P 10. Evoluce biologické komplexity

Komplikované objekty a jevy jsou v pfirodé¢ pravidlem. V této
souvislosti je G¢elné rozliSovat sloZitost a komplexitu.

Objekty, které lze rozlozZit na jednodussi komponenty a opét slozit ve
funkéni celky se mohou lisit stupném slozitosti. Hodinky, letadlo,
pocita¢ nebo molekula chloridu sodného jsou riizné€ slozitymi objekty.
Objekty, jejichz skladba a projevy jsou udrzovany dynamikou
nevratnych, nelinedrnich procest a které nelze rozlozit a upln¢ znovu
poskladat beze ztraty funkce jsou komplexni (Prigogine and Stengers
1985).

& Obecna, vsezahrnujici definice komplexity neexistuje. Spolecnou
vlastnosti komplexnich systému je vSak vzdy hierarchické usporadani
subsystému a funkéni vazby mezi nimi.

Piikladem nezivého strukturovaného objektu, jehoz soucasti jsou vysledkem
chemickych a fyzikalnich nelinearnich dé&jt, je plamen svice. Plamen Ize klonovat,
rozmnozit (v pozar), ale nikoli rozlozit a znovu slozit. Nezivy plamen, podobné jako
zivy organismus povazujeme za komplexni formy. Plamen na rozdil od organismu
nema pamet’, kterd by umoznila jeho reprodukci. Pokazdé vznika a je od zacatku
znovu strukturovan v dasledku chemickych reakci spalovaciho procesu.

Hranice mezi slozitosti a komplexitou jsou v kazdém jednotlivém pfipadé dany
funkci: bunka jako celek je komplexni; viry, slozky proteosyntetického aparatu,
chromatin a dokonce i DNA jsou za urcitych okolnosti slozité, v jiném kontextu
komplexni. Tato skute¢nost ndm umoznuje uplatnit princip redukce pfi studiu
biologické komplexity.

Davidson, Britten a Kohne, v odlisnost od pojmu velikost genomu, zavedli pojem
kineticka komplexita genomu, viz PS5, Dynamika genomu.

V konkrétnich piipadech lze pro posouzeni komplexity pouzit
specifickd kriteria. Biologickou komplexitu Ize charakterizovat podle
Cetnosti raznych typl sekvenci DNA, na zakladé mnozZiny raznych
typi RNA, proteinti, vnitrobunéénych struktur a funkeci. Prakticky
vyznam jednotlivych kriterii se ovSem lisi. Zatimco u jednobunéénych
organismil to mohou byt rozdily v poc¢tu funkeci, u mnohobunéénych
organismil. mohou byt makroskopickym kriteriem naptiklad pocty
ruznych typt bun¢k a tkani.

FJe nesporné, ze béhem evoluce vzrista rozmanitost biologickych
forem (biodiverzita) i jejich komplexita - at’ ji hodnotime jakkoliv.
Nepredstavuje zadny vétsi problém vysvétlit vzrust biodiversity na
téze urovni komplexity. Problémem je nalezeni pfi¢in vzristu
biodiversity v dusledku vzriistu komplexity.

Odehrava se vyvoj vesmiru, véetné evoluce na Zemi, podle predem
daného planu (P. Davies, 1995) ?



Je vesmir od pocatku nastaven tak, aby vznikl Zivot, komplexni
biologické formy a inteligence (antropicky princip, Carter 1983),
sméruje vesmir k poznani sebe sama?

Existuje deterministicky ,, zakon komplexity “ specificky pro Zivot?

Je biologicka komplexita nutnym diisledkem piisobeni tychz zakonii,
které rozhoduji o vlastnostech fyzikalnich objektii a pribéhu
chemickych reakci?

Je vzrust biologické komplexity dusledkem necilené kumulace
nahodnych wuddalost - selekce z nahodného bloudéni v prostoru
genetickych moznosti?

Po prechodu hranice, odd€lujici prebiotickou chemii od prvnich zivych
forem, 3,8 miliard let zpatky, se na Zemi vyskytovaly pouze jedno-
bunécné mikroorganismy, prokaryota, chemotrofy, zavislé na
anorganickych zdrojich energie a na CO, jako zdroji uhliku. Cetnost
vyskytu organismi v zdvislosti na komplexité v té dobé vyjadiovala
unimodalni kiivka, s modem (nejcetnéjSim zastoupenim) v oblasti
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Kdyby platil jakykoli ,,zdkon vzrastu komplexity*, mohli bychom v
pribéhu evoluce ocekavat postupny posunu modu ke komplexnéjsim
formam. Ale 1 v dneSni biosféte prevladaji prokaryota a komplexng;si
formy predstavuji jeji minoritni slozku (modra ¢ara na grafu): slozeni
biosféry které pozorujeme ve skutecnosti v rozporu s hypotézou
zakona vzristu biologické komplexity (Gould 1994).

Frekvence vyskytt

Komplexita

@Prokaryota feSi adaptacni problémy nikoli vzristem strukturni
komplexity, ale vzristem komplexity funkCéni, coz jim umoziuje
bezkonkurenc¢ni tspéSnost ve vSech evolucnich etapach.

