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1. Úvod 

1.1 Ekosystém oceánu 

Moře a oceány pokrývají víc než 70% povrchu Země (Mora et al., 2011), 

jsou největším zemským biomem, který má velký vliv na globální ekosystém (Sigman 

a Hain, 2012). Oceán je součástí uhlíkového cyklu. Biologicky zprostředkované části 

uhlíkového cyklu zahrnují produkci i obrat organických látek. Fotosyntézou a biosyntézou 

organických látek vzniká primární produkce, která je klíčovým regulátorem ekologických 

procesů. Primární produkci oceánu dominuje fytoplankton (Field et al., 1998). 

Svrchní vrstva oceánu funguje jako biogeochemická membrána mezi prostředím oceánu 

a atmosférou. V této vrstvě se vyskytují planktonní organismy fixující oxid uhličitý 

do biologické hmoty, která následně vstupuje do potravních sítí (de Vargas et al., 2015). 

Hluboký oceán představuje největší zásobárnu rozpuštěného organického uhlíku (Edgcomb, 

2016). 

Oceán je také považován za důležitou součást klimatického systému. Mezi oceánem 

a atmosférou dochází k výměně velkého množství, tepla a vody. Je také důležitou součástí 

redistribuce tepla z tropů do polárních oblastí. Dochází zde k výměně, absorbci a emitaci 

řady radiačně důležitých plynů. Je to hlavní přírodní zdroj atmosférických aerosolů (Bigg et 

al., 2003). 

1.2 Efekty prostředí podmiňující výskyt a biologii planktonu 

Mikroskopické planktonní organismy tvoří většinu oceánské biomasy a druhové 

bohatosti (de Vargas et al., 2015). 

Efekt prostředí je pravděpodobně nejlépe prostudovaný pro koncentraci kyslíku. 

Strmé gradienty kyslíku jsou běžné ve vodním prostředí. Téměř všechna Eukaryota 

jsou závislá na dýchání kyslíku. Na druhou stranu je kyslík toxický, protože redukce jeho 

molekul vede ke vzniku reaktivních forem kyslíku, například peroxidu (Fenchel a Finlay, 

2008). Posloupnost organismů podél gradientu kyslíku je zdokumentována pro Prokaryota 

a heterotrofní prvoky (Chen et al., 2017; Fenchel a Bernard, 1996). Gooday et al. (2000) 

ve své práci zjistil, že koncentrace kyslíku silně ovlivňuje strukturu bentických dírkonošců. 
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Dalším efektem ovlivňujícím distribuci organismů v oceánu je teplota. Teplota 

je faktor, který extrémně ovlivňuje biologické procesy mikrobiálních organismů (Šolić et al., 

2018). Podle Righettiho et al. (2019) je nejdůležitějším faktorem druhového bohatství 

povrchová teplota moře, která je nejsilnějším prediktorem diverzity v pozorovaných 

oblastech. Zhao et al. (2017) zjistil, že teplota společně s  koncentrací chlorofylu A 

má největší vliv na složení komunit nálevníků v oceánu. Teplota má také vliv na velikost 

buněk. Atkinson et al. (2003) vyčíslil inverzní vztah mezi objemem buňky a teplotou 

u velkého množství vodních prvoků. Zjistil, že při zvýšení teploty z 15 oC na 16 oC dojde 

ke zmenšení buněk asi o 2,5%. To může být adaptací na podmínky, které naznačují rostoucí 

rychlost růstu populace. Ale také bylo zjištěno, že ve sladké vodě u Cylindrospermopsis 

raciborskii hraje teplota zanedbatelnou roli při určení jejího rozšíření (Ryan et al., 2017). 

Oteplování povrchu oceánu může vést k tropikalizaci diverzity většiny planktonních skupin 

v mírných a polárních oblastech, což může mít rozsáhlé důsledky pro fungování mořského 

ekosystému, například na uhlíkový cyklus (Ibarbalz et al., 2019).  

Zeměpisná šířka ovlivňuje většinu taxonomických skupin a projevuje se ubývajícím 

počtem druhů od tropů k pólům (Brayard et al., 2005). Tento pokles druhového bohatství 

byl pozorován v suchozemském i vodním prostředí, nicméně několik taxonů vykazuje 

reverzní nebo žádný gradient zeměpisné šířky (Hildebrand a Azovsky, 2001). Výsledky 

Hildebranda a Azovského (2001) ukazují, že rozsivky a pravděpodobně i další jednobuněčné 

a malé mnohobuněčné organismy nevykazují rozdělení druhové bohatosti podle gradientu 

zeměpisné šířky. Dále zjistili, že velké organismy mají největší pokles druhové bohatosti 

od tropů k pólům a to díky své velikosti. Podle Brayarda et al. (2005) ovlivňuje gradient 

zeměpisné šířky teplota povrchu moře. K jedné změně sklonu grafického modelu dochází 

při  teplotě 10 oC, ke druhé dochází při 22 oC až 24 oC. To znamená, že při 10 oC je nejnižší 

druhová bohatost a při 22 oC až 24 oC naopak nejvyšší. 

Podle Ibarbalze et al. (2019) poklesla diverzita mořských planktonních organismů 

se zvyšujícím se množstvím chlorofylu A, přičemž nejsilnější efekt je patrný pro Metazoa. 

Logares et al. (2020) ve své studii zjistil, že koncentrace chlorofylu A vysvětluje odchylku 

mezi komunitami prokaryot, ale není signifikantní pro pikoeukaryota. Také Gimmler et 

al. (2016) pozorovala signifikantní korelaci mezi bohatostí operačních taxonomických 

jednotek (OTU) nálevníků a chlorofylem A. Žádný jiný z měřených environmentálních 

parametrů nekoreloval signifikantně s jejich OTU bohatostí.  
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V oceánu klesá bohatství druhů s hloubkou. Místa s největší druhovou bohatostí 

se vyskytují v hloubce do sta metrů, kvůli vyšší teplotě vody a produktivitě. V hloubce 

mezi nula až sto metry bylo nalezeno téměř čtyřikrát více druhů, než v hloubce mezi sto 

a dvěma sty metry (Costello et al, 2017). 

1.3 DNA Metabarkódování 

Nejběžnější klasickou metodou pro pozorování planktonních organismů je světelná 

mikroskopie, která je ovšem časově náročná a vyžaduje vysokou úroveň taxonomických 

znalostí (Sze et al., 2018). Ke zkoumání mikrobiální druhové diverzity se také využívá 

analýz DNA. Základní myšlenkou tohoto principu je, že jedinci daného druhu nesou unikátní 

sekvenci vhodného genetického markeru (pro většinu prvoků je to SSU rRNA), která může 

být při porovnání s ostatními sekvencemi v databázi použita jako identifikátor. 

Další používanou metodou je FISH, která se používá pro podrobný průzkum. Metoda FISH 

používá sondy cílené na rRNA v ribozomech. To umožňuje fluorescenčně značeným sondám 

vázat se na buňku s komplementární sekvencí DNA/RNA. Rozsáhlá databáze SSU rRNA 

umožňuje vývoj sond specifických pro širokou škálu taxonů. TRFLP může poskytnout 

rychlý náhled do mikrobiální komunity, ale často má omezené fylogenetické rozlišení. 

Proto musí být vybráno vysoce konzervované restrikční místo, jinak může 

na elektroforeogramu dojít ke shlukování vzdálených taxonů a špatné interpretaci výsledků. 

