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1 Úvod 

Sinice (Cyanobakterie) patří mezi první obyvatele naší planety. Podle odhadů se jejich 

geologické stáří pohybuje v rozmezí 2,7 až 3,5 miliardy let. Tyto důkazy stáří sinic byly získány 

ze stromatolitů – hornin vniklých usazováním uhličitanu vápenatého uloženého v slizovém 

obalu vláknitých sinic. Zhruba miliardu let byly také dominantní skupinou organismů 

vyskytující se na Zemi. Vděčíme jim hlavně za zamoření planety jejich odpadním produktem 

fotosyntézy – kyslíkem. Od té doby se složení atmosféry drastiky nezměnilo a život na planetě 

se novému složení atmosféry přizpůsobil.  

Český název sinice pochází z termínu siný, který odráží složení a barvu 

fotosyntetických barviv, která je modrá. 

Sinice jsou schopny přežívat v běžných i extrémních ekosystémech, zejména v těch 

vodních. Mezi jejich stanoviště se řadí ledovce, horká vřídla, kůra stromů či antropogenní 

substráty. Jisté sinice nacházíme v radioaktivních či jinak zamořených vodách. 

Jedná se většinou o fotoautotrofní, fotolitotrofní organismy, které stejně jako rostliny 

plní v přírodě roli primárních producentů.  
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2 Půdní organismy 

Diverzitu půdy odráží směs živých organismů, které se zde vyskytují. Na jeden gram 

půdy připadá až 10 miliard organismů v zastoupení až tisíce druhů, které interagují s rostlinami 

a drobnými zvířaty za účelem vytvoření rozmanité biologické sítě (Barot a kol., 2007). Tato síť 

složená z brouků, chvostoskoků, roztočů, červů, pavouků, mravenců, hlístic, hub, bakterií a 

dalších organismů a vytváří biologicky nejrozmanitější část Země (Bonkowski a kol., 2009, 

Muller a kol., 2016). Protože je popsáno či kultivováno méně než 1 % organismů pozorovaných 

pod mikroskopem, je půdní síť stále nedostatečně zmapovaný ekosystém (Amman a kol., 1995) 

Organismy vyskytující se v půdě umožňují vstup a akumulaci vody, odolnost vůči 

erozi, výživu rostlin a vstřebávání organických látek. Působí také jako primární hnací síla 

koloběhu živin, rozkladu organické hmoty, regulace skleníkových plynů, úpravy fyzikálních 

vlastností vody, zvýšení množství a účinnosti živin a zlepšení zdraví rostlin. Půdní organismy 

jsou tak nepostradatelné pro fungování zbylých ekosystémů a správný chod zemědělství. 

(Hesammi a kol., 2014) 

 

2.1  Struktura půdy 

Pórovitost v matrici pevných materiálů (půdní částice a organická hmota) určuje 

strukturu půdy. Pevné materiály společně agregují k vzniku pórů a prasklin. Množství, 

distribuce a uspořádání pórů determinuje množství zadržované vody, infiltraci, propustnost a 

kořenové dýchání (Franzluebbers, 2002). 

Pouze 50 % půdy se skládá z pevného materiálu, zbytek tvoří pórovitý prostor, ve 

kterém probíhají veškeré interakce (ukládání vody, výskyt organismů a hromadění živin). 

Menší póry slouží jako útočiště, větší trhliny a póry zase umožňují cestu plynům, vodě a 

organismům (Brussaard a kol., 1997). Organický materiál může být přidáván ve formě 

rostlinných či živočišných zbytků, hnoje, kalu a hnojení. Tyto složky jsou přidávány povrchově 

a jsou nezbytné pro vývoj zrnité půdy (Hesammi a kol., 2014) 

Na rozdíl od složení půdy (bahno, jíl, písek) se struktura půdy dynamicky liší na 

základě mechanického a hydraulického působení přírodních (povětrnostní podmínky, aktivita 

kořenů) a zemědělských (zpracování půdy, zhutnění půdy ze zemědělské dopravy) vlivů, které 

působí na půdu v řádech sekund až let (Hesammi a kol., 2014). 
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Agregáty jsou sekundární částice vytvořené kombinací minerálních částic 

s organickými a anorganickými látkami. Složitá dynamika agregace je výsledkem interakce 

mnoha faktorů včetně životního prostředí, hospodaření s půdou, vlivu rostlin a vlastností půdy, 

minerálním složením, strukturou, pedogenními procesy, mikrobiální aktivitou, výměnou iontů, 

zásobou živin a dostupnosti vlhkosti (Kay, 1998).  

Agregáty se ukládají různými způsoby a velikostmi. Podle velikosti půdních zrn se 

půda dělí na makročástice (˃250 µm) a mikročástice (<250 µm) (Tisdall a Oades, 1982). 

Hlístice patří mezi nejpočetnější mnohobuněčné organismy vyskytující se v půdě na 

celé planetě, od arktických po tropické oblasti. Velikostně se pohybují od 0,1 do 2 mm. Jejich 

tělo je příliš malé a měkké k tlačení půdních částic na stranu, proto využívají vodní film 

k pronikání skrz půdní póry (Hesammi a kol., 2014) 

Chvostoskoci jsou drobní živočichové, kteří jsou viditelní pouhým okem, ale 

mikroskop zviditelní jejich skryté detaily. Žijí v hloubce do deseti centimetrů v trhlinách 

naplněných vzduchem. Jsou velcí 1-3 mm a na jejich těle se nachází 3 páry malých končetin a 

na spodní straně je uložen pružící orgán, pomocí něhož dokážou vyskočit do výšky až deseti 

centimetrů (Christiansen a kol., 2009) 

Houby jsou v půdě obtížně pozorovatelné. Jejich mikroskopická vlákna prorůstají 

skrze kousky organické hmoty, půdy, mrtvého dřeva, hnoje a kusy uhynulých živočichů. Zde 

houby rozkládají detrit a přinášejí tím živiny zpět do půdy (Ternan a kol., 1996). Mnoho druhů 

půdních hub žije v symbióze s rostlinnými kořeny, kterým pomáhají rozšířit povrch určený 

k absorpci živin. 

Půda je rovněž bohatá na bakterie, které v nepříznivých podmínkách (převážně sucho) 

tvoří spory a následně dokážou vyklíčit a opět růst. Potravu bakterií tvoří organická hmota, 

podestýlka, hnůj, půda a mršiny. Spolu s houbami tvoří skupinu hlavních půdních rozkladačů 

(Hesammi a kol., 2014). Některé bakterie dokážou poutat vzdušný dusík a následně ho upravit 

do podoby vhodné pro rostliny (Kien a Kandeler, 1997). Vyskytují se volně v půdě či přímo na 

kořenech rostlin.  

Kromě bakterií a hub se v půdě nacházejí další mikroorganismy. Nalezneme zde 

kvasinky, aktinomycety, viry a řasy či sinice. První dvě zmíněné skupiny organismů vytvářejí 

propojená vlákna a podílejí se na rozkladu hmoty. Půdní viry, živící se bakteriemi, jsou stále 

nedostatečně prozkoumanou skupinou organismů (Hesammi a kol., 2014). 
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Sinice představují nezastoupitelnou složku půdy v aridních a semiaridních oblastech, 

kde spolu s lišejníky, houbami a mechy tvoří součást půdních krust (Faist a kol., 2017). Význam 

těchto biologických krust spočívá v úpravě množství dusíku a fosforu v půdě a v regulaci eroze. 

Lepivé polysacharidové obaly sinic zvyšují schopnost půdy zadržovat vodu a zachycovat 

částice bohaté na živiny, což vede ke zvýšení úrodnosti půdy. (Faist a kol., 2017).  

 

2.2  Role půdních organismů 

Všechny již zmíněné organismy plní v půdě neodmyslitelné funkce. Mezi ty 

nejdůležitější patří (Amezketa, 1999; Winsome a McColl, 1998; Brown a kol., 2000): 

• Rozkládání organických zbytků 

• Recyklování živin z organických zbytků 

• Zlepšení struktury půdy 

• Zlepšují provzdušnění a pórovitosti 

• Zvýšení stability půdy  

• Promíchání půdy 

Půdní organismy odbourávají organické látky, jako jsou mrtvé rostliny, zvířata a hnůj 

a používají jej jako zdroj potravy a živin v procesu uvolňování chemických látek do půdy 

v podobě, ve které jej mohou rostliny znovu použít (Hesammi a kol., 2014). Tento proces 

vytváří chemickou plodnost půdy. Dekompoziční bezobratlí a mikrobi vykonávají podstatně 

rozdílné role v rozkladu organického odpadu. Bezobratlí nemají tak významný podíl na 

chemickém rozkladu, jako mikrobi, pomáhají jim však ve výkonu mnohem důležitějších 

pochodů. 

Kvalitní struktura půdy, které napomáhají velká zvířata (např. žížaly, brouci, mravenci 

a cikády) a mikrobi, napomáhá fyzické úrodnosti půdy (Brown a kol., 2000; Jegou a kol., 2001). 

S příhodnou strukturou půdy se zvyšují příznivé účinky, včetně zlepšení přenosu vody skrz 

póry, nižší objemové hustoty a nižší potenciál eroze půdy. Velká půdní zvířata vytvářejí tunely 

skrze půdu (Amezkata, 1999).  Vytváření otvorů v půdě napomáhá přenosu vody a půdní 

hydrologii. V případě snadného pronikání vody do půdy se snižuje riziko eroze. Během pohybu 

těchto organismů dochází k promíchání půdních vrstev a míchání organické hmoty, kterou 

konzumují.  
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3 Sinice 

3.1  Vývoj sinic 

Sinice se neodmyslitelně zapsaly do historie Země. Vděčíme jim zejména za velkou 

kyslíkovou katastrofu (Bekker, 2004) před 2,4 miliardami let, při které obohatily atmosféru a 

oceány kyslíkem. Pro nás nezbytný kyslík v tehdejší době způsobil anaerobním organismům 

fatální zkázu. Sinice strategicky vyvinuly schopnost fotosyntézy a tím zvýšily světovou 

diverzitu složitých organismů (Lewis, 2017). 

Před 1,05 miliardami let se schopnost fotosyntézy začala šířit mezi většinu 

eukaryotických organismů, čímž započal vznik řas a rostlin. Tento nesmírně důležitý krok byl 

způsoben vznikem endosymbiózy sinice uvnitř eukaryotického organismu (Sagan, 1967). 

