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Dnesni menu

= Sekvenovani slozitych genomu rostlin

= Redukce komplexity a tridéni chromosomu
= Vyvoj metod u rostlin

= Chromosomova genomika

» Priklady aplikaci
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Chceme znat uplné sekvence genomu

= Struktura a funkce jaderného genomu
- Struktura genomu (strukturni genomika)
- Porovnani riznych genomu (komparativni genomika)
- Funkce genomu (funkéni genomika)

= (Odvozovani DNA markeru a tvorba genetickych map
- |dentifikace markeru v tésné vazbé na urcity znak
- Slechténi pomoci markerd

= Klonovani genti
- Pozi¢ni klonovani
- Identifikace genu in silico
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Velikost genomu rostlin

» Paradox (zahada) C hodnoty

= Velikost genomu vykazuje
slabou korelaci se slozitosti
organismu

= Morfologicky podobné
organismy mohou mit velmi
odlisnou velikost jaderného

genomu <
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Genomy rostlin a jejich sekvenovani

= Nékteré rostliny maji obrovské genomy

Bl Ryze (-400 Mbp)

[ Kbikurice (~2500 Mbp) ‘

Clovék (~3000 Mbp)

Psenice seta (~17,000 Mbp)

IS vt it W )

x 103 Mbp

Genom psenice obsahuje
asi 3000x vice znaku nez
cela knizni série o Harry
Potterovi !!!

N2, http://olomouc.ueb.cas.cz/




Struktura genomu rostlin

= Vetsina genomu se sklada ze sekvenci DNA, které se mnohokrat

opakuji (repetitivni sekvence)

» Prevazuji mobilni genetické elementy a typické jsou inzerce

transpozonu do sekvenci jinych transpozonu

= Geny a nizkokopiové sekvence DNA obvykle tvori jen nékolik

procent genomu
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Polyploidizace a evoluce rostlin

= Polyploidie je
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Typicky ancestralni lokus genomu kere Amborella trichopoda
(bazdlni dvoudéloznad) odpovidd aZ 72 lokusim Brassica napus

S http://olomouc.ueb.cas.cz/ Chalhoub et al., Science 345: 950, 2014



Evolution by gene duplication

= 2R hypothesis (S. Ohno): the genomes of the
early vertebrate lineage underwent two
complete genome duplications

= Relaxed selection of duplicated genes
and accumulation of mutations:
- Fixation of beneficial alleles / / A Y
- Loss of non-functional genes (Susumu Ohno, 1970)

=  Genomic shock®:
- Structural rearrangements

__CEREnm
different functions

- Activation of transposons | oeer

- Modified gene expression e [ 0

- Epigenetic modifications — CEaan
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Subfunctionalization Neofunctionalization Degeneration/Gene loss
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PSenice seta je recentni polyploid

= Psenice seta je alohexaploid (2n = 6x = 42) s genomem AABBDD
= Vysledek dvou mezidruhovych hybridizaci (a polyploidizaci)

Triticum urartu (AA)

||

Aegilops speltoides (BB) Aegilops tauschii (DD)

Triticum aestivum (AABBDD)

PN

Jedna kopie genomu
~17000 Mbp
pouze ~1.2% genu

Y2 http:/ /ol .ueb.cas.cz/
p:/70Tomotic. ueb.cas.cz Gill et al., Genetics 168: 1087, 2004



Problém se sekvenovanim genomu rostlin

= NIKOLIV kapacita sekvenatoru

= ALE potize se sestavovanim mnoha kratkych sekvenacnich
cteni s prevahou repetitivni DNA (... a polyploidie)

- Délka cteni by musela presahovat 200kb aby bylo mozné
sestavovat Useky genomu bohaté na repetitivni DNA

- Soucasné metody ,,next generation sequecing* takovych
hodnot zdaleka nedosahuji

Marx, Nature 501:263, 2013
‘ Shangguan et al., PLOS One 8:e69890, 2013
N2 http://olomouc.ueb.cas.cz/ Pan et al.. Plant J. 77:795. 2014



Prehodnoceni strategie

= Jaderny genom neni tvoreny jedinou molekulou DNA
= Je rozdéleny na mensi casti - chromosomy
= Proc se snazime sekvenovat smeés vsech chromosomu najednou?

