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1. Biodiversita

Biodiversita je definovana jako riiznorodost Zivota ve
vSech jeho formach a urovnich, at’ uz vramci jednoho
ekosystému, urcité¢ho biomu, ¢i celé planety. Jde o variabi-
litu v ramci druhu i mezi riznymi druhy. Nelze ji sjedno-
covat s druhovou bohatosti, problematika biodiversity je
mnohem komplexnégjsi. Termin biologicka diversita popr-
vé pouzil koncem 70. let 20. stoleti Elliot R. Norse se svy-
mi kolegy, aby definoval diversitu na tfech Grovnich slozi-
tosti: geneticka, druhova a ekologickd diversita. Termin
biologicka diversita byl postupné zkracen na dnes bézné
pouzivany termin biodiversita. Tento termin byl Sirokou
vetejnosti ptijat az v 80. letech 20. stoleti. Do této doby se
pouzival termin ,,pfirodni diversita“!. Biodiversita se skl4-
da ze dvou hlavnich komponent. Jsou jimi strukturni di-
versita a funk¢ni diversita.

Z pohledu mikrobiologie je obecné znamo, ze nejvice
mikroorganismi zijicich na Zemi se vyskytuje v pude¢.
Mikroorganismy zde a obecné na celé planeté maji neza-
stupitelné role. Vyznamné se podili na kolobéhu mnoha
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prvku, zajistuji rozklad organickych latek ¢i fixaci plynné-
ho dusiku. I mezi mikroorganismy panuji slozité vztahy,
které bez dukladného studia mikrobidlniho Zivota
v realném prostiedi nelze pochopit. Celou situaci navic
komplikuje obrovska mikrobialni diversita.

1.1. Strukturni diversita

Pod tento pojem se fadi druhovd, geneticka a ekosys-
témova diversita.

1.1.1. Druhova diversita

Druhova diversita se zabyva celkovym poctem druht
a relativni hojnosti jednotlivych druhti. Kvantifikaci di-
versity se zabyvalo mnoho védcl, vzniklo tedy nekolik
vzorct, které se pouzivaji pti méfeni druhové diversity'.

Prvnim je Simpsontv index diversity (SDI). Dle SDI
(Simpson's diversity index/species diversity index) vyja-
diuje, sjakou pravdépodobnosti bude nahodné vybrany
druh totozny s jinym nahodné vybranym druhem. Podita se
dle rovnice (7), kde D je diversita, Sje pocet pozorova-
nych druht, n je pocet organismu patiicich k jednotlivym
druhtim a N je pocet vSech organismu.

in, (n,-1)
=N

SDI muze nabyvat hodnot v intervalu (0,1>, kde nej-
nizsi hodnoty znaci nekonecnou diversitu, zatimco D = 1
ptitomnost jediného druhu. Cim vét$i hodnota je hodnota
SDI, tim mensi diversita. Upravou rovnice (/) na rovnici
(2) vznikne nejcastéji pouzivany tvar, kdy plati: ¢im vetsi
je Simpsoniv index, tim vétsi je diversita.

i n; ("i - 1)
PN(N -1

Nejvetsi biodiversita se nachazi v komunité v ptipadé
pfitomnosti mnoha druhd s relativné shodnym zastoupe-
nim?.

Dalsim casto pouzivanym méfitkem diversity je Sha-
nnontlv index (rovnice (3)), ktery roste s druhovym zastou-
penim i relativni hojnosti. Prakticky vyjadfuje entropii
v komunité. Proto plati: ¢im vétsi je entropie uvniti komu-
nity, tim vétsi je diversita.

H:fin—l\‘/ln
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i=1
S je pocet pozorovanych druht, 7 je pocet organismi pat-

ficich k jednotlivym druhim a N je pocet vSech organis-
md.
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1.1.2. Geneticka diversita

Geneticka diversita se vztahuje k poctu vSech genetic-
kych charakteristik v druhovém slozeni, tzn. ke vSem moz-
nym variacim nukleotidii, gentl, chromosomt nebo celych
genomil. Pritomnost unikatnich genetickych charakteristik
odlisuje ¢leny riznych populaci. U velkych populaci byva
obvykle vétsi diversita genli v porovnani s populacemi
menS$imi. Tato diversita indikuje vétsi potencial pro evolu-
ci novych kombinaci genii a vétsi kapacitu pro evolucni
adaptaci na rizné¢ podminky. V malych populacich jsou
jednotlivei geneticky, anatomicky a fyziologicky vice ho-
mogenni nez jednotlivei ve velkych populacich. Hife se
proto adaptuji na rizné podminky".

