
Diskuze 

Z výsledků této práce plyne jedno hlavní zjištění a to, že existuje signifikantní rozdíl v počtu fotobiontů 

ve stélce mezi sorediózními a nesorediózními druhy lišejníků rodu Cladonia. Tento výsledek potvrzuje 

hypotézu stanovenou v úvodu, tedy že typ rozmnožování lišejníků má vliv na výskyt různých fotobiontů 

ve stélce.  

Možnosti vzniku plurality fotobiontů ve stélkách lišejníků v souvislosti s jejich typem rozmnožování 

byly již diskutovány v předešlých pracích (např. Ohmura et al., 2006; Werth & Sork, 2010; Mansournia 

et al., 2012). Někteří autoři navrhli hypotézu vertikálního přenosu, kdy se více fotobiontů šíří již v rámci 

vegetativní propagule společně se svým mykobiontem (např. Mansournia et al., 2012; Molins et al., 

2013). Autoři Molins et al. v práci z roku 2013 totiž ve svých studiích zdokumentovali pomocí 

transmisní elektronové mikroskopie (TEM) výskyt dvou fotobiontů v jedné izídii. V naší práci jsme 

stejný fenomén zachytili taktéž pomocí TEM v několika sorediích.  Protipól vertikálnímu přenosu je 

přenos horizontální, tedy získání několika fotobiontů nově. I tuto teorii nabídlo v minulosti několik 

autorů (např. Dal Grande et al., 2014, 2018; Muggia et al., 2014). Pohlavně se rozmnožující jedinci 

analyzovaní v této diplomové práci vykazovali přítomnost většího počtu linií fotobiontů v jednotlivých 

stélkách než jedinci sorediózní. Tedy, studované sorediózní lišejníky měly užší vazbu na fotobionty než 

lišejníky rozmnožující se pohlavně. Dále, výskyt lišejníků s jediným fotobiontem byl mnohem častější 

u sorediózních lišejníků. Z těchto zjištění vyvozuji, že častějším způsobem, jak dochází ke vzniku 

plurality fotobiontů ve stélce, je horizontální přenos. Pro mykobionta je, zdá se, jednodušší asociovat 

s vícero fotobionty naráz, případně přibrat další fotobionty do již vytvořené stélky, než vytvářet 

propagule, ve kterých by se vyskytovali různí fotobionti ze stélky najednou. Kromě toho bylo pomocí 

TEM zjištěno, že je v jedné soredii přítomno více fotobiontů jen velmi zřídka. Je však nutno mít na 

paměti, že jsme touto metodou analyzovali jen malou část náhodně vybraných soredií. 

Nesmíme opomenout ještě vliv samotného mykobionta. Dle fylogenetigenetické studie rodu Cladonia 

autorů Stenroos et al. z roku 2019, jsou si blízce příbuzné sorediózní druhy C. fimbriata, C. rei a 

nesorediózní druhy C. pyxidata a C. gracilis. C. diversa a C. macilenta jsou zbylým druhům v rámci 

fylogeneze vzdálenější (Stenroos et al., 2019). Z výsledků této práce je patrné, že množství fotobiontů 

uvnitř stélky na fylogenetické příbuznosti mykobiontů přímo nezávisí. Díváme-li se však na konkrétní 

linie fotobiontů, je jasné, že míra příbuznosti jednotlivých mykobiontů již nějakou roli hraje, neboť 

v Tabulce 1 se nápadně často opakují u blízce příbuzných druhů hub tytéž linie řas. Z pohledu ekologa 

je třeba zmínit ještě roli prostředí. Materiál byl analyzován ze čtyř různých lokalit. Přesto při porovnání 

výsledků u jednotlivých druhů lišejníků vidíme jen minimální rozdíly v počtech fotobiontů uvnitř 

jednotlivých stélek mezi danými lokalitami. 

Při sběru dat bylo použito několika různých metod pro možnost následného porovnání získaných 

informací. Výsledky hlavní metody, Illumina metabarcodingu, byly ověřovány následně pomocí 

světelné mikroskopie (LM), případně TEM a kultivace. Informace získané jednotlivými metodami se 

v některých případech lišily. Při konečném vyhodnocování dat tedy bylo třeba mít na paměti limity 

jednotlivých metod. Metabarcodingová data mohly mylně zahrnout sekvence řas, které ovšem 

v lišejníku nebyly fotobionty. Naopak kultivace a mikroskopie mohla výsledky velmi podhodnotit, 

neboť některé linie nejsou těmito metodami od sebe rozlišitelné. Konečné výsledky jsou tak kombinací 

dílčích dat z jednotlivých metod. Přesto je spolehlivost výsledků limitována kvantitou dat. Výsledky, 

které jsme získali, jasně ukazují určitý trend, nicméně i tak by bylo třeba zanalyzovat větší množství 

lokalit i druhů. Navíc je toto první studie, která se tomuto tématu hlouběji věnovala a nelze naše výsledky 

zatím s ničím kriticky porovnat. Pokud bychom dále chtěli zobecnit tvrzení: „Lišejníky rozmnožující se 

pohlavně mají více fotobiontů než ty, co se rozmnožují nepohlavně“, bylo by třeba zanalyzovat pluralitu 

fotobiontů v rámci různých taxonomických skupin lišejníků, typů stanovišť i dalších vegetativních 

způsobů rozmnožování.  
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