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ABSTRACT  

The genus Thymus (Lamiaceae) is taxonomically a very complex genus with a high frequency 
of hybridization and introgression among sympatric species. Co-dominant molecular markers 
provide an important tool for studies on mating patterns and breeding systems. Here we 
evaluated genetic diversity of different Thymus species (Thymus serpyllum L. emend. Miller, 
Thymus praecox Opiz., Thymus pulegioides L., Thymus pulegioides L. subsp. chamaedrys 

(Fries) Gusul., Thymus valesciacus, Thymus pulcherrimus subsp. sudeticus (Lyka) P. A. 
Schmidt) by using 3 co-dominant SSR markers pursuant witch we analyzed locus E089, D347 
and D257. It was detected 36 polymorphic alleles in 37 plants.  The frequency of polymorphic 
alleles for each species population was obtained. In 3 individual plants we established more 
than 2 alleles at least in one locus. Similarity relationships between populations were 
described graphically by a dendrogram, which clustered the three populations with the 
TFPGA (tools for population genetic analysis) program (Miller). The statistical relation 
between population size and the number of polymorphic alleles was verified. 
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ÚVOD  

Rod Thymus patří mezi léčivé rostliny známé, cíleně pěstované a využívané od 
antických dob (STAHL-BISKUPS & SAÉZ, 2002). Dlouhodobě byl komerčně využíván 
nejen pro léčebné účinky v humánní medicíně, ale také ke konzervování potravin a jako 
kuchyňské koření (CASTLEMAN, 2004). Obsah účinných látek, zejména silice a v ní 
obsažených složek thymol, karvakrol, linalool, p-cymene, borneol, greraniol předurčují 
antiseptické účinky. Rod Thymus je rozšířený po celém světě, zejména ve Středomoří 
(SLAVÍK, 2000). Zahrnuje téměř  350 druhů, ale pouze pět z nich jsou významné z hlediska 
komerčního využití (LAWRENCE & TUCKER, 2002). I v naší flóře je zastoupen hojně, 
zejména druhy Thymus vulgaris L., Thymus pulegioides L., Thymus alpestris Tausch ex 
A.J.Kerner, Thymus serpyllum L. emend. Miller, Thymus praecox Opiz. a další (DOSTÁL, 
1989). Mezi zástupci tohoto rodů můžeme nalézt rostliny polyploidní i gynodioické (BRIGGS 
a WALTERS, 2001). Empirické studie založené na pozorování polyploidů vyžadují znalosti 
jejich způsobu dědičnosti. Druhy s předpokládaným allopolyploidním původem vykazují 
disomickou dědičnost, při které je segregace chromozomů stejná jako u nehomologních párů 
chromozomů u diploida. Naproti tomu, autopolyploidi formují během meiózy multivalenty, 
z čehož vyplývá polysomická dědičnost (LANDERGOTT et al., 2006). V poslední době byla 
zaměřena pozornost na evoluci pohlavních rozmnožovacích systémů a na efekty spojené 
s polyploidizací, změnami v kompatibilitě, určení pohlaví a inbrední depresi (PANNELL, 
2004). Jako vhodný molekulární genetický nástroj pro studium složitých rozmnožovacích 
systémů a spontánních křížení se jeví použití kodominantních mikrosatelitních markerů 
s vysokou diverzitou alel (BERGLUND et al., 2006). Mikrosatelitní DNA (SSR – Simple 
Sequence Repeat) jsou krátké (1-5 bp), uniformě se opakující motivy nukleotidů v počtu 
několika desítek až tisíců párů bází. Markery založené na mikrosatelitech mají řadu předností, 
mezi něž patří vysoký stupeň polymorfismu (LI et al., 2002), rovnoměrné zastoupení v celém 
genomu (JAKŠE et al., 2001), vykazují kodominanci a vyžadují nepatrné množství 
analyzované DNA.  

