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MORFOMETRICKA A CYTOMETRICKA CI-[ARAK]ERIZACIA GENOTYPOV PRUNUS = FRUTICANS
Z OKRAJOVYCH ZON AGROBIOCENOZ

MORPHOMETRIC AND CYTOMETRIC CHARACTERIZATION OF PRUNUS x FRUTICANS GENOTYPES
FROM MARGINAL ZONES OF AGROBIOCOENOSES

Kristina MURANOVA, Luba DURISOVA, Peter FERUS, Milan BEZO, Tibor BARANEC
Slovenskd polnohospoddarska univerzita v Nitre

Prunus L. (plum) is a polymorphic genus with high hybridization ability. Species of genus plum naturally occur in wild shrub corridors
(ecological corridors) of agricultural landscape. In this environment arises spontaneous hybridization of taxa which results in an increasing
dominance of hybrid populations of genus plum (particularly Prunus x fruticans). Consequently P. x fruticans substitutes autochthonic
parental species, Prunus spinosa. This research was focused on variability determination in selected morphometric characteristics and
genome size of taxon Prunus x fruticans Weihe at locality Cechynce. Variability and genome size evaluation of the hybrid is indispensable
to determine taxon and its diacritical characteristics. Material (fruits) was collected during the vegetation period in the September — October
2010. Length, width and thickness of kernels as well as width of fruits were measured using caliper. Relative proportion of kernel width to
fruit width was evaluated. Fruits and kernel morphology analysis showed considerable variability in evaluated characteristics. Length of
kernels varied from 9+0.79 mm to 12.2+0.82 mm, width from 7.24+0.39 to 8.1+0.31 mm and thickness from 5.41+0.32 to 6.33+0.24 mm. In
relative proportion of kernel width analysis, two different groups of genotypes were identified (59% proportion and 63% proportion).
Genome size analysis of taxa P. x fruticans was analyzed in seed fragments (without seed coat) with internal pea (Pisum sativum L. cv.
‘Ctirad’) standard using reagent kit CyStain Pl absolute P® and flow cytometer (CyFlow ML®, Partec, Germany). The genome size of P. x

fruticans taxa varied in scale 1.42+0.01-1.55+0.01 pg.
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Slivka (PrunusL.) je druhovo rozsiahly a hospodarsky vyznamny
rod so zastlipenim viac ako 200 druhov krov a stromov. Je rozsi-
reny najma na severnej pologuli (Eurazia) ako délezity kompo-
nent lesnych spoloenstiev (Bortiri, Hevvel and Potter, 20086).
Rod je morfologicky velmi réznotvarny (Bertova, 1992) s vyraz-
nou fenotypovou plasticitou (Bortiri, Hevvel and Potter, 2006.)
Vdaka slabym izolaénym bariéram medzi polyploidnymi druhmi
dochadza v ramci rodu k ¢astej medzidruhovej hybridizacii.

Autochténne druhy rodu slivka tvoria dominantné zastupe-
nie v populaciach nelesnej drevinovej vegetacie v polnohospo-
darkej krajine juzného Slovenska. Vyskytuju sa predovSetkym
v podobe neudrziavanych krovinnych pasov (biokoridorov) na
okrajoch polnohospodarskej pddy. V tomto prostredi dochadza
k samovolnému spontannemu kriZzeniu jedincov, ¢oho désled-
kom je narastajuca prevaha zastipenia populacii hybridov rodu
slivka. NajcastejSie sa vyskytujucim taxonom je slivka Ceres-
fova (Prunus x fruticans Weihe), ktora vznikla krizenim slivky
trnkovej (Prunus spinosa L.), ktora je tetraploid, 2n = 32 (Ber-
tova, 1992) a slivky domécej (Prunus domesticaL.), ktora je he-
xaploid, 2n = 6x = 48 (Baranec, 1990; Bertova, 1992). Tento
taxon postupne vytlaca z fytocen6z biokoridorov pévodné a ro-
diCovské druhy (najma slivku trnkovu), pretoZe vplyvom intro-
gresivnej hybridizacie dochddza k zvySeniu ich genetickej
variability. Medzidruhova hybridizacia je tiez jednou z pri€in
ohrozenia autochténnych a vzacnych druhov.

