Polyploidie dokaze s rostlinnymi
genomy poradné zatrast

Kamila Skalicka

Svét vyssich rostlin
je svétem polyploidie

Uplynula desetileti intenzivniho vyzku-
mu na poli rostlinné biologie vedla k pre-
kvapivému zavéru: v evoluci vyssich rostlin
sehrala a sehrava klicovou roli polyploidie.
Polyploidie je predevsim zalezitosti bunéc-
ného jadra, ackoli jeji dopady jsou patrné na
celém organismu. Zatimco diploidni jadro
(2n) normalni somatické bunky obsahuje
dvé sady chromozomt (jednu sadu od
matky a jednu od otce), v polyploidnim
jadre jsou piitomny tii a vice stejnych (auto-
polyploidie) nebo odlisnych (alopolyploi-
die) chromozomovych sad (3n a vice). Mezi
polyploidni druhy patii fada hospodarsky
vyznamnych rostlin, a proto je porozuméni
procestim spojenych s polyploidii u rostlin
nezbytné. Navic se dnes zjistuje, Ze nejmé-
né 80 % recentnich druht krytosemennych
rostlin proslo v minulosti alespon jednim
cyklem polyploidie.
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Neéktefi zastupci obilovin a rostlin jako
bavlnik, kavovnik, bananovnik a tabak spa-
daji mezi alopolyploidni rostliny, jejichz
problematikou se ¢lanek zabyva podrobné-
ji. Bunécné jadro téchto rostlin obsahuje
chromozomové sady pavodem ze dvou
nebo vice rostlinnych druhu. Lilek bram-
bor a vojtéska patfi mezi autopolyploidni
rostliny, u nichz doslo ke znasobeni chro-
mozomovych sad téhoz druhu. Genomy
s6ji nebo kukufice zase fadime mezi paleo-
polyploidni druhy, které prosly v minulosti
jednim nebo vice cykly duplikace, i kdyz se
dnes jevi na prvni pohled jako diploidni.
Analyza kompletniho genomu rostlinného
modelu husenicku rolniho (Arabidopsis
thaliana) zase potvrdila, Ze i tak miniatur-
ni genom obsahuje dvé nebo vice kopii
nékterych gent, coz svéd¢i o jeho poly-
ploidni historii. Je nutné dodat, ze se feno-
mén polyploidie nevyskytuje pouze v rost-
linné fisi, prestoze pravé zde je nejvice
rozsifen. Minimalné jedno zdvojeni chro-
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mozomovych sad bylo odhaleno napf. u kva-
sinek a dokonce i v historii obratlovcu vcet-
né Cloveka.

Vznik a vyvoj alopolyploidnich
rostlinnych genomni

Prislusnici riznych druht se mezi sebou
zpravidla nekfizi. Kdyby to bylo mozné,
byla by vétsi ¢ast nasi planety obydlena
mezidruhovymi hybridy. Pfiroda vSak vy-
tvorila fadu bariér, které brani bud samot-
nému mezidruhovému kiizeni, nebo vedou
ke snizeni zivotnosti zarodku hybrida c¢i
k potlaceni jejich fertility. Existence alopo-
lyploidnich druht vsak svéd¢i o tom, ze ve
vyjime¢nych pripadech mohou byt tyto
bariéry prekonany.

Alopolyploidni druhy vznikaji kiizenim
dvou vice ¢i méné piibuznych druhi (mezi-
druhové kfizeni, vzdalena hybridizace, obr.
1). Genomy rodicovskych druhd, tedy
druht vstupujicich do mezidruhového kii-
Zeni, jsou sice podobné, avsak ne zcela
identické (homologni). Geneticka rozdil-
nost spociva predevsim v typu, poctu
a usporadiani gend na chromozomech

Vlevo rostliny tabdku Nicotiana sylvestris, N. to-
mentosiformis a F1 hybridi pripraveni v labora-
tori  molekuldrni epigenetiky Biofyzikdlniho
tistavu AV CR v Brné mezidrubovym kiiZent
N. sylvestris (materskd rostlina) X N. tomentosi-
Jformis (pylovy ddrce). Hybridni rostliny se blizi
svym  fenotypem Cdstecné N. tomentosiformis
a Cdstelné prirozenému tabdku, coZ napovidd,
Ze kiiZent probéhlo iispésné & Donor otcovského
genomu N. tomentosiformis, vpravo
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a v organizaci negenovych oblasti. OdliSny
muze byt i pocet chromozomu. Podmin-
kou uspésného mezidruhového kiizeni,
které muze dat vznik novému biologické-
mu druhu, je duplikace rodi¢ovskych chro-
mozomu. VSichni, kdo mame zahradku,
jisté dobfe vime, Ze komercné uspésné F1
hybridy plodin, které maji vyhodné agro-
nomické parametry, nejsou schopny se
dale rozmnoZovat. Podivejme se, proc
tomu tak je.