K této teorii se přiklání biochemické, ekologické, strukturální a molekulární analýzy 

(Giovannoni a kol., 1988), přesto je předek mitochondrií stále nevyřešenou záhadou (Falcón, 

2010). 

Ke studiu paleontologického původu sinic je známo mnoho metod, všechny však mají 

své výhody a omezení. Stromatolity jsou obvykle spojeny s aktivitou sinic. Zdá se, že kónické 

stromatolity jsou pozůstatkem fotosyntézy (Bosak, 2009), další druhy stromatolitů a 

mikrobiálních indukovaných struktur (MISS) (Noffke, 2001) mohou být vyprodukovány 

například anoxygenními fototrofními bakteriemi (Bosak a kol., 2013) či metanotrofy (Slotznick 

a Fisher, 2016), tím pádem stromatolity a MISS nemusí nutně znamenat výskyt sinic a 

fotosyntézy (Suosaari a kol., 2016). 

Mikrofosílie dokážou poskytnout přímý důkaz o sinicích, jenomže jejich identifikace 

je často nejednoznačná. V nynější době známe tři fosilní taxony, o nichž není pochyb, že se 

jedná o sinice. Jedná se o Eoentophysalis, Eohyella a Polybessurus. První zmiňována je 

interpretována jako nejstarší sinice (Hofmann, 1976).  

3.2  Stavba sinic 

Většinu sinic je možné pozorovat okem pouze v okamžiku, kdy se nacházejí ve 

velkých seskupeních. Na pozorování jednotlivých organismů je třeba použít mikroskop. Sinice 

tvoří několik typů stélek (Obr. č. 1). Stélka sinic může být jednobuněčná (kokální) nebo vláknitá 

(trichální), bez bičíkatých stádií. Mohou žít jednotlivě, nebo tvořit kolonie (Rippka a kol., 

1979). Velikost kolonií a tvar buněk je charakteristický pro jednotlivé skupiny (Kaštanovský a 

Hauer, 2018) 
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Kokální typy 

Jednotlivé buňky bez výrazných slizových obalů 

Buňky mohou být oválné, dělící se v jedné rovině. Častěji se však setkáme buňkami 

kulovitými až polokulovitými, dělící se ve dvou rovinách (Synechocystis), popřípadě s buňkami 

válcovitými, minimálně dvakrát delšími, než širokými a různě prohnutými, bez nebo s 

nezřetelnými slizovými obaly (Synechococcus). 

Prostorové či lineární kolonie 

Slizové obaly mohou nabývat různé tloušťky kopírující tvar buňek, Buňky v kolonii 

nejsou uspořádány radiálně. Buňky před dělením nedosáhnou původní velikosti anii tvaru 

(Chroococcus). Kolonie kulovité, nebo oválné, často složené ze dvou polokulovitých 

subkolonií. Buňky hustě nahloučené, radiálně uspořádané po obvodu kolonie (Woronichinia). 

Ploché či zprohýbané kolonie 

Buňky kolonie jsou mikroskopické, u některých druhů makroskopické, ploché, kulaté, 

v navzájem kolmých řadách (Merismopedia), popřípadě zřetelně oválné, uložené 

v nepravidelných řadách (Microcrocis). 

Buňky přisedlé k podkladu, rozmnožující se exocyty 

Slizová pochva může být silně redukovaná, chybět, popřípadě může být jasně 

vyvinutá. Starší buňky válcovité, exocyty oddělující se jednotlivě (Geitleribactron). Rovněž se 

mohou exocyty odškrcovat jednotlivě nebo v krátkých řadách z heteropolárních buněk, dělení 

asymetrické (Chamaesiphon). 

Jednoduchá vlákna bez heterocytů a akinet, větvená i nevětvená 

Vlákna pravidelně šroubovitě stočená, trichomy mírně či nezaškrcované. 

V přítomnosti aerotopů vždy širší než 5 µm. Buňky přibližně izodiametrické nebo delší než 

široké (Spirulina). Nevětvené trichomy bez zřetelných pochev (za optimálních podmínek), 

buňky jsou vždy minimálně dva krát širší, než delší. Při buněčném dělení dceřiné buňky 

nedorostou původní délky před započetím dělení následujícího (Oscillatoria). V případě 

nevětvených trichomů s tenkými pochvami, nebo bez nich, buněk širších než delších a dorůstání 

původní délky před započetím buněčného dělení se jedná o Phormidium. U ohnutých 

koncových buněk, zpravidla zašpičatělých, s hlavičkou na konci a neodlišitelnou 

chromatoplazmou se jedná o Geitlerinemu.  
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Izopolární nevětvená vlákna s heterocyty, popřípadě s akinetami 

Trichomy přibližně rovné, nikdy šroubovitě stočené, na koncích trichomů se nacházejí 

více či méně protáhlé heterocyty, popřípadě chybějí. Akinety jsou výrazně větší, než jsou 

vegetativní buňky, vznikající paraheterocyticky, trichomy vzájemně propletené, bez tuhé 

slizové pochvy (Anabaena). V případě makroskopických amorfních kolonií s tuhým 

peridermem na povrchu s trichomy nahloučených do skupin s terminálními heterocyty se jedná 

o Nostoc. 

Heteropolární větvená i nevětvená vlákna s heterocyty, případně akinetami 

Trichomy větvené, větve zpravidla zůstávají připojeny k mateřskému vláknu, ve 

společné slizové kolonii, uspořádané radiálně (Gleotrichia). Trichomy jednotlivé, někdy tvořící 

shluky, nikdy však nejsou makroskopické (Calothrix). V případě sdružených trichomů do 

přibližně polokruhovitých kolonií, často vrstevnatých a inkrustovaných se jedná o Rivulariu. 

Vlákna s pravým větvením a heterocyty 

Trichomy jedno až víceřadé, trochomy po celé stélce žlutohnědé, buňky kulovité, 

vejčité, nepravidelně oválné (Stigonema). V případě stejné šířky trichomů bočních vláken, jako 

je šířka vlákna hlavního se jedná o Hapalosiphon. 
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Obr. č. 1: Stavba sinic  

Převzato z: Atlas sinic a řas (Kaštanovský a kol., 2018) 

 

Buněčná stěna sinic je čtyřvrstvá, velice pevná, avšak propustná pro plyny. Na jejím 

povrchu je krytá mnohovrstevnatými slizovými obaly, složenými z polysacharidů (Šmarda a 

kol., 2002) 
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Nejnápadnějším útvarem uvnitř buňky jsou thylakoidy, což jsou ploché váčky 

s fotosyntetickým aparátem (Komárek a kol., 2014). V membráně thylakoidu jsou uloženy 

chlorofyl a, α- a β- karoten a xantofyly. Na povrchu thylakoidních váčků se nachází tzv. 

fykobilizómy. Tyto drobné útvary obsahují specifická barviva zvaná fykobiliny. Fykobiliny 

jsou celkem tři, dva z nich jsou modré (c-fykocyanin a allofykocyanin) a jeden je červený (c-

fykoerythrin). Tyto pigmenty plní funkci světelného čidla (Bhaya a kol., 2007; Nowack a kol., 

2015; Olsen a kol., 2015). Sinicové pigmenty jsou velice citlivé na světlo, a proto umožňují 

fotosyntézu i ve velmi nehostinných podmínkách, jako je jeskyně, dno oceánu, a dokonce také 

ve štěrbinách kamenů. 

S fotosyntézou souvisí přítomnost karboxyzomů. Tato malá mnohostěnná tělíska 

zajišťují fixaci oxidu uhličitého v Calvinově cyklu enzymem RuBisCo (Badger a Price, 2003). 

Produktem fotosyntézy je α-1,4 glukan, neboli sinicový škrob. Svými vlastnostmi je sinicový 

škrob velmi podobný glykogenu a na snímcích v transmisním elektronovém mikroskopu se jeví 

ve formě bílých granulí. 

V cytoplazmě sinic, zejména těch tvořící vodní květ, se nacházejí plynové měchýřky 

uspořádány do aerotopů. Měchýřky tvoří pevnou vrstvu, která umožňuje plynům rozpuštěných 

ve vodě pronikání do buňky. Tyto organely umožňují sinicím se vznášet. 

Podstatnou součástí anatomie sinic je také heterocyt. Tato specializovaná buňka se 

nachází pouze u některých skupin sinic. Vzniká z vegetativní buňky a nachází se intracelulárně 

či terminálně na filamentech (Kumar a kol., 2010). Nejvýraznější heterocyt nalezneme u 

skupiny Nostocales. Slouží k fixaci vzdušného dusíku v případě jeho nedostatku ve vodním 

prostředí pomocí enzymu nitrogenáza (Meeks a kol., 2002). V jejich prokaryotických buňkách 

chybí jádro, endoplazmatické retikulum, golgiho aparát, cytoskelet, chloroplasty a 

mitochondrie.  

 

 

3.2.1  Rozmnožování  

Sinice se rozmnožují pouze nepohlavně (vegetativní rozmnožování), pohlavní 

rozmnožování není doposud známo. Buňky všech druhů sinic se rozmnožují prostým dělením 

buňky (proces, při kterém z jedné buňky mateřské vzniká několik buněk dceřiných) pomocí 

zaškrcení plazmatické membrány (Castenholz a kol., 2001). Vláknité sinice se také mohou 
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množit fragmentací (Jenkins, 1991), kdy z fragmentů mateřské kolonie vyroste nové0 vlákno. 

Mnoho druhů sinic volí strategii rozmnožování pomocí spor. Mezi nejvýznamnější lze zařadit 

(Komárek a Anagnostidis, 1998): 

• Baeocyty (exocyty) – pohyblivé či nepohyblivé endospory   

• Hormormogonie – pohyblivá vlákna z buněk spojených slizem, která se oddělují od 

mateřského vlákna a dorůstají v nová. Vniká v důsledku nadměrného stresu 

• Akinety – trvalé spory, sloužící k přežití v nepříznivých podmínkách.  

3.3  Sběr 

Sinice se vyskytují v celé řadě ekosystémů, zejména pak v těch vodních či půdních. 