Cielom na8ej prace bolo hodnotenie variability vybranych
morfometrickych charakteristik a stanovenie velkosti genému
slivky CereSnovej. Analyza variability slivky CereSfiovej je dole-
Zitd z hladiska determinacie taxénu a jeho hlavnych diakritic-
kych znakov.
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Material a metddy

Charakteristika rastlinného materialu

Predmetom skimania bola lokalna populacia slivky CereSriovej
(P. x fruticans), ktora je sucastou krovinatych biokoridorov na ok-
rajoch polnohospodarsky vyuZzivanej pody v katastralnom tzemi
obce Cechynce. Z fytocenologického hladiska sa skiimana popu-
lacia zalleriuje do zvazu Pruno spinosae — Crataegetum monogy-
nae (Sod), radu Prunetalia spinosae, asociacie Ligustro —
Prunetum (tmkové kriaginy). V typickej forme su to nepreniknu-
telne husté, 2 — 4 m Siroké pasy mezofilnych kriagin, vyraznej fy-
ziognémie. Porasty tvoria prevazne tfnisté a malolisté druhy krov,
najcastejSie trnka, hlohy, ruze, ostruziny (Ruzickova et al., 1996).

Material sme odobrali z 5 oznacenych volne rastucich je-
dincov, ktoré boli su¢astou lokalnej populacie slivky eresnovej
tvoriacej krovinaté biokoridory na okrajoch agrocenézy. Vybra-
né jedince sme oznadili nasledovne: CH19, CH29, CH39,
CH49, CH59 (obr. 1). Jedince sme zvolili nahodnym vyberom
z celej plochy skimaného biokoridoru.

Slivka Ceredifova (P. x fruticans) je strom alebo vy3si ker.
Konare ma v mladosti chipaté, zvy&ajne bez tffiov, len ojedinele
tfnisté. Listy elipsovité, Siroké, na vrchole tupé, na okraji tupo
pilkovité, chlpaté, najma na rube, na Zilnatine. Stopky listov chl-
paté, 1,5 cm dihé. Kvety velké, zvy&ajne jednotlivo na skrate-
nych brachyblastoch, pu€ia spolu s listami, stopky kvetov
chlpaté, + 1 cm dihé. Korunné lupienky elipsovité, vajcovité, na
vrchole vykrojené, Zltkasté, na baze kratkonechtikovité. Plody
gulaté, 15 — 20 mm v priemere, ¢iernomodré. Kvitnutie april —
maj. Eurépsko-prednoazijsky druh (Bertova, 1992).
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Figure 1

Zaujmova lokalita v blizkosti obce Gechynce

Locality of interest close to Cechynce village

(1) country road (2) Nitra river (3) analysed plant individual (4) analy-
sed ecological corridor section (5) urban area (6) biocentre

Charakteristika zaujmového tizemia

Lokalita sa nachadza v katastralnom tzemi obce Cechynce
v okrese Nitra (obr. 1). Cechynce je obec prevazne polnohos-
podarskeho charakteru. Chotar obce lei na okraji Zitavskej pa-
horkatiny, na favostrannej nive terasy rieky Nitry v nadmorskej
vySke 131 — 210 m.n.m. Chotar bol kedysi ¢asto zaplavovany
vodami rieky Nitra.

Geologicky podklad lokality je tvoreny neogénnymi sivymi
a pestrymi ilmi, prachmi, pieskami, Strkmi, slojami lignitu, slad-
kovodnymi vapencami a polohami tufitov (Biely et al., 2002).
P&dy su Eernozemné nivné.

Z klimatologického hladiska zaradujeme lokalitu do teplej
oblasti, konkrétne do suchého klimatického okrsku s miernou
zimou (Lapin et al., 2002).

Z fytogeografického hladiska patri lokalita Cechynce do
oblasti pandnskej flory (Pannonicum), do obvodu eupanén-
skej xerotermnej flory (Eupannonicum) (Futak, 1980). V bioko-
ridoroch polnohospodarskej krajiny na tzemi strednej Eurdpy
sU hojne zastipené autochtonne krovinné spologenstva (rad
Prunetalia spinosae), v ktorych dominantné druhy patria do ro-
dov slivka (Prunus), hloh (Crataegus) a ruza (Rosa) (Baranec
et al., 2009).