Potomstvo prostého mezidruhového kii-
Zeni (generace F1) je sterilni (obr. 2), pro-
tozZe v bunécném jadre je pfitomna pouze
jedna sada chromozomu od kazdého rodi-
¢e a pri vzniku pohlavnich bunék dochazi
k porucham meiotického parovani. Vysled-
kem takového déleni jsou pohlavni bunky
s nevyvazenou kombinaci a poctem chro-
mozomu, takZe jsou bud nezZivotné samy
0 sobé, nebo po jejich splynuti vznika zaro-
dek, ktery neni schopen dalsiho vyvoje.
Teprve po zdvojeni rodi¢ovskych chromo-
zomovych sad se rostlina muize stat fertilni,
protoze hybridni jadro obsahuje ¢tyfi chro-
mozomové sady, vzdy dvé a dvé od kaz-
dého rodicovského druhu. V meidze pak
nedochazi k poruchim, protoze se mezi
sebou prednostné paruji homologni (part-
nerské) chromozomy.

Duplikace chromozomovych sad probi-
ha v zasadé dvéma cestami. Prvni, v prirodé
asi Cast€jsi zpusob, je oplozeni neredukova-
nymi gametami (obr. 1). Skute¢né se proka-
zalo, Ze néktera pylova zrna obsahuji dvoj-
nasobny pocet chromozomu a maji tedy
jadra diploidni (2n) namisto normalnich
haploidnich (n). Druhy zptsob predpokla-
da duplikaci chromozomu az po oplozeni
— v embryu nebo pozdéji béhem vyvoje
rostliny. Tento zptisob je Casto vyuZivan ve
Slechtitelstvi, kde se ke znasobenich chro-
mozomovych sad pouzivaji chemikalie
(napf. kolchicin), které brani rozestupu
chromozomu k polim délici se buriky.

Alopolyploidni potomstvo se casto lisi
od rodicovskych druhi. Byl pozorovan
vznik novych vlastnosti, jako je odolnost
vuci skiidctim a vnéjSimu stresu, nepohlav-
ni zplisob rozmnozovani, jinak nacasované
kveteni, zména velikosti a tvaru bunck
i celych organt. Tyto vlastnosti napomaha-
ji nové vzniklému hybridu osidlit nové niky
nebo se rychle prizptsobit ménicim se
podminkam prostiedi. Projev (fenotyp)
nékterych vlastnosti hybrida miize prevy-
Sovat projev jednoho nebo obou rodict.
Pokud prevysuje oba rodice, jde o tzv. hete-
rozni efekt.

