Petr Smykal

Fylogeneze, biogeografie
a geneticka diverzita rodu hrach

Hrach (rod Pisum z ¢eledi bobovitych — Fabaceae) zna jisté kazdy z nas, bud’ z dét-
stvi, kdy jsme trhali nezralé lusky a jedli sladka zelena semena, z prostredi skol-
nich jidelen jako ne vzdy oblibenou hrachovou kasi ¢i polévku, nebo jako vdéc-
ny biologicky objekt, na némz v r. 1846 objevil opat brnénského augustinianského
klastera Johann Gregor Mendel (1822-84) zakony dédicnosti a nasledné tak polo-
zil zaklady genetiky (viz Ziva 2006, 4: 149-151). Mendel vyuzil velké proménli-
vosti kulturniho hrachu a k pokusim si vybral nékolik jasné definovanych
znaku (napf. zlutd/zelend, svrastéla/kulata semena, bily/fialovy kvét). Prestoze
zijeme v dobé sekvenovani celych genomii, hrach zatim stoji stranou. Je to dano
jednak znacnou velikosti jeho genomu (4 300 Mb, vétsi neZ genom clovéka)
a vysokym zastoupenim repetitivnich sekvenci, tak do jisté miry ipadkem
jeho péstovani. Pfedevsim v Evropé hrach béhem poslednich 20 let nahradila
dovazena séja. Pojdme se podivat, jak vznikl kulturni hrach a s jakymi druhy je

nejpribuznéjsi.

Domestikace hrachu
Hréch sety (P. sativum) patf{ mezi nejstar-
§1 kulturni plodiny, domestikované pii-
blizné pred 10 tisici lety (Ziva 2009, 1:
6-9). V soucasnosti jde o celosvétové tfeti
nejpéstovanéjsi luskovinu mirného pasu,
jejiz semena bohaté na proteiny (20-25 %
hmotnosti suchého semene) slouzi jako
potravina i jako krmivo pro zvitata. Za ob-
last ptivodu a pocate¢ni domestikace se
pokladé Stfedomofi a pfedevsim Blizky
vychod. Plany hrach sety se v p¥irodé vol-
né vyskytuje v jizni Evropé, zdpadni Asii
vietné Malé Asie a jeho aredl sahd az do
severni Afriky. P¥ibuzny druh P. fulvum se
vyskytuje jen na Blizkém vychodé. Dalsi
druh P. abyssinicum se také ¢asto pova-
zuje za plany, ale v soucasnosti roste pou-
ze jako péstovany anebo zplanély v Etiopii
a Jemenu. Difv, nez se hrachy zacaly pésto-
vat, byly spolu s vikvi (Vicia spp.), hracho-
rem (Lathyrus spp.) a cizrnou (Cicer spp.)
soucasti potravy lovci-sbéracti konce doby
ledové, jak dokladaji nalezy ve §panélské
Santa Marii, datované do doby pfed 9-12
tisici lety. Archeologicky rozpoznatelné
pozustatky luskovin se ¢astéji objevuji v na-
lezech z 10.-9. tisicileti pt. n. 1., tedy diive
nez kulturni obiloviny (viz Zohary a Hopf
2000). Je vsak tfeba poznamenat, Ze nevi-
me pfesné, kdy a kde byly tyto luskoviny
domestikovany, jelikoz nalezy tplné ne-
umoznuji zjistit morfologické zmény. Nic-
méng lze fici, Ze tyto kulturni plodiny
jsou velmi staré, k jejich vétsimu rozsite-
ni v Evropé doslo na konci posledni doby
ledové, jakmile klimatické podminky
umoznily lidské usidleni. Proto lze lusko-
viny zafadit mezi zdkladni plodiny ,,zemé-
délské revoluce Starého svéta“.

