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1. Definice zakladnich termini ¢&eského genetického
nazvesliovi

Jednotkou genetické informace je gen. Soubor chro-
mozomovych gend, které organismus ziskdva jako celek
je oznacovan jako genom. Celkova genetickd 'informace
bundk je jejim genotypem, ktery se v danych podmin-
kdch projevuje souborem znak@ a vlastnosti — fenoty-
pem. Jedna z alternativnich forem genu je alela. Domi-
nantni alela je ta, ktera svou funkci pfekryva nebo po-
tladuje projev jiné alely téhoZ genu. Projev recesivni
alely je naproti tomu pFekryvdn nebo potlatovdn funkci
jiné alely téhoZ genu. D&di¢nd zména genu (genotypu),
ktera neni podminéna novym usporaddanim genetického
materidlu (rekombinaci) je oznaCovana jako mutace.
Orghnismus, ktery nese urCitou mutantni alelu je mutant.
Fyzikalni nebo chemické ¢inidlo, jehoZ aplikaci vznika
mutace je mutagen. Spontdnni mutace (na rozdil od in-
dukované) vznikd bez zamérné aplikace mutagenu. Ha-
ploidie (diploidie} je pritomncst jedné z dvou chromo-
zomovych sad v jadre. Pfenos genetické informace z buii-
ky matefské do dcefinné je podminén zdvojenim molekul
DNA — replikaci DNA, ktera probihd semikonzervativnim
zpiisobem. Jeho mechanismus spoc¢ivd v tom, Ze na prin-
cipu parovani bazi (A—T, G—C) se podle jednoho re-
tézce DNA syntézuje Fetézec doplitkovy. V pripadég, Ze je
na stejném principu syntézovdna RNA, jde o prvni krok
v realizaci genetické informace (expresi genu).

2. Organizace a replikace jaderného gendmu

Podobné jako gendémy jinych eukaryotd je geném kva-
sinkové buiiky sloZen z urc¢itého pocCtu separovangych ge-
novych systémt. Celkovy objem takto distribuované DNA
je v pripadé haploidniho genému Saccharomyces cerevi-
siae Fadové 10-8 ug [1, 2]. Pro ilustraci je toto mnoZstvi
pouze 3X veétSi neZ objem DNA gendému nejvice studo-
vané bakteridlni bunky Escherichia coli. Ve srovnani
s buikami savéimi (popf. rostlinnymi) je v3ak
uvedené mnoZstvi obvykle men3i neZ 1% objemu
DNA téchto typl eukaryotnich bunék. Z hlediska
srovndni stupné sloZitosti zminénych genémi uve-
dené rozdily vSak nepodmiiiuji Zadné vyrazné ome-
zeni zdkladni genetické aktivity i regula¢nich moZ-
nosti kvasinkového genému [3]. Obecnym rysem euka-
ryotnich bunék je skute¢nost, Ze objem DNA vZdy pfe-
sahuje to mnoZstvi, které je odhadovdno ma zdkladé
predpokldadaného po&tu enzymavych aktivit a regulaénich
funkci dané buiiky popfF. komplexity polysomdlnim RNA
[4], tedy z hlediska minimdlni genové- vybavy, ktera je
oznacdovana jako nezbytnd k zajiSténi autoreprodukce
buiiky. V pfipadé Saccharomyces cerevisiae je pocet téch-
to genti odhadovan na 3000—4000 [5]. ;

Oznadeni ,jaderna DNA® ilustruje v pfipadé kvasinko-
vé buiiky skute¢nost, Ze 80—90 % bun&&né DNA je lo-
kalizovano v bunéfném jadfe [2]. Timto terminem je
u eukaryotni buiiky vZdy minén viditelny bunéény kom-
partment [4], jehoZ obsah je od vnitfniho prostfedi buil-
ky separovan biologickou membrédnou se specifickou cha-
rakteristikou (jadernd membrana). DNA je v ramci tohoto
kompartmentu uloZena v chromozémech, a to mimofadné
ekonomickym. a presné reprodukovatelnym zplisobem.
Znacné rozdily mezi zndmou (meétitelnou) velikosti chro-
mozomi a piedpokldadanou délkou nedepolymerizované
nativni DNA jsou obecné vysvétlovany zna¢nym stupném

spiralizace, tedy predpokladem, Ze dvojitd spirala DNA
je postupné stofena do spiral vy$Sich radt. Submikros-
kopickd stavba chromozému eukaryotni buriky (tedy
i builky kvasinkové) neni i pfes Fadu predstav a infor-
maci prozatim jednozna¢né vysvétlena.