Profil distribuce Cetnosti forem v zavislosti na komplexité je ovSem také diisledkem
selekce vlivem toku energie v potravnich fetézcich ekosystémii.



V kazdé evolucni etapé dochdzi k soutézi o stale se ztencujici zdroje vyuzitelné
energie. Existence komplexnéjsich forem s vyssi potravni specializaci je podminéna
Sirsim zastoupenim forem méné komplexnich, blizsich zékladnimu zdroji energie,
slune¢nimu zafeni. Zakladnu potravni pyramidy tvofi mikroorganismy.

Neodarwinisté vysvétlovali evoluci komplexity (podobné jako
speciaci) gradudlnimi zménami frekvenci alel a jejich kombinaci v
populacich (Dobzhanski, Simpson, Mayr).

Gradualismus a neodarwinistické modely evoluce vSak byly od
poloviny minulého stoleti stale castéji kritizovany, protoze
mikromutace a gradudlni evoluce nejsou s to vysvétlit vznik kritickych
evoluénich inovaci vredlném case a tedy i vzrist biologické
komplexity. Sam Darwin vid¢él problém ve vysvétleni vzniku
komplexnich organti, napiiklad oka, v dasledku postupné selekce
drobnych dédi¢nych modifikaci.

&~ 74sadni vyznam pro evoluci novych forem maji. kritické inovace

Obsah pojmu ,.evolucni inovace* (,evolucni novinka*) je vSak
pfedmétem diskusi (Mayr, Raff a dalsi)

Obecné, evolu¢ni novinkou rozumime zmeénu, kterou se nasledna evolu¢ni forma
kvalitativné li$i od predchozi. K hodnoceni novinek lze ptistoupit bud’ retrospektivne
- zkoumame, zdali v evoluéni trajektorii doslo ke vzniku nové funkce, nebo s pomoci
komparativnich studii (nebo experimentu), kdy evolu¢ni novinky hodnotime,
napiiklad, na zdklad¢ dédicnych zmén v ontogenetickych programech. (Raff, 1983,
ilustruje takovou inovaci na pirikladu postupné evoluce mlécné zlazy z potnich zlaz,
jako dusledek geonomovych restrukturaci a novych vztah mezi geny, na prechodu
od plazt k savcim).

V odlisnost od ,gradualisti® , mutacionisté¢ vysvétlovali vzrast
komplexity nezdvisle na selekci ojedinélymi skokovymi mutacemi
(saltacemi), klicovy vyznam nemaji genetické zmény v populaci ale
individudlni genotyp. Dnes jsme ptesvédceni, Ze rozhodujici je
prekryvani obou.

Vychézejice z diskontinuity paleontologickych nalezd, Eldgredge a
Gould, 1972, ptedlozili teorii pteruSovanych rovnovah (,punctuated
eequilibria®), ktera popisuje prubéh evoluce jako stiidani etap s
rychlymi kvalitativnimi zménami a delSich klidovych etapa (stazi),
kdy dochazi k neprincipialnim modifikacim. Podle této teorie se
v evolucnim procesu kombinovaly faze makroevolucnich inovaci s
fazemi gradualni mikroevoluce.

Ponechame-li stranou rozporné diskuse o vyznamu této teorie jako
dopliku teorie Darwinovy, je nepochybné ze evoluce ma
nerovnomerny prubéh podle zpisobu i rychlosti.

@Rychlé makroevolucni etapy vysvetlil S. Ohno jako diisledek

zmnozovani genu s ndslednou adopci novych funkci v duplicitnich
genovych kopiich (Ohno 1975).



Amplifikace sekvenci, pifipadné integrace cizorodé¢ informace v disledku
mezidruhového pfenosu, prevladaly na Grovni méné komplexnich forem v ranych
evoluénich etapach, nebot’ vzrist komplexity vedl k postupnému omezeni stupnd
volnosti pro vznik vyraznych inovaci.

Piikladem inovativnich makroevolu¢nich zmén byl vznik systémut
homeotickych geni zivo€ichtl a rostlin (viz dale), které umoznily
evoluci zdkladnich vyvojovych plant zivodichi — vyvojovych
erchetyptl.

Jeden znich objevil K.E. von Baer vtzv. fylotypické fazi vyvoje
embryi obratlovcl (prvni fada na obrazku):

Rozriiznéni biosféry je disledkem dédi€nych zmén v podrobnostech
ontogenetickych programti.

Zatimco vyvoj obratlovet sméfuje skrze spolecnou fylotypickou fazi k rozlicnym
dospelym formam, u bezobratlych muze vyvoj sledovat opacny priibéh. Piikladem je
vyvoj moiskych jezovek: stfedni, samostatnou vyvojovou fazi jsou u mnoha druhti
velmi riznorodé formy volné Zijicich larev (plutei), které obsahuji zaklad (rudiment)
pro vznik dospélych forem se stejnou, nebo velmi podobnou morfologii .

