Lukas Falteisek

Nenapadna diverzita prokaryot

Lidské vnimani pocetnosti i rozmanitosti Zivych organismu bylo vZdy ovlivnéno
nasi schopnosti si jich v§imnout. I odborniky stale piekvapuje, do jaké hloubky
maji na poznani diverzity a ekologie organism, které nevidime pouhym okem,
vliv aktualni technické moznosti. V néasledujicim ¢lanku se budeme zabyvat
mikroorganismy patficimi mezi bakterie a archea. Tyto dvé skupiny spojuje pro-
karyoticky typ buriky. Jeho definici najdeme v kazdé ucebnici prirodopisu, proto
ji nebudeme doslova reprodukovat. Misto toho se zamyslime, jak prokaryoticka
burika ovliviiuje Zivot svych majiteli. Pravdépodobné dost vyrazné, vidyt az do
70. let 20. stoleti nikoho nenapadlo odliSovat bakterie a archea. AZ v r. 1977 si
americky mikrobiolog Carl Woese v dnes jiz ikonické praci vSiml, Ze genové
sekvence bakterii a archei tvori dvé rizné vétve evolu¢niho stromu. Brzy se ukaza-
lo, Ze archea jsou podeziele blizka eukaryotickym organismim (piesnéji ¢asti,
ktera nepochazi z mitochondrie). Tato hypotéza znamenala konec dalsi kognitivné
prijemné duality v systému zivych organismu a zavedeni ti'i domén (Bacteria,
Archaea, Eukaryota). Pojem prokaryota se stale pouziva jako praktické, ale
nesystematické pojmenovani pro bunécné organismy kromé eukaryot.

Prvni analyzy byly zaloZeny pouze na
sekvenci genu pro jedinou ribozomélni
RNA z pomérné malého poctu organismd.
Proto neni divu, Ze nebyly hned jedno-
myslné piijaty. Jesté do relativné nedav-
né doby se objevovaly hypotézy, Ze archea
jsou blizce p¥ibuznou, nebo dokonce vniti-
ni skupinou bakterii. Soucasné analyzy
zaloZené na desitkach gent ze stovek orga-
nismi v8ak dosti jednoznacné ukazuji, ze
mezi archei a bakteriemi je velka evoluc-
ni vzdalenost, ktera jinde ve stromé Zivota
nemé obdoby (obr. 1). Navic se postupné
podatilo objevit fadu rozdild mezi témito
skupinami, napft. ve struktufe bunéénych
membran a stén, ribozomt nebo v masi-
nerii pec¢ujici o DNA. Dokladaji, Ze se obé
skupiny nejspise oddélily ve velmi ¢asné
fazi evoluce Zivota. Dokonce existuje hypo-
téza, Ze bakterie a archea pfedstavuji vy-
sledek dvou nezavislych udalosti, pfi nichz
vznikajici buriky opustily prosttedi, kde
jim strukturné ,,asistovaly“ mineralni mem-
brany, a zacaly Zit na ¢isté organické bazi.
Samoziejmé jde o tak ddvné udalosti, Ze
se pro né tézko budou hledat jiné nez ne-
piimé dtikazy. Dobfe to ale ilustruje, jak
starymi liniemi bakterie a archea jsou.

Je namisté si poloZit otazku, v ¢em kon-
krétné se bakterie a archea vzajemné podo-
baji. Zastupci obou skupin vétsinou (slovo
,vét§inou“ v tomto p¥ipadé neni alibistic-
kou néhradou za ,,doufam, ze vzdy“) ne-
vytvareji velké nebo slozité strukturované
Gtvary, zato svorné dosahli nesmirné roz-
manitosti, co se ty¢e metabolismu a schop-
nosti prezit v riznych typech prostfedi.
Udajnéa podobnost viech prokaryot je ddna
pravé absenci vzhledové rozmanitosti fo-
rem, na kterou jsme zvykli od eukaryot.
Prokaryoticka buiika postrdda dokonaly
vnitrobunéény opérny, pohybovy a logistic-
ky aparét v podobé cytoskeletu, ani nemé
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nic srovnatelného s propracovanym euka-
ryotickym systémem hospodateni s mem-
branami a proteiny. Zcela jinou ligu hraje
i prokaryotickd buné¢na signalizace. Du-
sledkem téchto omezeni je, Ze prokaryota
nikdy nevytvofila svét, v némz by si meta-
bolicky a fyziologicky navzajem podobné
komplexni organismy konkurovaly pro-
stfednictvim velikosti, tvaru, nebo dokonce
smyslové vybavy a chovani. Pro prokaryo-
ta znamend nefesitelny problém uZz néco
tak jednoduchého jako pozieni potravy
tvofené nerozpustnymi ¢asticemi.