Arabidopsis thaliana (2n=2x=10)
painting chromosom{l
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Chromosomove-centricky pristup

Nabizi moznost analyzovat

= Pohlavni chromosomy

= Pridatné (B) chromosomy

= Specifické (aberantni) chromosomy

= Allele phasing

= Strukturni chromosomovou heterozygotnost

Pohlavni chromosomy u knotovky bilé B chromosomy zita

N2 http://olomouc.ueb.cas.cz/



Chromosomova genomika

= Aplikace metod genomiky na izolované chromosomy

Rozdéleni genomu psenice na
jednotlivé chromosomy

Velikost genomu

Triticum aestivum

(2n = 6x = 42) O

1C ~ 17,000 Mbp Oryza sativa
(2n = 2x = 24)
1C ~ 400 Mbp

= Chromosomy: 605 - 995 Mbp
(3.6 - 5.9% velikosti genomu) -ll

= Ramena chromosomu: 225 - 585 Mbp
(1.3 - 3.4% velikosti genomu)

Ebhtt://l .ueb.cas.cz/ .
p:/7olomotic.teb.cas.cz Dolezel et al., Chrom. Res. 15: 51, 2007



Analyza chromosomu prutokovou cytometrii

= Rychlost méreni / sec:
~1000 chromosomd

N2, http://olomouc.ueb.cas.cz/
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Tridéni chromosomu prutokovou cytometrii
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Vyroci prutokové cytometrie

The original flow. M. Fulwyler described the first flow cytometer
in 1965 (1), proposing that it might be possible to “measure
simultaneously twe (or more) characteristics of a cell and to

make separation dependent on the ratio of such characteristics.”

SCIENCE sciencemag.org

K;Q http://olomouc.ueb.cas.cz/

= V listopadu 2015 slavi prutokova cytometrie

50. narozeniny

HISTORY OF SCIENCE

Flow cytometry strikes gold

Flow cytometry remains unparalleled as a high-throughput,
high-content single-cell analysis technology

By J. Paul Robinson' und Mario Roederer?*

11s month marks the 50th anniversary
irth of flow cvtomelis C
would imagine that a technology in-

different today—yet it has changed
remarkably little in its fundamentals.

Published by AAAS

vented so long ago would be radically

Gohde’s demonstration of microscope-based
flow cyvtometrv to measure cell-associated
fluorescence (3), the field of cell analysis
transformed. Shortly thereafter, Herzenberg
was on sabbatical in the laboratory of the
biochemist César Milstein at Cambridge Uni-
versity, when Milstein and Georges Kohler in-
vented the Nobel Prize-winning monoclonal

13 NOVEMBER 2015 « VOL 350 ISSUE 6262 739



Sekvenovani genomu clovéka

© 1990 Wiley-Liss, Inc. Cytometry 11:208-218 (1990)

Construction of Gene Libraries for Each
Human Chromosome

Marvin A. Van Dilla and Larry L. Deaven

Biomedical Sciences Division, Lawrence Livermore National Laboratory, Livermore, California 94550 (M.A.V.D.);
Life Sciences Division, Los Alamos National Laboratory, Los Alamos, New Mexico 87545 (L.1..D.)

Received for publication July 6, 1989; accepted August 22, 1989

= Konstrukce knihoven DNA
malych inzertl z tridénych
chromosomu ¢lovéka

N2 http://olomouc.ueb.cas.cz/



A jak to bylo (a je) s rostlinami?

Vyvoj metod pro analyzu a tridéni
chromosomu pomoci prutokové cytometrie
komplikovaly

1. Problémy s pripravou suspenzi
intaktnich chromosomt

- Ve vétsine rostlinnych pletiv je
mitoticka aktivita nizka

- Je obtizné izolovat intaktni
chromosomy z bunék, které maji
pevnou bunécnou sténu

2. Problémy s diskriminaci jednotlivych
chromosomu v karyotypu

K;Q http://olomouc.ueb.cas.cz/



Nase metoda

“ Planta (1992) 188 :93-98

Planta

(«; Springer-Yerlag 1992

A high-yield procedure for isolation
of metaphase chromosomes from root tips of Vicia faba L.

