Helena Storchové

Co prozradilo srovnani genomu
a transkriptomu bublinatek.

Od populacni genetiky

k popula¢ni genomice 1.

Biologické badani prochazi dalsi revoluci. MoZnosti analyz celého genomu,
donedavna vyhrazené jen nékolika malo modeltim, jsou nyni dostupné pro sSiroké
spektrum druhu. Poprvé se otvira prileZitost srovnavat jedince, populace, pod-
druhy i vyssi taxony na zakladé informace z celych genomu ¢i transkriptomai,
tedy souborii molekul RNA. V nésledujicim ¢lanku jsou objasnény nékteré
zakladni principy genomickych analyz, v pfistim &isle Zivy pak ukazeme vy-
sledky prvniho nahlédnuti za nadzvednutou oponu genomu bublinatek (Utricu-
laria). Tyto vodni masozravé rostliny s velmi zajimavym mechanismem pasti
(Ziva 2015, 6: 286-289) maji jedny z nejmensich genomi v ¥isi rostlin. P¥ekva-
pivé vSak nikoli méné genu nez znamy experimentalni model husenicek rolni
(Arabidopsis thaliana) a jesté prekvapivéji prosly vice cykly polyploidizace nez
tato modelova rostlina. Avsak nez se vydame spole¢né prozkoumat genomy
vodnich rostlin, vysvétlime, jak se sestavuji mapy téchto genomi. Bez map se
neobejde Zadna expedice, at jiz mifi do pralesit Amazonie, ¢i mezi chromozomy.
Pokud nikdo pred nami dany druh nezkoumal, nezbyva, nez abychom genomic-
kou mapu sami nacrtli podle sekvenci DNA. V nasledujicim ¢lanku se doctete,
jaké moZnosti soucasna molekularni biologie nabizi.

V byvalém Ceskoslovensku byl z politic-
kych davoda v 50. letech 20. stol. nésilné
pferusen rozvoj genetiky na celou jednu
generaci. Lysenkovska biologie vhucené
sovétskymi poradci operovala s dédic¢nosti
ziskanych vlastnosti, zatimco geny a gene-
tiku neuznavala. Avsak pfirodni zdkony, na
rozdil od téch lidskych, majf obecnou plat-
nost, a tak se genetika za katedry ¢asem
vratila. Nicméné mezera se nezacelila snad-
no. Na zakladnich a stfednich skolach se
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o existenci populaéni a evolué¢ni geneti-
ky studenti zpravidla mnoho nedozvédi.
Soucasna rostlinna biologie je jiz dlouho
védou integralni, zahrnujici rovnhocenné
praci v terénu, laboratorni postupy i analy-
zy dat. Diky novym generacim sekvenac-
nich technologii (next generation sequen-
cing, NGS; Storchové 2011) proZivame
prevratné obdobi, spocivajici ve srovnava-
ci analyze celych genomt, a to i jedinct
nemodelovych druhti v pfirodnich popula-
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cich. Vznikl zcela novy obor — popula¢ni
genomika. Na rozdil od populaéni geneti-
ky pracujici s jednim nebo nékolika dseky
DNA (zpravidla neutralnimi markery ne-
podléhajicimi pfirodnimu vybéru) umoz-
fiuje populaéni genomika také odhalit geny,
které maji adaptivni hodnotu a pfispély ke
vzniku druhu nebo tspésnému siteni dané
populace (viz napt. ¢lanek o adaptivni fylo-
geografii v Zivé 2015, 2: 53-58). Popula¢ni
genomika neodpovida tedy jen na otazku:
jak? (napt. kde se nalézala glacialni refu-
gia a kudy se po skonéeni doby ledové dru-
hy sitily), ale také pro¢? (napf. které mutace
nebo alely koreluji se zemépisnou sitkou
a jakou maji funkci, jak ovliviiuji rychlost
reprodukce, mrazuvzdornost nebo néco
jiného).

