Vyzkumy evoluce ptacich gent prispivaji k obrané pred infekcemi

K védnim obordm, které momentalné
prochazi velkym rozvojem, patri

i evolu¢ni medicina. Této discipliné se

s Gspéchem dari aplikovat evolucni teo-
rii pri reSeni spolecensky vyznamnych
problému, napfiklad rychle stoupajici
rezistenci bakterii k antibiotikdm.

Svij vyzkum vSak Casto neprovadi na
lidskych populacich, jak by se dalo oce-
kavat. Geneticka rozmanitost je v lidské
populaci obecné spise nizka, a navic se
v ni nyni kvali vyspélé mediciné mohou
udrzovat i Skodlivé varianty gend.

volné Zijici ptaci, ktefi se po desitky mili-
ond let vyvijeji pfirozené v nepreberném
mnozstvi druhd.

A pravé na né se ve svém vyzkumu
zaméfila mezindrodni skupina védcd,
vedena vyzkumniky z Prirodovédecké
fakulty UK. Ve dvojici publikovanych
¢lanki se jim podafilo popsat evoluéni

procesy, které rozruzfiuji geny vrozené
imunity ptakl a pFispivaji tak k jejich
obrané proti nejriznéjsim infekénim
chorobam. ,N3s vyzkum pomaha odhalit
adaptace, které pomohly ptakim vypora-
dat se se Sirokou Skalou skupin patoge-
n, z nichZ mnohé sdileji i s lidmi,” Fika
vedouci obou diléich projektd Michal
Vinkler z PFF UK.

Vyzkumny tym se zaméril na skupinu
receptorl vrozené imunity - ,Toll-like"
receptory Cili TLR. Ty tvoFi molekularni
rozhrani umoZznujici hostiteli rozpoznat
pritomnost patogenl a véas zahdjit
imunitni odpovéd. Rodina ptacich TLR
typicky sestava z deseti gend, z nichz
kazdy je adaptovan k rozpoznavani
jinych typl struktur infekénich Cinite-
ld. Vysledky ukazaly, Ze tyto receptory
jsou mezi druhy vysoce variabilni, coz
by mohlo odrazet potrebu riznych
druhl spravné rozpoznat rozmanité
patogeny.

MICHAL ANDRLE

Prvni prace, publikovana v ¢asopise
Molecular Biology and Evolution, popisuje
evoluci téchto molekul napFic celou sku-
pinou ptakd. .Za pouZiti celogenomovych
sekvencnich dat nékolika desitek ptacich
druh( se ném podafilo jednak zrekonstruo-
vat dosavadni historii kompletniho reperto-
dru téchto ptacich imunitnich gend a hlavné
identifikovat klicové pozice ve zkoumanych
genech, které odpovidaji na pfirodni vybér
ze strany nejriznéjsich patogend, jakymi
jsou napfiklad viry i bakterie,” popisuje
vysledky prvni autorka prace Hana Velova
z Prirodovédecké fakulty UK.

Mnohé z téchto pozic prodélaly neza-
visle podobnou evoluci také u savcd,
kde dospély k analogickym formam
znakl v procesu, kterému Fikame
evolu¢ni konvergence (jejim prikladem
je napriklad kFidlo ptak® a motyld nebo
.rybovity” tvar téla u tak nepribuznych
organizmd, jako jsou ryby a kytovci).



Bioinformaticka analyza genomovych dat
mimo to ukazala, Ze receptory podilejici
se na rozpoznavani bakterii jsou pod
daleko silnéjSim prirodnim vybérem
vedoucim k rozmanitosti nez receptory
rozpoznavajici viry. ., Ddvodem maze byt
skutecnost, Ze viry jsou strukturne velmi
jednoduché a imunitni systém je snadno
rozpozna na zakladé konzervativnich
struktur, coZ vSak samo o sobé nezarucuje
rychlé vyléceni. U bakterii je tomu jinak - ty
jsou naopak daleko rozmanitéjsi a uspésné
rozpoznani potfebnych a nebezpecnych
bakterii mdzZe byt pro imunitni systém
velkym oriskem,” vysvétluje Michal Vin-
kler. Nejedna se vSak pouze o samotné
rozpoznani - v evoluci se mohou vyvinout
i méné reaktivni formy receptord jako
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obrana pred prehnanou reaktivitou imu-
nitniho systému, tzv. imunopatologii.