J. Dolezel', J. Cihalikova', and S. Lucretti >

" Institute of Experimental Botany. Department of Plant Biotechnology, Sokolovska 6, CS-77200 Olomoue, Czechoslovakia
* ENEA, C.R.E. Casaccia, Genelic Engineering Division, C.P, 2400, I-00100 Rome, Italy
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Synchronizace bunécného cykiu

= Distribuce obsahu DNA v korenovém meristému Vicia faba

G, M

Inhibice syntézy DNA Zotaveni Akumuace
metafazi

L_Q http://olomouc.ueb.cas.cz/
P DoleZel et al., Planta 188: 93, 1992



|zolace intaktnich chromosomu

» Slaba fixaz synchronizovanych korenovych spicek v roztoku
formaldehydu

= Uvolnéni chromosomu do roztoku mechanickou homogenizaci
= Qdstranéni velkych fragmentu pletiva a bunék filtraci

Kofenova Spicka Vysledna suspenze Chromozdém

L_Q http://olomouc.ueb.cas.cz/
P DoleZel et al., Planta 188: 93, 1992



Priprava vzorku pro prutokovou cytometrii

Protokol

Synchronizace bunécného
cyklu v korenovém meristému

Akumulace délicich se bunék
v metafazi

Izolace chromosomu

v

Barveni chromosomuU pomoci
DNA fluorochromu

Analyza pomoci prutokové
cytometrie

Tridéni chromosomu

\P http://olomouc.ueb.cas.cz/

Dolezel et al., Planta 188: 93, 1992



Modifikace metody pro jiné druhy rostlin

Nasi metodu jsme modifikovali pro vice nez 20 druha rostlin

= Bob konsky

= Hrach sety

= Cizrna berani
= Jecmen sety
= Psenice seta
= 7ito seté

= Qves sety

=  Aegilops spp.
= Smrk ztepily
= Knotovka bila

= Chrest BD FACSAria SORP high-speed flow sorter:

= Sample rate: >1000 chromosomes / sec

= Simultaneous sorting of four different subpopulations
= Sort rate: 15 - 30 chromosomes / sec

= Sort yield: 2 - 5 x10° chromosomes / day

N2 http://olomouc.ueb.cas.cz/



Tridéni chromosomu psSenice

= U hexaploidni psenice (2n = 6x = 42) se standardnim karyotypem
je mozné tridit pouze chromosom 3 z jejiho B genomu (3B)

Flow karyotyp cv. ,,Chinese Spring*
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Redeni: linie s modifikovanym karyotypem

= Polyploidni psenice toleruje aneuploidii

= Chromosom jednoho (sub)genomu muize kompenzovat ztratu
homeologniho chromozomu nebo jeho ramene z jiného

(sub)genomu

Chromosomy B genomu psenice:
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Ditelosomicka linie 1BS

Dt1BS

1BS

b

3B

1BS: ~315 Mb (~1.9% genomu)

Kubalakova et al., Theor. Appl. Genet. 104

: 1362, 2002



Tridéni chromosomu diploidnich Triticeae

= Polyploidni psenice toleruje pritomnost chromosomu
a ramen chromosomu jinych druhu tribu Triticeae

2H - 7H h“ Flow karyotyp je¢mene (2n = 14)

Triticum aestivum (21" + 1" 3HS)

g 1 [] GAA
1H A B Tel
L1 caa Il DAPI
H 3HS
W !
Adic¢ni telosomickeé linie psenice - 38
jeémen umoznuji tridéni ramen ||~
chromosomu jeémene MM MW

Lysak et al., Chrom. Res. 7: 431, 1999

N2 http://olomouc.ueb.cas.cz/
Suchankova et al., Theor. Appl. Genet. 113: 651, 2006



Jak rozlisit vice chromosomu?

= Fluorescencni hybridizace in situ v suspenzi (FISHIS, Giorgi et
al., PLoS ONE 8:e57994, 2013)

= U hexaploidni psenice umoznuje biparametricka analyza DNA
vs. FISHIS se sondou pro GAA mikrosatelity identifikovat
vsechny chromosomy B genomu, ctyri chromosomy A genomu
dva chromosomy D genomu
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Portfolio aplikaci tridénych chromosomu

 Fyzické mapovani pomoci PCR
 Sekvenovani jednoho chromosomu

» Cytogenetické mapovani
« Imunolokalizace proteind
o Ultrastruktura chromosom

 Vyvoj markeru typu DArT

e Linearni amplifikace DNA pro:
o Ziskavani DNA markert
« Mapovani pomoci DNA cipu
« Sekvenovani metodami nové generace

