Abstrakt

Mezi nejvyznamnéj$i modelové organizmy v oblasti vyvojové biologie patii bezesporu
obojzivelnik Xenopus tropicalis. Jeho diivéjsi vyuziti pfedev§im v embryologickém vyzkumu
je v soucasnosti vytlacovano studiemi genetického a genomického charakteru. X. tropicalis
ma deset partt chromozému v diploidnim genomu a proto je pro tento typ vyzkumu velmi
vhodny. V poslednich deseti letech byl jeho genom osekvenovan, nékolikrat sestaven, vznikla
provizorni genetickd mapa a byla vytvofena i BAC knihovna mnohonasobné pokryvajici
genom. Pies vesSkeré usili se u tohoto druhu doposud nepodafilo sestavit kompletni mapu
genomu. Ten 1 nadale zlstavd organizovan ve formé scaffoldl, které maji ¢asto neznamou

polohu a i jejich sestaveni zlistava i nadale sporné.

Nas vyzkum byl zaméfen na kompletaci genomu u druhu Xenopus tropicalis a na nové
ptistupy, které by bylo moZné vyuZit i u jinych druhG. Nejprve byla na zakladé vazebné
analyzy a zjisténé fyzické polohy markerli sestavena genetickd mapa. Ta nebyla zcela
kompletni- nezahrnovala kratké raménko chromozému 2 a rovnéz 15 ¢cM zp raménka
chromozému 7. Protoze bylo zaplnéni téchto oblasti klasickymi metodami velmi obtizné,
nebo jesté¢ pravdépodobnéji zcela nemozné, byla vynalezena nova metoda pro genetické
mapovani. Ta zahrnuje mikrodisekci zvolené oblasti, celogenomovou amplifikaci ziskané
DNA a jeji osekvenovani metodou Illumina. Postup mikrodisekce a amplifikace byl vyuzit ve
srovnavaci studii pfibuznych druhti X. tropicalis a X. laevis metodou Zoo-FISH, kdy
amplifikovana DNA z druhu X. tropicalis slouzila jako sonda a ukazala sekven¢ni podobnost

meiotickych kvartetd.

Ve treti studii bylo mikrodisektovano, amplifikovano a sekvenovano 15 kopii kratkého
raménka chr.7. Ziskana ¢teni byla srovnana se soucasnymi verzemi genomu X. tropicalis.
K vyfiznuté oblasti se nejen podafilo prifadit velké mnozstvi sekvenci a gend, ale byly
rozpoznany 1 Spatné sestavené scaffoldy. Data ziskana z tohoto vyzkumu byla pouZita 1 pro
studii srovnavajici rozdily pohlavnich chromozému u tohoto druhu. Mikrodisekce s naslednou
sekvenaci byla pro ucely genetického mapovani pouzita viibec poprvé a je ziejmé, Ze je tento
pfistup pouzitelny i u jinych zivociSnych druhi, a to jak s osekvenovanym, tak S nezndmym
genomem. Metodiku je ovSem mozné pouZit i Vv jinych oblastech, jako je klinicka medicina ¢i

onkologie.



