VétSina organismu piedava svou genetickou informaci jakozto
sekvence nukleotidi v DNA. Diky této vlastnosti potomek ziskd podobné znaky
jako rodi¢ovsky organismus, ¢i organismy.

Heritabilita, nebo také dédivost, byl pojem diive pouzivan jakozto popis schopnosti dédit, a to
jak v biologickém, tak i v pravnickém smyslu slova. Tomu by odpovidal i etymologicky pavod
slova heritable (v anglictiné dédit, ¢i zdédit) a ability (v anglictiné schopnost, ¢i moznost). [86]
Prvni zminky o tématice dédivosti biologickych znaki se objevily jiz v antickém Recku, kdy
fecky filozof Hippokrates pfiSel s teorii, ze pohlavni bunky, které nazyval semena, jsou
utvafena z riaznych Castech téla a posléze béhem poceti jsou pienesena na potomka [14, 15, 16],
nebo Theophrastus, teoretizoval, Ze samci rostliny zapficinuji zrani samicich rostlin.
Nejpodrobnéjsi dilo tykajici se heritability se dochovalo u Aristotela. [87]

Vétsina ndslednych teorii byla od jeho teorii odvozovédna. Jeho teorie byla zalozena na
predpokladu, ze embryo se stale vyviji, a tak se vlastnosti zdédéné po rodicich méni. Naproti
této teorii byla postavena takzvand preformativni doktrina, ktera tvrdila ze rodi¢, nemuze
vyprodukovat rozdilného potomka.

Béhem 18. stoleti pak Antonie van Lewenhoek objevil takzvané “animakuly* (pohlavni bunky).
Po tomto objevu se zacalo vérit, ze kazdy animakul obsahuje takzvaného “homunkula* (malého
clovéka).

Dalsi praci prispel Francis Galton, ktery pozoroval lidské charakteristiky jak fyzické, tak i
mentdlni a jejich projevy napfi¢ jednotlivymi rodinami, a otdzkou vlivu okoli versus vlivu
genetiky.

Dalsim vyznamnym objevem piispélJ. G. Mendel, jenz pii1 pokusech s kiizenim hybridi hrachu
setého (Pisum sativum) popsal dédi¢nost kvalitativnich znaka. Po téchto pokusech formuloval
zakony genetiky a to: Zakon uniformity (pfi kiizeni 2 homozygotu vzniknou fenotypové shodni
heterozygoti), zakon segregace (nahodna segregace genu do gamet) a zakon o nezavislé
kombinovatelnosti alel (paklize jsou sledované znaky na raznych chromozomech mohou
vytvatet rizné gamety).

Biometricka skola naproti tomu studovala kvantitativni znaky, které popisovali statistickymi
metodami. Ve 30. letech 20. stoleti Fisherova prace vyistila ve spojeni Mendelovské a

Biometrické skoly, coz vyustilo v moderni pojeti dédicnosti a dédivosti.
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Cil prace

Cilem reSersni Casti prace je prozkoumat historii dédi¢nosti od dob, kdy byl tento pojem poprvé
pouzit az po soucasnost. Zkoumani se zaméfi na aditivni genetickou variabilitu a metodicky
pristup k ni. Konkrétnéjsi potom bude zmapovani studii zabyvajicich se tvirnosti kmene a thlu

nasazeni vétvi borovic.

Cilem experimentalni Casti je popsat genetickou variabilitu v Ghlu nasazeni vétvi u juvenilnich
jedinct borovice lesni. V ramci této studie bude rovnéz provedena asocia¢ni analyza s cilem
nalézt korelaci mezi jednotlivymi SNP (single-nucleotide polymorphism) a sledovanymi

znaky.
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Literarni reserse

1.1 Dédicnost a dédivost

Dédi¢nost je unikatni schopnost zivych organismi prenést své znaky na potomky
prostiednictvim pohlavni ¢i nepohlavni reprodukce. Potomci tak dostanou biologickou
informaci od rodiCe, ¢i rodi¢a. Dédi¢nost neboli heredita tedy znamena schopnost pfedat znaky
dal. [6]

Znaky jsou pifenaSeny zrodiCovské generace na generace potomku pomoci DNA neboli
deoxyribonukleové kyseliny. DNA je slozena z nukleotidd, jejich sekvence do sebe kéduji
genetické informace, téze znamé jako geny a jejich formy alely. [6,7,8,9]

Potomek v pripadé pohlavniho rozmnozovani, zdédi jednu polovinu genetické informace od
jednoho rodi¢ovského organismu a druhou polovinu od druhého rodicovského organismu, na
tomto procesu se obvykle podili meiéza, v tomto piipadé potomek zdédi polovinu gent od
kazdého z rodi¢u. Pii nepohlavnim rozmnozovani pak potomek zdédi celou svoji genetickou
informaci od jednoho rodice. Pii mitdze pak vznika kopie rodiCovského organismu. [6,7,8,9]
Na konecném fenotypu se ovsem podili 1 vnéjsi okoli, tedy ne vSechny vlastnosti jsou zdédéné,
a nékteré zdédéné vlastnosti jsou prostiedim pozménény. Pravé ztéchto duavodu je také
pouzivan pojem dédivost. [1,2,6]

Dédivost jakozto statisticka hodnota udava podil, kterym se podili geneticka variabilita na
celkové variabilité fenotypu. Laicky feCeno, dédivost neboli heritabilita udava, jak moc se dany

znak da zdédit. [1,2,3]

1.2 Pojem heritability

Heritabilita, nebo téz dédivost, je hodnota udavajici podil, kterym se geneticka slozka podili na
proménlivosti znaku v populaci. V sir§im slova smyslu se jedna o podil vlivu genetické slozky
na celkové variaci fenotypu v populaci. [1]

Tento pojem je typicky pouzivan v kvantitativni genetice (studie kvantitativnich znakd, jenz
ovliviiuje mnoho gent s malym ucinkem a okolni prostiedi), ¢i behavioralni genetice (také
psychogenetika, studujici interakce a vlivy genetiky a prostfedi na chovani, zejména pii studiich

dvojcat). [1,2]
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Paklize heritabilitu ozna¢ime H2, V; variabilitu gentypu a V, celkovou variabilitu fenotypu je

mozné heritabilitu urcit podle vzorce:

Heritabilita maze nabyvat vSech hodnot od nuly (dédivost je nulova — ve sledované populaci
neni patrna variabilita genotypu ovliviiujici sledovany fenotyp a variabilita znaku v populaci
tak Cisté zavisi na prostredi) az po jednu (de€divost je stoprocentni, a veSkera variabilita znaku
v populaci zavisi na variabilité genotypu). [1]

Heritabilita je vlastnost definovdna pro danou populaci, a tudiz nelze jednoznacné prenést
vysledky z jedné populace na populace jiné, nebo urcit heritabilitu konkrétniho jedince. Dalsi
limitaci je 1 fakt, Ze neumoznuje urcit miru citlivosti znaku na zménu prostiedi, ku prikladu
Wilsonova choroba (vzacné onemocnéni zpusobené mutaci genu kodujici ATP7B, to zpusobuje

nedostatecnou exkreci meédi a jeji hromadéni v tkdnich). [1,3]

1.3 Historie

Prvni pouziti terminu heredita neboli dédi¢nost, je mozné vysledovat do let 1530 az 1540,
jakozto definici tohoto terminu. Slovo bylo pfevzato z latiny.

Vznik pojmu heritabilita, jako takového je dosud nejasny. Toto slovo je slozeninou ze slov
herit/able (z anglického inherit neboli dédit, ¢i zdédit) ability (v anglictiné schopnost ¢i
moznost) Z dostupnych zdroju je ale mozné pozorovat vyvoj tohoto pojmu a urc¢it jeho tfi stadia.
[4,5,86]

Prvnim stadiem je obdobi do roku 1832, kdy pojem heritabilita oznacoval deédivost
biologickych znakd, ¢1 materialnich statkd, tedy schopnost pienést znak ¢i statek na dalsi
generaci. [4]

Dalsim stadiem je na prelomu stoleti, mezi lety 1832 a 1936, kdy byl pouzivam v Sirokém
smyslu slova po definovani vliva prostfedi a negenetickych fluktuaci a jejich oddéleni od
genetickych vlivii Wilhemem Johannsenem. [4]

Treti stadium od roku 1936, kdy se zacal pouzivat v dneSnim slova smyslu jakozto aditivni

geneticky variabilita podilejici se na celkovém fenotypu, jak ji poprvé pouzil Dr. J. L. Lush. [4]
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1.3.1 Hippokrates

Hippokrates z Kou, fecky filozof narozen roku 460 pred nasim letopoctem, zemfiel roku 370
pred nasim letopoCtem. Proslavil se zejména jako lékar a zakladatel I€kaiské védy a jejich
etickych principt, je mu také pfipisovana Hippokratova pfisaha. Podle n€ semeno putovalo
riznymi ¢astmi téla, kde piebiralo vlastnosti rodice a pii poceti pak doslo ke kombinaci se
semenem druhého rodi¢e. Ve svych pracich popisuje tkaz rodi¢u, jenz trpéli deformacemi
nepiedali tyto deformace potomkovi, domnival se, Ze komponenty pro predani informaci jsou
stile v téle pfitomny, na druhou stranu, paklize trpéli néjakou chorobou potiebné komponenty
chybéli a potomci se narodili s podobnou deformaci jako rodice. Je mozné tedy pozorovat prvni

pokusy o zachyceni pfedani genetickych informaci a vlivta jenz toto pfedani narusuji. [14,15,16]

1.3.2 Aristoteles

Aristoteles ze Stageriry, byl fecky filozof a nejvyznamnéjsi zak Platona. Zil mezi lety 384 a
322 pted nasim letopoctem. Mimo jin€ se zabyval i biologii a vypracoval model dédi¢nosti. Dle
Aristotela vlastnosti rodi¢a jsou zakodované do otcovy a matéiny slozky. Otcova slozka také
zachovava druh, a obé pak charakteristiky rodict. Slozka, ktera prevladne pak uréi pohlavi
potomka a jeho vlastnosti. Vtomto bodé se Aristoteluv model dédi¢nosti podoba
Mendelovskému modelu, tedy predani vSech vlastnosti a nasledné prevladnuti jedné z nich.

Zaroven véril, ze vlastnosti potomki je ovlivnéno okolim a zivotospravou rodicu. [17,18,19,20]

1.3.3 Theophrastus

e,

Theophrastus z Eresu, by fecky filozof zZijici mezi lety 371 az 286 pred naSim letopoctem.
Jakozto Aristoteldv nastupce a hlavni predstavitel Athénské Skoly po Aristotelové smrti. Mezi
mnohymi se Theophrastus z Eresu zabyval i rostlinami a jejich kategorizaci, v jeho dobé dosud
nevidaného konceptu, stejné tak jako opyleni. Theophrastus opyleni také nerozpoznal, ale byl

schopen vypozorovat ze pro zrani plodi samicich rostlin je naApomocné piinést samci rostlinu.

[11,12,13]
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1.3.4 Aeschyus

Recky autor dramat, znam jako otec tragédie, zil mezi lety 525/524 az 456/455 pied na§im
letopoctem. Ve svém dile “Eumenides”, coz je zavérecné dilo z trilogie Oresteia (Védecka
vefejnost se domniva, ze diive existovala 1 dalsi cast “Prométheus®, ktera se nedochovala.)
Aeschyus zde vyslovil teorii, ze otec je jediny rodiC, totiz, ze jako jediny preda své znaky

potomkovi a matka je pouze jakysi “inkubator” nebo “chuva“. [21,22]

1.3.5 Lucrecius

Celym jménem Titus Lucrecius Carus, byl fimsky basnik a filozof zijici mezi lety 99-55 pred
naSim letopoctem, o jehoz zivoté existuje jen velmi malo informaci. Podobné jako prace
ostatnich fimskych a feckych filozofi byla i jeho prace zapomenuta béhem stfedovéku a
nastupu kfestanstvi, jeho jediné dochované dilo “De rerum natura® prelozené jako ,,0 prirode™
je didakticko-epicka basen sestavajici se ze 6 knih pojednavajici o fungovani svéta, byla znovu
objevena azroku 1417 v Némeckém klastere. Lucrecius véfil ve formu evoluce velmi podobnou
takové, kterou popisoval Darwin. Lucrecius popisuje pieziti organismu kvuli tmérnému vztahu
schopnosti organismu a jejich prostfedi. Tato forma evoluce vyzaduje dédi¢nost vloh, od
rodi¢ovskych organisma, které se ukazaly jako vyhodné v prostiedi a umoznily tak vétsi Sanci

peziti. [59,60,61]