Analyzovany uUsek skumaného biokoridoru sa nachadza
severozapadne od obce Cechynce. M4 dizku 739 m a &irku

Sirka kostky (1) __hribka kostky (3),
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Obrazok 2  Prehlad parametrov zistovanych na késtkach a plodoch
Figure 2 Overview of parameters analysed in kernels and fruits

(1) kernel width (2) kernel length (3) kernel thickness (4) kernel lateral
side (5) fruit width
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10 m. Tiahne sa pozdi? zavlazovacieho kanala a pramefia, kto-
ré su intenzivne znecistované produktami antropogénnej €in-
nosti. Orientacia biokoridoru je severno-juzna. Koridor sa
nachadza v blizkosti rieky Nitra. Okolie koridoru tvori polnohos-
podarska pbda.

Analyza taxonomicky ddleZitych morfologickych znakov

Na analyzu taxonomicky délezitych morfologickych znakov bol
material (plody v plnej zrelosti) ziskavany odberom z oznace-
nych jedincov slivky EereSniovej (P. x fruticans). Odber bol reali-
zovany pocas obdobia september az oktéber 2010. Podla
metodiky uplatnenej v pracach Rybnikarova (2010) a Depypere
et al. (2007) sa stanovovali nasledovné taxonomicky ddlezité
morfologické charakteristiky (obr. 2): dizka, $irka, hribka kos-
tok a Sirka plodov (mm), ktoré boli mechanicky merané s pres-
nostou +0,2/100 mm zo suboru 30 plodov (n = 30).

Analyza velkosti genomu

Na analyzu absolutnej velkosti genému taxénu slivky ¢eresrio-
vej (P. x fruticans) boli pouZité semena skiumanych jedincov.
Internym Standardom bol hrach siaty (Pisum sativum L.) kulti-
varu ‘Ctirad” so znamou velkostou genému (2C = 9,09 pg) (Do-
leZel et al., 2007). Extrakcia jadier z buniek a sfarbenie jadrovej
DNA sa realizovali prostrednictvom komerénej stpravy CyS-
tain Pl absolute P® (Partec, Nemecko).

Na pripravu farbiaceho roztoku (na 10 analyzovanych vzo-
riek) bol pripraveny farbiaci ustaleny roztok Partec-CyStain Pl
Absolut P® (20 ml) s pridanim 120 pl propidium jodidu (Pl) a 60 pl
roztoku RNazy.

1. Priprava vzorky

Na cytometricku analyzu vybranych jedincov taxénu P. x fruti-
cans boli pouzité segmenty semien skimanych jedincov (kli€ne
listy a embryonalna os, prip. celé semena). Semend boli spolu
s endokarpom skladované po dobu 5 mesiacov pri teplote 4 °C.
Pred samotnou analyzou boli semena extirpované zo skleren-
chymatického endokarpu a zbavené osemenia. Na pripravu
vzorky interného Standardu boli pouzité Cerstvé listy (segment
o velkosti priblizne 0,5 cm?).

Priprava vzorky bola realizovana podla metodiky
Partec-CyStain Pl Absolut P (2009). Segment semena skiima-
ného jedinca bol rezany (po dobu 30 — 60 sekund) ostrou Zilet-
kou v Petriho miske (priemer 55 mm) v 500 pl extrakéného
ustaleného roztoku. Pre kazdu novu analyzovanu vzorku bola
pouzita osobitna Ziletka. Po 30 — 90 sekundovej inkubacii v ex-
trakénom ustalenom roztoku bola vzorka prefiltrovana do sku-
mavky cez nylonovy filter (velkost pérov 42 um). Do filtratu bol
pridany 1% polyvinylpyrolidéon (PVP) (Jedrzejczyk, Sliwinska,
2010, Yokoya et al., 2000) a 2 ml farbiaceho roztoku (s PI
a RNazou). Takto pripravena vzorka bola inkubovana po dobu
60 minut (pre taxény rodu Prunus L.) pri teplote 4 °C chranena
pred svetlom. Inkuba¢nd doba pre vzorku interného Standardu
(Pisum sativum L.’Ctirad’) bola 10 — 15 minut.