Vlak rostlinné genomiky se teprve roz-
jizdi, je vhodna doba do né&j naskocit, jiz
nic nepromeskat. Bude proto dobré vy-
svétlit, jak se genomické data ziskavaji
a zpracovavaji a zejména, co vse se z nich
dé vydist (také Ziva 2006, 5: 198—200).
Zvlast skryté cesty vedou az k dobé pocatku
nasi planety, kdy se ve vodach praoceanu
objevil LUCA (Last Universal Common
Ancestor) — posledni univerzalni spole¢ny
predek, tedy predek vseho Zivého. Ve sledu
(sekvenci) ¢tyt pismen symbolizujicich
baze DNA najdeme rozlusténi mnoha vel-
kych zahad pfirody. Nékteré z nich, jako
napf. evoluce masozravych rostlin, zauja-
ly jiz Ch. Darwina. Proto jsme ke kratkému
pribliZeni rostlinného genomu vybrali vod-
ni masozravou bezkofennou bublinatku
(0 jejim Zivots viz zminény &lanek v Zivé
2015, 6). Nejprve vsak popiseme, jak se
sekven¢ni data ziskédvaji a jak z nich geno-
mickou krajinu vymodelujeme.

Prvni prectené rostlinné genomy

Genomy krytosemennych rostlin se navza-
jem podstatné lis{ svou velikosti o vice neZ
¢tyti fady (v rozpéti 107 az 101! bp — parta
bazi, tedy pismen genetického kédu, po-
drobnéji viz Ziva 2015, 1: 4-5). Kupodivu
pocet genti, tedy dsektt DNA kddujicich
funkéni protein nebo RNA, je pfes tyto ob-
rovské rozdily ve velikosti genomu zhruba
stejny, kolem 30 tisic. Vyjimku tvoii cer-
stvi polyploidi, ktefi jesté nestacili snizit
znasobeny genovy pocet. Tento paradox
(odborné se mu fikd paradox C-hodnoty)
naznacuje, Ze obrovské velikostni rozdily
mezi rostlinnymi genomy nezptsobuje
odlisny pocet gent, ale zmény v rozsahu
nekédujici DNA (junk DNA, tedy doslova
pfeloZeno harampédi ¢i vetes, byt se hro-
madi dtikazy, Ze pfece jen néjaky vyznam
mé — podle soucasnych prevladajicich
predstav jde o pozistatky evoluce DNA,
které, at maji, nebo nemaji néjakou kon-
krétni funkci, mohou byt v evoluci opét
pouZzity). Velkou ¢ast DNA tvoii repetitivni

1 Lokalita bublinatky Utricularia
macrorhiza, blizké pfibuzné i u nés vzacné
rostouci b. obecné (U. vulgaris), na Aljasce.
Smithovo jezero nedaleko Fairbanks

je obklobeno boredlnim lesem se smrkem
sivym (Picea glauca) a smrkem ¢ernym
(P. mariana). V zimé ho pokryva led

o tloustce az 3 m, ktery roztaje

teprve v polovinég kvétna. Vegetatni
sezona zde trva jen necelé ¢tyfi mésice.
Foto H. Storchova
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(opakujici se) sekvence — transpozony a re-
tropozony, které maji schopnost se auto-
nomné replikovat a ,,skédkat” po genomu.

V. 2000 byla publikovana prvni v pod-
staté iplné sekvence rostlinného genomu
o délce 125 Mb (miliont pért bazi) u mo-
delového druhu husenicku rolniho (Arabi-
dopsis Genome Initiative 2000; viz napf.
Ziva 2007, 1: 5—7). Patii mezi velmi malé
rostlinné genomy, pfesto jeho sekvenovani
trvalo vice nez 10 let, stdlo miliony dolard
a icastnily se ho desitky laboratofi. Postu-
povalo se klasickou cestou tzv. Sangerova
sekvenovéni (podle jeho objevitele britské-
ho biochemika Fredericka Sangera). DNA
se rozdélila na malé ¢asti, ty se naklono-
valy v bakteridlnich vektorech a jesté po
mensich dsecich se postupné sekvenova-
ly. Jedna sekvenac¢ni reakce precetla jen asi
1 000 bp, takze pro cely genom bylo t¥eba
provést nejméné 125 tisic takovych reakci.
Ve skuteénosti jich muselo byt mnohem
vice, protoze tisice kouskt bylo nutno
spravné sefadit za sebou, k ¢emuz napo-
mohly sekvence vzajemné se prekryvaji-
cich tseki. Velké problémy pfi sekveno-
vani zptisobuje repetitivni DNA, ktera se
vyskytuje na stovkach az tisici mistech ge-
nomu, a my netusime, kam danou repeti-
tivni sekvenci do genomické mapy spravné
zasadit. Neni divu, Ze dal3i tiplné sekvence
rostlinného genomu dala na sebe ¢ekat —
v 1. 2005 byl publikovan genom ryze o ve-
likosti 466 Mb, tedy podstatné vétsi nez
u husenicku rolntho, avsak stale patiici
mezi malé rostlinné genomy (International
Rice Genome Sequencing Project 2005).