MATERIÁL A METODIKA 

Rostlinný materiál 
Bylo hodnoceno 37 genotypů, jejichž původ a označení uvádí Tab. 1 a Obr.1. Zástupci 

jednotlivých druhů byli odebráni z kolekce rodu Thymus, která je udržovaná na pracovišti 
VÚRV, v.v.i., Oddělení zelenin a speciálních plodin Olomouc, která vznikala postupně v 
rámci sběrových expedic při řešení projektů NAZV: "Mapování, konzervace a monitorování 
genofondu mizejících krajových forem kulturních rostlin a jejich planých příbuzných druhů", 
"Výběr ekotypů domácích léčivých a kořeninových rostlin" a individuelních, které měly za cíl 
soustředit rostlinný i semenný materiál z přesně určené lokality v ČR. Navštívené lokality se 
přesně zaměřovaly pomocí navigace GPS, takže se dají zpětně navštívit a identifikovat včetně 
možnosti opakovaných odběrů vegetativních i generativních  částí vytipovaných genotypů 
rodu Thymus. Jednotlivé druhy byly taxonomicky zařazeny botanikem Jaroslavem Čápem 
v roce 2000. Od té doby jsou uchovávány v polní kolekci bez izolátorů. 



Tab. 1 Původ a označení jednotlivých druhů rodu Thymus 

 
Název 

 
Číslo vzorku 

 
Lokalita  

Thymus valesciacus 
(2n = ?) 

0-6 MZLU, Lednice na Moravě- Osivo získáno 
od holandské firmy Mark Plaza 

Thymus pulegioides L. 
subsp. chamaedrys 
( Fries) Gusul. (2n = 28) 

 
7-14 

MZLU, Lednice na Moravě- Osivo získáno 
ze Střediska léčivých rostlin LF MU na  
Kraví  Hoře v Brně 

T.praecox Opiz (2n = 54) 25,26 MZLU, Lednice na Moravě 
T.pulegioides L. (2n = 28) 33,34 Sběr-Krušné Hory 1998, Měděnec 
T.pulegioides L. (2n = 28) 36-41 Sběr- Krušné hory 1998, Horní Blatná 
T.serpyllum L. emend. 
Miller (2n = 24) 

27-29 Sběr-Krušné Hory 1998, Suchá 

T. pulegioides L.  
(2n = 28) 

35 Sběr-Krušné Hory 1998, Doupovské vrchy, 
Takšov 

T.pulegioides L. 
(2n = 28) 

31 Sběr-BESKYDY 1999, Vsetínské vrchy, 
Ochmelovské louky 

T.pulegioides L. 
(2n = 28) 

30 Sběr- BESKYDY 1999 ,Vsetínské vrchy, 
Okrůhlá 

T. pulegioides L. 
(2n = 28) 

44 Sběr- BESKYDY 1999,Vsetínské vrchy, 
Zákopčí 

T. pulegioides L. 
(2n = 28) 

46,47 Sběr-BESKYDY 1999,Moravskoslezské 
Beskydy, Mionší 

T. pulegioides L. 
(2n = 28) 

48 Sběr-BESKYDY 1999,Moravskoslezské 
Beskydy,Horní Rozpité 

Thymus pulcherrimus 
subsp. sudeticus (Lyka) P. 
A. Schmidt (2n = 30) 

45 Sběr- JESENÍKY 2000, Velká Kotlina 

T.pulegioides L. (2n = 28) 32 Sběr-Krušné hory 1998, Vysoká Pec 

Obr 1. Původní lokality hodnocených zástupců rodu Thymus  

 



Izolace, amplifikace a separace DNA 
 
Izolace byla provedena pomocí izolační sady DNeasy Plant Mini Kit (Qiagen, 

Německo). Z důvodu vysokého obsahu inhibičních látek byl postup byl modifikován dle 
LANDERGOTTA et al. (2006). Variabilita byla testována pomocí tří mikrosatelitních 
markerů navržených LANDERGOTTEM et al.  (2006) pro druh Thymus praecox Opiz. Byla 
hodnocena variabilita lokusů D347, D257, E089. Optimalizovaná PCR amplifikace probíhala 
následovně: 

Mikrosatelitní marker E089 - reakční směs o objemu 12,5 µl obsahovala 2 ng 

genomické DNA, 0,5 U Taq polymerázy (Fermentas) a 5 µg hovězího albuminu BSA 
(Sigma). Koncentrace ostatních komponent reakce byla následující: 10 mM Tris-HCl (pH 

8,8), 50 mM KCl, 0,08 % Nonidet P40, 1,5 mM MgCl2, 0,16 mM dNTP, 0,7 µM primer 

E089-F, 0,2 µM primer E089-R, 0,2 mM tetramethyl amonium oxalát (TopBio). 