K provedení analýz u virů ve vodním prostředí je nutné použití pulzní gelové elektroforézy, 

která dokáže rozlišit specifické typy virů. Tato metoda využívá toho, že každý virus má 

specifickou velikost genomu. Rozdělí jednotlivé genomy podle velikosti a dokáže 

tak poskytnout obraz o složení dané komunity (Fuhrman et al., 2002). 

Dnes se k analýzám diverzity planktonu využívá environmentální DNA (eDNA), 

což je DNA přítomná ve vodním či suchozemském prostředí. eDNA je nástroj pro detekci 

druhů přítomných v daném prostředí. Použití eDNA je neinvazivní, na rozdíl 

od konvenčních výzkumných metod. Navíc také vykazuje vyšší detekční schopnost 

a efektivitu nákladů. Možné způsoby využití eDNA jsou například eDNA barkódování 

a eDNA metabarkódování. Cílem eDNA barkódování je identifikace jednoho druhu v daném 

prostředí s využitím specifických primerů (Valentini et al., 2016) a Sangerova sekvenování. 

Cílem eDNA metabarkódování je identifikovat několik druhů najednou. Pro tento účel musí 

být použity univerzální primery a metody sekvenování nové generace (NGS) (Taberlet et al., 

2012). Jedním z limitujících faktorů použití eDNA metabarkódování je PCR, během které 

mohou vzniknout chyby, jako substituce, inzerce či delece bazí (Taberlet et al., 2012). 
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Problémem je také selektivita oligonukleotidů, případně inhibitory PCR, které mohou snížit 

senzitivitu PCR reakce nebo díky nim může dojít k získání falešně pozitivních 

výsledků (Schrader et al., 2012). Použití eDNA metabarkódování v mořském prostředí 

je často popisováno jako problematické, kvůli naředění eDNA ve velkém objemu vody 

a kvůli abiotickým faktorům, jako je například salinita, které mohou ovlivnit její transport 

a degradaci. Nicméně výzkum mořských ryb z pobřežních vod ukázal, že eDNA odhalila 

větší taxonomickou diverzitu než klasické metody (Deiner et al., 2017). Malé a symbiotické 

druhy dlouhou dobu unikaly tradiční mikroskopické detekci, ale dnes mohou být pomocí 

metabarkódingu identifikovány (Sze at al., 2018).  

Ficetola et al. (2008) studoval, zda může být eDNA spohlivě použita k určení 

přítomnosti určitéhu druhu, konkrétně v tomto případě pulců žab. Ukázal, že tato technika 

lze použít ke zjišťování druhů v mokřadu a že je schopná rozlišit mezi přítomností 

a nepřítomností druhů i při nízké hustotě. Sze et al. (2018) studoval diverzitu planktonních 

obrněnek pomocí DNA metabarkódování a odhalil jejich větší diverzitu oproti dřívějším 

studiím založených na mikroskopickém pozorování.  

1.3.1 Poznatky o planktonu na základě DNA metabarkódování 

V posledních letech je snaha o prozkoumání role oceánu v biogeochemických 

cyklech a vlivu klimatických změn na procesy v oceánu a mořskou biodiverzitu. 

Mezi významné expedice patří Sorcerer II (2003-2010), Malaspina (2010-2011) 

nebo expedice Tara Oceans (2009-2013). Expedice Sorcerer II a Malaspina zajistily 

průzkum prokaryotických metagenomů z hladiny oceánu a bathypelagické vrstvy. 

Expedice Tara Oceans doplnila tyto výzkumy o vzorky planktonních organismů z hladiny 

oceánů a mezopelagické vrstvy (Pesant et al., 2015). Byly tak získány vzorky od virů 

po malý zooplankton o velikosti 0.02  μm až několik milimetrů (Bork et al., 2015). 

Zvýšená pozornost se věnuje především heterotrofním mořským prvokům, kteří jsou 

základní součástí mořského planktonu, s počtem druhů výrazně převyšujícím počet 

všech fotosyntetických eukaryot (de Vargas et al., 2015; Pernice et al., 2015). 

Mořský plankton podporuje biologické a geochemické procesy v oceánech (de Vargas et al., 

2015). Prvoci jsou považováni za důležitou součást mikrobiálního společenství v uhlíkovém 

cyklu (Arístegui et al., 2009). Dále jsou v moři také nedílnou součástí potravních sítí 

a vykazují komplexní vztahy s mikrobiálními skupinami (Edgcomb, 2016). Podle Fenchela 

(1988) mají fototrofní a heterotrofní organismy důležitou roli v cyklování látek v moři, 

potravní řetězce planktonu mají více trofických úrovní a primární produkce není přímo 
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konzumována herbivory, ale dostává se skrz bakteriální produkci k fagotrofním organismům. 

Nejčastější příčinou úhynu eukaryotních a prokaryotních mikroorganismů v oceánu jsou lyze 

virů, fagotrofie prvoků a parazitismus (Edgcomb, 2016). 

de Vargas et al. (2015) se ve své práci zabývá diverzitou eukaryot z planktonních 

komunit fotické zóny ze vzorků získaných během expedice Tara Oceans v tropickém 

a mírném oceánu. Podle této studie bylo odhaleno asi 75% z celkové eukaryotické 

ribozomální diverzity v globálně distribuované vodní mase oceánu. 

Bezpochybně nejpřekvapivější složkou nově objevené diverzity byly sekvence diplonem. 

Vysoce diverzifikované a hojné jsou v této zóně skupiny Alveolata a Rhizaria. Bylo 

odhaleno, že na shlukování komunit má vliv především velikost organismu, 

přičemž pikoplankton má lepší soudržnost než větší organismy. 

Mezopelagická vrstva není homogenní a obsahuje silné gradienty, které ovlivňují 

mikrobiální a živočišnou biotu (Robinson et al., 2010). Je to oblast, kde dochází ročně 

k přeměně 90% organického uhlíku na oxid uhličitý (Robinson et al., 2010). V této vrstvě 

se vyskytuje vysoce diverzifikovaná a aktivní komunita virů, bakterií, archeí, prvoků, 

zooplanktonu a nektonu (Koppelmann a Frost, 2008). 

Pernice et al. (2015) se ve své studii zabývá diverzitou bathypelagických 

mikrobiálních eukaryot o velikosti 0.8-20 μm. Vzorky byly získány během expedice 

Malaspina v roce 2010. Složení eukaryot v bathypelagické vrstvě vykazuje velkou variabilitu 

mezi jednotlivými vzorky, kterou lze špatně vysvětlit pomocí geografické vzdálenosti, 

ale lépe pomocí složení vodní masy a poměrem v hojnosti buněk mezi proakryoty 

a mikrobiálními eukaryoty. Nejdůležitější složkou bathypelegického mikrobiálního 

společenství jsou po prokaryotech nejvýznamnější heterotrofní mikrobiální eukaryota, 

která jsou považována za požírače bakterií (bacterial grazers). V bathypelagické vrstvě 

dominuje pouze několik skupin mikrobiálních eukaryot: Collodaria, Basidiomycota, 

Chrysophyceae, MALV-II a Dinophyceae. 

Podle Flegontovy et al. (2016) jsou nejhojnějšími skupinami planktonních organismů 

v oceánu Metazoa, Dinozoa (obrněnky), Rhizaria, Diatoma (rozsivky), Stramenopila 

a Diplonemida (viz Obr. 1). 
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Obr. 1: Koláčový graf ukazující bohatost a hojnost planktonních eukaryot, které jsou nejvíce 

diverzifikované v datasetu z expedice Tara Oceans (Flegontova et al., 2016). 

