Rekonstrukce evoluce plastidu

Koncept aktivity:

Studenti se v ramci prace po skupinach pokusi zrekonstruovat evoluci sekundarnich plastidd a do fylogenetického stromu na
pracovnim listu zakreslit, kde rGizné typy sekundarnich plastidd vznikly ¢i byly naopak ztraceny, plastidy kterych skupin maji
spoleény plvod a které naopak vznikly nezavisle. Cast studentll (,morfologicky tym“) pfitom bude vychazet
z readlnych fenotypovych dat o morfologii a chemickém sloZeni plastidd, druha ¢ast (,geneticky tym“) ze simulované genetické
informace predstavujici plastidovy genom. Studenti si vyzkousi, jak se z utrzkovitych dat skladaji evolucni ,pfibéhy”
a rekonstruuje historie Zivota. Neexistuje jedno spravné feSeni, pluralita a inovativni pfistupy jsou podporovany. Na zavér
probéhne diskuze, pfi niz se porovnaji teorie, které formuluje ,,morfologicky tym“ a ,geneticky tym“ - studenti se nasledné
mohou pokusit vytvofit novou, spole¢nou teorii, ktera by skloubila vysledky ,morfologického tymu“ i ,genetického tymu“ -
a srovnani s vyvojem realnych hypotéz o evoluci plastidll a v soucasnosti pfijimanou teorii (str. 7-9).

Pomticky:

—  pro kazdou skupinu: barevné vytistény list se zjednodusenym fylogenetickym stromem (str. 4), psaci potieby, ntzky
—  pro ,morfologicky tym*“: vytisténa tabulka s vlastnostmi plastidd (str. 5)

—  pro ,geneticky tym“: idedIné barevné vytisténa tabulka se sekvencemi predstavujicimi plastidové genomy (str. 6)

—  Zadani (str. 3) mGze byt bud' vytisténo a rozdano studentlim nebo slovné zprostifedkovano vyucujicim.

Prerekvizity:

Pro uspésnost této aktivity je nutné, aby studenti rozuméli konceptu fylogenetického stromu, dokdzali ze stromu
odvodit evolucni historii a vztahy mezi organismy, chdpali vyznam vétvi a jejich uzli, rozuméli zakladnim pojmidm
jako taxon Ci sesterska linie a byli schopni jednoduchy strom sami nacrtnout. Ndsledujici list (str. 2) poskytuje zdkladni
ndvod, ktery Ize pripadné pouZit jako samostatny materidl pro vyuku na toto téma. Nékolik ¢lanki zamérenych primo
na fylogenetiku naleznete napf. v Zivé 2016, 3.



Jak rozumét fylogenezi a jak ji rekonstruovat?

Na nasledujicim obrazku je jednoduchy fylogeneticky strom ¢tyf imaginédrnich organismi, které jsou zobrazeny vpravo, spole¢né
s kratkou sekvenci jejich DNA pFedstavujici stejny gen. Vlevo, u kofene stromu, je jejich spole¢ny pfedek, rovnéz véetné sekvence
DNA. V pribéhu ¢asu dochazi v DNA k mutacim: témi nejjednodussimi jsou substituce, tedy zdmény jednoho znaku (nukleotidu,
A, T, C nebo G) za jiny. Spolu s DNA se samoziejmé muZe ménit i fenotyp daného organismu, tedy to, jak organismus vypada, jak
se chova a co se vném chemicky déje. Mutace a prechodné faze vyvoje nasich ¢tyf organismi jsou vyznaceny podél vétvi
stromu. Napfiklad pfi vyvoji prvniho z organism0 tedy doslo ve sledovaném genu ke dvéma mutacim: nejprve T na C a poté G na
C. Zaroven se zménila morfologie organismu: trochu se zakulatil a prisel o tykadla. Z fylogenetického stromu je také zjevné, ze
kulaty organismus s nozi¢ckami je nejblize pfibuzny kulatému organismu s kfidélky, zatimco oba podlouhlé organismy s ocdsky
jsou si blizce pfibuzné a tvofi skupinu, ktera je sesterska ke skupiné tvorené kulatymi organismy.
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Jak ale takovy strom zkonstruovat, pokud bychom méli k dispozici jen informace o tom, jak organismy vypadaji nebo jaka je
jejich DNA sekvence nami sledovaného genu? Musime néjakym zplsobem vyhodnotit, které organismy jsou si pribuznéjsi
a které méné pribuzné. U morfologickych znakl je takové posouzeni veskrze kvalitativni. Pro porovnavani sekvenci DNA existuji
sofistikované pocitacové algoritmy. Zakladni predstavu si ale Ize udélat napftiklad z toho, kolik pozic v sekvenci je mezi riznymi
dvojicemi genll shodnych.