Mikrosatelitní marker D257 - reakční směs o objemu 12,5 µl obsahovala 2 ng 

genomické DNA, 0,5 U Taq polymerázy (Fermentas) a 5 µg hovězího albuminu BSA 
(Sigma). Koncentrace ostatních komponent reakce byla následující: 10 mM Tris-HCl (pH 

8,8), 50 mM KCl, 0,08 % Nonidet P40, 1,5 mM MgCl2, 0,16 mM dNTP, 0,6 µM primer 

D257-F, 0,2 µM primer D257-R, 0,2 mM tetramethyl amonium oxalát (TopBio). 

Mikrosatelitní marker D347 - reakční směs o objemu 12,5 µl obsahovala 2 ng 

genomické DNA, 0,5 U Taq polymerázy (Fermentas) a 5 µg hovězího albuminu BSA 
(Sigma). Koncentrace ostatních komponent reakce byla následující: 10 mM Tris-HCl (pH 

8,8), 50 mM KCl, 0,08 % Nonidet P40, 1,8 mM MgCl2, 0,16 mM dNTP, 1,1 µM primer 

D347-F, 0,7 µM primer D347-R, 0,2 mM tetramethyl amonium oxalát (TopBio).  
Amplifikace markerů proběhla v termocykleru DNA Engine (Bio-Rad, USA) v těchto 

krocích: počáteční denaturace při 95 °C po dobu 3 minut, 35 cyklů se opakovaly fáze 
denaturace při 94 °C 35 s, annealingu při 57,5 °C 85 s pro lokus D257, při 51 °C 85 s pro 
lokus D347 a 46 °C 65 s pro E 089 a následovala osmi sekundová elongace při 72 °C pro 
D257 a E089, a čtrnácti sekundová elongace pro D347. Finální elongace proběhla při 72 °C a 
trvala 15 minut. Optimální annelační teplota každého primeru byla zjišťována pomocí 
teplotního gradientu. Separace vzorků byla provedena na vertikální elektroforetické cele 
Sequi – Gene II (Bio-Rad, USA) v 6% denaturačním akrylamidovém gelu (8M močovina) 
v 1x TBE pufru. Amplifikované vzorky byly upraveny dle BENBOUZA et al. (2006) a 
podrobeny denaturaci po dobu 5 minut při 94 °C. Separace vzorků probíhala 1,5h při 70 
W. Po obarvení dle BENBOUZA et al. (2006) byl výsledek zdokumentován a digitalizován 
pomocí scaneru HP scanjet 4500c (Hewlett-Packard, USA). 

 
Statistické vyhodnocení 

Deskriptivní statistika populací byla provedena pomocí programu TFPGA (Tools For 
Population Genetic Analyses) ver.1.3. Konstrukce dendrogramu byla provedena na základě 
algoritmu, který publikoval ROGER (1972). 



VÝSLEDKY A DISKUZE  

Optimalizace amplifikace mikrosatelitních markerů E089, D257 a D347 u rodu Thymus 
 
Metodický postup (složení PCR a teplotní a časový profil amplifikace), který pro druh 

Thymus praecox agg. navrhl LANDERGOTT et  al. (2006) nebylo možné spolehlivě 
aplikovat. Při použití identických podmínek docházelo k výskytu nespecifických amplifikací, 
netemplátového zabudování bází do amplikonů a tak zvaných „stutter bandns“ (SMITH et al., 
1995). Z těchto důvodů byla provedena optimalizace složení amplifikačních reakcí i vlastních 
teplotních podmínek PCR pomocí řady křížových experimentů. Modifikace složení reakční 
směsi spočívala zejména v přidání tetramethyl amonium oxalátu (0,2 mM). Tato komponenta 
PCR vykazuje obdobný efekt jako formamid nebo DMSO. Napomáhá například k 
odstraňování vlásenkových struktur templátové DNA, které bývají způsobeny nejčastěji 
výskytem GC domén (KOVÁROVÁ a DRÁBER, 2000). 

