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Evolucni genetika

* Obor vznikly propojenim Darwinovy evolucni teorie (1859)
a Mendelovy teorie dédi¢nosti (1866).

« Zabyva se genetickou variabilitou v populacich i mezi druhy a
procesy, které ji ovlivnuiji.

* Snaha vysvétlit evoluci pomoci mechanismd ménicich
frekvence alel v populaci.

Umim vysvétlit evoluci,
ale jak funguje dédicnost
je mi zahadou.

Zadny strach.
PriSel jsem na
to!

Charles Darwin Johann Gregor Mendel



NejdulezitéjSi milniky evoluéni genetiky

MODERNI SYNTEZA
(30. az 40. léta 20. stoleti)

« Vytvoren teoreticky aparat popisujici zmény ve frekvencich alel
v populaci, na kterou pusobi rizné evoluéni sily.

« Zaklady populacni genetiky.

Sir Ronald Fisher J. B. S. Haldane Sewall Wright



NejdulezitéjSi milniky evoluéni genetiky

OBJEV DVOUJSROUBOVICE DNA A
CENTRALNI DOGMA MOLEKULARNI BIOLOGIE
(50. léta 20. stoleti)

» Geneticka informace je zakddovana v
pofadi nukleotidd v molekule DNA.

transkripce translace

Replikace DNA RNA protein

TEORIE MOLEKULARNI EVOLUCE
(70. léta 20. stoleti)

Motto Kimura

James Watson a Francis Crick
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NejdulezitéjSi milniky evoluéni genetiky

OBJEV A ROZVOJ SEKVENACNICH TECHNOLOGII
(od 90. let 20. stoleti)

* Priliv ohnromného mnozstvi sekvencnich dat.

« Kombinace teoretického aparatu a skuteCnych sekvencénich dat
umozniuje studovat, jak probihala evoluce organismud v minulosti.

Populaéni
genetika Fylogeografie
Fylogenetika

Komparativni
genomika




Sekvencni data

Sekvence celych genomu

Sekvence transkriptom

Restriction site associated DNA (RAD) sekvenovani
Cilené sekvenovani specifickych genu atd.




Sekvence genomu

* 1995 Haemophilus influenze, 1. osekvenovana bakterie
« 1996 Saccharomyces cerevisiae, 1. osekvenovany eukaryoticky organimus
« 1998 Caenorhabditis elegans, 1. osekvenovany mnohobunécny organismus
» 2000 Drosophila melanogaster
2001 Homo sapiens
« 2002 Mus musculus
« 2005 Pan troglodydes
2010 Homo neanderthalensis

* Dnes kompletni genomy vice nez 80 druht zivoc€ichu a 40 druhu
rostlin v databazi Ensembl.
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GENOME 10K.

Genome 10K Project (2009)

Cilem osekvenovat 10 000 druht obratlovcu.
V roce 2015 jiz 277 druh osekvenovano Ci
sekvenovano.

5K Project (2011)
Cilem osekvenovat genomy 5 000 druht ¢lenovcu.

Avian Phylogenomics Project

V roce 2014 osekvenovany genomy 48
druhu zahrnujici vSechny ptaci fady. Do
péti let v planu osekvenovat genomy vSech
zhruba 10 000 druht ptakda.



1000 Genomes Project

« Cilem osekvenovat 1 000 genomu
v lidské populaci a detekovat
genetické polymorfismy.

1000 Genomes

A Deep Catalog of Human Genetic Variation

http://www.1000genomes.org

ARTICLE

doi:10.1038/naturel1632

An integrated map of genetic variation
from 1,092 human genomes

The 1000 Genomes Project Consortium*
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Rozvrh prednasky

Geny a genomy (RR)

Dédi¢nost (RR)

Referaty studentu (Blok I)

Uvod do populaéni genetiky (PM)

Neutralni teorie evoluce a molekularni hodiny (RR)

Selekce (PM)

Detekce selekce na molekularni urovni a geneticka podstata adaptaci (RR)
Genetické mapovani v prirodnich populacich i v laboratofi (RR)
Referaty studenta (Blok II)

Genealogie (PM)

Speciace (PM)

Fylogeneze (ZM)

Referaty studentu (Blok Ill)



Doporucena literatura

Slidy z prednasek, doporucené ¢lanky, referaty

An Introduction to Population Genetics (2013)
Rasmus Nielsen and Montgomery Slatkin

A dalsi knihy uvedené na webu prednasky.