V tekoucích vodách žijí sinice převážně přisedlé na dně (bentos). Ve stojatých a pomalu 

tekoucích vodách se kromě bentosu vznášející volně ve vodním sloupci (plankton). 

Metoda sběru sinic se liší podle ročního období a prostředí, ve kterém se nacházejí. 

Plankton se nabírá do objemných láhví. V laboratoři se následně zahušťuje pomocí 

centrifugace, filtrace, popřípadě sedimentací. Bez zahuštění bohužel nelze plankton pozorovat. 

Další zpracování a uchování je následně závislé na pozorované skupině. Je potřeba sinice 

kultivovat pro následné pozorování v laboratoři, protože bez následného určení životního cyklu 

není možné určit, do které skupiny náleží. Půdní sinice je třeba sušit na vzduchu a ponechat ve 

vlhkém stavu v plastových sáčcích (Castenholtz, 1988).  

Tato kultivace může být mnohdy velmi jednoduchá a lze ji provést v domácích 

podmínkách. Nádobu se vzorkem necháme položenou na světlém místě a průběžně pozorujeme.  

V algologii se využívá celá řada preparačních, kultivačních a zobrazovacích metod. 

Levnější mikroskopy využívají metodu světlého pole. Dražší technologie jsou založeny na 

metodě Nomarského kontrastu, která umožňuje kvalitní zobrazení buněčných struktur, stěny a 

slizu. Podrobnější detaily lze pozorovat pod elektronovým mikroskopem. Transmisní 

elektronový mikroskop (TEM) umožňuje pozorovat vnitřní buněčné struktury. Trojrozměrný 

obraz získáme za pomocí skenovacího elektronového mikroskopu (SEM). V mnoha případech 

je potřeba sinice před pozorováním nabarvit. 
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3.3.1 Využití 

Kromě produktů fotosyntézy vypouštějí sinice do svého okolí také značné množství 

produktů sekundárního metabolismu z jiného biologického odpadu (alkaloidy a oligopeptidy), 

které jsou toxické pro životní prostředí i člověka (Dittmann a kol., 2013). Sekundární 

metabolity nepůsobí pouze negativně. Mnoho toxinů a sekundárních metabolitů nachází možné 

uplatnění v medicíně, jako vhodný lék v léčbě některých nemocí (Singh a kol., 2011). Množství 

zástupců rovněž nabízí potenciální využití v biotechnologii. Využívají se jako alternativní zdroj 

energie, čištění odpadních vod, degradace oleje, přihnojování polí v zemědělství a jako zdroj 

potravy lidí a zvířat (Abed a kol., 2008). 

3.3.2  Toxiny 

V letních měsících si na vodní hladině nelze nevšimnou zeleného povlaku nazývaného 

vodní květ. Tento jev nastává v případě přemnožení mikroorganismů, převážně sinic. 

V důsledku antropogenní činnosti bývá do prostředí vypouštěno daleko více materiálů, které 

podporují množení těchto organismů. Jedná se zejména o fosfor a dusík. V obvyklém případě 

se nacházejí sinice v celém vodním sloupci, avšak během tohoto jevu se sinice pomocí aerotopů 

dostanou až k vodní hladině, kde vytvoří dojem zelené hladiny. Situace nepůsobí pouze 

neestetickým dojmem, sinice do svého okolí vypouští mnohdy nebezpečné látky, které mohou 

způsobit vážné zdravotní problémy (Whitton, 1992) Toxiny vypouštějící do okolí se nazývají 

cyanotoxiny a způsobují akutní i chronické dopady na celou řadu orgánů, imunitní systém, 

embryonální vývoj a mnohdy jsou také karcinogenní (Chorus a Bartram, 1999; Mulvenna a 

kol., 2012). Zasahují rovněž rostliny v případě zavlažování toxickou vláhou. Je prokázán vznik 

nekróz, inhibice růstu a fotosyntézy a změny poměru chlorofylů. Doposud stále nebyla 

zodpovězená nejdůležitější otázka: proč sinice vůbec cyanotoxiny vypouštějí a jaká jejich 

ekologická funkce v ekosystému? Převládá mnoho teorií a názorů. Vzhledem k faktu, že složení 

cyanotoxinů se chemicky liší v každém kmeni, tak jediná univerzální odpověď neexistuje. 

Nejčastější teorie připisují cyanotoxinům produkovanými sinicemi biologickou funkci 

obranných molekul proti predátorům (především zooplanktonu) a zásobním látkám dusíku 

v přírodě. Další hypotéza popisuje, že jsou toxiny do okolí vypuštěny přímo za účelem potlačení 

výskytu konkurenčních fotosyntetizujících autotrofních organismů (Van Liere a Mur, 1979). Je 

stále záhadou, proč v eutrofizovaných vodách dochází tak často k dominanci sinic (převážně 

planktonní rody Microcystis, Anabaena, Aphanizomenon, Planktohrix, Cylindrospermopsis) na 

úkor zbylých vodních fotoautotrofních organismů. 
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3.4 Pohyb a distribuce 

Sinice ve většině případů nejsou schopny aktivního pohybu, jelikož se na jejich 

povrchu nenachází žádné bičíky, které by pohyb umožňovaly. Jsou však schopny pohybu za 

světlem pomocí útvarů zvaných aerotopy. Tato schopnost byla až do 19. století zcela neznámá 

(Engelmann, 1883). 

Vzhledem k absenci bičíku si sinice dokázaly vytvořit jiné mechanismy pohybu. 

Vláknité sinice, zejména Oscillatoriales, dokáží vytvořit na svém povrchu sliz, který je tlačí 

substrátem.   

Nalezneme je v nepřeberném množství ekosystémů. Jejich habitat představují 

sladkovodní a mořské ekosystémy, jako jsou jezera (Rippka, 1988), slaniska (Rejmánková, 

2004), pobřežní vody (Curren, & Leong, 2018), otevřené oceány (Reed & Stewart, 1985; 

Harding a kol., 2018) a také extrémní stanoviště, jako jsou hydrotermální prameny (Cerqueira 

a kol., 2017), pouště (Billi a kol., 2017) a polární či aplinské oblasti (Pessi a kol. 2018) Jejich 

geografické rozmístění determinují zejména klimatické podmínky jako teplota, vlhkost a 

množství srážek. Distribuci sinic také ovlivňují další abiotické faktory, jako salinita a dostatek 

zdrojů živin (Liengen, 1999). 

Pohyb na delší vzdálenosti je pro sinice bez pomoci okolních faktorů prakticky 

nemožný. Nejčastěji jsou sinice disperzovány ve formě klidových stádií za pomocí aerosolů či 

prachu atmosférickými jevy (Sharma a kol., 2010). Přítomnost mikroorganismů ve vzduchu je 

lidstvu známá už od roku 1884. Tento způsob transportu je však zanedbatelně prozkoumaný 

z důvodu obtížného získávání vzorků z vzdušného prostřední (Tesson a kol., 2016). Rozptyl 

sinic není omezen pouze na jednobuněčné rody, ale také na rody mnohobuněčné, jako jsou 

Lyngbya a Nostoc, ve formě trichomů (Lewandowska a kol., 2017). Sinice vyskytující se ve 

vzdušném prostředí musí zabránit svému vysychání při přepravě na dlouhé vzdálenosti. Určité 

rody vylučují extracelulární polymerní látky (EPS), které obklopují jejich vlákna hustým 

glykanovým obalem (Pathak a kol., 2017), který v sobě zadržuje vodu a vytváří tak vhodné 

podmínky.  

Fauna má na celosvětovém rozmístění sinic nesmírný vliv. Jsou rozšiřovány pomocí 

migrace vodních ptáků, ryb a jiných zvířat. Dle Velasqueza (1939) jsou dokonce některé sinice 

schopny přežít v trávicím traktu ryb, jelikož jsou jejich heterocyty rezistentní vůči enzymům 

v trávicím traktu ryb. V dnešní době k distribuci sinic přispívá svým dílem také člověk. Až 90 

% světového obchodu je distribuováno pomocí lodní dopravy, a klidová stádia terestrických, 
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tak vodních sinic mohou snadno přežít na povrchu lodí. (Doblin a kol., 2007). Globalizace a 

relativně snadné cestování také přispívá k šíření sinic na podrážkách lidí či na pneumatikách 

aut (Curen a Leong, 2020). 

Vodní sinice se mohou šířit i pomocí pasivního transportu v podobě vodních proudů. 

I na tom má však podíl činnost člověka. Oceány jsou totiž v dnešní době znečištěny plasty, 

které mají dlouhou životnost a snesou mnohdy podmínky, které vyhovují sinicím. Pomocí 

mořských proudů jsou poté sinice na povrchu plastových částic rozneseny do okolních moří 

(HidalgoRuz a kol., 2012). 

3.5  Symbióza 

Úzké soužití dvou a více nepodobných organismů se obecně nazývá symbióza 

(Rosypal, 2003). Organismus vstupující do symbiózy se nazývá symbiont. Symbióza může mít 

mnoho podob. Symbionti si mohou vyměňovat organické či anorganické látky, popřípadě si 

mohou navzájem poskytovat ochranu. V široké veřejnosti panuje pod tímto pojmem spíše 

představa oboustranně prospěšného soužití.  

Symbiózu můžeme dělit dle prospěšnosti na (Losos a kol., 1985): 

• Parazitismus - jeden partner profituje, zatímco druhý ztrácí 

• Komenzalismus - jeden organismus profituje a druhý není vůbec ovlivněn 

• Mutualismus – vztah, během kterého profitují oba symbionti 

• Amenzálismus - pro jednoho symbionta je tento vztah nevýhodný, zatímco druhý není 

ovlivněn 

Dle vzájemné pozice dvou symbiontů na (Losos a kol., 1985): 

• Ektosymbióza - jeden ze symbiontů se nachází na vnějším povrchu druhého symbionta 

• Endosymbióza - probíhá buďto uvnitř buňky, nebo tělních částí 

Dle důležitosti pro symbionta na (Losos a kol., 1985) 

• Fakultativní – vzájemné soužití není pro symbionty nezbytně nutné 

• Obligátní – symbióza je v tomto případě nezbytně nutná 
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Určité vztahy jsou tak těsné, že jeden partner nedokáže bez toho druhého žít. 

Dlouhodobé soužití těchto organismů může vést až ke vzniku nového druhu a tím zvýšení 

druhové diverzity organismů. Evolučně se symbióza neustále vyvíjí. Vztah mezi symbionty 

může přerůst z mutualismus k parazitismu a naopak. 