1.1.3. Ekosystémova diversita

Ekosystémova diversita je pojem, ktery zahrnuje jak
habitat, tak diversitu uvnitf komunity. Habitat je lokalita,
ve které organismy ziji. Tento pojem zahrnuje i fyzikalni
podminky v prostiedi. Komunita se sklada z populaci rost-
lin a zivo€ichd, které Zziji na urcitém uzemi a ovliviuji
navzajem sebe i okoli. Ekosystém je unikatni kombinaci
rostlin, zivoCichd a mikrobialnich komunit a nezivych
fyzikalnich vlastnosti, které spolu interaguji jako funkéni
jednotka. Zakladem v ekosystémové diversité jsou tedy
jak Zzivé, tak nezivé slozky, coz je nejvétsi rozdil oproti
genetické a druhové diversité'.

1.2. Funkéni diversita

Funkéni diversita odkazuje na variabilitu biologic-
kych procest, funkci a charakteristik konkrétniho ekosys-
Lo
temu’.

2. Druh

Abychom mohli studovat biodiversitu a testovat rtizné
biologické teorie, je nutno nejprve vysvétlit pojem ,,druh®.

Konkrétnich definici pojmu ,,druh® je mnoho. Obecné
kategorii hierarchické klasifikace organismid. Lidé se od
nepaméti zabyvali systematickym uspofadanim druht.
Nicméné vytvoftit takovy koncept, ktery bude zahrnovat
vSechny jednotlivce a uspokojivé je roztiidi do oddéle-
nych, rozeznatelnych, v pfirodé se ptirozen¢ vyskytujicich
skupin organismil, je velice slozité. Do roku 1997 bylo
formulovano 22 univerzalnich konceptd®. Systematici se
v podstaté shoduji v tom, co by mél takovy koncept skytat,
presto se nazory na konkrétni provedeni Casto 1isi. Nejvétsi
neshody vznikaji v oblasti eukaryota vs. prokaryota. Je
ziejmé, ze pravidla a zkoumané vlastnosti budou pro zara-
zovani do druhll v oblasti eukaryot a prokaryot odli$na.
Proto je nemozné navzajem porovnavat diversitu mikroor-
ganismil a vy$Sich Zivo¢ichd. Nutno dodat, Ze vétSina do-
posud vymyslenych konceptli se zaméfuje na oblast euka-
ryot. Koncepty pro prokaryota jsou viceméng uniformni®,

Védecké koncepty by mély spliovat tii zakladni krité-
ria. Mély by byt univerzalni, snadno aplikovatelné a mit
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teoretické prvky. Posledni dvé kritéria byvaji casto
v protikladu. Cim teoreti¢t&jsi byva koncept, tim je slozi-
t&jsi ho aplikovat. Teoreticky zalozené koncepty vnimaji
druhy jako entity slozené z organismu, které zachovavaji
svou identitu v Case i prostoru, maji svou historii a urcity
smér vyvoje’. Naopak n&ktefi biologové preferuji pragma-
ticky zalozené koncepty bez teoretickych podkladi. Ty
jsou Casto zaloZzené na podobnosti charakteristik, které
nemusi byt nutné univerzalni mezi vSemi ¢leny urcitého
taxonu. Patii mezi né zejména feneticky a polytheticky
koncept. Feneticky koncept se snazi zatradit organismy
podle celkové podobnosti, odvozené predevsim dle morfo-
logie a jinych snadno porovnatelnych znak, bez ohledu na
fylogeneticky ptvod. Polytheticky koncept je zaloZen na
predpokladu, Ze rizné skupiny organismi nevzeSly ze
spolecného ptedka, a je opakem monothetického, ktery
z existence spolecného piedka vychazi. Existence spolec-
ného pfedka byla dlouho diskutovéna. AZ objevy v prvni
pulce 20. stoleti ukazaly, ze vSechny formy zivota maji
podobné biochemické procesy, coz vzhledem ke komple-
xité zivotnich procesl a tudiz nepravdépodobnosti jejich
nezavislého vyvoje vylucuje polytheticky koncept. Nako-
nec je nutno zminit koncept biologickych druhtt BSC
(biological species concept). BSC pojednava o skupinach
pfirozen¢ se kiiZicich populaci s jedinecnym vyvojovym
puvodem a historii, které mohou byt reprodukéné oddéle-
ny od podobnych skupin. Tato definice je nesmyslna pro
organismy postradajici pohlavni rozmnozovani, tzn. bakte-
rie. Problém je i u vyslechténych zdomacnélych a hospo-
darskych zvirat, kterd byvaji zaclenéna do samostatnych
druht, prestoze jsou schopna kfizeni se svymi divokymi
predky. BSC byl vytvofen hlavné pro zivocisné rody,
uspé€Sné€ ho lze aplikovat na hmyz a vétSinu bezobratlych
a obratlovcu. Je vsak velice obtizné aplikovat jej na rostli-
ny a partenogeneticky rozmnozujici se Zivo¢ichy’.