Stabilitu DNA a jeji komplikovanou prostorovou orga-
nizaci zaji$tuji nukleoproteiny. Bazické bilkoviny — his-
tony — predstavuji relativné konstantni bilkovinnou
slozku jaderného materidlu. Téchto 5 individudlnich bil-
kovin je obvykle pevné asociovdno s DNA a jejich dloha
je predevSim stabilizacni. Komplex DNA a bilkovin —
chromatin — kvasinkové buiiky mé pravdépodobné témér
stejnou sadu histond jako chromatin vyS$Sich eukaryot
[3, 7]. Naproti tomu bilkoviny nehistonové povahy, jichZ
je v pripadé kvasinkového chromatinu nékolik desitek,
pfedstavuji zna¢né& variabilni bilkovinnou sloZku, ktera
patrné zajiStuje prostorovou organizaci DNA [6].

Z hlediska stavby eukaryotniho chromozomu jsou pfed-
métem zadjmu jeho strukturdlni jednotky a cytoloBicky
identifikované struktury vcetné& morfologicko-cytologic-
kych zmén chromozémt v prib&hu buné&ného cyklu.
V této souvislosti jsou zminéné bazické bilkoviny sou-
¢asti zakladni jednotky chromozomové struktury —
nukleozému. Tato globuldrni nukleoproteinovd jednotka
se skldda z oktomeru 4 histond, do kterého jsou pono-
Ffeny smycky nékolika set part bazi DNA. DalSi pritom-
ny histon se podili spolu s malym poctem péara bazi DNA
na stavbé nukleoproteinovych spojek jednotlivych nukleo-
z6émi. 1 kdyZ informace o stavbé kvasinkového chromo-
zomu jako nukleoproteinového komplexu jsou zna&né
omezené, existuji dikazy pro pfFedpoklad, Ze chromo-
zomy kvasinkové builky se ani v tomto sméru zdsadné
nelisi od chromozémi vy38ich eukaryotd [8]. Pravdé-
podobn& neexistuji ani zdkladni rozdily ve strukturéal-
nich zmé&nach chromozémii v prib&hu jednotlivych fazi
mitotického cyklu [9].

Zdvojnédsobeni objemu genetického materidlu a jeho
dasové a prostorové presnd distribuce do prostoru bu-
douci buiiky matefské a dcerinné je zakladem autorepro-
dukéniho procesu. V buiice kvasinkové probihd vlastni
replikace DNA (podobné jako v buiice bakteridlni) semi-
konzervativnim zptsobem [10]. Nukleoproteinovy charak-
ter jaderného materidlu podmifiuje, Ze zdvojeni DNA je
vZdy koordinovdno se syntézou proteinové sloZky jadra
[11]. V této souvislosti je rovnéZ sledovana nezbytnost
proteosyntézy pro zahdjeni a dokon&eni replikace DNA.
Z hlediska srovnadni prokaryotni a eukaryotni buiiky je
obecné znamo, Ze v pripadé prokaryotidl je proteosyntéza
nezbytna pouze pro zahdjeni replika¢niho cyklu, zatimco
v pfipadé buiiky eukaryotni je probihajici proteosyntéza
nutnou podminkou jak jeho iniciace, tak prib&hu a do-
kon&eni. Kvasinkovéd buiika je v tomto sméru v3ak stejné
citlivd v inhibici proteosyntézy jako buiika bakterialni.
Jinymi slovy, jednou zahdjeny replika¢ni cykKlus jiZ neni
citlivy k inhibici proteosyntézy. V tomto pfipadé jde
pravdépodobné o jeden ze zdkladnich rozdild v koordi-
naci hlavnich buné&énych procesi, kterymi se kvasinkova
buiika 1i8i od ostatnich eukaryot. S timto rozdilem sou-
visi i skuteCnost, Ze proteinova sloZka vznikajiciho jadra
je nasyntézovana jiZ pfed zahéajenim replikace DNA [12].