Ve druhé praci, publikované v ¢aso-
pise Molecular Ecology, autofi na tyto
vysledky ¢astecné navazali a blize
prozkoumali evoluci rozmanitosti
vazebného mista jen jednoho vybraného
genu, TLR4, u uzsiho vybéru druhd.
.Studovali jsme celkem 55 druhd pévci
pochézejicich z raznych klimatickych
podminek, pricemz nasim cilem bylo za
pouZiti pFistupd strukturni bioinformatiky
rozpoznat, k jakym konkrétnim pFizpdso-
benim tento imunitni receptor koevoluce
s patogeny vedla,” prozrazuje prvni
autorka prace Tereza Kralova z Ustavu
biologie obratlovcd AV CR a Masarykovy
univerzity.

Tymu se podarilo ukazat adaptace v roz-
misténi elektrostatického naboje na povr-
chu molekuly receptoru, z nichz nékteré

Potitatovy model Toll-like
receptoru 4. Zdroj Wikimedia Commons,
autor Yook — vlastni dilo, CC BY-S4 3.0

Vyzkum probihal na rozsahlém
vzorku ptaku. Patiili mezi né i nasi bézni
pévci - tuhyk obecny ¢i dlask tlustozoby.
Ldrof Tereza Krdlovd (dlask) a Wikimedia
Commons, Antonios Tsaknakis - viastni dilo,

CC BY-S4 4.0 (tulyk)

se vyvinuly u ptakl nékolikrat nezavisle.
.1 drobné zmény povrchového naboje v kli-
covych mistech mohou predstavovat rozdil
mezi silnou odpovédi a utlumenim imunitni
reakce,” vysvétluje Tereza Kralova. Druhy
bylo mozné rozdélit do Ctyr skupin, které
odpovidaji predpokladanym rozdilim ve
vazebnych vlastnostech TLRA4.

Ekologické faktory zodpovidajici za mezi-
druhové rozdily se véak na vybraném
vzorku druh identifikovat nepodafilo.
.Nase préce ukazala relativné velky
vyznam evoluéniho pavodu druhd a mensi
vyznam jejich ekologie. Presto mnohé
zajimavé otdzky zistavaji stale nezodpové-
zeny - zvlasté v tropech nevime napfiklad
prakticky nic o slozeni mikrobiélnich
komunit osidlujicich organizmy jednotlivych
druhd a je také mozné, Ze ndmi analyzova-
né ekologické znaky tykajici se rozsireni,
migrace a potravy popisovaly druhy v az
prilis hrubém clenéni,” podotyka jeden

z autord prace Tomas Albrecht z PFF UK
a Ustavu biologie obratloved AV CR.

Zjisténé poznatky sice nelze primo
aplikovat, a pFesto je jejich potencialni
vyuzitelnost zfejma. ., Nové poznatky, kte-
ré obé€ studie pFinesly, nastifiuji smér pro
vyzkum genetické variability u domacich
zvifat, vyuzitelny k cilenému zvySovani
jejich odolnosti vaci infekénim chorobdm.
Mimo to ale predstavuji také daleZity
zaklad pro srovnani imunologickych roz-
dild mezi lidmi a jinymi druhy Zivocichd,
ktery mazZe najit uplatnéni napfiklad pFi
charakterizaci rizik v souvislosti se Sife-
nim rdznych onemocnéni od chfipky aZ po
mor,” shrnuje Michal Vinkler.
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