Studijni program: Zootechnika

Studijni obor: obecna zootechnika

Katedra: genetiky a Slechténi

Skolitel: doc. Dr. Ing. Pavel Vejl, vejl@af.czu.cz
Konzultant: prof. Ing. lva Langrova, CSc.

Forma: prezenéni

Téma: Fylogeneticka analyza parazitickych hlistic rodu Trichuris zaloZzena na
polymorfismech mitochondrialnich gent

Hypotéza:

U kosmopolitné rozSifenych parazitl Ize predpokladat geneticky drift zpusobeny bariérami
omezujici migraci hostitelskych druhd. Substituéni mutace mitochondrialniho genomu probihaji ve
srovnani s mutacemi jaderného genomu s vy3Si frekvenci a mohou tudiz vhodné charakterizovat
fylogenetické zmény. Citlivost metod zaloZzenych na skevencnich polymorfismech mitochondrialnich
genu prevysuje rozliSovaci schopnost morfologickych a biometrickych znakl pouZivanych v taxonomii.

Anotace:

Hlistice rodu Trichuris patfi mezi vyznamné kosmopolitni parazity savcl. Z pohledu molekularni
genetiky se jednd o skupinu organismd minimalné prozkoumanou. Naprosté vétSina doposud
publikovanych molekularnich analyz je zaméfena pouze na taxonomické studie vyuzivajici
polymorfismi gent pro rRNA. Existuji pilotni sekvenacni studie zaméfené na charakteristiku
mitochondrialniho genomu, ale pouze u nékterych zastupcl rodu Trichuris.

Navrh tématu vychazi z pfedpokladu, ze rod Trichuris je monofyleticka skupina, ktera ma
obdobné strukturovany mitochondrialni genom. Lze predpokladat sekvenéi podobnost
mitochondrialnich geni (COX1, COX2, COX3, ND1, ND2, ND3, ND4, ND4L, ND5, ND6, CYTB, ATPS6,
ATP8, soubor gent pro rizné tRNA). Této skute€nosti bude vyuZzito pro navrhovani primerovych para
pro amplifikaci fragment( vySe uvedenych genu u druh( Trichuris ovis, T. discolor, T. skrjabini, T.
myocastor, T. muris, T. arvicolae a T. vulpis. Studium sekven&nich polymorfismd pfedstavuje i dvé
metodické vyhody. Prvni vyhodou je vysoky pocet kopii mitochondrialniho genu v jedné burice a
teoreticky vy$Si stabilita cirkularni formy DNA. Tato skute¢nost je velice vyhodné pfi genetickych
analyzach malého mnozstvi biologického materialu nebo rizné starych sbirkovych materiald Katedry
zoologie a rybarstvi. Mitochondrialni geny vykazuji maternalni dédi¢nost a v cytoplazmé jednoho
jedince se tudiZ nachézi vzdy jedna sekvenc&ni varianta mitochondrialnich genu. Tento fakt je velice
vyhodny pro pfimé amplikované sekvenovani umoznujici pfimou detekci haplotypl. Metodika
doktorské prace bude obsahovat nasledujici kroky:

- Izolace genomické DNA

- In silico analyzy doposud publikovanych sekvenci mitochondrialnich gend rodu Trichuris

- NavrZeni a optimalizace PCR amplifikace, amplikonové sekvenovani

- Volba vhodnych taxonl pouzitelnych jako outgrupové genotypy prp fylogenetickou analyzu

- Porovnani sekvenci a fylogenetické analyzy (programy MAFFT, jModelTest, PhyML 3.0).
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