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Abstrakt 
Archamoebae (archaméby) jsou evolučně významnou skupinou náležící do říše Amoebozoa. 

Dříve se předpokládalo, že jsou to pozůstatky nejstarších eukaryotických organismů, a proto 

byly řazeny do skupiny Archezoa. Ta zahrnovala primitivní organismy, u kterých nebyly 

objeveny mitochondrie ani peroxisomy a jejichž Golgiho systém byl velmi redukovaný. 

Později však u archaméb došlo k nálezu homologů mitochondriálních genů a u druhů 

Entamoeba histolytica a Mastigamoeba balamuthi byl dokonce objeven pozůstatek 

mitochondrie, mitosom. Ani fylogenetické analýzy neřadí archaméby na bázi eukaryotického 

stromu. Po pádu teorie Archezoa fylogenetické analýzy ukázaly, že archaméby jsou blízce 

příbuzné aerobním mitochondriálním hlenkám (Mycetozoa). 

 Archaméby můžeme rozdělit na dvě skupiny: na bezbičíkaté a převážně parasitické 

Entamoebae (entaméby) a na bičíkaté a obvykle volně žijící Pelobiontida (pelobionta). Mezi 

entaméby patří významný lidský patogen E. histolytica. Důležitým taxonomickým znakem 

entaméb je počet jader ve zralé cystě. Typickým znakem pelobiont je jeden dlouhý bičík 

namířený dopředu a mikrotubulární koš (konus), který vybíhá z bazálního tělíska bičíku 

a může být asociovaný s jádrem. Tento koš mají pelobionta společný s hlenkami.  

 Vzájemné vztahy uvnitř archaméb nejsou zatím zcela jasné. Především systematika 

pelobiont je kvůli velké variabilitě jednotlivých zástupců velmi zmatená. Je pravděpodobné, 

že organismy skupiny Entamoebae se dvakrát nezávisle na sobě vyvinuly z pelobiontů, kteří 

tak tvoří parafyletickou skupinu. Je nutné provést komplexní taxonomickou revizi, pro kterou 

bude důležité lépe popsat morfologii a fylogenetickou pozici co největšího počtu druhů. 

 

Klí čová slova: Archamoebae, Entamoebae, Pelobiontida, mitosom, SSU rRNA, teorie 

Archezoa 
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Abstract 

Archamoebae is an evolutionarily important group of Amoebozoa. As they were once 

supposed to represent the earliest extant eukaryotic group, they were grouped among 

Archezoa. Archezoa included eukaryotes without mitochondria, peroxisomes and (except for 

trichomonads) stacked Golgi complex. However, mitochondrial homologues of some genes 

have been found in most archezoan groups including Archamoebae. It was even shown that 

mitochondrion-related organelles in E. histolytica and Mastigamoeba balamuthi, mitosomes, 

exist. Phylogenetic analyses also showed that Archamoebae do not form a basal branch in the 

eukaryotic tree. Recently, the archezoa hypothesis has fallen into disfavor and it has been 

clearly shown that Archamoebae are related to mycetozoan slime moulds. 

 Archamoebae are commonly classified into two groups: non-flagellated parasitic 

Entamoebae and mostly uniflagellated free-living Pelobiontida. The important feature 

of Pelobiontida is a single long flagellum which is directed anteriorly. They possess a single 

basal body associated with a microtubular cone which may be associated also with nucleus. 

The cone is a common feature for Pelobiontida and mycetozoan slime moulds. Entamoebae 

include the human pathogen E. histolytica. The number of nuclei in mature cysts is 

an important taxonomic feature within the genus Entamoeba.  

 The relationships within Archamoebae have not been fully elucidated yet. Particularly 

the pelobiont taxonomy needs revision. It is suggested that Entamoebae are polyphyletic and 

Pelobiontida are paraphyletic. 

 

Key words: Archamoebae, Entamoebae, Pelobiontida, mitosome, SSU rRNA, Archezoa 

hypothesis 
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Úvod 
Po nástupu molekulární fylogenetiky se v posledních letech otevřela možnost zisku nových 

výsledků napříč celým spektrem biologie. Najdou se ale stále témata, u kterých zatím zůstává 

spousta skutečností utajena. Jedním takovým se zdá být fylogeneze eukaryot, která je 

navzdory mnoha studiím neúplná. Dnes je všeobecně přijímán systém rozdělující 

eukaryotické organismy do šesti velkých říší (tzv. megagroups). Jsou to: Opisthokonta, 

Amoebozoa, Plantae (Archaeplastida), Chromalveolata, Rhizaria a Excavata (Adl et al. 2005). 

O jejich vzájemných příbuzenských vztazích však zatím nemáme dostatek informací, protože 

neznáme odpověď na klíčovou otázku: kde je kořen eukaryotického stromu a kam tedy 

umístit posledního společného předka všech eukaryot? Existuje více hypotéz. Podle jedné 

z nich může být báze stromu mezi skupinami Opisthokonta a Amoebozoa (Stechmann & 

Cavalier-Smith 2002). A právě jednou skupinou říše Amoebozoa - Archamoebae - se zabývá 

moje práce. 

Archamoebae (archaméby) jsou skupinou eukaryotických mikroorganismů, ve které 

můžeme nalézt jak významné parazitické, tak i volně žijící zástupce.  Jsou to anaerobní nebo 

mikroaerofilní améby a améboflageláti. Životu v anoxických habitatech se přizpůsobily 

především ztrátou mitochondrie. Chybí jim ale i některé jiné buněčné organely, jako jsou 

microbodies (např. peroxisomy) a Golgiho aparát, což by mohlo ukazovat na jejich bazální 

postavení v eukaryotickém stromě. Tato domněnka se při pozdějších fylogenetických 

analýzách ale nepotvrdila. Místo toho se ukázalo, že jsou příbuzné hlenkám (Mycetozoa) 

(Bapteste et al. 2002; Arisue et al. 2002). Studie byly prováděny především na genu pro SSU 

rRNA, který je pro účely fylogeneze nejpoužívanější, ale pro hlubší analýzu problému je 

výzkum jediného genu naprosto nedostačující. 

Tato práce shrnuje dosavadní výsledky fylogenetických i morfologických studií 

a přibližuje diverzitu uvnitř skupiny Archamoebae. V závěru shrnuji své vlastní výsledky 

a zkušenosti s pěstováním mastigaméb a nastíním další postup práce. 