An Introduction to
Population Genetics
THEQRY AMD APPLICATIONS




Geny a genomy



Genom

Prokaryota Eukaryota
Obvykle jeden cirkularni chromosom. « Genom v jadre rozdélen do nékolika
VétSinou haploidni. Neni v jadre. linearnich chromosomu. Vétsinou
diploidni.

DNA neni vazana na histony.

Déleni buniky pfedchazi jednoducha * DNAvazana na histony (chromatin)

replikace DNA. « Pf¥i déleni bunky probiha mitéza Ci
: . . meioza.
Plasmidy. Malé kruznicove molekuly
DNA. Nesou postradatelné, avsak za  Mimojaderna DNA (v mitochondriich a
urcitych podminek uziteCné, geny. plastidech) prokaryotického puvodu.
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Z ceho se sklada genom



Protein kodujici geny - prokaryota

Jednoduché geny (nemaji introny).

RBS

Promoter A 4R Coding region

5! 3' DNA

3'UTR

5' I ' RNA

Start Stop

Operony. Nékolik genu pfepisovanych do jedné mRNA (poly
cistronni RNA) kodujici vice proteinu. Jedna spoleéna cis-regulaéni

oblast. Obvykle geny jedné metabolické drahy.

First Second Third
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Protein kodujici geny - eukaryota

Slozené geny (exony, introny).

Jednotlivé geny maji vlastni cis-regulacni oblasti
(promotory, enhancery — Casto i daleko od kdédujici sekvence).

Alternativni sestfih umoznuje vytvofit z jedné mRNA nékolik riznych proteina.

P 5' UTR Coding region o
enhancers TATA box - >
l Promoter \\ E Exan 3
~a xon 1 Exon 2 * DNA
[ E—— N I e
Intron 1 Intron 2

Initial transcript

5' cap (Still in nucleus) 5 I;;:Iy—A tail
o AAAAA
final mMRNA

(in cytoplasm)

O I A AAAA



Referat: Puvod a evoluce intronu

Rogozin et al Biology Direct 2012, 7:11
o %> BIOLOGY

http://www biology-direct.com/content/7/1/11 DIRECT BlOLOGY DlRECT

Origin and evolution of spliceosomal introns

Igor B Rogozin', Liran Carmel?, Miklos Csuros® and Eugene V Koonin'

The evolution of spliceosomal introns:
patterns, puzzles and progress

Scott William Roy" and Walter Gilbert*

Abstract | The origins and importance of spliceosomal introns comprise one of the longest-
abiding mysteries of molecular evolution. Considerable debate remains over several
aspects of the evolution of spliceosomal introns, including the timing of intron origin and
proliferation, the mechanisms by which introns are lost and gained, and the forces that
have shaped intron evolution. Recent important progress has been made in each of these
areas. Patterns of intron-position correspondence between widely diverged eukaryotic
species have provided insights into the origins of the vast differences in intron number
between eukaryotic species, and studies of specific cases of intron loss and gain have led
to progress in understanding the underlying molecular mechanisms and the forces that
control intron evolution.



Pocéty protein kédujicich genti v genomu

Mycoplasma genitalium  Haemophilus influenzae =~ Saccharomyces cerevisiae

'

2 000 7 000
Caenorhabditis elegans  Drosophila melanogaster

20 000 14 000

Mus musculus




Alternativni transkripty a post-translaéni modifikace protein
mohou vyznamné zvysovat proteinovou komplexitu

34
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Genome Transcriptome Froteome
~20-25000 genes - - - - - - - - - - = ~100,000 transcripts e >1,000,000 proteing
Alternative promoters Post-translational
Alternative splicing modifications
mRNA editing

Diky tomu vznika u ¢lovéka az 5 x vice ruznych proteinu nez u
Drosophily Ci C. elegance, ktefi maji srovnatelny pocet gend.



RNA geny

oblasti genomu, ze kterych je prepisovana
funkéni nekédujici (nc) RNA.

NcRNA maji velmi rozmanité funkce,
reguluji genovou expresi na urovni
transkripce, sestfihu, translace. Ovlivnuji
stav chromatinu atd.