Metabolicka diverzita prokaryot viak
rozhodné nenfi ,,z nouze ctnost”. Lze pfed-
pokladat, ze maximalni vyuziti pfirozené
existujicich geochemickych zdrojt ener-
gie predstavovalo prvni a dodnes nejvétsi
adaptivni radiaci po vzniku Zivota. Proka-
ryota jsou diky jednoduchosti a malé veli-
kosti predurcena k prohledavani moznosti,
co v8e lze na zemi i pod zemi vyuzit jako
zdroj energie. Jednoducha burika ma malé
energetické naroky na udrzbu a jeji majitel
tak mtZe prezit i na pomérné malo vynos-
nych substratech. Energeticky metabolis-
mus prokaryot se odehrava na cytoplaz-
matické membréané, coz jim usnadnuje
prenos elektront na nerozpustné substra-
ty (napf. mineraly). Jednodussi systém se
také snadnéji adaptuje na novou potravu
a jiné fyzikdlné chemické podminky. S tro-
chou nadsazky lze ¥ici, Ze pokud se nékde
v obyvatelné z6né Zemé setkavaji dvé lat-
ky, o nichZ teoreticky plati, Ze pfenesenim
elektronu z jedné na druhou se uvolni
energie, existuje mikroorganismus, ktery
tuto reakci katalyzuje a vyuziva.

Jak spocitat prokaryota?

Odpovéd tzce souvisi s rozvojem metod
zkoumani neviditelného Zivota, ale také
s rozvojem naseho chdpani procest v p¥i-
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rodé. Samotna myslenka, Ze néco, co je
malé i mezi mikroorganismy, mtze stat za
pozornost, nebyla zpoc¢atku dplné intuitiv-
ni. I kdyZ prvni bakterie byly pozorovany
uZ na konci 18. stoleti, prvni popisy roda
a druhti pochazeji z 30. a 40. let 19. stoleti.
Tehdy bylo popsano nékolik volné Zijicich
bakterii napadnych svou velikosti nebo
tvorbou riznych mimobunéénych dtvara.
Z této doby pochazi nékolik dodnes plat-
nych jmen, jako je rod Spirillum (1832),
zijici ve znecisténych vodéach, nebo Gallio-
nella (1838) a Leptothrix (1843) z vyvéru
zelezitych podzemnich vod. Drobné zaji-
mavost je, Ze v té dobé také vzniklo jiz
neplatné rodové jméno Bacterium, které
slouZilo jako sbérny taxon pro rtizné teh-
dy nezataditelné ,, malé kulicky“. Teprve
o né&kolik desetileti pozdéji probéhlo slav-
né obdobi ,,lovct mikroba®, kdy se diky
novym kultivaénim metoddm podatilo po-
psat desitky ptivodct nemoci lidi i zviFat.
V této dobé také vznikla predstava mikro-
biologie jako oboru zcela zavislého na
péstovani mikroorganismi v laboratofi.

Kultivac¢ni pfistup pfevzala i mikrobio-
logie zaméfend na volné Zijici prokaryo-
ta. Té se datilo postupné popisovat rizné
vodni a ptidn{ bakterie, kromé toho se po-
zvolna hromadily nalezy mikroorganismu
s exotickym metabolismem. Stale se viak
zdalo, Ze prokaryota jsou sice zajimavé, ale
relativné mala skupina, jejiz rody lze bez
obtizi vyjmenovat. Zasadni zménu p¥inesl
rozvoj sekvenovani DNA. Kromé objevu
archef brzy odhalil (v 90. letech 20. stoleti),
ze dosud kultivovatelnd prokaryota tvoii
v nejlep§im piipadé asi procento skutecné
existujici diverzity.

Metoda ur¢ovani organismu, nejen mi-
kroskopickych, pomoci sekvenace DNA
neboli DNA barcodingu (podle podobnos-
ti s ,,uréovanim® zboZi nactenim jeho ¢aro-
vého kédu) neni nijak slozita. Na zacatku
je nutné, aby se badatelé domluvili, ktery
gen se bude pouzivat pro kterou skupinu
organismu. Napf. pro prokayota gen 16S
rDNA, kédujici molekulu RNA, jez tvoii
jakési leSeni malé podjednotky ribozomu.
Dutlezité je, Ze tento gen maji vSechny bak-
terie i archea a Ze je pomérné dost evoluc-
né konzervovany. To znamena, Ze sekvence,
tedy poradi bazi tohoto genu u jednotlivych
druhti bakterif se 1i%i, ale ani u vzdalenych
linii se nelisi tolik, aby to ¢inilo technické
problémy pii jeho analyze. Pfi rozboru se
extrahuje celkovd DNA ze vzorku, tedy
smés tisict riznych gent z tisict riznych
mikroorganismi. Z této smési se specificky
kopiruje a izoluje pouze vybrany kratky
usek. Zde se projevi vyhoda evolu¢ni kon-
zervovanosti 16S rDNA. Diky ni jsme schop-
ni kopirovat tento gen ze vSech zndmych
mikrobti a soucasné nekopirovat zadny jiny.
Aniz bychom se zatézovali technickymi
detaily, vznikne , koncentrat” vzajemné si
odpovidajicich fragmentd 16S rDNA ze
v8ech organismi obsaZenych v ptivodnim
vzorku. P¥imés jiné DNA je minimalni.
Sekvence téchto fragment se nasledné
musi pfecist. Existuje vice metod, jak od-
delit jednotlivé molekuly (opravdu fyzic-
ky jednotlivé) a urcovat sekvenci z kazdé
zv]ast. Soucasné metody dovolujf &ist za-
rovenl nékolik milion molekul na plose
nékolika centimetrt ¢tverecnich. O to zaji-
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1 Soucasny fylogeneticky strom pro-
karyot. Barvy oznacuji kmeny nebo dobte
doloZené nadkmeny. Skupiny, které
expandovaly diky nedavnym objeviim,
jsou ordmovéany ¢arkovanou linkou. Je
zfetelné vidét dlouhd vétev mezi bakterie-
mi a archei, stejné jako pozice eukaryot
vedle archei ze skupiny Asgard. Upraveno
podle: C. J. Castelle a J. F. Banfield (2018)