Prakticky zdjem velel zamétit pozornost
na zemé&délské plodiny. Ty jsou ale vétsi-
nou polyploidni a na rozdil od ryZze, ktera
predstavuje ve velikosti genomu mezi plo-
dinami vyjimku, majf velké genomy. Proto-
ze s rostouci délkou genomu se vyrazné
zvySuje podil repetitivnich sekvenci, postu-
povalo sekvenovani jen pomalu. V piipadé
hexaploidniho genomu psenice pomohlo
tfidéni chromozom, které vyvinula labo-
ratof Jaroslava DoleZela v Ustavu experi-
mentalni botaniky AV CR, v. v. i. (viz Ziva
2012, 4: 155-158). To umoznilo rozdélit
sekvenovani celého genomu na sekveno-
vani jednotlivych chromozom, ¢imz se
snizila sloZitost mapovani.

Skladani genomu
Zasadni prevrat pfinesl rozvoj metod sek-
venovéani dal3ich generaci. Pro klasické
Sangerovo sekvenovani je tieba kazdy frag-
ment DNA pfipravit zvl4st, sekvenator ¢te
v ramci jednoho naprogramovaného béhu
postupné maximélné 96, nebo 384 tseki
DNA (podle poctu jamek v obdélnikovych
destickdch 8 x 12, resp. 16 x 24). Nové sek-
venacni postupy umoziuji precist v jed-
nom béhu soucasné statisice aZ miliony
DNA fragmentt. Vyuzivaji polymerédzovou
fetézovou reakci (PCR; napt. Ziva 1999, 3:
101-104) stejné jako klasické sekvenovani,
av8ak reak¢éni smés pro jednotlivé fragmen-
ty neni tfeba individualné pfipravovat lid-
skym ¢i robotickym pipetovanim. Replikace
probiha v mikroskopickych kapkach emul-
ze nebo na ¢ipu, kde jsou fragmenty DNA
upevnény na obou koncich jako mistky.
Teoreticky tak 1ze ziskat sekvenci po-
kryvajici libovolny genom za nékolik dni.
Informaci tedy mame ohromné mnozstvi
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homologni Useky v okoli restrikénich mist u riiznych jedinct — odhaleni SNP 2

a zdkladni vyznam nabyva jejich zpraco-
vani —analyza dat. Neni napf. snadné hned
na pocatku rozhodnout, ktera sekvence
je dostatec¢né spolehliva a ktera obsahuje
prilis mnoho chyb. Zatimco u klasického
postupu hodnoti kvalitu sekvence experi-
mentétor zkuSenym okem, prohlédnout mi-
liony sekvenci vychrlenych za jediny den
jiZz neni mozné. Musime tedy vzit zavdék
pocita¢ovym zpracovanim a nastavit filtr,
kterym projdou pouze kvalitni sekvence.
Sito v8ak nesmi byt pfili§ husté, abychom
zbytecné neodstranili cenna data. Vétsinu
¢asu nad mnozstvim sekvenci travi bada-
tel nastavovanim a ovéfovanim parametrd
jednotlivych vypocetnich krok.

Mame tedy nékolik desitek miliont jed-
notlivych sekvenci (&teni, anglicky read),
pochézejicich z kratkych fragmentt rost-
linného genomu. Jejich délka ¢ini 100 az
400 bp, podle pouzité metody. Vétsinou
pochdézeji z obou konctt DNA fragmentt
0 znamé délce napf. 3 000 bp (tzv. parovych
Cteni, paired end reads), nesou zakédo-
vanou informaci, Ze patfi k sobé&. Vime, Ze
napt. ¢teni 90KRF péruje s 90KRR, obé
vznikla sekvenovédnim téhoz fragmentu
90KR, a v genomu proto museji byt tyto
sekvence umistény zhruba 3 000 bp od
sebe. Pak jiz postadi vlozit ty miliony ¢teni
do patfi¢ného programu a pockat nékolik
hodin aZ dni. Jak pocita¢ kratké fragmenty
sklada? Pouziva néktery z jednoduchych
algoritm, jako napf. princip p¥ekryvu okra-
jovych ¢astf jednotlivych &teni (obr. 2). Rad{
pak fragmenty za sebou, jako se k sobé skla-
daji kostky domina, nebo hleda ve ¢tenich
kratké definované tseky (tzv. k-mers), jez
opét sestavuje za sebou. Delsi sekvence
vzniklé slozenim nékolika ¢teni se nazyva
kontig. V idedlnim ptipadé, ktery ovsem
nenastane, by mél pocitatovy program vy-
produkovat tolik kontigt, kolik ma dany
genom chromozomi. Realitou vsak je vy-
stup v podobé tisice kontigti, které mizeme
k sobé& zase dale ptritazovat do tzv. leSeni
(scaffolds). Obrovsky problém znamenaji
repetitivni sekvence, napt. retropozony, ale
také duplikaty genti, velmi ¢asté v rostlin-
nych genomech.

