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Tento C¢lanek se zabyva otdzkou rychlosti molekuldrni evoluce v souvislosti se zemépisnou
Sirkou. Existuje totiz jakysi viceméné prijimany predpoklad, Ze u druh( Zijicich v nizsich zemépisnych
Sitkach neboli v teplejsich oblastech probiha molekularni evoluce rychleji nez u druhl obyvajicich
prostfedi chladnéjsi, dale od rovniku, tedy o vyssich zemépisnych Sitkach. K jakym zavérlim tedy tato

studie dosla? Potvrdila ¢i vyvratila danou hypotézu?

Evoluéni rychlosti je minéna frekvence, s niz se v populaci objevuji nové mutace, které se
nasledné rozsiti do vsech jejich jedincl. Jinymi slovy vypovidd o mife fixace novych neutralnich
mutaci za generaci (jak c¢asto k fixaci dojde). Je uréovana mnozstvim rliznych mutaci v rdmci genl
(pfedevsim substitucemi) a predpokldda se, Ze molekuldrni evoluce je rychlejsi v teplejsich
prostredich, tedy v tropech nebo jesté jinak feceno v nizSich zemépisnych Sirkach cili blizko rovniku.
Davodem mohou byt naptiklad obecné kratsi generacni doby organism( v teplejsich prostredich, diky
¢emuz se zvysuji Sance pro vznik novych mutaci vlivem c¢astéjsiho déleni bunék, nebo vyssi teplota
urychlujici mutacni rychlost. Urcitou roli mUzZe hrat i efektivni velikost populace Ne. Podle témér
neutralni teorie evoluce bézi molekuldrni hodiny rychleji v malych populacich, substitu¢ni rychlost je
tedy vyssi nez ve velkych. Mirné Skodlivé ¢i vyhodné mutace se v mensich populacich chovaji jako
neutralni, kdezto ve velkych maji pfiznivy nebo negativni vliv a fixuji se.

Evolucni rychlost koreluje s rychlosti vznikani novych evolucnich linii a mGze byt povaZovana
za jeden ze zasadnich faktord, ktery mlze vysvétlit gradient biodiverzity v zavislosti na zemépisné
Sifce. Toto tvrzeni je zaloZeno na predpokladu, Ze diverzita druh( klesa od rovniku smérem k polim,
stéle se vSak patra po vsech moznych vlivech, které tento trend zpUsobuji. Zda se, Ze k vy$sSimu poctu
druh( v tropech by mohla pfispivat pravé i rychlejsi molekularni evoluce.

Otdzku rychlejsi "tropické" molekuldrni evoluce fesilo uz relativné mnoho studii, které vsak
dospély k nejednotnym zdvérim. V nékolika pripadech byl pfedpoklad potvrzen, naptiklad v ramci
savcl, obojzivelnik(i, vodnich Zelv, morskych ryb, dirkonoscq, ale i krytosemennych rostlin nebo
blizce pribuznych linii ptakd. Naopak jind studie, kterd porovnavala fylogeneticky nezavislé ptaci
druhy, Zadnou vyznamnou zavislost nepotvrdila. Stejnd situace nastala u jesStérek, haddq,
suchozemskych Zelv a vodnich broukd. Rozdilné vysledky jsou pravdépodobné zplsobeny zkoumanim
na rGznych taxonomickych drovnich, odliSnymi efektivnimi velikostmi populaci, velikostmi
zkoumanych vzorkd, zahrnutim dalsich faktord (napt. typ habitatu, kdy jeden muzZe ovliviiovat miru
molekuldrni evoluce s ménici se zemépisnou Sifkou, zatimco jiny typ vliv nema), vlivem taxonové
specifickych znak( i vyuZivanim rdznych metodologickych pfistupl a typld analyz nebo vybérem
genové oblasti, v jejimZ rdmci se taxony zkoumaji a porovnavaji.