3. Taxonomie mikroorganismi
3.1. Vyvoj taxonomie mikroorganismu

Prvni definice bakteridlnich druht byly zalozeny na
principu monothetickych skupin. Takové skupiny byly
rozeznavéany podle unikdtnich souborti vhodnych vlastnos-
ti, které byly neménné a nezbytné pro definici druhu®.
Tento systém mél své nedostatky. Diky nékterym promeén-
livym vlastnostem Casto nebyly mikroorganismy pfifazeny
do jiz existujicich taxonti, ale byly vytvafeny nové. Casto
také dochazelo k zatazeni stejného bakteridlniho druhu
pod rtizné nazvy. Zafazovani prokaryot obecné bylo a stale
jeste je silné ovlivnéno fenetikou tzn. morfologii. Nemuze
vSak byt na ni zaloZeno. V soucasnosti je pouze jedna enti-
ta, pro kterou je feneticky zalozeny koncept Sirokou védec-
kou vefejnosti piijat. Jednd se o viry’.

Postupem casu zacal prevazovat nazor, ze rozliSovani
pouze na zakladé morfologickych znakl vede k nestalosti
celého systému. Pro ispésné zafazeni je nutno zohlednit
fylogeneticky ptvod, ¢ehoz bylo dosazeno zavedenim
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molekularné biologickych metod'’. V poloving 20. stoleti
doslo s vyvojem numerické taxonomie k radikdlnim zmé-
nam v celé koncepci. Dilezita byla tendence opoustét mo-
notheticky koncept na tkor fenetického a polythetického,
v nichz jsou druhy vymezeny na zakladé velkého souboru
na sob€ nezavislych znakil, z nichz kazdy se miize objevit
i mimo tuto konkrétni skupinu. Nejedna se tedy o zadnou
exkluzivitu vramei skupiny®''. Fenetické analyzy byly
Casto zaloZeny na biochemickych vlastnostech studova-
nych prostfednictvim chemotaxonomickych markerd napt.
profild mastnych kyselin, polyamint a chinoni'?. Cilem
bylo vytvofeni skupin kmend hierarchicky setiidénych
podle podobnosti. Organismy na kazdé taxonomické Grov-
ni sdili spolecné znaky a jsou vymezeny popisem, ktery
odlisuje jejich ¢leny od ostatnich organismu jinych taxono-
mickych skupin té samé trovné". Fenotypova data se déli
do dvou skupin podle toho, zda zahrnuji popis jedné kon-
krétni vlastnosti, nebo vicera. Do prvni skupiny patii bio-
chemické a fyziologické reakce (barveni, bunééna morfo-
logie, produkce pigmentl) a popisuji pouze cast celkového
bakterialniho fenotypu. Do druhé skupiny patii vlastnosti,
které tvoii komplexni vzory (sloZzeni bunécné stény, profi-
ly proteint a mastnych kyselin, DNA profily)'*.

