Co je nového v evolucni biologii

Genom latimeérii

Historie objevu latimérie podivné (Latimeria chalumnae) je zndma z mnoha pra-

ment, v Zivé o ni psal E. K. Balon (viz téZ Ziva 2013, 6: CXXII-CXXIII) a za se -

rial Svédectvi o vztahu se Zivou fosilii ziskal Cenu Antonina Frice (1999, 4-6).
Novéji o lalokoploutvych rybach (Crossopterygii) pojednal v Zivé také T. P¥i-
kryl (2013, 6: 254-257). Fascinace témito rybami ma vice divodu. Piedev$im
je to ndpadna morfologicka a osteologicka shodnost se starobylym a bohatym
fosilnim zaznamem - nejranéjsi anatomicky moderni (tj. odpovidajici latimérii)
lebka lalokoploutvych pochazi ze spodniho devonu pred vice nez 400 miliony
let (Zhu a kol. 2012). To spolu s pomérné uniformni stavbou téla vede k nazo-
ru, Ze tempo evoluce je v linii lalokoploutvych ryb pomalé - nazor, ktery byl
v soucasnosti zpochybnén, jak uvidime. Neni tak divu, Ze latimérie a jeji genom
byly a jsou stfedem zajmu evolucnich biologu a genetikii.

Kuratorka pfirodovédeckého muzea v East
London v jizni Africe, Marjorie Courte-
nay-Latimerova objevila v r. 1938 v tlov-
ku mistniho rybéate podivnou 1 m dlouhou
rybu s masitymi nasadci parovych ploutvi
pfipominajicimi koncetiny ¢tvernozci
(Tetrapoda). Nasledujici rok pak J. L. B.
Smith rybu popsal a spravné rozpoznal
mi diverzifikovanych lalokoploutvych ryb
znamych jen z fosilntho zdznamu, o kte-
rych se pfedpokladalo, Ze vyhynuly ve
svrchni kiidé pfed zhruba 70 miliony let.
Africké latimérie se vyskytuji v okoli
Komorskych ostrovi a tlovky pochazeji
také z riznych mist pobfezi vychodni
Afriky. Stejné jako v pfedeslém piipadé
byl prekvapujici nélez Zzivych latimérii
v 1. 1997 na severni strané indonéského
ostrova Sulawesi, asi 10 000 km od dosud
zndmych lokalit. Indonéské latimérie se
molekuldrné i morfologicky lisf (rozdil je
napadny napf. ve tvaru ocasni ploutve) od
africkych a druh byl popsén jako L. mena-
doensis (Pouyaud a kol. 1999). Tim oviem

historie druhové diverzity zijicich latimé-

rif zdaleka nekon¢i. Mezinarodni skupi-
na védcid (Nakaido a kol. 2011) analyzo-
vala kompletni mitochondrialni genom
23 jedinct z Komorskych ostrovi i z né -
lezi od severni a jizni Tanzanie, Mosambi -
ku az po jizni Afriku a zjistila, Ze jedinci
z pobtezi severni Tanzanie jsou geneticky
odlidni a tvoi{ pravdépodobné uzavienou
reprodukéni skupinu. Je to zjisténi oprav-
du prekvapujici, protoZe latimérie nale-
zené podél vychodoafrického pobfezi byly
povazovany za zbloudilce z jadrové popu-
lace u Komorskych ostrovi. Oddéleni této
severni populace zpiisobily mofské prou-
dy a odhaduje se nejméné na 200 tisic let,
spise vsak daleko vice. Objev dosud nebyl
taxonomicky zhodnocen. Zpravy o néle-
zech Zivych latimérii pochézeji i z jinych
mist svéta. Expedice v letech 2007 a 2011
do severni Nové Guineje a oblasti Salo-
mounovych ostrovt (www.dinofish.com)
prokézaly, Ze mistni ryba¥i latimérie obcas
chytaji, dobfe znaji, uméji je identifiko-
vat a navic z nich maji povére¢ny strach.
Zda jde o indonéskou L. menadoensis ¢i
jiny druh, nenf zatim zndmo. Za zminku
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stoji i reliéf lalokoploutvé ryby vytesané
na kamenném prekladu dveii sttedoveké-
ho kostela na Kanérskych ostrovech svédci-
ci, Ze autor pfedlohu vidél. To vse ukazuje,
ze latimérie jsou a mohou byt rozsifenéjsi,
nez nyni vime. Kazdopddné jsou ale velmi
vzacné a od doby objevu byl dokumento-
van nalez 309 jedinct (Nulens a kol. 2010).

