Fosilie to vi nejlépe: plivod a evolucni vztahy mysovitych hlodavci
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V nové studii védcl z Ustavu biologie obratlovctl AV CR (UBO) pomahaji fosilie odhalit, kdy a
jakym zplsobem vznikla obrovska rozmanitost mysovitych hlodavct.

Hlodavci z ¢eledi mySovitych (Rodentia: Muridae) predstavuji nejrozmanité;jsi skupinu savcu
(vice nez 800 zndmych druh( rozdélenych do 155 rodu), vratane dvoch najvyznamnejsich
biologickych sav&ich modelov: my$ a potkan. Celad my3ovitych je fascinujica z niekolkych
hladisk, napr. velkost tela u hlodavcov je v rozmedzi 5-2600g, obyvaju rdzne prostredia
(puste, savany, lesy, pohoria, tundry), adaptovali sa na pohyb v stromoch, na susi alebo vo
vode. A aj ked su hlodavce vacSinou vsezravé, tak sa najdu medzi nimi bylinoZravci,
masozravci alebo Specialisti na huby, listy alebo ¢ervy. Hlodavci jsou také vyznamnym
rezervoarem zdavainych onemocnéni prenosnych na c¢lovéka (napf. mor, mysi tyfus,
leptospirdza Ci krvacivé horecky), a zaroven patfi mezi dlilezité hospodarské sklidce.

Védci z UBO ve spolupraci se zahrani¢nimi kolegy z Francie a Japonska detailné analyzovali
evoluéni vyvoj mysovitych hlodavcl v ¢ase. K tomu vyuzili rozsahla genetickd data ze 161
druhl a takzvané molekuldrni hodiny. Rychlost jejich tikotu byla nastavena na zdakladé
detailné revidovanych fosilii. Po dtkladnych analyzach kazdého paleontologického nalezu
bylo vybrano 9 vymfrelych druhd, které bylo mozno s vysokou pravdépodobnosti umistit na
urcité misto v takzvaném fylogenetickém vyvojovém stromu.

Vysledky studie, ktera byla pred nékolika dny publikovdna v casopise Molecular
Phylogenetics and Evolution, potvrdily monofyleticky plvod mysSovitych hlodavci. To
znamena, ze jejich obrovska rozmanitost vznikla z jednoho predka, ktery Zil zhruba pfed 20
miliony let v oblasti dnesni tropické jihovychodni Asie (v této oblasti je dodnes rozmanitost
mysSovitych savcl nejvétsi). Biogeograficka analyza dale ukazala, kdy a u kterych skupin doslo
k migracim do Afriky (a nékdy zase zpét do Asie), palearktické oblasti (tj. Evropy a severni
Casti Asie) a do Australie.

Odhaleni doby a mista vzniku dnesnich mysovitych hlodavci je zasadni nejen pro dalsi studie
v oblasti evolu¢ni biologie, ale napfiklad také pro ochranu pfirody (nalezeni tzv. evolucnich
horkych mist biodiverzity) Ci pro pfedpovéd moznych rizik mezidruhového pfenosu nemoci.
Zpresnéni odhadu doby, kdy Zil spoleény predek laboratornich modelovych hlodavci
(potkana a mysi domaci), pak maze mit vyznamné dopady v genomice ¢i biomediciné.
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Fig. 1 Fylogeneticky strom celedé mysovitych hlodavcl (4 podceledé LOPHIOMYINAE,
GERBILLINAE, DEOMYINAE a nejpocetnéjsi ¢eled MURINAE je rozdélend na 10 skupin). Na
stromé je umisténych 9 fosilii.



Fig 3 Vétsina fosilii je znama jen na zakladé zubl. Horni moldr fProgonomys, ptedchidce mysi
z rodu Mus. (Obr. S. Sen)



Fig. 4 Evolucni rozdéleni mysi a potkana je dllezitym kalibracnim bodem v molekularni
biologii.



