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Abstrakt:  
 V genomu Caenorhabditis elegans je více než 280 jaderných hormonálních receptor� 

(NHRs) v porovnání se 48 jadernými receptory u �lov�ka a 18 jadernými receptory u 

octomilky (Drosophila). V�tšina jaderných hormonálních receptor� u C. elegans pat�í do 

skupiny suplementárních (podp�rných) jaderných receptor� (supnrs), které vznikly následnou 

duplikací jednoho p�vodního genu. Evolu�ní tlak, který vedl ke zmnožení jaderných 

hormonálních receptor� u nematod, stejn� tak i funkce v�tšiny supnrs nejsou známé. V této 

práci byla studována exprese sedmi gen� organisovaných v klastru na chromosomu V: nhr-

206, nhr-208, nhr-207, nhr-209, nhr-154, nhr-153 a nhr-136.  

 Metodou reverzní transkripce-kvantitativní PCR a použitím transgenních linií 

nesoucích  f�zní geny (obsahující pravd�podobné promotory) s GFP bylo zjišt�no, že všech 

sedm gen� tohoto klastru je exprimováno a p�t z t�chto gen� má �áste�n� se p�ekrývající 

expresní profil. Exprese byla lokalizována v jícnu, ve st�ev�, v ur�itých neuronech, v análním 

sv�ra�i a v sam�ích specifických bu�kách. 

 �ty�i geny v tomto klastru jsou zachovány u C. elegans a u C. briggsae, zatímco t�i 

geny jsou p�ítomné pouze u C. elegans, což ukazuje na pom�rn� nedávnou genovou expanzi. 

 V naší práci jsme zjistili, že jak �ást zachovaných tak všechny nezachované geny 

v tomto klastru odpovídají transkrip�n� na hladov�ní a tato odpov�� je tká�ov� specifická.  

Naše výsledky ukazují, že rozr�zn�ní �asové, prostorové a metabolické genové exprese je ve 

skupin� suplementárních jaderných receptor� spojeno s evolu�ním tlakem.  

 