1.3.6 Véda vs. Krestanstvi ve stiredovéku

Dlouha odmlka mezi poslednimi feckymi a fimskymi filozofy a prvnimi védci studujicimi
dédic¢nost, ¢i evoluci, byla zpusobena sttedovékym chapanim svéta. Ve sttedovéku neexistoval
konflikt védy a nabozenstvi, obecné bylo védecké badani podporovano zastupci viry. Tento jev
mohl byt zpusoben nékolika fakty, véda a teologie byla rozdélena az po konci obdobi
sttedoveéku a cela doba stiedovéku byla cela dedikovana teologickému badani. Mnoho védcu
ve stiedovéku postavilo zaklady pro dneSni védecké obory, ¢i se zaslouzili o rozvoj védy a
vzdélanosti, ¢i vynalezenim stroju, ku piikladu Roger Bacon, Mikula§ Kusansky, Robert
Grosseteste, Albertus Magnus, ¢i Johanes Gutenberg. Vétsina téchto stfedovekych védcu byla
nejenom vychovana, ¢i vzdélana klérem, mnozi z nich byli cirkevni prislusnici, 1 hodnostari,
néktefi, byli po smrti i svatofecCeni. Je ovSem nutné podotknout, Ze vétSina objevi se tykala

poznavani prirodnich, mechanickych a fyzikalnich zakonitosti, chemie, geologie a védeckych
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postupt, ale objevy na poli dédi¢nosti ¢i evoluce, prakticky neexistuji. Je mozné teoretizovat,
ze za timto jevem stoji zejména fakt, Ze tehdy byla jako potvrzena pravda uvadéna
kreacionisticka teorie kiestanského boha. Podle této teorie buh stvofil svét tak jak ho zname,
pred 7 tisici lety. Organismy jsou tedy neménné a svét je staticky a poymy jako deédi¢nost Ci
dédivost a vyvoj druhu tak ztraci vyznam. Zpochybiiovani této poneékud statické teorie by
znamenalo zpochybnovat boha, a to by bylo pokladano za kacifstvi a tehdejsi spolecnost by

reagovala velmi nepfiznive. [62,63,64,65]

1.3.7 Antonie van Lewenhoek

Holandsky obchodnik a vyrobce mikroskopu narozen 24. fijna 1632, ktery zemfel 26. srpna
1723, se vénoval zkoumani bakterii a protozoi. Pravé jeho prace hraly hlavni roli pfi tvoreni
zakladu bakteriologie a protozoologie. Pii zkoumani ejakulatu zvifat a lidi objevil takzvané
“animaluky” tedy pohlavni bunky, jez posunulo chapani reprodukce mmnohobunécnych
organismu. [23,24,25]

Jeho prace se stala podkladem pro dva proudy mysleni. Prvni znami jako “spermisté*, véfili, ze
kazdy vySe zminény animakul obsahuje “homunkula“ (malého clovicka), ti podobné jako
Aeschyus, véfili, ze otec jako jediny preda své znaky dale, a matka je inkubator pro rust
homunkula. [26,27]

Druhy smér, takzvani “ovisté”, véfili, ze vySe zminény homunkulus neboli maly ¢lovek, je ve
vajicku a sam¢i bunky pouze stimuluji jeho rust, tedy ze rodi¢em, ktery predava své znaky je

matka. [26,27]

1.3.8 Francis Galton

Sir Francis Galton byl narozen roku 1822 a zemfel roku 1911. Ackoli se proslavil hlavné na
poli kriminalistiky praci na poli otisku prsti, vénoval se 1 dédi¢nosti, podobné jako jeho
bratranec Charles Darwin. Ve svych studiich znaka jako vyska, oblicejové charakteristiky, ¢i
mentalni schopnosti napfi¢ rodinami, poukazal na véts§i mnozstvi podobnych vlastnosti u blizce
ptibuznych, coz piijal jako presvéd¢ivy dukaz, Ze vlastnosti se dédi. Dale se vénoval otazce
vlivu genetiky a vlivu prostfedi ve své studii dvojcat, kde studoval rizné aspekty Zivota dvojcat,

které byly brzy oddéleny a vychovavani v ruznych prostiedich. Da se fici, ze se jedna o jednu
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z prvnich studii heritability, béhem kterého piisel k zavéru, ze vliv genetiky prevazuje nad

vlivem okoli. [28,29]

1.3.9 Mendel

Gregor Johan Mendel, byl Augustiansky mnich a katolicky knéz zijici mezi lety 1822 a 1884.
Ackoli se z védeckych témat vénoval hlavné meteorologii, jeho prace na poli dédicnosti,
zkoumajici hybridizaci raznych linii, odhalily zakladni pravidla ptfenosu dédi¢nych vlastnosti.
V letech 1856 az 1865, uskutecnil své pokusy na rostlinach hrachu setého (Pisum sativum).
Mendel pozoroval sedm znaku na hrachu setém a to konkrétné: celkovy vzrust rostliny (plné
vzrostla a trpaslic¢i), barvu kvétu, barvu a tvar plodu, barvu déloh, tvar semene a umisténi kvéta
na stonku. [28,30,31]

Mendel vzdy zkfizil jedince z linii majicich rozdilné fenotypy v rodicovské generaci G1, ¢imz
dal vzniknout generaci F1, kterd vykazovala znaky pouze jednoho z rodi¢u. Generaci F1
nasledné zkftizil znovu pro vznik generace F2, které prekvapiveé opét vykazovali znaky obou
fenotypt pavodni generace G1. Ze svych pozorovani byl posléze schopen vydedukovat urcité
zakonitosti podle kterych se fidi dédicnost. A to Ze znaky jsou kontrolovany parovymi faktory,
dané faktory jsou navzdjem recesivni, nebo dominantni a faktory pro dany znak se rozdéli a pak

zformuji do gamet. [28,30,31]

1.3.10 Fisher a spol.

Sir Ronald Aylmer Fisher, byl matematik, genetik, biolog a statistik zZijici mezi lety 1890 a
1962. Jeho praci na poli statistiky byl kupfikladu test ANOVA neboli analyza rozptyla. Pro
pochopeni dédic¢nosti prispel hlavné spojenim, vjeho dob€, znovuobjevené Mendelovy
dédi¢nosti a Darwinistické dédi¢nosti. Mendelova prace se zabyva kvalitativnimi znaky, tedy
znaky, jenz ovliviiuje pouze jeden gen, a Darwinisticky pohled nebo pozdéji biometricka Skola
se zabyvala hlavné kvantitativnimi znaky, tedy znaky, jez jsou ovlivnény vice geny a okolnim
prostiedim. Pied Fisherem se zdaly tyto pohledy protichidné, jakozto pohledy popisujici znaky
podléhajici protichidnym ¢i mimobéznym zdkonitostem. V roce 1918 publikoval praci ve které
spojil Darwinuv pfirodni vybér, jenz do té doby neobsahoval zakonitosti dédi¢nosti znaka, a

Mendelovu dédi¢nost, jenz do té doby nevysvétlovala dédi¢nost kvantitativnich znaka. Ve své

18



praci pojal kvantitativni znak jako mendelovsky znak s nekone¢né velkym poctem alel, ¢imz

spojil do té doby protichudné pohledy na dédi¢nost. [28,32,33]

1.3.11 T¥1i evoluéni teorie

Ruzné teorie o vzniku svéta a zivota na ném, vznikali ve v§ech kulturach uz od davnovéku.
Tehdy vétsina zahrnovala jistou formu stvoreni nadpfirozenymi bytostmi, nebo bohy. Postupné
s pozorovanim zmén v druzich fosilnim zaznamem a lepSim chapanim dédi¢nosti a dédivosti

se zaCali objevovat evolucni teorie. [28,34,35]

1.3.11.1Darwinisticka teorie

Darwinistickd teorie, poprvé popsdna Charlesem Robertem Darwinem (1809-1882) v knize
“O puvodu druht®“, popisuje postupnou zménu druhu zpusobenou pfirodnim a pohlavnim
vybérem, kdy postupnym nakupenim rozdild vznikne novy druh ze starého. Tato teorie je
postavena na predpokladu ze jedinci s piihodnymi znaky preziji a mohou tak své vlastnosti
predat dale, coz je princip ptirodniho vybéru, a také Ze jedinci se znaky pfitazlivymi pro druhé
pohlavi budou preferovani pii vybéru partnera, coz je také zndmo jako pohlavni vybér, Znaky
vySe zminénych jedincu se tak budou objevovat Castéji, nez znaky jiné az dojde tak k pifeméné
druhu. Je nutné podotknout, ze Darwin nemohl presveédcive vysvétlit nahlé objeveni, ¢i zmizeni

znaku, ani zpusob dédi¢nosti jimz by se znaky preferované piirodnim a pohlavnim vybérem

meéli predat dalsi generaci. [28,34,35]

1.3.11.2 Lamarckisticka teorie

Teorie predstavena Jean-Babtistem Pierrem Antoinem de Monetem rytifem z Lamarcku (1744-
1829), predchazela Darwinoveé teorii, a do ustanoveni Darwinovi teorie, predstavovala obecné
prijimanou evolucni teorii. Lamarckova teorie predstavuje proces zmény druhu jako velké a
ndhlé skoky. Dle Lamarcka jedinci ziskaji nové znaky, pfizpusobi se okolnimu prostiedi a
zmény rovnou piedaji svym potomkum. Lamarck véfil Ze na druhy pasobi dvé sily, prvni sila,
jenz je nuti stat se vice slozitymi, a druha adaptacni, jenz nuti druhy adaptovat se na okoli.
Ackoli tento typ evoluce je mozné pozorovat u nékterych druhii jednobunéénych organismu,

nevysvétlovala postupné zmény znaka mezi generacemi druhu. [28,34,35]
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1.3.11.3 Mutacéni teorie

Teorie byla piedstavena Etiennem Geoffroyem Saint-Hilairem, Lamarckovym soudasnikem.
Tato teorie podobné jako Lamarckova teorie, pojednava o evoluci jako o nahlych skocich,
ovSem tentokrat nejsou dilem piirozenych sil nutici druhy ke zméné, ale jako nahla bezdavodna
zména znaku jedince, paklize se tato zména prokaze jako ptizniva, preda se dal. Tato teorie by
tak vysvétlovala nahlé zmény, které se v druhu objevi, a odkud se tyto zmény berou, ale opét

nevysveétluje postupnou zménu. [28,34,35]

Tyto teorie pak spoluexistovali jakozto konkurencni teorie evoluce az do zacatku dvacatého
stoleti. Dnes uz se jako evolucni teorie udava pouze Darwinova teorie, a to jeSté upravena o

nové poznatky na poli genetiky. [28,34,35]

1.3.12 Hugo de Vries a znovuobjeveni Mendelovy prace

Hugo Marie de Vries, nizozemsky botanik a evoluc¢ni biolog, narozen roku 1848 zemfel roku
1935. Hugo de Vries priSel s pojmem mutace pro fenomén nihodného a nihlého objeveni
variaci ve znacich druht. Podobné jako Lamarckova tak ani Darwinova teorie nevysvétlovaly
tento fenomén. De Vries véfil ze tento fenomén je dikazem evoluce skrze rychlé a nahodné
zmeény, 1 skoky jez mohou zapficinit vznik nového druhu, jako je tomu u teorie mutaci. Jeho
dalsim pfispénim na poli dédi¢nosti a evoluce bylo znovuobjeveni Mendelovi prace a jeho
zakonu dédi¢nosti roku 1900 stejné jako Carl Correns a Erich Tschermak von Seysenegg. Jejich
pokusy prinesly velmi podobné vysledky jako ty Mendelovy, ackoli o jeho praci nikdy
neslySeli. Po objeveni jeho priace byly Mendelovi ptizndny zdsluhy za jeho objevy. [88, 89]

1.3.13 Moderni syntéza evoluce

Na zacatku dvacatého stoleti po znovu objeveni Mendelovy prace a novych objevii na poli
dédicnosti. Prevazné diky Fisherovu propojeni kvalitativni a kvantitativni dédi¢nosti. byla
formulovdna nova evolucni teorie kombinujici 4 evolucni sily: selekci, mutaci, geneticky drift
a geneticky tok. Tato syntéza tak kombinovala prvky vySe zminénych evolucnich teorii,

genetickych poznatku a zakonitosti dédi¢nosti. [36]
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1.3.14 Modely heritability

Na rozdil od dédi¢nosti Mendelovskych znaki, jez urCuje pouze jeden gen a nepusobi vliv
prostiedi na jeho fenotyp, je dédi¢nost polygennich znakd mnohem slozité&jsi. Kvalitativni nebo
také polygenni znaky, jako vyska, tloustka, ¢i genetické choroby, urCuje nejenom vice gent ale
také vzdjemné vztahy genu a také prostredi, a proto jsou predmétem zajmu vyzkuma mnoha
védnich oboru. Spolecnou vlastnosti s kvalitativnimi znaky ovSem je fakt ze genetickou slozku

zdédi z poloviny po otcovském organismu a z poloviny po matefském organismu. [28,37]

1.3.15 Odhad heritability

Heritabilita, nebo také dédivost oznacuje podil genetické variability na variabilité celkové, tedy
podil genetické slozky na vysledném fenotypu, V rovnicich je heritabilita v Sirokém slova
smyslu je oznacovana jako H? a heritabilita v izkém slova smyslu h?. Rovnice vypoétu

heritability v $irokém slovy smyslu H? je:

H?= Ve
Vp

Kdy V; je geneticky rozptyl a Vp je rozptyl fenotypu. Heritabilita v $irokém slova smyslu H?
muze nabyvat hodnot od 0 do 1, kdy hodnoty blizici se k O prozrazuji nizkou, nebo nulovou
heritabilitu, kdy geneticky slozka nema zadny vliv a vysledny fenotyp je vysledkem okolniho
prostiedi, a hodnoty blizici sek 1 prozrazuji vysokou ¢i absolutni heritabilitu, kde prostiedi ma
maly ¢i zadny vliv a vysledny fenotyp je vysledkem genetické slozky. Absolutni heritabilita je
oviem velmi vzacna. Heritabilita v uz§im slova smyslu h? je vliv pouze aditivni genetické

variability. Pro tuto heritabilitu je rovnice tato:

Heritabilitu 1ze odhadnout dle nékolika zpusobu, dle rozptylt populaci rodi¢t a potomku dle
Mendelova zakona, dle sledovani imbredniho kmene a dle studie dvojcat.