Sinice vstupují do symbiózy v terestrickém i vodním prostředí (Cornelissen a kol., 

2007). Sinice svým partnerům poskytují potřebný dusík, kterého je v půdě nedostatek. Jsou 

schopny konvertovat vzdušný dusík (N2) na amoniak (NH3), který rostliny využívají jako 

hnojivo a na oplátku poskytují sinici cukr (Adams a Dugan, 2008). Většina vztahů mezi 

sinicemi je fakultativní. Nejčastější sinicí vstupující do symbiotických vztahů je rod Nostoc a 

další sinice z řádů Nostocales a Stigonematales (Howard-Azzeh a kol., 2014).  

Fenotyp symbiontních sinic je často modifikován, což komplikuje srovnání mezi 

symbiotickými a aposymbiotickými jedinci. Po vstupu sinice do hostitelské rostliny prochází 

sinice drastickými morfologickými i fyziologickými změnami. Vegetativní buňky se mohou 

rapidně zvětšit a nabývat nepravidelných tvarů. Klesá rychlost fixace CO2, stimuluje se fixace 

N2 a snižuje se asimilace NH3 (Adams a Duggan, 2008).  

Sinice rovněž přispívají svému hostiteli v podobě vypouštění sekundárních 

metabolitů, včetně toxických sloučenin (Dittmann a kol., 2015). Cyanobionti produkují 

například hepatotoxické mikrocystiny a nodularin, čímž svému hostiteli pomáhají v odpuzování 

parazitů (Oksanen a kol., 2004). Tyto toxiny jsou známé ve vodním prostředí ve formě vodního 

květu, kde způsobují otravy a úhyn živočichů.  

3.5.1 Mechorosty 

Tyto stélkaté rostliny v sobě nejčastěji hostí sinici Nostoc (Adams, 2008). Vzhledem 

k hostiteli může být cyanobiont uvnitř, nebo mimo hostitele. Sinice dodává mechu dusík, který 

vypouští do svého okolí a tím obohacuje převážně arktický ekosystém. 

Mnoho mechů tvoří na svém povrchu množství kolonií epifytických sinic. Tento vztah 

hraje důležitou roli v boreálních, arktických a mírných biomech (Solheim a kol., 1996) při 

fixaci N2 a tím obohacením půdy o živiny a tepelné izolaci (Lindo a kol., 2013). 
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3.5.2  Lišejníky 

Tyto organismy jsou tradičně definovány jako ekologicky závislí symbionti mezi 

houbou (mykobiont) a zelenou řasou/sinicí (fytobiont). Druhy vstupující do této symbiózy jsou 

na sobě závislé, jelikož mykobionta nelze pěstovat samostatně bez účasti fotobionta a také se 

zdá, že většina cyanobiontů nezakládá aposymbiontické populace mimo lišejník. 

Symbióza mezi houbami a sinicemi se vyvinula nezávisle na sobě v mnoha liniích 

(Rikkinen, 2002) a zdá se, že mnohdy také zanikla. Soužití se vyvinulo minimálně deset krát u 

Ascomycota a minimálně pět krát u Basidiomycota, přičemž většina symbiotických vztahů 

nebyla doposud popsána (Lücking a kol., 2014). 

Cyanobiont poskytuje mykobiontu cukry (glukózu) a fixovaný dusík ve formě 

dinitrogenu, houba na oplátku poskytuje sinici vodu, oxid uhličitý a stabilní prostředí. 

 

3.5.3 Anabaena – Azolla 

Azola je rod vodních kapradin z čeledi nepukalkovité (Salviniaceae) zahrnující sedm 

existujících druhů (Evrard a Van Hove, 2004), které ve svých listech v slizovém obalu hostí 

sinici Anabaenu (Adams a kol., 2013) Tato sinice v sobě fixuje vzdušný dusík, který vylučuje 

do okolí a stává se zásobárnou živin pro okolní rostliny. 

Tento vztah má vysoký ekonomický význam (Brouver a kol., 2014). Tohoto vztahu si 

v minulosti všimli zemědělci v Jihovýchodní Asii a využili jej ve svůj prospěch, zejména ve 

zvýšení produkce rýže. Před samotným sázením rýže se nechá na poli rozmnožit Azolla 

s Anabaenou, která do svého prostředí vypustí přírodní hnojivo a není již potřeba přihnojovat 

uměle (Newton, 1974). 

 

3.5.4 Krytosemenné rostliny 

Symbiotické vztahy mezi krytosemennými rostlinami a sinicemi jsou dle Osborna a 

Bergmana (2009) stále poměrně špatně definované. Příkladem symbiotického vztahu mohou 

být všechny druhy Gunnera z čeledi batorovité, které tvoří na svém oddenku endosymbiotický 

vztah se sinicí Nostoc (Bergman, 2002). Pod listy se nachází žláza tvořená papilou, která 

vylučuje sliz indukující růst hormogonií, která jsou následně pohlcována buňkami rostlin 

(Johansson a Bergman, 1994). Mezi cyanobyonty existují značné fenotypové i genotypové 

variace (Bergman a kol., 1992). V jedné rostlině může být přítomno hned několik genotypů 
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Nostoc (Nilsson a kol., 2000), ve většině případů je však přítomen pouze jeden (Guevara a kol., 

2002). 
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4 Klasifikace a fylogeneze 

V době, kdy se pomocí mikroskopických a biochemických analýz ukázalo, že jsou 

sinice podskupinou bakterií, bylo nutné zavést krom botanického názvosloví také názvosloví 

bakteriologické. S rostlinami totiž sdílí například thylakoidy, chlorofyl a, fotosystém I a II, 

schopnost fotosyntézy a jsou rovněž primárními producenty. Shodné znaky s bakteriemi jsou 

prokaryotická buňka, absence organel, buněčná stěna (murein) a dělení. 

Botanické názvosloví má na starost Mezinárodní kód botanické nomenklatury (ICBN), 

kdežto bakteriologické názvosloví ustanovuje Mezinárodní bakteriologický kód (ICNB). První 

bakteriologický kód byl odsouhlasen v roce 1945, následně byl však zrušen. Oficiálně se tak 

bakteriologická nomenklatura začala používat až na přelomu sedmdesátých a osmdesátých let. 

Doposud však bylo pod platným bakteriologickým názvoslovím popsáno jen velmi málo druhů 

sinic.  

Sinice jsou prokaryotní organismy náležící do kmene nebo oddělení (záleží na 

botanickém či bakteriologickém pojetí) gramnegativních bakterií. Algologie je společně 

s nižšími rostlinami a fotosyntetizujícími protisty řadí mezi řasy. Přesný počet druhů je stále 

otázkou do diskuze. Odhaduje se, že druhů sinic je od 2783 (Nabout a kol., 2013) do 4484 

(Guiry, 2015), některé odhady však předpokládají existenci až 8000 druhů (Guiry, 2012). 

Sinice klasifikujeme do sedmi řádů (podle Komárek a kol., 2014) 

• Synechococcales 

Jedná se o nejstarší (paleontologický záznam starý 3 miliardy let nalezený 

v horkých pramenech Dvořák a kol., 2014), nejhojnější a ekologicky nejvýznamnější 

zástupce. Zahrnuje dřívější zástupce z řádů Chroococcales a Oscilatoriales. Drobné 

buňky mají parietální thylakoidy. Slizové obaly chybí, nebo jsou velmi tenké až 

nezřetelné. Kokální, žijící v kolonii či samostatně. 

• Spirulinales 

Vláknité typy se spirálním vláknem, příčné přehrádky málo zřetelné nebo 

prakticky nemožné pozorovatelné ve světelném mikroskopu. Žijí v koloniích, či 

samostatně. Vyznačují se trichomy bez pochev, šroubovitým tvarem a intenzivním 

pohybem. Spirulina je velice důležitý organismus z hlediska využití v biotechnologii, 

potravy zvířat a slouží k redukci hmotnosti u člověka (Khan a kol., 2005). 
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• Pleurocapsales 

Specializované typy kokálních sinic, které vytváří složitěji uspořádané kolonie. 

Rozmnožují se mnohonásobným či binárním dělením pomocí baeocytů. Někdy řazeny 

mezi Chroococcales. 

• Chroococcidiopsidales 

Jednotlivé buňky nebo v koloniích, rozmnožují se mnohonásobným dělením 

mateřské buňky 

• Chroococcales 

Zahrnují jednobuněčné zástupce žijící samostatně či v koloniích. Molekulárně 

biologické studie naznačují, že se jedná o polyfyletickou skupinu. Buňky mají jiné 

uspořádání thylakoidů než parietální. Nacházíme je ve vodním i terestrickém prostředí  

• Oscillatoriales 

Řadí se zde vláknité, nevětvené sinice, které nejsou schopny tvorby heterocytů 

či akinet. Buňky obvykle krátké. Rozmnožování probíhá rozpadem vláken hormogonií. 

Na konci vlákna přítomna čepička. 

• Nostocales 

Vláknité sinice s metamorfovanými buňkami zahrnující typy s pravým a 

nepravým větvením. Také tvoří akinety a heterocyty. Kolem vláken se často 

nachází sliz. Jedná se o řád, na kterém se nejčastěji testují genetické analýzy a určují 

fylogenetické vztahy (Mareš a kol., 2015).  Tyto sinice se nacházejí endemicky i 

kosmopolitně ve vodním či terestriálním prostředí arktických (Vincent, 2007), aridních 

(Řeháková a kol. 2007) a tropických biomů. Jsou známí také jako producenti hepato-, 

neuro- a dermatotoxinů (Codd a kol., 1997). Mnoho jedinců je obtížné ke kultivaci, a 

tudíž také na pozorování a popis. 

4.1 Morfologická 

V minulosti převažovala determinace sinic pomocí morfologických podobností. 

S rozvojem molekulárních metod a s narůstajícím množstvím známých taxonů bylo jasné, že 

evoluční vývoj je značně komplikovanější, než se v minulosti předpokládalo (Dvořák a kol., 

2015). Problém u morfologické klasifikace je navíc ten, že hodnocení znaků (barva, tvar) je 

čistě subjektivní. 

