2) Prototrofie je schopnost
buriky syntetizovat si vSechny
metabolity potfebné k Zivotu.
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verejny prospéch, vyzadujici jeji udrzeni mi-
nimalné ¢asti jedinct ve spolecenstvu — pro-
toze, pravda, nemtizete hrat Srdce bez piko-
vé damy.

Novou hypotézu autofi ndzorné apliku-
ji na jeden z nejhojnéjsich planktonnich
druhti otevfeného oceanu, pikosinici ro-
du Prochlorococcus, ktera ma mnohem men-
§i genom, nez bychom ocekavali. Redukce
genomu (Reductive genomic evolution), fi-
zena genetickym driftem, se vyskytuje béz-
né¢ u endosymbiotickych bakterii (viz napf.
Vesmir 86, 436, 2007/7). U volné zijicich or-
ganismu je naopak méné bézna, ale vyskytu-
je se napf. pravé u rodu Prochlorococcus, kde
je s nejvétsi pravdépodobnosti fizena spis
pfirodnim vybérem nez genetickych drif-
tem. Védci se zabyvali tim, jak Prochlorococ-
cus dokazal byt tak extrémné aspésny, kdyz
ztratil vyznamné geny, véetné genu pro en-
zym kataldzu, kterd umoznuje neutralizo-
vat vliv peroxidu vodiku, tedy slouceninu,
ktera maze poskozovat nebo i zabijet bun-
ky. Prochlorococcus spoléha na jiné mikroor-
ganismy ve svém okoli, Ze peroxid vodiku
z prostiedi odstrani, coz mu umoznuje pfe-
hrat svou odpovédnost na nestastné drzitele
karty v okoli. To je ptiklad, jak mtize jeden
druh profitovat z redukce gend, i kdyz zavi-
si na dal$ich ¢lenech spolecenstva, ktefi mu
vypomohou.
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k postneodarwinismu
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Genetika se méni. Pokusme se zamyslet nad
tim, jak se ménilo nahlizeni na DNA, geny
a genomy v poslednich desetiletich.! Nize
popsané poznatky spoluutvéreji novy obraz
evolu¢niho mysleni formujici se v pribéhu
druhé poloviny 20. stoleti, oznacovany né-
kdy jako postneodarwinismus. Prosli jsme
zménou paradigmatu, anebo jde o normaélni
vyvoj oboru?

Geny byly dfive povazovany za jediné di-
lezité slozky genetické informace. Jiz od dob
prvnich analyz eukaryotickych genomit véak
vime, Ze geny casto tvoii jen nepatrny podil
genomu — u ¢lovéka pouze 1,5 %, pocitame-li
jen casti pieklddané do proteinti. Vétsinu na-
$eho genomu predstavuji repetitivni (opaku-
jici se) tiseky DNA (Vesmir 88, 556, 2009/9).
Ve svétle novych poznatkii o genomech byl
genové-centricky model vystiidan genomo-
vé-centrickym, kladoucim ddraz na vSechny
komponenty genomu a vzdjemnou provaza-
nost vSech bunéénych procesti. Ukdzalo se,
Ze genom ma nejen vnitfné repetitivni cha-
rakter, je navic i velmi dynamicky, pfedev§im
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Ztrata gent koédujicich urcité metabolické
funkce u volné zijicich organism@ mtize pro-
to vést k zavislosti na jinych mikroorganis-
mech ve spoleCenstvi. Nova teorie reduk¢ni
evoluce (BQH) vysvétluje, jak selekce k tako-
vé zavislosti vede. Za predpokladu, zZe funk-
ce genu je postradatelnd, muze ztrata gent
poskytovat pro organismus selektivni vyho-
du v hospodateni s limitnimi zdroji. Mno-
hé vitalni genetické funkce jsou bunkou
propustné, stavaji se proto neodvratné ve-
fejnymi statky, které jsou dostupné pro ce-
1é spolecenstvo. Nejsou-li zcela ztraceny ze
spolecenstva, jsou postradatelné pro jedince.
BQH predpovida, Ze ztrata nakladné funkce
je selektivné upfednostiiovana na drovni je-
dince a bude pokracovat, dokud je produk-
ce vefejnych statkii dostatecna, aby podpo-
rovala rovnovahu ve spolecenstvu; tehdy by
vyhoda dalsi ztraty méla vyvazit naklady.
Evoluce proto generuje organismy s reduko-
vanym genomem, které jsou zavislé na ,po-
mocnicich®. BQH miuze vysvétlit pozorova-
nou neuniverzalitu prototrofie?, rezistenci ke
stresu a jiné buné¢né funkce v mikrobialnim
svété. Nabizi rovnéz novy pohled na kompli-
kovand, vzajemné zavisla spolecenstva mik-
roorganismt, jako jsou napf. mikrobidlni bi-
ofilmy - komplexni prirodni spolecenstva
slozena casto z mnoha rtiznych skupin bak-

terii. -+

diky transpozontim, usekim DNA schop-
nym pfemistovat se z jednoho mista genomu
na jiné. Urc¢itym posunem byla i zména v na-
hlizeni na transpozony nejen jako na pou-
hé genomové parazity, ale jako na evolu¢né
i funkéné dtlezité, inherentné¢ dynamické
komponenty genomu.