Raff (1996) poukazuje na rozdilnou mutacni flexibilitu ve tfech
ruznych vyvojovych fazich embrya obratlovcti: a) ve fazi predchéazejici
fylotypické stadium, b) ve fylotypické fazi, c) v post-fylotypické fazi.

Prvni dvé faze jsou evolu¢né konzervativni; v prvni dochdzi k nastaveni zakladnich
parametru - uréeni vyvojovych os a smért; v druhé dochézi k ustaveni urcujicich
vyvojovych modull, tj. kureni zékladniho vyvojového planu; poruchy v téchto
rannych etapach vyvoje, kdy se urcuje specifita télesné struktury, mohou vést ke
kolapsu dalsiho vyvoje embrya. Treti faze je relativné flexibilni diky vzniku fady
sekundarnich vyvojovych moduli.

Tyto regulacni moduly a¢ vzajemné propojeny, jsou vnitin¢ dostatecn¢ autonomni
tak, ze mohou vznikat rozdilna, druhové specificka, usporadani téla a télesnych
organtt (G. Wray 1995). Na této trovni se mohou uplatnit zmény v nacasovani
ontogenetickych  udalosti (v disledku  heterochronnich  mutaci), zmény
v topografickém uspofadani diferencujicich se bun¢k (v dusledku heterotopickych
mutaci), zmény heterometrické (v kontrole velikosti bun¢k, tkani, orgénd, téla)
a heterotypickeé (zmény regulaci definujicich typ diferencované bunky).



Kaskadovou, fraktalni strukturu regulacnich siti, které kontroluji vyvoj
lze nadzorné zobrazit tzv. epigenetickym prostorem. Tento pojem
zavedl ve 40 - 50. letech minulého stoleti C. H. Waddington.

Epigeneticky prostor veelku lze chépat jako prostor vSech moznych
regulacnich vztaht, je to ndzorny obraz komplexity genetické regulacni
site.

Waddingtontuv epigeneticky prostor:
Obrazek z knihy C.H. Waddington, Principles of Embryology, Mcmillan,N.Y ., 1962

FiguRe 16.2

The “cpigenetic landscape.” A symbolic representation of the developmental
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potentialities of a genotype in terms of a surface, sloping towards the obser-

the particular initial conditions in some part of the newly fertilised egg.

The sloping surface is grooved, and the balls will run into one or other of

these channcls, finishing at a point corrcsponding to some typical organ.
(From Waddington 1954b.)

Vétvici se Udoli na obrazku zobrazuji vyvojové trajektorie
(,,chreody®), které kanalizuji buiikky embryi k riznym cilim. Lze si
ptedstavit riizna tvarovani (topografie) téhoz epigenetického prostoru
v zavislosti na nastaveni genetickych regulaci a konektivité sité, nebo
vznik novych epigenetickych prostorii s novym evolu¢nim potenciadlem
v zavislosti na zméndch genotypu.

“F7V hiostorii vzristu biologické komplexity l1ze vyclenit nékteré
uzlové etapy:

1. Prechod zprebioticke etapy ke svetu RNA, vznik prvnich
replikativnich systémii.

Principidlni inovaci byla polymerace prekursori RNA a vznik
ribozymt. Lze se domnivat, Ze se svét RNA vynofil z predchozich
protometabolickych autokatalytickych cykli, vnichz se poprvé
objevily pyrimidinové a purinové slouceniny, nejdiive jako vice-méné
ndhodné produkty, pozdéji jako metabolické kofaktory. Z téchto
kofaktori mohly vzniknout i prekursory RNA. Svét RNA se jevi jako
spojka mezi prebiotickymi peptidovymi a proteinoidovymi
autokatalytickymi cykly a protobionty s kédovanou proteosyntézou.

2. Vznik protobiontii;

3. Vznik kédované proteosyntézy, evoluce proteosyntetického apardtu
a metabolismu na zékladé proteinovych enzymu. Lze ptredpokladat, Ze
zasadni inovaci byla adaptorova syntéza peptidi na bazi aktivace
aminokyselin nukleotidovym kofaktorem (ATP) a emergence



operac¢niho koédu. Tato etapa a navazujici koevoluéni udalosti - evoluce
aptamerd, ribozymovych aaRs, evoluce molekuly tRNA, templatové
RNA a zakladu ribosomd, byly diskutovany diive.

4. Vznik proteinové ribonukleotid reduktasy a tymidylat syntasy; vznik
DNA-genomui.

Klicovym momentem byla redukce ribonukleotidd (ribonukleotid
trifosfatil) na prekursory DNA, deoxyribonukletidy.

Vznikl specificky prekursor DNA tymidylat.

Doslo k oddéleni proteosyntetického aparatu od genetického tillozného
prostoru.

5. Vznik prokaryot. Vznik prvnich prokaryot datujeme do obdobi
vzdaleného 3,8 — 3,9x10° let.

6. Piivod eukaryotickych bunék v disledku endosymbiosy piedchiidct
dnesnich prokaryot.

Ptedkové archei (archebakterii) dali vznik bunéénému jadru; svédéi o
tom podobnosti ve stavbé transkripénich a translaénich faktori archei
a eukaryot; predkové gramnegativnich bakterii dali vznik
plasmatickym strukturdm; podobnosti zistaly zachovany ve stavbé
nekterych bilkovin (chaperonit). Dalsi inkluze (rudych bakterii a sinic)
jsou nezpochybnitelnym zdrojem mitochondrii a chloroplasti.