Zavod o precteni genomu

Jiz na zacatku 90. let byly u¢inény poku-
sy sestavit fylogenetické vztahy hlavnich
skupin obratlovct na podkladé sekvenci
18S a 28S ribozomalnich geni, kde (ne-
prekvapivé!) byla pozice latimérie vzdy
vzdélengjsi tetrapodim neZ pozice bah-
niki (viz Ziva 2013, 6: 257—260). S rozvo-
jem sekvenacnich technik se stal genom
latimérie cilem zejména v poslednich 15 le-
tech. Byl studovan kompletni mitochond-
ridlni genom (viz Zardoya a Meyer 1997),
geny skupiny HOX (Amemiya a kol. 2010)
a nékteré dalsi genové rodiny, napi. geny
pro neuropeptidové receptory Y5 a Y6
(Larsson a kol. 2007) nebo protokaderinové
genové rodiny (Noonan a kol. 2004). Jako
rybi cytogenetik nemohu nedodat, Ze L.
chalumnae ma diploidni pocet chromo-
zomu 2n = 48 a karyotyp sloZeny z né-
kolika makrochromozomu, zbytek tvoii
mikrochromozomy — dalsi zdhada, na jejiz
vysvétleni zde bohuzel neni misto. Vy-
vrcholenim téchto snah byl doslova zdvod
dvou védeckych skupin, kdo zvefejni celo-
genomovou sekvenci latimérie. V dubnu
2013 publikovala devadesati¢lenné sku-
pina vedend C. T. Amemiyou kompletni
genom jedince L. chalumnae z Komorskych
ostrovti. Naopak zavod o prioritu prohra-
la skupina 29 autorti vedena M. Nikaido,
kterd zvefejnila vysledky v ¥ijnu 2013;
v tomto pfipadé vSak byly zaloZeny na
sekvenovani genomt exemplafe L. cha-
lumnae z Komorskych ostrovi, t¥f jedinct
ze severniho pobtezi Tanzanie (tj. z té ge-
neticky odlisné populace) a jedné L. mena-
doensis z Indonésie. Studie tedy zahrnova-
la oba taxonomicky zndmé druhy latimérii.
V obou pfipadech byl genom sekvenovan
technologif Illumina, vysledné kréatké frag-
menty srovnany pomoci programu ALL-
PATHS-LG v prvni studii, resp. nové vy-
vinutym PLATANUS v druhé. V prvni
studii prvni verze ¢teni poskytla 2,86 giga-
bazi (Gb) slozenych z 2,18 Gb sekvenci
plus mezer mezi kontigy (souvisle sekve-
novand ¢ast genomu, soubor prekryvaji-
cich se sekvenci tvoficich konsenzualni
oblast DNA). Po testu kvality ziskanych
kontigt byl genom anotovan (porovnan)
dvéma riznymi metodami s nékolika data-
bazemi (Universal Protein Resource, ome-
zené dostupné sekvence z genomu latimé-

1 Vyskyt recentnich zastupct rodu
Latimeria podle doloZenych nalezt
(Gervené body). Otaznik znadi mista
vyskytu podle zprav domorodych rybait.
Upraveno podle: www.dinofish.com

2 Schematické zndzornéni velikostni

a morfologické diverzity lalokoploutvych
ryb (Crossopterygii) ve srovnani s recentni
latimérii v jednoduchém fylogenetickém
stromu. Za povSimnuti stoji morfologické
rozdily latimérie a nejblizstho rodu
Macropoma. Upraveno podle: D. Casane
a P. Laurenti (2013)
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rie, data ze sekvenovani RNA a dalsich
zdrojt). Prvni metoda (Ensembl) poskytla
vice nez 19 tisic gent kédujicich protei-
ny, druhd (MAKER) nabidla model s téméf
30 tisici geny kédujicimi proteiny, témér
2 900 kratkych nekédujicich RNA, pies
1 200 dlouhych nekédujicich RNA a 24 ti -
sic konzervativnich RNA sekundarnich
struktur. M. Nikaido a kol. dospéli k obdob-
nym vysledkim — velikost 2,74 Gb a srov-
natelna dalsi data. Shodné tedy bylo zjis-
téno, Ze genom latimérii je asi 3x vétsi nez
genom primérné kostnaté ryby (Teleostei).
Obsahuje také ca 60 % repetitivnich se -
kvenci, z nichZ zna¢nou ¢ast tvoii trans-
pozony a nékteré jsou transkripéné aktiv-
ni. O tloze téchto komponent genomu pii
pfechodu na sous (terestrializaci) se pouze
spekuluje. Pfedchozi informace jsou velmi
zhusténé, nutné fragmentarni, ale podrob-
ny popis neni cilem tohoto p¥ispévku a asi
by byl p¥ilis technicky nezazivny. Pro ¢tena -
ky a otdzky precteni (které jesté neznamena
porozuméni) genomu pfineslo.