Nejdůležitějším determinačním znakem, kterého si musíme na stavbě sinic všimnout, 

je typ stélky. Evolučně nejstarobylejší typ stélky se nachází u jednobuněčných sinic. Tento typ 
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stélky se nazývá kokální. Může se vyskytovat jednotlivě, nebo v koloniích. Tvar a velikost je 

nejpodstatnější faktor při určování jednotlivých sinic. V případě koloniálních sinic je potřeba 

se zaměřit například na mocnost slizu, způsob uložení buněk v kolonii, popřípadě na přisedlost 

k podkladu. Pro determinaci vláknitých typů je třeba vyhodnotit větší množství znaků. Jedná 

se o přítomnost či absenci slizové pochvy obklopující vlákno, tvar buněk uložených uvnitř 

vlákna a způsob jejich vzájemného propojení, šířku a tvar buněk, barvu, tvar buněk na konci 

vlákna a v neposlední řadě typ větvení (Komárek, 2013). Poslední zmínění determinující faktor 

je poměrně vzácný, protože jen málo rodů se větví. Větvení může být pravé, nebo nepravé. 

K nepravému větvení dochází v místě, kde se přetrhlo vlákno (například z důvodu odumření 

buňky, nebo tvorby heterocytů).  

4.2 Genetická 

K identifikaci mikroorganismů pomocí genetických metod se nejčastěji využívá 

stanovení nukleotidové sekvence jejich genu kódujícího 16S podjednotku ribosomální RNA 

(Obr. 2). Jedná se o typ RNA, která tvoří složku menší 30S podjednotky ribosomu prokaryot. 

Tento gen obsahuje jak oblasti, které jsou mezi všemi mikroorganismy uniformní (Woese a 

kol., 1990), tak oblasti variabilní a charakteristické pro jednotlivé druhy. Znalost sekvence 16S 

rRNA se využívá k vytváření fylogenetických stromů znázorňujících možnou příbuznost 

jednotlivých kmenů či druhů. Důvodem využití 16S rRNA je její pomalý evoluční vývoj, 

jelikož se jedná o vysoce konzervovaný gen nezbytný pro přežití buňky. (Woese, 1977).  

K lepšímu pochopení diverzity se kromě sekvenace 16S rRNA používá také 

celogenomová sekvence. Tato metoda, zejména v podobě Celogenomového shotgun 

sekvenování (Whole Genome Shotgun Sequencing – WGS) nabývá v dnešní době popularity, 

jelikož se stává cenově dostupnější. Celogenomové sekvenování také pokryje mnohem vyšší 

úroveň diverzity než fylogeneze na základě 16s rRNA. (Ramete a Tiedje, 2007). 

Genetická analýza se stala levnou a široce užívanou metodou k identifikaci prokaryot. 

Většina osekvenovaných sinic se nachází v moři ve formě pikoplanktonu, nejčastěji se jedná o 

řády Synechococcus a Prochloroccocus (Larson a kol., 2011). K podotknutí stojí také fakt, že 

množství kmenů, jejichž genom byl analyzován je špatně charakterizováno.  
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Obr. č. 2: Struktura 16S rRNA 

Převzato z: Uniting the classification of cultured and uncultured Bacteria and Archaea using 

16S rRNA gene sequences (Yarza a kol., 2014) 

 

 

 

4.2.1 PCR 

Slouží k namnožení malého množství nukleových kyselin, jenž se uplatňuje k dalšímu 

genetickému testování. Tato reakce spočívá ve vytvoření kopií templátové DNA pomocí DNA 

polymerázy a primerů za neustálého střídání teplot (denaturaci, nasednutí primerů a syntéze 

DNA). Podmínkou je, aby úseky určené k namnožení byly ohraničeny primery. Celá reakce 

probíhá v zařízení zvaném termocykler, které dokáže během několika vteřin změnit svou 

teplotu o desítky stupňů Celsia. Změny teplot vedou k náhlým reakcím v DNA 
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4.3 Speciace 

Na světě existuje nepřeberné množství druhů a každý se musel určitým způsobem 

vyvinout. Tento proces nazýváme speciace a vyjadřuje vznik nového druhu.  

U sinic se poměrně často projevuje konvergentní evoluce. Jedná se o jev, kdy se 

podobné rysy vyvinuly zcela nezávisle u různých linií. U sinic se tato evoluce projevuje 

v mnoha fenotypových znacích (Shishido a kol., 2013; Dvořák a kol., 2014). Příkladem 

konvergence mohou být chlorofyl b a absence fykobilizomů, které se vyvinuly nezávisle 

v mnoha liniích (Miller a kol., 1988). 

Kryptické druhy jsou definovány jako morfologicky téměř identické, ale geneticky 

odlišné a reprodukčně izolované (Mann a Evans, 2007). Kryptické druhy byly identifikovány, 

nebo navrhnuty u všech tradičních rodů sinic (Komárek, 2014). Příkladem budiž Microcoleus 

(Siegesmund a kol., 2008), Oculattea (Osorio-Santos a kol., 2014) a Phormidium (Casamatta a 

kol., 2003; Hašler a kol., 2012). 

 Archea i baktérie jsou evolučně zajímavé z důvodu absence sexuálního rozmnožování 

a zároveň ve vytváření rozsáhlých kolonií s relativně krátkým životním cyklem (Cohan, 

2001;2002). Novodobé výzkumy prokázaly významný rozdíl evoluční trajektorie mezi 

eukaryoty a prokaryoty. Jádrový genom (Core-genome) baktérií je obvykle velmi stabilní a bez 

výraznějších evolučních změn. Jádrový genom je definováno jako část genu sdílený s odlišnou 

skupinou bakterií kódující základní metabolické procesy jako je syntéza DNA, produkce 

proteinů apod. (Daubin a kol., 2002; Shi a Falkowski, 2008; Polz a kol., 2013).  

Periferní genom označuje méně stabilní geny, které prochází značnými evolučními 

změnami (Hess, 2011). Tato část genomu obsahuje oblasti specifické pro určité prostředí. U 

mnohých z těchto genů dosud není známá jejich funkce (Shi a Falkowski, 2008), zřejmě však 

hrají důležitou roli v adaptaci sinic rychle se měnícím podmínkám prostředí (Rodriguez-Valera 

a kol., 2009) a rozdělením niky mezi blízké příbuzné (Kopac a kol., 2014).  

Narechania a kol., (2012) ukázal, že mnoho plášťových genů má stejný evoluční 

původ, jako ty jádrové. Tyto geny rovněž vykazují důkaz horizontálního přenosu genetické 

informace (David a Alm, 2011; Nakhleh, 2013). Jelikož sinice nemají pohlavní rozmnožování, 

získávají nové kombinace genů právě díky horizontálnímu genovému přenosu. U sinic se 

většina horizontální genetické informace přenáší za pomocí virů cyanofágů (Sullivan a kol., 

2010), což je skupina bakteriofágů napadající sinice. Tito fágové mohou mimo jiné nést důležité 

geny pro uskutečnění fotosyntézy (Zheng a kol., 2014).  
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Kromě genetické izolace vyplývající z diferenciace genomu, ke které dochází 

v populaci bez geografické izolace (sympatrická speciace) (Koeppel a kol., 2013), existují také 

geografické a ekologické faktory ovlivňující bakteriální speciaci (alopatrie). Nedávný průzkum 

odhalil značný rozdíl v 16S rRNA v geograficky rozdílných oblastech stejného druhu (Miller a 

kol., 2007). Epizodická genetická izolace může vést až ke speciaci (Dvořák a kol., 2012). 

Rovněž Van Gremberghe a kol., (2011) poukázali na spojení mezi geografickou polohou a 

umístěním ve fylogenetickém stromu.  

Vzorec korelace mezi geografickou polohou a postavením ve fylogenetickém stomě je 

patrný mezi sinicemi obývající většinu biomů, vyjma polárních, kde nebyla prokázána žádná 

shoda na základě 16S rRNA a geografické polohy (Jungblut a kol., 2010) 

4.4 Existuje druh? 

V prvé řadě je potřeba rozlišit dva pojmy-koncept druhu a definice druhu. Konceptem 

druhu se rozumí teoretické vymezení, což je ideální pro všechny organismy. Naopak definice 

vysvětluje druh, jako soubor použitých pravidel pro praktickou identifikaci druhu (Hanage, 

2013).  

Někteří autoři se domnívají, že všechny prokaryotní organismy jsou druhově méně 

rozmanité (Henage a kol., 2005), protože stále chybí ekologicky i geneticky koherentní skupiny. 

Podle Cohana a Perryho (2007) a Kopace a kol., (2014) by mohla být tato nejasnost patrná 

v nejednoznačných ekologických hranicích mezi druhy. U sinic jsou nejzřetelnější fenotypové 

znaky. Identifikace druhů může být navíc komplikovaná použitými analýzami tradičních metod 

postrádající rozlišení na úrovni druhů. Hanage a kol., (2005) poukázal na to, že pro rozlišení je 

nutná multilokusová sekvenční analýza (např. řád Synechococcus se skládá z několika 

ekologických a zeměpisných linií, které mohou být rozpoznány na základě této analýzy 

(Mazard a kol., 2012). 

Většina bakteriologů používá vzdálenost mezi geny, popřípadě genomy (hybridizace 

DNA, průměrná identifikace nukleotidů; Richter a Roselló-Móra, 2009), jako skutečnou 

definici druhu bez ohledu na koncept druhu (nezohledňuje fázi speciace či fylogeneze, a tudíž 

se neopírá o skutečnou evoluční historii druhu). 

Problém s identifikací druhů u prokaryot nakonec vedl k částečné shodě o vymezení 

druhů (Gevers a kol., 2005; Staley, 2006). Dle těchto autorů by měl být druh primárně vymezen 

na základě podobnosti genotypu, a tedy na vzdálenosti mezi geny. Podobnost druhů lze 

konstatovat na základě 98,68% shody 16S rRNA. Tuto hodnotu navrhl Kim a kol. (2014) jako 
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prahovou hodnotu pro vymezení druhu. Bohužel je tato hypotéza a mnoho dalších založeno 

pouze na podobnosti a není tak v souladu s moderními systematickými přístupy, které 

zdůrazňují širší pojetí rekonstrukce evolučních vztahů (Castenholz a Norris, 2005).  