Hraji dulezitou roli v epigenetické dédi¢nosti
Néekteré ncRNA maji katalytickou aktivitu

(ribozymy), napf. self-splicing introns,
ribozomu. RNA svét.

Eukaryotic cell

Self-splicing RNA (ribozyme)

1 IncRNAs in chromosome

. looping and modulation . O
of histone modifications ~Spliceosome i

Telomerase RNP —_—

(scaffold and catalyst) snRNP-catalyzed
pre-mRNA splicing

" snoRNP-catalyzed
~ modification of rRNA

miRNA-mediated

translational inhibition

Bacterial cell

[ /' CRISPR-mediated degradation
Virus I of phage nucleic acid

DNA

RNA-catalyzed
protein synthesis

\ Riboswitch regulation
b of gepe expression




Malé nekodujici RNA

Obvykle kratSi nez 100 nt, regulacni malé ncRNA 20-30 nt dlouhé

* Ribosomal RNA (rRNA)

« Transfer RNA (tRNA)

* Small nuclear RNA (snRNA)

« Small nucleolar RNA (snoRNA)

Regulaéni RNA

« Small interfering RNA (siRNA) — obrana pred RNA viry

« Mikro RNA (miRNA) — regulace genové exprese

« Piwi interacting RNA (piRNA) — obrana pfed namnozeni transpozonu
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Dlouhé nekodujici RNA

DelSi nez 100 nt.

Casto se prekryvaji s protein kddujicimi geny (antisense transkripty, nekédujici
alternativni transkripty, RNA pfepisovana z intronu)

Jsou ale i v nekodujicich oblastech genomu. Funkce vétsiny z nich neznama.
Pravdépodobné dulezita role v regulaci genové exprese.

Na rozdil od transkrip¢nich faktoru:

(1) Diky rychlé degradaci mohou regulovat expresi in cis (pouze alely lezici na
stejném chromosomu).

(2) Mohou regulovat expresi jednoho €i nékolika malo konkrétnich genu, ktery
rozpoznavaji prostrednictvim sekvencni homologie.

Xa Xi Xi Xa Xi
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Xist RNA
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Xist [l I 3?
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Lee, Science (2012).



ENCODE
(Encyclopedia of DNA Elements)

Vytvorit kompletni seznam funkcnich
elementu v lidském genomu, zahrnujici
protein kodujici geny, RNA geny, a regulacni
oblasti.

ARTICLE

doi:10.1038/nature11247

An integrated encyclopedia of DNA
elements in the human genome

The ENCODE Project Consortium*

& SEFTEMEER 2012 VOL 489 NATURE a7

* Transkribovano je ~80% genomu!
Je vétSina transkriptu funkénich nebo je jedna o transkripni Sum?



Jak velka éast genomu je funkéni?

Genetic evidence?

Whole genome

Pouze pro zhruba 10% genomu mame doklad, ze jeho
funkce je udrzovana selekci a nebo muze byt zni€ena
prirozenymi Ci v laboratofi vytvofenymi mutacemi.

Kellis et al. 2014



Problémy pfri definici genu

Prekryv genu. Stejny usek DNA muze koédovat vice genu - na stejném
fetézci v jiném Ctecim ramci €i na opacném fetézci (>50% kddujicich
genld ma antisense transkript). Introny gent ¢asto kdduji funkéni RNA.

short RNAs
— snoRNA ncRNA short RNAs

— ) i

protein-coding RNA

s— 'pmm " mm ey m:
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antisense antisense
ncRNA ncRNA short RNAs
==
es |

short RNAs



Problémy pfri definici genu

Alternativni sestrih. V priméru 6,3 alternativnich transkript na gen, z
toho jen 3,9 potencialné koduijicich.

Existence alternativnich promotort ¢i terminatort transkripce
(rizné pocatky a konce transkripce pro jeden gen).

Prepis sousednich gent do jedné mRNA.
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Kolik je na obrazku genu?
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junk“ DNA

DNA, ktera nekdduje proteiny a nebo znameé funkéni RNA dfive
povazovana za ,genetické harampadi®.

Just because of you don't understand,
you Can’t Call us “Junk”!




Pseudogeny

« nefunkEni kopie genu (zkracené, obsahuji mutace, ¢asto predéasné
stop-kodony, vétSinou nejsou exprimovane)

» v lidském genomu ~ 14 000 pseudogenu (13% z nich transkripéné
aktivni).