V poslednich desetiletich se ukazuje, zZe
opakujici se tseky DNA predstavuji poten-
cidlni mista pro genetickou rekombinaci.
Nyni vime, ze rekombinacni procesy se ne-
omezuji pouze na zrani pohlavnich bunék
a na vymény mezi partnerskymi chromo-
zomy (kazdy chromozom se vzdy paruje se
svym partnerem, diploidni organismy maji
vzdy dvé sady chromozomt — jednu od ta-
tinka a druhou od maminky), ale ze dochazi
i k takzvané ektopické rekombinaci, kdy se
paruji rizné Casti genomu, lezici tieba i na
témze chromozomu. Vysledkem mohou byt
vSemozné prestavby genomu. Situaci jesté
komplikuje dalsi rekombinacni proces, ozna-
¢ovany jako genova konverze, pfi némz do-
chazi ke ,konverzi“ jedné alely podle alely
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jiné. ,,Silnéjsi” alela tak mlze pretvofit k ob-
razu svému napfiklad celou rodinu gent, ja-
ko jsou naptiklad mnohakopiové geny kédu-
jici ribozomalni RNA, coz je zcela v rozporu
s Mendelovymi zakony.

Dalsi pfedstava, ktera byla nabourana,
spocivala v tom, ze geny se piendseji pouze
z rodi¢li na potomky. Stdle rostouci pocet
prikladt takzvaného horizontalniho genové-
ho prenosu ale jasné ukazuje, Ze geny mohou
migrovat i mezi riznymi biologickymi druhy,
casto znac¢né evolu¢né vzdalenymi, a to nejen
u bakterii, ale i u eukaryot. Jednim z téch-
to prikladd je i putovani DNA z bunécnych
organel (ptivodné volné zijicich bakterif) do
buné¢ného jadra (Vesmir 86, 179, 2007/3).

Barevnost genetického obrazu buriky, jez
se stale bohatéji prokresluje, dotvareji i nové
poznatky tykajici se struktury DNA, zejména
jejtho konformacni polymorfismu (struktur-
ni rozmanitosti). Jiz prvni objevy na pocat-
ku sedmdesatych let 20. stoleti naznacdily, ze
DNA neni pouhou pravidelnou dvousroubo-
vici (pravotocivou B-DNA), jak predpokla-
dali jeji objevitelé J. Watson a F. Crick v pa-
desatych letech, ale ze mtize v zavislosti na
poradi nukleotidd a podminkach vnéjsiho
prostfedi zaujimat i dal$i konformace - na-
ptiklad pravotocivou A-formu, levotoclivou
Z-formu ¢i dokonce trojvlaknové nebo cty-
fvlaknové struktury.

Jiz také vime, Ze genetickd informace ne-
ni ulozena pouze v poradi nukleotidit DNA.
Dalsi vrstva informace — epigenetickd infor-
mace — je vepsana do chemickych modifika-
ci DNA a histonti. Cely rozsahly obor — epi-
genetika — se zabyvad mechanizmy a tlohou
téchto modifikaci pfi fungovani zivych tvo-
ri i zpisobem jejich dédic¢nosti (viz rovnéz
téma epigenetika, jemuz se Vesmir vénoval
v anorovém Ccisle: Vesmir 94, 105, 2015/2; 94,
110, 2015/2 a 94, 114, 2015/2 a dalsi ¢lanky na
vesmir.cz).

Diive byla DNA povazovana za zaklad-
ni molekulu, z niz vSechno vychazi. Ny-
ni je obraz mnohem slozitéjsi. Jednoduché
schéma prenosu genetické informace v bun-
ce vtisknuté do centrdlniho dogmatu mole-
kuldrni biologie (tok informace ve sméru
DNA->RNA-protein) se nejen rozsitilo obje-
vem reverzni transkripce o skutec¢nost, ze ge-
netickd informace se miize prenaset i z RNA
zpét do DNA, ale vyrazné se zkomplikovalo
odhalenim bohatého svéta nejriiznéjsich mo-
lekul RNA (v¢etné velmi malych) tvoticich
jakousi bunéénou RNA infrastrukturu. Ty
nejsou jen genetickym ,,smetim®, nybrz plni
nejriznéjsi role na mnoha drovnich realiza-
ce genetické informace. Diky nim a jejich in-
terakcim se také rozostrila ¢i spise rozkosati-
la dfive jednoducha definice genu (Vesmir 91,
673, 2012/11).