Pocet chromosomd

VAN

o Konstrukce BAC knihoven
« Optické mapy
e Proteomika chromatinu

fw,
L2 http:/ /ol .ueb.cas.cz/ .
2 p:/7olomotic.teb.cas.cz Dolezel et al., Chrom. Res. 15: 51, 2007



Strategie sekvenovani

%0 —
o //I/Eonstruct BAClibrary = o’
Q.
o Construct IS N
E cm -----
— ond select sk I B0 wmew swew e eml G S -
0 mapped =
O clones 5 N k <
u>1 — §F  § ] )
= = 3
a = .
I =y =
o Genarste o :u.a ] --- -- Q
c several - . ““-P“ - A
G thousand - e ::“_----- --
C | sequence o et s emumm - -
Q reads par e e - ==
g clong - -
L
& \ ¥
Assemble

BAC by BAC Whole Genome
approach Shotgun approach

A
\_Q http://olomouc.ueb.cas.cz/




Knihovny DNA klonované ve vektoru BAC

Konstrukce BAC knihoven:

ol

Tridéni chromosomu

5 x 106 tridénych l
chromosomu

et e ivraw s Kolonie bakterii
(asi 6 tydnu trideni)

lCésteéné stépeni Transformace - 0 20 .°° - o S .°°
Escher:chla coli PO Se°e
L1 3 S
kbp
- 2200
Velikostni -
selekce (PFGE) )
"25 Ligace do
defosforylovaného A F ST
BAC vektoru Usporadani klonu do

384-jamkovych misek
Safar et al., Plant J. 39: 968, 2004
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Subgenomové BAC knihovny jsou uzitecné

= Hlavni vyhody
- Specifita (redukce komplexity vzorku)

- Maly pocet klonu
(u psenice ~5 x 10% vs. >1 x 10°)

= Subgenomové knihovny usnadnuji

- Vyvoj markeru ze specifickych oblasti
genomu (napr. ,,BAC end sequencing®)

- Pozi¢ni klonovani genu

- Sestavovani fyzickych map vhodnych
pro sekvenovani (BAC fingerprinting,
Whole Genome Profiling)

SQ http://olomouc.ueb.cas.cz/ . Janda et al., Plant J. 47: 977, 2006
Safar et al., Cytogenet. Genome Res. 129: 211, 2010



Fyzicka mapa hexaploidni psenice

= Chromosom 3B (995 Mbp): 1205 BAC contigl, 9314 klonu v MTP
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Mezinarodni mekt

21 chromosomu
psenice seté

o] §§ B §:
of @001

Chromosomove-centricka strategie je
zakladem nejambicioznejsiho projektu
sekvenovani rostlinného genomu
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Home » GENOMIC RESOURCES > Cereals

Bananas Cereals

Cereals Chromosome-specific and genomic BAC resources of cereals.

