Vysledky

1. Ziskali jsme sekvenci SSU rDNA z prvoka Protoopalina
intestinalis, reprezentujiciho opalinky, a Karotomorpha, coz je
proteromonadid z n¢hoZ zatim nebyla Zadnd molekularni data k
dispozici. Analyzy téchto dat potvrdily blizkou ptibuznost obou
skupin I parafylii proteromonadidi — vysledna topologie byla
(Proteromonas + (Karotomorpha + Protoopalina)). Slopalinidi
se v naSich analyzach zafadili do skupiny Stramenopila.

2. Blastocystis, geneticky pomérné variabilni rod, se v naSich
analyzach vyskytoval jako sesterské skupina k fadu Slopalinida
v rdmci stramenopil.

3. Ziskali jsme sekvenci SSU rDNA ze dvou izolath rodu
Chilomastix. Ob¢ sekvence se od sebe vzajemné dosti lisily
délkou I slozenim, ale pfesto ve fylogenetickych stromech
tvotily dobfe podpotfenou monofyletickou skupinu. Pfekvapivé
v3ak Retortamonas nebyla sesterskou skupinou tohoto rodu, byla
blizsf diplomonadam — &eled’ Retortamonadidae zahrnujici oba
tyto rody je tedy zfejmé parafyletickd. Takovy vysledek by
znamenal, Ze praptedek diplomonad (vCetn€ enteromonad) byl
retortamonadidniho typu.

4. Ziskali jsme sekvence SSU rDNA dvou morfologicky dobie
charakterizovanych améb, Mayorella gemmifera a Saccamoeba
limax. Ukazali jsme, Ze sekvence pfipisovana S. /imax a

pouzivand v nekterych fylogenetickych analyzach, patii ziejmé




Spatn€ urenému organismu.

5. Vytvofili jsme program SlowFaster. Jde o unikétni jednoduse
ovladatelny néstroj, ktery uZzivatele provede celym procesem
sIow-fast analyzy. Véfime, zZe pomuze dal§im autorim lépe

vyuzit jejich data.

Grantova podpora
Tato prace byla financovana nasledujicimi granty a projekty:
GA CR:
206/05/0371
GA UK:
269/2004/B-BIO/PrF
MSMT:
MSM 0021620828
MSM 6007665801
MSM 6007665806
Parazitologicky tstav AV CR: 3 =
760220518
LC522