Pred samotnou cytometrickou analyzou bola suspenzia
skumanej vzorky (P. x fruticans) zmieS§ana so suspenziou inter-
ného Standardu v pomere 1: 1.

2. Cytometricka analyza

Vzorky boli analyzované prietokovym cytometrom CyFlow
ML® (Partec, Nemecko) pevnym laserom emitujucim zelené
svetlo o vinovej dizke 532 nm. V kaZdom merani bolo analyzo-
vanych minimalne 5 000 Castic (jadier). Pre kazdu skimanu
vzorku sa realizovali merania v troch opakovaniach (v priebehu
3 dni, n= 3). Namerané hodnoty boli spracované v podobe his-
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Obrazok 3 Histogram intenzity fluorescencie meranych €astic. Vrcholy his-
togramu zodpovedaju intenzite fluorescencie jadier nezndmeho
genotypu a interného Standardu (Pisum sativum L. cv. “Ctirad")
o priemernych koeficientoch variability 2,88 resp. 2,04 %

Histogram of nuclei fluorescence intensity. Peaks represent
fluorescence intensity of unknown genotype nuclei and inter-
nal standard nuclei (Pisum sativum L. cv. “Ctirad’) of average

variability coefficients 2.88 or 2.04%, respectively

Figure 3

togramu intenzity fluorescencie meranych €astic, ktoré kores-
pondovali s obsahom jadrovej DNA (obr. 3). Histogram
pozostaval z dvoch dominantnych G1 vrcholov reprezentuju-
cich jadra referencnej a skimanej vzorky (Roberts et al., 2008).
Histogram bol analyzovany softvérom FloMax® (Partec,
GmbH, Minster, Germany)

Podla metodiky DoleZel, Greilhuber a Suda (2007) bola
velkost genému skumanej vzorky vypocitana zo vztahu:

genoém vzorky (pg) = geném interného Standardu »

relativna poloha vrcholu vzorky
relativna poloha vrcholu Standardu

Nésledne bola vypocitana priemerna hodnota obsahu 2C
jadrovej DNA.

Ziskané hodnoty morfometrickych znakov a cytometrické
Udaje boli matematicky spracované a Statisticky vyhodnotené

184 [CIDIzka késtky (3)
B Hriibka kostky (5)

Sirka kostky (4)
W Sirka plodu (6)

Rozmer v mm (2)

CH19 CH29 CH39 CH49
Jedinec (1)
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v programoch Excel MS Office a Statgraphics, ver. 4. Pri Statis-
tickom vyhodnocovani bola pouzita analyza rozptylu ANOVA
(LSD test na hladine vyznamnosti a. = 0,05).