 

1. Bazální postavení archaméb? 

1. 1.  Teorie Archezoa 

Protože u archaméb nenalezneme mitochondrie, hydrogenosomy ani peroxisomy a protože 

jsou diktyosomy Golgiho systému redukované, byly v minulosti řazeny mezi Archezoa, 



7 

primárně amitochodriální organismy, a jednu dobu byly dokonce na chvíli považovány 

za nejpůvodnější eukaryota vůbec (Cavalier-Smith 1991). 

Říše Archezoa zahrnovala všechna primitivní, jednobuněčná amitochondriální 

eukaryota skupin Archamoebae, Metamonada a Microsporidia, u kterých nebyly nalezeny 

mitochondrie a peroxisomy (Cavalier-Smith 1993). Navíc, místo typického eukaryotického 

80S ribozomu, je u těchto skupin přítomný bakteriální 70S ribosom (Cavalier-Smith 1993). 

Díky jednoduché vnitřní stavbě buňky se uvažovalo, že jsou to pozůstatky eukaryot, které se 

vyvinuly ještě před vznikem mitochondrie a peroxisomů (Cavalier-Smith 1993). Pro velkou 

rozmanitost morfologie uvnitř archezoí se předpokládalo, že jde o parafyletickou skupinu 

(Roger 1999). Absence mitochondrie u archezoí ale nemusela nutně znamenat, že se jedná 

o primitivní stav. Dalším vysvětlením by mohla být skutečnost, že během evoluce došlo v této 

skupině k sekundární ztrátě mitochondrie. Pozdější důkazy potvrdily přítomnost některých 

mitochondriálních genů u rodu Entamoeba histolytica (Clark & Roger 1995; Tovar et al. 

1999), a proto se začalo vážně uvažovat o tom, že archezoa, nebo alespoň archaméby, možná 

měly mitochondriálního předka. Fylogenetická analýza založená na genu pro β-tubulin ale 

opět potvrdila starobylý původ E. histolytica  (Edlind et al. 1996). Další studie elongačních 

faktorů 2 (EF-2), Tu (EF-Tu) a G (EF-G)  ukázaly, že analýza genu pro β-tubulin není 

v tomto případě spolehlivá a že k odvětvení entamoeb došlo později než se předpokládalo. 

(Shirakura et al. 1994; Baldauf et al. 1996). Podobně dopadly i studie na zástupcích pelobiont 

(jedna ze skupin archaméb). Analýza genu pro SSU rRNA Mastigamoeba balamuthi  (Hinkle 

et al. 1994; Arisue et al. 2002) a Pelomyxa palustris (Milyutina et al. 2001) ukázala 

na poměrně pozdní divergenci obou druhů. Díky nálezu genů, které jsou u ostatních eukaryot 

spojeny s funkcemi v Golgiho aparátu (Dacks et al. 2003), bylo téměř jasné, že archaméby 

nemůžeme dále řadit do skupiny Archezoa. Analýza genu pro velkou podjednotku RNA 

polymerázy II (RPB1) prováděná na Mastigamoeba invertens ale opět přinesla výsledky, 

které napovídaly o jejím starobylém původu (Stiller et al. 1998). Zisk protichůdných dat byl 

ale možná důsledkem špatného taxonomického zařazení M. invertens, která je dnes známa 

pod jménem Breviata anathema a je pravděpodobně příbuzná apusomonádám (Walker et al. 

2006). 

Také u mikrosporidií, původně řazených do archezoí, byly nalezeny důkazy o tom, že 

nepatří na bázi eukaryotického stromu (Edlind et al. 1996; Keeling & Doolittle 1996). Dnes se 

zdá, že převážná většina nám známých eukaryotických linií asi prošla mitochondriální 

endosymbiózou (Keeling 1998; Embley 2006), a proto teorie Archezoa padla. 

 



8 

1. 2. Mitochondrii podobné organely archaméb 

Pochybnosti o platnosti teorie Archezoa se zdály být aktuální s nálezem mitochondriálního 

homologu genu pro pyridin nukleotid transhydrogenázu (PNT) a chaperonin (Cpn) 60 

u Entamoeba histolytica (Clark & Roger 1995). Byla vyslovena hypotéza, že rod Entamoeba 

původně mitochondrii měl, ale sekundárně ji ztratil (Clark & Roger 1995). Existuje ale také 

jiná možnost jak vysvětlit přítomnost genů pro PNT a Cpn60 u E. histolytica. Vše by mohlo 

být výsledkem laterálního genového transferu (LGT) od bakterie (de Koning et al. 2000; 

Doolittle et al. 2002; Andersson et al. 2006). Již dlouho je známo, že tento mechanismus hraje 

velmi důležitou roli v evoluci genomu prokaryot (Lawrence 1999). V posledních letech se 

ukazuje, že řada genů eukaryot se do genomu buňky dostala díky LGT (např. de Koning et al. 

2000; Andersson & Roger 2002; Doolittle et al. 2002; Andersson et al. 2006). Dokonce je 

možné, že díky LGT se parazitické organismy rychleji adaptují na svého hostitele (de Koning 

et al. 2000). Pokud by ale byla správná teorie o sekundární ztrátě mitochondrie 

u E. histolytica, dala by se u ní předpokládat existence nějakého jiného buněčného 

kompartmentu mitochondriálního typu, kam by mohl být Cpn60 targetovaný. V E. histolytica 

byl následně nalezen krypton (dnes se používá spíše termín mitosom), který má s největší 

pravděpodobností souvislost s mitochondrií (Tovar et al. 1999). Dále bylo u chaperoninu 

Cpn60 objeveno, že je targetován do mitosomu a zároveň byla prokázána podobnost 

s mechanismem importu proteinů do hydrogenosomů trichomonád a mitochondrií aerobních 

eukaryot (Tovar et al. 1999). Už dříve byl předložen důkaz o přítomnosti mitochondriálních 

homologů heat-shock proteinů (Hsp) (Hsp70, Hsp60, Hsp10) v hydrogenosomech parabasalií 

a díky fylogenetické analýze se zjistila jejich příbuznost s mitochondriálními homology (Bui 

et al. 1996). Na základě těchto dat se dalo předpokládat, že hydrogenosomy a mitochondrie se 

v prvních stupních evoluce odvětvily od společného předka (Bui et al. 1996). Díky objevu 

targetovací sekvence Cpn60 (Tovar et al. 1999) se prokázalo, že také mitosom má nejspíše 

společného předka s mitochondrií (Tovar et al. 1999; Dyall & Johnson 2000). Záhy byl 

u E. histolytica objeven mitochondriální homolog Hsp60, který je lokalizován v mitosomu 

a má funkci chaperonu (Mai et al. 1999), a také gen kódující mt-Hsp70, jehož N-konec 

vykazuje velkou podobnost s hydrogenosomálními proteiny Trichomonas vaginalis 

(Bakatselou & Clark 2000). Je tedy možné, že N-terminální sekvence mt-Hsp70 má 

analogickou funkci jako targetovací sekvence Cpn60, pomocí které by mohl být tento heat-

shock protein importován do mitosomu. 