1.4 Nejhojnější planktonní organismy v oceánu 

1.4.1 Metazoa 

Nejhojnějším druhem skupiny Metazoa jsou Copepoda (klanonožci). Malí mořští 

planktonní klanonožci jsou nejhojnější skupinou metazoí na Zemi. Nevíme moc o potravě 

těchto živočichů, předpokládá se, že planktonní klanonožci se živí buňkami fytoplanktonu. 

Jasné je to, že se jimi živí mnoho živočichů z vyšších trofických úrovní. Například naupliová 

larva je kořistí pro larvy ryb a jiné planktonožravé organismy (Turner, 2004). 

1.4.2 Dinozoa 

Mořské obrněnky jsou kosmopolitní (Jeong, 1999). I podle fosilních záznamů byly 

obrněnky všudypřítomné. Obrněnky mají tři možné způsoby potravní strategie: autotrofie, 

mixotrofie a heterotrofie. Mixotofní a heterotrofní obrněnky jsou schopné se živit na různé 

kořisti, například na pikoeukaryotech, jiných obrněnkách, heterotrofních prvocích 

nebo metazoách. Na druhou stranu jsou dobrou kořistí pro mixotofní a heterotrofní prvoky 

a Metazoa (Jeong et al., 2010).  

1.4.3 Rhizaria 

Rhizaria patří do superskupiny Eukaryota, jsou příbuzné liniím Stramenopila 

a Alveolata. Rhizaria jsou požírači bakterií, proto mají klíčovou pozici v mikrobiálních 

potravních sítích. Je také známo několik fotosynteticky aktivních druhů a parazitujících 
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druhů skupiny Rhizaria. V současné době je známo více informací o fosilních druzích 

než o biologii současných zástupců. Mezi v současné době známé skupiny patří 

například Cercozoa, Radiolaria, Haplosporidia nebo Acantharea (Burki a Keeling, 2014). 

1.4.4 Diatoma 

Rozsivky jsou řasy spadající do infraříše Stramenopila (Chepurnov et al., 2008). Jsou 

to jednobuněčné eukaryotické organismy, pro které jsou typické jejich křemičité buněčné 

stěny a žlutohnědá pigmentace. Buňka rozsivky se skládá ze dvou více či méně identických 

thék, z nichž jedna je o trochu větší než druhá. Buňky jsou většinou samostatné, ale některé 

taxony vytváří kolonie. Jsou považovány za identifikátory znečištěné vody (Battarbee et al, 

2002). Rozsivky jsou ekologicky velmi významnou skupinou, vytváří asi 20% primární 

produkce Země (Chepurnov et al., 2008). Společně s obrněnkami jsou hlavními 

fotosyntetizujícími druhy v moři (Marshall a Orr, 1928). První evidence rozsivek 

z geologických záznamů je z Jury. První rod rozsivek byl popsán v roce 1791 jako Bacillaria 

Gmelin (Battarbee et al, 2002). 

1.4.5 Stramenopila 

Mořská stramenopila jsou diverzifikované eukaryotní mikroorganismy. 

Předpokládá se, že několik linií MAST obsahuje heterotrofní nanoflageláty. MAST se skládá 

ze dvanácti nezávislých fylogenetických klastrů (MAST-1 až MAST-12), přičemž žádný 

z nich není přítomný v izolovaných kulturách. Není známá trofická role u všech klastrů 

MAST. Zdá se, že MAST-3 obsahuje parazitické druhy. Některé MAST jsou aktivními 

predátory bakterií a/nebo pikoplanktonu (Lin et al.,2012), patří sem také fototrofní, 

fagotrofní, osmotofní nebo volně žijící organismy. Fototrofními zástupci mořských 

stramenopil jsou například rozsivky (Massana et al., 2004).  

1.4.6 Diplonemida 

Diplonemy jsou heterotrofní, dvoubičíkatí prvoci. Řadíme je do říše Excavata, 

kmene Euglenozoa, kam patří například také Leishmania, Trypanosoma, Phytomonas 

nebo Euglena (Lukeš et al., 2015; Adl et al., 2019). Rozeznáváme čtyři linie diplonem: 

Diplonemidae, Hemistasiidae, Eupelagonemidae a DSPD II (deep-sea pelagic diplonemids 

II) (viz Obr.2) (Tashyreva et al., 2018), přičemž Eupelagonemidae a DSPD II se nevyskytují 

v kulturách (Lara et al., 2009; Tashyreva et al., 2018). Diplonemy mají velký 

mitochondriální genom, složený z tisíců kruhových molekul DNA, které jsou 

buď relaxované a propojené v jednu síť nebo volné a nadšroubicovité (Lukeš et al., 2015). 
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Podle Lary et al. (2009) jsou fylotypy mořských diplonem kosmopolitní se stratifikovanou 

distribucí ve vodním sloupci. Jsou velmi vzácné v povrchových vodách, jejich oblíbeným 

prostředím je hluboký oceán (Lara etal., 2009; Lukeš et al., 2015). To může být důvod, proč 

byly dlouho dobu přehlíženy (Gawryluk et al., 2016), přestože první zmínka o nich 

se objevila před téměř dvaceti lety (López-García et al., 2001). To se změnilo po expedici 

Tara Oceans, která odhalila velkou diverzitu diplonemid v oceánu (Lukeš et al., 2015). 

 

 

Obr. 2: Fylogeneze diplonemidů typu maximum likelihood, založená na datasetu 18S rRNA. 

Kinetoplastida jsou použita jako outgroup (Tashyreva et al., 2018). 

Ačkoli jsou diplonemy v oceánu tak hojné, neznáme jejich roli v ekologii ekosystému 

oceánu. Z možných životních strategií můžeme vyloučit pouze fototrofii a myxotrofii, 
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protože se vyskytují vzácně ve fotické vrstvě (Flegontova et al., 2016). Výsledky de Vargase 

et al. (2015) naznačují, že druhově bohaté skupiny planktonních organismů mají převážně 

parazitický způsob života. Proti parazitickému způsobu života u diplonem je to, že jejich 

abundance roste s hloubkou a je signifikantní i v hloubce kolem 5000 metrů, kde není příliš 

velká škála jejich možných hostitelů (Lukeš et al., 2015). Tashyreva et al. (2018) objevila 

endosymbiózu u diplonemid. Jejich endosymbiontem je bakterie rodu Holospora. 

Oba endosymbionti sídlí v cytoplazmě a mitochondriích, což je extrémně vzácný případ. 

Výsledky Flegontovy et al. (2020) ukazují, že diplonemida jsou citlivé na koncentraci 

kyslíku ve vodě. Preferují nízké až střední hodnoty (do 7,5 mg/l) a vyhýbají se oblastem 

s jeho vyššími koncentracemi. Dále byly pozorovány dva píky bohatství diplonem ve vztahu 

k teplotě. Došlo tak k rozlišení fotické a mesopelagické skupiny diplonem. Nejlepší model 

byl v této studii vytvořen pro bohatství diplonem versus koncentrace chlorofylu A. 

Byla pozorována negativní závislost. To naznačuje, že většina diplonemid se vyhýbá 

prostředí preferovaném řasami, tedy fotické vrstvě. 

