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I. Uvod

Taxonomie a systematika

Dva pohledy na systém strunatcu

rad vs. evoluce
deskripce vs. proces

umély vs. fylogeneticky (prirozeny) systéem

Carl Linné (pol. 18. st.) vs. Willi Hennig (pol. 20.

st.)
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Carl Linné: Systema Naturae,
10. vydani, 1.1.1758 (1.ed. 1735)
* Hierarchické tridéni

» Binomickd nomenklatura

» Princip priority

Taxon: skupina organismi
disponujici souborem stejnych
znakd

Mezinarodni komise pro
zoologickou nomenklaturu

Systematika: tridéni taxont s
cilem vytvorit systém

LINNE. 7 700 rostlin -> 4-100 mil. druhd
4 400 zivolicht © 1,75 mil. druhd

Deskriptivni systematika = popis taxont a jejich katalogizace (=tel. seznam)
Tridéni na zdkladé podobnosti znakl (taxonomicky systém, umély systém)
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Standardni klasifikace (linnéovska) vs kladistika (fylogeneticka)

Druh (species) vs speciace (evolu¢ni uddlost)
Podobnost (popis) vs pribuznost (proces)

Umeély systém vs prirozeny (fylogeneticky) systém

Existuje jediny prirozeny systém, ktery je obrazem jednou
probéhlych evolucnich procest a zmén (= fylogeneticky s.)
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v hierarchie linnéovskych kategorii

reghum rise Animalia
phylum  kmen Chordata |/ . .t
divisio oddéleni Gnathostomata
classis trida Mammalia  Theria
ordo rdd Carnivora [i'ias‘;ie;:gi';“
familia Celed’ Canidae
genus rod Vulpes
species druh Vulpes vulpes

super = nad

sub = pod
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Kladistika (Willi Hennig) - fylogenetickd systematika

- metoda hierarchické klasifikace (dichotomicka diverzifikace)

+ diskrétni jednotky a podjednotky

» kladogram - hypotéza o pribuzenskych vztazich (spolecny predek =
koren, root), kladogram + geologicky ¢as = dendrogram

» Stépeni evolucnich linii ( = uzel, node) je jedind jednoznaénd uddlost
umozhujici objektivni klasifikaci

sesterské skupiny

klady (clades)

terminalni vétev

korunovad skupina

korunovad skupina

uzel

koren

kmenova skupina

bazalni vétev

grady (grades)

kmenova skupina
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Klasifikace taxonu z evoluéniho hlediska (kladistika)

Vznik ze spole¢ného predka - A Nejednotny plvod - B, E

vSichni potomci ne vsichni potomci vice predkil

1. monofyleticky 2. parafyleticky 3. polyfyleticky
holofyleticky
Kladistika hodnoti jen monofyletické taxony
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Znaky:
strukturdlni, biometrické, cytotaxonomické, ontogeneticke,
fyziologické, biochemické, ekologické, etologické, biogeo-
graficke, paleontologické, molekularné genetické

hodnoceni znaku - evoluéni vdaZent:

Homologie - podobnosti zdédéné od spolecného predka

ortologie - homologie vznikld speciaci (predni kridlo brouka a komdra)
(informace o pribéhu fylogeneze)

paralogie - homologie vznikla duplikaci genti (mesothorax - kridla, meta-
thorax - haltery) (informace o evoluci tvart a funkci)

Homoplazie - podobnosti v nehomologickych znacich
konvergence - nezdvislé podobnosti vzniklé rtznymi evoluénimi
” uddlostmi
analogie - podobnosti vyvolané vykondvanim stejné funkce

Kladistika pouziva jen homologické znaky
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¢lovék

Homologie

Analogie

tako jestér
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Homologie

Pleziomorfie : drive vznikly stav homologického znaku,
- ol jeho primitivnéjsi situace existuje u predka

pl—
Apomorfie : pozdéji vznikly, odvozenéjsi stav, vyskytujici
__agp Seupotomka

v' autoapomorfie: jedinecny odvozeny znak
B (diagnosticky) charakterizujici druh

v synapomorfie: spolecny vyskyt odvozenych homologickych
znaku vzniklych jedinechou evolucni uddlosti jiz u
vyluéného spole¢ného predka - monofyleticky plvod
komplexu taxonl charakterizujici skupinu druhd