Diky staletim nésledného vybéru a slech-
téni dnes existuji tisice odrtid (genotypi)
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1 Kvét hrachu Pisum sativum subsp.
elatius. Tento poddruh je pravdépodob-
nym piedchtidcem dnes péstovaného
kulturniho hrachu setého, vyskytuje se
dodnes ve stfedomoiské oblasti.

hrachu, udrzované celosvétové v genovych
bankach. Jak jiz bylo zminéno, hrach také
patii mezi modelové organismy klasic-
kych genetickych studii, zapocatych nej-
prve A. Knightem (1799) a pfedevsim pak
J. G. Mendelem (1846). PfestoZe hréch ne-
byl soucasti bouflivého rozvoje molekular-
ni genetiky a genomiky, bylo realizovano
nékolik pomérné rozséhlych studii, které
prispély k poznani genomu i genetické
diverzity celého rodu Pisum.

Klasifikace rodu Pisum

na zdkladé morfologickych znaka
Taxonomie rodu se v pribéhu ¢asu znac-
né ménila— od rodu s péti druhy (Govorov
1937) az po monotypicky rod (Lamprecht
1966). R. H. Makaseva (1979) ve svém roz-
sdhlém a stdle uznavaném dile vyuzivaji-
cim morfologické, ekologické a ¢astecné
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i biochemické tidaje zafadila hrach do
blizkosti rodt vikev a hrachor. Jako spo-
le¢ného predka viech zminénych rodu
uvadi do neddvné doby zdhadny druh
Vavilovia formosa, z néhoZ se nasledné
vyvinul vicelety a pozdéji jednolety pied-
chiidce hrachu (obr. 3). Recentni a pouzi-
vanéjsi klasifikace (Maxted a Ambrose 2000)
rozeznava tfi druhy: P. sativum s dvéma
poddruhy — subsp. sativum a subsp. ela-
tius (viz obr. 1); P. fulvum (viz obr. 13 a 14)
a P. abyssinicum (obr. 12). Pokusy proka-
zaly vzdjemnou, ale omezenou kiiZitelnost
mezi druhy P. sativum a P. fulvum a jistou
bariéru mezi P. sativum a P. abyssinicum.
P. fulvum a P. abyssinicum se odlisuji od
hrachu setého nékolika pfestavbami chro-
mozomu, které je ¢aste¢né reprodukéné
izoluji. Taxonomicka pozice hrachu P. abys-
sinicum se Gasto diskutuje. Nenf jasné, zda
se tato linie jiZ natolik oddélila od jinych
druhti, Ze je mozné ji povazovat za samo-
statny druh, nebo se spi§e ma zahrnout do
P. sativum jako poddruh. K¥iZeni mezi
P. fulvum a P. sativum je ddle omezeno
jaderné-cytoplazmickym konfliktem (anta-
gonistickym vztahem mezi jadernym geno-
mem a plastidovymi genomy v uréitych
kombinacich kiiZeni). Pokusy o vzdélenéj-
81 hybridizaci mezi rody hrachor a hrach
se nezdafily, coz lze vysvétlit vétsi fylo-
genetickou vzdalenosti.

V jiném ¢lenéni zaméfeném spise na
hospodatské vyuziti byva kulturni hrach
sety rozdélen na dva poddruhy: hrach sety
polni (P. s. subsp. sativum) a hrach rolni
peluska (P. s. subsp. arvense). Subsp. sati-
vum zahrnuje t¥i variety: polni (var. sati-
vum), dfetiovy (var. medullare) a cukrovy
(var. saccharatum). Suché semena variety
sativum maji hladky povrch, vyuzivaji se
jako potravina, pochutina, krmivo a jako
primyslova surovina k produkci skrobu;
zelené rostliny lze sildZovat nebo zkrmovat
ve sméskach s obilninami. Nezrala seme-
na hrachu dferiového jsou vyhledavanou
zeleninou a zpravidla se konzervuji. Se-
mena v suchém stavu maji svrastély po-
vrch a obsahuji 8krob s vysokym podilem
amylézy. Nezralé lusky hrachu cukrového
se konzumuji celé jako plodové zelenina.