Diplonemy se nevyskytují pouze v oceánech, ale byly nalezeny i ve sladkovodním 

prostředí. Ačkoli se zde nevyskytují v tak vysokém počtu jako v oceánu, jsou i v nejstarším 

a nejhlubším jezeře světa, v jezeře Bajkal, a to v hlubším vodním sloupci (Yi et al., 2017). 

Diplonemy byly také objeveny v pěti hlubokých sladkovodních jezerech v Japonsku: Biwa, 

Ikeda, Motosu, Sai a Chuzenji (Mukherjee et al., 2019). Do své další studie zahrnul 

Mukherjee et al. (2020) i pět evropských jezer: Římov, Medard, Zurich, Constance 

a Lugano. Během této studie bylo zjištěno, že sekvence získané z geograficky vzdálených 

sladkovodních jezer si byly velmi podobné a zdají se být sesterskou skupinou k několika 

mořským izolátům. 
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2. Cíle práce 

V této práci se budu zabývat vlivy prostředí (teplota vody, koncentrace kyslíku, 

hloubka, fluorescence, salinita, zeměpisná šířka a délka) na planktonní organismy polárních 

oblastí. K tomuto účelu bude použito DNA metabarkódování a následně bude provedena 

bioinformatická analýza v programu RStudio (Boston, MA, USA).  

Hypotézy této práce jsou: 

1. Arktické a antarktické komunity diplonem si budou podobné, protože žijí ve stejném 

prostředí. 

2. Antarktické planktonní komunity reagují na environmentálními vlivy a na základě 

těchto vlivů vytvářejí funkční skupiny. 

Z těchto hypotéz vychází cíle této práce: 

1. Na příkladu diplonem porovnat strukturu arktických a antarktických planktonních 

společenstev a posoudit vliv izolace vzdáleností. 

2. Zjistit, jakým způsobem reagují jednotlivé nejpočetnější skupiny planktonu 

na základní parametry prostředí a na základě toho určit funkční skupiny planktonu. 
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3. Metodika 

3.1 Vzorky a izolace 

Vzorky použité v této práci byly sbírány Olgou Flegontovou od února do dubna 2019 

ve Weddellově moři během expedice PS118 výzkumného plavidla Polarstern. Vzorky vody 

byly odebírány pomocí 10 litrových Niskinových lahví připojených na vzorkovač 

vybavený CTD. U jednotlivých vzorků byly zaznamenány informace o hloubce, 

zeměpisných souřadnicích, intenzitě fluorescence, koncentraci kyslíku, salinitě a teplotě 

vody. Filtrace a uchování vzorků před filtrací bylo při +4 °C v temnu. Filtrace 10 litrů vody 

trvala dvě až čtyři hodiny a byla provedena pomocí stolní peristaltické pumpy Cole-Palmer 

Masterflex přes systém tří filtrů. Byl tak získán mořský piko-nano plankton o velikosti 

0,8 µm -20 µm, který byl na filtrech uchován v 1 ml lyzačního pufru PW1 z izolačního kitu 

PowerWater DNA Isolation Kit (MO BIO, USA) při -20 °C. DNA byla vyizolována z filtrů 

pomocí kitu PowerWater DNA Isolation Kit (MO BIO, USA), postupovalo se podle 

přiloženého návodu. Koncentrace získané DNA byla změřena přístrojem Qubit 2.0 

(Invitrogen). 

3.2 Polymerázová řetězová reakce 

V9 oblast 18S rRNA byla namnožena pomocí polymerázové řetězové reakce (PCR) 

za použití univerzálních eukaryotických primerů (5'-TTGTACACACCGCCC-3', 5'-

CCTTCYGCAGGTTCACCTAC-3'). Celkový objem všech reakcí byl 50 µl. Rozpis pro 

jednu amplifikaci byl: 25 µl 2X Master Mix (New England BioLabs), 1 µl forward primeru 

(5'-TTGTACACACCGCCC-3'), 1 µl reverse primeru (5'-CTTCYGCAGGTTCACCTAC-

3'), 5 µl DNA a 18µl dH2O. Protokol PCR reakce byl následující: 94°C / 15 s, 62°C / 30 s, 

68°C / 30 s, 30 cyklů.  

3.3 Gelová elektroforéza a izolace PCR produktů 

Průběh PCR reakcí byl ověřen pomocí gelové elektroforézy. Vzorky byly naneseny 

na 1,5% agarózový gel. Pro přípravu gelu bylo použito 1,2 g agarózy (ThermoFisher), 

80 ml TAE (Merck) a 8 µl GelRed (Biotium) fluorescentního barviva pro vizualizaci DNA. 

Na gel bylo naneseno 5 µl vzorku. Elektroforéza probíhala přibližně 30 minut při 100 V. 

Po dokončení elektroforézy byl gel osvícen pod UV světlem pro vizualizaci fragmentů 

DNA. 



12 
 

  

Obr. 3: Snímek agarózového gelu s antarktickými vzorky. Velikost získaného produktu 

je 200 bp. 

Produkty získané při PCR reakci byly vyizolovány pomocí Expin Combo GP 

izolačního kitu (GeneAll, Germany). 

3.4 Sekvenace a úprava sekvencí 

Amplikony V9 byly sekvenovány pomocí Illumina HiSeq v Genome 

Quebec (Montreal, Canada) a byly získány pomocí 150 bp pair-end čtení. K těmto 

antarktickým sekvencím byly přidány sekvence arktické z expedice Tara Oceans. 

Sekvence primerů byly odstraněny použitím cutadapt v. 1.15 s následujícím nastavením: --

no-indels, --discard-untrimmed, --minimumlength 50, --overlap 4, −e 0.2, −a 

TTGTACACACCGCCC ... GTAGGTGAACCTGCRGAAGG, −A 

CCTTCYGCAGGTTCACCTAC ... GGGCGGTGTGTACAA. Následně byla čtení spojena 

pomocí bbmerge ve výchozím nastavení. Pomocí bbduk byly z čtení odstraněny neurčené 

báze (Ns) a byla odfiltrována čtení s kvalitou čtení menší než 20. Takto připravená čtení byla 

spojena do barkódů pomocí vsearch v. 2.7.1 s výchozím nastavením. Barkódy byly 

seskupeny do operačních taxonomických skupin (OTUs), tzv. swarmů pomocí 

swarm v. 2.2.2 (Mahé et al., 2015) s následujícím nastavením: −d 1, −f, −z. Celkem bylo 

vygenerováno 46560 eukaryotických swarmů, které reprezentují 153 milionů readů. 
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3.5 Bioinformatická analýza 

Swarmy byly taxonomicky anotovány nástrojem ggsearch36. Jako reference pro 

anotaci byly použity sekvence z databáze PR2 (https://github.com/pr2database/pr2database) 

doplněné aktualizovanými sekvencemi pro Discoba a Metamonada (Kolisko et al. 2020) 

převzatých z databáze EukRef (https://github.com/eukref/curation). Před taxonomickým 

přiřazením byla vyextrahována oblast V9.  

Všechny statistické analýzy byly provedeny v programu RStudio (Boston, MA, 

USA). 