Neprocesované pseudogeny

Vznikaji genomovou duplikaci. Obsahuji exony i introny, Casto i okolni
DNA sekvence genu vcetné promotoru.

Procesované pseudogeny

Vznikaji reverzni transkripci mRNA. Nemaji introny, maji polyA. Pokud
se integruji pobliz funkcniho promotoru, mohou byt exprimované.

Transkribované pseudogeny mohou ovliviiovat transkripci genu
Z nichz jsou odvozené.



Repetitivni sekvence

« Tandemové repetice
mikrosatelity - opakovani 1-6 bp, celkova délka az nékolik stovek bp,
minisatelity - opakovani do 25 bp, celkova délka az nékolik kb,
napr. telomerické sekvence
satelity - opakovani nékolika desitek az stovek bp, celkova délka az 1Mb,
napfr. v centromerach

* Rozptylené repetice (mobilni DNA elementy, transpozony)
DNA transpozony - pohybuji se procesem transpozice,
pres molekulu DNA.
retrotranspozony - pohybuji se procesem retrotranspozice,
pres molekulu RNA.



DNA transpozony
Hojné predevsim u prokaryot.
Presunuji se mechanismem ,cut and paste® nebo ,copy and paste®.

Koduji enzym transpozazu. Casto navic také geny pro rezistenci proti
antibiotikim. Lemované obracenymi repeticemi.

IS elementy a Tn elementy u prokaryot.
P elementy u drozofily.

Ac a Ds elementy u kukufice

(Barbara McClintock).

Bl Tosiia B8 IS (0,3-2kb)
L Prokaryoticke: S NS SloZeny franspozon (2,5-10kb)

- IS elementy
TR Tronspondza | resovéze [ ERTCRETCHESRIATENN 1 = Tn3 transpozon (5kb)

- Tn elementy
L i:l qeny integrace o replikace e Tr'unSpCl Zﬂb i J n; fdg [38 kb)

2. Eukaryotické:
- Ac a Ds elementy - autonomni a neautonomni u drozofily

- P elementy = hybridni dysgeneze u drozofily (samci P+ a samice P-) . ,
- Tcl/mariner - u €. elegans (Tcl) a drozofily (Mariner) Kejnovsky & Hobza 2009




Referat: Invaze P-elementii u Drozofily

RESEARCH ARTICLE

Hybrid Dysgenesis in Drosophila simulans
Associated with a Rapid Invasion of the
P-Element

Tom Hill, Christian Schlétterer, Andrea J. Betancourt*

Institut fur Populationsgenetik, Vetmeduni Vienna, Austria

* andrea.betancourt @ vetmeduni.ac.at

Abstract

In a classic example of the invasion of a species by a selfish genetic element, the P-element
was horizontally transferred from a distantly related species into Drosophila melanogaster.
Despite causing ‘hybrid dysgenesis’, a syndrome of abnormal phenotypes that include ste-
rility, the P-element spread globally in the course of a few decades in D. melanogaster. Until
recently, its sister species, including D. simulans, remained P-element free. Here, we find a
hybrid dysgenesis-like phenotype in the offspring of crosses between D. simulans strains
collected in different years; a survey of 181 strains shows that around 20% of strains induce
hybrid dysgenesis. Using genomic and transcriptomic data, we show that this dysgenesis-
inducing phenotype is associated with the invasion of the P-element. To characterize this
invasion temporally and geographically, we survey 631 D. simulans strains collected on
three continents and over 27 years for the presence of the P-element. We find that the D.
simulans P-element invasion occurred rapidly and nearly simultaneously in the regions sur-
veyed, with strains containing P-elements being rare in 2006 and common by 2014. Impor-
tantly, as evidenced by their resistance to the hybrid dysgenesis phenotype, strains
collected from the latter phase of this invasion have adapted to suppress the worst effects
of the P-element.



LTR retrotranspozony

Vznikly z retroviru.

Obsahuji dlouhé koncové repetice (LTR) nesouci regulacni sekvence a

promotory.
Koduji enzym reverzni transkriptazu.

U v8ech eukaryot. Hojné predevsim u rostlin. U obratlovct méné Casté.
U bobu setéeho cca 1 milion kopii elementu Ty1-copia, tvori polovinu genomu.

Ty1-copia, Ty3-copia

LTR gag pol LTR
[Pes N PPT_|

LTR gag pol env?