Vysledky a diskusia

Analyza taxonomicky ddlezitych morfologickych znakov

Plody skumanych jedincov, ktorymi su holé kdstkovice, dozrie-
vaju v septembri az oktébri. Zrelé plody su gulaté, Cierne,
modro oinovatené (Bertova, 1992). Analyzou morfometrickych
charakteristik kdstok boli zistené preukazné rozdiely vo vSet-
kych sledovanych znakoch (obr. 4). Dizka kdstky plodov odob-
ratych z jedincov CH19 a CH39 bola na urovni 9+0,79 mm,
pri genotype CH49 priblizne na trovni 9,6+0,54 mm a ker CH29
mal plody s najdlhSou késtkou (v priemere 12,2+0,82 mm).
sme pozorovali pri genotype CH19, preukazne vy3Sie pri geno-
type CH49 a genotypy CH29 a CH39 dosiahli najvacsiu Sirku
8,1+0,31 mm. Znaén variabilitu v dizke a $irke kostky slivky
deredtovej (P. x fruticans) z lokality Cechynce zistila aj Rybni-
karova (2010), ktora uvadza priemerné hodnoty pre dizku
kdstky 9,76 mm a Sirku kdstky 7,49 mm. Odlidné velkostné pa-
rametre pre dizku a Sirku kostky zistil Depyrere et al. (2007),
ktory vo vzorkach P. x fruticans pévodom z Belgicka uvadza
niz8iu priemernt hodnotu pre Sirku kdstky (6,3 mm), avSak prie-
merna diZky kdstky bola porovnatelna s tidajmi ziskanymi na-
Simi pozorovaniami (11,1 mm). Hrubkou késtky sa plody
jednotlivych krov liSili od seba najmenej. Takmer pri v8etkych
testovanych genotypoch dosahovala hribka késtky priblizne
5,4+0,24 mm, iba pri genotype CH39 narastla o 0,9 mm
(6,33+0,24) mm. Na druhej strane, v Sirke plodov sme identifi-
kovali nasledovné skupiny genotypov: prvu skupinu tvoril geno-
typ CH49 s priemernou hodnotou 12,0+0,47 mm, druhd
skupinu genotypy CH19 a CH29 s priemernymi hodnotami
12,6+0,89 a 12,9+0,87 mm, a tretiu skupinu genotyp CH39
s priemerom 13,7+1,24 mm. Vy38Siu priemernd hodnotu pre
Sirku plodov P. x fruticans z lokality Cechynce uvadza Rybnika-
rova (2010), ktora v roku 2009 zistila priemernu Sirku plodov
14,56 mm.
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Relativny podiel Sirky kostky na Sirke plodu (2)

Obrazok 4  Morfometrickd analyza plodu a kdstky viacerych jedincov Pru-
nus  fruticans v biokoridore pri obci Gechynce (n = 30 opako-
vani). Odlisné pismenné oznacenie stlpcov (a,b,c) poukazuje
na Statisticky preukazny rozdiel na hladine vyznamnosti 95 %
Fruit and kernel morphometric analysis in several Prunus x
fruticans individuals of the ecological corridor close to Ce-
chynce (n=30). Different letters (a,b,c) indicate level of signi-
ficance at o = 0.05

(1) individual, (2) size in mm, (3) kernel length, (4) kernel width,
(5) kernel thickness, (6) fruit width

Figure 4
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Obrazok 5  Relativny podiel Sirky kostky na Sirke plodu pri viacerych je-
dincoch Prunus = fruticans v biokoridore pri obci Cechynce
(n=30 opakovani). Odli§né pismenné oznacenie stipcov (a,b)
poukazuje na Statisticky preukazny rozdiel na hladine vyz-
namnosti 95 %

Relative ratio of kernel to fruit width in several Prunus x fruti-
cans individuals of the ecological corridor near Cechynce vil-
lage (n = 30). Different letters (a,b) indicate level of
significance at o = 0.05

(1) individual, (2) relative proportion of kernel width fo fruit width

Figure 5
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Pri hodnoteni relativneho podielu Sirky kdstky na Sirke plo-
du (obr. 5) sme identifikovali dve skupiny genotypov, a to s po-
dielom na urovni 59 % (genotypy CH29 a CH49) resp. 63 %
(genotypy CH19 a CH39) v priemere. Genotypy s niz&§im po-
dielom késtky k duZinatej €asti oplodia st vhodnejSie pre selek-
ciu a pripadné hospodarske vyuZzitie taxénu.

Analyza velkosti genému

Prietokova cytometria (FCM — flow cytometry) je v sucastnosti
Coraz CastejSie pouzivanou metédou v mnohych oblastiach bio-
logického vyskumu. Touto metddou je mozné jednoducho,
rychlo a spolahlivo stanovit celkovy obsah jadrovej DNA, ploi-
diu taxénov, analyzovat fazy bunkového cyklu, spésoby repro-
dukcie a pod. FCM sluzi tiez na zistovanie a kvantifikaciu
interSpecifickych krizencov, vyskyt a vzajomné interakcie me-
dzi cytotypmi v populaciach a pod. (Suda a PySek 2010).