Grasses Filter

Others.,

Pricing Information Library code Species Cultivar Specificity Number of clones Insert size Coverage
T3aCspl46el Triticum aestivum Chinese Spring 1D, 4D, 6D 26112 110kb 1.3x
TaaCspl46ha Triticum sestivum Chinese Spring 1D, 4D, 6D 87 168 85kb 3.4x%
TaaCspl46hB Triticum aestivum Chinese Spring 1D, 4D, 6D 148 224 102kb 6.9%
TaaCspl46hC Triticum aestivum Chinese Spring 1D, 4D, 6D 138 240 116kb 7.4x
TsaCsplALhA Triticum aestivum Chinesz Spring 1AL 49 536 103kb 8.0x
TaaCsplALhB Triticum aestivum Chinese Spring 1AL 43 008 109kb 7.7x
T3zCsplAShA Triticum aesovum Chinese Spring 1AS 31104 111kb 11,8x
TaaCsplBLhA Triticum aestivum Chinese Spring 1BL 92 160 114kb 15.4x
TaaCsplBShA Triticum aestivum Chinese Spring 1BS 55 296 113kb 15.7x%
TaaCsp2ALhA Triticum sestivum Chinese Spring 2AL 76 800 120kb 15.8x
T3aCsp2AShA Triticum sestivum Chinesz Spring 2AS 56 832 123kb 15.4x
TaaCsp3ALhA Triticum aestivum Chinese Spring 3AL 55296 106kb 10.2x
T32Csp3ALhB Triticum aestivum Chinese Spring 3AL 24 576 114kb 5.2x
TaaCsp3AShA Triticum aestivum Chinese Spring 3AS 55 296 80kb 10.9x
TaaCsp3AShB Triticum sestivum Chinese Spring 3AS 55296 115kb 15.9%
TaaCsp3BFeA Triticum aestivum Chinese Spring 2B 21120 107kb 1.9x
TaaCsp3BFhA Triticum aestivum Chinese Spring 3B 67 968 103kb 6.2x%
TaaCsp3BFhB Triticum aestivum Chinese Spring 3B 82176 126kb 9.1x
T33Csp3DLhA Triticum aestivum Chinese Spring 3DL 64 512 105kb 12.2x
TaaCsp3DShA Triticum sestivum Chinese Spring 3DS 36 864 110kb 11.0x
TaaCsp4ALhA Triticum sestivum Chinese Spring 4AL 92160 126kb 17.3x
TaaCsp4AShA Triticum sestivum Chinese Spring 4AS 49152 131kb 16.6x
TazaCspSALhA Triticum aestivum Chinese Spring SAL S0 240 123kb 18.3x
TaaCspSAShA Triticum aestivum Chinese Spring SAS 46 080 120kb 16,5x%
TaaCspSBSha Triticum aestivum Chinese Spring 5BS 43776 122kb 15:8%
TaaCsp7DLhA Triticum sestivum Chinese Spring 7DL 50 304 115kb 14.8x
TaaCsp7DShA Triticum aestivum Chinese Spring 7DS 49 152 114kb 12.3x
TaaHop3BFhA Triticum sestivum Hope 3B 92 160 78kb 6.0x

g{b http'//olomouc ueb.cas.cz/ TaaPav1BShA Triticum aestivum Pavon 1BS 65 280 82kb 14.5x




A co strategie whole genome shutgun?

Physical mapping

Sequencing
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Sekvenovani DNA tridénych chromosomt

= Sekvenovani DNA amplifikované z chromosomu 1H jeCmene
metodou 454 (800 Mbp sekvence, 1.29x pokryti chromosomu)

= |dentifikace 4125 homolognich genu ryze
= Porovnani struktury chromosomu 1H a genomu ryze

Chromosomy ryze (Os1 — Os12)

N2 http://olomouc.ueb.cas.cz/
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Mayer et al., Plant Physiol. 151: 496, 2009



Virtualni genova mapa (GenomeZipper)

= Chromosom 1H jeCmene:

Bradi2 MENENNTTT " " THENTT
Bradi3 [HININNNIN | R

Rice5 [ THNNNEENNNNN 1T | ] [0 = [TTI Sb9

I RN T JRice10 DN ENEN NN T sb1

Genome zipper

SERN—— —

Marker directed synteny projection

I T [ ] IE

High resoltion integrated ene map of chromosome 1H

(_Q http://olomouc.ueb.cas.cz/ .
Mayer et al., Plant Physiol. 151: 496, 2009




Sekvenovani chromosomu zZita

= Sekvenovani DNA
tridénych chromosomt
umoznilo identifikaci
22426 genl

= Komparativni analyzy
identifikovaly sest
hlavnich translokaci,
které daly vznik
soucasnému genomu
Zita

Syntenie mezi
chromosomy zita, (1R -
7R), jeCmene (1H - 7H)
a brachypodia(Bd1 - Bdb)

{Q http://olomouc.ueb.cas.cz/ mvmm| pS \w !,,,P,,——m%,

’’’’’’’’’’’’’’’’’ Mayer et al., Plant Cell 25: 3685, 2013



Slozita evoluce genomu zita

= Dissimilar conserved

syntenic gene content, Triticeae progenitor
gene sequence diversity " 1|
signatures, and =
phylogenetic networks |U’!U toraploidhexaploid
were found for individual ""
rye syntenic blocks s ‘\/ -1
iHE |
= Did hybrid speciation |! i :
and/or whole-genome or A \
chromosome duplications LA 1HE
played a rOle in rye Secaie cereaie M Triticum aestivum Hordeum vulgare
speciation and genome jii l!Ll" T it
evolution? ii

D1 02 D3 D4 D5 06 D7

N 2, http://olomouc.ueb.cas.cz/ m I pS \W .............