Molekularni fylogeneze rodu Pisum

Studium zasobnich proteinti semen (albu-
mind a globulint) a polymorfismus chlo-
roplastové DNA vedly taxonomy k jasné-
mu odliSeni druhti P. fulvum a P. sativum
a k definovani $irsiho agregatu poddruht
humile, elatius a sativum v rdmci druhu
sativum. N. Ben-Ze’ev a D. Zohary (1973)
cytogeneticky vymezili dvé skupiny, které
se jinak taxonomicky nelisi: jedna zahr-
nuje poddruh elatius a jizni typ humile,
druha severni typ humile a kulturni typy
hrachu. Toto rozligeni bylo nedavno po-
tvrzeno také pomoci molekularni analyzy
chloroplastovych, mitochondrialnich a ja-
derné kédovanych markert (Kosterin a Bog-
danova 2008). Dulezité je, Ze severni typ
humile se povazuje za nejblizstho p¥ibuz-
ného a pravdépodobného piedka kultur-
niho hrachu. Novéjsi fylogenetické studie
zaloZené na retrotranspozonovych inzer-
cich podporuji model parafyletické skupiny
P. elatius, kterd zahrnuje vSechny pod-
druhy, variety i kulturni typy hrachu se-
tého (Jing a kol. 2010; pozn.: parafyletickd
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skupina neni pfirozend, ale vytvofena ¢lo-
vékem, zahrnuje spole¢ného ptedka, ale ne
vSechny jeho potomky; s vyjimkou druhu,
z néhoz se vyvinul jejich spole¢ny ptredek,
zadny jiny taxon neni zdroven pi{mym
pfedkem nékterého z jejich druht). Jiné
studie, vyuZivajici sekvence nachazejici se
mezi geny pro ribozomovou RNA, tzv. vniti-
niho transkribovaného mezerniku ribo-
zomové DNA (Internal Transcribed Spa-
cer, ITS), rovnéZz podpotily toto rozdéleni.
Analyzy zaloZené na polymorfismu (tedy
odli$nosti mezi sledovanymi vzorky) v in-
zercich retrotranspozonovych markert
(obr. 5) a také sekvenovéani gent jasnéji
odligily P. fulvum a naznadily, Ze P. abys-
sinicum by mohl byt k¥iZzencem mezi P. ful-
vum a P. sativum. Cast sledovanych polo-
zek P. elatius se nachézela naopak mezi
P. fulvum a P. abyssinicum a dal3i vétve
dendrogramu (fylogenetického stromu gra-
ficky znézornujictho vzajemnou piibuz-
nost) zahrnovaly kulturni typy P. sativum.

Spole¢nym rysem vSech molekularné
fylogenetickych analyz je velmi nizka ge-
neticka diverzita druhu P. abyssinicum,
coz naznacuje pusobeni tzv. efektu hrdla
lahve (bottleneck efect, viz také ¢lanek
o domestikaci rostlin v Zivé 2009, 1: 6-9).
Dal3im vysledkem téchto analyz je proka-
zani vlivu vzajemného kiiZeni na diverzitu
a evoluci hrachu a vysoky sekvenéni poly-
morfismus rodu (s primérnou frekvenci
jedné zd&mény na 15 nukleotidovych bazi).