Nézory na vlastni mechanismus replikace kvasinkové
DNA a jeji priibéh stru¢né ilustruje prfedstava systému
replikaénich jednotek (replikont). V rdmci replikonu je
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replikace zahdjena v misté replikace — originu. Oblasti
préavé probihajici syntézy nového polynukleotidového fe-
tézee (replikadni uzly) postupuji odstiedivé od originédlu
k ob&éma koncim replikonu (terminiim), ve kterych pro-
ces replikace dané replikacni jednotky konCi. Jednotlive
kvasinkové chromozémy maji pFibliZzné 4—8 replikond,
jejichZ replikace je pravdépodobné zahajovana postupneé
[13, 14]. Samostatnou otdzkou celé této problematiky je
biochemie replikaéniho uzlu. Struc¢ré lze zhrnout, Ze in-
formace o biochemickych procesech zajiStujicich repli-
kaci kvasinkové DNA nejsou tak podrobné jako pfedsta-
va o biochemii replika¢nitho prokaryotniho chromo-
zoému. Zakladni rozdily vSak pravdépodobné& neexistuji.
Replikace DNA je komplexnim procesem, ktery je po bio-
chemické strdance zajistén specifickym enzymovym apa-
ratem. Tyto enzymy katalyzuji iniciaci replikace, vlastni
syntézu a elongaci polynukleotidového Fetézce, nutné
topologické zm&ny makromolekuly DNA i n&které inter-
akce DNA s jadernymi bilkovinami. V pFipadé replikace
kvasinkové jaderné DNA jsou zatim k dispozici pfede-
v3im informace o dvou DNA polymerédzdch (polymera-
za I, polymeréaza 11) [25].

3. Mimojaderna DNA

Atraktivni pfedstavy o vzniku eukaryotni bufiky cestou
symbiotické asociace bun&k prokaryotnich [16] jsou
(mimo jiné) zaloZeny na. poznatcich studia mitochon-
dridlni DNA (mtDNA). Tato DNA je vyhradné& integralni
soucésti mitochondrii, pri€emZ jeji informaéni obsah
(mitochondridlni geném) podmiiiuje ,semiautonomni®
charakter mitochondrii, zajistény vlastni tvorbou DNA,
RNA a bilkovin. V piipadé kvasinkové buliky mtDNA
tvofi 5—20 % celkového genetického materidlu. V uve-
deném rozmezi se vSak zna¢né projevuje druhova zdvis-
lost, vliv kultivaénich podminek, specifickych -mutaci
a zasahli do hlavnich buné&nych procest (inhibice pro-
teosyntézy). Ve srovnéni s jadernou DNA m4 mtDNA niZ-
81 obsah guaninu a cytosinu, coZ podmiiiuje jeji odliSnou
vznéSeci hustotu a tedy i jeji pomé&rné snadnou separo-
vatelnost od jaderné DNA metodami analytické centri-
fugace.

Makromolekula kvasinkové mtDNA je uzaviena (cirku-
larni), pri¢emZ délka jeji linedrni formy dosahuje 25 um
[17]. Jeji replikace je semikonzervativni, ale jednosmeér-
ného charakteru (Gcast jednoho replika¢niho uzlu).
Z hlediska klasickych pfredstav o replikaci kruhovych
makromolekul DNA (replikace prokaryotniho chromozo-
mu) méa pravdépodobng mechanismus replikace mtDNA
urcité specifické rysy [18, 19]. Po del3i diskusi o koor-
dinaci syntézy jaderné a mitochondridlni DNA je dnes
obecné pfijimdn nézor, Ze v intervalu buné&&ného cyklu
je mtDNA syntézovdna kontinudln& a neni tedy casové
koordinovdna  se syntézou jaderné DNA, kterd probihéa
pouze v &asové omezeném intervalu bun&fného cyklu
(S-faze). Syntéza obou téchto nukleovych kyselin neni
ani vzdjemn& podmin&na. Vysledky experimentd sledu-
jicich vzajemny. vliv inhibice syntézy jedné z téchto
nukleovych kyselin zaroveii naznacuji, Ze objem mtDNA
neni regulovdn jadernou DNA [20, 21].