Heritabilita jako takova neni pfimo méfitelny znak, je definovana pomoci vypoctu ve
specifickém modelu, je tedy jasné, ze heritabilita se muze velmi lisit podle pouzitého modelu,

méfeni, vzorcl a populaci se mize velmi lisit 1 kdyz byla méfena pro jeden znak. [100, 101]
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1.3.16 Realizovana heritabilita a Slechtitelska rovnice

Realizovana heritabilita je pojem pouzivany pro piedpoveéd efektu selekce, také znamé jako
geneticky zisk. Geneticky zisk nebo realizovand heritabilita vyjadiuje rozdil mezi prumérnymi
hodnotami sledovaného ¢i Slechténého znaku mezi populaci rodiCovskych organisma a

populaci potomku. Tento geneticky zisk se oznacuje znakem AG a je vyjadien rovnici:

AG=d*h?

Kdy d je selekéni diferencial a h? je dédivost daného znaku. Tato rovnice se v pozménéné formé
pouziva také jako tak zvana Slechtitelska rovnice pouzivana pro Slechtitelské ucely ke stanoveni

odpovédi fenotypu v populaci k selekci.:

R=h?*§

Kdy R je odpovéd na selekci, h? je dédivost v tizkém slova smyslu a S je selekéni diferencial.

[98, 99, 100]

1.3.17 Galton a regrese

Regrese, nebo také ndvrat k praméru, byla popsidna a popularizovdna sirem Francisem
Galtonem. Ten ve své publikaci “Regression towards mediocrity in heredity stature™ neboli
“regrese k primérnosti na trovni dédi¢nosti“ pozoroval fenomén pienosu extrémni znaku
rodi¢e na potomka, respektive nedostatku prenosu tohoto znaku. Dle Galtona tento znak mél
tendenci vracet se k pruméru méfenych znaki. Pro Galtonem sledovany znak vysky, byl
schopen posoudit, ze rozdil vySek potomku a rodi¢a bude roven deviaci rodi¢a vuci praiméru
populace, tedy paklize se rodi¢e od prumeéru populace 1isi o uréitou vysku X, jejich potomek

bude nizsi o faktor regresniho koeficientu nasobeného vyskou X. [90,91]
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1.3.18 Test ANOVA

Analyza rozptylu, anglicky analysis of variance, téze ANOVA, umoziuje stanovit, zda md dand
veliCina statisticky vyznamny vliv na sledovany subjekt ¢i skupinu subjektd. Tato analyza je
postavena na zakladé zakona totalniho rozptylu. ANOVA rozdéluje odchylky na ruzné
komponenty ke kterym se snazi piiradit zdroj, tak ze ovéfuje, zda jsou praméry dvou ¢i vice
skupiny subjekti ¢i populaci sobé rovné. Tento test se piipisuje Ronaldu Fisherovi (1890-
1962), britskému matematikovi, statistikovi, genetikovi a biologovi. Ten test ANOVA
predstavil ve své praci zroku 1918 “The Correlation Between Relatives on the Supposition of
Mendelian inheritance”. Porovnanim rozptylu mezi skupinami piibuznych (napf. sourozenci,
rodiCe a potomci) s celkovym rozptylem dokazal Fisher odhadnout dédi¢nost znaka neboli

podil celkové variability zpusobené genetickymi faktory. [92,93]

1.3.19 SmiSené linearni modely

Smisené linearni modely je soubor statistickych modelt pouzivanych pro analyzu vice typa
vlivi na sledovany znak. V kontextu genetickych analyz rozkladaji tyto modely variabilitu
daného fenotypu dle genetickych vliva, (typicky modelovanych jako ndhodné efekty) a vlivu
prostiedi, tak aby bylo mozné urcCit parametry dédivosti a genetické korelace sledovanych
znaku. Jako 1 mnoho ostatnich modelu zabyvajicich se kvantitativni genetikou, tak se 1 smiSené
linedrni modely pouzivaji pro potfeby Slechténi a predpovedi evolucniho potencialu fenotypu
danych znaku ve sledovanych populacich. Jednim typem modelu je tzv. Family model zalozeny
na informacich pouze o materském jedinci, nebo tzv Animal model vychazejici z podobnostni

matice zalozené na rodokmenu. [94,95]

1.3.20 Bayesovské modely

Bayesovska statistika a modely zalozené na ni, jsou zaloZeny na pravdépodobnosti vyjadiujici
stupeii viry v danou udalost. Tento stupen viry je zalozen na znalosti pfedchazejici experimentu.
Tyto znalosti mohou byt zalozeny na predchozich experimentech, pozorovani predchozich
udalosti ¢i jinych podkladech. Tato statistika byla pojmenovana dle zakladatele Thomase
Bayese (1701-1761), anglického statistika, filozofa a presbyterianského knéze. Bayesovské

modely se pro ucely studia genetiky pouzivaji pro asociacni analyzy, tedy pro spojeni genetické
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varianty a daného fenotypu. Jednou z vyhod Bayesovského modelu je porovnatelnost takto

urcené pravdépodobnosti asociace SNPu. [96, 97]

1.3.21 Epigenetika a negativni heritabilita

Epigenetika jakozto pojem pochdzi z vyrazu epigenesis poprvé pouzitého v 17 stoleti jakozto
vyraz pro dal$i rust. Epigenetika s vyznamem, jaky zndme dnes, se ale objevila azv 90. letech
minulého stoleti. Laboratot Cold Spring Harbor (Cold Spring Harbor laboratory — CSHL) roku
2008 definovala epigenetiku jakozto stabilni dédi¢nost fenotypu beze zmén chromozomu, ¢i
zménu DNA. (pozn. Aut.: Dalsi definice, uvadéjici nedédicné znaky se také dale uZivaji.).
Obvykle se epigeneticky predavaji zmény v prionovych proteinech, ¢i chromatinu. Tyto zmény
mohou vést k naprosto odlisSnému fenotypu dvou geneticky stejnych jedincu. Piikladem mohou
byt uvedeny samice vcel, tedy kralovny a délnice, ackoli sdileji stejny geneticky zaklad, probiha

u nich rozdilnd metylace DNA. [38, 66 ,67, 68, 69, 70]

Fenomén negativni heritability byl do neddvna povazovan za chybu méfeni, ¢i vliv nahodné
slozky pfi méfeni pozitivni heritability, ¢i Spatné specifikace standardniho aditivniho
mechanismu pro ktery byla pouzita specificka statisticka metoda. Dnes se spekuluje, ze tato
negativni heritabilita by mohla skutecné popisovat dédivost uritych znaka. O negativni
heritabilité se zacalo mluvit v Sedesatych letech v préci J. B. Haldana o vlivu vlastnosti matky
na novorozeneckou zloutenku déti. Jeho prace poukazala na fakt, ze sledované déti
neonemocnéli novorozeneckou zloutenkou, paklize jejich matky novorozeneckou Zloutenkou
prosly. Haldane pak pouzil model vypoctu heritability pro dédi¢nost specifického znaku c¢i
kondice. I dnes se o negativni heritabilité, mluvi spise teoreticky a ve vztahu k odchylkdm a
chybam, které muzou vzniknout pii vypoctu heritability 1 pfestoZe je negativni heritabilita
pomérné béznym vysledkem. Obvykle se ovSsem opravdu jedna o chybu, ¢i odchylku méfeni.

[38, 66,67, 68, 69,70]

1.3.22 Chybéjici dédivost — Missing heritability

Problém chybéjici heritability byl poprvé popsan B. Maherem roku 2008 ve ¢lanku “The case
of the missing heritability”, popisuje rozdily v odhadech dédivosti mezi starSimi

kvantitativnimi zpusoby urcovani dédivosti a novymi genomovymi metodami. Star$i metody,
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zakladajici se na studiich dvojcat, urovali dédivost danych znakt znatelné€ vys$si nez novéjsi
metody zalozené na genomovych asociacnich studiich. Ku pfikladu studie dvojcat odhadly
dédivost inteligen¢niho koeficientu mezi 0,5-0,7, tedy 50-70% variability v inteligenci lze
prisoudit vlastnostem zdédénych po rodiCich. Genomické asocia¢ni metody vSak deédivost
inteligencniho koeficientu odhaduji na 0,1 tedy 10 %, tedy o 40-60% nizsi. Tento trend se
objevuje u mnoha zkoumanych znaka a oznacuje se jako chybéjici dédivost neboli “missing
heritability”. Existuje nékolik teorii, pro¢ se tento rozdil v odhadech vyskytuje. Prvni teorie,
predpoklada nedostateény pocet subjekt pii genomové asociaéni studii, a v budoucnu bude-li
se pocet subjekti zvétSovat bude se odhadovana dédivost vice pfiblizovat té ze studii dvojcat.
Druha teorie se opira o fakt, ze predikovat skute¢né chovani pouze na zakladé DNA je prakticky
nemozné, a tudiz odhad nemusi byt presny. A tfeti teorie popisuje problém chapani jak a také
pro¢ genetické rozdily skute¢né ovliviiuji chovani subjektu. Je nutné také podotknout, ze kromé

DNA se obvykle dédi i prostiedi, které muze mit ruzné a ruzné silné vlivy na chovani subjekta.

[71,72,73,74]

1.4 Geneticka variabilita

Genetickou variabilitu, 1ze definovat jakozto pfitomnost vice nez jedné formy genu, nebo alely
stejného genu v populaci. Genetickd variabilita se vyskytuje v naprosté vétsSiné prirozenych
populaci, ale ne u vSech gent. Zdrojem genetické variability jsou mutace. Jakozto dédi¢na

slozka se pak podili spolu s vlivem okolniho prostfedi na konecném fenotypu. [39]

1.4.1 Quantitative trait loci — QTL — Lokus kvantitativniho znaku

Quantitative trait loci (QTL) v prekladu lokus kvantitativniho znaku, je lokus neboli sekce
DNA, u niz se predpoklada vliv na fenotyp daného znaku. Tento vliv se riuzni dle mnozstvi
danych genu s vlivy mezi nimi a dal$imi geny. Dle mnozstvi a sily vlivu se pak rozliSuje
geneticka struktura daného znaku. Typicky je znak ovlivnén mnoha geny s malym efektem
nebo mensim poctem genu s velkym efektem, Tyto QTL jsou typické pro kvantitativni znaky,
pro dany znak je obvykle piifazeno vice QTL. QTL se také pouzivaji pro identifikaci gena
smoznym vlivem na dany znak, pomoci komparace dané sekce DNA v daném misté

s databazemi DNA a geny jez byly jiz anotovany. [102, 103, 104]
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1.4.2 Asociaéni studie — GWAS

Genomova asociacni studie (genome-wide association study — GWAS) je studie porovnavajici
razné genetické varianty v celém genomu a sledujici, zda tyto geny souvisi s urcitymi znaky.
Tato studie se obvykle specializuje na jednonukleotidové polymorphismy takzvané SNPy
(single-nucleotide polymorphisms — SNP). Tyto studie se obvykle zaméfuji na studium
dédi¢nych nemoci. Tyto studie jsou zalozeny na zkoumani skupiny subjekt vykazujici urCity
znak, a kontrolni skupiny beze znaku. Nasledné jsou obé skupiny podrobeny analyze DNA a
naslednému srovnani s vyskytem znaku. SNP castéji se vyskytujici spolu se sledovanym
znakem je pak oznacen jakozto spojen s danym znakem. Tento SNP pak oznacuje ¢ast DNA,
ktera mize mit vliv na dany znak. Stude GWAS se ale pouzivaji 1 na lokalizaci QTL urcitych
znaku, kde je pomoci statistickych modeld uréovana mira zavislosti hodnoty znaku na
pfitomnosti riaznych variant SNP. Zaroven je nutné podotknout, ze kazda studie musi byt
posuzovana s védomim, ze GW AS studie je typicka, mimo ostatni statistické chyby jako ostatni

statistické metody, zvySenym poctem faleSnych pozitiv. [75,76, 81]