Béhem svého vzniku hybrid prekonava
trauma, které souvisi s pritomnosti jen ¢as-
tecné podobnych rodicovskych genomu
v hybridnim jadfe a s naslednym zdvojenim
rodicovskych chromozomovych sad (dvoj-
nasobny objem DNA a chromatinu). Sku-
te¢né studium celé rfady alopolyploidnich
modelovych druhti ukazalo, Ze vySe zminé-
ny stres muze byt provazen rozsahlymi
a nevratnymi zménami rodi¢ovskych geno-
mu pritomnych ve spolecném jadre. Jde
o zmény rychlé, které nastavaji bezpro-
stfedné po vzniku hybridniho jadra, nebo
o zmény pozvolné, pozorovatelné az po
desitkach, stovkach a vice generacich
alopolyploidniho druhu. Vysledkem zmén
rodicovskych genomt je stabilizace geno-
mu hybrida a tudiz i jeho vlastnosti, coz
muze vést k udrzeni nového druhu v pfi-
rodé. Mezi obvyklé zmény rodicovskych
genomu patii vedle bodovych mutaci pre-
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Obr. 1 Schéma vzniku alopolyploidniho drubu
(jehoz jddra somatickych bunél obsahuji t7i
a vice stejnych chromozomovych sad). Do piibu-
zenského krizent vstupuji diploidni druby A a B.
Jejich genomy jsou navzdjem jen Cdstecné podob-
né. Po splynuti poblavnich bunék (n) vznikd ste-
rilni F1 hybrid. Fertilita hybrida je znovuobno-
vena po zdvojeni chromozomovych sad. Druby
A a Bmohou produkovat v malém mnozstvi nere-
dukované gamety (2n), po jejichz splynuti vznikd
primo fertilni alopolyploid ¢ Obr. 2 Vedle pro-
dukce semen je jednim z ukazatelit miry fertility
rostlin jejich pylovd charakteristika. Mezi sledo-
vané parametry patii mnozstvi pylovych zrn,
Jjejich tvar, velikost a vitalita pylu (Zivotnost,
sc/aopnost opyleni a oplodnéni). Vitdini pylovi
zrna ]sou vetst, kulatd a barvi se acetokarminem
Cervené (vitdlni barveni). Abortovand pylovd zrna
se jevi jako svraskld a acetokarminem se nebarvi.

Vsichni F1 hybridi tabdku pfipraveni v nasi

laboratori produkovali v porovndni s rodicovsky-

mi druby a prirozenym tabdkem malé mnozstvi

pylu, ktery obsahoval asi jen 5 % vitdlnich pylo-
vych zrn (u fertilnich rostlin je vétsina pylovyjch

zrn vitdlnich). I tato ,na proni pobled* vitdlni

pylovi zrna viak méla na rozdil od pylovych zrn
rodicovskych drubii a tabdleu nepravidelny tvar
a proménlivou velikost, coZ svédct o jejich snizené
Zivotaschopnosti. Mé¥itko je 100 Lim
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devsim makromutace, tj. prestavby geno-
mu vzniklé zmnoZenim nebo deleci (vy-
mizenim) sekvenci DNA a nereciprokymi
vyménami genetického materialu mezi
chromozomy. Dalsi reakci na stres je akti-
vace mobilnich elementd, které jsou v rost-
linnych genomech hojné zastoupeny. Pred-
poklada se, Ze pravé relativni nadbytek
genu, rozd€leni jejich funkci a vzajemné
interakce na urovni DNA, RNA i bilkovin
muze mit souvislost s evolu¢ni uspésnosti
polyploidii. Nicméné€ ,geny navic“ musi
byt komplikovanym zpusobem regulovany
prostrednictvim genetickych a epigenetic-
kych mechanismu.

Jednou z moznosti, jak se zbavit nadby-
te¢nych gent jednou provzdy, jsou rozsah-
1é eliminace usekii na chromozomech.
Tyto zmény casto vedou ke zmenseni veli-
kosti hybridniho genomu (velikost genomu
alopolyploida je mensi nez soucet velikosti
genomu rodic¢t) a k postupné diploidizaci
hybrida. Epigenetické zmény na rozdil od
zmén genetickych (mutaci) nepostihuji nu-
kleotidovou sekvenci DNA, ale ovliviuji
vyjadieni genti pomoci modifikaci, k nimz
radime metylaci DNA, modifikace histont
(chromozomalnich proteint vazajicich se
na DNA) a sbalovani chromatinu. Vyhodou
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epigenetickych zmén muize byt skutecnost,
Ze zdanlivé nepotrebné nadbytecné geny
mohou byt podrobeny prirodnimu vybéru.

Zmény rodicovskych genomu byly po-
zorovany jen u nékterych alopolyploidnich
druhi. Studium modelovych druht, jako je
tabak, obiloviny a bavlnik, vedlo k zavéru,
ze alopolyploidni genomy prochazeji bé-
hem svého vyvoje aktivnim procesem re-
organizace, zatimco analyza nékterych
alotetraploidnich druht rodu brukev (Bras-
sica) a pomérné mladych modelovych
druht Spartina anglica (trava rostouci na
atlantskych slaniskach) a kozi brada (Trago-
pogon) Zadné podstatnéjsi zmény rodicov-
skych genomt zatim nepotvrdila. Otazkou
zustava, proc jsou tyto vysledky tak proti-
chidné. Spusténi ¢i potlaceni procesu
genomovych zmén muize souviset s mirou
odli$nosti na arovni DNA a s evolu¢ni vzda-
lenosti genomi vstupujicich do mezidruho-
vého kfizeni, ale také s riznou genetickou
stabilitou a typem (gen, negenova oblast)
analyzovanych sekvenci.

