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Davné celogenomové duplikace (CGD), tzv. paleopolyploidizace, mohou vysvétlit drivéjsi zahady
v evoluci, napfiklad nahly vznik krytosemennych rostlin pred 140 - 250 miliony let. Ten mohl byt
spustén duplikaci genomu spoleéného predka asi pred 300 mil. lety.

V 70. letech se prislo s myslenkou, Ze celogenomové duplikace zpUsobuji skoky v evoluci, jelikoz
jedna pulka genomu ma do jisté miry volnost se vyvijet — vytvaret zcela nové funkce
(neofunkcionalizace) nebo rozdélit funkce mezi obé poloviny (subfunkcionalizace).

Napf. ABCDE modelu pro utvareni ¢asti kvétu predchazel ABC model. Transkripéni faktory MADS
boxu, tedy faktory hrajici roli vtomto modelu, se zachovaly po duplikaci, a tak geny pro C a D faktory
vznikly z pavodniho C a A a E vznikly ze spole¢ného predka.

Kromé celogenomovych duplikaci nastalych pred stovkami milion(l let miZeme pozorovat i novéjsi,
napr. u krytosemennych rostlin jsou evoluéné recentni polyploidie bézné; takovéto druhy byly ¢asto
selektovany k domestikaci pro velikost plodd, list( atp. Casto se jedna o alopolyploidie, tedy
polyploidie vzniklé hybridizaci s jinym druhem. V takovém pfipadé fenotyp obsahuje znaky obou
rodic¢ovskych druhi, nemusi odpovidat ani jednomu.

Nové vznikli tetraploidni jedinci jsou zfejmé evolu¢nim vybérem znevyhodnéni, mohlo by totiz dojit
ke krizeni s dosud diploidnim pribuznym a triploidni potomek by nemohl rovhomérné rozdélit DNA
pfi meidze, byl by tedy sterilni. V zemédélstvi se tato pfekazka obchazi klonovanim, ¢imz ale mohou
vznikat monokultury nachylné patogentim. Po pfekonani prvotniho evoluéniho znevyhodnéni, ke
kterému dojde rozsifenim polyploidnich rostlin a tedy zvySenim pravdépodobnosti nalezeni
polyploidniho sexualniho partnera, maji ale tetraploidni rostliny vyhodu, diky tomu se mohou

v evoluci udrZet.

Polyploidie u Zivocichll je méné casta nez u rostlin — oplodnéni dvéma spermiemi nebo chyba pfi
meidze je vétSinou letalni. U ektotermnich Zivocichi je ale pomérné bézna, napt. pavouk
Parasteatoda tepidariorum a stir Centruroides sculpturatus jsou potomci spole¢ného predka, u
kterého probéhla CGD pred cca 450 mil lety.

U jednobunécnych eukaryot bylo zatim nalezeno malo paleoploidizaci, ale napt. u pekarské kvasinky
Saccharomyces cerevisiae a péti dalSich rodu byl zjistén plivod ze spole¢ného predka, u kterého
doslo k alopolyploidni CGD.

U celogenomovych duplikaci se objevuji spolecné rysy:

eV rlznych liniich se vyskytly opakované CGD — obratlovci se vyvinuli z bezobratlych pfed cca
500 mil. lety diky dvéma néslednym CGD (2R-WGD). U kostnatych ryb nasledovala dalsi CGD
(TSGD, 3R — Teleost-specific GD) pred 95 mil. lety. Také Zaby rodu Xenopus podstoupily dalsi
CGD ve svém vyvoiji.

e VétsSinou se jedna o alopolyploidie (vétSina polyploidnich rostlin, Xenopus, kvasinky, ale
napf. u lososovitych ryb probéhla autopolyploidie)

e Mezi CGD a radidlnim vznikem novych druh( je ¢asto znacna ¢asova prodleva — okamzité
vznika odlisny druh, ale aZ pak se rozdéluje na dalsi rozmanité druhy.



e Zmeény po CGD vedou k navratu k diploidii — u alopolyploidie obvykle hned, u
autopolyploiidie postupné. Napf. u lososovitych najdeme nékteré chromozomy polyploidni,
nékteré opét diploidni.

e  CGD byvaji ¢asto spojené s vyraznou zménou klimatu — napf. dopad asteroidu na pfelomu
kridy a paleogénu nebo ochlazeni oceanu.

o Vyvoj duplikdtl DNA je znacné asymetricky — napf. u Xenopus laevis se vyrazné zkracuji
chromozomy od jednoho predka oproti druhému. To mizZe byt zplisobeno rozdily
v genomech po alopolyploidii. Predpoklada se, ze rozdily v regulaci exprese jednotlivych
rodic¢ovskych druhl muze dale hrat roli, napf. Se spiSe zachovaji geny s vyssi expresi.

e Zachovalé ohnology, tedy dvojice homolognich gent vzniklé CGD, jsou bohaté na signdlni a
regulaéni proteiny. U lidi je cca 25% genl z 2R-WGD, ale cca 66% proteinkinaz a 90% 14-3-3-
vazebnych fosfoproteint jsou ohnology.

U pard ohnologovych proteintl je obvykle zachovan obsah a pofadi domén, mutace se projevu;ji

v expresi nebo regulacnich posttranslacnich modifikacich. Vysledné sesterské ohnology pfispivaji

k robustnosti, komplexité a plasticité fenotypu. Napr. u Saccharomyces cerevisiae je moiné
koordinované exprimovat podmnoZiny ohnologl a tak ziskat rézné drahy v reakci na podminky
prostiedi. Tim se vytvareji sité vyuZivané za urcitych podminek. DalSim prikladem zvySeni komplexity
v dlsledku CGD je zmifiovany ABCDE model kvétu.

Mutace v ohnologovych proteinech byvaji spojené s nadorovymi, neurologickymi a jinymi
onemocnénimi.

Identifikace celogenomovych duplikaci pomohla k rozlusténi mnohych evoluénich zdhad, ale napft.
plvod neobvyklé inteligence hlavonozc( se jimi osvétlit nepodafilo.
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