Pro analýzu diplonem byly vybrány swarmy jejichž hojnost byla >= 100 čtení 

a podobnost k referenci >=80%. Takto bylo vybráno 983 swarmů, které představují 

21,4 milionu readů. Abychom získali přehled o rozdílech ve zkoumané komunitě použili 

jsme techniky redukce dimenzionality, bylo provedeno nonmetrické vícerozměrné škálování 

(NMDS) (vegan, ggplot2) a analýza redundance (RDA) (vegan, ggplot2), beroucí v úvahu 

proměnné prostředí. Pro zjištění jak proměnné prostředí ovlivňují relativní hojnost 

a druhovou bohatost diplonem, byly vytvořeny grafy distribuce biologických proměnných 

(relativní hojnost a bohatost) v porovnání s proměnnými prostředí (teplota, koncentrace 

kyslíku, salinita, zeměpisná šířka a délka) (balíček ggplot2). Byl vytvořen hloubkový profil 

(balíček ggplot2). K porovnání arktických a antarktických diplonem byly swarmy rozděleny 

pomocí balíčku indicspecies na fotické a afotické a podle oblasti výskytu na arktické 

a antarktické (polární) a nepolární. Poté byly vytvořeny Vennovy diagramy (balíček 

VennDiagram). Dále bylo pro porovnání arktických, antarktických a nepolárních diplonem 

provedeno nonmetrické vícerozměrné škálování NMDS (vegan, ggplot2). 

Pro analýzu eukaryot byly vyloučeny z následující analýzy swarmy, které měly 

hojnost <100 čtení a podobnost <90% k nejpodobnější sekvenci v referenční databázi. 

Tímto způsobem bylo k analýze vybráno 20 eukaryotických skupin (definovaných podle Adl 

et al., 2019) reprezentovaných alespoň 300000 čteními. Abychom zjistili, jak je relativní 

hojnost vybraných skupin Eukaryot ovlivněna proměnnými prostředí, byl vypočítán párový 

Spearmanův korelační koeficient pro relativní hojnost všech vybraných eukaryotických 

skupin, který odhaluje monotónní závislosti mezi vybranými skupinami Eukaryot. Pro tuto 

matici bylo použiti hierarchické klastrování a byl vytvořen dendogram (balíček hclust R, 

metoda complete). Byl vytvořen graf čtení versus swarmy (balíčky ggplot2, scales), 

který zobrazuje skupiny s velkým množstvím vzácných operačních taxonomických 

skupin (OTUs). Abychom poznali linie trendů jednotlivých skupin, byly vytvořeny grafy 
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distribuce relativní hojnosti ve srovnání s proměnnými prostředí (hloubka, koncentrace 

kyslíku, teplota vody) pomocí generalizovaných aditivních modelů (GAM) 

implementovaných v balíčku mgcv R. GAM (y ~ s (x)) bylo nastaveno na základě 

gamma distribuce, která je vhodná pro pozitivní spojité proměnné (bohatost). Bylo použito 

nastavení „link = identity“. Pro každou skupinu byl také vytvořen graf závislosti druhové 

bohatosti na vzdálenosti ode dna (balíček ggplot2). 
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4.Výsledky 

4.1 Diplonemy 

4.1.1Vliv prostředí na distribuci diplonem 

Data Flegontovy et al. (2020) ukazují, že diplonemy jsou citlivé na koncentraci 

kyslíku ve vodě. Pro zjištění, která proměnná prostředí nejvíce ovlivňuje distribuci 

antarktických diplonem jsme provedli nonmetrické vícerozměrné škálování NMDS (viz 

Obr.  4) a analýzu redundance (RDA) (viz Obr. 5). 

 

Obr. 4: Nonmetrické vícerozměrné škálování antarktických diplonem podle a) hloubky, 

b) koncentrace kyslíku, c) teploty vody.  

NMDs ukazuje, že nejvíce je distribuce diplonem ovlivněna koncentrací kyslíku. 
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Obr. 5: Redundantní analýza antarktických diplonem. 

RDA ukazuje, stejně jako NMDS, že na distribuci diplonem má největší vliv 

koncentrace kyslíku. 

Následně byly vytvořeny grafy distribuce relativní hojnosti a druhové bohatosti 

v závislosti na jednotlivých proměnných prostředí. Výsledky jsou zaměřeny na relativní 

hojnost, protože ta je z hlediska ekosystému důležitější než druhové bohatství. Tyto grafy 

ukazují, že diplonemy preferují nižší koncentrace kyslíku (viz Obr.6a) a že jejich hojnost 

roste s teplotou vody (viz Obr. 6b).  

Na rozdíl od výše uvedených parametrů, fluorescence (viz Obr.6c), salinita (viz 

Obr. 6d), zeměpisné délka (viz Obr. 6e) ani šířka (viz Obr. 6f) nemají na diplonemy zřejmý 

vliv. 
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Obr.6: Relativní hojnost antarktických diplonem v závislosti na a) koncentraci kyslíku, 

b) teplotě vody, c) fluorescenci, d) salinitě, e) zeměpisné délce, f) zeměpisné šířce. 

4.1.2 Hloubkový profil 

Předchozí data ukazují, že diplonemy preferují spíše hlubší vrstvy oceánu 

(Flegontova et al., 2016). Podrobnější data jsou však k dispozici pouze pro dvě lokality 

v Jaderském moři (Flegontova et al., 2020). Vzorky prezentované v této práci nám umožňují 

podobné srovnání i pro vody kolem Antarktidy. 
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Obr. 7: Hloubkový profil antarktických diplonem. Vzorky se ze stejné lokality 

jsou propojeny čárami. 

Hloubkový profil (viz Obr. 7) ukazuje, že relativní hojnost antarktických diplonem 

roste do 1000 m, kde je největší a poté začne klesat. Nejnižší relativní hojnost je od 0 m 

do 200 m, ve fotické zóně. 

4.1.3 Porovnáni arktických a antarktických diplonem 

Podle výsledků Flegontovy et al. (2016) jsou diplonemy vzácné ve fotické vrstvě, 

což ukazuje i Obr. 7. Proto byl vytvořen Vennův diagram porovnávající množství fotických 

a afotických swarmů v datasetu. Ten ukazuje, že větší zastoupení mají afotické než fotické 

swarmy, ovšem největší množství je těch, které se vyskytují jak ve fotické tak i afotické zóně 

(viz Obr. 8a).  

Následně jsme vytvořili Vennův diagram pro fotické swarmy (viz Obr. 8b). Tento 

diagram ukazuje, že nejvíce swarmů je z nepolární oblasti (343), naopak nejméně je 

antarktických (12). Stejně vypadá i diagram pro afotické swarmy (viz Obr. 8c), 

nejvíce swarmů je nepolárních (293) a nejméně antarktických (28).  
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Obr. 8: Vennovy diagramy a) porovnání počtu fotickýc a afotických swarmů v datasetu, 

b) rozdělující fotické swarmy na antarktické, arktické a nepolární, c) rozdělující afotické 

swarmy na antarktické, arktické a nepolární. 

Při porovnání těchto diagramů vidíme, že rozdělení diverzity diplonem je stejné 

ve fotické i afotické zóně, ale celkově je větší diverzita diplonem v afotické zóně. 

Rozdělení fotických a afotických swarmů ukazuje minimální sdílení swarmů 

mezi arktickými a antarktickými diplonemami. Vypadá to, že obě oblasti jsou účinně 

odděleny „nepolárním oceánem“. Nicméně tento výsledek je na úrovni jednotlivých swarmů, 

pro porovnání celých komunit jsme vytvořili NMDS (viz Obr. 9). 
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Obr. 9: Nonmetrické vícerozměrné škálování arktických, antarktických a nepolárních 

diplonem. 

NMDS arktických, antarktických a nepolárních diplonem ukazuje, že tyto komunity 

jsou si podobné i přes vzdálenost mezi nimi, což neodpovídá předchozímu výsledku. 

