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zplUsobU pohybu a umoznil Zivocichlm ovladnout jediny dosud neobydleny prostor — volné
nebe. Otazkou je, co stalo za vznikem tohoto fenoménu v Zivocisné fisi a jaké procesy se na
vzniku letu podilely a zaroven jaké zmény v rdmci genomu muizZeme u jedincl vyuZivajicich
tento typ pohybu pozorovat. Touto problematikou se zabyvalo mnoho védcl uz od praddvna,
v poslednich letech vSak diky novym molekularnim metodam ziskdvame naprosto novy pohled
na zpUsob, jakym aktivni letu ovliviioval genom u taxond, které jsou jako jediné v Zivocisné fisi
tohoto pohybu schopni — tedy ptaci a netopyfi.

Béhem vyzkumu zmén v genomu u téchto zastupcl se védci zabyvali hlavné dvéma
specifickymi skupina sekvenci, které se vyskytuji témér u vSech dnes Zijicich Zivocichl a
zajimavym zplsobem se podilely na evoluci jednotlivych taxon(. Jedna se o repetitivni
sekvence ze skupiny (I) TE’s, tedy transpozony, a (Il) endogenni retroviry, zkracené EVE's. (1)
Transpozony, tedy mobilni DNA elementy, délime do dvou velkych skupin: retrotranspozont
Siticich se genomem pomoci retrotranspozice a DNA transpozon( vyuZivajicich mechanismus
klasické transpozice pres molekulu DNA. V tomto pfipadé jsou mnohem zajimavéjsi
retrotranspozony, které dale délime do nékolika specifickych skupin, (i) nonLTR
retrotranspozony a (ii) a LTR retrotranspozony liSici se pfitomnosti LTR sekvence na polyA
konci. (i) Do nonLTR skupiny patfi LINE a SINE sekvence vyskytujici se nej¢astéji v genomech
obratlovcu. Nejzndméjsi LINE retrotranspozony u ptak( a savcl patii mezi CR1 elementy, kdy
se transpozony patfici do této skupiny pouzivaji u téchto druh( nejcastéji pro urceni jejich
pfibuznosti. (ii) V pripadé LTR retrotranspozonl jsou tyto useky vyskytujici se v genomu
obratlovcu retrovirového plvodu, nejcastéji z alfa a gamma retrovird. (Il) EVE’s sekvence, tedy
endogenni retroviry, jsou pozUstatky napadeni buriky virem, kdy byly tyto Useky zaclenény do
hostitelského genomu a dale prenaseny vertikadlni dédi¢nosti pres germindlni linii, coz

vrve

sekvence podilely na evoluci ptakl a létajicich savci?

Podrobnéji si rozebereme taxon, ktery je tvoren nejvice zastupci schopnych aktivniho
letu, tedy ptaky. Vznik modernich skupin této ttidy obratlovc( je datovan nékde pred 70 My
lety, kdy podle vSeho zacal u predkll proces zmén v genomu, ktery Sel ruku v ruce se vznikem
moderniho zplsobu letu. V dnesdni dobé tuto tfidu fylogeneticky rozdélujeme na dvé podtridy
(i) Paleognathae, do kterého patti napf. nanduové, tinamy nebo nejznaméjsi zastupci pstrosi,
a na (ii) Neognathae, které dale délime na dva velké klady, na Galloanserae, mezi které patfi
zastupci vrubozobych a hrabavych, a Neoaves, kam radime vSechny zbyvajici ptaci druhy, které
dale délime do dvou podifadli Oscines a Suboscines. Pomoci modernich metod bylo
osekvenovano pres 75 ptacich druh(, které se pouzily pro pfibliznou rekonstrukci procesu
vzniku a odstépovani jednotlivych linii a zkoumani zmén v genomu vznikajicich béhem evoluce
tohoto taxonu. U ptakd stejné jako u savcl je prokdzano, Ze se jednd o tridy, které maji
nejmensi pramérnou velikost genomu mezi amnioty, kdy u létavych ptak( a savcl nalézame



ty uplné nejmensi. Co stalo za timto radikdlnim smrsténim genomu u téchto zdstupcui v
porovnani s ostatnimi taxony?

Zda se, Ze evoluci létajicich obratlovci doprovazeli zmény ve velikosti genomu pomoci
inzerci a deleci, tedy pfidavanim a odstrafiovanim urcitych uUsekli DNA. Postupnym
odstépovanim jednotlivych ptacich linii se vrdmci genomu v porovnani s poslednim
spole¢nym predkem vSech ptakd ustanovil trend zvySovani poctu a aktivity transpozond, coz
by logicky vedlo ke zvétSovani genomu, k cemuz nedoslo z jednoho prostého divodu. KaZzdou
expanzi DNA pomoci transpozice doprovazely delece zpuUsobené zejména ektopickou
rekombinaci probihajici pfiblizné ve stejnou dobu, kterymi bylo nastartovano postupné
zmensovani genomu v pribéhu evoluce. Tento fakt potvrzuji i vysledky poukazujici na
skutecnost, Ze u létavych ptak( lze pozorovat vétsi vyskyt a aktivitu transpozond, a z toho
plynouciivétsi pocet deleci nez u téch nelétavych. V tomto pripadé hraji pravé delece klicovou
roli pfi zmensovani genomu, kdy svym poctem a rozsahem prevladaji nad inzercemi novych
transpozonl. U nelétavych zastupcd je vétsSi velikost genomu udrZzovana tzv. evoluénim
slowdown, tedy mensi mirou vzniku novych transpozon(, a tedy mensim vyskytem deleci
jednotlivych Gsekl DNA.