Zdakladni potiz pravé popsaného postu-
pu je prilis mala délka jednotlivych ¢tent,
ktera prakticky nelze spravné sefadit do
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2 Princip metody Restriction site
Associated DNA markers sequencing
(RAD-seq). DNA zkoumanych jedinct
fragmentujeme pomoci restrikénich
enzymu (1). Ke konctim vzniklym pii
stépeni pripevnime kratké tseky — DNA
adaptory (2). Takto opracované fragmenty
mechanicky rozstipeme na mensi kousky
(3). Pak pfipevnime jiné adaptory ke
konctim vsech fragmentt (4). P¥idame
primery specifické k prvnim (P1)

a druhym (P2) adaptortim (5) a provedeme
polymerézovou Fetézovou reakci (PCR),
ktera pomnozi jen fragmenty obsahujici
oba adaptory. Tim ziskdme tseky DNA
pochézejici z okoli restrikénich mist (6),
které se sekvenuji napf. pomoci metody
lumina. Vysledné ¢tent (kratké tseky)
mapujeme na referencni genom (7).
Porovname navzajem sekvence z riznych
jedinct a ur¢ime mista (napt. zdmény
jednoho nukleotidu — Single Nucleotide
Polymorphism, SNP), kde se sekvence
lisi. Takto ziskame reprezentativni gene-
tickou informaci z celého genomu, aniz
bychom ho museli cely sekvenovat.

podoby dlouhé nepferusované sekvence
DNA predstavujici jeden chromozom. Re-
Seni pfinaSeji napf. postupy umoziujici
nepfetrzité ¢ist dlouhé vlakno DNA. V sou-
Casnosti se §ifi metoda SMRT sekvenovani
(Single Molecule Real Time Sequencing).
Spociva v pfimém sledovani vkladani jed-
notlivych nukleotidii v pribéhu polymera-
ce, provadéné fixovanou molekulou poly-
merazy na jednovladknové pfedloze. Oproti
predchozim technikdm nevyuZzivé PCR. Jiz
se uplatiiuje metoda ¢teni pismen vldkna
DNA prochazejictho nanopérem, aniz by do-
chazelo k syntéze nového fetézce (MinION
nanopore sequencer).

Brzy tedy nebude tfeba komplikované
skladat kontigy, dlouhé sekvence se sta-
nou primarnim vystupem sekvenovéni.
Dosavadni vysledky ale vykazuji vysoké
procento chyb, a tak musime ve sklddani
kratkych ¢teni vytrvat a pouzivat doplii-
kové metody. Jednou z nich je optické
mapovéni. Specidlnim postupem se izo-
luje DNA slozena z dlouhych vldken, kte-
ré se jednotlivé upevni v nanokanalcich.
Poté na ni ptsobi restrikéni nukleaza (napf.
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Sbfl), jez rozpoznéava oktamery (8 bp)
a DNA v téchto specifickych motivech roz-
stipe. Mista st¥ihu lze vidét pomoci mikro-
skopu a fluorescen¢niho barveni. MtiZzeme
tak sestavit mapu vzdalenosti mezi re-
strikénimi misty, slouzici jako voditko pro
spravné fazeni kontigti. Restrikéni misto
v sekvenci snadno rozpozname, a tak lze
porovnat mapu definovanou na zdkladé
navrZené sekvence s mapou uréenou pii-
mo optickym mapovanim.