Zatimco etapa od prvnich replikatori k DNA a k prokaryotim
s kddovanou proteosyntézou, probchla relativné rychle, mozna i
v nékolika  nezavislych  pokusech, proces vzniku prvnich
jednobunéénych eukaryot zaujal témér 50% zcelkového casu
existence Zemé - asi v disledku malé pravdépodobnosti uspésnych
aktli endosymbiosy (symbiogeneze).

Predstava o vzniku eukaryot:
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Obrazek z ¢lanku R.S. Gusta, G.B. Holding, The origin of eukaryotic cell, TIBS,
May 1969, 166-171.



7. Vznik eukaryotickych chromosomii; evoluce mitosy, kontrola
bunécného cyklu.

8. Diferenciace funkci jadra a cytoplasmy; aktivni transport pres
membrany.

9. Vznik mnohobunécnych eukaryot. Jednu miliardu let zaujima
pfechod od jednobunéénych k mnohobunéénym formam. Pocatek byl
dan vznikem mezibunéénych tmeld, evoluci bunéénych povrchovych
struktur, rozvojem komunikace a kooperativity mezi bunkami,
integraci bun¢k v utvary vyssiho organiza¢niho adu. Doslo k odd¢€leni
zakladnich evolu¢nich kmeni, archei, prokaryi, protisti a eukaryi.
Prvni metazoa podle datovani fosilii vznikla asi pted 650 miliony let a
dale pak, za dalSich 100 miliont let, v kratkém ¢asovém intervalu 20

miliont let, zivo¢isné formy s Clenitym télem.

Podle nékterych datovani molekuldrnimi hodinami se zahavci (Cnidaria) a bilateria
(vSechny ostatni zivocisné formy) oddélili pred 1 miliardou let se oddélily.

10. Rozsirovani a obohacovanim genetického zakladu - vytvareni
novych gend. Vzrist genetické redundance amplifikacemi sekvenci
DNA (Ohno 1975); nasledn¢ pak vzrist informa¢niho obsahu genomu
modifikacemi paralognich kopii a adopce novych funkci (Ganfornina
and Sanchez 1999). Zdrojem i disledkem téchto dynamickych procest
je modularni struktura genii, genomii a proteinii.

Nézornym ptikladem amplifikace a divergence sekvenci je
vznik globinovych genii a riznych typi globint:

/ . \ / The evolution of the globins \
The Evolution of Mb, Hb o & Hb

Hb B g gl
o Hba Hb B
unicellular life

ancestral globin / \ /

Lamprey, mihule; Jawed Fish, celistnaté ryby; Mb, myoglobin; Hba,Hbf,
hemoglobiny

Vychodiskem byl globinovy pragen, jehoz duplikacemi a
modifikacemi pied 500 miliony let vznikly dvé homologni evolucni
vétve: jedna vedouci k myoglobinu (svalovému pienaseci kysliku),
druhd  k pra-hemoglobinu obsazenému v ¢ervenych krvinkéch.
Hemoglobinova vétev se po ~150 milionech let opét rozdvojila na dveé
trajektorie, sméfujicim k hemoglobinovym gentim typu o a 3. Timto
mechanismem, po sledu dalSich duplikaci translokaci a mutaci,
vznikly v genomu clovéka klastry hemoglobinovych gent,
lokalizované do chromosomti 11 a 16. Diky této molekularni evoluci



jsme schopni reagovat na rozdilné potieby kysliku embrya,
novorozence a dospélce:
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11. Zdokonalovani koordinace vztahui mezi geny; kliCovy vyznam
nabyly sekvence a proteiny specializované na regulacni funkce.
Principialni inovaci v tomto sméru byl vznik proteinti s konformacemi
vhodnymi pro pfimé interakce s molekulou DNA; takové interakce
umoziuji tzv. homeodomény, a-helixy a B-listy, s vazebnou afinitou
k velkému zlabku dvojité spirdly DNA,.

S. Ohno ukazal, ze peptidové a-helixy a B-listy lze odvodit z oligonuleotidové

periodicity prvotnich genomt (Ohno 1987a; Ohno 1987b)

(@DProtolypem proteinii s homeodoménami jsou represorové proteiny
faga A, Pcl a Pcro s afinitou k operatorim Og;,Ogs :
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Obrazek M. Ptashne, A genetic Switch; Cell&BSP

Zakladni princip regulacniho schématu faga A fungujiciho na zakladé
molekularnich pfepinact jsou zpétnovazebni smycky mezi represi a
indukei genti.

Analogickd regulacni schémata nasSla uplatnéni 1 v diferenciaci
S. cerevisiae na dva pohlavni typy. Vazebné domény proteinii, které se
ucastni kontroly stridani pohlavi kvasinky Saccharomyces cerevisce,
obsahuji homeodomény homologni s homeodoménami rostlinnych a
Zivocisnych regulacnich proteinii.