Prietokova cytometria je vhodnou alternativou aj pre ure-
nie ploidity / velkosti genému zastupcov ¢elade Rosaceae, pre-
toze chromozomy tychto druhov su €asto malé a pocetné
a urcenie ploidie pomocou poditania chromozdémov je naro&né.
Okrem toho, mikroskopické poéitanie chromozémov je €asovo
naro¢né a obmedzené len na niekolko pletiv. Prietokova cyto-
metria je rychla a presna metéda na vypocet obsahu DNA
a stava sa Coraz CastejSie pouzivanou metédou pre uréenie
velkosti genému rastlin (Jedrzejczyk and Sliwinska 2010).

Pre prietokovu cytometriu sa naj€astejSie pouzivaju mladé
listy, av8ak zvlast pri druhoch obsahujicich inhibitory farbenia
nachadzajlce sa v cytosole listov méZu byt semend vhodnejsie
ako listy (Sliwinska, Zielinska and Jedrzejczyk, 2005).

Hodnota 2C sa pri zastupcoch Celade ruzovité (Rosaceae)
pohybuje v rozmedzi od 0,20 do 7,30 pg (Bennett and Leitch,
2005). Predstavitelia podcelade slivkovaté (Prunoideae) patria
k druhom s malym genémom. Meranim obsahu DNA 12 diploid-
nych taxénov rodu Prunus a ich medzidruhovych krizencov zis-
tili Baird, Estager and Wells (1994) hodnoty od 0,30 pg do 0,79 pg.

Aj ked' cudzoopelenie medzi jedincami s rozdielnou Urov-
flou ploidie pri zastupcoch Celade ruZovité je mozné, Jedrzej-
czyk and Sliwinska (2010) nepozorovali rozdiely v ploidite
medzi listami a semenami pochadzajucimi z toho istého stromu
alebo kra, napr. pri &remche obyc&ajnej (Prunus padus) bol ob-
sah DNA z listov a semien identicky 1,15 + 0,02 pg.

Cytometrickymi analyzami semien bola zistena velkost ge-
nému jednotlivych krov slivky ¢ereSnovej dosahujuca hodnoty
v Skale 1,42+0,01 az 1,55+0,01 pg (Tab. 1). Genotypy CH39
a CH49 pritom vykazovali hodnoty v spodnej Casti intervalu
a genotyp 5 v hornej Casti intervalu. Pri genotypoch CH19
a CH29 sme zistili velkost genému, ktora nebola preukazne od-

Tabulka1  Velkost genomu jednotlivych genotypov Prunus x fruticans
z biokoridoru pri obci Gechynce (n = 3). 0dli$né pismenné
oznacenie hodn6t (a,b) poukazuje na Statisticky preukazny
rozdiel na hladine vyznamnosti 95%

Jedinec (1) Velkost gendmu (pg) (2)
CH19 1,51+ 0,03 ab
CH29 1,49+ 0,05 ab
CH39 1,42 £0,01a
CH49 1,44+ 0,06 a
CH59 1,55+0,01b
Tabulka1  Genome size of individual Prunus x fruticans genotypes from

ecological corridor near Cechynce village (n = 3). Different let-
ters (a,b) indicate level of significance at o = 0.05
(1) individual (2) genome size (pg)
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liSna od tychto troch jedincov. Vysledky analyzy velkosti gené-
mu naznaduju, Ze populdcia slivky ¢ereSnovej na danej lokalite
nepozostava len z &istych hybridov, ale aj z prechodnych fo-
riem. Porovnanim morfometrickych udajov jednotlivych genoty-
pov s velkostou ich gendmu neboli zistené preukazné vztahy
medzi nameranymi hodnotami. V hodnotenom subore zvy3uju-
ca sa velkost gendmu nemala vplyv na zvySovanie hodnét kar-
pologickych charakteristik.

Zaver

V sledovanych morfometrickych znakoch je medzi krikmi slivky
geredtiovej (P. x fruticans) z biokoridoru pri obci Cechynce
znac¢na variabilita, ktora poukazuje na odliny potencial tychto
krizencov v kontexte vyuzitia na pestovatel'ské a potravinarske
Ucely. Jednotlivé genotypy vykazuju aj odliSnosti vo velkosti
genoému.