Molekularni biogeografie hrachu

Zastupci tribu Fabeae se nachazeji pfede-
v8im v mirném klimatickém pésu severni
polokoule, s centrem diverzity ve Stfedo-
mof¥i a pfilehlych oblastech. Vzhledem
k dlouhé historii péstovani hrachu je vsak
Casto velmi obtiZzné odlisit centra ptivod-
niho vyskytu od oblasti, kde se hrach
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v minulosti péstoval a zplatioval. To plati
zejména pro oblast Stfedomoii a Blizké-
ho vychodu, které byly v uplynulych tisi-
ciletich zna¢né pozménény lidskou ¢in-
nosti. U fady polozek v genofondovych
sbirkdch chybéji navic spolehlivé tidaje
o misté nélezu. Nelze také vyloucit kiiZe-
ni planych a kulturnich forem. Jak jiz bylo
zminéno, druh P. sativum zahrnuje roz-
sahly soubor (aglomerat) planych a kul-
turnich forem. Morfologicky i molekularné
je jasné vymezen kulturni druh P. abyssi-
nicum z Jemenu a Etiopie, domestikovany
s velkou pravdépodobnosti nezdvisle na
kulturnim hrachu setém. Oddéleny je také
plany P. fulvum vyskytujici se v Jordansku,
Syrii, Libanonu a Izraeli.

Analyza t¥{ markert nachazejicich se
v jaderném (zésobni protein albumin, SCA),
chloroplastovém (velkd podjednotka ribu-
16za 1,5-bisfosfat karboxylazy, rbcL) a mi-
tochondridlnim (podjednotka I cytochrom
oxidazy, cox1) genomu vedla k vymezeni
lini{ A, B, C (vylu¢né plané typy) a D (&és-
ti planych a v8ech kulturnich polozek) se
schématem muta¢nich pfemén od A pies
C, D az k B (Kosterin a kol. 2010). Linie
A se povazuje za pavodni pro rod Pisum,
jelikoz byla nalezena u vsech analyzova-
nych polozek P. fulvum a P. abyssinicum
au ¢asti studovanych planych forem P. sati-
vum (subsp. elatius). Linie B byla zjisténa
u jinych planych forem P. sativum a u pfe-
vazné vétsiny polozek kulturniho hrachu
setého. Stoji zde za zminku, Ze cytogene-
ticky definované skupiny pfesné odpovi-
daji liniim A a B. Poddruhy elatius a jizni
typ humile odpovidaji linii A, zatimco se-
verni typ humile a kulturni hrachy linii B.

Na zékladé téchto vysledki byl navrzen
mozny scénaf domestikace hrachu. Linie
A je puvodni v polozkach P. sativum po-
chazejicich z vychodniho Stfedomofi,
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6

2 Schematické znazornéni fylogenetic-
kych vztaht tribu Fabeae na zakladé
analyzy chloroplastové DNA a jaderng
kédovanych oblasti vnitniho transkribo-
vaného mezerniku ribozomové DNA
(ITS). Podle: Smykal a kol. (2011)

3 Tradi¢ni pojeti taxonomie podle
morfologickych a ekologickych znakt —
hypotetické schéma evoluce rodu Pisum
s druhem Vavilovia formosa jako
moznym piedkem rodu hrach (Pisum),
hrachor (Lathyrus) a vikev (Vicia).

Podle R. H. Makasevy (1979)

4 Biogeografie druht hrachu P. fulvum,
P. abyssinicum (malé kruhy) a planych
forem P. sativum subsp. elatius (velké
kruhy) s vyznacenim alel tif studovanych
DNA markert (mutace pfitomna +,

bez mutace -, f = rychle migrujici forma,
s = pomalu migrujici forma na SDS-PAGE
gelu). Linie A (cox1+, rbeL+, SCA"):
Mala Asie, Izrael a ostrovy v zdpadnim
Stfedomofi; linie B (cox1-, rbcL-, SCA®):
vychodni Stfedomoii, Kaspicka oblast

a Krym, Turecko, Syrie; linie C (cox1-,
rbcL+, SCAY): Sttedomoii (Francie, Italie,
Recko, Turecko), Etiopie; linie D (cox1-,
rbcL-, SCA"): Egypt, Sicilie, Spanélsko.
Podle: O. E. Kosterin a kol. (2010)