Homeodomény Pal, Pa2, S. cerevisiae byly zobrazeny krystalografickou analyzou
komplexu heterodimeru Pal-Pa2 s DNA; vazi se k DNA stejnym zptsobem jako



represorové proteiny temperovanych bakteriofagh A, P22, a podobné jako
transkripcni faktor S. cerevisiae MCM1 (sekvence, ,,box* MCM1, patii do archaické,
velmi riznorodé konservativni skupinky MADS-box gent; ,,box* je tvofen sekvenci
~180 pb; jméno ,,MADS“ je odvozeno od MCMI (kvasinka), Agamous
(Arabidopsis; diferenciace kvétnich organt), Deficiens (Antirhinum; diferenciace
kvétnich organti), SRF (Serum Response Factor; kontroluje lidsky gen fos).

U mnohobunéénych eukaryot byly negativni (represivni) regulaéni
vztahy, typické pro prokaryota, nahrazeny positivnimi plsobenim
aktivatora transkripce - transkripcnich faktorii (viz P8.) Operdtory
byly v eukaryotickych genomech topologicky vyclenény z okoli
promotori do oddélenych, casto vzdalenych, aktivacnich center
transkripce - emhanceri. Transkripéni faktory maji bezprostiedni
specificky vztah k ptislusnym enhanceriim; ty jsou navic kontrolovany
lokalni strukturou chromatinu.

S transkripénimi faktory probihala koevoluce enhancer. Enhancery
maji moduldrni strukturu. Vzhledem k tomu, ze jejich moduly (na
rozdil od modulii kodujicich ¢asti proteintl) neobsahuji ¢teci ramce,
mohou snadno podléhat zménam. Mikromutace (zamény bazi) a
rekombinacni prestavby (posloupnosti i orientace modulll) poskytuji
enhanceriim mimoradnou flexibilitu.

12. Vznik pohlavniho dimorfismu, evoluce meiosy a meiotickych
rekombinac¢nich mechanismu

13. Vznik spolecenstev; evoluce mechanismt komunikace, spoluprace,
altruismu, atd.

Jiz diive jsme ukézali, Ze pouhé zvétsovini genomui samo o sobé
nesouvisi se vzristem biologické komplexity. Nesouhlas mezi velikosti
genomu a urovni biologické komplexity byl cytology popsén jako
paradox hodnoty C.

Velikosti genomii vodnich fas jsou v rozmezi 10’ — 10'! pb (biologicka komplexita odpovida
1-5 typtim bungk), v pripadé kvetoucich rostlin 10% — 10'" pb (30-40 typt bunék), Elenovei,
108 = 5x10” (cca 60 typit bundk); u obojzivelnikit 10° — 10" pb (cca 90 typi bundk), napiiklad
velikost genomu Colka (7riturus vulgaris) je sedminasobkem velikosti genomu zaby drapatky
(Xenopus leavis). Oba druhy nalezi do stejné tiidy Amphibia; pocty unikatnich gend, pocty
typii mRNA a bunék jsou v obou piipadech srovnatelné. (viz R.A. Raff and T.C. Kaufman,
1983).

Organismy téze taxonomické skupiny, se stejnou biologickou
komplexitou, se mohou podstatné liSit velikosti genomd. Vime, ze
tyto rozdily jsou zpiisobeny rozdily v obsahu repetitivnich sekvenci
DNA.

Logicky z toho tedy plyne, Ze ani repetitivni sekvence samy o sobé
(jako soucast chromatinového kodu) ani jejich eventudlni transkripty s
regulaénimi vlastnostmi (rzné typy mikroRNA) se vyznamné
nepodileji na urceni biologické komplexity.

Ani vzrist informacniho obsahu genomu v dusledku vzniku novych
strukturnich (proteiny kodujicich) genii neni dostacujici podminkou
pro vzriist biologické komplexity.



Porovnejme pocty strukturnich genti v genomech nékterych vybranych
organismil: jednobunéénd eukaryota, kvasinky: Saccharomyces
pombe, 4 944 genl (nejmensi zndmy soubor gend u eukaryota); S.
cerevisiae, 5 805 genl; mnohobuné¢ni, zivoCichové: Drosophila
melanogaster, 13 601 genl; Cenorhabditis elegans, 18 424 geni;
clovek, 37 000 gent; rostliny: Arabidopsis thaliana, 25 498 gent.

E. Szathmary (2001 ) soudi, ze nepomeér v poctu genil pii srovnani genomu rostlin a
genomu bezobratlych lze vysvétlit odlisSnou Zivotni strategii rostlin - rostliny mohou
produkovat az 50 000 typt specifickych sekundarnich metabolitd. I kdyz jejich
produkce a vyuziti zavisi na druhu a okolnostech, pfislusny geneticky potencial je
universalni; ~ 25% gent v rostlinnych genomech je urceno jen k témto uceltim:

~5% z mnoziny vsech rostlinnych gent (tj. ~ 1500 gent) kdduje transkripcni faktory;
polovina z nich jsou TF specifické pro rostliny.