Analyza intraceluldrniho prostifedi kvasinkové buriky
pfinesla informace o pritomnosti dalSiho typu cirkuléarni,
kovalentn& uzaviené molekuly DNA, kterd je pravdépo-
dobné stabilni a vfhradné extrachromozoma&lni. Tato DNA
je nejtastéji oznatovdna jako 2u DNA, popf. plazmidova
DNA. Jeji mnoZstvi predstavuje asi 5% celkovéh® obsahu
kvasinkové DNA a v builice haploidni je pritomna asi
v 60 kopiich, které nesou stejnou genetickou informaci
[22, 23]. Uloha této DNA neni znadma (pravdépodobng
neni spojena se Zddnym zakladnim bunéénym procesem],
av3ak jeji pFitomnost otevira ur¢ité moZnosti manipulaci
z oblasti genového inZenyrstvi.

SouCasné poznatky o strukture a mechanismu repli-
kace této DNA ukazuji na znatnou podobnost s jadernou
DNA [24, 25]. V této souvislosti je otevienou otdzkou
jeji lokalizace. I kdyZ jde o mimojadernou DNA ve smys-
lu ,extrachromozomalni“ je podle Fady predstav dvou 2u
DNA soustfedéna v kompartmentu bunéfného jadra.
S timto pravdépodobné souvisi i skutetnost, Ze zah&ajeni
replikace chromozomadlni a 2u DNA je synchronizovéno .
[26], pficemZ kaZdd molekula této DNA je v intervalu
bun&tného cyklu replikovdna pouze jednou [26]. Vzhle-
dem k tomu, Ze 2u DNA lze snadno izolovat a jeji repli-
kace pravdépodobné vyZaduje stejny enzymovy aparat
jako replikace chromozomélni DNA, je 2u DNA vhodnym
experimentalnim modelem studia replikace in vitro [27].

4. Geneticka analyza

Dlouhotrvajici zdjem i pomérn& snadnéd analyza kva-
sinkového gendmu jsou pfi¢inou, Ze kvasinkova buiika
je jiZ skoro 40 let experimentdlnim modelem genetické
analyzy eukaryotni buiiky [28, 29]. Divodem jsou jednak
zcela specifické vyhody, které poskytuji manipulace
s jednobunéinym organismem, jednak charakter Zivotni-
ho cyklu kvasinkové buiiky, presné&ji mechanismus je-
jiho pohlavniho rozmnoZovéani, jehoZ charakteristickym
rysem je spédjeni (konjugace) dvou haploidnich bunék
za vzniku buiiky diploidni. Pro genetickou analyzu jsou
pouZitelné tzv. heterothalické kmeny, tj. kmeny pohlavné
rozliSené. Existence dvou kopula¢nich (parovacich) typt
je geneticky determinovéna a fenotypicky manifestovana
jako kopula&ni typ a a kopulaéni typ «. V pFipadé kon-
taktu haploidnich bunék opaénych kopula¢nich typ@ do-
chazi (v optimalnich experimentdlnich podminkédch) ke
vzniku diploidni bufiky (a/e). Vzhledem k tomu, Ze jddro
haploidni kvasinkové buiiky obsahuje 17 chromozémi
[30], vznika fazi bunék jadro s 34 chromozomy. Diploidni
kmeny ur¢itych rodd jsou stabilni a v zdkladnich bunéc-
nych procesech se nelisi od kmend haploidnich. I pfi
dvojnasobném po¢tu chromozoémi je zachovana jejich
presna distribuce (mitotickym cyklem) do dcefinnych
buné&k, ¢imZ je diploidni stav zajiStén v potomstvu. Spe-
cifickym rysem vzniklé (a/e) diploidni buiiky je vSak
konverze diploidniho jadra v jadro haploidni, a to proce-
sem tzv. redukéniho jaderného dg&leni (mei6zi). V této
souvislosti je podstatné, Ze puvodni rodicovské kombi-
nace genii (genémy bunék obou kopula€nich typli) ne-
jsou vZdy zachovany. Reduk&nim délenim diploidniho
jadra vznikaji 4 jadra haploidni (tetrdda haploidnich
jader). V urcitych kultivaénich podminkach [28] je po-
psany cyklus uzavien sporogenezi, pfi€emZ haploidni
jddra zmingné tetrddy jsou jadry vznikajicich spor. Ji-
nymi slovy, vysledkem faze dvou bunék opagnych kopu-
laénich typt je tetrdda spor lokalizovanych v asku dané
askosporogenni kvasinky, které je moZno jednoduchou
mikromanipulaci izolovat. Cely cyklus, ktery je strufné
ilustrovan obr. 1, je zaroveil zakladem pomérné jedno-
duchého experimentu, ktery umoZiiuje cilenou hybridizaci
dvou kvasinkovych bun&k optimalné rozdilnych genoty-
pi, vietnd analyzy fenotypu bun&énych populaci odvo-
zenych od ziskanych spor [28]. PF¥i dodrZeni statisticky
vhodného pot&tu analyzovanych tetrad, tento experimen-
talni pristup poskytuje informace, které jsou nutné pro
konstrukci chromozénovych map, tedy pro presné grafic-
ké znéazornéni distribuce genéi na jednotlivych chromo-
z6mech. :