  Významnou funkcí klasické mitochondrie je syntéza ATP, která je poháněná 

gradientem elektrochemického potenciálu protonů na vnitřní mitochondriální membráně. 
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Pokud je mitosom mitochondriální homolog, je pravděpodobné, že u něj může být přítomna 

určitá forma elektron-transportního řetězce. Tento předpoklad byl potvrzen nálezem proteinu 

v mitosomu E.histolytica, který patří do tzv. mitochondriální transportní rodiny (MCF) (Chan 

et al. 2005). Proteiny MCF zprostředkovávají transport ATP a ADP. Na rozdíl od klasické 

mitochondriální ADP/ATP pumpy je ale přenašeč u E. histolytica velmi redukovaný a pracuje 

na základě elektroneutrální výměny nukleotidů (Chan et al. 2005). Elektroneutrální výměna 

ADP za ATP by znamenala, že přenos kladně nabitého iontu je kompenzován transportem 

iontu s opačným nábojem (Chan et al. 2005). O jaký iont se jedná, ale dosud není známo. 

Endosymbiogenezí vzniklé organely mají obvykle vlastní genom a jeho přítomnost by 

se dala předpokládat také u mitosomu. Bylo proto sledováno, zda se distribuce Cpn60, který 

je targetovaný do mitosomu (Tovar et al. 1999), překrývá s výskytem fluorescenčně značené 

DNA (León-Avila & Tovar 2004). Distribuce Cpn60 a extranukleární DNA v buňce se ale 

neshodovala (León-Avila & Tovar 2004). Ani nikdy předtím se nepodařilo v mitosomu 

genom nalézt (Tovar et al. 1999; Mai et al. 1999). Ukázalo se však, že extranukleární DNA se 

nachází v jiných cytoplasmatických útvarech, nacházejících se na různých místech buňky 

(Solis et al. 2002). Tyto organely obsahují enzym pyruvát: ferredoxin oxidoreduktázu (PFO) 

(Rodríguez et al. 1998), který byl objeven také v hydrogenosomech (Marczak et al. 1983). 

PFO katalyzuje oxidativní dekarboxylaci pyruvátu na acetyl-CoA. Organely obsahující PFO 

a DNA byly detekovány během mitosy a předpokládá se, že se sestavují dohromady 

v průběhu buněčného cyklu (Rodríguez et al. 1998). Cytoplasmatické útvary jsou tvořeny 

několika kompaktními váčky, které obsahují jadernou DNA (Solís et al. 2002). Proto by se 

dalo soudit, že tyto organely asi nebudou pozůstatkem nějakého endosymbionta.  

Také ve skupině Pelobiontida byla u druhu Mastigamoeba balamuthi nalezena malá 

elektron-densní tělíska v cytoplasmě, která napovídají svůj mitochondriální původ (Walker et 

al. 2001; Gill et al. 2007). Zajímavé je, že tyto organely obsahují více proteinů než mitosom 

E.histolytica (Gill et al. 2007). Prvním z nich je H-protein, který spolu se čtyřmi dalšími 

podjednotkami skládá glycin odštěpující komplex (GCS), který se uplatňuje při degradaci 

threoninu (Gill et al. 2007). GCS byl objeven také v hydrogenosomu Trichomonas vaginalis, 

u které byl prokázán možný LGT L-proteinu (další podjednotka GCS) od bakterie (Mukherjee 

et al. 2006). Fylogenetická analýza H-proteinu M. balamuthi ale ukázala na eukaryotického 

předka (Gill et al. 2007). Mohla by tu být jistá souvislost s metabolismem aminokyselin 

u eukaryot obsahujících mitochondrii. 

Dalším proteinem detekovaným v mitosomu je isovaleryl-CoA dehydrogenáza (Gill et 

al. 2007), která se uplatňuje tentokrát při degradaci leucinu. V organelách M. balamuthi byl 
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navíc také nalezen enzym Krebsova cyklu sukcinát dehydrogenáza c a akceptor elektronů 

ferredoxin (Gill et al. 2007). Všechny výše uvedené proteiny jsou důležitou součástí 

mitochondriálního metabolismu. Protože byly nalezeneny jen u M. balamuthi ale ne 

u E. histolytica, mohli bychom předpokládat, že E .histolytica ztratila v průběhu evoluce 

některé funkce spojené s mitochondrií a je tedy odvozenější než M. balamuthi. Této hypotéze 

neodpovídá, že na rozdíl od E. histolytica u M. balamuthi zatím nebyl nalezen elektron-

transportní řetězec (Gill et al. 2007).  

U druhů Entamoeba histolytica a Mastigamoeba balamuthi byl také nalezen jeden 

ze systémů, ze kterého se skládají Fe-S klastry (Ali et al. 2004; Gill et al. 2007). Zdá se, že by 

mohly pocházet od ε-proteobakterie (Ali et al. 2004; Gill et al. 2007). U entaméb se Fe-S 

klastry skládají v cytoplasmě (Ali et al. 2004; Gill et al. 2007), což je u eukaryot jediný 

známý případ, i když tato hypotéza ještě vyžaduje hlubší prozkoumání (Gill et al. 2007). 

V současnosti neexistují další podrobnější studie, které by popisovaly přesnou úlohu 

nebo funkce mitosomu. Je již téměř jasné, že archaméby pochází z předka, který mitochondrii 

měl, a že ztráta mitochondriálních funkcí je zřejmě výsledkem anaerobního života 

(Bakatselou & Clark 2000; Edgcomb et al. 2002; Gill et al. 2007). 