F Uroven biologické komplexity vsak dobre koreluje s rozsirenim
repertoaru regulacnich sekvenci kodujicich transkripcni faktory (TF).

Pocet jednotlivych typt v kazdé rodiné TF vzrastd viad€ E. coli <
kvasinka< ¢erv< moucha< ¢lovék.

Se vristem informacniho obsahu genoml a zmnozenim regulacnich
prvka dramaticky narista pocet moznych interakci mezi geny, tedy
komplexita regulacnich siti.

V piipadé€ E. coli bylo zjisténo, Ze jeden transkripcni faktor mtize kontrolovat 3 geny
a kazdy gen muze byt kontrolovan dvéma rtiznymi transkripénimi faktory.

Vzrista 1 konektivita siti - podil realizovanych regulacnich interakci ze
v§ech moznych (Szathmary 2001).

Evoluci regula¢nich moduld, které byly zminény v souvislosti
s principy vyvojovych regulacnich strategii lze detailn€ zkoumat na
jednodussich biologickych objektech, napiiklad analyzou strategie
rozhodovani o lyze ¢i lyzogenii u temperovanych bakteriofagi A, 434
(E. coli), a P22, L (Salmonella typhimurium,. Tyto strategie Ize
povazovat za elementarni projevy vyvoje (Ptashne 1986) Pied ¢asem
jsme ukazali (Bezdek and Amati 1968), ze genomy P22 a L maji
shodnou strukturu zékladniho regulaéniho modulu /mmC, ale 1isi se ve
struktufe jiného lokusu, obsahujiciho modul fmmI***, druhy regula¢ni
modul, nachdzejici se v genomu P22.

ImmC™ a ImmI"* vytvaieji kooperativni systém, kontrolujici
ustaveni a udrzeni lysogenniho stavu (viz P8).

ImmC™* obsahuje gen pro imunitni represor, gen cro pro antirepresor,
a gen aktivujici ustaveni represe.

ImmI"™ zahrnuje gen ant pro druhy antirepresor, gen mnt gen kodujici
represor genu ant a gen arc kddujici represor genu mnt).

Kfizenim P22 x L Ize moduly ImmC™ , ImmI" >, ImmC" a v ptipadé
faga L analogicky lokus bez sekundarniho regula¢niho modulu
(nulovy ImmI“) kombinovat, aniZ by byla ovlivnéna Zivotaschopnost
rekombinantnich faga.
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Rekombinace genomovych regulaé¢nich moduli kiiZzenim P22, L:
(Bezdek and Amati 1968)

ImmC* | (ImmC" (ImmC" (ImmC*?

-Immlmz) -Imml" ) ImmIMZ) Imm]" )
mmC*? ) - + + .
ImmI*?2 genotyp proviru
ImmC" ) “) - + genotyp infikujici ¢astice

L . , w w P I3 . r

Lmml (-) o¢ekavand imunni odpovéd’(+) odekéavana lyticka
ImmC + + ) ) “
-ImmI™ odpoved .
ImmC*” - + ) o +, -, neocekavané odpovedi;
~-Imm1" definuji novy typ viru

[ImmCPzz]-[ImmlP 22] =typ P22;

[ImmC**-[ImmI"], [ImmC"-[ImmI"**] = nové fenotypy; [ImmC"]-
[ImmI] = fenotyp L &tyii genotypy a odpovidajici fenotypy s riiznymi
druhy lysogenni imunity

Evoluéné homologni fagy A, 434, L vyuzivaji pro rozhodovani
lysogenie/lysa ortologni (ze spolecného vzoru divergujici) regulacni
moduly typu ImmC.

Piedchidce ImmI"* patrné vznikl duplikaci ImmC jako paralogni
redundantni modul; nasledné jeho modifikace (vznik novych
regulacnich sekvenci) s adopci novych funkci (vznik novych
regulacnich proteini) vedly ke vzristu genetické komplexity a

konektivity sit€¢. Dusledkem je rozsifeni adaptivniho potencialu faga
P22 ve srovnéani s homolognimi ,,druhy*“ A a L.

Uvedené genetické experimenty prokazaly, ze nové fagové typy
(druhy) mohou vznikat duplikaci a divergenci komplexnich
regulacnich modulu. Zdrojem morfologickych promén v evoluci
metazoi mohly byt analogické mechanismy (viz dale).

Definice druhu u biologickych forem mnozicich se nepohlavné je prozatim
problematickou zalezitosti; neplati zde kriterium reprodukéni bariery, které je u
mnohobunéénych organismil brano jako zakladni kriterium pro definici druhu.

Evoluci genetickych regulacnich faktorti nutné¢ doplnime piikladem
evoluce diive zminéného systému homeotickych genu, produkujicich
TF.