Nedavno publikovana genetickd mapa Saccharomyces
cerevisiae [31] je jiZ desdtou verzi mapy publikované
v r .1949 [32]. Z porovnani jednotlivgych map je ziejmy
nejen vyrazny rist po€tu identifikovanych gend, ale
i-zvySujici se presnost v jejich lokalizaci. V této souvis-
losti byla kvalita mapovani znaéné ovlivnéna aplikaci
dalsich experimentalnich pfistupt, které v kombinaci
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s Kklasickym principem tetrddové analyzy prisp&ly ze-
jména k pFesnosti mapovédni. RovnéZ byla zvy3ena kva-
lita vysledkl tetrddové analyzy, a to zejména v oblasti
jejich matematického zpracovani [31]. Lze odekéavat, Ze
dalsi vyvoj této problematiky pfinese informace i o sku-
teném poc¢tu chromozémi kvasinkového jddra. Predpo-
kladany pocet 17 chromozémt [30] lze poklddat za mi-
nimalni vzhledem k tomu, Ze je zaloZen vyhradn& na ge-
netickych informacich (cytologické metody jsou vzhle-
dem k velikosti jddra nepfesné). Existenci 18 chromo-
z6mu jiZ nékteré vysledky genetické analyzy nazna-
cuji [31].

]
()

n
o haploid mifotickf
cyklus
metloza
tetrada

Obr. 1 Zivotni cyklus Saccharomyces cerevisiae
n — pritomnost jedné chromozémové
v jadre

" sady

5. Biochemicka genetika

Identifikace genu prostfednictvim jeho mutace i snaha
o ziskdni co nejpodrobné&jSich predstav o jeho lokalizaci
a prostorovém i funkénim stavu k jinym genim je pro-
vazena zdjmem o produkt genu i biochemicky proces,
ktery je danym genem determinovan. V t&chto souvis-
lostech, zcela v duchu hypotézy jeden gen — jeden en-
zym, vznikla tzv. biochemick4 genetika. Tento experimen-
tdlni smér, ktery byl predeviim zaméfen na pFipravu
a studium auxotrofnich mutant, pfinesl informace ze-
jména o genetické determinaci biosyntetickych procesi.
Tato koncepce byla v 70. letech rozsifena na mnohem
komplexné&jSi analyzu genému mikrobialni buiiky, kterou
do jisté miry charakterizuje termin ,genetickd analyza
bun&iného cyklu“. V této souvislosti je bun&ény cyklus
chdpdn jako ontogeneticky vyvoj buiiky, ktery za&ina
jejim vznikem a koné&i jejim nésledujicim rozdé&lenim.
Jinymi slovy je to geneticky determinovand sekvence
bun&fnych procesti a udélosti, které prob&hnou v inter-
valu mezi dvéma délenimi buiiky. V prabéhu bun&&ného
cyklu dochéazi k procestim, které je moZno zhruba roz-
délit do tFech kategorii: a) syntéza a odbourdvéani bu-
ngcnych komponentd, b) distribuce bun&énych kompo-
nent a ¢) bunéfnd integrace a kontrola lokalizace jed-
notlivych déji. VSechny tyto procesy jsou geneticky de-
terminovédny a snad s vyjimkou né&kterych procesiti sekun-
darniho metabolismu, maji sv@j vyznam pro pribsh a
dokonceni buné&éného cyklu. Budeme-li z tohoto hlediska
uvaZovat o genetické analyze bun&tného cyklu, pak je