ktera obsahuji informaci nejen o identitg,
ale i o ptibliZzné relativni Cetnosti jednot-
livych druhd organismu v ptivodnim vzor-
ku (Ziva 2017, 3: 118—120 a LXXII-LXXVI).

Snadnad velkokapacitni sekvenace DNA
pfinesla skutecny prevrat do vsech oblas-
ti naSeho chépéni Zivota mikrobu. Jestlize
kultivaci bylo mozné z vétsiny vzorka ptdy
(vody, prachu, télesného povrchu apod.)
ziskat maximalné desitky navzajem odlis-
nych mikroorganismu, genetické metody
odhalily v gramu ptdy stovky aZ tisice ge-
notypt, podle miry vzdjemné odlisnosti
patrné nélezejicich riznym druhtim. Ve
vétsing prostfedi navic dominovaly zcela
jiné taxony, neZ byly ty nejlépe rostouci na
agaru. Mnohé genotypy pattily do fyziolo-
gickych skupin, které by se v daném prostte-
di zdanlivé nemély vyskytovat. V chladnu
7iji i mezofilni bakterie, ve tmé& organis-
my schopné fotosyntézy apod. Tradi¢nim
mikrobiologim, ktefi odhadovali podil
anaerobnich mikrobi z redukéniho poten-
cidlu vzorku vody (napéti, které se vytvori
na platinové elektrodé ponofené do vody,
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méfené proti druhé ,nereaktivni“, nepo-
larizovatelné, elektrodé), zacal ,,mrznout
tsmév®. Jakmile zacalo byt bézné srov-
navani mikrobidlnich komunit z vétsich
sad vzorkt, zmizel tiplné. Ukazalo se, Ze di-
verzita je nejen vysoka, ale velmi se méni
misto od mista. Celkové jsou mikrobidlni
spolec¢enstva mnohem méné piedvidatel-
nd, nez se soudilo a nez by se dalo odvodit
z laboratorné zjisténych pozadavka jed-
notlivych mikrobt na prostfedi. Promeénli-
vost komunit byvé ¢asto tak vysoka, Ze je
tézké ji vysvétlit jen variabilitou prostfedi.

Aby toho nebylo malo, genetické studie
pravidelné ptinasejf diikazy, Ze existuji celé
rozsdhlé nepopsané skupiny. Jesté pied
10-15 lety platilo, Ze pokud se ¢lovék chtél
stat ndlezcem nové skupiny prokaryot, sta-
¢ilo, aby doma tieba p¥i okopavani zahonu
vzal trochu pidy, izoloval z n{ DNA a osek-
venoval nékolik desitek az stovek kopii
genu pro ribozomalni RNA. Nélez alespon
néjaké dosud nesekvenované skupiny vys-
§1 taxonomické trovné nez rod byl vysoce
pravdépodobny. Pouhé sekvenace nedovo-
lila tuto skupinu bliZe charakterizovat nebo
védecky popsat, ale pro autenticky pocit
objevitele sta¢ila. Dnes prizkum diverzity
postoupil tak, Ze podobné prvonalezy uz
nejsou tak bézné, ale stéle k nim dochéazi.