5 Ukézka analyzy genetické diverzity
kolekce hrachu pomoci retrotranspozo-
nového systému na DNA ¢ipu. Kazdy
bod (celkem 45 x 45 bodi) pfedstavuje
jednu polozku (genotyp) hrachu. U vSech
genotypt byla sledovana pfitomnost
specifické inzerce (vloZeni) retrotranspo-
zonu PDR-1. Primery polymerazové
fetézcové reakce (PCR) byly oznaceny
fluorescencéni barvou (Gervend — inzerce
chybi, zelena — misto s inzerci).
Alternativné lze pouzit klasickou
analyzu pomoci elektroforetické separace
produktu PCR v agar6zovém gelu.
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6 Geneticka diverzita druhi a poddruhti
rodu Pisum, péstované kulturni typy
jsou ohraniceny ¢ervenou elipsou.

7 Ukézka tvarové a barevné variability
semen (a) a luskt (b) kulturniho hrachu
setého (P. sativum). Foto M. Hybl

8 Vavilovie pfekrasna (Vavilovia
formosa) jako jediny zéstupce svého rodu
roste v horskych oblastech Turecka,
Irdnu a Kavkazu. PovaZuje se za moZné
fylogenetické pojitko mezi rody hrachor
a hrach. Foto A. Ivanov

9 Vikev ptaci (Vicia cracca) je druhem
rozsédhlého komplexu rodt (viz obr. 2),
jehoz nékteti zastupci maji i hospodarské
vyuziti (napf. bob obecny — V. faba).

10 Hrachor 8irokolisty (Lathyrus
latifolius). Jako viceleta bylina se
vyskytuje ve svétlych lesich, kfovinéch,
na loukach a pfi okrajich cest. Patii

k ohrozenym druhdm nasi kvéteny.

11 Kulturni hrach sety. Vétsina dnes
péstovanych odrad je bélokvétych.

12 Detail kvétu hrachu P. abyssinicum.
13 a14 Kvétalusk P. fulvum. Snimky
P. Smykala, neni-li uvedeno jinak
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s vyskytem v oblasti Izraele, Libanonu,
Syrie a vychodniho Turecka. Zde roste
P. sativum ¢asto spole¢né s P. fulvum,
ktery méa rovnéz kombinaci A, zatimco
P. abyssinicum (také s kombinaci A) se vy-
skytuje pouze v Jemenu a Etiopii. Z vy-
chodniho Stfedomoii se linie A rozsitila
dale na zapad (obr. 4). Dvé polozky s kom-
binaci A nalezené na Sardinii a Menor-
ce mohou pfedstavovat refugia z obdobi
pleistocénu, kdy byly vzhledem ke kolisa-
jici hladiné Sttedozemniho mote dnesni
ostrovy obcas spojeny s pevninou. Pfi-
blizné v této dobé doslo k rozsifeni smé-
rem na zapad: tehdy se objevila mutace
v mitochondridlnim genu cox1, a to vedlo
k linii C objevujici se dnes v zapadnim
Stfedomoii a severni Africe. Mutace v chlo-
roplastovém genu rbcL dala vzniknout
linii D, jejiz z&stupci rostou v Egypté (pés-
tované typy), na Sicilii a také v Turecku
(plané typy). Malda Asie je tak oblasti se
dvéma odlisnymi vinami: linie A proni-
kala od jihu a linie B ze severu z oblasti
Kavkazu. Je mozno Fici, Ze se nejstarsf li-
nie nachdazeji na jihu, nejmladsi na severu.
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Aredly obou linif se prolinaji ve vychod-
nim Stfedomofii. Pfechodové linie Ca D se
vyskytuji v centralnim a zdpadnim Stie-
domofii.