Hlavní problém pojetí bakteriálních druhů je, že nesplňují požadavky klasického pojetí 

používaných u eukaryot. Rodové linie nutně představují genetické kontinuum (Konstantinidis 

a kol., 2006). Matematický model náhodně replikující linie taxonů produkuje skupiny geneticky 

příbuzné druhy oddělené genetickými mezerami (Mes, 2008). 
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5 Cíle práce 

Má práce se zabývá půdními sinicemi z různých geografických oblastí. Stěžejní pro 

mou práci byla morfologická a genetická analýza potencionálních nových druhů sinic a 

porovnání s již známými druhy. Ke správné determinaci druhů jsem pomocí optického 

mikroskopu provedl morfologickou analýzu a pomocí sekvenace DNA analýzu molekulární. 

Získaná data byla zanalyzována a následně vyhodnocena možná příbuznost mezi 

porovnávanými kmeny. 
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6 Materiál a metody 

6.1  Biologický materiál 

Biologický materiál byl získán ze vzorků půdních krust posbíraných pracovníky 

Katedry Botaniky z různých geografických lokalit (Tab. 1). 

Tab. č. 1: Geografická poloha a klimatické poměry  

Převzato z: Školní atlas světa (Dobrovolná, 1996) 

6.2  Kultivace sinic 

Pomocí kahanu jsem opálil bakteriologickou kličku a nanesl malé množství 

biologického materiálu z půdního vzorku na Petriho misku s 1,5% agarem a Z-médiem (Staub, 

1961). Poté jsem vyčkal 2-4 dny, dokud se sinice nenamnožily. S bakteriologickou jehlou jsem 

následně za využití binokulární lupy sesbíral jednotlivá vlákna sinic, která jsem nanesl 

jednotlivě do kultivačních destiček naplněných Z-médiem. Opět jsem několik dní vyčkal, 

dokud vlákna nedosáhla dostatečné velikosti. Namnoženou hmotu jsem následně uložil do 

zkumavek se Z-médiem o objemu 10 ml. Kultivace probíhala při ± 22 °C. 

 

 

 

Lokalita Průměrná 

roční teplota 

[°C] 

Teplotní pás Typ půdy Roční úhrn 

srážek [mm] 

Nalezené kmeny 

Kréta 20 Subtropický hnědozem 250-500 KR1-A5, KR3-D1, 

KR3-D6, 

Indie 30 tropický hnědozem 250-500 LAD2-A3, LAD2-

B1 

Mauricius 30 subtropický Červenozem 

a žlutozem 

1 000-2 000 M2-D2, M6-A1, 

M6-D4, 

Montana, USA 10 mírný hnědozem 250-500 MON1-C2(2) 

Norsko 0-10 mírný Podzoly až 

mírně 

zmrzlé 

2 000 N3-A1, N3-A3 

Polsko 0-10 mírný hnědozemě 600 POL1-C2, POL5-

A5, POL13-B3 

Švédsko 0-10 mírný Podzoly až 

mírně 

zmrzlé 

400-800 S29-C1, S23-D3 
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V důsledku vládních nařízení a omezení praktické výuky studentů provedl vedoucí 

práce: Extrakci DNA, PCR a Sekvenaci. 

 

6.3  Extrace DNA 

Extrakce genomové DNA byla provedena pomocí komerčního kitu DNeasy 

UltraClean Microbial kit (QuiaGEN, Hilden, Německo). 

Postup:  

1. Ve Flowboxu bylo přeneseno malé množství namnožené kultury do sterilní 

mikrozkumavky o objemu 2 ml. Pomocí pausterovy pipety bylo odpipetováno 

přebytečné médium. 

2. provedena pomocí komerčního kitu dle návodu výrobce. 

 

6.4  Polymerázová řetězová reakce (PCR) 

PCR reakce byla využita k amplifikaci požadovaného úseku genomové DNA (Qiagen, 

Hilden, Německo). 

Postup: 

1. Reakční roztok byl připraven na objem 40 µl na vzorek (Master-mix 

s polymerázou Emerald 20 µl, primer I 1 µl, primer II 1 µl, sterilní voda 17 µl). 

2. 39 µl reakčního roztoku bylo napipetováno do mikrozkumavek spolu s 1 µl 

templátové DNA.  

3. Mikrozkumavky byly krátce zcentrifugovány a vloženy do termocykléru. 

4. PCR reakce probíhala dle programu: Denaturace 94c 5minut, 36x cyklus: 

Denaturace 94c 10 s, annealing 65c 30s, elongace 72c 1min. Závěrečná elongace 

72c 10 minut. 

5. Výsledky PCR reakce byly analyzovány pomocí elektroforézy na agarózovém 

gelu.  

PCR produkty byly purifikovány pomocí komerčního kitu E.Z.N.A Cycle Pure Kit 

(Omega Bio-Tek, Georgia, USA), dle návodu výrobce a odeslány na komerční sekvenaci 

Sangerovým sekvenováním (Macrogen Europe B.V., Amsterdam, Nizozemsko, 

http://dna.macrogen-europe.com) 
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6.5 Fylogenetická analýza 

Pomocí programu Blast (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) (Baratyn, 2019), 

jsem v databázi vyhledal sekvence 16S rRNA s největší podobností mým sekvencím. Sekvence 

16S rRNA byly z databáze staženy ve fasta formátu. Následně byl proveden alignment sekvencí 

MUSCLE algoritmem (Edgard a Robert, 2004) a konstrukce fylogenetického stromu 

v programu MEGA X (Kumar a kol., 2018). Fylogenetický strom byl následně upraven 

v softwaru Fig Tree (Rambuat, 2009).  

 

6.6  Morfologická analýza 

Pomocí mikroskopu Zeiss AxioImagger jsem se zvětšením 1000x pozoroval přes 

kameru AxioCam HRc 13 MPx s vysokým rozlišením jednotlivé kmeny. U každého vzorku 

jsem vytvořil 10 fotek a v programu ZEN 3.3 blue edition provedl u každé fotografie tři měření 

délky a šířky jednotlivých vláken, ze kterých jsem vypočítal směrodatnou odchylku, průměrnou 

délku a šířku. Dále byly zaznamenány důležité determinační znaky jako přítomnost slizové 

pochvy, zakončení vlákna, dělení buněk atd. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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7 Výsledky 

7.1  Morfologická analýza 

V morfologické části jsem zhotovil dočasné preparáty a následně pomocí mikroskopu 

pořízoval mikrofotografie půdních sinic (viz obrázky 3 až 18). Rovněž jsem zaznamenával 

délku a šířku jednotlivých buněk a soustředil se na základní determinační znaky, jako je tvar, 

barva, přítomnost/absence kalyptry a gran. 
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KR1-A5 

Sinice s označením KR1-A5 dosahovaly průměrné délky buňek 1,91 µm se 

směrodatnou odchylkou 0,4 µm. Průměrná šířka buněk v tomto případě činila 5,94 µm se 

směrodatnou odchylkou 0,7 µm. Vlákna sinic byla protáhlá se světlezelenou barvou, grana se 

vyskytovala po celé délce vlákna. Buňky byly ve většině případů dobře rozlišitelné s 

častým výskytem buněk nekridických. 

 

 

Obr. č. 3: Mikrofotografie kmene KR1-A5  
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KR3-D1 

Buňky kmene KR3-D1 byly velmi obtížně rozpoznatelné. Mohutná slizová pochva, 

znatelné množství gran a nekridických buněk. Barva tmavě zelená. Průměrná délka buněk činila 

2,03 µm a směrodatná odchylka 0,48 µm. Průměrná šířka buněk byla naměřena 6,43 µm a 

směrodatná odchylka 0,91 µm. 

 

 

Obr. č. 4: Mikrofotografie kmene KR3-D1 

 

 



43 

 

KR3-D6 

Vlákna tohoto kmene jsou protáhlá, světle zelená s množstvím nekridických buněk a 

výraznými slizovými pochvami. Apikální buňky jsou zaoblené, bez kalyptry. Šířka a délka 

buněk byla v tomto případě značně rozdílná. Průměrná délka buněk byla 1,61 µm a průměrná 

šířka buněk 6,15 µm. Směrodatná odchylka šířky buněk byla 1,16 µm a směrodatná odchylka 

délky buněk 0,32 µm. 

 

 

Obr. č. 5: Mikrofotografie kmene KR-D6 
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LAD2-A3 

Vlákny tohoto kmene byla protáhlá, nehomogenní, většinou nekridické se světle 

zelenou barvou, bez většího množství gran. Průměrná šířka činila 4,04 µm a směrodatná 

odchylka 0,5 µm, průměrná délka pak činila 5,76 µm se směrodatnou odchylkou 1,13 µm.  

 

 

Obr. č. 6: Mikrofotografie kmene LAD2-A3 
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LAD2-B1 

Obsah vláken homogenní, bez výrazných gran, velmi dobře rozpoznatelná pod 

světelným mikroskopem. Jednotlivé buňky dobře rozeznatelné od ostatních se světle zelenou 

barvou. Průměrná délka činila 1,13 µm a průměrná šířka 1,82 µm. Směrodatná odchylka obou 

proměnných se výrazně neodlišovala. V případě šířky činila směrodatná odchylka 0,32 µm a u 

délky 0,31 µm. 

 

Obr. č. 7: Mikrofotografie kmene LAD2-B1 
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M2-D2 

Zástupci tohoto kmene byly velmi obtížní na pozorování pod mikroskopem. Na 

protáhlém vlákně se na apikálním konci buňka zužuje a lze pozorovat kalyptru. Protáhlé, 

homogenní vlákna s tmavě zelenou barvou. Kmen se značně lišil v šířce i délce. Průměrná šířka 

buněk činila 5,18 µm a směrodatná odchylka 0,49 µm. Vzorek dosáhl průměrné délky 2,24 µm 

se směrodatnou odchylkou 0,55 µm. 

 

 

Obr. č. 8: Mikrofotografie kmene M2-D2  
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M6-A1 

Vlákna protáhlá, apikální buňky se na svém konci zužují s výskytem kalyptry. 

Jednotlivé buňky homogenní, dobře odlišitelné od zbytku s tmavě zelenou barvou, značný 

výskyt buněk nekridických. Průměrná naměřená délka činila 6,87 µm a průměrná šířka 5,76 

µm. Směrodatné odchylky se v tomto případě značně lišily. Směrodatná odchylka délky byla 

1,11 µm a směrodatná odchylka šířky zase 0,37 µm. 

