Abstrakt

V prvni ¢asti prace byl zjistovan piivod vybranych povrchovych CD znakt ¢lovéka, konkrétné
molekul CD19, CD20, CD21, CD24, CD27 a CD38. Déle byly v praci mezidruhove
porovnavany sekvence nukleotidii a aminokyselin téchto molekul pomoci in silico ptistupu.
Vyuzity byly bioinformatické databaze sekvenci vybranych molekul na trovni DNA, mRNA a
proteinu, napiiklad GeneBank, NCBI BLAST, Homologene a OrthoDB. Zamérem bylo na
doménové urovni identifikovat nejpiivodnéjsi organismy, u nichz lze sledovany protein poprvé
nalézt. V N-koncové doméné molekuly CD38 ptaki byla nalezena sekvence vykazujici
vyznamnou podobnost s archebakteridlni flagelinovou doménou. Tato flagelinova sekvence se
u ptaci molekuly CD38 nachazi v oblasti transmembranové domény, coz naznacuje, Ze vyskyt
této sekvence mohl se vznikem tramsmembranové domény souviset. Pouzity postup by bylo
mozn¢é zaradit do komparativnich hybridiza¢nich studii jako nastroj v ptipravné nelaboratorni

fazi vyzkumu existence paralogl a ortologti u fylogeneticky starych druhd.
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