Na zékladé analyzy 70 retrotranspozo-
novych inzerci u vice nez 3 000 polozek
byl navrzen podobny model (Jing a kol.
2010), podle kterého nékteré plané typy
P. s. subsp. elatius péstovali prvni zemé-
délci v oblasti Urodného pilmeésice (od
tdoli Nilu po byvalou Mezopotamii) a dale
se rozsitily az do oblasti Hindukuse (Afgha-
nistén, Pakistdn), Himélaje a do Ciny. Toto
schéma podporuje vyskyt odlisnych eko-
typt kulturniho hrachu, predevsim afghan-
ského pivodu, které vykazuji odolnost
k béZnym evropskym kmentim symbio-
tickych bakterif rodu Rhizobium. Druha
a hlavni vétev domestikace P. s. subsp. ela-
tius zahrnuje vétsinu dnesnich kulturnich
forem péstovaného hrachu. Stejna analyza
ukézala, ze P. abyssinicum vznikl pravdé-
podobné kiizenim P. fulvum a ¢asti P. s. ela-
tius v zadpadni oblasti Urodného ptilms-
sice. Jen mal4 ¢ast vzniklych kfiZenci byla
pfenesena do Etiopie, pravdépodobné
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v obdobi prvnich egyptskych faraénti, kde
se v relativni izolaci udrZela dodnes.

Detailni sekvenc¢ni analyza vyuzivajici
chloroplastové geny matK, rbcL, psbA,
trnS a trnL—trnF vedla k identifikaci né-
kolika haplotypt. KdyZ se dosadil geogra-
ficky ptivod studovanych poloZek planych
typt hrachu (P. s. subsp. elatius), bylo moz-
né uspotadat do jednoho shluku polozky
ze severozdpadni a centrdlni ¢asti Stfedo-
mofti (tedy Spanélska, Francie, Italie, Make-
donie a Recka), zatimco do druhého shluku
patfily polozky z jihozdpadniho Stfedo-
moii (Maroka, Tuniska, AlZirska). Naproti
tomu na Blizkém vychodé (Turecko, Jor-
dansko, Libanon, Syrie a Izrael) se naché-
zeji oba tyto haplotypy, coZ by odpovidalo
ptivodnimu centru diverzity. Nejvychod-
ngjsi aredl rozsiteni (Arménie, Gruzie
a frdn) zastupuji polozky se stejnym haplo-
typem, jako nachézime v jihozapadnim
Stfedomofi.

Geneticka diverzita

genofondovych kolekci hrachu
Celosvétové se v genovych bankéch ucho-
vava kolem 20 tisic poloZek (genotypt)
hrachu, z nichz je ¢ast zastoupena vice-
nasobné, a naopak plané typy jen velmi
nedostate¢ns. Ceskd narodnf kolekce hra-
chu ¢itajici pfes 2 200 polozek patii mezi
10 nejvétsich svétovych sbirek.

Poznéni genetické struktury jednotlivych
kolekci je vyznamné i z hlediska lechti-
telského vyuziti, kdy je daleZité znat miru
genetické ptibuznosti rodi¢ovskych kom-
ponent. Obecné lze Fici, Ze s v&tsi gene-
tickou vzdélenosti roste pfi kiiZeni prav-
dépodobnost ziskani novych alel a tim
inovych vlastnosti. PfestoZe morfologické
znaky jsou dosud jedinymi znaky (marke-
ry) pouzivanymi k odlisen{ odrtd v regist-
ra¢nim procesu, jejich pfesnost je pieko-
néna pouzitim DNA markeri. To proto, Ze
morfologické znaky jsou vétsinou vysled-
kem exprese velkého poctu geni, které
mohou byt navic ovlivnény prostfedim.
Z mnozstvi sekvenci DNA vyuZitelnych
pro studium genetické diverzity doznaly
nejvétsiho vyuziti repetitivni sekvence,
hlavné mikrosatelity a retrotranspozony
(obr. 5). Jsou oblibené pro vysoky polymor-
fismus a kodominanci, ktera umoziiuje
odlisit jednoduse heterozygotni stav, a byly
vyuzity v nékolika studiich diverzity hra-
chu. Je tfeba mit na zfeteli, Ze proménli-
vost téchto sekvenci je zptisobena jejich
vysokou mutac¢ni frekvenci, a to v f¥a4du 1073
az 10°® na lokus a generaci, coZ je o dva
az tfi fady vyssi nez frekvence bodovych
mutaci.