Nejrozsifen€jsi zobrazeni ilustrujici vysledky metody GWAS je graf typu Manhattan. Pouziva
se kvuli jeho schopnosti nejen zobrazit fyzické umisténi SNPu, ale dobfe patrna je i asociace
s ostatnimi blizkymi SNP v chromozomu. Jasné odliSeni mist chromozomu DNA, zobrazeného
na ose X, majici hodnoty p-hodnoty nad urCenou hladinou vyznamnosti, vyjadiené jako -

log10(p-hodnota) na ose y. [81]

1.4.3 Genotypizace lesnich dievin

1.4.3.1 SNP-chip u smrku ztepilého (Picea abies)

Studie zroku 2020, se zabyvala genotypizaci smrku ztepilého, jakozto ekonomicky velmi
dilezitého druhu. Jednd o velmi naro¢ny proces kvili velkému repetitivnimu genomu (19,6 Gb,
z ¢ehoz bylo 70% repetitivni). Tato studie vytvorila 50tisicové genotypové pole, zalozené na
WGS (whole genome resequencing studies) ¢imz se stala prvni WGS analyzou SNP
jehli¢natych druht stromu. Bylo nalezeno 19 954 unikatnich modelt gend s rovnomérnym
pokrytim 12 skupin vazeb. Efektivita tohoto modelu byla ustanovena na 99.5 %, ¢imz se tento

model prokazal jako velmi cenny pro dalsi geneticky vyzkum. [80]
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1.4.3.2 SNP-chip borovice lesni (Pinus sylvestris)

Stejné jako u studie popsané v prechozi kapitole, 1 studie z roku 2023 vytvorila 50tisicové SNP
genotypizacni pole za ucelem anotovat genom borovice lesni. Tato studie stejn€ jako studie
v predchozi kapitole se potykala s relativné velkym genomem s velkou repetivnosti genomu.
Stejné jako predchozi studie i tato byla zalozena na dvou stupiiovém postupu, prvnim stupném
bylo sekvenovani DNA vybranych jedinci a vytvofeni pole prohleddvajici SNP a posléze
genotypizace vybranych populaci. 40,84% variability bylo tvofeno v genovych modelech a
zbytek (59,16 %), byl tvofen mezigenovymi interakcemi. Tento model odhalil dostatek SNP

pro dalsi genetické studie druhu borovice lesni. [85]

1.4.4 Provenienéni studie

Provenienci v lesnickém slova smyslu oznacujeme bud’to misto pavodu daného reprodukéniho
materialu dané dieviny, nebo pfimo reproduk¢éni material uréitého pavodu. Ve své podstaté se
jedna o test potomstev populaci z riznych provenienci srovnanim sledovanych znaku téchto
potomstev ve srovnatelnych rastovych podminkach. Provenien¢ni studie se zabyva v prvni fadé
ziskdnim informace o vlivu provenience na urcité fenotypoveé znaky a tim 1 vlivu na variabilitu
druhu a jeho adaptacni schopnost pro danou provenienci. Dale pak ziskani informace o takzvané
ekovalenci, coZ je pojem oznacujici stanovistni toleranci pro rajonizaci daného reprodukéniho
materialu. Zaroven je mozné proveniencni plochy uzité pii vyzkumu povazovat za zdroj
reprodukcniho materialu pro konzervaci genetické variability druhu a zdrojové populace pro
Slechtitelské ucely.

Zajimavym piikladem je Cinnost arboreta Sofronka v Plzni. Arboretum se nachdzi na chudé
pisCité pudé s minimalnim obsahem zivin a mnozstvim humusu ve srazkové relativné chudé
oblasti. Tato oblast je zaroveinl mistem Castych teplotnich extrému i pozdnich mraziku, ¢imz je
rast 1 preziti vétSiny druhi znacné limitovano. Vyzkumny objekt Sofronka pozdéji pripojil 1
nekolik dalSich srovnavacich ploch, a to v Bédovicich u Tynisté a u polesi Mlaka u Treboné.
Byly vysazeny vzorky populaci pro posouzeni habitatu z lesnického i1 ekologického hlediska.
Veskery sadebni material byl vypéstovan ve vlastni Skolce objektu z reproduk¢éniho materialu
ziskaného od védeckych ¢1 vyzkumnych tstavu soukromou cestou od jejich pracovniku, ¢i za
pomoci vymény. Nebot se ustav nezaobira ziskavanim dievni hmoty, ale pouze vyzkumem
biologickych a evolu¢nich informaci vybranych druht jsou vSechny populace vysazené na

objektu ponechany piirozenému vyvoj. [82, 83, 84]
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1.4.5 Efekt matky — Maternal effect

Efekt matky popisuje jev, kdy na koneCny fenotyp jedince nema vliv pouze genetickd podstata
a prostiedi, ale také genotyp a prostiedi matky. K tomuto jevu muze dojit ve dvou pfipadech.
V prvnim pfipadé, uréitych vlivu prostfedi na matku, muze dojit k ke zménam ve fenotypu
potomka, tyto zmény pak mohou zvyhodnit potomka pifi boji o pteziti. Druhy pfipad pak
nastava v momenté, kdy matka predava mediatorovou RNA, ¢i proteiny embryu, tento potomek

pak vykazuje fenotyp matky bez ohledu na sviij vlastni genotyp. [77, 78, 79]

1.4.6 Gen zodpovédny za tvar koruny

Geny a jejich dédi¢nost mohou ovliviiovat celou fadu znakl ve vnéj$im fenotypu a jejich
znalost muze mit vliv na péstovani a zpenézeni dieva. Ku pfikladu gen ovliviiyjici tvar koruny.
Byl pozorovéin fenotyp smrku ztepilého, pomoci QTL mapovini ve 2 skupinach hybrida
vzniklych kfizenim dzko korunového fenotypu a fenotypu s normdlni korunou. Béhem této
studie byly nalezeny geny v blizkosti pfedem vybraného urceného QTL, které mély vliv na
stavbu koruny smrku. Toto poznani, jakym zpusobem ovliviiuje genetické slozka konecny
fenotyp muze usnadnit budouci pokusy o Slechténi vybraného fenotypu ¢i budouci mozné

genetické inzenyrstvi. [40]

1.4.7 RPAS-ALS modely morfologie stromu pro Slechtitelské ucely

Studie z roku 2023 zabyvajici se modelovanim trojrozmérného mra¢na bodu pro zmapovani
morfologie stromi a odhadu heritability danych znaku, studovala populaci douglasky tisolisté
(Pseudotsuga menziesii var. menziesii Franco) na pobiezi britské Kolumbie. Pro kazdy strom
pak byla odhadnuta délka, uhel, Sitka a objem vétvi a posléze odhadnuta dédivost v izkém
slova smyslu. Ze sledovanych znakl vykazoval znak (ihlu vétve nejvyssi heritabilitu h?= 0,277,
ostatni znaky vykazovali vysokou genetickou korelaci az 0,668 u vysky a délky vétvi. Tyto
signifikantni hodnoty dédivosti a genetické korelace vypovidaji, Ze je mozné duvodné uvazovat
o zafazeni téchto znakl na urovni vétvi, do znakl brannych v Gvahu pfi vyvéru jedinca ke

Slechtitelskym ucelum. [119]
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1.4.8 Vliv geneticka slozka heritability a morfologie koruny na slechténi stromu

Idealni tvar koruny je velmi zadany znak u vétSiny stromu, hlavné v plantazovém hospodaftstvi
ale 1 mimo néj. Pro dosazeni tohoto idealniho tvaru koruny se pouziva genetické selekce
ideotipu danych druht. Studie z roku 2023 provedend na douglasce tisolisté (Pseudotsuga
menziesii var. menziesii Franco) sledovala vztah relativni rastové vykonosti a morfologickymi
znaky koruny odpovidajici teoretickému ideotipu druhu pro identifikaci téchto atributl, majici
vliv na rastovy vykon danych rodin. Studie zjistila ze stromy s relativné kratkymi letorosty a
strmymi thly prokazovali vyssi celkovou listovou plochu na jednotku délky koruny, tento znak
mél také silné pozitivni korelaci s Sitkovym prirustem. Dal§im znakem byl pomér §ife koruny
vuci jeji délce, ktery vykazoval mirné negativni korelaci s vyskovym ptirastem. Znak celkové
listové plochy na jednotku délky koruny dile vykazoval jeden mechanismus heritability fidici
geneticky zisk v rodindch, to spolu s vysokou heritabilitou a vlivem na rastovou vykonost, by
naznacCovalo, Ze zaclenéni tohoto znaku, stejné jako do jisté miry 1 zaClenéni poméru §ife koruny
vuci jeji délce, by mohlo zlepsit reprezentaci genetickych G¢inkii na modely rustu. Tyto
poznatky o dédivosti morfologie koruny a jejiho vlivu na pfirist mohou byt uziteéné pii
hospodaiské upravé lesa a plantazi pro mozné Slechténi populaci. Tato a podobné studie
ukazuji mozny vliv genetické slozky heritability fenotypu a jejich vyznamnosti pro

Slechtitelstvi stromu. [120]

1.4.9 Vétveni jehlicnatych stromu

Vétveni rostlin je proces rozdé€leni daného rostlinného organu na vice Casti. Pro jehliCnaté
stromy je typické takzvané monopodialni vétveni, tedy vétveni, jehoz vysledkem je silny hlavni
kmen a mnoho slabych postrannich vétvi. U monopodialniho vétveni hlavni pupen pokracuje
v rastu hlavniho kmene, bo¢ni tvofi postranni listy a vétévky. Tento rust je zapfi¢inén délivymi
pletivy rostliny, takzvanym meristémem, ten je klasifikovdn dle mista v rostliné. Délenim
meristému, vznikaji pupeny, z nichz ma kazdy potencial postupné pfemeény ve vétev. [107, 108,

109]

1.4.10 Dédi¢nost RAPD

Studie dédi¢nosti RAPD fragmentt v haploidnich a diploidnich tkanich od 8 rodi¢ovskych

stromu a 80 kontrolovanych diploidnich potomki, nalezla vétsinu RAPD fragmentt nalezenych
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v diploidnich tkani rodi¢ovskych stromu 1 v jejich haploidnich tkdnich (makrogametophyty),
neboli pohlavnich buikach). Dale pak vSechny fragmenty RAPD pozorované v rodiCovskych
stromech, byla nalezeny i1 stromu potomku. Segregace vSech zisténych fragmenta dale
napovidala o Mendelovském charakteru dominantniho znaku dédicnosti zjistovanych RAPD
fragmentd, podobné jako zjistily 1 dalsi studie. Tato studie poukazala na RAPD fragmenty
hlavné jako na geneticky marker. Dalsi studie provedené pomoci téchto markerd mohou
poslouzit jak na poli genetického vyzkumu, tak i na poli Slechtitelstvi a genetického inzenyrstvi
borovic a dalSich rostlin pro ucely lesnictvi, méstského lesnictvi, polnohospodarstvi a dalsich.