Uziteény
tabak

Oblibenym genetickym modelem alo-
polyploidnich rostlin je rod tabak (Nicotia-
na), ktery je se 74 druhy pfirozené se
vyskytujicimi v Americe, Australii a Africe
ctvrtym nejveétsim rodem cCel. lilkovitych
(Solanaceae). V Biofyzikalnim dstavu Aka-
demie véd v Brné se vyzkumu genetiky
rodu Nicotiana vénuje dlouholeta pozor-
nost. Asi nejznaméjsim alopolyploidem je
Nicotiana tabacum, znamy jako tabak
virginsky. Tento alotetraploidni druh vznikl
v Jizni Americe (Peru, Bolivie) asi pred
10 000 lety kfizenim predkt recentnich
diploidnich druhti N. sylvestris (matefska
rostlina, donor materského genomu)
a N. tomentosiformis (pylovy darce, donor
otcovského genomu) a je mozné, ze u jeho
vzniku stal ¢lovék. Lidé pred 10 000 lety
samozfejmé nemohli tusit, Ze se tabak
stane vyhledavanym genetickym modelem.
Pravym davodem jeho vySlechténi mohla
byt myslenka vhodné kombinovat omamné
vlastnosti N. sylvestris s viceletosti N. to-
mentosiformis. Vedle tabiku virginského
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Obr. 3 V jidre tabdku jsou pritomny z makro-
skopického hlediska téméi neporusené rodicov-
ské genomy. K barveni chromozomii byla pouzi-
ta molekuldrné cytologickd metoda, kterd
vyuzivd jako sondy celé genomy (genomovou
DNA) tabdku N. sylvestris (zelend barva)
a N. tomentosiformis (Cervend barva). Oblasti
tandemové usporddanmyjch ribozomdinich genii
(jadérko), jejichZ sekvence je spolecnd obéma
drubiim, se barvi Zluté (vazba cervené i zelené
sondy). Foto K. Y. Lim a A. R. Leitch, School
of Biological Sciences, Queen Mary, Universi-
ty of London % Obr. 4 Schéma pFipravy synte-
tického tabdku. U materské rostliny N. sylve-
stris je zabrdnéno samoopyleni odstranénim
tylinek pred otevienim kvétu (kastrace). Na
zralou bliznu je pak opakované nandsen pyl N.
tomentosiformis. Jednim ze zpiisobii jak dosdh-
nout zndsobeni chromozomovyjch sad u FI
generace, je spontdnni duplikace chromozomii
v kalusové kultute (tkdriovd kultura nediferen-
covanych bunék listu), z které pak regeneruje-
me rostliny. Touto cestou vznikla tabikovd
linie Th37. Nasi alotetraploidni hybridi tabdi-
ku byli pripraveni piisobenim inhibitorit tvor-
by déliciho vieténka na kalusové busiky. Snim-
ky a orig. K. Skalické

jsou dale studovany alotetraploidni druhy
N. rustica a N. arentsii. V porovnani s alo-
tetraploidnimi druhy rodu kozi brada,
jejichz populace pravdépodobné vznikaji
v dnesni dobé, jsou hybridi r. Nicotiana
vyvojové star$i. Avsak i zde cytogeneticka
analyza odhalila pfitomnost relativné
intaktnich rodicovskych genomu v jadre
(obr. 3). Genomy tabaku a jeho rodicov-
skych druhti jsou podrobné prostudovany
pomoci analyz jadernych, chloroplastovych
a mitochondridlnich sekvenci i pomoci
cytogenetickych metod, proto je tabak
vhodnym modelem ke studiu rostlinné spe-
ciace (procesu vzniku druht) a evoluce
genomu.