LANDERGOTT et al. (2006) uvádí že pro detekci polymorfismů byla použita přímá 
sekvenace PCR amplikonů. Eelektroforetická detekce polymorfních alel 3 mikrosatelitních 
lokusů u rodu Thymus byla spolehlivá a jednoznačná – Obr 2. Rovněž rozpětí velikosti 
aplikonů 124 – 142 bp u lokusu E089, 73 – 142 u lokusu D257 a 104 - 163 bp u lokusu D347 
odpovídá výsledkům, které publikoval LANDERGOTT et  al. (2006). 



Obr 2.: Elektroforeogram alelických sestav mikrosatelitního lokusu E089 – označení a taxonomické zařazení hodnocených genotypů je 
uvedeno v Tab 1. 

 
 
 
 



Frekvence jedinců s diploidními a polyploidními sestavami alel hodnocených lokusů 
  
 Z Tab 1. vyplývá, že pro analýzy bylo použito celkem 37 rostlin, které byly 
taxonomicky zařazeny do 6 botanických skupin dle druhů, respektive poddruhů. U 34 rostlin 
byla zjištěna přítomnost vždy pouze dvou alel u všech mikrosatelitních lokusů. U 3 jedinců 
byl zjištěn výskyt alespoň jednoho lokusu s vyšším počtem alel než 2. Jedná se o následující 
genotypy: 

 

Thymus valesciacus (A2A7 B6B8B12B14 C8C15) 
Thymus pulegioides L. (A4A5A7 B8B13 C3C9C13C14) – Obr. 2 (č.36) 
Thymus pulegioides L. (A5A7 B1B6B14 C4C9C10C12). 

  
 Je patrné, že ke zvýšení počtu alel došlo pouze u 8,1 % hodnocených rostlin a to pouze 
u dvou populací. Výskyt 3 respektive 4 variabilních alel alespoň pro jeden genotyp je 
charakteristický pro všechny tři hodnocené mikrosatelitní lokusy. U druhu Thymus 

valesciacus se nepodařilo zjistit bližší informace o jeho karyotypu. Z provedených 
molekulárních analýz vyplývá, že u jednoho jedince (vzorek č. 3) zřejmě došlo k alloploidii – 
lokus D257 je zde prezentován 4 B alelami. Thymus pulegioides L. je diploidní druh (2n = 
28). U dvou jedinců (vzorky č. 36 a 47) byly zjištěny polyploidní počty a to rovnou ve dvou 
mikrosatelitních lokusech E089 a D347 respektive D257 a D347. Z porovnání alelických 
sestav v lokusu D347 (vždy 4 různé C alely) u dvou zástupců Thymus pulegioides L. vyplývá 
možná hypotéza, že tito jedinci vznikli na základě alloploidie a jedná se tudíž o tetraploidní 
genotypy. V lokusu E089 respektive D257 se u těchto genotypů vyskytují vždy tři odlišné 
alely. Přítomnost 3 odlišných alel by teoreticky nasvědčovala možnému triploidnímu 
genotypu. Tuto hypotézu je však možné spolehlivě vyloučit již zmiňovanou analýzou lokusu 
D347, který je vždy charakteristický 4 různými C alelami. Přítomnost pouze 3 alel u lokusů 
D257 respektive E089 si lze vysvětlit tím, že jeden z lokusů je přítomen v homozygotní 
sestavě a jedná se tudíž rovněž o tetraploidní genotyp.  
 Provedené genetické analýzy jednoznačně nepotvrdily předpoklad, že Thymus praecox 
Opiz. s karyotypem somatické buňky obsahujícím 54 chromozómů je alloploidním druhem. 
Původní  hypotéza u tohoto druhu byla taková, že v lokusech by se teoreticky měly 
vyskytovat 4 různé alely. Pro analýzu byly použity pouze dvě rostliny. Ani u jedné z nich se 
nepodařilo detekovat více než 2 alely v lokusu. Tetraploidní charakter materiálu však nelze 
vyloučit z důvodů teoreticky možných homozygotních sestav polyploidních lokusů. 
Molekulární analýzy jsou podpořeny řadou prací, ve kterých byla mezidruhová hybridizace 
zkoumána na základě morfologických znaků. V oblastech, kde se stýkají dva nebo více druhů 
mateřídoušek, dochází velmi často ke křížení. Rozpoznávání hybridů ztěžuje jejich fertilita a 
zpětné křížení (ČÁP, 1979). Z těchto důvodů lze získané výsledky považovat za originální 
metodu, která může doplnit řadu taxonomických studií u rodu Thymus.  
 Vzhledem k tomu, že pro studium variability populací rodu Thymus byl použit 
program TFPGA, který nedokáže vzájemně porovnávat diploidní a polyploidní genotypy téže 