Zivogisné homeotické geny kontroluji vyvoj symetrie embrya, vyvoj
¢lanku téla a jeho piivéska (Ervin, Valentine et al. 1997). Kontroluji
rovnéz vyvoj specidlnich organti (napt. oka) a nervové soustavy. Pro
srovnani: genomy moiskych hub obsahuji jeden homeoticky gen,
¢lenovci 8-10 (u drozofily identifikovano 10 genl), myS 4 lokusy
obsahujici 39 homeotickych gent. Homeotické regulace ve vyvoji
metazoi funguji podobné, jako homeotické regulace u jednobunéénych
eukaryot (viz konrola diferenciace pohlavnich typt kvasinky)



Analyzou homeotickych lokusti drozofily a mysi zjistime, Ze oba
systémy vznikly divergenci z jednoho ancestralniho lokusu (,,common
ancestor*), obsahujiciho Sest paralognich gent:

Divergence homeotickych lokust drozofily a mysi:
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Nasledujici obrazek ukazuje genetické homologie a morfologické
analogie (vyznacené odpovidajicimi si barvami) pii vyvoji tcla
mouchy a mysi:
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Postupnou amplifikaci a diferenciaci soustavy regulac¢nich
homeotickych (Hox) geni a jejich organizaci do klastri vznikl
geneticky zaklad vyvoje clenitého téla a ontogenetick¢ programy
zivoC¢ich. Od kambria se zachovalo 35 - 37 programi pro vSechny
dnesni Zivocisné morfologické typy.

Podle soucasnych vyzkumt probéhly amplifikace a strukturni organizace
homeotickych gend ve velmi ranych etapach evoluce. Lze rozpoznat dvé historicky
oddélené etapy: k prvotnimu usporadani Hox a k jejich prvni expanzi doslo pred
etapou byly duplikace celych klastrti pfedchéazejici evoluci obratloveti. Rozriznéni
Clenovcl (Arthropoda) a strunatct (Chordata) bylo disledkem zmén na bazi jiz
existujicich homeotickych systému (Carrol 1995; Carrol 2000)



Analogicky vznikly 1 systémy homeotickych genti, kontrolujici
morfologii kvéti. Na rozdil od zivoCichi nejsou homeotické geny
usporadany do kompaktnich blokd, ale tvofi disperzni systém.

V této souvislosti si 1ze polozit otazku, zda klastry homeotickych genii
vnikly adaptivni cestou tak, ze disperzni systém paralognich geni
translokacemi postupné kondenzoval v klastry, nebo naopak se klastry
rozpadly v disperzni systém, zndmy u rostlin. SouCasné poznatky
srovnavacich genetickych studii nedovoluji rozhodnout ktera z obou
alternativ plati.

Na tomto misté se mizeme zminit o jevu evolucni konvergence.
Evolu¢ni konvergence je v ucebnicich definovana jako nezavisly vznik
analogickych struktur v nepribuznych evolucnich liniich - tedy, podle
této definice, nikoli ze spole¢ného genetického zakladu. Konvergence
takto definovand piedstavovala pro darwinistu problém a pro
kreacionistu pfilezitost ke kritice evolucni teorie.

K racionalnimu vysvétleni konvergence v ramci Darwinovy teorie pfispivaji nyni
poznatky molekularni genetiky: Sestupujeme-li evolucnim stromem zpét ke
kofeniim, postupné mijejice Cetnd rozvétveni, spéjeme ke stale universalnéjsim
zékladim. Pro mnohobunétné zivoCichy jsou to archetypdlni ontogenetické
programy na bazi spolecnych strukturnich a regulacnich principti. Konvergence
struktur a forem v riznych fyletickych liniich maji ptivod prave zde.

Na molekularni trovni, na piiklad pii srovnani proteini ze vzdalenych evolu¢nich
linii, konvergence analogickych funkci souvisi s pritomnosti homolognich
strukturnich modulii, pivodem ze vzdalené¢ho predchidce.

Vratme se nyni zpét k zakladni otazce evoluce biologické komplexity:
je vzrist genetické a biologické komplexity néjak naprogramovan,
nebo je disledkem selekce z ,,ndhodného bloudeéni* v prostoru
genetickych mozZnosti?

Distribuci Cetnosti organismti podle komplexity, tak jak odpovida
redlnému slozeni biodiversity, 1ze bez apriornich piredpokladii vysvétlit
Sfluktuacemi, smétujicimi k vyS$imu informacnimu obsahu genomd.
Tato pifedstava je v souladu s termodynamickou teorii komplexity:
nelinearni, nerovnovazné systémy se mohou zménami podminek
dostat az na hranici mezi uspotradanosti a chaosem. Pak ndhodna
fluktuace muze vést ke vzniku nového uspotfadani, s vyssi urovni
komplexity. Diky tomu, ze biologické d&je probihaji v podminkéach
termodynamické nevratnosti i jejich ¢as je jednosmérny (coz vnimame
jako ,.Sipku casu®). Termodynamika ukazuje moznost, nikoli vSak
nutnost a podobu téchto zmén (Prigogine and Stengers 1984;
Prigogine and Stengers 1985).

T Moznost spontanni evoluce biologické komplexity je diisledkem
dvou druhii nevratnosti: fysikalni a geneticke.

Genetickou nevratnost si mizeme ptedstavit jako ,,zdpadku, branici
zpétnému chodu.