[46]

1.5 Borovice lesni

1.5.1 Popis

Borovice lesni latinsky zndmad jako Pinus sylvestris je rychle rostouci svétlomilna dfevina, ktera
obvykle dosahuje vysky od 10 do 30 metrd vyjime¢né az 40 a vice metra. Jednd se o
Jednodomou anemogamni drevinu, kterd kvete v obdobi dubna az Cervna, vék frutifikace na
volném prostranstvi nastavd kolem 15 roku v zapoji pak muaze frutifikace nastat az mezi 30 a
40 rokem. Jako ostatni druhy borovic i u borovice lesni rostou az 8 centimetrové jehlice ve
svazku, druhoveé specificky po dvou, pifi optimalnich podminkach pak na letorostech zustavaji
az 3 roky. Borovice lesni je typicka 1 svou kurou, jenz v dolni ¢asti kmene nabyva hnédé az
Sedavé barvy borky deskovité rozpraskané a horni ¢asti kmene je pak borka rezava a Supinovité

odlupciva. [41,42,43,44]

1.5.2 Ekologie

Borovice lesni je silné svétlomilna dievina, ktera netoleruje zastinéni, kromé vysokych naroku
na svétlo je borovice schopna pfizpusobeni i extrémnim podminkam. Kvuli jejich pfizpusobeni
stresovym podminkam a vytlaCeni z uzivnéjSich stanovist ostatnimi dievinami je mozné zaradit
borovici mezi S — stratégy, tedy druhy pfizpusobené stresu. Ackoli jsou borovice schopné rast
na drtivé vétsine stanovist' v aredlu vyskytu pro svou schopnost snaset sucho, mraz a chudé a

kyselé pady, ostatnimi konkurenéné schopnéj$imi druhy byly vytlaCeny na nepfizniva
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stanoviste jako jsou piskovcové skaly, skalni mésta, prikré srazy. Na extrémnich stanovistich

pak nabyva kefovitého charakteru. Hufe snasi znecisténi a méstské prostiedi. [41,42,43,44]

1.5.3 Vyskyt

Ze vsech druht borovice, ma borovice lesni nejvétsi areal vyskytu. Aredl vyskytu zahrnuje
oblast od pyrenejského poloostrova pres stiredni Evropu az ke Skandinavii, na Kavkaz a Sibif,
s ostruvkovitym vyskytem 1 na jihu Evropy. Vyskytuje se tak v mirném a subpolarnim pasu a
mirné zasahuje az na poldrni pas v oblasti Skandindvie. V Cechach se piirozené vyskytuje
pouze jako reliktni bory na nepfiznivych stanovistich, jako jsou stanovisté na chudych a
kyselych padach, pis¢ita skalni mésta, strmé balvanité a skalnaté srazy, piikré srazy hlubokych
ficnich udoli, piskovcovych skal a sutich, ale 1 extrémni stanovisté jako stanovisté na hadcich

nebo raSelinach. [41,42,43,44]

1.5.4 Fenotypy borovice lesni v prostredi a vliv prostiredi na né

Jedinci stejného druhu Casto vykazuji odlisné znaky, jakozto ptfizpusobeni jinym podminkam
v ruznych prostiedich. Fenotyp se tedy da povazovat za kovarianci nékolika znaku. Studie
fenotypt borovice lesni z roku 2021 sledovala varianci a kovarianci nékolika znaku populaci
borovic v Evropé. Tyto poluce byly v dostatetné vzajemné blizkosti, aby bylo mozné
predpokladat genovy tok, a tudiz byla odstranén vliv genetické izolace, ale také se nachazely
na velmi odlisnych stanovistich. Tato studie odhalila velkou vnitropopulacni 1 mezipopulacni
variabilitu a adaptacni kovarianci podstatné vétsi u populaci nachazejicich se na stanovistich
s hor§imi podminkami pro druh borovice. Tyto vysledky naznacuji ze druh borovice lesni je
fenotypicky velmi plasticky druh, coz vyzaduje velmi variabilni genotyp a do jisté miry 1
omezeny faktor dédivosti, jenz by do urCité miry mohl omezovat pfizpisobovani stanovisti.

[53]

1.5.5 Dédivost znaku a Slechténi u borovic

Borovice lesni vykazuje velkém mnozstvi variant a adaptaci napfi¢ celym ostruvkovitym
roz§ifenim a dalsi velké mnozstvi kultivard vyslechténych pro dalsi G&ely. V CR se vyskytuji 2

ekotypy (chlumni a ndhorni) ale v lesnické praxi se vylisuje 1 mnoho dalSich regionalni populaci
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(Ttebonska, Sumavska, ZapadocCeska a dalsi). Z téchto informaci je mozné odhadnout velkou
miru adaptability, pro kterou je klicova velka mira genetické variability. Studie o genetické
variabilité borovice lesni v CR pouzila 12 mikrosatelitovych polymorfnich markerd u 179
jedincu, a celkové nalezla 146 rozdilnych (tedy v pruméru 12 alel na lokus) alel. Podle
ocekavani si nejblize byly populace ve specifickych prostredich, ku prikladu populace na
hadcich a nejdédle pak populace z hranic vyskytu borovice. Tato studie poukdzala na velkou
genetickou variabilitu mezi jednotlivci, a naopak dosti malou mezipopulacni genetickou

variabilitu. [43,44,49]

1.5.6 Genetika borovice lesni

Borovice lesni je jeden z nejvice rozsifenych druhti jehli¢natych stromt diky svym
ekonomickym a ekologickym vlastnostem. Vyraznym znakem borovic je jejich velky a z velké
Casti repeticni genom, ktery ztézoval jeho poznani a moznou anotaci geni pro ucely
Slechtitelstvi a genetickych znalosti borovic. Proto se studie z roku 2021 pokusila urcit co
nejvice ze SNP genomu borovice lesni. Ze vzorku 480 vzorka borovice lesni se podafilo najit
47 712 SNPu, pro dalsi zkoumani. Celkové 83,2 % (39 678) SNPa, vykazovalo nizkou hladinu
chybovosti (prumér 0,9 %). Celkové nalezené SNPy odpovidaly ocekavani dle jejich
rodokment se zanedbatelnou Mendelovskou chybou a jasnou identifikaci populaci s puvodem
z Finska a ze Skotska. Vysledkem studie bylo genové pole zminénych 47 712 SNPu nazvané
“the PiSySOK SNP array*. [106]

1.5.7 Dédivost produkce pryskyiice a jeji vztah s morfologickymi znaky u borovice

Elliotovi (Pinus Elliotii)

Studie z roku 2017 studovala interakci genotypu, fenotypu a prostiedi, pro porozuméni vlivu
genetické slozky na produkci pryskyftice a morfologickych znakt. Tato studie zahrnovala 3 695
stromu ze 112 rodin druhu borovice Elliotovi (Pinus Elliotii) na tfech ruznych stanovistich po
dobu 27 let. Tato studie odhalila priimérnou dédivost v rodindch pohybujici se mezi h?= 0,11
az 0,55. Nejvétsi genetickd variabilita byla nalezena u objemu kmene, a rozlohy koruny.
Nasledna analyza korelace znaktu naznacila pozitivni vztah rozmérovych znaka a produkce
pryskyfice a ostatnich morfologickych znaku. Ruzné znaky jsou ovlivnény genetickou slozkou

do ruzné miry, ale zatim u vSech znaku byl jasnych velky vliv prostfedi. Tato studie zaroven
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ukazuje, ze razné znaky jsou vzajemné propojeny a fenotyp neni tudiz vysledkem interakci
pouze genotypu a prostiedi. Proto se u Slechténi borovic musime zabyvat vice znaky nez pouze

Slechténymi a vzdy brat v potaz vliv prostiedi. [45]

1.5.8 Dédivost charakteristik jarniho a letniho drreva

Na 36letém porostu polo-sesterskych jedinct druhu borovice lesni byla testovana tloustka
jarniho a letniho dfeva v jednotlivych letokruzich. Letni dievo zvétSovalo svoji tloustku od
sttedu ke kufe a zmenSovalo svoji tloustku smérem k horni ¢asti kmene. Jarni difevo pak
nabyvalo obdobnych tlousték jak horizontalné, tak i1 vertikalné. Nejsilngjsi letokruh u obou typu
diev byl pak 10 od stredu kmene, ale u jarniho dieva tloustka pozvolna klesala a u letniho dieva
zustavala stejna. U letniho dieva pak celkova biomasa klesala vyrazné vice smérem vrcholu
dfeva nez u jarniho dieva. Dédivost pro oba typy dieva v prsni vySce byla zjisténa stejnd jako
dédivost hustoty dieva, analyza ovSem indikovala postupné snizeni dédivosti pro letni dievo a
zvyS$eni pro letni dfevo ve sméru od stiedu kmene ke kiife a zvySeni dédivosti letniho a snizeni
dédivosti jarniho dieva ve sméru k vrcholu stromu. Tato analyza prokazala zménu dédivosti
v prubéhu véku. Tato skuteCnost jasné prokazuje nutnost spravné vychovy ve spravném véku.
Zaroven poukazuje na nutnost mapovani vékové linie vyvinu jednotlivych znaka a dédivosti

pro spravné a vCasné zasahy. [47]

1.5.9 Dédivost tloust’ky letokruhu

Béhem studie z roku 2005, byly analyzovany letokruhy z 1400 30letych jedincu polo-sesterské
populace borovice lesni. Analyza poslednich 10 letokruhu spolu s korela¢ni analyzou rozmeéra
stromu, prokazala velké rozdily dédivosti mezi jednotlivymi letokruhy a zaroven rozdily mezi
potomky a rodi¢ovskymi stromy prokazala zménu dédivosti tlousté letokruht mezi juvenilnim
a dospélym dievem. Tento pripad, stejn€ jako vySe zminéné prokazuji zmény dédivosti a

dédi¢nosti v pribéhu starnuti a dospivani jedinca. [48]

1.5.10 Geneticky podminéna rezistence vuci lesnim pozarum

Lesni pozary, 1 vzhledem k nedavnému pozaru narodniho parku Ceské Svycarsko a

klimatickym zménam, a jejich prevence jsou stale vétsim tématem jak v lesnické a ekologické
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praxi tak i ve vyzkumu. Spanélska studie z roku 2014 provedend na borovici halepské (Pinus
halepensis), provedla vyzkum vlivu pozart na fenotyp borovic, konkrétné zdali méli pozary
vliv na genetickou variabilitu serotinity (zpomaleni ¢i oddaleni jistych biologickych procest) v
neutrdlnich molekuldrnich markerech. Tato studie potvrdila ze dédiCnost serotinity ve
sledovanych pozarovych oblastech byla vétsi nez oCekavana dédivost ve srovnani s oblastmi
s neutralnimi podminkami coz naznacuje znaCnou adaptacni diferenciaci. Tedy serotinita je
dédicna a selektivni tlak pozarG v oblastech srezimem pozarovych kalamit, zvySuje jeji
dédivost. Takto prizpusobeni jedinci a jejich potomci maji tudiz geneticky podminénou
resistenci vuci lesnim pozaram. Toto pfizpusobeni pozarovym rezimiam a jeho budouci mozna
aplikace 1 na dalsi druhy borovic a jinych dfevin by mohlo potencialné hréat zdsadni roli pro

ochranu porosta vuci pozarum ¢i jejich obnovu po pozaru. [50]

1.5.11 Variabilita urovné rezistence proti sypavce mezi jednotlivymi rodinami

zkoumanych borovic

Hrozba invazi Skodlivych patogent a Skadcu je diky globalizaci a zménam klimatu nebyvale
vysoka. Stupen, jakym jsou schopny porosty odolat témto hrozbam, je pfimo zavisly na
moznosti porostil se na nové patogeny adaptovat. Studie variability urovné rezistence borovice
lesni na patogen Cervené sypavky borovice (Dothistroma septosporum). Studie sledovala 5
rodin borovic po dobu 61 dni v kontrolovaném prostiedim, kdy byly vystaveny Cervené
sypavce. Vnimavost borovic na sypavku se riznila podle jednotlivych rodin borovic. Studie
prokazala, dédivost mezi 0,38 a 0,75 a stanovila schopnost evoluce (geneticky koeficient
variace) na 23,47, studie tedy stanovila, ze borovice maji dostateCnou genetickou variabilitu,
proto aby bylo mozné pomoci selekce snizit vnimavost vuc¢i tomuto patogenu. Zaroven je
mozné ze studie vycist, ze dédicnost a dédivost jistych vlastnosti bude velmi podstatnym

faktorem pii Slechténi odolnych porosta. [51]

1.5.12 Dédivost rezistence vuci podzimnimu mrazu

V oblasti borealnich lest je dalezity znak odolnosti semenacku vuci mrazum. Studie z roku
2020, sledovala 54 populaci borovice lesni, z ruiznych stanovist Skandinavie a zapadniho
Ruska, 24 populaci bylo nasledné genotypovano. Variabilita mrazuvzdornosti odpovidala jak

zemépisné vysce, tak 1 zemépisné Siice, ¢imz prokazala silné ptizpusobeni klimatu. Ackoli
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frekvence alel 1 naprosta vétsina SNPu byla pfitomna ve vSech populacich, bylo nalezeno
nékolik alel, jez byly fixovdny na severozdpadni Skandindvii. Ackoli byla stanovena mira

dédivosti na 0,56, nebylo mozné spojit dédic¢nost mrazuvzdornosti s zZadnym urcitym lokusem.