populace, byly pro následující analýzy použity pouze rostliny s detekovanými dvěma 
polymorfními alelami v jednom lokusu. 

Frekvence polymorfních mikrosatelitních alel u jednotlivých populacích 

  Na následujících grafech je uveden přehled polymorfních alel, které byly detekovány 

u mikrosatelitních lokusů E089, D257 a D347.  

 

 

 

Graf 1. Frekvence alel v mikrosatelitním lokusu E089 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

Graf 2.  Frekvence alel v mikrosatelitním lokusu D257 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

Graf 3. Frekvence alel v mikrosatelitním lokusu D347 

 
 

Získané výsledky lze diskutovat s počtem alel u jednotlivých lokusů, které navrhli 
LANDERGOTT et al. (2006) při hodnocení 40 genotypů deseti švýcarských populací druhu 
Thymus praecox agg. Počet polymorfních alel nalezených pro tento druh v lokusu E089 byl 
jen o jednu nižší než u hodnocených šesti populací odlišných druhů a lze tedy konstatovat, že 
trinukleotidový mikrosatelit E089, se sedmi odlišnými alelami, prokazoval jednoznačně 
nejnižší variabilitu. Dinukleotidový lokus D257 byl LANDERGOTTEM et al. (2006) 
posuzován ještě s dalšími třemi mikrosatelity, které dohromady poskytovaly 17-24 odlišných 
alel. Při hodnocení dvou jedinců druhu T. praecox Opiz. z ČR byly nalezeny pouze 3 alely a 



ze získaných dat je tedy zřejmé, že analýzy jsou ovlivněny počtem hodnocených genotypů. 
Konečného počtu 14 polymorfních alel pro tento lokus bylo dosaženo zejména díky druhům 
T. valesciacus a T. pulegioides L. Nejvyšší stupeň variability prokázal mikrosatelit D347, u 
kterého zaznamenali LANDERGOTT et al. (2006) 39 alel. Počet objevených alel u více 
druhů byl zhruba poloviční, což vysvětluje fakt, že hodnocené populace byly převážně 
diploidní, oproti tetraploidním rostlinám T. praecox agg. 

Frekvence jedinců s homozygotní sestavou alel hodnocených mikrosatelitů 

Homozygotní sestava alel v lokusu E089 byla zjištěna u 38,24 % všech hodnocených 
rostlin. Všechny homozygotní sestavy odpovídaly alelické kombinaci A5A5. Homozygotní 
sestavy byly zjištěny u následujících druhů: Thymus pulegioides L. subs. chamaedrys (Fries) 
Gusul., Thymus pulegioides L. a Thymus serpyllum L. emend. Miller. 

Homozygotní sestava alel v lokusu D257 byla detekována u 5,88 % všech 
hodnocených rostlin. Polovina homozygotů vykazovala alelickou kombinaci B5B5 (Thymus 

pulegioides L) a druhá polovina kombinaci ale B8B8 (Thymus pulegioides L. subs. 
chamaedrys (Fries) Gusul.). 

Homozygotní sestava alel v lokusu D347 byla nalezena rovněž u 5,88 % všech 
hodnocených rostlin. Polovina homozygotů byla charakteristická alelickou sestavou C9C9 a 
druhá polovina sestavou C12C12. Homozygotní sestavy v tomto lokusu byly zjištěny pouze u 
botanického druhu Thymus serpyllum L. emend. Miller. 