A - pleziomorfie a, b - apomorfie (z A)
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pribuznost taxonil - dendrogramy (kladogramy)
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pribuznost taxonl - dendrogramy - kladogramy

Ve vztahu k Casu Ve vztahu k evolu&nim zméndm
(start-cil, vysledek) (uddlosti, $tépent)
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Klasifikace
A. Kladisticka (fylogenetickad)

1. Urceni monofyletickych dil¢ich skupin s unikatnimi synapomorfiemi
(shlukovant).

2. Hleddni sesterskych vztahl mezi monofyletickymi taxony
(dalsi synapomorfie Sirsiho rozsahu)

3. Vytvoreni dplného souboru genealogickych hypotéz

pro dany soubor taxont - KLADOGRAM

- 1 zaména plesiomorfie a apomorfie, obtiznost odliseni
konvergenci od homologii

+: soulad s klasifikaci (kladogenezi) na zakladé —
molekuldrné biologickych metod

IO o>

Kladisticka taxonomie - jen monofyletické taxony

B. Evolu¢ni - mono- a parafyletické taxony
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o  Klasifikace
C. Numericka fenetika
Numerické hodnoceni souboru ddaji o podobnostech znakd. Napr.

a) metoda maximdlni dspornosti (maximum parsimony): =~
nejjednodusdi mozné vysvéileni kladogeneze, predpoklada nejmensi

/’

ocet evoluénich zmén v prisluéném souboru znakd u danych Taxont
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b) metoda maximdlni pravdépodobnosti (maximum likelyhood):
posuzuje hypotézy o evoluéni historii z hlediska pravdépodobnosti,
Ze jsou v souladu se ziskanymi daty

c) kompatibilita: soulad taxonomického vyskytu co nejvétsiho
souboru znakl bez ohledu nha poéet evoluénich zmén, které by musely
prodélat znaky zbyvajici

D. Molekuldrni fylogeneze

- mapovdni sekvenci AK v proteinech a nukleotidl v DNA, poradi gent

- hybridizace DNA

- vyuziti statistického zpracovani dat (PC) - nevdzené znaky

- imunologické metody

+: absolutni datovdni $tépnych uddlosti v Case, konstatni rychlost
evolu¢nich zmén pribuznych slouc¢enin nezavisle na funkci
a prostredi (.molekuldrni hodiny")

- interpretace vysledki, vazeni znaku v. statistické metody
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Vyznam paleontologie pro kladistiku (?)

Paleontologie = deformované fragmentarni fosilie (nedplnost dat)
a sugestivni interpretace

Vyuziti analyzy DNA jen u materidlu do stari 50 000 let
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Molekuldrni hodiny:

v'Genetickd vzddlenost riznych linii se v Case zvétsuje, tzn. {im vyvojové
vzdadlenéjsi taxony, tim rozdilnéjsi genotyp (s asem dochadzi k vétsimu
nahromadéni zmén)

v'Vyuziti znakl selekéné neutrdlnich, nepodléhajicich prirodnimu vybéru
(napr. gen cytB v mtDNA), sekvence podobnych makromolekul se méni
konstantni rychlosti - fylogenetickd minulost organismi by se dala
odvodit z genetické vzddlenosti podle substitucnich rozdilt v DNA

v'Z genetické vzddlenosti by se dala odvodit absolutni doba, ktera ubéhla
od okamziku divergence srovndvanych taxont (problém: molekuldrni
hodiny netikaji konstantni rychlosti - tj. tempo hromadéni zmeén je v
rdznych linich rizné)

v'Kalibrace hodin podle standardu (zndma doba divergence podle fosilnich
dokladt v linii se zndmou genetickou distanci), napt. divergence ptdku a
savcl ze spoleéného predka (310 mil. let), divergence kytovcl nebo
vyssich primata
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Rozdily mezi paleontologickym datovanim  fosilniho  zdznamu
a molekuldrnimi hodinami jsou nejvétsi pro obdobi mesozoika (druhohor:
248-65 mil. let), kdezto v paleozoiku (prvohory) a kenozoiku (tretihory)
jsou malé (Kumar & Hedges, Nature 392, 1998).

Srovnani kladogrami zaloZzenych na morfologickych a molekularné
genetickych znacich.

Zaver: nutnd integrace molekularnich metod
s morfologickymi pristupy
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