Je zajimavé, Ze v ramci vySe zminénich repetitivnich sekvenci se jednotlivé ptaci rady
mezi sebou lisi zastoupenim jednotlivych typu transpozont ve své DNA, napf. pro hrabavé jsou
typické DNA transpozony, u zastupcl fadu Oscines nalézame vétsi zastoupeni LTR
retrotranspozonu. Déle je prokazano, Ze ke zvySovani aktivity transpozonl dochdzelo béhem
rané evoluce Neognathae a jejich aktivita se dale zvySovala u zastupci Neoaves, a ne u
Galloanserae, coz jde jednoduse opét ruku v ruce se vznikem a zdokonalovanim moderniho
zpUsobu letu. Z toho lze usoudit, Ze tyto elementy hraly vyznamnou roli béhem diverzifikace
tohoto taxonu do tolika rozmanitych fadd a druhl. Dale je zajimavé, Ze zvySeny vyskyt
transpozon vedl k rozsahlym inter i intrachromozomalnim prestavbam. Jednoduse feceno, v
mistech vysSiho procenta vyskytu transpozonl dochazi podle vseho k vétsi mife poskozeni
chromozomu napf. pomoci chromozomovych aberaci, které pravdépodobné mohly hrat
vyznamnou roli béhem ptaci evoluce. Dale je nejvyssi vyskyt datovan v okoli centromer, mohly
tedy dale ovliviiovat tvar a povahu jednotlivych centromer a tim ovliviiovat i proces oddéleni
jednotlivych chromatid béhem procesu meidzy.

Ze vsech vyse zminénych informaci je jasné, Ze transpozony hraly velice duleZitou roli
v utvareni evolucni historie jednotlivych ptacich druh(. Stejny trend zmensovani genomu byl
pozorovan u netopyrl, miZzeme z toho tedy vyvodit stejné jiz vySe zminéné zavéry. Pokud
bych to méla celé shrnout, zvySeny vyskyt transpozon( v pribéhu evoluce je pozorovan u
zastupcu savcl a ptakl pouzivajici k pohybu aktivni let a je doprovazen zvySenym vyskytem
deleci urcitych usekl DNA, které prevaZzuji nad inzercemi, a tudiz zde dochazi ke zmensovani
velikosti genomu. JelikozZ je vétSina repetitivnich sekvenci virového plvodu, pfispivaly velkou
mirou zaclenovanim ¢asti svého genomu do hostitelského na evoluci aktivniho letu a vzniku
jednotlivych linii. Otazkou vsak je, jestli zvySeny vyskyt transpozonl v DNA jedince vedl| ke
vzniku aktivniho letu nebo naopak vznik letu vedl k jejich zvysenému vyskytu? Mnoho védcu
zastava nazor, Ze vétsi naroky na zisk energie spojené s aktivnim letem a s rychlejsim a
vykonnéjsim metabolismem vede k mensim investicim do reparacnich mechanism( a dochazi



tedy k castéjSim poskozenim na udrovni DNA a pfipadnym prestavbam. Tato skutecnost je
nejspise hlavnim dlivodem toho, Ze genom létavych ptaku je sice v porovnani se savéim vice
konzervativni, ale zaroven zde i pres tuto skutecnost dochazi k ¢astéjSim inzercim a delecim.
Dalsim moznym dlivodem vétsiho genomu u nelétavych je jejich vétsi velikost téla, pomalejsi
metabolismus, kratsi generacni doba a vétsi investice do reparacnich mechanismi na rozdil
od zastupcl s mensimi télesnymi rozmeéry, a tedy i s rychlejSim metabolismem. Odpovéd na
vySe zminénou otazku vsak stale neni Uplné jasnd, mozna klicovou roli hraje pravé télesna
velikost a s nim spojend rychlost metabolismu. JelikoZ postupem ¢asu védci dosli k zavéru, ze
transpozony hraly velkou roli v evoluci |étajicich obratlovcd, bude jim v dalSich vinach
sekvenovani novych a blizsim zkoumanim jiz osekvenovanych genomu kladen vétsi vyznam.
Doufejme, Ze ndm to casem pomtUze |épe pochopit skutecny priibéh evoluce u téchto zastupct
a urcit vyznam jednotlivych Usekl DNA bohatych na transpozony béhem tohoto procesu a
pfipadné objevit praddvnou deleci, kterd mohla hrat spoustéci roli pro dalsi evolu¢ni procesy
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