Zpétny chod evoluce v dasledku genetickych reverzi je krajné
nepravdépodobny; stejné¢ 1 zpétnd rekonstrukce systému, vzniklych
kombinaci a modifikaci rozlicnych genetickych modult (evolu¢nim
»flikovanim* (Jacob 1977)

Diky témto nevratnostem se ndhodné vykyvy (fluktuace) smérem
k vyssi arovni komplexity v populacich fixuji.

V pocatcich zivota mohly v jednoduchych systémech snadno existovat
kladné 1 zaporné fluktuace. Se vzrustajici komplexitou piebiral
rozhodujici ulohu vybér jako faktor preferujici vzrist pfed neutralnim
stavem (Eigen). Takto evoluce, ackoliv je neptedpovéditelnd, jevi
trend k vyssi komplexite,.

Jsou znamy ztratové zmeény

-parasitismus ¢i kooperace,

-néavrat suchozemskych savci do vodniho Zivlu;

-ztrata koncetin, zmény axialni morfologie,

-ztrata sluchovych organti pii odstépeni evolucni linie hadd od ¢tyinohych plazi, aj..

Tyto a podobné priklady byvaji pouzivany jako argumenty, svédcici o vratnosti
evoluce.

Vtextu P9. jsme zminili odolnost (,,robustness™; Wagner, 2005) epigenetického
prostoru proti deformacim v disledku postupné vzristajici mutacni zatézi, kterou
docasné zajistuji geneticky podminéné pleiotropické ,,tlumici* funkce - naptiklad
chaperony typu Hsp90. Uvedli jsme, Ze naruseni téchto funkci mize uvolnit skryté
mutace, zménit strukturu vnitrodruhové variability a umoznit vznik modifikovanych
forem.

Jsou znamy pripady vnitrodruhové i mezidruhové variability forem neznamého
puvodu, na priklad vnitrodruhové variace v poctu télnich Cclankd stonozek,
vnitrodruhova variabilita v morfologii a poc¢tu zapéstnich kistek mloka Taricha
granulosa (n€které vnitrodruhové varianty jsou homologni s predchazejicimi
formami i s koexistujicimi ptibuznymi druhy).

Nebo variace se znamym genetickym ptivode, na priklad velka $ite morfologickych
forem mezi domestikovanou kukufici (Zea mays) apivodni mexickou travou
teosintem je kontrolovana genem tedosinte branched, tb1 (Carrol 2000).

Byly nalezeny mutace, ovlivilujici tvorbu plovaci blany ve vyvoji kufat a kachnat
Gen talpid spousti apoptickou degradaci bun¢k pii vyvoji nohy kufete a nedovoluje
vznik plovaci blany. Mutace v tomto genu zplisobi, ze mezi prsty kufete zlstava
zachovana blana homologni s plovaci blanou kachnéte (Raff a Kaufman, 1983).
Mnohé piipady variability forem jdou i na vrub variaci v homeoticjém systému
regulaci.

V zadném ptipadé vSak dosud nebyl prokdzan skutecny evolucni atavismus, tj. navrat
pod uroven zakladnich vyvojovych programii (u obratlovel pod tGroven fylotypické
faze). Zdanlivé evoluc¢ni navraty se odehravaji na ,,povrchu“, v regulacnich
modulech, kontrolujicich pozdéjsi, druhové specifické vyvojové faze; lze je tedy
vysvétlit zménami v regulacni ,,nadstavbé” (dédi€nymi prestavbami slozek
regulacnich siti), aniz by byl princip nevratnosti evoluce narusen.

Pro tfadu mysliteld, kteti bez problému ptijimaji samotny fakt evoluce,
je predstava o pfirozené emergenci samotné genetické informace
nepiekonatelnym problémem. Naptiklad francouzsky filosof C.
Tresmontant piSe: ,,V Zddném okamziku svych dé&jin vesmir nedokéaze
vysvétlit vznik nové informace, jez v ném vyvolava k Zivotu nové
bytosti. A protoze tato nova genetickd informace nemiize ptichazet



zni¢eho - nebot’ nicota je sterilni a nedokdze nic vytvotit -vyplyva
ztoho, Ze nova genetickd informace, jez vesmir vjeho dé&jinach
ustavicné obohacuje, pochazi z néjakého zdroje X, a je zcela lhostejné,
jak tento zdroj nazveme* (C. Tresmontant, Déjiny vesmiru a smysl
stvorent, Edice ERM, Praha 1993).

Eigen a spolupracovnici experimentalné prokéazali, Ze je mozny vznik
nahodnych sekvenci RNA z monomernich prekursort de novo,
proteinovou katalyzou v nepfitomnosti templatd. Naslednd evoluce
informa¢niho obsahu téchto sekvenci neni v rozporu s centralnim
dogmatem molekuldrni biologie, byla disledkem plisobeni
darwinistického selekéniho mechanismu (Eigen 1993).

Tento vesmir neexistuje proto, aby vznikl Zivot a védomi (,,noosféra‘).
Tento vesmir existuje fak, ze poskytuje podminky i pro vznik Zivota a
védomi.
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