Pravou revoluci byl vsak objev DNA jakozto moleku-
ly nesouci genetickou informaci. Zafazeni genetickych
vlastnosti do souboru vlastnosti pouzivanych k vymezeni
druhu vyvolalo dtlezité zmény a ovlivnilo definici druhu.
Obzvlaste dilezité bylo zavedeni hybridizace celych geno-
mi". Cetné pokusy ukézaly, Ze existuje jista spojitost
mezi sekvenéni podobnosti DNA a piibuznosti odvozené
z vyhodnocenych fenotypovych a chemotaxonomickych
dat®. Taxonomové v 80. letech na zékladé mnoha vypo&ti
urCili numerické hranice, které limituji pifibuznost
k uréitému druhu. Od té doby se do jednoho druhu fadi
mikroorganismy, které vykazuji fenotypovou podobnost,
a jejichz DNA vykazuje minimaln¢ 70% hybridizaci
a teplota jeji denaturace se nelisi o vice nez 5 °C. Experi-
menty vSak ukézaly, ze tyto hranice nemohou byt povazo-
vany za absolutni. V n€kterych piipadech je nutno pouzi-
vat rozptylengjsi hodnoty®. Vyuzivani hybridizace jako
primarni metody bylo obecné kritizovano pro nedostatek
publikovanych podkladli a nemoznost vytvofeni souhrnné
databaze'®. Zacala se hledat metoda, ktera by DNA hybri-
dizaci plné nahradila. Zlomem bylo objeveni genu 16S
rRNA spolu se zavedenim PCR a Sangerovy metody sek-
venace. Prvnimi dvéma sekvenovanymi bakteridlni geno-
my byly Haemophilus influenzae a Mycoplasma genitali-
um. Predpokladalo se totiz, ze znalosti genti patologickych
mikroorganismii mohou napomoci pifi boji s infek¢nimi
onemocnénimi'’. Znalost celého genomu je velice dilezi-
ta. Nejen, Zze mizeme fict, které geny organismus ma4, ale
také mizeme mluvit o genech, které naopak nema.

Pro fylogenetické ucely tehdy nebyla nutna znalost
celého genomu, dileZitd byla sekvence fylogenetickych
markert. Nejpouzivangjsim je gen 16S rRNA.
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3.2. Gen 16S rRNA

Mikroorganismy nezanechaly mnoho fosilnich vzor-
ki, proto je cela fylogenetika zalozena na neptimych diika-
zech zprostfedkovanych analyzou sekvenci gent, které
vyjadfuji rychlost genetické zmény v zavislosti na case.
Predpokladalo se, Ze z téchto dat je mozné odvodit ptipad-
né historické vztahy'*. Ribozomalni RNA je pro tyto ucely
ideélni hned z n€kolika divodi. Je pfitomna u vsech orga-
nismi od bakterii az po zvifata a rostliny. Sekvence
a sekundarni struktura jsou slozeny z konzervativnich do-
mén, které jsou spolecné v§em organismiim, a variabilnich
usekt, které mohou odlisit rizné skupiny organismu. Sta-
lost rRNA umoziluje navrzeni primerd, které budou intera-
govat s DNA viech organismi ve vzorku'®.

Ribozomalni RNA je obecné velmi konzervovana
(kolem 50 %), protoze velké zmény v sekvenci by zptso-
bily naruSeni funkce ribozomu, a tim zastaveni proteosyn-
tézy, kterd je pro buitku Zivotnd dilleZitym procesem'’.
Presto jsou geny 16S a 23S (nebo 18S a 28S u eukaryot-
nich organismil) dostate¢né dlouhé natolik, aby obsahova-
ly mnoho evolucnich informaci. Vibec prvnim genem
pouzivanym pro tento ucel byl 5S rRNA. Kvuli malé veli-
kosti (asi 120 nukleotidd) a tudiz nizkému obsahu infor-
maci byl nahrazen genem 16S rRNA (cit.'”).

Diky pokroku v oblasti sekvena¢nich metod a poly-
merasove fetézové reakce (PCR), kterd umoznila jednodu-
Se amplifikovat geny 16S rRNA a 23S rRNA, doslo
k rozvoji fylogenetickych studii. Tyto studie potvrdily
monofyleticky ptivod riznych kment. Hlavné vSak pfispé-
ly k objevu archaei. Vzhledem k zavedenému dichotomni-
mu systému bylo pro mnohé biology tézké prijmout fakt,
ze krome bakterii a eukaryot existuje jeSt& tfeti skupina
organismu. Na zaklad¢ informaci ziskanych z ribozomalni
RNA mnoha organismii doslo k vytvoreni prvniho fyloge-
netického ,,stromu Zzivota® (obr.1). Ten obsahoval
13 hlavnich bakteridlnich skupin monofyletického pu-
vodu". Tvotily je viak pouze kultivovatelné bakterie.
Dnes toto Cislo presahlo 40 a predpoklada se, Ze existuje
jesté mnoho skupin obsahujicich pfevazné nekultivovatel-
né bakterie””. Z tohoto diivodu je i soudasny ,,strom Zivo-
ta® stale dosti neuplny. Podstatna cast bakterialni diversity
na Zemi je tedy stale jesté neprostudovana®'.