Tato studie poskytuje dosud nejucelenéjsi pohled na vztah zemépisné Sifky a rychlosti
molekularni evoluce napftic¢ skupinami Zivocichl. Své zavéry vyvozuje na zakladé zkoumani 8037 par(
Zivocisnych linii zahrnujicich Sest nejvétsich skupin: ¢lenovce (Arthropoda), krouzkovce (Annelida),
mékkyse (Mollusca), Zzahavce (Cnidaria), strunatce (Chordata) a ostnokoZce (Echinodermata). Pomoci



verfejné dostupnych genetickych dat vybrala takové zaznamy, které obsahovaly specificky kddovy
identifikator prislusnosti k danému druhu, tzv. BIN (Barcode Index Number), a dale udaj o zemépisné
Sifce i délce a sekvenci pro COI-5P gen. Pravé tato specidlni oblast mitochondridlniho genu COI
(cytochrom c oxidaza podjednotka I) byla vyuZzita ke zkoumdni rychlosti molekuldrni evoluce v rdmci
jednotlivych part taxonU. Co se tyce vyskytu pfislusnych taxon(, kazdy par se musel lisit minimalné
20° zemépisné Sirky. Kazdy vzorek ZzZivocich(l byl reprezentovan tzv. "centroidem", jednou
reprezentativni DNA sekvenci zvolenou ze vsech sekvenci v rdmci jednoho BINu na zakladé urcitych
kritérii. Pro kazdy taxon se ddle stanovila referencni sekvence, ktera se zkratila na standardizovanou
délku o 620 bp (parech bazi) a s niZ se dale pracovalo. Pro vytvoreni parQ taxonl pak byla za vyuZziti
Tamura-Nei modelu stanovena hranice genetické divergence mezi hodnotami BINU parovanych ¢len(
na 0,02 - 0,15. Kromé toho se zjistovaly i genetické vzdalenosti mezi ¢leny uvnitf definovanych skupin
a také vzdalenost jednotlivych parG k BINu jejich nejblizsiho pfibuzného. Od toho se dale odvijely
vypocty délek jednotlivych fylogenetickych vétvi a jejich poméry ("branch length ratio"). Pokud vétsi
délky dosahoval ¢len z nizsi zemépisné Sitky, nabyval pomér délek vétvi kladnych hodnot.

Analyza nakonec dosla k pomérné zajimavym vysledkim. Vyssi rychlost molekularni evoluce v
nizsich zemépisnych Sirkach celkové vysla po Upravach jako signifikantni (p-hodnota = 0,0046), ale v
zasadé se hodnoty rychlosti molekularni evoluce mezi oblastmi s odliSnou zemépisnou Sitkou pfilis
vyrazné neliSily a nelze z nich vyvozovat jednoznacné platné zavéry. Ovérovany predpoklad se
potvrdil v 51,6 % (4146) pard a pro zbyvajicich 48,4 % (3891) naopak platilo, Ze molekularni evoluce
probihala rychleji u taxon( ve vyssich zemépisnych Sitkach. Celkovy trend vyznamné urcovali
¢lenovci, ktefi byli zastoupeni v nejhojnéjsSim poctu a délili se dale na nizsi taxonomické Urovné,
pficemz doslo jesté i k dalSimu déleni jedné konkrétni skupiny, a to hmyzu. Pfi blizSim zkoumani
vztahu pro jednotlivé vétve Zivocichl lze dojit k pozoruhodnym zjisténim, napfiklad Ze dilci vysledky
pro ostnokoZce (Echinodermata) a paprskoploutvé kostnaté ryby (Actinopterygii), zejména fad
ostnoploutvi (Perciformes), vyrazné podporovaly testovany predpoklad, protoZze ve vétsiné pripadu
opravdu vykazovaly rychlejsi molekularni evoluci u jedincl v nizsich zemépisnych Sitkach.

Pfesto na zakladé veskerych souhrnnych vysledk( autofi usuzuji, Ze "Hypotézu evolucni
rychlosti" nelze povaZzovat za pfiliS robustni a Ze jeji daleZitost pro vysvétleni latitudindlniho
gradientu diverzity také nebude tolik zasadni, jak se mohlo plvodné zdat. Urcitou predvidatelnost
miry molekularni evoluce v zavislosti na latitudindlnim gradientu sice lze predpokladat alespon v
ramci nékterych taxon( (napf. ostnokoZcll), pro mnoho jinych to ale platit nebude. Zaroven tato
studie dochazi k zavéru, Ze DNA pfislusnych taxonl mutuje zhruba stejné bez ohledu na zemépisnou
Sirku, tedy Ze molekuldrni hodiny proteinu COIl béZi v ramci parovanych linii pfiblizné srovnatelné.