Retrotranspozony predstavuji 60-70 %
genomu hrachu a 1ze je vyhodné pouzit
jako molekularni markery. Z mnozstvi
moznych zptisobti jejich analyzy bych rad
uvedl jen tu nejpfesnéjsi — jde o sledova-
nf jednotlivych inzerci retrotranspozonu
PDR1 typu Ty1-copia, vyskytujiciho se
v genomu hrachu jen asi v 500 kopiich.
To umoznilo vyvoj systému, ktery bylo
mozné automatizovat do formy DNA ¢&ipta
(sklenéna nebo silikonova desticka s mno-
ha — bézné desetitisici — vzorky DNA, kte-
ré odpovidaji bud jednotlivym genim
nebo zde jedinctim; na bézi fluorescence
jsou detekovana mista, kde doslo k hybri-
dizaci), kdy na jednom ¢ipu lze analyzo-
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bezlistového typu (mutace afila),
kdy zustavaji jen zvétsené palisty.
Listy se pfeménily v iponky.

Foto M. Hybl

vat najednou az 1 600 genotypu pro dany
lokus (Ziva 2005, 3: 98-99). DiileZité je, Ze
tyto v podstaté neutralni markery poskyt-
ly stejny obraz diverzity jako analyza genti
kédujicich proteiny. Nespornou vyhodou
systému je jednoznacénost hodnoceni, kdy
mame v podstaté bindrni vystup: inzerce
retrotranspozonu v daném lokusu (1) nebo
jeji neptitomnost (0). Tieti mozny stav, kdy
se neziska zadny produkt polymerazové
fetézové reakce (PCR), lze, pomineme-li
technickou chybu, vysvétlit zZiménou v mfis-
té nasednuti primeru zptisobenou vétsi
fylogenetickou vzdalenosti.

Jak mikrosatelity, tak retrotranspozony
byly vyuzity pro charakterizovani rozloze-
ni genetické diverzity hrachu a ukazaly
shodny pohled. Totiz, Ze rod Pisum, ptes-
toZe obsahuje jen 2—3 druhy a omezeny
pocet taxonomicky definovatelnych jedno-
tek, je velmi rozmanity a tato diverzita je
strukturovand v zavislosti na geografickém
ptvodu, taxonomické p¥ibuznosti a $lechti-
telskych genovych zdrojich. Zminénymi
markery bylo analyzovéno vice nez 2 000
poloZek hrachu ¢inského ptivodu a piede-
v§im rozséhla kolekce soustfedéna v cen-
tru John Innes v anglickém Norwichi (3 490
polozek), obsahujici jak péstované (33 %)
a ptivodni krajové odrady (19 %), tak pie-
devsim sbérovy plany materiél (13 %) véet-
né mutanti (26 %). Nesmime vSak opome-
nout nasi vlastni praci na Ceské narodni
kolekci hrachu (1 283 polozek) soustfe-
déné na pracovisti v Sumperku (Smykal
a kol. 2008, 2011). Dulezitym faktem bylo
vyuziti stejného typu markerd DNA, coz
umoznilo sloucen{ a porovnéni dat, s cilem
sestavit svétovou reprezentativni kolekci
hrachu. Sestaveny soubor obsahoval cel-
kem 4 429 polozek, u kazdé byla testova-
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na piitomnost 17 vybranych retrotranspo-
zonovych inzerci specifickych pro urcity
lokus. Néaslednd analyza genetické diver-
zity identifikovala 2—14 shluku. Jiz p¥i
rozdéleni souboru do 6 shlukt byly jasné
oddéleny polozky planych druht (P. ful-
vum, P. sativum subsp. elatius a P. abys-
sinicum) spolecné s hrachy afghanského
ptvodu. RovnéZ polozky kulturniho hra-
chu setého z Etiopie byly odliseny, coz
naznacuje jejich pravdépodobny samo-
statny ptvod. U &asti poloZek, pochazejici
z oblasti Ciny a Mongolska, se potvrdila
jejich odlisnost, i kdyz je jisté, Ze do této
oblasti musely byt pfivezeny, mozna v ob-
dobi Cingischédnovych vyboji nebo karava-
nami Hedvabné stezky.