 

1. 3. Golgiho systém 

Další důvod, proč byly archaméby považovány za bazální eukaryota, je absence typicky 

vyvinutého Golgiho aparátu (Cavalier-Smith 1993). Otázkou opět bylo, jestli ani jejich předek 

Golgiho systém neměl. Pomocí transmisního elektronového a konfokálního mikroskopu byly 

uvnitř buňky E.histolytica nalezeny vakuoly, které by mohly odpovídat součástem Golgiho 

systému (Mazzuco et al. 1997; Chávez-Munguía et al. 2000). Podobné ploché váčky se 

nalezly i u druhu Mastigamoeba punctachora (Walker et al. 2001). Nejevily však typické cis- 

a trans- uspořádání diktyosomů, a proto autoři ponechali otázku této struktury nevyřešenou 

(Walker et al. 2001). Použitím specifických protilátek k plášťovým proteinům ADP-

ribosylujícímu faktoru a ε-COP došlo k detekci vesikulů v blízkosti jádra, z čehož se vyvodila 

podobnost se sekretorickou dráhou ostatních eukaryot (Ghosh et al. 1999). Studie sekvencí 

z E. histolytica, M. balamuthi a dalších organismů, u kterých byla předpokládána ztráta 

Golgiho aparátu (Giardia intestinalis, Spironucleus barkhanus, Naegleria gruberi), prokázala 

přítomnost homologických genů pro komponenty retromerního, plášťového a adaptorového 

komplexu (Dacks et al. 2003). Proteiny tvořící tyto komplexy hrají důležitou roli 

v retrográdním a anterográdním vesikulárním transportu mezi Golgiho systémem, endosomy, 
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endoplasmatickým retikulem a plasmatickou membránou. Potvrdila se tak předchozí 

domněnka, že váčky pozorované uvnitř buňky patří ke Golgiho aparátu. Jeho přítomnost 

u archaméb se dala předpokládat, protože jim příbuzná Mycetozoa Golgiho aparát mají 

(Cavalier-Smith 1993). Také u zástupců další skupiny, která patří do říše Amoebozoa – 

Lobosa – je přítomnost Golgiho systému již delší dobu známa (Flickinger 1968; Bowers & 

Korn 1969). Je evidentní, že poslední společný předek eukaryot, a tedy i předek archaméb, 

měl Golgiho systém (Dacks et al. 2003).  

 

2. Charakteristické znaky skupiny Archamoebae 
Archamoebae spolu s aerobními hlenkami (Mycetozoa) tvoří skupinu Conosa (Cavalier-Smith 

1998), jejíž monofylie byla prokázána na základě analýzy 123 genů (Bapteste et al. 2002). 

Conosa charakterizuje unikátní struktura tvořící mikrotubulární koš neboli konus vybíhající 

z jednoho bazálního tělíska bičíku. Unikátní je v tom smyslu, že ji u žádné jiné skupiny 

eukaryot nenalezneme. Tento znak však chybí u Entamoebae, u kterých nejsou patrné žádné 

trvalé cytoplasmatické mikrotubuly. 

 

2.1. Pelobiontida 

Zástupci skupiny Pelobiontida jsou kromě komenzála trávicího traktu žab Mastigina hylae 

(Becker 1925) volně žijící mikroorganismy. Rody Mastigamoeba, Mastigina a Mastigella 

mají jeden bičík, přičemž u některých zástupců rodu Mastigamoeba a Mastigella bylo 

pozorováno, že přechází ze stádia bičíkovce do stádia améby (Bernard et al. 2000; Walker et 

al. 2001). Příčina přechodu z jedné formy do druhé dosud není známa. Rod Pelomyxa je až 

na jednu výjimku mnohobičíkatý. Okolo systematiky pelobiont vládne mnoho nejasností. 

Dokazuje to skutečnost, že v minulosti bylo v této skupině popsáno velké množství druhů, 

které však byly v současnosti synonymizovány a aktuálně je jich uznáváno pouze několik 

(Adl et al. 2005). Je jasné, že při rekonstrukci evoluce si nevystačíme pouze 

s morfologickými znaky. 

Pelobionty nalezneme především v habitatech bohatých na organický materiál, jako 

jsou menší periodické tůňky či bahnitý substrát na okrajích rybníků (Bernard et al. 2000; 

Walker et al. 2001; Frolov et al. 2004, 2005, 2006). Jsou známy však i mořské druhy (Bernard 
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Obr. 1 Schéma mikrotubulárního aparátu bičíku rodu 
Mastigina: bičík (F) vychází z jediného bazálního tělíska (bB), 
které je asociované s mikrotubuly organizačním centrem (mC). 
Mikrotubulární konus je asociovaný s jádrem (N). Je vyvinut 
mikrotubulární kořen (mR) (podle Brugerolle 1991). 

et al. 2000; vlastní výsledky). Za nepříznivých podmínek (nízká vlhkost apod.) přežívají jako 

cysty. 

Pelobiontida na rozdíl od entaméb mají prakticky všechna mikrotubulární koš (konus) 

(obr. 1), výjimkou je pouze Pelomyxa binucleata, u které nebyl pozorován ani bičík (Frolov et 

al. 2005). Tento koš může – rody Mastigamoeba (Bernard et al. 2000; Walker et al. 2001) 

a Mastigina (Brugerolle 1991), 

nebo nemusí – rod Mastigella 

(Walker et al. 2001) být 

asociovaný s jádrem.  

Bičíky vykazují některé 

atypické vlastnosti. Především se 

jedná o absenci vnějších 

dyneinových ramének (Walker et 

al. 2001). Axonemy mohou mít 

klasické 9x2+2 uspořádání 

(Mastigamoeba sp., Mastigella sp.) 

u pohyblivého bičíku (Walker et al. 

2001), nebo variabilní počet 

u nepohyblivých bičíků rodu 

Pelomyxa (Frolov et al. 2005, 

2006) a druhu Mastigina hylae 

(Brugerolle 1991). To samé platí 

i pro bazální tělísko. Může mít 

běžnou strukturu tripletů (Walker 

et al. 2001; Frolov et al. 2006), ale 

i aberantní počet mikrotubulů 

(Frolov et al. 2005).  

U rodů Mastigamoeba,  

Mastigella a Mastigina vybíhá 

z jediného bazálního tělíska také 

mikrotubulární kořen (Brugerolle 

1991; Walker et al. 2001), který je na bázi asociovaný s elektron-densní plochou (Walker et 

al. 2001). Kořen tvoří stuha ploše poskládaných mikrotubulů, jejichž počet se u různých 

druhů liší (Walker et al. 2001). Stejný kořen můžeme nalézt i u rodu Pelomyxa (Griffin 1988; 
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Frolov et al. 2006). Stuha mikrotubulů svírá určitý úhel s bazálním tělískem, který se zřejmě 

mění podle aktuálního tvaru buňky (Walker et al. 2001). U P. binucleata mikrotubulární 

kořen chybí (Frolov et al. 2005). Buňka může obsahovat větší počet cytoplasmatických 

mikrotubulů nevycházejících z bazálního tělíska, které jsou přes sebe poskládané v různých 

úhlech (Griffin 1988; Frolov et al. 2004). Někdy se v cytoplasmě nachází jen málo 

mikrotubulů, které můžou, nebo nemusí vycházet z bazálního tělíska (Walker et al. 2001).  