Velky strom malych bakterii

Jeden z poslednich velkych ,,zafezti“ na
téma nachézeni novych skupin se podafil
¢lentim tymu vyznamné americké mikro-
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biolozky Jillian Banfieldové (Luef a kol.
2015). Vyuzili drobné zmény v postupu
izolace DNA z podzemni vody, kde jsou
mikroorganismy ¢asto v nizké koncentra-
ci. Na jejich zachyceni b&zné slouzi filtr
s otvory 0,2 um. Podobné filtry pouzivaji
cestovatelé pro sterilizaci vody k piti. Zmi-
néni badatelé ale za standardnf filtr pfi-
pojili dalsi s porozitou jen 0,1 um. Na ném
se zachytily rizné velmi malé bakterie.
I kdyz ¢éstecné patiily do skupin, o jejichz
existenci védci védéli, celkové se ze 33
vzorkd z jednoho vrtu podafilo osekveno-
vat 2 540 téméf tplnych genomi (nesku-
te¢nd prace!) a popsat 47 novych skupin na
drovni kmene (phylum, nikoli laboratorni
»kmen‘; Anantharaman a kol. 2016). To
nenf malo vzhledem k tomu, Ze do té doby
bylo zndmo néco pfes 70 kment (a napft.
a malo prozkoumané kmeny Microgeno-
mates a Parcubacteria se nardz zménily na
superskupiny obsahujici dnes jiz 56 kmen.
Dalsi analyzy taxonomickou vahu téchto
superskupin zpochybiiuji a tvrdi, Ze tvoii
spolu s dalsi skupinou Gracilibacteria
jediny bohaty kmen Patescibacteria (Parks
a kol. 2018). Bez ohledu na pfesné hodno-
ceni vSak nové skupiny predstavuji pres
15 % diverzity v doméné Bacteria.

Drtiva vétsina novych kmend nema kul-
tivovatelné zastupce, jsou to vlastné ,,du-
chové® znami jen podle sekvenci. Pfesto
o nich ledacos vime. Pomohly k tomu ony
tisice ¢aste¢nych az téméf iplnych geno-
mu. Diky nim jsme se dozvédéli, jakou en-
zymovou vybavu tyto bakterie maji, a Ize
odvodit jejich metabolismus i pfibliznou
funkci v ekosystému. Nékteré zastupce se
také podafilo pozorovat v mikroskopu.
Zde je vsak problém, Ze neni vzdy mozné
spojit si ur¢itou buiiku se spravnym geno-
mem. Analyza genomu ukazala, Ze velka
¢ast novych kmenti jsou symbionti véetné
parazitd, kteff nemaji Gplny vlastni meta-
bolismus a zaviseji na dodavce nékterych
latek z jinych mikroorganismt. U vzéc-
nych kultivovatelnych zastupct z kmene
Saccharibacteria mame potvrzeno i expe-
rimentélné, Ze parazituji na aktinobakte-
riich. To by vysvétlovalo diverzitu novych
skupin, zptisobenou tizkou specializaci na
razné hostitele. Néco podobného existuje
tfeba u parazitického hmyzu.

Jakou ¢ast prokaryotické diverzity tedy
dnes zndme? Celkovy pocet prokaryotic-
kych druhti rozlisitelnych metodou DNA
barcodingu se nyni na zékladé dat z velké-
ho poctu studii odhaduje zhruba na 10 mi-
liond. Mnozstvi klasicky definovanych
(viz dale) druhi, které byly kultivovany
a popsany, dosahuje okolo 14 tisic. Ro¢né
se dafi popsat 600—-700 novych bakterii.
Toto ¢islo uz moc neroste, takze klasiéti
mikrobiologové maji zaruceny dostatek
préce jesté asi na 14 tisic let.

Kultivovatelnd a popsana prokaryota
tedy tvofi mirné pies jedno promile pfedpo-
kladané biologické rozmanitosti. I kdyby
pro diverzitu platil nejnizsi a dnes spise
nepravdépodobny odhad, bude to porad
jen procento. Stale jesté muZzeme doufat,
Ze uZ jsme popsali vétsinu hojnych druhi
a unikajf pouze kuriozity. Soucasné studie
pocetnosti riznych genotypt v redlnych
vzorcich vak berou i tuto nadgji. I kdyz tym
J. Banfieldové mél p¥i objevu 47 kment
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zjednoho vrtu kromé dobré metody i tast-
nou ruku, zastupci novych kment vzacni
nejsou. Odhad zaméteny na Sirokou skalu
prostfedi ¥ik4, Ze ze vSech existujicich pro-
karyotickych jedinct jich 81 % pat¥i do
rodii a 25 % do kment bez jediného kulti-
vovaného zastupce (Lloyd a kol. 2018).
O druzich je obtizné hovotit, ale zjednodu-
$ené muzeme Fict, Ze do kultivovatelnych
druhi jisté nepatii vic nez nékolik malo
procent existujicich mikrobialnich bunék.
Nekultivovatelné skupiny dominuji ve
viech zkoumanych prostiedich kromé lid-
ského téla. Uvedena ¢isla vSak plati jen
v hypotetickém piipadsé, ze byly pouzity
vSechny znamé kultivacni postupy zaroveri.
Pri realné analyze vzorku, kdy lze pouZit
omezenou sadu médii a nékolik kombinaci
podminek, bude podil zdarné rostoucich
mikrobti samoziejmé nizsi.