Vyvoj tabaku
je detektivka

Genomy r. Nicotiana jsou podobné jako
genomy vétSiny vyssSich rostlin bohaté na
repetitivni (opakujici se) DNA sekvence.
Tyto sekvence se vyskytuji v genomech ve
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vice kopiich (fadové desitky az miliony)
a mohou byt usporadany tandemové (za
sebou) nebo jsou rozptylené. Na rozdil od
genu, které obsahuji informaci o strukture
bilkovin nebo maji regula¢ni funkci, jsou
repetitivni sekvence zpravidla nekodujici
a podileji se na usporfadani chromatinu
v bunécném jadre, ovliviluji stabilitu a pro-
jev nékterych gent, kontroluji integritu
koncti chromozomt a ucastni se procesu
bunécného dé€leni. Mezi repeticemi casto
najdeme i pozistatky mobilnich elementt
a virovych sekvenci. Repetitivni DNA zabira
vétsinu genomu — zpravidla vice nez 90 %,
takze se v ni geny takrka ztraceji. Repetitiv-
ni sekvence také mnohem castéji podl€haji
zménam, které pro né nejsou tak fatalni
jako pro geny, které musi zachovat svou
kodujici schopnost. Obecné plati, Ze se
i velmi blizce pribuzné rostlinné druhy lisi
typem, usporadanim nebo poctem Kkopii
repetitivnich sekvenci.

U r. Nicotiana byla pomoci molekular-
nich a cytogenetickych metod izolovana
a charakterizovana cela fada DNA repetic.
Nékteré z nich najdeme pouze v genomu
N. sylvestris, jiné jsou charakteristické pro
druh N. tomentosiformis. Pfestoze se rodi-
covské genomy u tabaku jevi na prvni
pohled neporusené (obr. 3), porovnani
genomu tabaku s genomy rodicovskych
druht ukazalo, ze nékteré repetitivni
sekvence rodicovského puvodu zistaly
u tabaku zachovany a jiné nikoli. Nékteré
repetice byly z genomu tabaku caste¢né
nebo uplné eliminovany, u jinych sekvenci
doslo zase ke zméné poctu kopii. Napf.
genom N, tomentosiformis (donor otcov-
ského genomu tabiku) obsahuje o mnoho
vice kopii sekvenci virového ptivodu nez
genom tabaku. Podobn€ tomu je v pfipadé
repetitivni sekvence homologni s casti
ribozomalni DNA (obsahuje informaci
o ribozomalnich RNA, které spolecné
s fadou bilkovin tvori ribozom). Analyza
vybranych repetitivnich sekvenci vedla
k zavéru, ze zatimco sekvence puvodem
od matky (N. sylvestris) zustaly nedotCeny,
vétsina pozorovanych zmén se tykala repe-
tic otcovského ptivodu (N. tomentosifor-
mis). PriCiny nestability otcovského ge-
nomu nejsou zatim objasnény, nicméné

Ziva 2/2005



existuji dvé mozna vysvétleni. Sekvence
puvodem z N, tomentosiformis mohou byt
pfirozené nachylné€jsi ke zménam. Obecné
Castéji dochazi ke zménam evolu¢né mla-
dych sekvenci, jako jsou napf. sekvence
virového puvodu a druhové specifické
repetitivni sekvence. Je mozné, ze pravé
genom N. tomentosiformis na rozdil od
N. sylvestris patii ke genomum, které se
vyvijeji rychleji, obsahuji vice evolu¢né
mladych sekvenci a tim padem jsou méné
stabilni. Nachylnost otcovského genomu
ke zménam muze byt také dana vlivem
matefské cytoplazmy, s niz pfichazi otcov-
sky genom do kontaktu po splynuti rodi-
covskych pohlavnich bunék.

Syntetické hybridy
aneb hra na stvoritele

V posledni dobé se v€nuje znacna po-
zornost analyze syntetickych rostlinnych
hybridt, tedy hybrida uméle pripravenych
clovékem. Syntetické druhy jsou vhodnym
modelem pro sledovani zmén, které na-
stavaji béhem prvnich okamziki po vzniku
alopolyploida. Hlavni vyhodou oproti
pfirozenym modelim je dostupnost a po-
drobna znalost vychozich rodicovskych
druht, které mimo jiné nejsou presné
znamy ani u tabaku. Na rozdil od pfiroze-
nych druht mizeme u syntetickych hyb-
ridt s jistotou urcit, zda ke zménam ro-
dicovskych genoma opravdu doslo az
béhem vzniku alopolyploidniho jadra.
V neposledni fadé mohou mit uméle pfi-
pravené hybridy hospodarsky vyhodné
agronomické parametry a predstavovat tak
alternativu ke geneticky modifikovanym
rostlinam. Hybridni plodiny jsou totiZ vét-
Sinou sterilni, coz vyrazn€ snizuje riziko

Viry

jejich rozsifeni do volné prirody. Intenziv-
né zkoumanym syntetickym modelem je
skupina obilovin, u kterych dochazi
k bouflivym zménam bezprostfedné po
splynuti rodicovskych pohlavnich bunék
(generace F1). Pro tyto hybridy je charak-
teristicka ztrata genetického materialu,
coz vede k jiz zminénému zmenSovani
hybridnich genomu.