morfologicky odliSné organismy srovnani morfologickych znakd diagram pfibuznosti
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sekvence DNA nebo proteinu podobnost sekvenci (shodné pozice) diagram pribuznosti
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Zadani:

Fylogeneticky strom ukazuje evolucni pfibuznost dvaceti Sesti linii pfedstavujicich urcité taxonomické skupiny ¢i jejich konkrétni
zastupce. Barevnym ovalkem na koncich vétvi jsou oznadeny organismy s plastidy: zelenymi, ¢ervenymi &i bezbarvymi
(nefotosyntetickymi). Vétve bez ovalkd predstavuji organismy ¢i skupiny organism(, které plastidy nemaji. Tyrkysovd hvézda
oznacuje misto na evoluénim stromé, kde doslo ke vzniku primarniho plastidu endosymbidzou eukaryota se sinici: u spole¢ného
predka zelenych rtas, Cervenych tas a glaukofyt, které se rozvétvily az po této uddlosti a jejichz plastidy jsou vSechny stejného
plavodu. Vsechny ostatni plastidy vyznacené na fylogenetickém stromé jsou sekundarniho plvodu: vznikly az druhotné, a to
pravé ze zelenych nebo Cervenych fas. Vasim ukolem bude na tento strom doplnit dalsi hvézdy (zelené a Cervené), které budou
oznacovat mista, kde k témto sekundarnim vznikiim plastidd doslo. Je také mozné, Ze nékteré plastidy ztratily svou schopnost
fotosyntézy (a tedy barvu) nebo Ze byly zcela ztraceny. Vétve vedouci k organismim ¢i skupinam organismd, jejichz predek podle
vasi teorie plastid mél, ale které o néj nasledné pfisly, oznacte k¥izkem.

. zeleny plastid

cerveny plastid

nefotosynteticky plastid

Uplna ztrata plastidu

vznik primarniho plastidu ze sinice

vznik sekundarniho plastidu ze zelené fasy

%> 2 00

vznik sekundarniho plastidu z Cervené fasy

»Morfologicky tym“ bude evolucni scénar vymyslet na zakladé informaci o tom, jak vypadaji plastidy jednotlivych zastupcl —
poétu membran, pfitomnosti nukleomorfu (pozlstatku jadra plivodniho symbionta), toho zda je plastid propojeny membranou
s endoplasmatickym retikulem (ER), pfitomnosti riznych pigmentu a dalSich latek atd.

,Geneticky tym“ bude evolucni scénar vymyslet na zakladé informace obsazené v genomu plastidu — budou porovnavat
proteinové sekvence a ur¢ovat, které jsou si podobnéjsi, a které jsou vzdalenéji pribuzné.

TIP: Pro porovndvadni sekvenci i morfologickych znaki v tabulce miZe byt uZitecné si tabulku rozstrihat na rddky a radit si je podle
podobnosti. MuZete také postupovat po sloupcich tabulky a zapisovat si podskupiny organismd, které sdileji stejné morfologické
znaky nebo pismena sekvence na stejné pozici, a ndsledné se podivat, zda se nékteré tyto podskupiny podezrele ¢asto neopakuji —
takové si budou pravdépodobné blizce pribuzné. Pri hleddani postupu reseni se fantazii meze nekladou — fantazii skutecnych
evolucnich biologu a bioloZek také nikdo neomezuje!
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Srovnani fenotypu plastidl jednotlivych zastupca (morfologii a obsahu barviv a dalSich latek)

organismus erzét?rtén sténa nukleomorf prospé)Fj{enl’ chlorofyla  chlorofylb  chlorofylc  chlorofyld  fykobiliny  fukoxanthin  peridinin zasobni latka
Bigelowiella
Ectocarpus
Emiliania

Euglena gracilis

Euglena longa

Heterocapsa florideovy skrob
Chlamydomonas Skrob
Chromera

Chromulina

Noctiluca florideovy skrob
Pinnularia

Plasmodium florideovy skrob
Porphyra florideovy skrob
Rhodomonas florideovy skrob




Srovnani proteinové sekvence stejného plastidového genu jednotlivych zastupctli (pismena oznacuji rlizné aminokyseliny)

Bigelowiella
Cyanophora
Ectocarpus
Emiliania
Euglena gracilis
Euglena longa
Heterocapsa
Chlamydomonas
Chromera
Chromulina
Noctiluca
Pinnularia
Plasmodium
Porphyra

Rhodomonas




»Reseni“ - Jak to bylo doopravdy?

