Abstrakt

Mikrosatelity jsou popularnimi markery v molekularni ekologii od 90. let 20. stoleti. Tradi¢né
uzivané skoérovani mikrosateliti pomoci kapilarni elektroforézy s sebou vsSak nese fadu
technickych problémt. Tyto problémy nevyvstavaji v piipadé genotypovani mikrosatelitl
sekvenovanim (genotyping-by-sequencing, GBS), které umoziuje pfistup piimo k variabilité v
ramci sekvence mikrosatelitu. Genotypovani mikrosatelitii sekvenovanim se obvykle provadi s
desitkami markert. Postup popsany v této praci zahrnuje izolaci mikrosateliti z dat ziskanych
shotgun sekvenovanim a nasledné multiplexovani a filtrovani multiplexovanych markert
pomoci in silico PCR simulace. Postup zde aplikovany na kukac¢i véely (rod Nomada) a jejich
hostitele (rod Andrena) umoziuje ziskat stovky péart primert pro naslednou laboratorni
optimalizaci. Prace =zarovenl aplikuje obdobny postup na mikrosatelity pfitomné v
ultrakonzervovanych elementech (UCE) u rodu Nomada. Mikrosatelity ziskané¢ z UCE byly
vybrany tak, aby byly pfitomny ve variabilni podob€ u riznych podrodu s cilem vytvofit
multiplex konzervovanych primera schopnych amplifikovat polymorfni lokusy u vétSiny druht
rodu Nomada. Primery vytvofené v této praci budou vyuzity pro prvni semi-genomické
populaéni analyzy kukacc€ich véel a jejich hostitelti. Ty mohou nasledné slouzit k otestovani

hypotézy uzitecnosti kukaccich vcel coby indikatorti stavu vcelich spolecenstev.
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