Vétsina pokusti o rekonstrukci tabakové-
ho genomu skondila neuspésné. Pricinou
je patrné velka evolucni vzdalenost rodi-
covskych druht. Evolucni vétve vedouci
k soucasnym druhtim N. sylvestris a N. to-
mentosiformis se totiz odd¢lily asi pfed 10
miliony lety. I v na$i laboratofi jsme se
pokusili o pfipravu vlastniho syntetického
tabdku a byli jsme uspésni. Provedli jsme
kfizeni modernich druht N sylvestris
(donor matefského genomu) a N. tomento-
siformis (donor otcovského genomu) a zis-
kali jsme velké mnozstvi kli¢ivych semen.
F1 generace tabakovych kfizenct i alotetra-
ploidni rostliny, u kterych jsme dosahli
zdvojeni chromozomovych sad v podmin-
kach in vitro pomoci aplikace inhibitort
tvorby délictho vreténka, se celkovym
vzrastem, tvarem i barvou kvéti podobaly
prirozenému tabaku. VSechny analyzované
rostliny byly sterilni. Je tfeba zdtraznit, ze
kazda ze 150 rostlin, které jsme nechali
vykvést, méla nékolik stovek kvétt a presto
nevzniklo ani jediné semeno. Sterilitu F1
hybrida vysvétlime jiz vySe zminénymi
poruchami parovani chromozomu v meio-
ze. Neschopnost alotetraploidi tvofit zivot-
né gamety vsak svédci o tom, zZe k navoze-
ni fertility nestaci jen prosta duplikace
chromozomovych sad. Klicovou roli zde
pravdépodobné hraji procesy ,prizptisobe-
ni“ rodicovskych genomu, které mohou

a roztrousena sklerdza

Katefina Roubalova

Roztrousena skler6za (RS) je chronické
zanétlivé onemocnéni centralniho nervo-
vého systému (CNS), které postihuje pre-
vazné lidi v produktivhim véku a casto
vede nasledkem trvalého postizeni pohy-
bového ¢i smyslového aparatu k ¢astecné,
nebo uplné invalidité pacientd. Tato choro-
ba se stava zavaznym zdravotnim problé-
mem, nebot jeji vyskyt se v mnoha zemich
stale zvySuje, postihuje hlavné mladé lidi,
vyrazn€¢ zhorSuje kvalitu jejich zivota
a vyzaduje dlouhodobou a nikladnou zdra-
votni péci.

RS je rozSifena po celém svété. Pru-
mérny vyskyt nemoci je priblizné 7 pfipa-
di/100 000 obyvatel/rok, prumérna cet-
nost je 120 nemocnych/100 000 obyvatel.
Ma radu klinickych forem liSicich se priubé-
hem nemoci i histopatologickym obrazem.
Z hlediska pribéhu onemocnéni se rozliSu-
ji dva zakladni typy RS: primarni progresiv-
ni RS, ktera je typicka rychlym nastupem
a akutnim prib€hem zanétu, a remitentni
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forma, kdy jsou jednotlivé ataky zané€tu stfi-
dany s obdobimi remise, béhem nichz
dochazi k ustupu projevii a k castecné
obnové poskozenych nervi. Klinické nale-
zy u ruznych forem RS jsou natolik odlisné,
7Ze na ni v soucasné dobé neurologové
pohlizeji spiSe jako na skupinu nékolika
onemocnéni, majicich mozna i razné prici-
ny. Pfestoze byla v poslednich letech vyvi-
nuta fada novych léc¢ebnych piistupti, spo-
lehlivou efektivni 1écbu této choroby zatim
nezname.