zfejmeé, Ze identifikace kaZdého genu, ktery kontroluje
ngktery ze jmenovanych typd procesi by mohla byt je-
jim cilem. Podle této piredstavy je pak zhruba kaZda
analyza genému builky zaroveii genetickou analyzou
bun&¢ného cyklu. Je zfejmé, Ze hledisko genetické, tzn.
identifikace a lokalizace gent, popf. jejich vazbovych
skupin, je v této souvislosti neoddé&litelné od studia bio-
chemie a molekuldrni podstaty, vyznamu i &asovych
vztahl procesli, které jsou t&mito geny urdeny. Jinymi
slovy, zavér genetické analyzy bun&tného cyklu musi
byt shrnutim vysledk vlastni genetické analyzy a zavé-
ri ziskanych jinymi metodickymi pfistupy. Tento poZada-
vek urCuje strategii experimentalni préce i volbu pro-
stfedku. Pro genetickou analyzu buné&&ného cyklu se
zatim ukézaly mimofddn& vhodné mutanty s podminénym
vyjddfenim fenotypu. V praxi byla pozornost vénovadna
predevSim kmenidm termosenzitivnim. V pFipadé analyzy
eukaryotni buiiky jsou to prdvé mutanty kvasinkovych
kmenti, které se staly vyhleddvanym experimentdlnim
modelem zastupujicim jednak eukaryotni buiiku jednak
(jako jednobun&tny organismus) i builku mikrobial-
ni [33].

K termosenzitivni mutaci miZe dojit v mnoha ne-li
v3ech genech daného organismu. Disledkem zmé&ny v pri-
mérni struktufe pFislusné bilkoviny mtZe vzniknout bil-
kovina termolabilni, kterd pFi urcité teplot& (teplota
restriktivni) ztrdci svoji funkci, a proces, ve kterém je
funkéné zapojena, je inhibovdn nebo je jeho priibéh po-
zm&nén. Pritomnost mutované alely neni naproti tomu
zjistitelna pfi jiné teplot& (teplota permisivni). Jako ter-
mosensitivni (ts) jsou souhrnné& oznafovény ty kmeny,
u kterych teplota restriktivni je vy33i neZ teplota permi-
sivni. Opa¢nym pfipadem jsou cs kmeny (cold sensitive),
u kterych teplota restriktivni je niZ$i neZ teplota per-
misivni. V obou pfipadech jde vétSinou o bodové
mutace a oba typy mutantd je moZno ziskat pilisobenim
b&Znych mutagent v kombinaci s jednoduchymi izola&ni-
mi technikami [33].

Jak bylo uvedeno, neoddélitelnou soucésti biochemic-
ké genetiky je podrobny rozbor fenotypu sledované mu-
tanty, ktery by mél byt doveden aZ k biochemické (mo-
lekularné biologické) charakteristice genového produk-
tu. Experimentédlné lze vyuZit fady moZnosti, které vyply-
vaji z povahy inhibovaného déje i taxonomie mutantd.
Variabilita experimentii mtZe byt v jejich organizaci
i rozmanitosti metod. Je zfejmé, Ze z hlediska experimen-
tadlni prdace predstavuje v3ak izolace mutanty, genetickd
analyza a analyza fenotypu vZdy ¢asové rizng néarocné
faze.

