Pres evoluci ptacich gent k
odolnosti vuéi infekénim chorobam

Volné zijici ptaci se stali modelem pro studium ptaci imunity. Dlouhodobé se vyzkumu vénuje tym Michala
Vinklera z Pfirodovédecké fakulty UK. Ma za sebou dvé zajimavé studie publikované v prestiznich védeckych
Casopisech.

Védci se shoduji, Ze evolu€ni biologie je pro budouci rozvoj lidské spole€nosti stejné nepostradatelna jako tfeba kvantova
fyzika nebo informatika. Doklada to tzv. evoluéni medicina se svym sou€asnym rozvojem. V ni si odbornici viimaji
napfiklad rychle stoupajici rezistence bakterii k antibiotikdm, epidemiologie chfipky nebo vyznamu genetické varianty
pfi obrané organismu proti infek&nim chorobam.

Skupina v&dct z Univerzity Karlovy, Ustavu biologie obratlovct Akademie véd CR, Masarykovy univerzity, Univerzity v
Oslo, Univerzity v Edinburghu a Queenslandské univerzity se ve své studii zaméfila na volné Zzijici ptaky.
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,Nas§ vyzkum pomaha odhalit
adaptace, které pomohly ptakiim vyporadat se s Sirokou $kalou skupin patogena, z nichz mnohé sdileji i s lidmi,” pfiblizuje
evoluCni teorii Michal Vinkler z Pfirodovédecké fakulty UK a dodava: ,Evoluéni teorii jsme pouzili k objasnéni mozného
vyznamu konkrétnich zmén na imunitnich receptorech. To nas posunulo k provazani informace o sekvenéni rozmanitosti
s funkci, tolik dulezitou z hlediska mozné aplikace. Jedna se totiz o evolu¢né osvédcéené funkce vrozené imunity ptaka,
které je chranily miliony let proti nejriznéjs§im infekénim chorobam.” Vyzkumny tym se zaméfil na skupinu receptorud
vrozené imunity, tzv. Toll-like receptory (TLR), které tvofi molekularni rozhrani umoznujici hostiteli rozpoznat pfitomnost
patogenu a vcéas zahdjit imunitni odpovéd.

Vysledky byly publikovany ve dvou ¢lancich: Prvni €ast prace publikovana v asopise Molecular Biology and Evolution
popisuje evoluci téchto molekul napfi¢ celou skupinou ptaku. ,Za pouziti celogenomovych sekvenénich dat nékolika
desitek ptacich druhll se nam podafilo nejen zrekonstruovat dosavadni historii kompletniho repertoaru téchto ptacich
imunitnich gend, ale hlavné identifikovat kliGové pozice ve zkoumanych genech, které odpovidaji na pfirodni vybér ze
strany nejraznéjSich patogent. Témi jsou napfiklad viry ¢i bakterie,” popisuje vysledky prvni autorka prace Hana Velova
z PFirodovédeckeé fakulty UK.
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https://is.cuni.cz/webapps/whois2/osoba/1333606068554948/?lang=cs
https://academic.oup.com/mbe/advance-article/doi/10.1093/molbev/msy119/5034934

- |

ﬁve druhé praci publikované v ¢asopise

Molecular Ecology na predch02| vysledky autofi E&stecné navazali a blize prozkoumali evoluci rozmanitosti vazebného
mista jen jednoho vybraného genu, Toll-like receptoru 4, u uz$iho vybéru druht. Védci pracovali s genomovou
informaci celkem 55 druhd pévcl pochazejicich z rlznych klimatickych podminek. Vyzkum mél za pouziti pfistupu
strukturni bioinformatiky rozpoznat, k jakym konkrétnim pfizpisobenim tento imunitni receptor koevoluce s patogeny
vedl. ,Pozorované zmény mohou pfispivat k rozdilim ve vazbé dllezitych struktur patogen(, jakymi jsou napfiklad
bakterialni lipopolysacharidy, které na povrchu svych bunék nesou kupfikladu salmonela nebo helikobakter,” vysvétluje
prvni autorka prace Tereza Kralova z Ustavu biologie obratlovct AV CR a Masarykovy univerzity.

,Nové poznatky, které obé studie pfinesly, nastifuji smér pro vyzkum genetické variability u domacich zvifat, vyuzitelny k
cilenému zvySovani jejich odolnosti vici infekénim chorobam. Mimo to predstavuji ale také dulezity zaklad pro srovnani
imunologickych rozdili mezi lidmi a jinymi druhy Zivoc&ich(, ktery mdze najit uplatnéni napfiklad pfi charakterizaci rizik
v souvislosti se Sifenim riiznych onemocnéni od chfipky az po mor,“ shrnuje Michal Vinkler.
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