 

 

Obr. č. 9:  Mikrofotografie kmene M6-A1 
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M6-D4  

Vlákna protáhlá, apikální buňky zaoblené, až zašpičatělé s kalyptrou na jejich konci. 

Jednotlivé buňky homogenní, dobře odlišitelné, bez výrazných gran se světle zelenou barvou. 

Průměrná šířka buněk činila 3,12 µm a směrodatná odchylky z šířky buněk byla 0,33 µm. 

Průměrná délka buněk byla stanovena na 2,54 µm se směrodatnou odchylkou 0,48 µm. Slizová 

pochva nevýrazná. 

 

 

Obr. č. 10: Mikrofotografie kmene M6-D4 
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MON1-C2(2) 

Vlákna tohoto kmene jsou protáhlá, se slizovou pochvou. Apikální buňky zaoblené, 

místy s výskytem kalyptry. Jednotlivé buňky homogenní, světle zelené a dobře odlišitelné, 

s výskytem gran. U tohoto kmena byla stanovena průměrná délka buněk na 2,27 µm se 

směrodatnou odchylkou činící 0,52 µm. Průměrná šířka buněk dosahovala 6,39 µm se 

směrodatnou odchylkou 0,67 µm. 

 

 

Obr. č. 11: Mikrofotografie kmene MON1-C2(2) 

 



50 

 

N3-A1 

U vláken tohoto kmene byl pozorován protáhlý tvar, apikální buňky protáhlé, bez jasné 

kalyptry. Průměrná šířka a délka buněk a jejich směrodatné odchylky se značně lišily. Průměrná 

šířka buněk byla stanovena na 1,71 µm a průměrná délka buněk činila 4,12 µm. Směrodatná 

odchylka délky buněk činila 1,44 µm a šířky 0,22 µm. 

 

 

Obr. č. 12: Mikrofotografie kmene N3-A1 
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N3-A3 

Vlákna tohoto kmene jsou protáhlá, na apikálních koncích se zužující a zahnutá, místy 

výskyt kalyptry. Jednotlivé buňky hůře odlišitelné, homogenní s modrozelenou barvou, bez 

výrazných gran. Průměrná délka buněk u tohoto kmene dosáhla 3,52 µm a směrodatná odchylka 

0,71 µm. Oproti tomu průměrná šířka dosáhla 4,78 µm a směrodatná odchylka činila 0,37 µm. 

 

 

Obr. č. 13: Mikrofotografie kmene N3-A3 
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POL1-C2 

Vlákna tohoto kmene jsou protáhlá, homogenní, světle zelená s množstvím 

nekritických buněk. Průměrná délka buněk u tohoto kmene činila 3,61 µm a průměrné šířka 

naopak 5,32 µm. Směrodatná odchylka délky byla stanovena na 0,99 µm a šířky 0,73 µm. 

 

 

Obr. č. 14: Mikrofotografie kmene POL1-C2 
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POL5-A5 

Vlákna sinic protáhlá, světle zelená. Jednotlivá vlákna dobře odlišitelná, homogenní. 

Apikální buňky zúžené s kalyptrou na konci, častý výskyt gran. Průměrná délka buněk 

dosáhla 3,57 µm a průměrná šířka 3,88 µm. dále byla vypočtena směrodatná odchylka, která u 

délky dosáhla 0,76 µm a u šířky 0,65 µm. 

 

 

Obr. č. 15: Mikrofotografie kmene POL5-A5 
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POL13-B3 

Vlákna protáhlá, světlezelená, výrazně se zužující směrem k apikální buňce. Apikální 

buňky s polokruhovitou kalyptrou. Jednotlivé buňky homogenní, dobře odlišitelné od ostatních, 

bez výrazných gran. Průměrná šířka činila 3,33 µm a délka 1,98 µm. Směrodatná odchylka 

šířky činila 0,56 µm a délky 0,34 µm. 

 

 

Obr. č. 16: Mikrofotografie kmene POL13-B3 
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S23-D3 

Apikální buňky tohoto kmene jsou zaoblené s absencí kalyptry, modrozelené barvy. 

Jednotlivé buňky dobře odlišitelné, bez výrazných gran. Délka a šířka se značně odlišovala. 

Průměrná délka činila 1,79 µm a její směrodatná odchylka 0,33 µm. Průměrná šířka činila 5,51 

µm a její směrodatná odchylka 0,68 µm. 

 

 

Obr. č. 17: Mikrofotografie kmene S23-D3 
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S29 C1 

U kmene s provizorním označením S29 C1 jsem naměřil šířku průměrnou šířku buněk 

5,74 µm a směrodatnou odchylkou 0,35 µm. Průměrná délka buněk byla 5,21 µm a směrodatná 

odchylka činila 1,15 µm. Ve vzorku se nacházelo mnoho nekridických buněk. Vnitřní prostor 

buněk v podstatě homogenní s množstvím drobných gran. Apikální buňky zaoblené. Barva 

buněk světle zelená. 

 

 

Obr. č. 18: Mikrofotografie vzorku S29-C1 
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7.2  Fylogenetická analýza  

Fylogenetický strom byl zrekonstruován na základě 16S rRNA v programu MEGA X 

a následně upraven v programu Fig Tree. 

Z (obr. č. 18) je patrné, že vzorek LAD2-B1 je podle genetické analýzy nejblíže 

příbuzný rodu Phormidesmis sp., se kterým tvoří dobře definovanou sesterskou větev. Vzorek 

POL5-A5 představuje blízkého příbuzného s rodem Oscillatoriales. Podle genetické analýzy 

spadají vzorky N3-A3 a M2-D2 do rodu Microcoleus sencu stricto a jsou blízce příbuzné 

Microcoleus vaginatus. Kmen S29-C1 je příbuzný nekultivované sinice, která nese v databázi 

NCBI označení HQ189002. Tyto dva vzorky tvoří dobře definovanou sesterskou větev rodům 

Klisinema a Coleofasciculus. Vzorek M6-A1 tvoří podle genetické analýzy stejnou 

fylogenetickou větev, jako Marmoreocelis xerophila, se kterým nejspíš sdílí společného 

předka. Vzorek MON1-C2(2) je blízký příbuzný s rodem Phormidium sp. NgrPHO8 

(KM4381197). Jedná se o dobře definovanou větev, sesterskou s Marmoreocelis xerophila a 

M6-A1. Vzorky LAD2-A3 a POL1-C2 tvoří dobře definovanou sesterskou větev k rodu 

Willmotia. Vzorek S23-D3 je geneticky nejbližší příbuzný s Cephalothrix alaskaensis, se 

kterým tvoří sesterskou větev s Phormidium sp. KS (AB510147.1:329-169) a Cephalothrix 

komarekina. Vzorky KR3-D1 a KR1-A5 tvoří výraznou samostatnou větev, příbuznou větvi 

nesoucí kmeny KR1/A4 a LAD2/A4 a jsou podle genetické analýzy nejblíže příbuzné s 

Microcoleus sp.PCC7113. 
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Obr. č. 19: Fylogenetický strom (pozn. kompletní fylogenetický strom se nachází v přílohách) 
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8  Diskuze 

Na sedmi vybraných geografických lokalitách v různých klimatických pásmech, s 

odlišnými srážkovými úhrny a rozdílnými půdními typy byly sesbírány půdní sinice. Tyto 

vzorky byly následně zanalyzovány v laboratoři. Ze značného množství vzorků se bohužel 

několik nepodařilo dlouhodobě uchovat v kultuře (jednalo se o vzorky M6-D4, KR3-D6, KR3-

C4, KR1-A4 a LAD2-A4). U těchto vzorků se podařilo získat 16S rRNA, tudíž byly zahrnuty 

do fylogenetického stromu, ale v rámci morfologické analýzy nebyly hodnoceny. Ve vzorcích 

byly zahrnuty známé rody, jako Microcoleus sp., Phormidium sp., Kamptonema sp. a 

Marmoreocelis sp., Wilmottia, Oscillatoriales. S největší pravděpodobností jsem také popsal 

druhy nové, které jsou v příbuzenském vztahu s Mamoreocelis xerophila, Wilmottia sp., 

popřípadě s druhy, které již osekvenované jsou, ale nebyl pro ně určen název a morfologické 

hodnocení. 

Kmeny M2-D2 a N3-A1 zahrnují ve fylogenetickém stromu stejnou pozici, jako 

Microcoleus sencu stricto. Tento druh je charakteristický tmavě zelenými až modrými, 

izodiametrickými buňkami, které jsou výjimečně kratší, než širší, průměrně 4-10 µm dlouhými. 

Apikální buňka obsahuje polokulovitou až kuželovitou kalyptru s přítomností slizových obalů 

(Strunecký a kol., 2013). Z provedeného zkoumání jsou vzorky modrozelené až tmavě zelené 

s kalyptrou. Průměrná délka vorku N3-A3 činila 3,52 µm a šířka 4,78 µm, což zapadá do již 

zaznamenaného měření. Průměrná šířka vzorku M2-D2 činila 5,18 µm a průměrná délka činila 

2,24 µm. 

Kmeny LAD2-B1 a N3-A3 jsou podle fylogenetického stromu nejbližší příbuzní 

k rodu Phormidium sencu stricto. Tento rod je temně zelený až modrý, s buňkami 3-10 µm 

širokými. Jsou zpravidla bez pochev, nebo s tenkými bezbarvými až nažloutlými pochvami. 

Buňky víceméně izodiametrické nebo kratší či delší než široké (Strunecký a kol., 2014) Vzorek 

LAD2-B1 měl buňky izodiametrické, průměrně 1,13 µm dlouhé a 1,83 µm široké), světle 

zelené, bez kalyptry, což neodpovídá popisu Phormidium sencu stricto. Průměrná šířka buněk 

vzorku N3-A1 činila 1,71 µm a délka 4,12 µm, tmavě zelené barvy a při pozorování nebyla 

zaznamenána přítomnost kalyptry. 