Přítomnost dvou homozygotních lokusů byla zjištěna vždy u jednoho zástupce Thymus 

pulegioides L. subs. chamaedrys (Fries) Gusul. (genotyp A5A5B8B8C8C13) a Thymus 

pulegioides L. (genotyp A5A5B8B8C11C14). Výskyt homozygotních jedinců ve dvou 
lokusech pouze u těchto dvou populací lze vysvětlit tím, že obě populace byly zastoupeny 
největším počtem hodnocených rostlin. Z hlediska původu lze tyto populace považovat za 
prostorově dostatečně izolované. Rostliny Thymus pulegioides L. subs. chamaedrys (Fries) 
Gusul. pochází z výsevu semen, který byl realizován na LF MU v Brně Kraví Hoře. Druhá 
populace Thymus pulegioides L. byla získána sběrem v několika přirozených lokalitách 
v oblasti Krušných hor, Doupovských vrchů a Moravskoslezských Beskyd (Obr 1). Z tohoto 
pohledu lze vyvodit hypotézu, že homozygotní sestava A5A5 mikrosatelitního lokusu E089 
by mohla být geneticky konzervovaná u různých poddruhů Thymus pulegioides L.  

Druhy, u kterých nebyla zjištěna homozygotní sestava alel u žádného ze tří použitých 
mikrosatelitních markerů jsou následující: Thymus valesciacus a Thymus pulcherrimus subsp. 
sudeticus Lyka P. A. Schmidt. Tato skutečnost je zajímavá zejména z pohledu druhu Thymus 

valesciacus, u kterého bylo hodnoceno celkem 6 rostlin. Při studiu taxonomické literatury 
zaměřené na rod Thymus nebyly u tohoto druhu získány žádné botanické ani cytogenetické 
informace, kromě jediného internetového odkazu (http://www.marktplaza.nl/Thymus-
valesciacus-1757703.php). Jedná se o nabídkový katalog holandské zahradnické firmy Mark 
Plaza, která se zabývá distribucí okrasných rostlin včetně skalniček a léčivých rostlin. 
Hodnocených 6 rostlin tohoto druhu pocházelo ze sbírek MZLU ZF v Lednici na Moravě. 
Z Grafu 1, Grafu 2 a Grafu 3 vyplývá, že v lokusu E089 bylo detekováno 5 polymorfních alel, 
v lokusu D257 6 polymorfních alel a v lokusu D347 rovněž 6 polymorfních alel. Všech 6 



jedinců Thymus valesciacus bylo možno pomocí těchto markerů vzájemně odlišit. Současně 
nebyla detekována ani jedna homozygotní sestava, která je charakteristická pro inbrední 
populace. Z těchto výsledků vyplývá fakt, že rostliny pocházející ze sbírek MZLU ZF 
v Lednici na Moravě, nepředstavují soubor klonovaných rostlin, které jsou typické pro 
komerčně množené skalničky. Jedná se o geneticky variabilní populaci, u které lze 
předpokládat pohlavní způsob rozmnožování a šíření. 

Další druhem, u kterých nebyl zjištěn výskyt žádných homozygotních alelických 
sestav byl Thymus pullcherimus subsp. sudeticus Lyka P. A. Schmidt. Tato skutečnost 
vyplývá zejména z nízkého počtu hodnocených rostlin– Tab. 1.  

U druhu Thymus praecox Opiz. byly detekovány vždy dvě alely u každého lokusu, 
které by teoreticky mohly odpovídat heterozygotní sestavě alel. Z cytogenetických studií u 
tohoto druhu vyplývá, že se jedná o alloploidní gynodioický druh (2n = 54) a proto se lze 
přiklonit k hypotéze, že se jedná o homozygotní sestavy alel a každá alela je současně 
v karyotypu reprezentována čtyřmi kopiemi.  

Genetické podobnosti mezi hodnocenými druhy rodu Thymus 

Pro zpracování genetických podobností alelických kombinací v mikrosatelitních 
lokusech E089, D257 a D347 byl použit program TFPGA. Tento program využívá 
v molekulární taxonomii a evoluční biologii řada autorů – například Li et al. (2008). 
Vzájemná podobnost detekovaných genotypů byla stanovena na základě podobnostního 
koeficientu podle ROGER (1972). Výhodou tohoto algoritmu je, že získaná data jsou 
hodnocena z pohledu kodominantních mikrosatelitních markerů charakterizujících vždy 
danou konkrétní populaci – botanický druh. Postup založený na vyhodnocení binární datové 
matice RAPD polymorfismů, který u léčivých rostlin použili např. PIORO-JABRUCKA et al. 
(2007) a VAŠÍČKOVÁ et al. (2008), umožnil pouhý odhad genetické podobnosti na základě 
Diceho podobnostních koeficientů. 
 

