Druhové hranice v celedi Aspergillaceae
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Celed Aspergillaceae zahrnuje 3 vyznamné rody vlaknitych hub, Penicillium (598 druhti), Asper-
gillus (465 druhti) a Talaromyces (236 druhi). Rada zéastupcti téchto rodi je ekonomicky, klinicky
nebo biotechnologicky vyznamna. Pfesné vymezeni druhi je nezbytné pro pochopeni jejich evo-
lu¢ni historie, moZnosti biotechnologickych aplikaci, patogenniho potencialu, klinickych diagnéz a
terapeutickych strategii. Z divodu vysokého poctu prijatych druht jsou rody dale rozdéleny do
podrodd, sekci a (v pripadé rodi Penicillium a Aspergillus) sérii.

Klasifikace vSech rodii prosSla komplikovanym obdobim s mnoha zménami po néstupu mole-
kularnich dat a zavedeni pravidla ,,one fungus, one name“. V soucasnosti uz je klasifikace na tirovni
sekci a podrodl relativné stabilizovana, ale na drovni druhi stdle dochazi k vyraznym zménam
(v poslednich letech byva popsano vice nez 100 novych druhti celedi Aspergillaceae za rok). Stan-
dardem pro rozliSeni a popis novych druht je polyfazicky druhovy koncept, ktery spociva ve
shroméazdéni co nejvétSiho mnozstvi dat riznych typt (genetickych, morfologickych, fyziolo-
gickych, ekologickych atd.) a jejich nasledném kombinovaném vyhodnoceni. V praxi ale hraji do-
minantni roli pri rozhodovani o druhovych hranicich molekularni data (nejcastéji DNA sekvence
nékolika gent). V naSich studiich zpracovavame molekuldrni data pomoci metod pro delimitaci
druhti, které zvysuji robustnost taxonomickych rozhodnuti a maji potencial standardizovat definici
druhu. Touto metodikou jsme jiZ revidovali nékolik sekci a sérii, coZ vedlo jak k popisu novych
druhd, tak také ke sniZeni poctu akceptovanych druht v nékterych intenzivné studovanych skupi-
nach rodu Aspergillus. Tyto vysledky oteviraji debatu o taxonomické inflaci u vlaknitych hub.
Vyzvou pro dalsi studie v nasledujicich letech je zaclenéni celogenomovych dat do procesu delimi-
tace druhti, ¢imZ se opét zvySuje riziko taxonomické inflace a je tedy nutné spravné vyhodnotit
rozsah vnitrodruhové variability.