[57]

1.5.13 Dédivost fluorescence chlorofylu

Dalsim znakem, jenz byl prokazan jako deédi¢ny, byla fluorescence chlorofylu. Studie dvou
populaci borovice lesni na dvou ruznych stanovistich zroku 2016, snazici se zmapovat
genetickou variabilitu zodpovédnou za fluorescenci chlorofylu nebyla schopna zachytit zadnou
korelaci mezi sledovanymi genetickymi markery a sledovanymi znaky. Nalezena byla
heritabilita fluorescen¢nich indext 1 samotnych hodnot fluorescence podél fluorescencni
kiivky, pohybujici se od h* = 0,1 do 0,3. Zaroven byla zjisténa skute¢nost, ze fluorescence
chlorofylu genotypu zustavala stejna i na odlisnych stanovistich. Tato absence vlivu interakce
prostiedi a genotypu ovliviiyjici tyto znaky spolu se zjisténou dédivosti sledovanych znakt
poukazuje na moznou neutralni polygenetickou variabilitu tohoto znaku. Je tedy mozné fici, ze

tento znak je selektivné neutralni. [52]

1.5.14 Vliv prostredi a genotypu na tloust’ku vétvi a jejich uhel

Studie struktury anatomické stavby z roku 2020, podrobila stavbu kosternich vétvi vytvorenou
pomoci terestrického laseru nékolik druht dievin, a to buku lesniho (Fagus sylvatica), smrku
ztepilého (Picea abies) a borovice lesni (Pinus sylvestris). Studie zavrhla puvodni pfedpoklad
o distribuci hodnot kolem urcité hodnoty a nalezla distribuci dhlu vétvi specifickou pro dany
druh. Studie dale teorizuje, Ze tento jev muze byt zpusoben druhové specifickou stavbou a
mortalitou pupenu a piirozeného procesu vyvétvovani. Jak stavba pupenu, tak i proces
vyvétvovani jsou znaky, jez znacné ovliviiuje genotyp, ale vyvétvovani je 1 znacné ovlivnéno
prostiedim a vychovou. [55, 56]

Dalsi studie vénujici se thlu a tloust'ce vétvi z Finska, se zabyvala moznosti jejich predikce na
zakladé rozméru stromu a prostiedi stanovisté. Tato studie zjistila minimalni vliv stanovistnich
podminek, vCetné hustoty jedinci. Zaroven studie zjistila, Ze relativni délka koruny a tloustka
kmene jsou vhodnymi prediktory pro tihel a tloustku vétvi. Oba tyto znaky jsou silné€ ovlivnény

jak genotypem, tak 1 prostfedim. Je tedy mozné teoretizovat, ze 1 kdyz prostiedi neovliviiuje
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znak piimo, stejné se podili na konecném fenotypu skrze jiné znaky, jenz na dany znak pfimy

vliv maji. [55, 56]

1.5.15 Geneticka podminénost tvaru kmene a uhlu vétvi a jejich korelace mezi sebou a

celkovym objemem kmene

Geneticka podminénost tvaru kmene a uhlu vétvi jsou znaky podstatné zejména pro
hospodaiské vyuziti dievin. Studie z roku 2017, sledovala parametry kmene a vétvi borovice
Banksovy (Pinus Banksiana). Byly uskuteCnény testy potomstev na 3 stanovistich
v Kanadském Ontariu a nasledné byly podrobeny 3 analytickym modelim pro stanoveni
genetického vlivu: ordinal multitreshold linear mixed model (GLMM), biniarni GLMM
(BGLMM), a conventional linear mixed model (LMM). Rozdily mezi vysledky jednotlivych
modela byly relativné malé, ackoli LMM mél ponékud nizsi vysledky. Studie stanovila nejveétsi
dédivosti pro dédivost pro rovnost kmene u 11letych stromt na 0,19, a dédivost pro thly vétvi
u 8letych stromu na 0,16. Celkova rodinna podobnost byla ovSem zjisténa pouze na jednom
stanovisti. Studie dale urCovala korelaci mezi rovnosti kmene, Ghlu vétvi a celkovym objeme
kmene. Studie tedy déle zjistila signifikantni a pozitivni korelaci rovnosti kmene a thlu vétvi,
signifikantni ale negativni korelaci mezi objemem kmene a rovnosti kmene a nesignifikantni

korelaci mezi uhlem vétvi a objemem kmene.[58]

1.5.16 Plasticita koruny a vlivy ovliviiujici tvar koruny

Dalsim znakem z malou, ¢i zadnou dédivosti, ¢i dédi¢nosti je tvar koruny jedincti. Jednim
z nejvyznamnéjsich vliva prostiedi je konkurence, studie plasticity korun borovice lesni z roku
2017 miru vlivu, jenz jedinci v populaci na sebe navzdjem vyvijely stromy béhem raznych
fazich vyvoje koruny. Studie zjistila, ze se jednotlivci snazi vyhnout konkurenci ohnutim
koruny do nezaplnéného prostotu, protoze starsi stromy vykazovali mnohem vice nerovnosti
nez mladé stromy, naproti tomu mladsi jedinci prokazovali vice shluknuty charakter korun,
star$i jedinci tak mohly vyuzit ristovy prostor vice efektivné. Jev asymetrie korun byl potvrzen
jakozto vysledek v mensiné abiotickych a ve vétSiné biotickych faktord. Tyto znaky stejné
jakozto vyse zminéné fenotypy borovic, poukazuji na velky vliv okolniho prostfedi a malou

deédivost, stejné jako velkou genetickou variabilitu. [54]
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Metodika
1.1 Sbér dat

Zpracovavand data pochdzi ze studie predchazejici této diplomové praci, kde bylo testovdno
celkem 810 semenacki pochazejicich z osiva ze tii semennych sadu: Plasy (P, 385 m. n. m.,
celkem 303 semenacku), Trebon (T, 430 m. n. m., celkem 299 semenackt) a Décin (D, 138 m.
n. m., celkem 189 semenacku). Tito jedinci byly zasazeni a rozpéstovani v prostorach arboreta
Sofronka v sadbovacich, kde jedna fada sadbovace prislusela potomstvu jedné matky.
Nasledné byly tyto semenacky transportovany do fenotypovaci jednotky Drasov, rozdéleny a
po tfech zasazeny do celkem 270 kvétinact obsahujici 5 1 smési Gramoflor Profi-substritu a
pisku v poméru 1:1. Tyto kvétinace byly rozde€leny do dvou skupin a nasledné byla jedna
skupina podrobena dlouhodobému suchu, a druha skupina byla péstovana v optimdlnich
rustovych podminkach. V prabéhu této studie byly pofizeny fotografie kazdého kvétinace ze
¢tyt uhla. Informace o semenaccich pak byly zaznamenany do databaze. Tyto fotografie a
databaze pak byly pouzity pro potieby této prace.

Je nutné podotknout, Ze bylo analyzovano pouze 791 jedincu z 810 sledovanych jedincu, tudiz
informace ziskané z 19 jedinct nebyly zahrnuty v této analyze.

Na zakladé prohlidky studovanych fotografii pak byl zvolen thel nového letorostu vuéi stonku
a pocet letorosta jakozto znaky, které jsou sledovany v této diplomové praci.

Tyto semenacky byly podrobeny genetické analyze pomoci SNP-chipu, ¢imz bylo mozné, jak
zkonstruovat matici pfibuznosti (viz. obr.1), tak potvrdit zafazeni semenacku do jednotlivych

rodin.

Obrdzek 1- genetickd matice sledovanych jedincii zobrazujict vzajemnou realizovanou pribuznost testovanych semenackii.
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Celkové bylo identifikovano 47 712 SNPu pomoci Axiom Analysis Suite Software (thermo
Fisher Scientific). Po filtrovani nejkvalitngSich SNPu bylo vybrano 20 216 pro konstrukci
genetické (G) matice. Ta byla zkonstruovana pomoci balicku AGHmatrix. [118, 119]

1.2 Zpracovani dat

Fotografie semenacka v kvétinaci ze tii uhla byly podrobeny okuldrni analyze v programu
ImagelJ [110] a systematickému méfeni uhlu letorostd vi¢i stonku semenacku. Pocet letorostu
byl urcen okularni analyzou. Dand trojice fotografii byla podrobena okularni analyze a byl
zaznamenan pocet letorosti (viz. obr. 2). Dale byl vybran letorost, u néhoz byl zaznamendn
Ghel vii&i stonku z kazdé fotografie (viz. obr. 3). Uhel byl uréen pomoci funkce pro méfeni Ghlu
v programu ImagelJ [110]. Kvuli rozdilnym uhlim, ze kterych byly fotografie pofizeny, z nichz
zadna nebyla pofizena tak aby byl vybrany letorost v pravém thlu k fotografovi, a idaj o dhlu
byl zkreslen. Pro minimalizaci chyby zpusobené témito okolnostmi, byl ze vSech opakovani
vybran thel nejvétsi jakozto uhel nejvice se blizici skutecnému uhlu letorostu vici stonku.

Statistické zpracovéni dat bylo provedeno v prostiedi programovaciho jazyka R a ptislusnych,

nize specifikovanych balicka. [118, 119, 121]
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Obrdzek 2-pocet letorostii Obrdzek 3-uhel letorostii viici stonku

1.2.1 Uhel letorostii viréi stonku semenaéku

Jakozto znak s normalnim rozdélenim byl znak Ghlu letorost vuci stonku semenacku podroben
analyze rozptylu (ANOVA). U tohoto znaku byl testovan vliv sadu, tedy provenience, urovné
stresu, tedy podminek ruastu, a rodiny, tedy pfibuznosti posuzované dle informace o mateiské

rostliné.
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Data velikosti tihlu letorostu a sadu (tedy P, D, a T) byly podrobeny testu rozptylu (ANOVA)
s nulovou hypotézou nulového vlivu sadu na velikost thlu letorostu vici stonku a naslednym
Tukeyho testem, pro urCeni rozdili mezi jednotlivymi vlivy sadd, pro urCeni vlivu sadu, tedy
provenience na velikost thlu letorostu vii¢i stonku semenacku.

Testem ANOVA byly testovany data velikosti Ghlu letorostu viici stonu a vlivu oSetieni (T —
podrobeni dlouhodobému suchu, C — kontrolni skupina). Nulovou hypotézou byl nulovy vliv
oSetfeni na velikost letorostu vuci stonku semenacku.

Dale Byl podroben analyze ANOVA vliv rodiny na velikost Ghlu letorostu vuéi stonku,
s nulovou hypotézou, ze Rodina, tedy jediny geneticky parametr nemd vliv na velikost thlu

letorostu vuéi stonku.

1.2.2 Pocéet letorostu

Dalsim sledovanych znakem, byl pocet letorostu. Jelikoz byl tento znak urcen jakozto znak s
Poissonovym rozdélenim a nemohl byt podroben testem ANOVA jez predpoklada normdlni
rozdéleni rezidualni variace, tento znak byl podroben generalizovanému linedrnimu modelu

(GLM). [118, 119]

1.2.3 Heritabilita a linearni smiSené modely

SmisSené linearni modely byly aplikovany pomoci balicku ASReml [111, 118]. Slouzili k urCeni
heritability na zakladé pribuznosti zalozené na informaci o matetské rostling€, takzvanému
family modelu, ale i dle matice genetické informace 790 jedincu, takzvanému genetickému
modelu neboli modelu rodin. Tento model zalozeny na matici genetické informace realizované
ptibuznosti 790 jedinct ukazoval nejen piibuznost na zakladé informace o mateiské rostling,
ale i celkové genetické podobnosti sledovanych jedinch (viz.: obr. ¢.:1), ¢imz bylo mozné
odhalit 1 jinou pfibuznost nez polosesterskou urcenou na zakladé informaci o materské rostliné.

Tvar modelu vypadal nasledovné:

Znak; = u + fi1Sad; + paStres; + P3(SadxStres); + URodina(i) + UKvetinac(i) + €i
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Kde p predstavuje celkovy prumeér, f;, f2, f3jsou matice indikujici pfislusnost k pfislusnému
typu fixniho efektu. Pro sad je to DécCin, Trebon a Plasy, pro Stres je to kontrola a stres a pro
SadxStres je to jejich kombinace.

URodina @ Ukvetinac Predstavuji normalné rozdélené nahodné efekty pro jednotlivé kvétinace a
rodiny — tedy polosesterska potomstva. Rezidualni chyba je oznacena jako e

Znakem je thel nasazeni letorostu a pocet letorostu.

V piipadé ahlu nasazeni letorostu byl pouzit standardni smiSeny linearni model, v pfipadé poctu
letorostd byl znovu pouzit zobecnény linearni smiSeny model, pfedpokladajici Poissonovo
rozdé€leni u nezavislé proménné.

Tvar genetického modelu vypadal nasledovné:

Znak; = u+ ﬁded,’ + ﬁzStres,- + ﬁg(Sadetres),- + Ump(i) + UKvetinac(i) + €i

Jedinou zménou od modelu rodin je zde nahodny efekt ump odhadujici efekty asociované
s matici realizované pribuznosti G.
Pomoci téchto modela byla odhadnuta variabilita pfisouzena pro jednotlivé nahodné efekty.

Heritabilita byla odhadnuta v ptipadé modelu rodin pomoci ndsledujici rovnice:

]’12 = 4*VRodiny / VZnak,

v pripadé genetického modelu jako

hZ = VGen/ VZnak [118, 119]

1.3 Vztah sledovanych znaku thlu letorostu vici stonku semenacku a poctu

letorostu semenacku

Dale by sledovan vzajemny vliv sledovanych znaku, jenz byly vlivy poctu letorosti semenacku
a velikost thlu letorostu vuci stonku. Vzdjemny vliv poctu letorostu a tihel letorostu vuci stonku

byl ur¢en pomoci testu ANOVA.
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1.4 Asociacni analyza

Sledované znaky byly také podrobeny celogenové asociacni analyze (QWAS). Ve prostiedi
jazyka R pomoci balicku ASRgwas byla provedena komparace dat danych znaka u kazdého
jedince a jednotlivych SNPa.