I nedplna informace hodné prozradi
Jakkoli pfedstavuje sekvenovéni dalsich
generaci obrovsky pokrok a zrychleni, je
stdle velmi pracné ziskat sekvence genomu
mnoha jedincid v populacich za tcelem
vzdjemného srovnani. Mizeme v8ak zvolit
postup, ktery pfinese informaci jen o vy-
branych ¢astech genomu, jako bychom se
v mapé krajiny zamé¥ili pouze na urcité
feky nebo horské hiebeny. Toto umoziiuje
metoda RAD-seq (Restriction site Associa-
ted DNA markers sequencing), kteréd po-
dava informace o sekvencich DNA v sou-
sedstvi vybranych restrikénich mist, tfeba
praveé oktamerti rozpoznavanych enzymem
SbfI (obr. 2). Je dilezité, aby sekvenované
tseky byly vhodné rozmistény napt#ic¢ celym
genomem, a pomohly tak napi. odhalit ob-
lasti, na néz pisobi selekéni tlak a jsou tedy
dulezité pro adaptaci. Metodu RAD-seq
muZzeme pouzitiu druhd, kde dosud kom-
pletni genomicka sekvence chybi a lze ji
téZ vhodné aplikovat na populacéni vzorky.
Dalsi zptisob, jak nahlédnout do dule-
zitych oblasti genomu, poskytuje analyza
transkriptomu, tedy souboru transkripta.
V zédsadé jde o stanoveni sekvence viech
molekul RNA vzniklych pfepisem (tran-
skripci) kddujicich oblasti genomu — dse-
ka, kde je ulozena informace pro bilkovinu
¢i strukturni nebo regula¢ni RNA. Proto-
ze velkou vétsinu rostlinného genomu tvo-
1 nekddujici DNA, kterd se mélo, pokud
vibec, pfepisuje, transkriptom odpovida
pouze malému dilku genomu. Navic se
v daném vzorku napf. listu, kvétu nebo
kofene piepisuje jen ¢ast kédujicich gent.
V kofenu neni potfeba chlorofylu, proto
zde nejsou aktivni geny kédujici enzymy
nutné pro jeho syntézu. A v listech se zase
nepfrepisuji geny pro tvorbu kofenovych
vlaskt nebo zédklada kvétnich organd.
Transkriptom proto ze své podstaty neni
tplny. I kdybychom metodicky dokonale
zvladli pfecist kazdou jednotlivou moleku-
lu RNA, coz je idedlni, ale nedosazitelny
stav, obrazek vSech geni stejné neziskame,
protoze v zadném orgdnu nebo pletivu rost-
liny se neexprimuji viechny geny. Smi-
chéni RNA z rozmanitych pletiv pomtize
jen z&asti, protoZe rostlina rezervuje znac-
ny dil své genetické vybavy pro odpovéd
na stres — sucho, horko, mraz i napadeni
hmyzem. Tim v§im bychom na rostlinu
museli ptisobit, aby aktivovala také ,,streso-
vé“ geny a abychom se pfiblizili osekve-
novani viech kédujicich tisekt genomu.
Nicméné i netplny transkriptom obsa-
huje obrovské mnozstvi genovych sekven-
ci. Pokud izolujeme vzorek RNA ze stejné
¢asti rostliny (napf. z mladého listu) a ode-
bereme ho u v8ech jedinct ve stejnou dobu
(kofenédtrky dobte védély, pro¢ nékteré by-
liny trhat jediné za uplitku, kdy obsahuji
vysoké hladiny metabolitti — transkripce
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3 Transkriptom je soubor vech molekul
RNA z daného pletiva nebo jedince.

K jeho ziskani musime nejprve reverzné
piepsat RNA na komplementarni DNA
(cDNA), ktera se pak sekvenuje a jednot-
livé ¢teni se sklddaji obdobné jako

u genomu. Jeden kontig odpovida jedno-
mu transkriptu, tedy jedné urc¢ité mole-
kule mediatorové RNA (mRNA). Sklada-
ni transkriptomu komplikuje alternativni
sestfih. A — Gen tvofeny ¢tyfmi exony je
prepsan a alternativné sestfiZen do podo-
by dvou rtznych transkriptt. Jeden z nich
obsahuje exon 1 a druhy ma misto néj
exon 2. B — Pfi sklddéani transkriptomu
narazime na parové ¢teni, kterd maji
konce v odlignych kontigach. Cteni

na obr. nemiZeme seskladat do jediného
kontigu. Musime sestavit dva kontigy,
které v nasem piipadé odpovidaji dvéma
alternativnim transkriptim. Pokud neni
k porovnéni referen¢ni genom, vznika

v tomto kroku mnoho chyb, kdy program
generuje neexistujici transkripty. Rychle
se zlep$ujici metody dlouhych ¢tent

a pokroky bioinformatickych postupt
umoziuji spolehlivé slozit transkriptomy
i u nemodelovych druht. Polyploidni
rostliny vsak stale predstavuji nejtvrdsi
off$ek. Vechny orig.: H. Storchova