Vedle bahniki (dvojdysni — Dipnoi), kte-
¥{ maji gigantické genomy (50-100 Gb),
a proto zatim ztstavaji mimo dosah srov-
névaci evoluéni genomiky, latimérie a jeji
genom predstavuje klicovou k¥izovatku
mezi paprskoploutvymi rybami (Actino-
pterygii) a ¢tvernoZci. Zjevné nejzajima-
véj$im momentem pfecteni genomu lati-
mérie je porovnani sekvenci zastupcu
jednotlivych skupin obratlovct pro zjis-
téni, které geny (nebo regulaéni sekven-
ce) byly ztraceny nebo ziskany b&hem evo-
luce. Vzhledem k dtlezitosti tématu tomu
C. T. Amemiya vénoval samostatnou esej
(2014). Jednu skupinu predstavuji sekven-
ce ztracené v linii vedouci ke ¢tvernoz-
cim, ale zachované u kostnatych ryb
a u latimérie. Takovych gent bylo identi-
fikovano nejméné 50 a souviseji s vyvojem
ploutvi, oka, vnitintho ucha, ledvin, mozku
a axidlnich struktur (trup, somity a ocas).
Pro¢ to tak je, nevime, jedna z hypotéz
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¥ika, Ze jsou maladaptivni (nepfizpiso-
bené novym Zivotnim podminkdm) pro
suchozemské prostiedi a ztrata jejich funk-
ce mohla vést k adaptacim umozriujicim
pfechod na sous. Pfikladem muze byt gen
pro actinodin And, ktery souvisi s tvorbou
lepidotrichii — vlaknitych kolagennich
struktur ve vyvijejicich se ploutvich, z nichz
se stanou ploutevni paprsky, opora ploutvi,
tedy extrémné dobie adaptovaného orga-
nu (nejen k plavéani). Zatimco latimérie ma
jediny gen And, u kostnatych ryb je jich
vzhledem ke specifické duplikaci genomu
vice. Vyfazeni téchto gend (knockdown)
umodelového druhu dénia pruhovaného
(Danio rerio) zptisobi béhem ontogeneze
strukturalni zmatek ve vyvoji prsnich plou-
tvi a ndslednou chybnou expresi genti di-
lezitych pro terestrializaci. Jinymi slovy
ztrata gent pro tvorbu lepidotrichii a plou-
tevnich paprskt mohla umoznit vyvoj
vnitinich chrupavéitych skeletalnich struk-
tur, nezbytnych pro pohyb na zemi.

Druhou skupinu pfedstavuji sekvence
pfitomné v genomu latimérie a étvernoz-
ci. Tyto analyzy nejsou jesté hotové, ale
ukazuji zajimavou okolnost. Geny kédu-
jici bilkoviny maji vedle dalsich soucas-
ti mnohocetné kopie cis-nekddujicich
elementt (CNE), jejichz funkce spociva
v aktivaci a zesileni transkripce. Téch
bylo v genomech obou skupin nalezeno
velké mnozstvi a u latimérie zjevné sou-
viseji s embryonalni morfogenezi a dife-
renciaci, regulaci transkripce, vyvojem
mozku a endokrinniho systému, parovych
koncetin a zejména smyslovych organd.
Posledni skupina si vyzaduje podrobné&jsi
pozornost a vénovaly se ji obé studie geno-
mu, a sice gentim pro smyslové receptory
(OR) a pro receptory feromont (V1R). Vod-
ni obratlovci véetné kostnatych ryb vni-
maji pfedevsim latky ve vodé rozpustné,
kdezto terestricti obratlovci pfedevsim lat-
ky rozptylené ve vzduchu. Proto genovy
repertodr pro zjisténi téchto typt slouce-
nin je mezi rybami a ¢tvernozci vyrazné
odlisny. Vétsina kostnatych ryb ma 6 vzda-
lené p¥ibuznych V1R1 (fish-V1R1-6) gent,
ale ¢tvernozci majf vice nez 20 blizce p¥i-
buznych V1R (t-V1R) genti. To nasvédcu-
je, Ze v linii ¢tvernozct doslo ke genové
multiplikaci, ktera mohla p¥ispét k adap-
taci na vniman{ vzduchem pfenasenych
podnéta. V genomu latimérie byly pfitom
nalezeny jak vSechny rybi V1R geny, tak
i nékolik kopii t-V1R gent. Podobné OR
geny, které jsou pomnoZeny u ¢tvernozct
a nékolik je multiplikovéno i v genomu
latimérie. Tak bychom mohli pokracovat,
ale uvedené ptiklady jsou, myslim, ilus-
trativni.