[res NN BTN 00 [ PPT |

Velmi podobné jsou i endogenni retroviry.
Pozustatky davnych retrovirovych infekci.

env

™

gag9
RNA

Pol

(PR-ET+RENaseH-INT)

gag. pol. ehv ... gery
LTR .. dlouhé kencové repetice

PBS .. mista vazby primeru LTH 9“9*' env LTR
FR ... protedza }-’35 | -i-P
INT ... integrdza

RT ... reverani transkriptdza

FPT ... pebypurinevy usek

} e PFIME repetice Kejnovsky & Hobza 2009




nonLTR retrotraspozony

Nemaji LTR. Poly(A) na 3’ konci.

U v8ech eukaryot. Néj¢astéjSi transpozony u ¢lovéka a savcu.

LINE (Long interspersed nuclear elements)

koduji vilastni reverzni transkriptazu.

SINE (Short interspersed nuclear elements)

Nemaji vlastni reverzni transkriptazu.

Jejich Sifeni zavislé na pfitomnosti LINE elementu.

Nejznaméjsi SINE je Alu sekvence: nejhojnéjsi transpozon u lidi

(1,5 milionu kopii, 13% genomu). Vznikla pravdépodobné z genu pro tRNA
7SLRNA (podobné jako geny pro tRNA nese vnitfni promotor prepisovany
RNA polymerazou llI).

5 UTR ORF1 ORF2 3°UTR
: I | | PPT_ | poly(A) |
(c) LINE (L1): 1kb
(d) SINE (sekvence Alu): [ levy monomer | poly(#) : | paly(A

100 bp




Charakteristické rysy transpozonu

« Vétsinou v genomu pouze malé mnozstvi celych neposkozenych
transpozonu. Vétsinu tvofi nefunkéni, zkracené Ci jinak poSkozené
sekvence transpozonu. Ale i poSkozené transpozony se mohou
kopirovat pokud v genomu alespon nekolik neposSkozenych kopii,
které dodavaji potfebné enzymy.

» V evoluci se stfidaji periody, kdy jsou transpozony aktivni a mnozi
se s periodami klidu.

&
x # P S
r~r v L] " r v 1} @;\ D \lg 0‘“‘
« Sifi se Casto i horizontalné. e & £ %
301 coples Y1 ¥ & @ o @ d @i@“ﬁ’
35 coples Yabal ™ \
79 coples Ybe 5 My
2,640 coples Yab
1,852 coples Yba
15 Mya
>200,000 coples Y —— 25 Mya

35 Mya

40,000 coples S01

The expansion of Alu subfamilies
(Nat Rev Genet)

»860,000 copies  Sx &J
B ~55 Mya




Negativni vliv transpozont na hostitele

Zveétsovani genomu
« U zivocCicht 3-45% genomu. U rostlin az 80% genomu (kukufice)
* Energenicka zatez pro bunku.

« ZvétSeni bunék.

Obfi genomy u mloku

Velikost genomu u mloku az 120 Gb.
Zpusobeno namnozenim LTR retrotranspozonu.

ZvétSeni objemu bunék.
Zjednoduseni nervové soustavy a zrakového systému.
Nékteré druhy maji bezjaderné Cervené krvinky.

Nékteré druhy maji Ctyrprsté koncetiny.



Zvyseni mutageneze
* Inzeréni mutageneze.

« Ovlivnéni genové exprese sousednich genu (zvysSeni exprese genu diky
silnym promotordm &i naopak snizeni exprese genu v dusledku
heterochromatinizace).

- Ektopicka rekombinace mezi elementy v riznych ¢astech genomu muaze
vést ke vzniku chromosomovych prestaveb €i rozsahlych deleci Ci
duplikaci.

« U clovéka 1% mutaci kvuli preskokim DNA elementu, u drosofily az 50%

« Organismy se brani mnozeni traspozonl heterochromatinizaci
DNA obsahujicich transpozony.
« Dulezitou roli v tom hraji piwi RNA.




