
Výsledky

1. Získali jsme sekvenci SsU rDNA z prvoka Protoopalino

intestinalis, reprezentujícího opalinlqy, a Karotomorpha, coŽ je

proteromon adid z něhož zatím nebyl a žÁdná molekulrímí data k

dispozici. Ana|ýry těchto dat potvrdily blízkou příbuznost obou

skupin I parafylii proteromonadidů _ vysledná topologie byla

(Protero mo nas * (Karo tomorpha * P rotoopalina)). S lopalinidi

se v našich ana|ýzáchz.ařadili do skupiny Stamenopila.

2. Blastocystis, geneticky poměrně variabilní rod, se v nďich

analýzÁchvyslgrtoval jako sesterská skupina k řádu Slopalinida

v rámci sfuamenopil.

3. Získali jsme sekvenci SSU rDNA ze dvou izolátů rodu

Chilomastix. obě sekvence se od sebe vzájemně dosti lišily

délkou I složením, ale přesto ve fylogenetickych stromech

tvořily dobře podpořenou monosletickou skupinu. Překvapivě

však Retortamonas nebyla sesterskou skupinou tohoto rodu, byla

bližší diplomonádám _ čeleď Retortamonadidae zahňující oba

t5rto rody je tedy ďejmě paraffletická. Takovy výsledek by

mamenď, Že prapředek diplomonád (včetně enteromonád) byl

retortamonadidního ýpu.

4. Získa|i jsme sekvence SSU rDNA dvou morfologicky dobře

charakterizovaných améb' Mayo rel la gemmifer a a Saccamo eb a

limax. Llkrázali jsme, že sekvence připisovaná S, limax a

používaná v některy ch fylogeneti cký ch ana|ý zách, p atří ň ejmě



špatně určenému organismu.

5. lv}tvořili jsme program SlowFaster. Jde o unikátní jednoduše

ovladate|ný nrásffoj, který uživatele provede celým procesem

slow-fast analýza.Věříme, ž-epomůžs, dďším autorům lépe

využítjejich dďá.
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