Pfi studiu diversity nékdy neni nutné gen sekvenovat,
pro monitorovani zmén mohou stalit poznatky ziskané
z vlastnosti, jako je velikost genu ¢i pfitomnost restrikc-
nich mist. Pro ziskani maxima informaci a hlavné identifi-
kaci je nutno ziskat jeho sekvenci. Sekvenace genu izolo-
vaného a néasledné amplifikovaného z ¢isté kultury je moz-
na pfimo, ze smésnych vzorkt bylo jesté donedavna nutno
gen nejprve klonovat pomoci vektoru a ten pak po izolaci
vektoru
z jednotlivych kolonii sekvenovat. Diky rozvoji pyrosek-
venacnich metod tento krok jiZ neni nutny, nicméné& kvuli
finan¢ni narocnosti pyrosekvenacni analyzy jde stale
o bézné€ pouzivany postup. Ziskana sekvence se porovnava
se sekvencemi zruznych databazi. Vroce 2001 bylo
v RDP (Ribosomal Database Project) databazi pres 20 000
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Obr. 1. Fylogeneticky strom'®

sekvenci genu 16S rRNA (cit.??). V roce 2009 obsahovala
databaze SILVA pies 400 000 ovéfenych sekvenci®®. RDP
obsahuje v soucasnosti (28.3. 2011) pies 1 600 000 sek-
venci.
Pro identifikaci vétSinou staci tisek dlouhy 300 az
500 bp, pticemz hodnota podobnosti v rozmezi 99-100 %
se povazuje s vysokou pravdépodobnosti za vyslednou
identifikaci*. Dalezité je vybrat spravny usek genu. Nej-
lepsi je zacilit studium na 500 bp v nejvariabilnéjsi oblasti.
Umisténi této oblasti se u riznych mikroorganismi 1isi.
Napft. pro identifikaci laktobacilti vétSinou postaci prvnich
500 bp, nékdy to vSak miiZze byt az 900 bp. Napi. Lacto-
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bacillus casei a L. paracasei jsou podle sekvence genu
16S rRNA velice t&7ko rozligitelné®. Jak jiz bylo zming-
no, k zafazeni dvou mikroorganismi do jednoho druhu je
nutnd 70% hybridizace DNA, coz odpovida 95% shodé
v sekvenci vSech ortolognich genil v celém genomu. Dale
byla zjiSttna minimiln€¢ 98,5% homologie v genu
16S rRNA u mikroorganism patficich k jednomu druhu.
Opacné to vSak nefunguje. 98,5% homologie genu 16S
rRNA se miize vyskytnout u fylogeneticky blizkych bakte-
rii, které maji vysokou podobnost sekvence genu 16S rR-
NA, zbytek genomu se viak 1i$i*®. Z tohoto divodu nemo-
hou byt zatazeny do jednoho druhu. Pti identifikaci mikro-
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organismu na zakladé sekvence genu 16S rRNA se proto
nepouziva termin druh, ale OTU (Operational Taxonomic
Unit). Prikladem je Bacillus subtilis a B. mojavensis. Je-
jich geny 16S rRNA jsou identické, coz dokazuje jejich
teprve nedavné oddéleni ve fylogenetickém stromu a vylu-
Cuje jejich rozliSeni pomoci analyzy genu 16S rRNA
(cit.”). Dalsim ptikladem je Escherichia coli, kterou neni
mozné na zaklad¢ sekvence genu 16S rRNA spolehlivé
rozeznat od Shigella dysenteriae®.

Geny 16S rRNA se méni tak pomalu, Ze jsou vhodné
pro studium evoluce®. Pii snaze o rozliseni fylogeneticky
blizkych mikroorganismi se ale tato obrovska konzervace
stava nevyhodou.

3.3. Dalsi fylogenetické markery

K porovnani takto blizkych organismt je potieba
pouzit méné konzervativni geny. Proto se objektem zajmu
mnohych studii staly funkéni geny. Ty se méni mnohem
rychleji a jejich diversita je tedy vySsi. Presto studie jedno-
ho funkéniho genu opét podcenuji mikrobialni diversitu,
protoze organismy, které maji identické sekvence DNA na
jednom lokusu, mohou mit rizné sekvence na téch ostat-
nich. Pro vypovidajici studium genetické diversity je po-
tieba charakterizovat kazdy genom piitomny v komunit&®.