Pozitivni vliv transpozont na hostitele

Regulace mutacni rychlosti v
zavislosti na stresu

« Transpozony mohou byt aktivovany
v odpovédi na n€jaké vnéjsi podminky —
stres, UV zareni, teplotu, radioaktivni
zareni, zraneéni, infekci patogenem,
polyploidizaci, mezidruhovou
hybridizaci

* Vznik novych mutaci, mezi nimiz mohou
byt noveé varianty schopné dany stres
prezit

Tam1 , Tam3 u hlediku
(1000x vétsi aktivita pri 15°C)
Reme1 u melounu (aktivace UV)



LI 4 LA &l

» Podporuji duplikaci gent. Diky pfitomnosti reverzni transkriptazy
vznikaji v genomu nove kopie genu.

« Umoznuji prestavby genomu (translokace, inverze) diky ektopickym
rekombinacim.

« ,,Exon shuffling“ pomoci Helitronu.
Helitrony = DNA transpozony, replikativni transpozice pomoci

mechanizmu valivé kruznice (obsahuiji rizné fragmenty genu
— moznost vzniku chimérickych genu)



Tvorba heterochromatinu

Transpozony Casto umicCeny a
heterochromatinizovany pomoci DNA
metylace a RNA interference.

Transpozony byvaji dulezitou

soucasti heterochromatinu centromer.

Inaktivace chromosomu X v
somatickych bunkach savcu (dulezité
LINE).

Blocking factor?

s Way stations
v ,":".". (LINEs?)

Xist RNA coating
in cis

Establishment of the
inactive

state, asynchronous
replication

AN Vi v

AV Y WMAY K A WA A Y
W WA VAUAASAT T

® MacroHZA recruitment
Histone H3 and H4
hypoacetylation




Molekularni domestikace transpozonu

Nahrada ¢innosti telomerazy u Drosophila melanogaster (non-LTR
retrotranspozony Het-A, TART, TAHRE).

Syncytin — odvozen od env z endogenniho retroviru HERV —W.
Dulezity pro utvareni placenty.

V(D)J rekombinace (generuje variabilitu T-cell receptoru a
imunoglobulind). Rizena RAG1-RAG2 komplexem, ktery zfejmé
pochazi z DNA transpozonu.
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Referat: Evoluéni puvod V(D)J rekombinace
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STATE-OF-THE-ART REVIEW

New insights into the evolutionary origins of the

recombination-activating gene proteins and V(D)J
recombination

Lina Marcela Carmona’ and David G. Schatz'?
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2 Howard Hughas Madical Institute, New Haven, CT, USA



Vznik velkych evolu€nich novinek

Vznik evoluCnich novinek zménou genové exprese mnoha
genu najednou.

Napf. vznik nitrodélozniho vyvoje u savcl umoznila nova
regulace mnoha genu exprimovanych v déloze transpozony.

Thousands of genes evolved
uterine expression in mammals

Ancient mammalian transposable elements coordinate
uterine expression during pregnancy

Cell Reports, 2015




Velikost genomu a paradox hodnoty C

Velikost genomt
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Kejnovsky & Hobza 2009

* Rozdilna velikost genomu mezi blizce pfibuznymi taxony muze byt
dana (i) rozdilnym namnozenim transpozonu, (ii) duplikacemi genomu.



Polyploidizace

» U rostlin ¢astéjSi nez u Zivocichu
(60—70% krytosemennych rostlin jsou polyploidi; u zivocichl zejména u
obojzivelnikd a u ryb).

- Polyploidi &asto problém s meiézou. Casto pifechéazeji na nepohlavni
rozmnozovani.

« Prinasi i vyhody: funkCni redundance, vétsi fenotypicka variabilita a schopnost
osidlit extrémni podminky, rychlejsi adaptivni evoluce.

(a) Octaploid strawberries (left) (b) Diploid daylilies (left)
and diploid strawberries (right) and tetraploid relative (right)



Paleopolyploidie u obratlovcli

» 2 u predka vSech obratlovcu.
» 1 u predka kostnatych ryb.
* 1 u predka lososovitych ryb.
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Paleopolyploidie

« K adé paleopolyploidizanich udalosti u krytosemennych rostlin doslo na prelomu
druhohor a tretihor (pfed 60-70 miliony let) v obdobi masivniho vymirani.

» Duplikace genomu by mohla organismum pomoci prezit v ménicich se podminkach.
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Referat: Role celogenomovych duplikaci v evoluci
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Recent advances in understanding the roles of whole genome
duplications in evolution |version 1; referees: 2 approved]
Carol MacKintosh “/!, David E.K. Ferrier (/2
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2The Scottish Oceans Institute, University of St Andrews, Scotland, KY16 8LB. UK



Osudy duplikovanych genu

7 N
/

| Duplication ]

Neofunctionalization Subfunctionalization Deletion

Genom se postupné opét stava diploidni.

