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V čom vidíte uplatnenie
výsledkov projektu:

Naštartovanie širokej medzinárodnej spolupráce s perspektívou EU projektu,
oživenie výskumu parazitov raticovej zveri vrátane F. magna vo svete (Taliansko,
USA, ČR), zapojenie sa do výskumu cudzorodých expandujúcich živočíchov,
získanie nadväzujúcich projektov APVV- LPP a VEGA, možnosť dobrej propagácie
výskumu v masmédiách.



Charakteristika výsledkov

Súhrn výsledkov riešenia projektu a naplnenia cieľov projektu (max. 20 riadkov) - slovensky:
Ťažiskom projektu bol výskum historickej biogeografie a mikroevolúcie závažného pečeňového parazita
raticovej zveri Fascioloides magna, v minulosti introdukovaného do Európy z USA a v súčasnosti sa
šíriaceho na území viacerých štátov v povodí Dunaja. Na základe molekulárno-genetického štúdia
európskych a amerických populácií parazita sa zistilo, že súčasné izolované ohniská výskytu cicavice
obrovskej v Európe nemajú spoločný pôvod a tento parazit bol z USA introdukovaný s jeleňou zverou
opakovane. Porovnaním variabilných úsekov dvoch originálne osekvenovaných mitochondriálnych génov
cox1 a nad1 sa dokázalo, že najnovšie dunajské ohnisko výskytu F. magna vzniklo na základe jedinej
introdukcie infikovanej zveri približne v roku 1980. Súčasné poznatky o procesoch šírenia parazita
nenaznačujú ohrozenie zveri v podhorských a horských biotopoch Karpát, avšak predpoklad šírenia F.
magna v nových biotopoch dolného i horného toku Dunaja a jeho prítokov je veľmi realistický. Molekulárna
analýza jadrových ribozomálnych génov umožnila skonštruovať druhovo špecifické primery a vyvinúť
molekulárny test na spoľahlivú diferenciáciu vajíčok a lariev F. magna od ťažko odlíšiteľných vývinových
štádií európskej pečeňovej motolice prežúvavcov Fasciola hepatica, patogénnej aj pre ľudí. Originálne sa
zistila štruktúra chromozómov F. magna. Porovnanie karyotypov F. magna a F. hepatica poukázalo na
fylogenetickú pôvodnosť introdukovaného druhu. Dlhý dvojramenný chromozóm F. hepatica (2n = 20),
vznikol pravdepodobne centrickou fúziou dvoch krátkych jednoramenných chromozómov F. magna (2n =
22). Metódou fluorescenčnej in situ hybridizácie bol vizualizovaný jeden lokus pre ribozomálne gény na
predposlednom, 10. páre homologických chromozómov. Prístupy molekulárnej cytogenetiky boli prvýkrát
aplikované u helmintov a umožnia preštudovať procesy evolúcie ich karyotypu.

Súhrn výsledkov riešenia projektu a naplnenia cieľov projektu (max. 20 riadkov) - anglicky:
The project is focused on research of the historical biogeography and microevolution of an important liver
parasite of deer game Fascioloides magna. The parasite originates from USA and after its introduction to
Europe, it spread throughout several countries. Nowadays, it is expanding in the area of the Danube flood
forests. Molecular-genetic study of the European and American F. magna populations revealed that
separated European foci of giant liver fluke did not have a common source and that this parasite had to be
introduced to Europe more than once. A comparison of sequence variation of selected regions of two
mitochondrial genes cox1 and nad1 confirmed that the newest Danubian F. magna focus originated from a
single introduction of infected deer game taking place about the year 1980. Recent data on a spreading
progression of F. magna do not indicate any threat to game in mountain and sub-mountain Carpathian
environs, however, a presumption of a F. magna spread to new biotopes of the lower and upper reaches of
the Danube River and its tributaries is very realistic. The molecular analysis of ribosomal genes resulted in a
design of species-specific primers and the molecular test which reliably differentiates F. magna eggs and
larval stages from those of relative liver fluke Fasciola hepatica, a parasite of ruminants and man. Further, F.
magma chromosomes (2n = 22) were originally described and compared with the karyotype of F. hepatica
(2n = 20). It is likely that the longest metacentric chromosome pair of phylogenetically younger F. hepatica
might arose from two telocentric chromosome pairs of ancestral F. magna. Using a method of fluorescent in
situ hybridization, a locus for ribosomal genes was visualized being located at homological chromosomes of
the pair No 10. Molecular cytogenetics was applied in helminth representatives for the first time and it can
facilitate future studies of karyotype evolution within the helminth taxa.
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