Chceme-li tedy porozumét mikroorga-
nismim kolem nas, mohou pomoci jediné
velkokapacitni studie zaméfené na DNA.
Kultiva¢ni mikrobiologii vdé¢ime za mno-
ho zékladnich informaci o funkcich a vlast-
nostech bakterialni buriky. Praveé diky tém-
to informacim dovedeme odvodit fadu
vlastnosti konkrétni bakterie i z holého
genomu. Efektivita sekvenace DNA i sesta-
vovani genomu ze smésnych piirodnich
vzorkd stale roste. Velka ¢dst postupu navic
jde nebo v budoucnu nejspis ptijde automa-
tizovat. Je nadéje, Ze charakterizace dosud
nepopsanych mikrobti diky tomu potrva
o hodné kratsi dobu nez zminéna tisicileti.
PHi rutinni analyze mikrobidlnich spole-
Censtev dokazeme nékteré vlastnosti ne-
znamych mikroorganismt odvodit i z pou-
hého genu pro 16S rRNA. Staci, aby stejna
bakterie byla zndma z vétsitho poctu studii.
Z informace, kde v8ude byla nalezena, 1ze
odvodit, jaka stanovisté preferuje. Jeji do-
hledéni je snadné, nebot sekvence pochaze-
jici z publikovanych vyzkumt se ukladaji
do volné pfistupné mezinarodni databéze,
umoziiujici velmi rychlé vyhledavani.

Zradny prokaryoticky genom

O diverzité mikroorganismu jsme zatim
hovotili s bezstarostnosti, ktera zakryvala
dalsi otevieny problém. Nevime, zda proka-
ryota maji néco jako druhy. RozmnoZzuji se
nepohlavné, takZe na né nelze pouzit kla-
sickou definici biologického druhu jakoz-
to souboru jedinct, ktefi se mezi sebou bez
omezeni ki{zi. Mikrobiologové proto jiz
davno rezignovali a zavedli délenf proka-
ryot podle vzajemné podobnosti, odborné
zvané polyfazicka taxonomie. Pro praktické
vyuziti to stacilo. Dalsim ,,hfebikem do rak-
ve“ mikrobialnich druhi byl objev horizon-
talntho pfenosu DNA (HGT — Horizontal
Gene Transfer). Ten je u prokaryot zndm uz
delsi dobu (viz také Ziva 2006, 1-6), ale
v pfedgenomickém obdobi jsme nevédéli,
jak je Gasty (napt. Ziva 2018, 3: 117-120).
Utebnice proto jesté celkem nedavno ob-
sahovaly jmenné seznamy rodd bakterii
schopnych HGT. Pak se ukéazalo, Ze se mtize
vyskytnout u vSech skupin organismi,
vnitrodruhové i mezi libovolné vzdale-
nymi druhy, a prokaryota HGT provozuji
zcela bézné. Mikrobidlni genom zacal byt
chépan jako cosi vagniho a viceméné do-
¢asného, jako seskupeni gent, které zrov-
na mély to Stésti, Ze vytvofily funkéni
buriku. Nékteré geny sice nemohou z cel-
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ku kdykoli odejit, ale vSechny se mohou
nechat kdykoli nahradit.

Pfibyvajici pocet zndmych pfectenych
genomti pfimeél védce poopravit i tento na-
genomu — u daného mikroba vzdy p¥itom-
nou, a dalsf geny, které tam byt mohou, ale
nemuseji. Jadrovy genom je pomérné sta-
bilni, i kdyz vzdy obsahuje stopy po opako-
vanych HGT. Fylogenetické stromy vytvo-
fené pro jednotlivé Zivotné dulezité geny
se sobé vétsinou podobaji (piestoZe miize
jit o ,,technickou” vétsinu, tfeba 51 %) a od-
povidaji fylogenezi mikroba, z néjz pocha-
zeji. Takovym gentim lze vétit, Ze se dédily
vertikalné (z rodi¢e na potomka). Na rozdil
od variabilni ¢asti genomu, tvofené Casto
geny souvisejicimi s proménlivymi strate-
giemi, adaptaci na konkrétni stanovisté
nebo zdroj potravy. Pokud mikrob nedoka-
7e napf. $tépit sacharid, ktery ma nékde
k dispozici, obvykle brzy ziska gen pro po-
tfebny enzym. Stejné tak mikroorganismy
,8meli“ s geny pro enzymy umoziujici
oxidovat ¢i redukovat néktery ion nebo
s geny pro rezistenci proti riiznym nebez-
pecim od tézkych kovt ptes antibiotika po
viry. Prokaryoticky genom se tedy da pfi-
rovnat k softwaru napt. v chytrém telefonu.
M4 viceméné pevny operaéni systém, ale
1ze si stahnout aplikace uzite¢né v uréitych
podminkéch, a v pfipadé potieby je zase
smazat. Nanes$tésti pro prokaryota staho-
vani ,,aplikaci“ u nich probiha metodou po-
kus omyl. Na kazdou bakterii s vylepsenym
genomem piipadd mnohem vice téch, kte-
ré pfi takovém pokusu zahynuly. My vak
vidime pouze potomstvo té, jeZ uspéla.