Rod Pisum v ramci tribu Fabeae
Poznani fylogenetickych vztaht v ramci
¢eledi bobovitych je velmi dilezité pro
porozuméni pivodu a rozriiznéni téchto
ekologicky a ekonomicky vyznamnych
rostlin. PfestoZe monofylie ¢eledi, defi-
nované jiz C. Linném, nebyla nikdy zpo-
chybnéna, analyzou DNA byla doloZena
pomérné nedavno (Doyle a kol. 1997). Tri-
bus Fabeae (syn. Vicieae) se povazuje za
vyvojové pomérné pokrocilou skupinu.
Na zakladé sekvence chloroplastového
genu maturdzy K (matK) bylo jeho oddé-
leni datovano do doby pied 18 miliony let,
tedy do obdobfi sttedniho miocénu. Tribus
zahrnuje celkem pét rodti, véetné prasta-
rych kulturnich plodin hrachoru (pfiblizné
160 druhtt), ¢ocky (4 druhy), hrachu (3 dru-
hy) a vikve (140 druht1) a monotypicky rod
Vavilovia (obr. 8). Hlavnim centrem diver-
zity tribu je vychodni Stfedomoii. Vétsi-
nou jde o jednoleté byliny s listy nesouci-
mi dponky a s typickymi kvéty. Hlavnimi
uréujicimi znaky pro odligeni rodt jsou
tvar a ochlupeni ¢nélky spole¢né se zil-
natinou a sloZenim listt. Fylogeneticky
nejblizsi je tribus jetelovitych (Trifolieae).
Studium chloroplastovych i jadernych
gent (vCetné gent pro zdsobni proteiny
semen) vedly k zavéru, Ze rody hrachor,
Vavilovia a hrach patfi do stejné fylogene-
tické vétve (obr. 2). Analyza nékolika de-
sitek druht téchto roda prokéazala mono-
fyleticky ptivod rodu hrachor, s nejblizsim
pfibuznym hrachem a rodem Vavilovia. Je
zajimavé, ze morfologie ¢nélky a moleku-
larni studia poukézaly na velmi blizkou
piibuznost vikve ¢tyfsemenné (Vicia tetra-
sperma) k hrachu.

Zavérem lze ¥ici, Ze rod Pisum zahrnu-
je dva az tii druhy a jeho nejblizsim fylo-
genetickym piibuznym je V. formosa. Pfes-
toze je evolu¢né velmi blizky rozsdhlym
rodiim hrachor a vikev, je od nich jiz zcela
reprodukéné izolovan. Jako stara kulturni
plodina byl hrach zahy po své domestika-
ci rozsifen z pivodniho centra vyskytu
(Blizky vychod a Stfedomoti) na vychod
do oblasti Afghanistdnu, Irdnu a Pkistanu
a na jih do oblasti Jemenu a pfedevsim
Etiopie, kde pravdépodobné probéhla jeho
druha domestikace. Soucasné kulturni
typy hrachu vykazuji velkou genetickou
diverzitu, kterou lze ve $lechtitelském pro-
cesu dale rozsifovat vyuZzitim planych typd.

Tato prdce vznikla s podporou vyzkum-
ného zdméru MSMT 2678424601 a pro-
jektu Biodiversity International.
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