4 Lokalita bublinatky obecné v rezervaci
La Petite Camargue Alsacienne na hrani-
ci mezi Francii a Svycarskem. Horni tok
Ryna zde meandruje a vytvaii ¢etnd slepé
ramena a ttiné, zarustajici orobincem
(Typha) a vodnimi rostlinami (napf. prust-
ka obecna — Hippuris vulgaris, vodanka
zabi — Hydrocharis morsus-ranae). Toulky
piitmim luzniho lesa jsou stejné dobro-
druzné jako objevovani evolu¢ni minulos-
ti v genomech bublinatek. Foto Z. Ragettli

gent se v prubéhu dne a noci dramaticky
ménf), ziskdme srovnatelné soubory dat.
Lze je vyuzit dvéma zptlisoby:

e Srovnavame sekvence homologickych
(navzajem si odpovidajicich) gent u jedin-
cd, populaci, poddruhi apod. Pocitacové
programy naleznou mezi desitkami tisic
gent ty nejvice proménlivé, korelujici s né-
jakym faktorem prostfedi (napi. zemépis-
nou $ifkou) nebo jinak zajimavé.

e Analyza transkriptomu poskytuje kromé
sekvenci transkriptd informaci o jejich po-
Cetnosti. Vysoka Cetnost svédéi o vysoké
transkripci, a tedy i expresi daného genu.
Rozsah genové exprese je vSak velmi pro-
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ménlivy a zatim se pouziva pfedevsim pro
srovnani rostlin péstovanych za definova-
nych podminek (napf. v rastové komote).
V budoucnu jisté najde uplatnéni také pii
studiu rostlin v terénu.

Sestavovan{ transkriptomu probihé ob-
dobné jako v pfipadé genomu (obr. 3). Jen
pocet kontigd je mnohem vy$si, protoze
jeden kontig odpovida p¥iblizné jednomu
transkriptu, tedy molekule RNA pfepsané
z jednoho genu. U rostlin byva navic z jed-
noho genu odvozeno vice transkriptd, coz
je dano alternativnim sestfihem. Kédujici
tseky genu — exony — nemuseji byt vyuzity
vSechny, ale jsou riznym zptisobem kom-
binovany, pfi¢emz jeden exon vyrazné méni
sekvenci transkriptu a strukturu kédova-
ného proteinu. Skladani transkriptomu je
tedy komplikované a méné jednoznac-
né nez skladani genomu. Jednotliva éteni
odvozena z cDNA (komplementédrni DNA
vzniklé zpétnym pfepisem RNA) se fadi
za sebou podle prekryvi podobnymi algo-
ritmy jako pti skladédni genomt. Pocet ¢te-
ni tvoficich jeden kontig je tim vétsi, ¢im
vice molekul RNA dané sekvence transkrip-
tom obsahuje. Tato tzv. pokryvnost pak od-
povida aktivité genu, tedy jeho expresi.

Transkriptom je souborem sekvenci
prepsanych v drtivé vétsiné z kédujicich
oblasti genomu. Z jediného vzorku RNA
ziskdme velmi podrobny, byt ne zcela tupl-
ny piehled o desitkach tisic gent kteréko-
li rostliny. Analyza transkriptomi p¥inasi
nepfeberné mnozstvi poznatkd. MtZzeme
objevit geny ziskané, nebo naopak ztrace-
né v priubéhu evoluce. Srovnani sekvenci
odhali geny evoluéné konzervované, ¢i
naopak dramaticky zménéné selekénim
tlakem na danou populaci, ekotyp nebo
druh. V pfistim ¢isle predstavime zajimavé
poznatky, které p¥inesla vyprava do geno-
mické a transkriptomické krajiny bublinat-
ky U. gibba a b. obecné (U. vulgaris).

Studium transkriptomu bublinatky obecné
bylo podporeno grantem GA CR P504/11/
0783, za spoluprace Botanického tistavu
AV CR, v. v. i., Ustavu experimentalni bo-
taniky AV CR, v. v. i., a Pfirodovédecké
fakulty Jiho&deské univerzity v Ceskych
Budséjovicich.
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