Posun od genti ke genomiim zptisobil, Ze
jednim z dominujicich oborti soucasné bio-
logie se stala genomika. Po sekvencich DNA
i RNA prahnou nejen genomici, ale i evoluc-
ni biologové, ekologové, populacni genetici,
molekularni archeologové ¢i antropologové
a lékari. V genomice je klicovy vyvoj novych

POSTNEODARWINISMUS

Dominantni smér souc¢asného evoluéniho mysleni, kdy neodarwinismus (te-
dy klasicky darwinismus spojeny s mendelovskou genetikou a populaéni
genetikou) navic vstfebal moderni predstavy, jako je teorie sobeckého ge-
nu (R. Dawkins), teorie symbiogeneze (L. Margulisova), teorie prerusova-
nych rovnovah (N. Eldredge, S. Gould, E. Mayr), nelinearni termodynamika
(I. Prigogine), a dalsi objevy molekularni genetiky - konformacni polymor-
fismus DNA, nekédujici DNA v genomech, transpozice DNA, horizontalni

genovy prenos, ruzné rekombinaéni procesy.

metod. Casto se objevi nejprve jako novinky
v jedné $pickové laboratofi, poté se rozsiii do
dalsich laboratori, nasledné se metoda stane
pracovni naplni laborantky, u¢i se ji studen-
ti v zakladnim kurzu a nakonec se nabizi ko-
mercné jako placena sluzba. Préci, kterou dii-
ve délaly velké tymy po dlouha léta, dnes diky
pokroku technologii zvladne laborantka.

Tak jako genomici (experimentatofi) s obli-
bou vytvareji genomové knihovny, bioinfor-
matici, ktefi ziskand sekvencni data analy-
zuji, se radi obklopuji databazemi. Rozmach
sekvenovani, vcetné takzvaného sekveno-
vani druhé generace (NGS, next generation
sequencing), vedl k raketovému nartstu ob-
jemu dat ve stavajicich databazich i k vytvorfe-
ni databazi novych. Objem téchto dat se kaz-
dého 1,5 roku zdvojnasobuje.? Sekvenéni data
generovana velkymi genomickymi centry jsou
velkou vyzvou pro bioinformatiky. Jejich tiko-
lem je davat datim smysl — klast si biologic-
ké otazky a hledat na né odpovédi. Velkou
vyhodou je, pokud dojde ke spolupraci bio-
informatikti s experimentatory, ktefi mohou
hypotézy norici se z analyz dat experimental-
né testovat. Ping-pong mezi experimentato-
rem a bioinformatikem mize byt velmi plod-
ny a pfedstavovat dvé nohy, jimiz kraci vpred
moderni genomika.

Jako posledni budiz jesté zminéna jedna
vyznamna udalost — syntetizovani genomu
bakterie Mycoplasma mycoides, do néhoz byla
zapsana dalsi informace. Tento zcasti umély
genom védci vlozili do bakterie Mycoplasma
capricolum, z niz pfedtim jeji ptivodni genom
odstranili. Vlozili novy software do existuji-
ciho hardwaru a hardware byl podle nového
softwaru pfebudovan — proteiny bakterie se
zménily. Je tedy evidentni, Ze umime genomy
nejen Cist, ale za¢iname je i psat, coz nuti véd-
ce piremyslet i nad etickymi aspekty své prace.

K milnik@im na cesté k soucasné genetice
by bylo mozné zajisté pridat radu dalSich.
Véda bude pfimocate sméfovat i tapave blou-
dit dal. Lidské poznani se nezastavi — bude
se vyvijet jak v ramci paradigmat, tedy ply-
nule, tak i skokové ve chvilich zmén paradig-
matu. Clovék je zvidavy tviirce. =

PARADIGMA VE VEDE (WIKIPEDIA)

1) Vizrovnéz serial Vladimira
Vondrejse Co je to gen? (Vesmir
90, 685,2011/12; 91,77,2012/2;
91,238, 2012/4; 91, 359, 2012/6;
91,600, 2012/10; 91, 673,
2012/11;92, 638, 2013/11a 93,
403,2014/7).

2) Ze by tu byla néjaké souvislost
s Moorovym zékonem, jenz
pravi, Ze se vypocetni kapacita
procesoru zhruba kazdych 18
mésicti zdvojnasobi? Vyslovil

ho spoluzakladatel firmy Intel
Gordon Moore r.1965 a pivodné
znél: ,Pocet tranzistorti,

které mohou byt umistény

na integrovany obvod, se pfi
zachovéni stejné ceny zhruba
kazdych 18 mésicd zdvojnasobi.”

Podle Siroce prijimané koncepce Thomase Kuhna je paradigma souhrn za-
kladnich domnének, predpokladi, predstav dané skupiny védcti. Ke kazdé-
mu paradigmatu patfi i metodicka pravidla reseni, intuitivni postoje a hod-
noceni problémi. Proména védeckého paradigmatu se déje zvraty - tzv.
védeckymi revolucemi. Ke zvratim dochazi po urcité dobé tak, Ze se dosa-

vadni paradigma vycerpa.
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