6. Mitochondridlni genetika

Genetika semiautonomnich organel — mitochondrif ma
kofeny ve studiu mutant kvasinkovych kmenit, které
v dusledku potlaceni syntézy nékterych cytochromi a
enzymu respiraéniho fetézce ztratily své respiracni
schopnosti. Fenotyp t&chto respirac¢né& deficientnich kme-
nd (RD—) je charakterizovdn napadn& malymi kolonie-
mi [34]. Genetickd determinace respiraéni deficience
muZe byt jak jadern4, tak mimojadernd [35]. V prvém
pfipad&, oznaceném jako segregacni respiracni defi-
cience, jsou vysledkem kfiZeni buné&k normélnich a res-
pira¢né deficientnich (RD+ X RD~) diploidni buiiky
s fenotypem RD+. Tetrdda spor vznikajici v t&chto buii-
kdch vykazuje $tépny pomér potomstva 2RD+ : 2RD-.
V pripadé mimojaderné determinace (vegetativni respi-
racni deficience) zminéné kriZeni vede rovn&Z k po-
tomstvu s fenotypem RD*, av3ak v3echny ziskané spory
davaji vzniknout buiikdm s fenotypem RD+. Z hlediska
genetické determinace je zrejmé, Ze respiracni defi-
cience je v uvedenych pfipadech recesivnim znakem a je
oznatovana jako vegetativné neutralni. Je-li respiraéni
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deficience znakem dominantnim, coZ je moZnéa alterna-
tivni situace, je vZdy urcita frakce potomstva, ziskaného
kfiZenim vegetativnich RD- X RD+, respiracné defi-
cientni. V tomto pfipadé je respiracni deficience ozna-
covéna jako vegetativné supresivni. Pri¢inou vegetativni
respiratni deficience je ztrata nebo kvantitativni zmé&ny
obsahu mtDNA. V této souvislosti mitochondrie s ne-
zménénym gendmem jsou oznacovany jako p+. V pripa-
dé, Ze mtDNA chybi (vegetativng neutrdlni buiiky), je
pouZivdno oznaceni p°. Mitochondrie, jejichZz DNA je
kvantitativné zménéna (vegetativné supresivni builky)
jsou oznacovany jako p—.

Daldi strdnkou kvasinkové mitochondridlni genetiky
je moZnost rekombinace mitochondridlniho genému [36].
Experimentdlné byl tento proces prokazdn kfiZenim kva-
sinkovych bun&k s rezistenci na urcit4d antibiotika.
I kdyZ mechanismus rekombina¢niho procesu neni do
znacné miry znam, je pravdépodobné, Ze frekvence re-
kombinant je zavisld na pFitomnosti urcitého sexualitni-
ho faktoru.

Tato stru¢né ilustrace experimentdlniho modelu uka-
zuje, Ze mitochondridlni genetika umoZiiuje kombinovat
genetické a biochemické pristupy. V téchto souvislostech
je znacnou vyhodou experimentdlni prdce jednak snad-
nd priprava respiracné deficientnich mutant i izolace
mitochondrii [37], jednak zna¢né mnoZstvi poznatkd
o biochemii téchto organel, v€etné Siroké $kdly metodik
jejich studia.

7. Rekombinace DNA in vitro

Neustaly rist poznatks v oblasti molekuldrni genetiky
i enzymologie nukleovych kyselin oteviel v 70. letech
zcela nové moZnosti cilené manipulace s izolovanymi
fragmenty DNA s pfesn& charakterizovanou genetickou
funkci. Jinymi slovy, byla umoZnéna pfiprava tzv. re-
kombinovanych (hybridnich) molekul DNA, které obsa-
huji genetickou informaci ze dvou (popf. vice) geneticky
nepfibuznych molekul DNA, tedy molekul, které jsou
rekombinaénimi mechanismy in vivo nerekombinovatelné.

V experimentdlni praxi to znamena pfipravu novych
kombinaci genetické informace nezavisle na tom, zda
izolované fragmenty DNA pochézeji z vird, prokaryot-
nich nebo eukaryotnich buné&k riizné taxonomie a vyvo-
jovych stupiia [39, 40].

Je zfejmé, Ze v oblasti genetiky kvasinkové buiiky
existuji i v téchto souvislostech zna¢né moZnosti. Kvasin-
kova burika, jako jednobuné&fny eukaryot s rozvinutou
obecnou genetikou i presné charakterizovanym gendémem
je jednak optimdlnim zdrojem eukaryotni DNA, jednak
vhodnym prostfedim pro namnoZeni (klonovani) cizoro-
dé DNA. Vzhledem k tomu, Ze klonovéni cizi DNA je
podminéno jeji integraci do vhodného nosife (vektoru),
ktery ma vlastni kontrolu replikace, jsou kmeny obsa-
hujici 2u DNA pro tento dcel potencidlné vhodné [41, 42].
MoZnost pouZiti kvasinkové buiiky jako pfijemce hybrid-
ni DNA vedla zaroveii k vypracovani Géinnych metod
jejilho mezibun&¢ného prenosu [43, 44]. Vysledky ziskané
témito metodami [22] ukazuji, Ze vyvoj a pouZiti re-
kombinaéniho systému in vitro pfispéje, i v p¥ipadé kva-
sinkové buiiky, nejen ke konstrukci kvalitativng novych
kmeni, ale i k dalS$imu poznéni genetického aparéatu to-
hoto jednobunééného eukaryotu.
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Jirkii V., Basaifova G.: Zakladni aspekty genetiky kvasin-
kové buiiky. Kvas. prim., 29, 1983, ¢. 3, s. 62—66.

