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Hypotéza:

Variabilita AFLP markerl je zavisla na zplsobu reprodukce studovanych biologickych druhu.
Lze predpokladat, Ze u partenogenetickych druht bude teoreticky nizSi stuper polymorfismu AFLP
markerd. Rovnéz inbreeding, ke kterému mulze ve studované populaci dochazet, muze snizovat
variabilitu AFLP markeru.

Anotace:

Hlistice rodu Trichuris patfi mezi vyznamné parazity savcl. Z pohledu molekularni genetiky se
jedna o skupinu organismG minimalné prozkoumanou. Naprosté vétSina doposud publikovanych
molekularnich analyz je zaméfena pouze na taxonomické studie vyuzivajici polymorfismi gena pro
rRNA.

Metoda AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) patfi mezi techniky DNA
fingerprintingu zaloZzené na variabilité¢ palindromovych sekvenci a PCR amplifikaci. Metoda byla
vyvinuta na poc¢atku 90. let minulého stoleti firmou Keygene. Jedna se o molekularni nastroj vhodny
pro studium variability u rdznych biologickych druht. Vyhodou této metody je jeji aplikovatelnost i u
druh( s minimalné prozkoumanou sekvenci genomu. Polymorfismus AFLP marker( je vyhodnocovan
na zakladé pfitomnosti nebo absence amplifikovanych fragmentd. U zZivo€iSnych nematod bylo
doposud publikovano pouze nékolik pilotnich AFLP studii napfiklad nasledujicich druhu: Dictyocaulus
viviparus, Ascaris suum, .Necator americanus nebo Ascaridia galli. U rodu Trichuris nebyly doposud
publikovany zadné AFLP analyzy. Metodika doktorské prace bude obsahovat nasledujici kroky:

- Izolace genomické DNA z dospélych jedinct

- Identifikace druhd na drovni sekvencénich polymorfismi genl pro rRNA

- Restrikce genomické DNA pomoci enzymu EcoRI a Msel

- Ligace adaptoru

- Preselektivni amplifikace pomoci jednoho paru primer(

- Selektivni amplifikace, bude testovano Sedesat ¢tyfi kombinaci primerovych paru

- Zpracovani dat pomoci programl Peak Scanner a RawGeno

- Populaéné-geneticka analyza pomoci programu Structure.
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