Mezi pouzivané markery patii napi. ¢ gen rpoB
(RNA polymerasa), ktery se vyskytuje vzdy v jedné kopii
a umoziuje tedy lepsi rozliSeni mezi druhy®’. Mezi dalsi
patii geny pro amoniakmonooxygenasu (amoA), methan-
monooxygenasu (pmoA)’', a a B podjednotky ATP
synthasy a elonga¢ni faktory EF-G and EF-Tu (cit.”).

3.4. Role horizontalniho pfenosu DNA

Problémem pii tvorbé fylogenetickych stromt je hori-
zontalni prenos DNA, ktery hraje obrovskou roli
v evolu¢nim vyvoji. Tento d€j byl zndm uz hodné dlouho,
specialni pozornost mu byla vénovana vzhledem k zodpo-
védnosti za Sifeni rezistence k antibiotikim®>. Piivodné se
predpokladalo, ze vliv horizontalniho pfenosu na urovani
fylogenetického vyvoje je maly, a proto se ignoroval.
Opak je pravdou, v extrémnich pfipadech se mohou geno-
my dvou organismt patficich ke stejnému druhu lisit az
020 % (cit.”®). Experimenty dokonce prokazaly horizon-
talni prenos DNA mezi bakteriemi a archaei**. Proto mno-
ho védci zacalo zpochybnovat cely fylogeneticky koncept
zaloZeny na studiu rRNA. Tvrdili, Ze jiz neni mozné urcit
genetickou informaci praptedka, protoze byla smazana.
Cim pozdgji budeme studovat uréitou bakteridlni linii, tim
vice genll bude naruseno horizontdlnim pienosem a tim
méné je genu, které sdili spolecnou historii. Proto je otaz-
ka, zda je vibec smysluplné hovofit o fylogenetickych
stromech zalozenych na genovych sekvencich, kdyz jen
minimum gent sdili spole¢nou historii. Dvojnasob to plati
pro fylogenetické stromy popisujici fylogeneticky vyvoj
organismil, které jsou z nich odvozeny. Konkrétni geny
v nich vlastné reprezentuji organismus jako celek. Tyto
dva stromy se nemusi shodovat, protoZe organismy se
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neli§i pouze evoluc¢nimi zménami jednotlivych molekul,
ale i jejich zastoupenim a slozenim. Cim vice se vracime
v Case a blizime k pocatku fylogenetického stromu, tim
vice vyplyvaji najevo nedostatky a dochézi k vyznamnym
odlisnostem. Nesrovnalosti se objevuji i pfi porovnani
dvou fylogenetickych stromd zalozenych na rozdilnych
molekulach. Porovname-li urCitou cast fylogenetického
stromu zalozeného na genu 16S rRNA s homologickou
casti fylogenetického stromu odvozeného od proteind,
zjistime, ze si odporuji. Proto kdyz se provadi fylogenetic-
ka analyza urcitého genu pfitomného v riznych organis-
mech, zavéry z analyzy vyvozené by se mély aplikovat
pouze pro tento jeden konkrétni gen, nikoliv pro ostatni
geny nebo dokonce cely organismus®. Sougasné poznatky
vSak ukazuji, Ze k horizontalnimu pfenosu gent u fyloge-
netickych markert dochazi jen mezi velice blizce pfibuz-
nymi mikroorganismy, fylogeneticky strom odvozeny od
genu 16S rRNA tedy pravdépodobné horizontalnim pieno-
sem DNA vyznamné ovlivnén neni.

Jiz od 50. let 20. stoleti vime, Ze i pies prakticky stej-
nou strukturu molekuly proteinu se jeho sekvence u ruz-
nych druhti vyznamné li§i. Rychlost zmény miize byt tako-
va, ze odpovidajici molekula proteinu u dvou velice pii-
buznych druhtt ma naprosto odlisnou strukturu. Z toho
vyplyva, ze tyto zmény postihuji oblasti, které nesouviseji
s jeji funkci. Druhym extrémem jsou molekuly, které jsou
velice neménné, téch je vSak mensSina. Jen mala ¢ast gend
byla schopna ,,0odolat horizontalnimu pfenosu genit po
dobu nékolika miliard let. Evoluce je tedy vysledkem sou-
hry vertikalniho a horizontalniho pfenosu. Jakou mirou se
oba typy na vysledné zmén¢ genetické informace podili,
zavisi na prostiedi, stavu organismu, typu selekéniho tlaku
a celkové bunécné organizaci. Samoziejmé dochazi k Cas-
t&jsi vymeéné genetické informace mezi organismy, které
maji sklon k Zivotu ve stejném prostfedi. Organismy, které
jsou ve stresu, adaptuji se na nové Zivotni prostiedi, ochot-
néji pfijimaji cizi geny nez organismy, které jsou k Zivotu
v jejich zivotnim prostiedi perfektné ptizptisobeny. Orga-
nismy s jednoduchou stavbou budou castéji vyuzivat cizi
genetické informace nez jejich precizné stavéné protéjsky.