  Přechodová zóna bičíku je přibližně stejně dlouhá jako u ostatních eukaryot, tj. – 250 – 

400 nm (Walker et al. 2001; Frolov et al. 2005, 2006), jen u Mastigamoeba punctachora 

a Mastigella commutans je delší (Walker et al. 2001). Endoplazmatické retikulum je normálně 

vyvinuto (Bernard et al. 2000; Walker et al. 2001; Frolov et al. 2004, 2005).  

U většiny zástupců pelobiont byl v cytoplasmě nalezen prokaryotický endosymbiont. 

U Mastigella commutans byla prokázána přítomnost gram-pozitivní bakterie (Walker et al. 

2001) a u druhu Pelomyxa byly několikrát pozorovány gram-pozitivní, gram-negativní a blíže 

neurčené bakterie (Griffin 1988; Frolov et al. 2004, 2005, 2006). Endosymbionti jsou v buňce 

v perinukleárním prostoru nebo přímo dochází ke kontaktu bakterie s jádrem (Griffin 1988; 

Frolov et al. 2004, 2005). Lze předpokládat, že pelobionta nějakým způsobem využívají jejich 

metabolismus. Je to však  hypotéza vyžadující důkladnější prostudování. 

Pohyb buněk je obvykle pomalý. Pokud je přítomen bičík, může být různě dlouhý a při 

plavání je natažen dopředu (Bernard et al. 2000; Walker et al. 2001). Pseudopodie jsou 

lobósní, výjimečně byl pozorován i filósní typ panožek (Walker et al. 2001). U rodů 

Pelomyxa a Mastigina byl pozorován uroid (charakteristicky tvarovaná struktura 

na posteriorním konci lokomoční formy améboidní buňky) (Becker 1925; Frolov et al. 2004, 

2005, 2006), ze kterého někdy vyrůstají cylindrické papily (Frolov et al. 2004, 2006) nebo 

krátké bičíky (Frolov et al. 2005). Cytoplasma obsahuje množství trávicích vakuol (Becker 

1925; Bernard et al. 2000; Walker et al. 2001; Frolov et al. 2004, 2005, 2006).  

Velmi variabilním znakem pelobiont se zdá být počet jader u jednotlivých zástupců. 

Např. rod Pelomyxa je znám svým enormním počtem jader (Griffin 1988; Frolov et al. 2004, 

2006), který může převýšit i stovku (Frolov et al. 2004). U Mastigamoeba punctachora byl 

dokonce nalezen takový polymorfismus, že bičíkatí jedinci měli pouze jedno jádro, ovšem 

s přechodem do stádia améby jejich počet vzrostl na osm a více (Bernard et al. 2000). Také 

Pelomyxa gruberi v průběhu svého životního cyklu postupně zvyšuje počet jader (Frolov et 

al. 2006). U jiných druhů ale ani při dlouhodobém pozorování kultur k této změně 

nedocházelo (Walker et al. 2001). Můžeme s jistotou říci, že tento polymorfismus je spíše 

výjimkou a u většiny pelobiont se počet jader nemění. Pravdou je, že zástupci mastigaméb 
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jsou si díky ohromné variabilitě forem velmi podobní a jen těžko se od sebe dají rozlišit pouze 

podle morfologie.  

O existenci pohlavního rozmnožování u pelobiont zatím není žádná zmínka. Buňky se 

množí dělením, ale mitosa byla podrobněji popsána pouze u rodu Pelomyxa (Daniels & 

Pappas 1994). Prokázalo se, že mitotické dělení probíhá u všech jader jedné buňky 

synchronně a že mitosa  a dělení buňky jsou dva nezávislé mechanismy (Daniels & Pappas 

1994). Bližší informace o průběhu dělení u ostatních pelobiont nejsou známy. 

 

2. 2. Entamoebae 

Entamoebae nemají kromě dělícího vřeténka žádné trvalé cytoplasmatické mikrotubuly (tedy 

ani bičík) a jsou to až na několik výjimek endogenní komenzálové a patogeni trávicího traktu 

obratlovců (včetně člověka) i bezobratlých. Mezi výjimky patří volně žijící zástupce 

Entamoeba moshkovskii, která se asi poměrně nedávno vrátila k volnému způsobu života 

(Clark & Diamond 1997; Clark 2000). Je schopná přežívat v sedimentech s velmi nízkou 

koncentrací kyslíku a zatím u ní nebyl nalezen žádný potenciální hostitel (Clark & Diamond 

1997). Jako o druhém možném volně žijícím zástupci se uvažuje o Entamoeba ecuadoriensis, 

která byla dříve popisována jako kmen Entamoeba moshkovskii. Izolát z Ekvádoru měl 

jedinečné molekulární znaky, a proto je považován za samostatný druh (Clark & Diamond 

1997; Clark et al. 2006). Podobně jako pelobionta, také entaméby vytvářejí za určitých 

podmínek odolné cysty. 

Trofozoiti (vegetativní stádia) entaméb se pohybují pomocí eruptivních pseudopodií 

a podobně jako u rodu Pelomyxa (Frolov et al. 2004; Frolov et al. 2005) je u nich přítomný 

uroid na posteriorním konci buňky (Martínez-Palomo 1993; Arhets et al. 1995). V uroidu 

nalezneme třikrát větší koncentraci myosinu II v porovnání se zbytkem organismu (Arhets et 

al. 1995). Je pravděpodobné, že myosin zastupuje u entaméb funkci dyneinu. Uroid tvoří 

nepravidelné ohyby díky invaginaci membrány a mohou se na něm vytvářet filopodie 

(Martínez-Palomo 1993). Cytoplasma obsahuje množství potravních vakuol, z nichž jsou pak 

nestrávené zbytky vyloučeny (Bakker-Grunwald & Wöstmann 1993). Přítomnost 

endoplasmatického retikula v buňce by se dala usoudit z nálezu váčků, které se podobají 

právě tomuto buněčnému kompartmentu (Mazzuco et al. 1997; Ghosh et al. 1999; Chávez-

Munguía et al. 2000). 
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Velmi zvláštním způsobem 

probíhá u entaméb mitotické dělení. 

Pozorováním pomocí fluorescenčního 

mikroskopu byla v průběhu interfáze 

detektována rDNA v blízkosti jaderné 

membrány (Willhoeft & Tannich 2000). 