Vlastnosti bakterii lze rozdglit podle
toho, jak snadno se pfenaseji pomoci
HGT. Rezistence nebo néktera metabolic-
ka vylepSeni se §if tak lehce, Ze p¥itom-
nost mnohych toxina ze sloZeni mistnich
mikrobidlnich spolec¢enstev viibec nepo-
zname. Mikrobi, ktef{ tam najdou obZivu,
ziskali rezistenci. Jind véc jsou vlastnosti
vyzadujici strukturni pfizpisobeni buiiky
nebo pfizptsobeni ¢i alespon vyladéni
mnoha gent zéroveii. Typicky adaptace na
jinou teplotu — znamena zménu sloZeni
membrany a soucasné velkého poétu enzy-
mu, které museji mit v nové teploté sprav-
nou aktivitu a nesméji se denaturovat ani
zatuhnout. Podobného charakteru je minia-
turizace a komplexni adaptace na parazi-
tismus u zéstupct nové objevenych kment,
o nichZ jsme psali vy3e. Dalsim piikladem
je schopnost tvorby mycelia u aktinobakte-
rif. Takové vlastnosti byvaji ¢asto spolec¢né
pro cely kmen nebo jeho velkou ¢ést.

Vzacné se horizontalné prenaseji i kom-
plexni vlastnosti. Jeden z nejzajimaveéjsich
piipadid zndme u archei s krycim nazvem
Halobacteria. Jde o pfevazné aerobni or-
ganismy schopné fotosyntézy, které Ziji
v extrémné slanych roztocich, jako tfeba
v Mrtvém mofi. Kupodivu patif do skupi-
ny archef produkujicich metan, ktera jsou
striktné anaerobni a maji rezervovany vztah
k soli. Jeden z téchto metanogent kdysi
ziskal nardz komplex nékolika set bakte-
ridlnich gentl, jenz k6doval mimo jiné cely
aparat pro respiraci. Pravdépodobné k tomu
doslo diky fizi bunikky metanogena patrné
s aktinobakterii, pticemz vznikly hybrid
byl Zzivotaschopny. Mozn4 to byla podobna
udalost, jako kdyZ pfedek eukaryot ziskal
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mitochondrii, pouze v tomto piipadé po
sobé pohlcené bakterie nezanechala zadné
morfologické stopy.

Hra o niky

Pt¥ibyvajici informace o mikrobidlnich
genomech tedy vracej{ ur¢ity optimismus,
co se tyce existence prokaryotickych dru-
ht. Pfinejmensim jadrové genomy by
mohly byt dostate¢né stabilni, aby druhy
mohly tvofit. To ale nestaci, jesté je potie-
ba pravidelny genovy tok zajistujici, Ze se
druh nerozpadne na izolované linie. U ¢lo-
véka se o néj stara pohlavni rozmnozova-
ni. V poslednim desetileti ptibyva dikazi
zriznych skupin bakterii i archei a také od
riznych védeckych skupin, Ze genovy tok
u prokaryot néco nahrazuje. Tim nééim je
témeéf jisté horizontalni pfenos DNA.

Ke zminénym objeviim doslo, kdyZ véd-
ci sekvenovali genomy nékolika izolatd
zdéanlivé téhoz druhu pochézejicich z jedné
lokality. P¥i porovnavani genomu se uka-
zalo, Ze jsou z velké &4sti skoro shodné, ale
nékteré useky existuji ve dvou i vice ver-
zich odlisnych ve velkém poctu bodovych
mutaci. To je velmi podivné. Bodové muta-
ce vznikaji ndhodné a ty z nich, které maji-
teli nepfinaseji nevyhodu, se v genomu
mohou uchovat. U organismt rozmnozu-
jicich se pohlavné se nové mutace mohou
¢asem nahodné rozs§ifit v celé populaci.
U ptisné nepohlavnich organismt bez HGT
se 8iff jen tak, Ze potomci jedné buriky vy-
tlaci v8echny ostatni. Jakmile se takova buni-
ka rozdéli, kazdy z potomk vytvoii samo-
statnou linii, jeZ se bude ostatnim uz jen
vzdalovat. Libovolni dva jedinci, a to i stej-
ného , druhu®, by se tedy méli lisit podle
toho, pfed kolika generacemi vznikli ze
spole¢ného predka. Pokud se v prokaryo-
tickém genomu vyskytnou useky, které
jsou u riznych jedincti skoro stejné, a za-
rovenl jiné tseky se lisi, s timto modelem
nevysta¢ime. Variabilni tiseky dokazuji, Zze
se genomy uz néjaky cas vyvijely nezavis-
le. V tom piipadé v8ak néco muselo celou
dobu zatizovat, aby se vétsina jejich sek-
vence stale shodovala!

