Endogenni retroviry (ERV) vznikaji retrovirovou infekci zarodec¢né linie a naslednym
pfenosem do dalSich generaci podle pravidel Mendelovy dédi¢nosti. AZ na par vyjimek jsou

vSechny druhy savcich ERV evolucné staré a fixované v populaci svych hostitelskych druh(.

O nékterych skupinach retrovirl se predpokladdlo, Ze nejsou schopny vytvaret
endogenni kopie. Objevili jsme dalsi ptiklad endogenniho Lentiviru a prvni endogenni
Deltaretrovirus. Obé tyto skupiny byly dfive povaZiovany za neschopny vytvaret endogenni
kopie. Endogenni lentiviry byly objeveny pouze nedavno a stale se povazuji za velmi vzacné.
Toto jsou stale jen minoritni dikazy z kterych nemlzeme ziskat celkovy obraz o pribéhu virové
endogenizace. Popsali jsme novy endogenni Lentivirus v genomu letuchy malajské (Galeopterus
variegatus) a nazvali ho ELVgv (endogenous Lentivirus of G. variegatus). Na zakladé nékolika
analyz jsme dokazali, Ze se jednd o nejstarSi dosud objeveny Lentivirus, a potvrdili jsme jeho

pfitomnost v jediném jiném soucasném druhu Dermopter - Cynocephalus volans.

Endogenni deltaretroviry byly posledni retrovirovou skupinou bez nalezeného
endogenniho ¢lena. Nasli jsme zbytky endogenniho Deltaretroviru v genomu netopyra létavce
natalského (Miniopterus natalensis). Tato retrovirova sekvence byla pfitomna v genomu pouze
v jedné kopii. Nasledné jsme tento provirus amplifikovali pomoci PCR a osekvenovali také z

jinych pfibuznych druht celedi Miniopteridae.

Kromé vyplnéni mezery v typech endogennich retrovirovych kopii nalezenych v
hostitelskych genomech jsme se ddle snazili rozsifit soucasné poznatky o vlatnim procesu
retrovirové endogenizace. Procesy doprovazejici endogenizaci a vlastnosti vird schopnych

endogenizace nejsou stale dostatecné objasnény.

vrve

To je caste€né zapfi¢inéno chybéjicim vhodnym modelovym systémem pro
endogenizaci. Jako vhodny model navrhujeme ERV jelence usatého (Odocoileus hemionus),
ktery vytvari nové inzerce v zarodecnych burikdch v populaci svého hostitele v nedavne evoluci,
a muZe slouzit jako dllezity model pro studium procesu retrovirové endogenizace. Popsali jsme
kompletni sekvenci genomu jelen¢iho ERV, nazvaného cervid endogenous retrovirus (CrERV). V
predchozich studiich byly charakterizovany tisice vysoce polymorfnich integraci CrERV v

priblizne 50 zvitatech. Tento pozoruhodny inzer¢ni polymorfismus v populaci severoamerickych



jelencl, s jednotlivymi integracemi CrERV typickymi pro konkrétni geografické lokality,
naznacuje predpokladany mlady evolu¢ni vék viru a také soucasné probihajici proces

endogenizace.

Provedli jsme experimenty zamérené na charakterizaci CrERV z virologického hlediska a
na vysvétleni blokl retrovirového replikacniho cyklu, protoze CrERV vykazuje xenotropismus
navzdory efektnimu vytvareni novych zarodecnych kopii. Tyto experimenty byly Uspésné jemom
zCasti a mnohé otazky zlstaly stale oteviené. Kromé téchto experimentll jsme se dale snazili
sestavit sekvence retrovirovych restrikénich faktorli z genom( jelenovitych druh(i a provést

analyzy na moznou pfitomnost pozitivniho selekéniho tlaku

Dale jsme se pokusili objasnit pritomnost replikacniho bloku virl s amfotropni
retrovirovou obdlkou na linii ovarialnich bunék ¢inského kiecka (Chinese hamster ovary cells -
CHOK1). Predpokladame, Ze tyto buriky (hojné vyuzivané v biotechnologii) v sobé nesou
endogenni retrovirus neschopny produkce infekénich ¢astic, ale schopny produkce a sekrece
defektniho obalového glykoproteinu (Env). Tento glykoprotein muzZe pUsobit inhibi¢né na

infekci exogennim retrovirem, mechanismem kompetitivni inhibice na virovém receptoru.



