Abstrakt:

Velikost genomu nebo také obsah jaderné DNA je vlastnost, ktera se nesmirné lisi napfi¢
Zivymi organismy, pricemz neexistuje vztah mezi velikosti genomu a komplexitou organismu.
Udavana je obvykle jako tzv. C-hodnota bud’ v poctech parti bazi nebo jako hmotnost DNA
v pikogramech. Soubor nevyfeSenych otazek ohledné¢ mechanismti ovliviyjicich velikost
genomu a vztaht velikosti genomu s dalSimi vlastnostmi organismu je znam také jako C-value
enigma. Je znamo, ze velikost genomu pozitivné koreluje s velikosti bun¢k a negativné
s rychlosti vyvoje a déleni bun¢k. U holometabolniho hmyzu byla také navrzena maximalni

hranice haploidni velikosti genomu 2 pg.

PtestoZze je dnes popsan piiblizné€ jeden milion druhli hmyzu, velikost genomu je zndma jen pro
pouhy zlomek z nich. Tato prace si proto klade za cil rozsifit dataset dosud zndmych velikosti
genomu hmyzu o co nejvetsi pocet druhli Svabl (Blattodea). DalSim cilem je pak porovnat

vysledky se znamou fylogenezi a také porovnat rozdil velikosti genomu mezi pohlavimi.

Pro stanoveni velikosti genomu byla vyuZita pritokova cytometrie, coz je rychld, jednoducha a

efektivni metoda, vhodna také ke studiu ploidie a dalSich bunéénych vlastnosti.