Vzorek MON1/C2(2) je podle fylogenetické analýzy nejbližší příbuzný Phormidium 

sp. Ngr Ph08 (KM4381197). Z historického hlediska je rod Phormidium skupinou, do které 

byly řazeny vláknité sinice s obdobnou morfologií. Rod Phormidium je charakteristický temně 

zelenou až modrou barvou vláken s buňkami 3-10 µm širokými. Kmen MON1/C2(2) by 
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odpovídal popisu, jelikož dosahuje podobných velikostí (průměrná délka byla stanovena na 

4,12 a 6,39 µm) i barvy. Jelikož je kmen MON1-C2(2) blízký příbuzný kmeni Phormidium sp. 

Ngr Ph08, který nespadá rodu Phormidium sencu stricto, je velice pravděpodobné, že se jedná 

o nový druh v rámci nového rodu. 

Vzorek POL5-A5 je příbuzný rodu Oscillatoria. Liší se však morfologicky i délkou 

buněk. Je velice pravděpodobné, že tento druh do rodu Oscillatoria nepatří, jelikož druh, se 

kterým je zkoumaný vzorek porovnán, byl pravděpodobně nesprávně identifikovaný kmen.  

Vzorek POL5-A5 má buňky dlouhé 3,57 µm a široké 3,88 µm s častým výskytem gran, kalyptry 

a světle zelenou barvou. Oproti tomu rod Oscillatoriales májí buňky široké 7-36 µm, světle až 

tmavě zelené barvy, bez pochev či zřídka s tenkými bezbarvými až nažloutlými pochvami. 

Koncové buňky zaoblené, často rozšířené, s kalyptrou (Kaštanovský a kol., 2008). Podle 

morfologické a fylogenetické analýzy by se mohlo jednat o nový druh, ale bude potřeba další 

studium. 

 

U kmene M6-A1 byla pozorována světle zelená barva s průměrnou délkou buněk 6,89 

µm a šířkou 5,76 µm, bez kalyptry a slizových obalů a tmavě zelené barvy. Podle 

fylogenetického stromu je nejbližší příbuzný druh Marmoreocelis xerophila. Šířka buněk u 

Marmoreocelis xerophila dosahuje 6,8-8,0 µm a délka buněk 6,0-7,2 µm. Buňky modrozelené 

až tmavě zelené. Apikální buňky kuželovité zaoblené, bez kalyptry (N.M. Machando-de-Lima 

a Branco, 2020). Morfologicky se zkoumaný vzorek s Marmoreocelis xerophila značně liší. 

Pravděpodobně se jedná o zcela nový druh v rámci již popsaného rodu Marmoreocelis, ale bude 

potřeba další studie. 

Vzorek S29-C1 je příbuzný vzorku nekultivované sinice, která nese v databázi NCBI 

označení HQ189002. Tyto dva vzorky pak tvoří dobře definovanou sesterskou větev rodům 

Klisinema a Coleofasciculus. Morfologicky se vzorek S29-C1 odlišuje od Klisinema a 

Coleofasciculus. Rod Klisinema má modro zelené buňky, široké 3-5 µm, přibližně 

izodiametrické, obsah buňky homogenní, mírně granulovaný, bez slizového obalu (Heidari a 

Hauer, 2018). Buňky rodu Coleofasciculus jsou 2-5-5 µm široké a 4-14 µm dlouhé, modro 

zelené až tmavě modro zelené, bez kalyptry (Siegesmund a kol., 2008). U vorku S29-C1 

nabývaly buňky průměrné šířky 5,75 µm a průměrné délky 5,21 µm, vnitřní prostor homogenní, 

s množstvím gran. Je pravděpodobné, že se jedná o nový rod sinic, ale bude potřeba další 

studium.  
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Vzorky LAD2-A3 a POL1-C2 jsou zjevně dva nové druhy, spadající do zcela nového 

rodu. Fylogeneticky jsou nejblíže příbuzní Wilmottia sp.. Buňky Wilmottia sp. jsou ± 

izodiametrické s velikostí (2)3,2-6,3 µm, s širokou slizovou pochvou a nabývají modro zelené 

barvy. Na konci se nenachází kalyptra (Strunecký a kol., 2011). U vzorku LAD2-A3 dosáhla 

průměrná délka buněk 5,76 µm a průměrná šířka 4,04 µm. Kmen POL1-C2 dosáhl podobné 

velikosti buněk (průměrná šířka činila 5,32 µm a průměrná délka 3,61 µm).  

Šířka buněk u kmene S29-D3 dosáhla hodnoty 5,51 µm a délka buněk činila 1,79 µm. 

Podle fylogenetického stromu je tento kmen nejbližší příbuzný k Cephalothryx sp. Rovněž tvoří 

sesterský klad s Phormidium sencu stricto. Cephalothrix sp.  má buňky širší, než delší 

(průměrná délka činí 2,6 µm a průměrná šířka 5,2 µm) s velkými apikálními buňkami 

s občasným výskytem kónické kalyptry s fakultativními aerotopy. Velikostně i morfologií by 

tedy zkoumaný vzorek odpovídal fylogenetickému přiřazení k Cephalothryx. Rozdílnost je 

rovněž v barvě, která je u vzorku S29-D3 světle zelená a u Cephalothryx sp. tmavě zelená. 

Shodná je absence kalyptry u obou kladů. Je pravděpodobné, že se jedná o nový druh v rámci  

již popsaného kmene Cephalothrix. K této teorii je však potřeba další studie. 

Kmeny KR1-A5, KR3-C4, KR3-D1, KR3-D6, M6-D4, KR1-A4 a LAD2-A4 tvoří 

výraznou samostatnou větev, příbuznou s Microcoleus sp. PCC7113. Kmen Microcoleus sp. 

PCC7113 tvoří samostatnou větev, která nespadá do Microcoleus sencu stricto (Strunecký a 

kol., 2013) a s velikou pravděpodobností se jedná o zcela nové rody. Bohužel se většina těchto 

vzorků nepodařilo správně kultivovat, s výjimkou vzorků KR3-D1 a KR1-A5, a tudíž nebyla 

provedená morfologická analýza. Příbuznost u vzorků, které se nepodařilo uchovat v kultuře je 

analyzována pouze na základě 16S rRNA. Buňky kmene KR3-D1 měly mohutnou slizovou 

pochvu se značným množstvím gran a nekridických buňek, zmavě zelené barvy. Průměrná 

délka činila 2,03 µm a průměrná šířka 6,43 µm. U vzorku s provizorním označením KR1-A5 

dosahovala průměrná délka 1,91 µm a průměrná šířka činila 5,94 µm. Vlákna byla protáhlá se 

světlezelenou barvou se značným množstvím gran po celé délce vlákna. Z již známých měření 

jsou buňky rodu Microcoleus sp. PCC7113 charakteristické tmavě zelenými až modrými, 

zpravidla izodiametrickými buňkami, výjimečně kraší, než delší s průměrnou délkou 4-10 µm. 

Na apikální buňce se nachází polokulovitá až kuželovitá kalyptra s přítomností slizových obalů. 

Je tedy pravděpodobné, že se jedná o nový rod a druhy. Bohužel se většina těchto kmenů 

nepodařila uchovat v kultuře, tudíž nebyla provedena morfologická analýza. K potvrzení však 

bude potřeba další studium.  
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9  Závěr 

Na území Polska, Švédska, Norska, Kréty a Mauriciu, Indie a Montany (USA) probíhal 

sběr půdních sinic. Tyto vzorky byly následně vyizolované, nafocené a alespoň částečně určeny 

na úroveň druhu. Ve výsledku bylo vyizolovány rody Oscillatoria, Microcoleus, Phormidium, 

Wilmottia a Cephalothrix.  

Byla vypracovaná literární rešerše, která pomocí poznatků a výsledků prací z celého 

světa stručně charakterizuje vláknité sinice. Dále byla popsána role půdních organismů, ke 

kterým sinice bezesporu patří a plní zde roli primárních producentů. Také byla zmíněna aktuální 

klasifikace sinic, jejich využití a ekologie. 

Ke každémuz vyizolovaných kmenů byla provedena morfologická a fylogenetická 

analýza. Z výsledků lze konstatovat, že diverzita sinic je ve zkoumaných oblastech poměrně 

bohatá. Pravděpodobně byly objeveny nové druhy i rody sinic, jejich přesné určení však bude 

vyžadovat další studium. Pukud by se jednalo o nové druhy či rody, znamenalo by to další 

důkaz, že mnoho vláknitých sinic stále čeká na objevení.  
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Seznam zkratek 

MISS - Microbially induced sedimentary structures (Mikrobiálně indukované sedimentární 

struktury) 

TEM – Transmission electron microscope (Transmisní elektronový mikroskop) 

SEM – Scanning electron microscope (Rastrovací elektronový mikroskop) 

EPS – Extracellular polymeric substance (Extracelulární polymerní látky) 

ICBN - International Code of Botanical Nomenclature (Mezinárodní kód botanické 

nomenklatury) 

ICNB – International Code of Nomenclature of Bacteria (Mezinárodní bakteriologický kód) 

WGS - Whole Genome Shotgun Sequencing (Celogenomové náhodné sekvenování) 
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10  Didaktická část 

Sinice bezesporu patří mezi nejvýznamnější organismy na Zemi. Nacházejí se všude 

kolem nás a většina lidí si ani neuvědomuje jejich přítomnost a jejich existence je lidem 

neznámá. Zejména na školách je jejich výuka podhodnocena a nevěnuje se jim tolik pozornosti, 

kolik si zaslouží. V rámci mé práce jsem vytvořil didaktickou tajenku, ve které se nacházejí 

základní pojmy, které souvisí s problematikou sinic. Cílem tohoto úkolu je doplnit do 

prázdných polí pojmy týkající se problematiky sinic a vyřešit tím tajenku. 

                       

                      

                          

                        

                       

                        

                        

                      

                      

                          

1) Organismy vznášející se volně ve vodním sloupci 

2) Jak se nazývá dělení u sinic 

3) Proces, při kterém rostliny a sinice produkují kyslík 

4) Přístroj určený k pozorování sinic 

5) Název sinice vstupující do symbiózy s kapradinou a nachází uplatnění 

při pěstování rýže 

6) Název sinice nacházející široké uplatnění v biotechnologii a výrobě léčiv 

7) Membrány s uloženým fotosyntetickým aparátem 

8) Typ stélky 

9) Spory sloužící k přežití nepříznivých podmínek 

10)  Fosilní útvary, které byly vytvořeny činností sinic.  

Sinice ředíme mezi ___________________ 
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