Nejpravdépodobnéjsi vysvétleni je, Ze
prokaryota si udrzuji genomy v dobrém
stavu pomoci ¢ilé vymény DNA se svymi
blizkymi. P¥itom je pro né dost dtlezité,
aby si omylem nevzala ¢ast genomu od
mikroba vyznacujiciho se jinymi vlastnost-
mi. Vznikly hybrid by nejspi$ neobstél
v konkurenci ani jednoho z rodi¢u. Z toho
plyne, Ze mikrobi maji diivod rozpoznéavat
jedince, ktefi jim jsou dostatecné podob-
ni, aby si s nimi chtéli ménit DNA, od téch
piilis odlisnych. Prokaryota se tedy déli
na skupiny podobné druhtim dobrovolné
a ve vlastnim zdjmu. Diky tomu mohou
rizné mikroorganismy Zit na jednom misté
a provozovat HGT bez rizika, Ze se v sobé&
geneticky ,,rozpusti“. Pozorované piipady
Castec¢né odlisnych genomut pak mohou
odpovidat pravé probihajici speciaci. Rtz-
né linie se zadaly specializovat na odligné
niky a nékteré ¢asti jejich genomu zacaly
tyto specifické oblasti mezi liniemi bylo
nevyhodné, aviak zistal pomérné velky
dil genomu, kde byl stale mozny HGT ve
stylu hippies. Jakym mechanismem pro-
karyota HGT tak pfesné reguluji, nevime.
Stale neni vylouc¢eno, Ze hybridy vznikaji,
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2 Mekké gelovité krapniky tvofené
zastupci rodu Leptospirillum (Bacteria:
Nitrospirae). Tato bakterie je primarnim
producentem v pomérné komplexnim
ekosystému, fixuje oxid uhlic¢ity s vyuzi-
tim energie z oxidace Zeleza v prosakujici
kyselé vodé. Pezinok, Slovensko.

Foto L. Falteisek

3 Trojrozmérna rekonstrukce biofilmu
tvofeného dvéma nepatrné odlisnymi
genotypy bakterie Leptospirillum typu II.
Genotyp specializovany na mista

s vy$si konkurenci oznacen Zluté,
pionyrsky genotyp fialové. Jiné mikro-
organismy a houby nejsou zobrazeny.
Foto: V. J. Denef a kol. (Proceedings of
the National Academy of Sciences 2010,
107.6: 2383—-2390), s laskavym svolenim

ale rychle hynou. Vétsina badatelt doufa
v néco zajimavéjsiho.

Rozriznéné oblasti genomt bohuZel ob-
sahuji pfevazné geny, jejichz funkci ne-
zname. Linie majici ¢aste¢nou genetickou
bariéru se presto svymi vlastnostmi méfi-
telné lisi. Asinejkrasnéjsi znamy ptipad se
tykd bakterie rodu Leptospirillum (kmen
Nitrospirae). Tyto bakterie tvofi mohutné
slizké biofilmy na skaldch omyvanych vo-
dou bohatou na kyselinu sirovou a ionty
zeleza Fe?*, vznikajici pHi oxidaci pyritu
(obr. 2). Patii do zlatého fondu neobvyk-
lych mikroorganismu, které lze uz skoro
50 let kultivovat. Z biofilmi pochazejicich
z jednoho opusténého kalifornského dolu
se podaftilo izolovat dva genotypy, které by
podle tradi¢nich métitek pattily bezpecné
k jednomu druhu, ale byly mirné odlisné
v nékterych tsecich genomu. Oba Zily ve
stejnych biofilmech. AZ podrobné studium
zobrazovacimi metodami schopnymi od-
lisit geneticky rtizné buniky ukazalo, ze
biofilm se skldd4 z domén osidlenych té-
méf ¢isté jednim nebo druhym typem.
Jeden typ dominoval tam, kde biofilm ros-
te, zatimco druhy v plné vyvinutych oblas-
tech (obr. 3). Srovnéani fady konkrétnich
spolecenstev ukazalo, Ze se oba typy pra-
videlné lisi v expresi nékterych gent
dilezitych pro metabolické drahy, jako je
syntéza vitamint nebo pfesmérovani latek,
slouzicich ptivodné k osmotické ochrané
butiky, do energetického metabolismu.
Takové rozdily bychom ¢ekali u linif vy-
ladénych bud na kolonizaci novych mist,
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nebo na odolédvani konkurenttim na silné
obsazeném stanovisti. Jde pfesné o ten typ
komplexniho vyladéni, které nelze predat
nékolika geny a u kterého je mezityp zne-
vyhodnén oproti krajnim p¥ipadim.

Zda se, ze prokaryota nejen maji dobry
dtvod tvofit druhy, ale Ze tyto druhy nejsou
definovany jen metabolickymi schopnost-
mi a nékdy ani vztahem k makroskopickym
(a dobfe méfitelnym) faktortim prostiedi,
jako je teplota nebo pH, ale spise strategii,
jak konkurovat podobnym organismtm.
Tato strategie zahrnuje napf. soustfedéni
zdroju na rust, nebo naopak na odolnost
nebo schopnost hladovét. To napadné pii-
pomind evolu¢ni souboje komplexnich
eukaryotickych organismu, rozhodné vic,
nez jsme kdy u prokaryot pfedpokladali.
Pfi ivahéach o prokaryotech musime tedy
disledné zohlednit, Zze velkd ¢ast jejich
evoluce nespociva v hledani zpisobi, jak
odolévat abiotickym néastrahdm prostiedi,
ale v ladénf strategii, jak se nejlépe prosadit
v existujici mikrobidlni komunitg.