Mayer et al., Plant Cell 25: 3685, 2013



Zahada puvodu B chromosomu

Mitotické chromozdmy Zita

(Secale cereale)

N2 http://olomouc.ueb.cas.cz/

rye B reads versus
barley chromosomes

LR
i |
o -
| 1] s
_l 5H
_ 6H
I

Martis et al

Nadpocetné (pridatné, parazitické) chromozomy

Sekvenovani izolovanych B chromosomu zita metodou Roche 454
|dentifikovano 4946 predpokladanych genovych sekvenci
Plvod B chromosomu zita: 1.1 - 1.3 MYA

., PNAS 109: 13343, 2012

mips \/ IPK



Sekvenovani chromosomu psenice

= Vsechny chromosomy psenice (jejich ramena) byly tridény
prutokovou cytometrii, jejich DNA byla amplifikovana
a sekvenovana metodou illumina

- Témer vsechny geny psenice byly identifikovany a byla urcena
jejich poloha na chromosomech

- Pres 50% genu bylo usporadano do virtualnich genovych map

chromosomu
- Pres 3.5 milionu markerud bylo mapovano na kontigy sekvenci
= 1l ¢ = I8

1A | 2A | 3A 4A 5A OBA |7TA |1B 2B 3B 4B 5B (6B |7B 1D 2D 3D 4D | 5D | 6D 7D

2 nttp: /otomouc.ueb.cas.ca/ “\l‘ IWGSC, Science 345: 1251788, 2014



Analyza struktury chromosomu psenice

« Sekvenovani ramen chromosomu

4A
4A metodou Roche 454 (pokryti
chromosomu: 2x)
« Ziskana mapa zahrnujici asi 85% — ‘
S velkou presnosti urcena mista

M

NI T

vsech genu chromozomu 4A
zlomu podilejicich se na inverzi
a translokacich, které odlisuji

chromosom 4A od chromosomu4
diploidnich planych druh

4AS t 4AL

7H

Mayer et al., Plant Journal 69: 377, 2012

€]
I

Pericersric ) Inversion

J
4AS rative
R AAL ratien
SAL nafive
D . TES rative

N2, http://olomouc.ueb.cas.cz/



Ziskani referencni sekvenve genomu psenice
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K;Q http://olomouc.ueb.cas.cz/ http:/ /www.wheatgenome.org/




Referencni sekvence chromosomu 3B psenice

Chromosom 3B (~900Mb) byl zvolen pro pilotni studii
Fyzicka mapa vhodna pro sekvenovani

1.

2. Sekvenovani kombinaci vice metod (42551 BES,
sekvenovani 8452 MTP BAC klonu v poolech metodou
454, a sekvenovani chromosomoveé DNA metodou
ILlumina)

O B .
——— ——
BAC pOOl —— — ——
e \L ——
454 scaffolds I A D N D T

Illumina T I B N I N By I I N I I B N B NIl N

scaffolds
BAC-ends

L m— .= L 3 | - =

. B3 B——n

J

Super-scaffolds —— S R

- v

: GDEC < URGI
U2 http://ol .ueb.cas.cz/ LV
p:/7ofomotic.teb.cas.cz "':.}'-'4' e N Choulet et al., Science 345: 1249721, 2014



,Krajeni“ genomu psenice

= Sekvenovanim izolovanych
chromosomu byla ziskana
pracovni verze genomu
psenice seté

r sclections for your
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= Byla popsana strukturni a |
funkcéni diferenciace

chromosomu 3B

= Bylo zjisténo davné krizeni
mezi ancestralnimi genomy
rodicovskych druhl psenice

= Byla analyzovana e e
4 . o L W 7,
,spoluprace® mezi Slicing the wheat genome

Sf‘::luencmginumlrﬂos bread wheat evolution

rOdiéOVSkymi genomy pgenice and breedifig potential o 25
pri vyvoji obilky

K;g http://olomouc.ueb.cas.cz/




Zaver

= Chromosomova genomika vyuziva
multidisciplinarni pristup, ktery kombinuje
metody cytogenetiky, prutokové cytometrie
a genomiky

= Chromosomova genomika prispiva k ziskavani
novych poznatku o strukture a evoluci slozitych
genomu rostlin, zejména obilovin z tribu Triticeae

= Diky chromosomové genomice se psenice stava
modelem pro studium evoluce velkych a
polyploidnich genomu rostlin

N2 http://olomouc.ueb.cas.cz/
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