Intenzivna polnohospodarska aktivita na prilahlych agroce-
nézach spbsobuje stratu prirodzenych biotopov a zvySuje moz-
nosti hybridizacie s nepdvodnymi pestovanymi druhmi, na
zaklade ¢oho dochadza k vytla€aniu pévodnych taxénov z pri-
rodzenych populdcii. D6kazom toho je aj slivka Ceresfova,
ktord v populaciach biokoridorov na okrajoch agrocenéz po-
stupne nahradza pévodny rodi€ovsky druh slivku trnkovu. Zis-
tena znaéna variabilita slivky CereSfiovej vo vSetkych
sledovanych morfometrickych znakoch a aj vo velkosti genému
naznacuje, Ze v populaciach radu Prunetalia spinosae, ktoré sa
vyskytuju v biokoridoroch na okrajoch agrocenéz, dochadza
k intenzivnej hybridizacii. Vysledky vyskumu je mozné uplatnit
pri planovani, resp. rekon&trukcii polnohospodarskej krajiny
v sulade so zasadami trvalo udrzatelného rozvoja.

Sithrn

Rod slivka (Prunus L.) je morfologicky réznotvarny s vysokou
mierou hybridizacie. Druhy tohto rodu sa prirodzene vyskytuju
predovSetkym v podobe neudrZiavanych krovinnych pésov
(biokoridorov) na okrajoch polnohospodarskej pédy. V tomto
prostredi dochddza k samovolnému spontdnnemu kriZzeniu
druhov, €oho vysledkom je postupny previadajuci vyskyt kri-
Zencov rodu slivka. V prevaznej miere je to slivka Ceresrova,
ktora vytla€a pévodny rodi€ovsky druh trnku (P. spinosa). Rea-
lizovali sme analyzu variability jednotlivych genotypov slivky
Cerednovej (P. x fruticans) v sledovanych morfometrickych
znakoch plodov ako aj hodnotenie velkosti genému tychto ge-
notypov cytometrickymi metédami. Analyza variability a velko-
sti gendmu genotypov slivky Eeredfiovej je ddlezita z hladiska
determinacie taxénu a jeho diakritickych charakteristik. Mate-
rial bol ziskavany po€as vegetacného obdobia september — ok-
téber 2010 z 5 ozna&enych volne rastucich jedincov, ktoré boli
sucastou lokalnej populacie slivky EereSfiovej tvoriacej krovi-
naté biokoridory na okrajoch agrocenézy v katastralnom tuzemi
obce Cechynce. Cielom tohto vyskumu bolo analyzovat varia-
bilitu v &irke plodu a hribke, Sirke, dizke kostky, stanovit velkost
genomu jednotlivych genotypov a na zaklade vysledkov posu-
dif vztahy medzi sledovanymi charakteristikami. Analyzou mor-
fometrickych charakteristik kdstok na intraspecifickej Urovni
boli zistené preukazné rozdiely vo vSetkych sledovanych zna-
koch. Dizka késtok varirovala v rozmedzi od 9+0,79 mm do
12,2+0,82 mm, Sirka kostok od 7,24+0,39 do 8,1+0,31 mm
a hrubka kdstok od 5,41+0,32 do 6,33+0,24 mm. Pri hodnoteni
relativneho podielu Sirky kdstky na Sirke plodu sme identifiko-
vali dve skupiny genotypov, a to s podielom na drovni 59 %
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a 63 % v priemere. Pri stanovovani absolutnej velkosti ge-
noému slivky ¢ereSniovej cytometrickou analyzou boli pouZité
semena skumanych jedincov (zbavené osemenia). Ako in-
terny Standard bol pouzity hrach siaty (Pisum sativum L.) "Cti-
rad’. Extrakcia jadier a sfarbenie jadrovej DNA sa realizovali
prostrednictvom reagentného kitu CyStain Pl absolute P® (s PI
a RNazou) s pridanim 1% PVP. Cytometrickymi analyzami
s pouZitim prietokového cytometra (CyFlow ML®, Partec, Ger-
many) sme zistili velkost genému jednotlivych genotypov slivky
Cerednovej, ktory dosahoval hodnoty v Skale 1,42+0,01 pg az
1,55+0,01 pg.

Kracové slova: slivka ¢eresfiova, morfometrické charakteris-
tiky, velkost gendmu, prietokova cytometria
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