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Cíl

• v rámci přípravy semináře byl analyzován 
růstový hormon u lína obecného (Tinca 
tinca) 



Úvod

• LÍN OBECNÝ

– tradiční ryba chovaná v rybnících střední a 
východní Evropy 

– produkce lína v ČR: 206 – 275 tun 
– snaha o jeho uplatnění v  technické akvakultuře, 

nevýhodou relativně pomalý růst
– možné použití genetických metod pro urychlení

růstu 



Úvod

• Růstový hormon (Growth hormone, GH)
– patří k polypeptidovým hormonům 
– tvořen v hypofýze obratlovců

– reguluje somatický růst, má vliv na 
metabolismus proteinů, lipidů a sacharidů

– podporuje rovněž syntézu NK 
– optimální účinky GH se uskutečňují pouze za 

spoluúčasti hormonů štítné žlázy a insulinu 



Sekvenování GH lína obecného

• Ze sekvence DQ980027 636 bp mRNA linear
Tinca tinca growth hormone (GH) mRNA, 
complete cds. – byly navrženy primery 

ACA GGG TGC AGT TGG AAT CC  LGH 4B

TGA TAA CGA CTC CCT GCC G   LGH 3A

GGC AGG GAG TCG TTA TCA TCLGH 2B

CAA CAA TGC AGT CAT CCG TGLGH 2A

TGT GTT TCA TCT TTC CCA GTGLGH 1B

GGT GGT GCT GGT TAG TTT GTTLGH 1A



Získaná sekvence lína obecného bez intronu mezi exony 1 a 2



Porovnání lína obecného 
s Daniem reriem

• využití známé sekvence 
Dania reria k navržení
primerů na amplifikaci :

– růstového hormonu (GH) na 
základě fylogenetické
přibuznosti (88% shoda mRNA)

– housekeepingových genů
(GAPDH, EEF1, TUBA1)



Porovnání sekvence růstového hormonu Dania reria a lína 
obecného v ClustalW







Vz. 1 (260 mm), vz.2 (235 mm), vz. 3 (213 mm), vz. 4 (165 mm)



Závěr

• byly porovnány sekvence dvou fylogeneticky příbuzných 
druhů tj. Dania reria a lína obecného

• na základě zjištěné homologie sekvencí byly navrženy 
primery pro GH a referenční geny

• získané PCR produkty byly sekvenovány a nejdelší
produkt byl i klonován 

• byla potvrzena sekvence exonů a získána neznámá
sekvence tří intronů

• byly optimalizovány reakční podmínky pro RT-PCR
• u tesovaného setu vzorků nebyla významně zvýšená

genová exprese



Využití

• výsledky budou využity pro připravovaný 
seminář, který bude pořádán pro zájemce 
z řad studentů MZLU v Brně

• získané poznatky budou dále využity v 
další experimentální činnosti 



Děkuji za pozornost
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