e

§irdi je paleta gend, které mohou byt pfeneseny'’.
3.5. Taxonomie v soucasnosti

Obecné se v soucasnosti pii zafazovani prokaryot
zohlediuji jak fenotypické, tak fylogenetické vlastnosti®.
Pro adekvatni zafazeni mikroorganismd do ptislusnych
druhtl je nutno prostudovat celou vnitini diversitu taxont

~~~~~
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parametry a fenotypové vlastnosti. Jedna se o tzv. polyfa-
zovy pristup. Genomické parametry jsou ziskany piimo
sekvenaci genti nebo z dat ziskanych z celé skaly metod
(T-RFLP, DDGE, TTGE, SIP)*’. Fenotypové vlastnosti
vznikaji expresi genomu. Radi se mezi n& riizné viditelné
(tvar, inkluzni t€liska, biciky) nebo jinak méfitelné fyzikal-
ni a biochemické (teplotni rozmezi ristu, koncentrace soli,
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rezistence k antimikrobidlnim agens, enzymaticka aktivita,
metabolismus riznych substrati) vlastnosti organismu.
Svlj vyznam maji i chemotaxonomické markery. Patii
sem analyza sloZzeni bunétné st€ny, mastnych kyselin,
isoprenoidnich chinont, polyamind atd. DalSimi technika-
mi jsou tvorby riznych elektroforetickych profila
(bunécné proteiny, lipopolyscharidy) a spektroskopie
(infracervena spektroskopie spojend s Fourierovou trans-
formaci, Ramanova spektroskopie)'.

4. Zavér

Pudni mikroorganismy hraji dilezitou roli v ekosys-
témech. Podileji se na rozkladu organické hmoty, recyklaci
urovnich potravniho fetézce. Mikroorganismy jsou také
schopny detoxifikovat nebo degradovat rizné polutanty
a dekontaminovat tak zamotené ekosystémy. Jsou rizné
enzymaticky vybaveny, kazdy ma v pfirodé¢ svou roli
a dohromady tvoifi téméf dokonaly nastroj na odbourani
&ehokoliv. Uginnost biodegradace zavisi na slozeni bakte-
rialni populace, ktera se mize ménit v zavislosti na pfirod-
nich podminkéch. Nékteré chemické slouceniny, nebo
produkty jejich degradace, mohou byt toxické a vytvaret
silny selekéni tlak, kterému odola jen par druhii. Tyto zmé-
ny ve slozeni mikrobidlnich spolecenstev mohou vazné
narusit mnohé funkce ekosystému. Na druhou stranu jsou
tyto prezivsi druhy k Zivotu v téchto podminkach adekvat-
né prizpasobeny, jsou proto nejlepsimi potencialnimi kme-
ny se schopnosti specifické degradace. VSechny tyto déje
jsou pfimo zavislé na sloZzeni bakterialni komunity, ktera
na zakladé¢ rozvoje molekularné-biologickych metod je
stale Castéji pfedmétem studia.

Autori dékuji za financni podporu grantim MINO-
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Referat

J. Vondracek, P. Lovecka, O. Uhlik, L. Musilova,
and M. Mackova (Department of Biochemistry and Micro-
biology, Institute of Chemical Technology, Prague): Di-
versity — Definition and Clarification of Key Concepts

Biological diversity is of fundamental importance for
the functioning of all natural and human-engineered eco-
systems and, by extension, for the ecosystem services that
Nature provides, free of charge, for human society. Biodi-
versity is most frequently quantified as the number of spe-
cies. Microbial diversity has driven the evolution of all life
on Earth as well as the nutrient cycles, which are key for
the operation of the biosphere. The review explains basic
concepts of diversity studies such as structural, generic,
genetic or functional diversity and describes evolution of
taxonomy.
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