Asociacni analyza byla provedena pomoci funkce QWAS ASReml, kterd aplikuje linedrni
model vyuzivajici znak jako nezavislou proménou a jednotlivé SNPy jako vysvétlujici
proménné. Jako hranice pro podrobeni dalsim analyzam byla zvolena statisticka signifikace
vlivu jednotlivych SNPu jako 0,0001. [112]

Dale pak byly takto selektované SNPy porovndna s databazi anotovanych sekvenci nukleotidu.

3Nukleova sekvence okoli téchto SNPu byla ziskana z databdze SNP-chipu. [105,106,118]
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Vysledky

1.1 Uhel nasazeni letorostu vuci stonku semenacku

Ziskana data ahlu letorostd vuci stonku jsou zobrazena v grafu ¢.1, pro ureni pocetnostniho
trendu velikosti Ghlu letorostd vuci stonku semenacku. Ze zobrazeného histogramu (viz.
graf.¢.1) nejsou patrné zadné izolované skupiny ¢i trendy, vykazuje vSak normalni rozdéleni
znaku dhlu letorostu vuéi stonku semenacku, pfedbézné tedy znak nasazeni Ghlu letorostu vuci

stonku semenacku tak vykazuje kvality typického kvantitativniho znaku.

pocetnost semenacku podle thlu
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graf 1-Histogram pocCetnosti velikosti uihli letorostii viici stonku semendckii. N = 1668

V histogramu pocetnosti jedinct s urcitou velikosti uhlu letorostu viici stonku semenacku, bylo
patrné normalni rozlozeni velikosti letorosti vaci stonku semenackd. Nebylo tedy mozné
predbézné identifikovat, €1 vytipovat zadné fenotypické kategorie a znak uhlu nasazeni byl déle

hodnocen jako typicky kvantitativni znak.

1.1.1 Uhel asad

Dale byl sledovén vliv puvodu, tedy matefského sadu, na uhly letorosti vuci stonku. Data jsou
zobrazena v grafu ¢.2. V tomto grafu je mozné pozorovat tii odliSné skupiny v porovnani

s puvodni skupinou vSech uhla.
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Uhel vétvi¢ky viéi stonku podle sadu
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graf 2-Viiv sadu na velikost uihlit letorostii viici stonku semendckii. N = 1668

Data byla podrobena statistické analyze pomoci prostého testu ANOVA (viz tab. ¢.1).

Df Sum Sq MeanSq F value Pr(> F)
sad 2 7868 3934 9,676 6,64 x 103
residua 1650 676938 407

Tabulka 1-ANOVA viivu sadu na znak tihel letorostu viici stonku semendcku. Zobrazeny jsou stupné volnosti, suma ctvercil,

stiedni ¢tverec, hodnota F statistiky a z ni odvozend p-hodnota.

Hodnota parametru p byla stanovena na 6,64 x 107. Nulova hypotéza, tedy Ze sad nemd na
velikost uhlu letorostu vici stonku zadny vliv, byla na hladiné vyznamnosti 95 % zamitnuta.
Dale pak pomoci Tukeyho testu (viz. Tab.2) byly odhaleny rozdily mezi jednotlivymi
skupinami. Tukeyho test odhalil nejvétsi rozdil mezi semenacky ze sadu oznaceného jako T
(Ttebonského sadu) a semenacky ze sadu oznaceného jako D (Décinského sadu), naopak
nejmensi rozdily byly zjiStény mezi semenacky ze sadu oznaceného jako P (Plasského sadu) a

semenacky ze sadu oznaceného jako D (Décinského sadu).

Rozdil Spodni CI95 Horni CI95 p adj
P-D 5,470 2,497 8,444 0,00005
T-D 2,060 -0,796 4,916 0,209
T-P -3,341 -6,159 -0,662 0,102

Tabulka 2-Tukeyho test parovych rozdilii pro znak ithlu letorostu viici stonku semendcku. Zobrazen je rozdil ithhi, spodni a

horni konfidencni interval a p hodnota upravend pro mnohondsobné porovnadvani.

Tyto vysledky napovidaji o vlivu sadu, tedy provenience na thel letorostu vici stonku
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1.1.2  Uhel a stres suchem

Data thlu letorostu vii¢i stonku a stresu suchem jsou zanesena do grafu ¢.3. V Grafu skupin je
mozné si povSimnout, ze semenacky ve skupiné oSetieni typu T, tedy podrobené dlouhodobému

suchu, a semenacky ve skupiné osetfeni C (kontrolni skupin€) jsou odlisné.

Uhel vétvicky viiéi stonku podle osetfeni
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graf 3-vliv oSetieni na velikost 1hlii letorostii viici stonku semendckii. N = 1668

Dale byla provedena analyza dat ANOVA. Hodnota parametru p (viz. tab.3) byla stanovena na
0,0243, tedy pod hranici 0,05. Nulova hypotéza, tedy zZe stres suchem nemd vliv na velikost

uhlu letorosta vici stonku, byla zamitnuta s hladinou vyznamnosti 95 %.

Df SumSq MeanSq Fvalue Pr(>F)
Osetieni 1 2082 2082,0 5,081 0.0243
residua 1666 682724 409,8

Tabulka 3-ANOVA viivu oSetieni na znak tihlu letorostu viici semendcku. Zobrazeny jsou stupné volnosti, suma ctvercii,

stredni ctverec, hodnota F statistiky a z ni odvozena p-hodnota.

Tyto vysledky tedy napovidaji o vlivu oSetieni, tedy klimatickych podminek rustu, na velikost

uhlu letorostu vucéi stonku.

1.1.3 Uhel a rodina

Diéle byl podroben analyze ANOVA vliv rodiny, tedy prvni zkoumané genetické slozky, na

velikost uhla letorostu vuci stonku semenacku (viz. tab. 4). Hodnota parametru p byla stanovena
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na 0,0742, tedy nad 0,05. Nulova hypotéza, tedy ze rodina semenacku nema vliv na velikost

uhlu letorostu viici stonku byla nemize byt zamitnuta.

Df SumSq MeanSq Fvalue Pr(>F)
Rodina 1 1309 1309,0 3,191 0.0742
residua 1666 683497 410,3

Tabulka 4-ANOVA viivu rodiny na velikost ithhi letorostii viici stonku semendcku. Zobrazeny jsou stupné volnosti, suma

Ctvercil, stiedni Ctverec, hodnota I statistiky a z ni odvozend p-hodnota.

Ze vsech dosud sledovanych parametrd, rodina byla jedinym genetickym parametrem, a ten
také jako jediny z doposud sledovanych parametri nemél vliv na sledované semenacky a
velikost jejich uhlu letorostu vuéi stonku. Vzhledem k nulovému vlivu rodiny, tedy sledované
genetické slozky na velikost uhla letorostu vuci stonku, muzeme usoudit nizkou dédivost tohoto

znaku. Heritabilita bude posléze odhadnuta pomoci smiSeného linearniho modelu.

1.2 Pocet letorostu semenacku

Dalsi sledovany znak byl pocet letorostd jednotlivych semenacku. Poéty se pohybovaly od
minima zadného letorostu a po maximum 4 letorostt na jedné rostliné. Tento znak vykazoval

Poissonovské rozdéleni (viz. graf. ¢.:4.)

pocetnost letorosta

400
|

300
I

potetnost

mnozstvi letorostu

graf4-histogram pocetnosti poctu letorostii

Poissonovské rozdéleni neumoznilo pouziti jednoduchého testu ANOVA, proto byl pouzit

linearni model umoznujici praci s daty s Poissonovskym rozdélenim.
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1.2.1 Linearni smiSené modely

Pro odhad heritability byly zvoleny rizné typy linearnich smi§enych modelt. V prvnim piipadé
bylo vyuzito informace o mateiské rostliné a heritabilita byla odhadovana pomoci matice
pribuznosti zalozené na struktuie polosesterskych potomstev. V druhém piipadé byla vyuzita
matice takzvané realizované piibuznosti zaloZzené na genetické informaci ziskané pomoci SNP-

chipu. [118]

1.2.2 Model rodin

Tento model posuzoval vliv genetické slozky na sledovany znak thlu nasazeni letorostu vici

stonku semenacku a pocetnosti letorosti semenacku dle uréeni matef'ské rostliny.

1.2.2.1 Velikost uhlu letorostu vuéi stonku semenacku

Pro znak uhlu nasazeni letorostu vuci stonku semenacku byl uréen minimalni vliv genetické

slozky (h?= 0,012, SE= 0,124) a velky vliv pivodu semenacku, tedy sadu. (viz. tab.5).

Df Sum of Sq Wald statistic Pr (Chisq)
(Intercept) 1 2103912 5607.0 <2x 1071
Sad 2 2447 6.5 0.03834
Stres 1 640 1.7 0.19125
Sad:Stres 2 348 0.9 0.62893
residual 375

Tabulka 5- Vliv sadu, iirovné stresu a jejich interakce na znak velikosti 1thli letorostii viici stonku semendcku. Zobrazeny jsou

stupné volnosti, suma ctvercii, hodnota Waldovy statistiky a z ni odvozena p-hodnota.

Tyto vysledky vypovidaji o velkému vlivu provenience, coz souhlasi s obecnou velkou
variabilitou mezi populacemi ale mensi vnitropopulacni variabilitou, jez druh borovice lesni

vykazuje obvykle. Dale byl urCen vliv jednotlivych sada, tedy provenienci. (viz.tab.6).
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Sad  Predikovand hodnota thlu  Standardni chyba  Spodni CI95  Horni CI95

D 65.39 1.62 68.58 62.20
P 70.81 1.52 73.78 67.83
T 67.51 1.39 70.24 64.77

Tabulka 6- VIiv sadu, tirovné stresu a jejich interakce na znak velikosti uihlii letorostii viici stonku semendcku. Zobrazeny
Zobrazena je predikovand hodnota (v podobé zdkladu dekadického logaritmu), standardni chyba, transformovand hodnota (v

Jednotkdch vétvicek), standardni chyba transformované hodnoty a spodni a horni 95 % konfidencni interval.

1.2.2.2 Pocet letorostu semenacku

Podobné jako pfi ur¢ovani vlivu sadu na thel letorostu vuci stonku semenacku 1 zde je velky

patrny vliv jednotlivych sadu a stresu suchem (viz, tab. 7).

Df Sum of Sq Wald statistic Pr (Chisq)
(Intercept) 1 4.529 8.615 0.0033
Sad 2 6.815 12.963 0.0015
Stres 1 24.595 46.784 7.92x 10712
Sad:Stres 2 1.271 2418 0.2984
residual (MS) 0.5257

Tabulka 7-Viiv sadu, irovné stresu a jejich interakce na znak velikosti 1hli letorostii viici stonku semenacku. Zobrazeny jsou

stupné volnosti, suma ctvercii, hodnota Waldovy statistiky a z ni odvozena p-hodnota.

Nejvice se lisici sad oznaceny jako P (Plasy) od sadu oznaceného jako D (Décin), a nejméné se

lisi sad oznaceny jako D (Dé&cCin) a sad oznaceny jako. T (Ttebon) (viz, tab. 8).

Sad  Predikovand Standardni  Transformovand Standardni Spodni Horni
hodnota chyba hodnota chyba CI95 CI95

D 0,018 0,069 1,019 0,071 -0,118 0,154

P -0,282 0,060 0,754 0,045 -0,400 -0,165
T -0,080 0,056 0,923 0,052 -0,191 0,031

Tabulka 8-vysledky testu viivu sadu na znak poctu letorostii semendcku. Zobrazena je predikovand hodnota (v podobé zdkladu
dekadického logaritmu), standardni chyba, transformovana hodnota (v jednotkach vétvicek), standardni chyba transformované

hodnoty a spodni a spodni a horni 95% konfidencni interval.
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Test posléze odhalil vliv dlouhodobého stresu suchem na znak poctu letorostti semenacku. (viz,

tab. 9).

Predikovand Standardni Transformovand Standardni  Spodni Horni

Stres hodnota chyba hodnota chyba CI95 CI95
C 0,061 0,043 1,063 0,046 0,147 -0,024
T -0,324 0,050 0,724 0,036 -0,226 -0,421

Tabulka 9-vysledky testu viivu stresu na znak poctu letorostii semendcku. Zobrazena je predikovand hodnota (v podobé zdkladu
dekadického logaritmu), standardni chyba, transformovanad hodnota (v jednotkdch vétvicek), standardni chyba transformované

hodnoty a spodni a spodni a horni 95% konfidencni interval

Dédivost znaku poétu letorostli semenacku, byla odhadnuta na h? = 0,338 (SE = 0,136) na
prvni pohled se tato deédivost zda pomérné velka, a pii porovnani s dédivosti uréenou

genetickym modelem je mozné teoretizovat o jiné priciné takto vysoké urovné dédivosti.

1.2.3 Geneticky model

Geneticky model urcoval vliv genetické slozky, dle realizované ptibuznosti zalozené na SNP
informaci z 791 jedincu, ktery tak umoznuje urcit ptibuznost 1 mimo vztah s matetskou rodinou.
U znaku uhlu nasazeni semenacku opét urcil hlavni vliv sadu tedy provenience a minimalni

vliv genetické slozky (h*=2,179x107, SE = 1.276x10%).