4.2 Eukaryota 

Pro následující analýzu byla kritéria nastavena tak, že relativní hojnost musela být 

alespoň >= 100 čtení a podobnost k referenci >=90%, finálně bylo vybráno 20 skupin 

s alespoň 300000 čteními. Konkrétně byly vybrány taxonomické skupiny Acantharea, 

Bacillariophytina (rozsivky), Bigyra, Cercozoa, Ciliophora (nálevníci), Cnidaria (žahavci), 

Copepoda (klanonožci), Cryptista (skrytěnky), Ctenophora (žebernatky), Dinophyceae, 

Diplonemea, Haptophyta, Chlorophyta, Choanoflagellata, Chrysista, MAST-1, Picozoa, 

Polycystinea, Syndiniales a Tunicata (pláštěnci).  

Pro zjištění vzájemného vztahu (korelace) relativních hojností jednotlivých skupin 

byl vypočítán Spearmanův korelační koeficient a byl vytvořen dendogram seskupující 

dohromady skupiny s podobnou relativní hojností (viz Obr. 10). Tento dendogram ukazuje, 

že relativní hojnost je vysoce korelována mezi Picozoa a Bigyra, Haptophyta a Cryptista, 
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Syndiniales a Diplonemea. Párový Spearmanův korelační koeficient je pro tyto 

skupiny >0,75, to znamená že je mezi těmito skupina úzká korelace. Organismy 

s korelovanou relativní hojností mohou záviset stejně na měřených proměnných prostředí. 

 

Obr. 10: Dendogram relativní hojnosti 20 vybraných eukaryotických skupin. 

Následně jsme vytvořili graf závislosti počtu čtení na počtu. swarmů, který ukazuje 

skupiny obsahující velké množství vzácných operačních taxonomických skupin (OTUs) (viz 

Obr. 11). Tento graf ukazuje, že nejvíce vzácných OTUs má skupina Diplonemea, 

naopak nejméně vzácných OTUs má skupina Acantharea. 
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Obr. 11: Graf zobrazující počet čtení vs. počet swarmů.  

4.2.1 Vliv prostředí na Eukaryota 

Výsledky Ibarbalze et al. (2019) ukazují, že teplota se jeví jako nejlepší prediktor 

diverzity planktonu. My jsme pro zjištění, jak jednotlivé skupiny reagují na parametry 

prostředí, vytvořili grafy relativních hojností jednotlivých skupin v závislosti na hloubce, 

vzdálenosti ode dna, koncentraci kyslíku a teplotě vody. 

Vliv hloubky rozdělil vybraná Eukaryota do šesti skupin. Řasy jsou nejhojnější 

ve fotické zóně. Do této skupiny spadají Bacillariophytina, Bigyra, Cryptista, Dinophyceae, 

Haptophyta, Chlorophyta. Jejich relativní hojnost se s hloubkou snižuje. Druhá skupina 

má stejný trend jako diplonemy, do určité hloubky jejich hojnost roste a poté začne klesat. 

Do této skupiny patří Acantharea, Diplonemea a Syndiniales. Třetí skupinou jsou Eukaryota, 

u kterých není patrný žádný trend závislosti hojnosti na hloubce. Patří sem Cercozoa, 

Copepoda, Choanoflagellata, Chrysista, Tunicata, Ciliophora, Cnidaria a Ctenophora. 

MAST-1, Picozoa a Polycystinea tvoří samostatné skupiny. Relativní hojnost MAST-1 

se snižuje s hloubkou. Picozoa má optimum v hloubce kolem 200 m až 400 m. 
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Relativní hojnost Polycystinea narůstá s hloubkou. Relativní hojnosti jednotlivých skupin 

v závislosti na hloubce viz Obr. 12. 

 

Obr. 12: Relativní hojnosti vybraných taxonomických skupin v závislosti na hloubce. Osa y 

je zlogaritmována. 
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Vytvořením grafů závislosti relativní hojnosti na vzdálenosti ode dna byly nalezeny 

skupiny plantkonních Eukaryot vyskytujících se převážně na oceánském dně nebo těsně 

nad ním. Jsou to Cercozoa, Ciliophora, Chrysista a Polycystinea (viz Obr. 13). 

 

Obr. 13: Relativní hojnosti bentických druhů Eukaryot v závislosti na vzdálenosti ode dna 

a)  Cercozoa, b) Ciliophora, c) Chrysista, d) Polycystinea. 

Na základě závislosti relativní hojnosti vybraných skupin Eukaryot na koncentraci 

kyslíku (viz Obr. 14) a teplotě vody (viz Obr. 15) byla Eukaryota rozdělena do následujících 

skupin. První skupina se vyhýbá nízkým teplotám a vysokým koncentracím kyslíku. Do této 

skupiny patří Acantharea, Ciliophora, Cnidaria, Ctenophora, Diplonemea, Polycystinea 
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a Syndiniales. Druhá skupina naopak preferuje nízké teploty a vysoké koncentrace kyslíku, 

patří sem Cryptista, Haptophyta a Chlorophyta. Další skupina má optimum pro teplotu vody 

i koncentraci kyslíku. Do této skupiny spadají Bacillariophytina, Bigyra, Copepoda, 

Dinophycea, Choanoflagellata, MAST-1, Picozoa a Tunicata. Poslední skupinou jsou 

bentické druhy, bez zjevného trendu. Do této skupiny patří Cercozoa a Chrysista. 

 

Obr. 14: Závislost taxonomickýh skupin na koncentraci kyslíku. Osa y je zlogaritmována. 
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Obr. 15: Závislost taxonomických skupin na teplotě vody. Osa y je zlogaritmována. 

Na základě získaných výsledků, vlivu hloubky, kyslíku a teploty na relativní hojnost, 

i podle Spearmanova korelačního koeficientu, můžeme říct, že Diplonemea se Syndiniales 

a Haptophyta s Cryptista společně tvoří komunitu, ve které mezi nimi možná dochází 

k interakcím, jejichž povaha je zatím neznámá a musí být ověřena experimentálně.  
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5. Diskuze  
Oceán je domovem velkého množství planktonních organismů, které podporují 

fungování mořského ekosystému (Ibarbalz et al., 2019). Je obecně přijímáno, že komunity 

prvoků jsou rozvrstvené podél gradientů biotických a abiotických faktorů, jako je světlo, 

koncentrace kyslíku, teplota, tlak, salinita a živiny, které určují jejich distribuci (Diehl, 2002, 

Arístegui et al., 2009, Orcutt et al., 2011). 

Pro získání výsledků této práce byly použity statistické metody NMDS, RDA, 

Spearmanův korelační koeficient a GAM. NMDS a RDA jsou metody redukující 

dimenzionalitu. NMDS je standartně používaná metoda. RDA je lineární metoda (Palmer, 

2008), užitečná pro detekci adaptivní variace (Capblancq et al., 2018). Spearmanův 

korelační koeficient je relativně jednoduchá technika, kterou lze použít pro průzkumnou 

analýzu dat (Gauthier, 2001), v této práci byla použita pro zjištění, jak je relativní hojnost 

vybraných skupin Eukaryot ovlivněna proměnnými prostředí. Abychom poznali linie trendů 

jednotlivých skupin, byly vytvořeny GAM. Silnou stránkou GAM je to, že se dokáží 

vyrovnat s nelineárními a nemonotónními vztahy odpovědí a množinou vysvětlujících 

proměnných. Je to proto, že data určují povahu vztahu mezi odpovědí a množinou 

vysvětlujících proměnných, spíše než předpokládají nějakou formu parametrického 

vztahu (Guisan et al., 2002). Metody RDA, Spearmanův korelační koeficient a GAM použila 

ve své práci také Flegontova et al. (2020). 