Během metafáze se rDNA dokonce 

nacházela ve dvou odlišných oblastech 

jádra a nebyla asociovaná s chromosomy 

(Willhoeft & Tannich 2000). Zdá se, že 

segregace těchto ribosomálních episomů 

(extrachromosomální genetický element) 

předchází separaci chromosomů 

(Willhoeft & Tannich 2000). Také se 

za použití elektronového mikroskopu 

ukázalo, že se v jádře trofozoita nachází malé váčky obsahující DNA (obr. 2), jejichž periferie 

se svojí strukturou liší od jaderné i plasmatické membrány (po přidání detergentu nedošlo 

k rozrušení obalu většiny váčků) (Solís et al. 2002). Prostřednictvím těchto váčků možná 

dochází během buněčného dělení k distribuci DNA mezi dceřiné buňky, protože jejich 

přítomnost byla prokázána také v cytoplasmě (Solís et al. 2002). Další zajímavostí je to, že 

před samotným dělením buňky někdy dochází k mnohonásobnému dělení jádra (Das & Lohia 

2002). Zřejmě zde chybí kontrolní mechanismus regulující typický eukaryotický buněčný 

cyklus (Lohia et al. 2007). Pohlavní rozmnožování zatím nebylo pozorováno. 

Mezi Entamoebae patří převážně parazitické  bezbičíkaté rody Endolimax a známější 

Entamoeba zahrnující lidského střevního parazita E. histolytica. Dále by se sem mohly řadit 

i rody Endamoeba a Iodamoeba. 

U rodu Entamoeba je důležitým identifikačním znakem počet jader v cystě (Hegner & 

Schumaker 1928; Kingston et al. 1990; Clark & Diamond 1997). Díky němu se dají 

entaméby, na rozdíl od pelobiont, alespoň do skupin druhů poměrně dobře určit. Můžeme je 

rozdělit do čtyř skupin: na ty s osmijadernými cystami (nejznámější je E. coli), dále se 

čtyřjadernými (s nejznámější E. histolytica), jednojadernými (jako je např. E. 

polecki/chattoni), a konečně na entaméby, které cysty nevytváří. Nejznámějším druhem této 

skupiny je E. gingivalis, která jako trofozoit parazituje u lidí v dutině ústní. 

Obr. 2 Jádro E. histolytica v průběhu interfáze. rDNA  
je lokalizovaná v blízkosti jaderné membrány. Šipky 
ukazují chromosomy, trojúhelník označuje váček 
s DNA. (podle Solís et al. 2002) 
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Nejvíce studovaným zástupcem rodu Entamoeba je významný lidský parazit 

E. histolytica způsobující průjmové onemocnění amébovou úplavici Tento patogen žije 

v tlustém střevě, kde tvoří odolné čtyřjaderné cysty, díky kterým se dále šíří. Trofozoiti 

přežívají v lumen tlustého střeva jako komenzálové, ale za určitých podmínek (např. změna 

okolního prostředí) může dojít ke komplikacím, kdy invadují střevní sliznici a proniknou 

do krevního řečiště, kterým se pak šíří do některých orgánů, zejména jater. Zde potom 

E. histolytica způsobuje absces. V takovém případě je onemocnění velmi nebezpečné a může 

být smrtelné (viz Martínez-Palomo 1993). Centrem výskytu E. histolytica je tropický 

podnebný pás. Nákazy jsou také častější v zemích s nižším hygienickým standardem. 

V minulosti však byly popisovány případy, kdy při dlouhotrvající infekci nedošlo ani 

k náznaku invaze patogena do tkáně (Miller & Bray 1966), což by se dalo při dlouhodobé 

přítomnosti parazita v organismu předpokládat. Zdálo se, že E. histolytica má dvě formy – 

invazivní a neinvazivní. Uvedené vysvětlení bylo podpořeno objevem patogenních 

a nepatogenních zymodemů (taxonomická jednotka vymezená na základě vzorků alelických 

forem stejného enzymu) (Sargeaunt et al. 1982; Garfinkel et al. 1989). Analýza genetické 

vzdálenosti zymodemů  ale jasně prokázala, že isozymové vzorky (vzorky enzymů lišících se 

v některých aminokyselinách, které ale katalyzují stejnou reakci) náleží dvěma odlišným 

druhům (Blanc 1992). Na základě biochemických, imunologických a genetických důkazů byl 

nově popsán druh E. dispar (Diamond & Clark 1993). Morfologicky je prakticky 

nerozeznatelný od E. histolytica (Haque et al. 1998) a také jeho cysty jsou čtyřjaderné (Clark 

& Diamond 1997). Tyto dva druhy lze spolehlivě rozlišit pomocí PCR za použití specifických 

primerů (Choe et al. 1996; Haque et al. 1998), isozymovou analýzou nebo detekcí pomocí 

antigenu, což je asi nejjednodušší, nejrychlejí a nejdostupnější metoda, využívající se pro 

diagnostické účely (Haque et al. 1998). Dnes se předpokládá, že samotný druh E. histolytica 

sensu stricto je natolik geneticky variabilní, že vytváří patogenní a nepatogenní formy (Zaki 

& Clark 2001; Clark et al. 2002). Ovšem morfologická podobnost druhů E. histolytica 

a E. dispar není u entaméb výjimkou. Téměř identicky vypadají také druhy Entamoeba 

polecki a E. chattoni. V rámci této skupiny, tvořící jednojaderné cysty, však byla prokázána 

velká genetická proměnlivost (Verweij et al. 2001). 

 Dalším významným patogenním druhem je Entamoeba invadens, která způsobuje 

hemoragickou nekrotickou kolitidu u plazů (Martínez-Palomo 1993; Kojimoto  et al. 2001). 

Biologickým hostitelem jsou želvy, které přenáší amébu, aniž by se u nich projevily jakékoliv 

příznaky nákazy. Předpokládá se, že je to proto, že želvy jako býložravci mají v trávicím 

traktu vhodné prostředí pro výživu améb, které pak encystují a nejsou patogenní (Kojimoto  et 
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al. 2001). E. invadens má velmi podobnou morfologii a biologii jako E. histolytica (Martínez-

Palomo 1993; Kojimoto et al. 2001). 

Rod Endolimax je obvykle nepatogenní améba obývající trávicí trakt obratlovců 

(McFall 1926; Gutierrez-Ballesteros & Wenrich 1950; Martínez-Palomo 1993; Zaman et al. 