Obr 3. Dendrogram vyjadřující genetické vzdálenosti alelických sestav mikrosatelitních 

lokusů E089, D257 a D347 u hodnocených zástupců rodu Thymus 

 

 
Z dendrogramu vyplývá, že nejmenší genetickou vzdálenost vykazovaly Thymus 

pulegioides L. subs. chamaedrys (Fries) Gusul. a Thymus pulegioides L. – u kterých byla 



hodnota koeficientu podle ROGER (1972) pouze 0,1596. Tento výsledek koreluje rovněž 
s taxonomickými a cytogentickými charakteristikami (SLAVÍK et al., 2000). Jedná se o 
poddruh se shodným karyotypem (2n = 28). Další diploidní druh Thymus serpyllum L. emend. 
Miller (2n = 24) vykazoval oproti předchozí dvojici druhů genetickou vzdálenost odpovídající 
koeficientu 0,3914. Největší genetickou vzdálenost od druhů s relativně nízkým počtem 
chromozómů (Thymus pulegioides L. subs. chamaedrys (Fries) Gusul. a Thymus pulegioides 
L.) vykazoval Thymus praecox Opiz. s 2n = 54 (SLAVÍK et al., 2000). 
 
Statistické hodnocení závislosti mezi počtem detekovaných polymorfních mikrosatelitních 
alel a počtem jedinců v populaci 
 

Vztah mezi velikostí populace, biodiverzitou a adaptační schopností byl zkoumán 
řadou autorů, např. KAENE et al. (1999). Výrazné zredukování velikosti populace obvykle 
okamžitě vyvolává snížení biodiverzity a následné snížení fitnes. Tato skutečnost se týká 
rovněž kolekcí genových zdrojů původních planých druhů, které byly introdukovány 
z původních lokalit do sbírkových kolekcí genových bank (CHLOUPEK, 2000). Variabilní 
počet rostlin u jednotlivých hodnocených druhů rodu Thymus byl využit jako modelový 
statistický příklad takovéto situace. Pomocí regresní a korelační analýzy uvedené na Graf 4, 
bylo jednoznačně potvrzeno, že se vzrůstajícím počtem jedinců v populaci vzrůstá i počet alel 
mikrosatelitních lokusů E089, D257a D347. Zjištěná hodnota korelačního koeficientu r = 
0,9709 odpovídá velmi těsné závislosti. 
Graf 4. Statistické hodnocení závislosti počtu detekovaných mikrosatelitních alel na počtu 

analyzovaných jedinců 

 

 

 

 



ZÁVĚR  

Byla optimalizována amplifikace mikrosatelitních markerů E089, D257 a D347 pro 
různé druhy rodu Thymus. Pro každý lokus byl u 37 genotypů s diploidními a polyploidními 
sestavami stanoven počet polymorfních alel. U 3 jedinců byl zjištěn výskyt alespoň jednoho 
lokusu s vyšším počtem alel než 2.  Byla zjištěna frekvence polymorfních mikrosatelitních 
alel u jednotlivých populacích. Homozygotní sestava alel v lokusu E089 byla zjištěna u 38,24 
% všech hodnocených rostlin. V lokusech D257 a D347 byla detekována u 5,88 % genotypů.  
Pro zpracování genetických podobností alelických kombinací v mikrosatelitních lokusech 
E089, D257 a D347 byl použit program TFPGA. Největší genetickou vzdálenost od druhů 
s relativně nízkým počtem chromozómů (Thymus pulegioides L. subs. chamaedrys (Fries) 
Gusul. a Thymus pulegioides L.) vykazoval Thymus praecox Opiz. s 2n = 54 (Slavík et al., 
2000). Pomocí regresní a korelační analýzy bylo jednoznačně potvrzeno, že se vzrůstajícím 
počtem jedinců v populaci vzrůstá i počet alel mikrosatelitních lokusů E089, D257a D347. 
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