Co vime o pfic¢inach vzniku
roztrousené sklerozy

Pri¢ina vzniku RS pravdépodobné neni
jedina. Onemocnéni se rozvine pri spolu-
pusobeni vice faktort, které zatim nejsou
jednoznacné definovany. Dulezité jsou
genetické predpoklady, ale zfejmé i nékte-
ré faktory vnéjsiho prostredi. Mohou to byt
faktory fyzikalni (napf. teplota, délka slu-
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zahrnovat rychlé a rozsahlé genomické
zmény. Analyza repetitivnich sekvenci,
kterou jsme jiz dfive provedli u prirozené-
ho tabaku, jednoznac¢né potvrdila absenci
zmén v rodicovskych genomech.

Dile jsme sledovali osud repetic charak-
teristickych pro rodicovské genomy u linie
Th37. Tato linie syntetického tabaku byla
pfipravena v 70. letech 20. stol. kfizenim
N. sylvestris (donor materského genomu)
a N. tomentosiformis (donor otcovského
genomu) a jde o jednu z mala dostupnych
tabakovych linii. U ¢tvrté generace této
linie jsme k naSemu prekvapeni genomické
zmény objevili. Otcovsky genom byl
v porovnani s matefskym genomem nachyl-
ny ke zménam, tedy stejné jak je tomu
u prirozeného tabaku. Nékteré zmény se
shodovaly se zménami pozorovanymi u pfi-
rozeného tabaku, zatimco jiné byly charak-
teristické jen pro synteticky tabak. To
muze souviset s tim, Ze do mezidruhového
kfizeni vstupovaly moderni druhy N. syl
vestris a N. tomentosiformis, které nejsou
zcela shodné s rodicovskymi druhy pfiro-
zeného tabaku.

Co fici zavérem? Vysledky intenzivniho
vyzkumu na poli pfirozenych i syntetic-
kych rostlinnych hybrida napovidaji, ze
polyploidni genomy nejsou statické. Na-
opak se mohou béhem svého vyvoje cho-
vat jako dynamické a vnitfné nestabilni
systémy, které jsou schopné rychle a citlivé
reagovat na zmény prostiedi jak nahodny-
mi, tak i ¢astecné nenahodnymi zménami
své struktury. Analyza repetitivnich sekven-
ci u tabaku prispiva jen jednim stiipkem do
slozité a jesté velmi neuplné mozaiky
poznatki o chovani polyploidd. Niam
nezbyva nic jiného, nez se stale pokouset
tuto mozaiku dopliovat.

necniho svitu aj.), chemické (napf. latky
obsazené v potravé) nebo infekce. Vyznam
genetické predispozice ukazuji studie
vyskytu RS u jednovajecnych dvojcat: Pii
onemocnéni jednoho ze sourozencu je
pravdépodobnost vzniku nemoci u druhé-
ho sourozence 30%, tj. 50 000X vySsi nez
v bézné populaci. Které geny jsou za to
odpovédné, se zatim nevi, ale predpoklada
se, ze to budou geny kodujici nékteré
z komponent imunitniho systému. Byla
napf. prokazana spojitost RS s urcitymi
typy histokompatibilitnich antigentt MHC II
(proteiny na povrchu bunék, které ovliviiu-
ji rozpoznavani cizich bilkovin imunitnim
systémem).

Vliv faktorti vnéjsiho prostredi doku-
mentuji epidemiologické studie. Ukazuji
napr., Ze vyskyt RS neni ve vsech oblastech
svéta stejny: vysoky vyskyt RS je v sever-
skych statech (Skandinavie, Kanada), kdez-
to v jiznich zemich (Afrika, Orient) je na-
opak tato nemoc vzacna. Vyskyt RS
u obyvatel, ktefi se prestéhovali z oblasti
vysokého vyskytu do oblasti nizkého vy-
skytu je zpocatku vys$si nez u domorodcu,
béhem nasledujicich generaci se vSak sni-
zuje. U lidi, ktefi imigrovali v dospélosti, je
vyssi nez u téch, ktefi se prestéhovali
v détstvi.

O mozné dloze infekCnich agens sveédci
hromadny pseudoepidemicky vyskyt RS
v nékterych lokalitich — napf. na Islandu,
Shetlandskych ¢i Faerskych ostrovech. Je
popsan téz skupinovy vyskyt RS v rodi-
nach, a to i u nepfimych pribuznych, napft.
u obou manzela.
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