Podle dlouho pfijimané chromalveoldtni hypotézy vznikly sekundarni ¢ervené plastidy pouze jednou v evoluci a tato udalost

vymezila velkou skupinu zvanou Chromalveolata (na obrazku oddil podbarveny oranzové; skryténky byly tehdy povaZzovany za
sesterskou skupinu haptofyt, takZe do chromalveolat spadaly také, byt to na stromé s dnes platnou topologii nelze naznadit):
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druhotné prisly, kdyZ se preorientovaly na paraziticky zpUsob Zivota:

Drive se také vaziné uvaZovalo o tom, Ze zeleny plastid, dnes pfitomny u krasnoocek, mély plvodné i trypanosomy, které o néj
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Nova sekvencni data a nasledné preskupovani vétvi na fylogenetickém stromé eukaryot ale s chromalveolatni hypotézou
ponékud zamdvaly. Zjistilo se, Ze haptofyti a skryténky sedi na dvou rdznych a vyrazné vzdalenéjSich vétvich, nez se plvodné
zdalo. Bylo tedy jasné, Ze své plastidy ziskaly nezavisle na zbytku byvalych chromalveolat:
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Dalsi fylogenetické analyzy zaloZené na kvalitnéjsich datech ze SirSiho spektra organismi ukdzaly, Ze ani plastidy alveolat

(obrnének, vytrusovcl a chromeridll) a plastidy stramenopil (rozsivek, chaluh, zlativek a dalSich hnédych fas) nejsou stejného
plvodu. V soucasnosti se tedy domnivame, Ze ¢ervené sekundarni plastidy vznikly v evoluci minimalné Ctyrikrat:
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Naméty k diskuzi:

Jaké jsou vyhody a nevyhody rekonstrukce evoluce z fenotypovych a genetickych dat?

Nékteré morfologické znaky mohou vzniknout béhem evoluce vicekrat (podobné jako se napf. ploutve vyvinuly nezavisle u ryb,
ploutvonozctl, kytovcl, tuéndkd i ichtyosaurd a plesiosaurd) a bez genetické informace nemusime byt schopni odlisit, zda je
néjaky spolecny znak synapomorfii, tedy znakem, ktery ma stejny evoluéni plivod, ¢i evolucni konvergenci, tedy znakem, ktery se
vyvinul nezavisle do stejné podoby, at uz kvili podobnym vlivim prostiedi (napfiklad potfebou pohybovat se ve vodé) ¢i pouhou
ndhodou. Molekuldrné genetické metody jsou zase limitovany dostupnosti dat, mnohdy vibec mozZnosti dany organismus
osekvenovat — nékteré genomy jsou obrovské anebo sloZité ¢i netypicky uspotrddané a proto dikladné sekvenaci dosud
odolavaji. Zdrojem zmatk( mulZe byt také horizontdIni genovy transfer (HGT), tedy situace, kdy se urcitd cast genetické
informace prenese do zcela neptibuzného organismu — to se mize stat v disledku tésného ekologického vztahu (napt. symbidzy)
Ci tfeba prostfednictvim vird. Digitalni data mohou byt kupodivu také kontaminovédna — napfiklad genetickou informaci
z vsudypfritomnych bakterii ¢i spor hub.

Pro stejna data miiZe existovat vice platnych vysvétleni

Zvlasté v evolucni biologii se u mnohych véci nikdy nedozvime ,,jak to ve skutecnosti bylo” - napfiklad proto, Ze probéhly pred
mnoha miliony aZ miliardami let a pro mnoho z nich ani nemdme Zadné fosilni zaznamy. VSechny scénare, které vymyslime,
budou pouze teorie, které se mohou v nécem vylucCovat a v néCem prekryvat — a nékteré jevy mohou vysvétlovat jinak, kazda
vsak zcela logicky a konzistentné. DllleZité ale je tyto teorie neustale testovat a byt pfipraven je zavrhnout, pokud je néjakda nova,
drive neznama fakta vyvrati.

Moznosti védeckého poznani limituji dostupné technologie a metody

Pfed rozvojem mikroskopie a biochemie nebylo moZné prvoky a rasy klasifikovat. Pfed rozvojem sekvenace DNA se vztahy
odvozovaly pouze zfenotypu, coz muZe byt nékdy zavadéjici (viz synapomorfie vs. konvergence). Dnes mame k dispozici
digitalizovanou genetickou informaci a programy na jeji zpracovani. Vychazet ale pouze z ni mlze byt také oSemetné (viz HGT i

kontaminace).