2000) i bezobratlých (Kay 1940). Trofozoiti nejznámějšího druhu Endolimax nana mají jedno 

jádro, zatímco cysty jsou čtyřjaderné (Martínez-Palomo 1993). Počet jader u ostatních druhů 

je poměrně variabilní (McFall 1926; Kay 1940; Gutierrez-Ballesteros & Wenrich 1950). 

V cytoplasmě trofozoita i cyst byly pozorovány malé tmavé granule, které by mohly být 

chromatinovými tělísky (McFall 1926; Zaman et al. 2000). 

Iodamoeba bütschlii je nepatogenní mikroorganismus trávicí soustavy člověka 

a ostatních primátů (Martínez-Palomo 1993; Zaman et al. 1998), ale původním hostitelem je 

zřejmě prase (Martínez-Palomo 1993). Cysty mají jedno jádro, ale jejich struktura vypadá 

jinak než u cyst entaméb (Hegner & Schumaker 1928; Zaman et al. 1998). V cytoplasmě se 

nachází velká masa glykogenu, která je dobře viditelná po barvení jódem. Zástupci rodu 

Endamoeba parazitují v trávicím traktu hmyzu (Morris 1936). O obou rodech je známo velice 

málo a dosud nejsou k dispozici jejich sekvenční data. 

 

3. Příbuzenské vztahy archaméb 
V rámci eukaryot existuje mnoho skupin, které mají améboidní tvar buňky, ztratily bičík 

a pohybují se pomocí panožek. V posledních letech se zejména díky molekulárním datům 

jasně prokázala jejich polyfylie a vyjasnily se vzájemné příbuzenské vztahy mezi těmito 

organismy. 

Studie prováděné na genu pro SSU rRNA (RNA malé ribosomální podjednotky) 

potvrdily blízkou příbuznost entaméb a pelobiont (Silberman et al. 1999; Milyutina et al. 

2001; Arisue et al. 2002; Edgcomb et al. 2002; Cavalier-Smith et al. 2004). Je ale znám 

případ, kdy se Mastigamoeba balamuthi v eukaryotickém stromě neřadila k žádnému 

améboidnímu organismu (Hinkle et al. 1994). Tento výsledek by mohl být způsoben tím, že 

dnes se používají lepší metody a jsou k dispozici sekvence různých genů více skupin 

organismů (tj. sampling analýz je větší). 

Formální systém archaméb je nadále velmi složitý a byl několikrát přepracován 

(Cavalier-Smith 1993; Cavalier-Smith 1998; Cavalier-Smith 2004). V současnosti byly 
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učiněny pokusy přizpůsobit systém archaméb parafylii pelobiont a polyfylii entaméb 

v hierarchickém, ale „bezrankovém“ systému autorů Adl et al. (2005). 

 

3. 1. SSU rRNA a fylogeneze pelobiont 

Vzájemné srovnání protist a jejich postavení v eukaryotickém stromě se provádí především 

na genu pro SSU rRNA. Protože se vyvíjí poměrně pomalu, je tento gen vhodný pro 

rekonstrukci evoluce taxonů větších než druh. Naopak pro vnitrodruhové studie a určení 

vztahů blízce příbuzných druhů jsou vhodné geny s vyšší substituční rychlostí. Proto se dnes 

pro potřeby fylogeneze používá také řada dalších genů a výjimkou už nejsou ani vícegenové 

analýzy. 

  SSU rRNA pelobiont patří mezi nejdelší eukaryotické sekvence vůbec (Hinkle et al. 

1994; Milyutina et al. 2001; van der Stay et al. 2006). Její délka se pohybuje okolo 2500 – 

3000 bp (Hinkle et al. 1994; Milyutina et al. 2001). SSU rRNA druhu Mastigamoeba 

balamuthi charakterizuje přítomnost několika netypicky dlouhých zón v blízkosti vysoce 

konzervovaného jádra sekvence, které jsou zejména ve dvou hypervariabilních úsecích 

extrémně prodloužené (Hinkle et al. 1994). Podobná struktura SSU rRNA byla popsána také 

u druhu Pelomyxa palustris (Milyutina et al. 2001). Důkazy o dlouhé SSU rRNA 

u společného předka ale nejsou známy, a proto se spíše předpokládá, že se jedná jen 

o evoluční tendenci v této skupině (Milyutina et al. 2001). Podobně netypicky dlouhou 

sekvenci SSU rRNA (2500 bp) má i Endolimax nana (Silberman et al.1999). Délka sekvence 

SSU rRNA rodu Entamoeba se pohybuje mezi 1800 a 2100 bp (Silberman et al. 1999).  

 K účelům fylogenetické rekonstrukce lze použít také gen pro LSU rRNA (28S RNA 

velké ribozomální podjednotky). Jeho substituční rychlost je dokonce menší než u genu pro 

SSU rRNA. Analýzou genu pro LSU rRNA bylo zjištěno, že rod Pelomyxa má fylogeneticky 

blíže k rodu Entamoeba než k rodu Mastigamoeba (Milyutina et al. 2001; Cavalier-Smith 

2004). Dříve se však předpokládalo, že je tomu právě naopak. 

Jak přesně vypadají vztahy uvnitř pelobiont zůstává záhadou. Není ani zcela jasné, 

který druh je nejstarší a které se odštěpily nejpozději. Občas panují pochybnosti i o vymezení 

druhů samotných. Příkladem může být Phretamoeba balamuthi, která byla přeřazena do rodu 

Mastigamoeba a rody Phreatamoeba a Mastigamoeba byly synonymizovány. V posledních 

letech se objevují názory, podle kterých by měla být Phretamoeba opět klasifikována jako 

samostatný rod (Cavalier-Smith et al. 2004). Dalším důkazem nevyjasněných vztahů uvnitř 

skupiny je Breviata anathema (dříve Mastigamoeba invertens), která byla dlouhou dobu 
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považována za zástupce pelobiont. Její vnější morfologie je prakticky totožná s morfologií 

mastigaméb, ale fylogenetické analýzy ji mezi pelobionta neřadily (Edgcomb et al. 2002; 

Cavalier-Smith et al. 2004). Její pozice dokonce v některých případech vyšla blízko 

k trichomonádám (Stiller et al. 1998; Dacks et al. 2002). Poměrně nedávno se po podrobné 

TEM analýze ukázalo, že ultrastruktura rodu Breviata se od pelobiont značně liší a je více 

podobná apusomonádám (skupina malých flagelátů) (Walker et al. 2006). Na fylogenetickém 

stromě se umístila v blízkosti této skupiny, i když její pozice nebyla silně statisticky 

podpořena (Walker et al. 2006). 