Urychleni adaptivni evoluce.

Ztrata Ci subfunkcionalizace odliSnych kopii genu v riznych populaci
muZze vést ke vzniku reprodukéni izolace mezi nimi — urychleni speciace.

Polyploidizace u pfedkd dnesnich organismui vzacné, pokud k nim vSak
doslo, mely pravdépodobné znacny vliv na rychlost speciace,
diverzifikace a vznik evoluCnich novinek v dané vyvojove linii.



Jak vznikaji nové geny?

a Exon or domain shuffling
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Horizontalni genovy prenos

velmi Casty u prokaryot

a Conjugation

v jeho dusledku se i blizce pfibuzné
druhy li§i svym souborem gent

pangenom = soubor v§ech genu urcité
taxonomické skupiny

Strain-specific
genes

e Transformation :dzﬁ*

Nature Reviews | Genetics



Horizontalni genovy prenos

* Dochazi k nému i u mnohobunéénych organismu.
» Prenos gent z mtDNA do jadra.

» Pfenos genl z endosymbiontl do genomu hostitele.

Wolbachia

Wolbachia - hmyz
(napt. Drosophila),
hlistice

Elysia chlorotica Acyrthosiphon
pisum (aj.) — syntéza
karotenoid( (pUvod:

houby)



Referat: Horizontalni genovy pfenos z Wolbachii do Zivocichu

Cordaux R, Gilbert C. Evolutionary Significance of Wolbachia-to-
Animal Horizontal Gene Transfer: Female Sex Determination and
the f Element in the Isopod Armadillidium vulgare. Genes (Basel).
2017 Jul 21;8(7).

Leclercqg S, Thézé J, Chebbi MA, Giraud I, Moumen B, Ernenwein L,
Greve P, Gilbert C, Cordaux R. Birth of a W sex chromosome by

horizontal transfer of Wolbachia bacterial symbiont genome.
Proc Natl Acad Sci U S A. 2016 Dec 27;113(52):15036-15041.
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Genom jako ekosystém

« Geny a jiné genetické elementy jako druhy.

» Alely jako jedinci, vzajemné soupefi o to, ktera alela se
nejvice rozmnozi.

» Mezi geny rauzné vztahy (parazitismus, mutualismus,
neutralismus). Vnitrogenomové konflikty.

GENES IN CONFLICT
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Doporucené cteni

Eduard Kejnovsky & Roman Hobza. Evoluéni genomika, 2009.
http://www.evolucnigenomika.cz/

evoEl Genomike

Eduard Kejnovsky & Roman Hobza

Sougasné poznatky rozliénych smérd phirodnich véd se stdvaji pro vzdélanocu
vepejnost stdle méné pristupné a srozumitelné. V rémci biclogie je vie
komplikovéno jedineZnosti jednotlivych Zivych forem, kdy kazdé pravidlo je
okamzité vysvétlovdno v kontextu mnoha vyjimek, jez se mohou azem =tat
samotnymi pravidly. Nejkonfliktngjsi jsou potom zakonitosti, které maji za
cil podat ucelenou pravdu o Zircké sumé pozndni. Nagim cilem je pomoci
vyukovych prezentaci, uéebnicovych texti a myZlenkovych fragmenti ukdzat
nejnovéjsi poznatky o vzniku Zivota a genetické informace, formovéni genomi
béhem individudlnihe vyvoje a eveluce, o pri¢indch a disledcich
rozmnoZovacich strategii na nafe Zivoty a mozna o tom jak to vEe jednou
dopadne.

Sylabus

@ Textbook of Evolutionary
genomics (in Czech)




Témata na referaty
(Blok I)

Populariza¢ni ¢lanek (1/2 az 1 strana textu) — poslat nejpozdéji do
Ctvrtka v tydnu pfed planovanymi referaty.

Prezentace (10 min, slidy v PowerPoint)

Plivod a evoluce intron
Invaze P-elementu u Drozofily

1

2

3. Evoluéni ptivod V(D)J rekombinace

4. Role celogenomovych duplikaci v evoluci
5

. Horizontalni genovy prenos z Wolbachii do zivo€ichu