Ve vodním prostředí jsou běžné strmé gradienty kyslíku. Ty vznikají tam, 

kde produkce nebo spotřeba kyslíku přesahuje transportní rychlosti molekulární difuze 

(Fenchel a Finlay., 2008). Posloupnost organismů podél gradientu kyslíku 

je zdokumentována pro Prokaryota a heterotrofní prvoky (Chen et al., 2017; Fenchel 

a Bernard, 1996). Distribuci diplonem ve Weddellově moři nejvíce ovlivňuje obsah kyslíku. 

Diplonemy preferují prostředí s nižšími koncentracemi kyslíku. Stejný trend pozorovala 

i Flegontova et al. (2020). Zjistila že diplonemy preferují nízkou až střední koncentraci 

kyslíku, do 7,5 mg/l, a vyhýbají se oblastem s jeho vyššími koncentracemi. To může být 

způsobeno toxicitou kyslíku (Fenchel a Finlay, 2008).V anoxických zónách byla druhová 

bohatost diplonemid nejnižší, ale relativní hojnost diplonemidů nebyla výjimečně nízká 

(Flegontova et al., 2020).  

Teplota oceánu výrazně ovlivňuje biologické procesy mikrobiálních organismů 

(Šolić et al., 2018). Povrchová teplota je nejsilnějším prediktorem druhového bohatství 

fytoplanktonu v pozorovaných oblastech (Righetti et al., 2019). Teplota vody také ovlivňuje 

koncentraci kyslíku v ní. Manasrah et al. (2006) zjistil že mezi teplotou vody a koncentrací 
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kyslíku je pozitivní vztah, ale když teplota vody stoupne nad 25 oC koncentrace kyslíku 

se může snížit v důsledku jeho nižší rozpustnosti v teplé mořské vodě. Teplota 

také ovlivňuje velikost buněk organismů (Atkinson et al., 2003). Na strukturování 

prokaryotické komunity má význam teplotně řízená selekce Zdá se však, 

že na pikoeukaryota nemá teplota výrazný vliv (Logares et al., 2020). Teplota společně 

s chlorofylem A jsou nejsilnějšími faktory, které ovlivňují složení komunit nálevníků 

v oceánu (Zhao et al., 2017). Relativní hojnost antarktických diplonem se zvětšuje s rostoucí 

teplotou vody. V Jaderském moři byly pozorovány dva píky diplonem v závislosti na teplotě, 

došlo tak k oddělení diplonem z fotické a mesopelagické vrstvy, protože vzorky 

z mezopelagické vrstvy byly chladnější než ty z fotické vrstvy (Flegontova et al., 2020). 

Fluorescence jako proxy koncentrace chlorofylu A, který je součástí buněk 

fototrofních organismů, vysvětluje 31% variace komunity prokaryot, ale není signifikantní 

pro pikoeukaryota (Logares et al., 2020). Diverzita planktonních organismů poklesla 

se zvyšujícím se obsahem chlorofylu A. Nejsilnější korelace je patrná mezi koncentrací 

chlorofylu A a skupinou Metazoa (Ibarbalz et al., 2019). V této práci nebyl pozorován vliv 

fluorescence na antarktické diplonemy. Flegontova et al. (2020) pozorovala negativní 

závislost mezi relativní hojností diplonem a koncentrací chlorofylu A, ale pozitivní závislost 

mezi relativní hojností diplonem a fluorescencí. Tyto výsledky naznačují, že diplonemy 

nepreferují výskyt ve fotické zóně. 

Hojnost Pseudo-nitzschia významně pozitivně koreluje se salinitou. Pseudo-nitzschia 

je druh planktonních rozsivek pozorovaný celosvětově od pobřežních vod po otevřený oceán 

(Van Meerssche a Pinckney, 2017). Složení bakteriální komunity se postupně mění podél 

gradientu salinity a rozdíl ve složení komunity významně koreluje s rozdílem v salinitě (Hu 

et al., 2016). Hu et al. (2016) poprvé ukázala vzorec závislosti složení eukaryotického 

planktonu na salinitě pomocí molekulárních dat. Flegontova et al. (2020) zjistila, že salinita 

má vliv na hojnost, druhové bohatství a strukturu komunity diplonem. Diplonemy se podle 

této studie vyhýbají oblastem s vysokou salinitou. Naše výsledky ukazují, že na antarktické 

diplonemy nemá salinita zřejmý vliv. Důvody nejsou zřejmé a k objasnění bude třeba dalších 

dat a analýz. 

Zeměpisná šířka ovlivňuje většinu taxonomických skupin a projevuje se ubývajícím 

počtem druhů od tropů k pólům (Brayard et al., 2005). Rozsivky nevykazují rozdělení 

druhové bohatosti podle gradientu zeměpisné šířky (Hildebrand a Azovsky, 2001). Gradient 

zeměpisné šířky byl u jednobuněčných organismů dlouhou dobu zpochybňován, 

ale výsledky Ibarbalze at al. (2019) ukazují, že postupný pokles druhové rozmanitosti 
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je všudypřítomným rysem mořského planktonu. V chladnějších vyšších zeměpisných šířkách 

je pozorován úbytek relativní hojnosti fototrofních bakterií, zatímco relativní hojnost 

fototrofních eukaryot, především rozsivek, se zvýšila (Ibarbalz et al., 2019). 

Nebyl pozorován vliv zeměpisné šířky na relativní hojnost diplonem ve Weddellově moři. 

Je možné, že se tento vliv v této práci neprojevil kvůli malému rozptylu zeměpisných šířek 

mezi jednotlivými vzorky. Flegontova et al. (2020) pozorovala podstatné snížení druhového 

bohatství diplonemid při vysokých zeměpisných šířkách. 

Vliv zeměpisné délky se ve středozemním moři projevil nárůstem diverzity tintinnid, 

skupina nálevníků, od západu k východu (Dolan, 2000). Zeměpisná délka není příliš 

významnou proměnnou rozlišující fotické a mezopelagické skupiny diplonem (Flegontova et 

al., 2020). Zeměpisná délka neovlivňuje distribuci relativní hojnosti diplonem 

ve Weddellově moři. 

Druhová bohatost klesá s hloubkou. Místa s největší druhovou bohatostí 

jsou v hloubce do 100 metrů, kvůli vyšší teplotě a produktivitě (Costello et al., 2017). 

Ve fotické zóně jsou vysoce diverzifikované a hojné Alveolata a Rhizaria (de Vargas et 

al.,2015). V mezopelagické vrstvě se vyskytuje vysoce diverzifikovaná a aktivní komunita 

virů, bakterií, archeí, prvoků, zooplanktonu a nektonu (Koppelmann a Frost, 2008). 

V bathypelagické vrstvě dominuje pouze několik skupin mikrobiálních eukaryot: 

Collodaria, Basidiomycota, Chrysophyceae, Syndiniales a Dinophyceae (Pernice et al., 

2015). Relativní hojnost antarktických diplonem je největší v hloubce kolem 1000 m a poté 

začne klesat. Stejný trend byl pozorován i v Jaderském moři. Může to být způsobeno 

negativní závislostí druhové bohatosti diplonem na koncentraci chlorofylu A ve vodním 

sloupci (Flegontova et al., 2020), nebo preferováním větších hloubek, kde se organismy 

obsahující chlorofyl A vyskytují jen málo. 