Již Bernard et al. (2000) upozorňuje na nutnou potřebu taxonomické revize uvnitř 

pelobiontů, a proto lze předpokládat, že  tato skupina prodělá v budoucnosti ještě řadu dalších 

změn. 

Obr.  3 Fylogenetická rekonstrukce vztahů v rámci rodu Entamoeba, založená na genu pro SSU rRNA. 
Čísla v uzlech představují hodnoty bootstrapu  maximum likelihood, minimum evoluce a parsimonie. Uzly 
s významnou statistickou podporou jsou označeny šipkou. Hvězdička představuje bootstrapové hodnoty 
nižší než 50. Měřítko ukazuje evoluční vzdálenost počtu změn na pozici. (podle Silberman et al. 1999) 
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3. 2. Fylogeneze entaméb 

Na základě analýz genu pro SSU rRNA bylo překvapivě zjištěno, že rody Entamoeba 

a Endolimax netvoří jednu skupinu, jak se původně předpokládalo, ale že představují dvě 

nezávislé linie uvnitř pelobiontů (Edgcomb et al. 2002; Cavalier-Smith et al. 2004; Nikolaev 

et al. 2006). Z toho můžeme vyvodit, že u nich pravděpodobně došlo nejméně dvakrát 

nezávisle na sobě ke ztrátě bičíku a vzniku parasitismu. Pokud je uvedená hypotéza správná, 

lze předpokládat, že entaméby jsou polyfyletické a pelobionta asi parafyletická. Veškeré 

analýzy podporující tuto domněnku jsou však založeny na studiu sekvence pouze jednoho 

genu. 

Příbuzenské vztahy uvnitř rodu Entamoeba se zdají být na rozdíl od pelobiont jasnější. 

Dlouho bylo diskutováno, zda počet jader v cystě může hrát nějakou roli v systematice 

entaméb. Později se ale prokázalo, že to je platný taxonomický znak, na základě kterého lze 

vymezit monofylii Entamoeba (obr. 3) (Silberman et. al. 1999). Zdá se, že nejbazálnější druhy 

entaméb jsou ty, které tvoří osmijaderné cysty (Silberman et al. 1999; Verweij et al. 2001; 

Clark et al. 2006). Naopak mezi nejodvozenější patří skupina se čtyřmi jádry ve zralé cystě 

(Silberman et al. 1999; Clark et al. 2006). Bazální postavení této skupiny zaujímá E. 

gingivalis, která cysty nevytváří (Silberman et al. 1999; Clark et al. 2006). Předpokládá se, že 

ke ztrátě schopnosti encystace u E. gingivalis došlo sekundárně (Clark & Diamond 1997; 

Silberman et. al. 1999). Entaméby, které mají osmijaderné a čtyřjaderné cysty, jsou zřejmě 

monofyletické. Naproti tomu jednojaderná skupina je s největší pravděpodobností 

parafyletická (Clark et al. 2006).  

Je zajímavé, že čtyřjaderné druhy způsobující vážná onemocní člověka a některých 

plazů, E. histolytica a E. invadens, nejsou sesterské druhy (Clark & Diamond 1997; 

Silberman et al. 1999). Můžeme říci, že se patogenita v rámci rodu Entamoeba objevila 

v evoluci nejméně dvakrát nezávisle na sobě (Silberman et al. 1999).  

 

4. Vlastní výsledky 
V současné době mám 25 stabilních (tj. neméně 20 týdenních pasáží) sladkovodních kultur 

mastigaméb, které byly odebrány v různých částech světa (Česká republika, Nizozemí, 

Řecko, Kypr, Kyrgizstán, Brazílie, Peru, Kanada, Ghana, Indonézie). Již delší dobu úspěšně 

pěstuji také dva mořské izoláty z Řecka a Kanady. Některé izoláty jsou uchovávány 

v anaerostatu (tj. v bezkyslíkaté atmosféře). Všechny kultury jsou polyxenické 
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a agnothobiotické, tzn. obsahují větší počet neidentifikovaných druhů jiných organismů 

(bakterií i prvoků). Z prvoků se jedná především o nálevníky, euglenidy, volně žijící Excavata 

a zástupce skupiny Cercozoa, kteří mají podobnou vnější morfologii jako mastigaméby, 

a proto by se s nimi mohli dát zaměnit. Pro izolaci DNA je nejvhodnější monoeukaryotická 

kultura obsahující vedle pelobiontů pouze bakterie. 

Izolovaná DNA se amplifikuje metodou PCR za použití univerzálních eukaryotických 

primerů. Zatím byl analyzován gen pro SSU rRNA. Kvůli jeho velké délce se amplifikuje 

velmi těžko. Především pokud vzorek, který chceme podrobit analýze, obsahuje také jiné 

organismy, a to především ty s krátkou SSU rRNA, je velmi pravděpodobné, že právě tyto 

sekvence budou amplifikovány rychleji. Zatím mám dvě kvalitní sekvence SSU rRNA. 

Izoláty by měly podle internetové databáze patřit rodu Mastigella, ale je pravděpodobné, že 

tomu tak není. Na snímcích z mikroskopu při použití Nomarského diferenciálního 

interferenčního kontrastu je patrný konus, který se zdá být asociovaný s jádrem. Tento znak je 

však typický pro rod Mastigamoeba. Také autoři zveřejněné sekvence připouští, že možná 

došlo ke kontaminaci vzorku (Simpson, ústní sdělení). Pro ověření domněnky je nutné provést 

ultrastrukturální studii. 

 Do budoucna se budu snažit získat co největší počet sekvencí, ze kterých bude možné 

vytvořit spolehlivou fylogenetickou hypotézu archaméb. K tomuto účelu bude vybráno více 

genů, které budou amplifikovány pomocí primerů, specifických pro eukaryota nebo primerů 

vytvořených na základě známých sekvencí mastigaméb. Pomocí transmisního elektronového 

mikroskopu bude provedena studie ultrastruktury buněk. 

 

5. Závěr 
Na základě genetických, ultrastrukturálních, molekulárních a fylogenetických analýz bylo 

prokázáno, že archaméby nepatří na bázi eukaryotického stromu. Je jasné, že jejich anaerobní 

či mikroaerofilní způsob života významnou mírou přispěl k velmi jednoduché vnitřní stavbě 

buňky a redukovanému metabolismu. Taxonomie pelobiont je především kvůli množství 

variabilních forem jednotlivých druhů velmi nejasná. Dnes se zdá, že entaméby tvoří dvě 

vnitřní linie skupiny pelobionta a jsou polyfyletické, zatímco pelobionta jsou parafyletická. 
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