Precteni genomu ma vyznam i pro od -
had evolu¢ni divergence (rozrtiznéni) mezi
dvéma taxonomicky zndmymi druhy lati-
mérii. Ta byla pfedtim odhadovana na
zakladé rozdilt v jejich mitochondridlnich
genomech ve velmi Sirokém rozmezi 6 az
40 miliont let. Ale p¥fi porovnan{ genomo-
vych a genovych (tj. expresnich) profila
obou druhti se ukazala shoda na trovni
99 % a 98 % (coZ je obdobné rozdilu mezi
¢lovékem a $impanzem), kterd umoznila
zpfesnit ¢as divergence na 6 az 8 miliont
let — tvrdi prvni studie. Druha prace vsak
argumentuje, Ze tento odhad byl zaloZen
na men$im vzorku a Ze fylogeneticka
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vzdalenost obou recentnich druhti (méfena
odhadem rychlosti substituci bazi v ge-
nomu a aminokyselin v nékterych bilko-
vinéch) je na drovni o ¥ad nizsi, asi 0,18 %,
coz odpovida variabilité v ramci popula-
ce. Jak vidime, otdzka zistava otevienda
a asi musime pockat na nélez dalsiho dru-
hu latimérie.

Obé studie se rovnéz zabyvaly zjevnym
sniZzenim evoluc¢n{ rychlosti jak na trov-
ni substituce nukleotidd v genomu, tak
substituci v genech kédujicich proteiny ve
srovnani s ostatnimi obratlovci. Tim by
mohla byt vysvétlena zarazejici morfolo-
gickd podobnost soucasné latimérie a je-
jich vyhynulych p¥ibuznych. Je ale nutné
tici, Zze zde tdpeme, vysvétlenim by snad
mohl byt staticky charakter prosttedi je-
jich vyskytu, vyhranéna adaptace na izké
rozmezi teplot a skutecnost, Ze jako velké
ryby vlastné nemaji predatory. To v§e mélo
za nasledek malé pozadavky na evolu¢ni
adaptace. Pfes fadu tdajti o srovnatelné
zpomalené genetické a morfologické evo-
luci latimérii ne v8ichni s uvedenym sou-
hlasi. D. Casane a P. Laurenti (2013) jesté
pred zvefejnénim obou vyse zminénych
praci uvadeéji hned nékolik argumentt —
nizka vnitrodruhovéa molekularni diverzi-
ta nemusi znamenat nizkou mutad¢ni rych-
lost, studie nepotvrzujici nizké rychlosti
substituce nejsou brany ve zminénych pra-
cich v ivahu a zdsadné nesouhlasi s tvr-
zenim o evoluéni morfologické stabilité
latimérii, protoZe to vyvraceji paleontolo-
gické doklady, které ukazuji, Ze laloko-
ploutvé ryby byla skupina tvarové velice
rozriznéna (obr. 2). Zkratka, vnitrodruho-
va molekuldrni diverzita, rychlost vzniku
mezidruhovych genetickych rozdilt a mor-
fologicka evoluce maji zcela jiné evoluc-
ni omezeni, ktera spolu nemuseji nutné
korelovat.

C. T. Amemiya a kol. (2013) zakon¢ili
svou bezpochyby priikkopnickou praci ne-
$tastné formulovanou vétou: ,,Uzavirdme,
ze nejblizsi pfibuzna ryba ¢tvernozcim
je bahnik a nikoli latimérie.” Vzhledem
k tomu, Ze jejich studie byla hojné probi-
rana ve sdélovacich prostfedcich, mnoho
zurnalista (jak to tak byvé) nepochopilo,
co bylo vlastné cilem a komentére ve smy-
slu citované véty to povazovaly za velky
objev. V ostré reakci zvefejnéné ¢asopisem
Zootaxa (Bockman a kol. 2013) autofi po-
ukézali, Ze C. T. Amemiya a kol. prakticky
nezminili ,,stovky publikovanych stranek®
z poslednich let tykajicich se sesterského
vztahu bahnikd a &tvernoZct (také Ziva
2013, 6: 257—-260) a zaloZenych na paleon-
tologickych dokladech. C. T. Amemiya se
vyjadril takto: ,,Jako u vsech celogenomo-
vych studii vzdy existuje moZnost pfecetio -
jsou v3ak jen jejich snimky v soucasnosti
a tyto snimky naprosto nemuseji vypovi-
dat o minulych evolu¢nich morfologic-
kych a fyziologickych procesech. Mezi
bohaté paleontologicky doloZenymi lalo-
koploutvymi rybami by bezpochyby byly
formy vhodnéjsi ke genomickému studiu
terestrializace. Cten{ genomt nenf konec-
nym cilem, ale spiSe startovaci ¢arou pro
dalsf otazky a hypotézy.“ Nelze nez s nim
souhlasit.

PouZité literatura uvedena na webu Zivy.
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