Vennovy diagramy ukazují, že diverzita antarktických diplonem je větší v afotické 

zóně. Tento výsledek se dal předpokládat, protože diplonemy se vyskytují především 

v hlubších vrstvách oceánu (Lukeš et al., 2015, Flegontova et al., 2016), což ukazují 

i výsledky získané v této práci. Z diagramů je také patrné, že v našem datasetu bylo více 

arktických než antarktických swarmů. Podle Flegontovy et al. (2016) jsou diplonemy 

kosmopolitní bez zjevného biogeografického vzoru, ale Flegontova et al. (2020) pozorovala 

závislost diplonem na zeměpisné šířce. Z Vennových diagramů se zdá, že arktické 

a antarktické diplonemy si nejsou příliš podobné mezi sebou. Protože počet swarmů 

sdílených mezi arktickými a antarktickými diplonemami je menší než mezi arktickými 

a nepolárními nebo mezi antarktickými a nepolárními. Protože Vennovy diagramy 
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porovnávají komunity pouze na úrovni swarmů, bylo použito NMDS, z jehož výsledků 

je patrné, že složení antarktických a arktických společenstev diplonem podobné je. NMDS 

na rozdíl od Vennových diagramů porovnává celé komunity, takže je toto porovnání 

přesnější. Podobné složení těchto dvou společenstev můžeme vysvětlit modelem disperse 

(Finlay, 2002). Podle tohoto modelu je hojnost mikrobiálních eukaryot tak velká, že je jejich 

disperze jen zřídka omezena geografickými překážkami. Model také předpovídá nízký počet 

globálních druhů a vysokou lokální druhovou bohatost (Finlay, 2002). Nicméně de Vargas et 

al. (2015) zjistil, že počty planktonních organismů v oceánu jsou podhodnocené a ukázal 

signifikantní vztah mezi složením eukaryotických komunit a geografickou vzdáleností. 

Při porovnání dírkonošců (Foraminifera) v antarktických a arktických vodách byly nalezeny 

stejné morfotypy, některé z nich byli dokonce geneticky identické (Finlay, 2002).  

Vybrané linie planktonních eukaryot byly rozděleny do skupin a to podle hloubky, 

ve které se vyskytují, teploty vody a koncentrace kyslíku. Při rozdělení do jednotlivých 

skupin, byly vždy Diplonemea se Syndiniales a Haptophyta s Cryptista ve stejné skupině 

a hodnota Spearmanova korelačního koeficientu mezi nimi byla >0,75, což naznačuje, 

že spolu vytváří komunitu a že mezi nimi může docházet k nějakým interakcím.  

Syndiniales jsou diverzifikovanou parazitickou skupinou běžnou v mořském 

prostředí (Clarke et al., 2019), Všechny popsané druhy Syndiniales zabíjejí své hostitele, 

což jsou prvoci (Dinoflagellata, Cercozoa, Radiolaria) a Metazoa (Copepoda, vajíčka ryb) 

(Guillou et al., 2008). Diplonemea jsou jednou z nejdiverzifikovaněších skupin eukaryot 

v oceánu, jejich životní strategie není známá (Flegontova et al., 2016). Syndiniales obývají 

všechny prozkoumané vrstvy oceánu, od povrchu po sedimenty (Guillou et al., 2008). 

Diplonemea jsou velmi vzácné v povrchových vodách, jejich oblíbeným prostředím 

je hluboký oceán (Lukeš et al., 2015). Anderson a Harvey (2020) zjistili, že relativní hojnost 

Syndiniales je ovlivněna teplotou, nejvyšší relativní hojnosti dosahují v teplých letních 

měsících. Z této práce vyplývá, že obě tyto skupiny mají největší relativní hojnost 

kolem 1000 m, vyhýbají se nízkým teplotám vody a vysokým koncentracím kyslíku. Z dat 

získaných v této práci nemůžeme říct zda a případně k jakým interakcím mezi těmito 

skupinami dochází. Lima-Mendez et al. (2015) na základě dat z expedice Tara Oceans 

odhalila spoustu potenciálních interakcí mezi Syndiniales a jejich hostiteli (nejvíce 

se zooplanktonem), ale u diplonem bylo interakcí relativně málo a byly nejednoznačné. 

Haptophyta jsou velmi diverzifikovanou a ekologicky důležitou skupinou 

planktonních společenstev fotické zóny. Mají doplňkový fotosyntetický pigment, 

který se nachází pouze v buňkách skupiny Haptophyta. Jejich ekologický a evoluční úspěch, 
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pravděpodobně založený na mixotrofii, mohl významně ovlivnit uhlíkový cyklus v oceánu 

(Liu et al., 2009). Cryptista (skrytěnky) jsou jednobuněční eukaryotičtí bičíkovci vyskytující 

se ve slané i sladké vodě. Skrytěnky jsou fotosyntetické druhy (Dunstan et al., 2005). 

Výsledky této práce ukazují, že Haptophyta a Cryptista  patří podle závislosti jejich 

relativních hojností na hloubce do skupiny řas, jejichž hojnost klesá s hloubkou. Na základě 

závislosti relativní hojnosti na teplotě vody a koncentraci kyslíku, Haptophyta i Cryptista 

preferují nižší teploty vody a vyšší koncentrace kyslíku. 

Grafy závislosti relativní hojnosti na vzdálenosti ode dna oddělily skupiny 

plantkonních Eukaryot vyskytujících se převážně na oceánském dně nebo těsně nad ním. 

Jsou to skupiny Cercozoa, Ciliophora, Chrysista a Polycystinea. Je možné, že u skupin 

Cercozoa a Polycystinea může být tento výsledek způsoben tím, že některé mají schránky, 

které vydrží neporušené i když už nejsou živé a klesnou na mořské dno. Na oceánském dně 

je velký objem zachovaných schránek skupiny Radiolaria, kam patří i Polycystinea (Suzuki 

a Oba, 2015). Dvě třídy skupiny Cercozoa také vytváří schránky: Thecofilosea a Imbricatea. 

Jejich schránky jsou tuhé a trvalé a jsou používány jako bioindikátory v paleontologických 

studiích (Dumacka a Siemensma, 2020). 
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6. Závěr 

Z této práce vyplývá, že planktonní společenstva ve Weddellově moři jsou ovlivněna 

zejména hloubkou, teplotou vody a koncentrací kyslíku. Antarktické diplonemy jsou nejvíce 

ovlivněny obsahem kyslíku, přičemž preferují jeho nižší koncentrace. Na jejich distribuci 

nemá zřejmý vliv fluorescence, salinita, zeměpisná šířka ani délka. 

Při porovnání arktických a antarktických diplonem jsme zjistili, že na základě NMDS 

jsou si tyto komunity mezi sebou navzájem podobné i přes vzdálenost, která je odděluje. 

Eukaryota byla v závislosti relativní hojnosti na hloubce rozdělena do šesti skupin 

a na základě teploty a koncentrace kyslíku do čtyř skupin. Díky tomuto rozdělení 

jsme zjistili, že Diplonemea se Syndiniales a Haptyphyta s Cryptista mají podobné 

ekologické nároky a mohou být funkčně provázané. Povaha jejich potenciální interakce 

je však neznámá. Vzdálenost ode dna oddělila skupiny plantkonních Eukaryot vyskytujících 

se převážně na oceánském dně nebo těsně nad ním. 
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