Clanek je strunym piehledem obecnych aspektd kva-
sinkové genetiky. Vzhledem k velkému mnoZstvi infor-
maci v dané oblasti je jeho rozsah v nékolika smérech
omezen. Po stru¢ném prehledu klicovych terminl je
hlavni pozornost zaméfena na organizaci a replikaci
kvasinkovych gen6émi, genetickou analyzu (vietné ge-
netické analyzy kvasinkového bunécného cyklu) a re-
kombinacim in wvitro. V téchto souvislostech je ¢&lanek
nutnym teoretickym zdkladem pFipravovaného pfrehled-
ného ¢lanku ,Genetické manipulace s primyslovymi
kmeny kvasinek®.

Hupky, B., BacapxoBa, I'.: OcHOBHble acnmeKThl TeHETHKH
ApoxKeson Kiaerku. Kpac. npym., 29, 1983, Ne 3, crp.
62—66.

CraTbs $BJSETCS KPaTKHM 00630pOM OOIUHX acCleKTOB
FeHeTHKH Apox:XKeil. Beuay Goablioro KosHyecTBa CBeleHHH
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B JIaHHOI 00JacTH 0GBEM CTATbH OrPAHHYCH B HEKOTOPBIX
HampaBJeHHsAX. ITocse KpaTkoro 0630pa Ki0YeBHIX TepMH-
HOB BHHMAaHHE COCDEJOTOYEHO Ha OpraHH3aLHH M PelJIHKa-
Qun  JIPOKIKEBBIX TE€HOMOB, Ha TEHETHYECKOM aHaJH3e
(BKJIIOYAsT TeHeTHYECKHH aHAMH3 IPOKIKEBOTO KJIETOUHOTO
IHKJIA) M Ha PeKOMOMHAUHH in vitro. B 3T0ii cBa3H craThs
NPEeACTaBJIsIeT CO60il HEOGXOMMMYIO TEOPETHUECKYIO OCHOBY
paspabaTeiBaeMoOii TE€OPETHUECKOi 0030pHOi crathu »[eHe-
THYeCKHe MAHHMYJISIHH € IPOMBINIEHHBIMH HITAMMAaMH
POk KeH«,

jirki, V., BasaFova, G.: The hasic aspects of yeast gene-
ties. Kvas. prim., 29, 1983, No. 3, pp. 62—66.

The article is a brief survey of the general aspects of
yeast genetics. Because of the large amout of information
available on these topics, the scope of our contribution
is limited in several ways. After a brief survey of the
commonly used key words, the main attention is paid to
the organization and the replication of the yeast ge-
nomes, geneiic analysis in yeast (including genetics
analysis of yeast cell cycle) and recombinant DNA mo-

fecules. In this connection, the article is a necessary
theoretic background for preparated review ,,The
genetic manipulation of industrial yeast strains®.

Jirkii, V. - Basafova, G.: Grundaspekte der Genetik der
Hefezelle, Kvas. pram. 29, 1983, Nr. 3, S. 62—66.

Der Artikel bringt eine zusammenfassende Ubersicht
der allgemeinen Aspekte der Hefegenetik. Mit Hinsicht
zu dem groBen Umfang der Informationen auf dem ge-
gebenen Gebiet mufBte die Ubersicht in mehreren Richt-
ungen begrenzt werden. Am Anfang werden die Schliis-
seltermine des Problemgebiets angefiihrt und zusammen-
fassend erkldrt, im weiteren wird die Aufmerksamkeit
hauptséchlich auf die Organisation und Replikation der
Hefegencme, die genetische Analyse (einschl. der gene-
tischen Analyse des Hefenzellenzyklus) und Rekombina-
tion in vitro berichtet. In diesen Zusammenhéngen stellt
der Artikel die notwendige theoretische Grundiage des
vorbereiteten Artikels ,Genetische Manipulationen mit
industriellen Hefestdimmen" dar.
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