Univerzalni definice biologického druhu
Od biologickych druht pfedevsim oceka-
vame, Ze jejich zdstupci budou aktivné
udrZovat vysokou miru vnitrodruhové po-
dobnosti svych jadrovych genomi. Co je
dilezité, nikde neni feceno, jaka ta mira
musi byt. V podstaté ani neni nutné, aby
procentualni odlisnost genomt v ramci
druhu byla vyrazné mensi nez mezi ptibuz-
nymi druhy. Musi v8ak byt prokazatelné, ze
se nahodné vznikajici mutace pravidelné
§i¥{, aniz by potomstvo jednoho jedince
vytlacilo potomky (a genetickou stopu)
vSech ostatnich ¢lend populace.

Tim se biologické druhy zasadné lisi od
,pragmatickych druh@“ v duchu polyfazic-
ké taxonomie, coz je vétsina platné popsa-
nych prokaryot. Polyfazicka taxonomie
sice dokédzala pfijmout do svého stale del-
§tho seznamu podminek pro uznani druhu
i vysledky modernich metod, ¢imz budi
dojem, Ze neni zastarald, ale jeji zdkladni
idea zastaral4 je. Stale totiz definuje druhy
podle dohodnuté konstantni miry podob-
nosti v ur¢ité sadé znaki, bez moZnosti rea-
govat na jejich p¥irozenou promeénlivost.

Déleni prokaryot do biologickych druhi
ale zatim narazi na praktické potize. Z defi-
nice plyne, Ze bychom museli analyzovat
ne jeden genom z kazdého druhu, ale desit-
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ky genomti, aby se podatilo dokazat, ze
probiha vnitrodruhovy tok DNA. Z vétsiny
prokaryot zatim takova data nemame, ne-
mluvé o vypocetni naro¢nosti testu. Prvni
vysledky ale ukazuji, Ze dtisledné uplat-
néni biologickych druhti systémem proka-
ryot asi docela zamicha. Revize 91 dobte
znamych polyfazickych druhi ukézala, ze
23 z nich ve skute¢nosti odpovidalo vice
nez jednomu biologickému druhu (Bobay
a Ochman 2017). To neni mélo, ale dalo by
se ¢ekat i vic. PouZitd metoda v8ak méla
omezené moznosti. Byla sice vysoce citli-
va na to, kdyz se mezi genomy pravidelné
komunikujici pomoci HGT pfida jeden ¢i
nékolik mélo genomt geneticky izolova-
nych, a to bez ohledu na celkovou miru
odlisnosti, ale nedokéazala odhalit smés,
kde by genomy dvou druhi byly v pomé-
ru 1: 1. Kromé toho autofi hledali pouze
piipady, kdy se pod jednim nazvem skry-
valo vice druhii. Opac¢nou situaci, kdy jeden
druh dostal vice jmen na zakladé povrch-
nich odlisnosti, nefesili. Tento typ omylu je
pfitom bézny, zejména u technicky vyznam-
nych rodt, jako Pseudomonas nebo Strep-
tomyces. V nich byvaji nové druhy casto
popisovéany na zakladé schopnosti synteti-
zovat urcité antibiotikum, ristu na konkrét-
nim substratu, dokonce podle pfitomnosti
fluorescence. Jde o typické snadno pfenosi-
telné vlastnosti, primyslové zajimavé a di-
vécky atraktivni, ale nemuseji byt divodem
ke genetické izolaci svych nositelt.

Je velice pravdépodobné, Ze ¢asem vznik-
ne dostate¢né bohatd mezinarodni geno-
micka databaze pokryvajici véechny béznéj-
81 druhy prokaryot. S jeji pomoci se stane
tkol prevést polyfazické druhy na biolo-
gické rutinnim. Pak bude mozné u novych
genomu ihned urcit, zda patfi do znamého
druhu nebo ne. To bude pokrok dovoluji-
ci i¢inné odlisit pfizptisobivost a evoluci
prokaryotickych genomt. Bude mozné ne-
jen presnéji rozlisit snadno a obtizné pie-
nosné vlastnosti, ale i mnohem lépe pocho-
pit zdkonitosti, jak prokaryota reaguji na
prostiedi a podle ¢eho si v ném rozdéluji
niky. A hlavné, nahrada pohlavniho roz-
mnozovani za genovy tok umozni formu-
lovat skute¢né univerzalni definici biolo-
gického druhu, pouzitelnou pro vSechen
bunéény Zivot.

Citovan4 literatura uvedena na webu Zivy.
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