Abstrakt

Amomum Roxb. s.l. (Cerny kardamom) je slozity rod v Celedi zazvorovitych (Zingiberaceae) v
podceledi Alpinioideae, ktery podle nékterych vymezeni zahrnuje i skupiny druhii povazované za
samostatné¢ rody, jako je napi. rod Elettariopsis Baker. Dosavadni fylogenetické vyzkumy
nedokazaly objasnit ani pozici rodu Amomum v podceledi Alpinioideae, ani vztah mezi rodem
Amomum a ostatnimi rody, jako je Elettariopsis. V této praci bylo Amomum podrobeno detailni
morfologické analyze s pouzitim co nejvétsiho poctu vzorki, spolu s fylogenetickou
analyzou. Amomum bylo nové vymezeno, bylo ustanoveno Amomum s.s. a tfi nové rody, tfi rody
byly obnoveny a Elettariopsis byl v¢lenén do rodu Amomum. Mezitim bylo popsano nékolik
novych druhtl a dva byly epitypifikovany.

S pouzitim sekvenovani nové generace (next-generation sequencing; Hyb-Seq) byla ziskana dobie
podpotena fylogeneze zalozend na jadernych genech, kterd prokéazala v rodu existenci ¢tyf cladi
(A, B, C, D); clade D, puavodni rod Elettariopsis, se dale déli na tfi subclady (D1 — D3).
Fylogeneze zalozena na chloroplastové DNA tuto strukturu podpotila, ale dopliujici fylogeneze
zalozené na ribosomalnim cistronu (rDNA) se od té¢ zaloZzené na nukledrnich genech odlisSovaly;
to poukazuje na potencialni nevhodnost ¢asto pouzivaného markeru ITS pii rekonstrukei hlubsich
fylogenetickych nodt.

Velikost genomu je intenzivné zkoumand vlastnost rostlin, kterda méa zasadni vliv na jejich rist,
adaptaci a speciaci. Jako takova mlze byt rozhodujicim faktorem pti diverzifikaci skupin a byla
Jiz GspéSné pouzita i v systematice rostlin, protoze mize nést fylogeneticky signal. Velikost
genomu tropickych rostlin je méné prozkoumana, nez v rostlinaich mirného pasma. Amomum,
jakozto tropicky rod roz$ifeny napfic¢ vétSinou indomalajské oblasti a rostouci v riznych typech
prosttedi, se ukazalo byt dobrym modelem pro zkoumani velikosti genomu v tropickych
podminkéach. Bylo zjisténo, Ze se evoluce absolutni (2C) velikosti genomu v rodu Amomum
shoduje s jeho fylogenezi; absolutni velikost genomu zde postupné stoupa od nejranéji
divergujiciho cladu A po nejvice odvozeny clade D (subclade D3) a jeji rozpéti je 4,5nasobné.
Zajimavosti je, ze postupny rist velikosti genomu odpovidéa biogeografickému vyvoji rodu, ktery
se roziifil z ptivodni oblasti jizni Ciny a severni Indoginy (clady A, B a C) jihovychodnim
smérem pies §iji Kra do Sundalandu (subclady D1 — D2) a poté zpét na sever (subclade D3).
Zjisténi poctu chromozomi vybranych jedincti vedlo k odhaleni dvou tetraploidnich druht s
poctem chromozomi 2n = 96. Tyto druhy byly prvnimi polyploidy objevenymi v rodu Amomum.
Druh 4. cinnamomeum (subclade D3) mél nejvétsi 2C velikost genomu v rodu (15.66 pg), ktera je
zaroven nejvétsi doposud zjiSténou velikosti genomu v fadu Zingiberales. Zbylé diploidni vzorky
mély 2n = 48 chromozomd.

V ramci diploidd velikost genomu v rodu Amomum vykazovala 2,7ndsobné rozpéti, coz bylo
podnétem pro analyzu repeatomu v rodu (tj. kvantifikaci hlavnich skupin repetitivnich sekvenci v
genomu). Vybrana podskupina druhti byla analyzovana s pouzitim pipeline RepeatExplorer za
ucelem kvantifikace a porovnani jejich repetitivnich sekvenci (repetic). Velikost genomu byla
signifikantné korelovdna s obsahem repetic (repeatomu), ktery také nesl fylogeneticky signal.
Linie repetic ze superfamily 7y/-Copia (zejména SIRE) siln¢ pfispély ke zvySeni velikosti
genomu v rodu Amomum a zéaroven pievladaly v jeho repeatomu. V clade D bylo zjiSténo
zmnozeni vétSiny linii repetic. Dalsi zkouméni odhalilo v Amomum dvé starobylé hybridizacni
udalosti: hybridni ptivod cladu D, ktery mohl byt pfi¢inou zmnozeni repetic v tomto cladu, a dalsi
hybridogenni skupiny druht v tomto cladu. Fylogeneticka sit’ zalozena na repeticich se shodovala
s fylogenezi zaloZenou na jadernych genech. Proporce repeatomu v rodu Amomum dosahovaly az
88 % a rod se tak umistil mezi jednodélozné rostliny s nejvys$i proporci repetic.
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