Pro znak poctu letorostu byl vliv genetické slozky ureny dle genetického modelu vyrazné
mensi nez vliv genetické slozky uréen dle modelu rodin. Geneticky model ur¢il dédivost na A’
=2,937x108 (SE=1,213x10). Tento rozdil by mohl byt zplisoben lepsim uréenim piibuznosti,
pfipadné, by tento rozdil mohl byt zpusoben blize nestudovanym matefskym efektem. (viz.:

Efekt matky — Maternal effect str.:19).

Dala byla urCena dédivost znaku poctu letorosti semenacku dle genetického modelu na

h? =2,937x108 (SE= 1,213x107).

Podobné jako predchozi vysledky s vyjimkou dédivosti dle modelu rodin, potvrzuje minimalni

vliv genetické slozky, ovSem je mozné polemizovat, ze vySe zminény vysoky vysledek
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dédivosti modelu rodin spiSe poukazuje na efekt matky nez na skutecné vysoky podil vlivu

genetické slozky (viz. tab. 10).

Family model Geneticky model

h2 SE h? SE
Uhel 0,012 0,124  2,179x107 1.276x108
Pocet 0,338 0,136 2,937x10% 1,213x10?

Tabulka 10-prehled odhadnutych heritabilit podle riiznych modehi

Vystupy z genetického modelu, které predikuji rozdily mezi sady a irovnémi stresu dava témer

totozné hodnoty, liSici se ve zlomcich procent, proto zde nejsou uvedeny. [118]

1.3 Vztah sledovanych znaki uhlu letorostu vici stonku semenacku a poctu

letorostu semenacku

Dadle byl sledovan vzajemny vliv sledovanych znaku, jenz byly vlivy poctu letorosti semenackt
(povazovany pro tyto ucely za kategoricky znak) a velikost dhlu letorostu vuéi stonku.
Statisticky test ANOVA prokazaly nulovy vzajemny vliv sledovanych znaka. Hodnota p-
hodnota byla stanovena na 0,471 (viz.tab.11). Tedy nulova hypotéza, tedy ze mnozstvi letorosta

na velikost thlu letorost vuci stonku nema vliv, nemohla byt vyvracena.

Df SumSq MeanSq Fvalue Pr(>F)
Vzajemny vliv znaka 1 214 214,1 0,521 0.471
Residua 1666 684592 410,9

Tabulka 11- ANOVA vzdjemného vlivu znakii

Tedy nulova hypotéza, tedy ze mnozstvi letorostu na velikost tihlu letorostu vuci stonku nema

vliv, byla potvrzena.
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1.4 Prirazeni znaki k jednotlivym SNP

Byla provedena asocia¢ni analyza jednotlivych znaki pomoci GWAS modelu pii hladiné
vyznamnosti 0.0001, a bylo nalezeno celkem 5 kandidatnich SNP variant.

Dale pak byly tyto SNPy porovndny s databdzemi anotovanych sekvenci nukleotidu, pro uréeni
jejich vlastnosti, a tedy moznému potvrzeni ¢i vyvraceni teorie a jejich vlivu na sledované
znaky. Nukleotidové sekvence okoli téchto SNPu byla ziskdna ze studie z roku 2022, a dile

porovnany s databdzemi pro rostlinné modely v internetovém ndstroji BLAST. [105, 106]

1.5 Uhel letorostu vii&i stonku semena&ku.

Asociacni analyza pii hladiné vyznamnosti 0,0001 nalezla celkem ¢tyfi ruzné potencionalni
SNPy, majici mozny vliv na sledovany znak uhlu letorosti vuci stonku semenacku, a pouze

jeden mozny SNP s moznym vlivem na sledovany znak poctu letorostt semenacku. (viz.graf.5).

Uhel nasazeni letorostu Pocet letorostt
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graf 5-Grafy typu Manhatton ukazujici silu asociace jednotlivych SNP s danym znakem. Prerusovanou linkou je naznacena

p-hodnota <0.0001

Jednotlivé nalezené SNPy a jejich sekvence pak byly zaznamendny v tabulce ¢. 12. pro znak

uhlu letorosta vici stonku semenacku byly nalezeny SNPy: AX-387816758, AX-387822552,
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AX-388663873 a AX-389945755. Pro znak poctu letorosti semenacku pak byl nalezen pouze
SNP AX_388191584.

Znal Oznaceni SNP Sekvence

Uhel AX-387816758 ATCCTGGGACAGAAAAGTATCTAAAGGGCTTGCAA
Uhel  AX-387822552 AAAATGCTGAGGCATTTGAGCTTGGTTAGATGCAC
Uhel AX-388663873 GGATTACCCTTGCTTTCACTACCAGAAGACTTAGA
Uhel  AX-389945755 AACCAGATAAGGCTTAGCTCTGAGGATACTGACCA
Pocet AX_388191584 TTCGCTCTGGATTCCCCCACATTCCGAACATCTCC

Tabulka 12-kandiddtské SNP

Pro vytipované geny, jez byly posuzovany jakozto geny s moznym vlivem na sledované znaky
uhlu letorostu vi¢i stonku semenacku a poctu letorosti semenacku, nebyla nalezena anotace
k jejich vybranym sekvencim, a tudiz nebylo mozné SNPy funkc¢né propojit se sledovanymi

znaky. [105, 106, 118]

Diskuze

Tato prace sledovala dva morfologické znaky a jejich moznou dédivost u semenacku borovice
lesni, pochazejici ze tii populaci. Jednalo se o znak uhlu nasazeni letorostu vuci stonku
semenacku, a znak poctu letorosti. Je ovSem nutné poukazat na nékolik skuteCnosti. Data
velikosti thla nasazeni letorostu vuci stonku semenacku byla zjistovana z pfedem potfizenych
fotografii slouzici pro predchozi védeckou praci, proto nebylo mozné zjistovat presné velikosti
uhla letorostu vaci stonku semenacku. Je ovSem mozné teoretizovat, ze zkresleni, je u vSech
méfenych jedinci totozné, a tudiz by neméli ovlivnit trendy, které by se méli ukazat bez ohledu
na zkresleni. Pfesné urceni trendu, ¢i fenotypu nebylo cile této prace, cilem bylo pouze zjisténi
jejich existence a pokud mozno prifadit je k jednotlivym SNP.

Ackoli byl sledovano 810 jedinci, neni zaruCen dostatecné velky pocet sledovani k
jednozna¢nému priifazeni fenotypt k danym SNP. Dale neni jednozna¢né anotovdn genom
borovice lesni a jednotlivé geny piifazeny ke znakim, také neni dostate¢né prozkoumana
interakce prostiedi a genetické slozky na vysledny fenotyp.

Dédivost uhlu nasazeni vétvi u borovic je v literatufe popisovana jako variabilni u raznych

druht a riznych populaci. Naptiklad Espinel a Aragonés (1997) uvadéji dédivost kategorii thlu
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nasazeni vétvi h’ = 0.145 u borovice montereyské (Pinus radiata). U stejného druhu Codesino
a Fernandéz-Lopéz (2008) reportuji hodnoty 42 = 0.1 az 0.29 a Weng a kol. (2016) reportuji
heritabilitu 4° = 0.15 az 0.35 (v zavislosti na pouzitém modelu). Adams a Morenstern (1991)
reportuji u borovice Banksovy (Pinus Banksiana) dokonce hodnotu /% = 0.42.

V piipadé této prace vychazi heritabilita pro tento znak téméf nulovd, a to i pfi pouziti riznych
metod hodnoceni. Jako mozné vysvétleni se nabizi, ze sledovani jedinci byly juvenilniho véku
a znaky, které jedinec nese nejsou zcela vyvinuty. Dal§im problém by mohl predstavovat vliv
kvétinace, respektive efekt pfesazeni v raném véku. Efekt pfesazeni u semenacka borovice
lesni, ¢asto nazyvané také jako transplanta¢ni Sok, mize mit znaény vliv na rust, vyvoj, a
nakonec 1 preziti rostlin po jejich premisténi z jednoho prostiedi do druhého. Tento efekt je
zvlasté dulezity v kontextu lesniho hospodaistvi a obnovy lesa, kde je pfesazovani semenacku
béznou praxi.[122]

Prestoze se genetické faktory neukazaly mit vliv na tihel nasazeni vétvi, ukazuje se signifikantni
rozdil mezi zkoumanymi populacemi. Nejvétsi rozdil (5,4°, p = 0.013) se ukdzal mezi sady
Plasy a Tiebon. Naopak mezi stresovanymi a nestresovanymi rostlinami se rozdily dhla
nasazeni vétvi neukazaly jako signifikantni.

Dédivost poctu vétvi se v literatuie ukazuje rozporuplné. Pro pocet vétvi v preslenu byla u
borovice montereyské reportovdna A’ = 0,16 az 0,24 ve studii zroku 2008 Codesima a
Fernadéze-Lopéze. U borovice primoiské (Pinus pinaster) byla reportovdna heritabilita
h?=0.05 a u borovice lesni Schrum a Gerhold roku 1970 reportovali hodnoty #? = 0,03 az 0,23
u Ctytletych jedinct z raznych populaci.

V pfipadé této prace je vyrazny rozdil mezi heritabilitou odhadnutou na zakladé piislusnosti
k rodindm pomoci family modelu a heritabilitou odhadnutou na zakladé G matice. Moznym
vysvétlenim by mohla byt véts$i podobnost jedinct prislusejicim k jedné matce na zakladé
mateiského efektu (Maternal effect), pfipadné efektu podobného prostiedi, protoze semenacky
z jedné matky vyrustaly v tésné blizkosti (avSak v homogennich podminkach, coz by hovotilo
proti tomuto efektu). Otdzkou je, proC pii pouziti G matice potom doslo k dplnému vytraceni
tohoto efektu. Pro uspokojivé zodpoveézeni této problematiky bude tieba dalsi analyzy.
Rozdily v poctech vétvi se ukazuji znovu mezi sady, kde nejvétsi rozdil je znovu mezi sady
Plasy a Dé&cin, kde ¢ini 0,25 letorostu (p = 0,002) a ukazuje se i rozdil mezi stresovanou a
nestresovanou populaci, kde je rozdil 0,38 letorostu (p <0,0001).

Tyto rozdily v odhadech heritability riznych sledovanych znaku raznych druha a populaci
borovic, naznacuje slozité€jsi mechanismus ¢i mechanismy dédivosti a vytvareni sledovanych

znaku, dost mozna liSicich se nejen na trovni druhu ale mozna i na urovni populaci. Bez
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podrobnéjsich znalosti téchto mechanismu heritability, genomu borovic a jeho anotace nebude
mozné urcit s dostateCnou piesnosti které tyto odhady jsou presnéjsi, nebo jsou-li dostatecné
presné i spravné, aby se brali v potaz.

Vysledky této prace vychazeji pouze ze vzorku 810 jedinct ze tfi sadu, heritabilita znaku thlu
letorostu vaci stonku semenacku byla odhadnuta jako velmi nizka ¢i nulova. Ackoli heritabilita
znaku poctu letorosti semenacku byla odhadnuta jako signifikantni v modelu rodin, model
genetické matice ji odhadl opét jako nizkou ¢i nulovou, poukazujici na mozny efekt matky,
spolu s vysledky predchozich studii neprokazujici jednotné trendy dédivosti, nebude mozné bez
dalsi studie problematiky prokazat spravnost ¢i nespravnost danych vysledku. [113, 114, 115,
116,117,118, 122]

Zavér

V resersni Casti se tato prace snazila pfiblizit dédivost jakozto pojem od jeho prvniho pouzivani
a také vyvoj vnimani, teorii a znalosti o dédi¢nosti jakozto sméru badani védecké Cinnosti a
pojmu jako takového, jak jej zndme dnes. Nasledovala literarni reSersSe mapujici celou skalu
morfologickych znakt s prokazanou dédi¢nosti u borovice lesni.

V ramci originalni védecké prace byly sledovany dva znaky: znak velikosti thla letorostu vaci
stonkum semenacku a znak poctu letorostu jednotlivych u stresovanych a kontrolnich jedincu
pfislusejici ke tfem populacim. Probéhl odhad heritability u téchto znaku dle pfislusnosti
k rodinam (tj. pochazejici ze stejného matefského organismu), a dle matice realizované
ptibuznosti. Nasledné byl pomoci metody GWAS vykondn pokus prifadit fenotypy k
jednotlivym SNP. Z danych podkladu bylo mozno vybrat mozné 4 geny pro znak uhlu letorostu
a 1 mozny gen pro znak poctu letorosti jednotlivych semenacku, které byly porovnany
s databazemi pro mozné propojeni diive anotovaného genu na sledované znaky uhla letorostu

vuci stonku semenacku a poctu letorostd jednotlivych semenacka.
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