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GENOMOVA BIOLOGIE

Biologie prochazi proménou, kterd svym tempem a rozsahem nema v historii tohoto obo-
ru obdoby. Zatimco ve 20. stoleti uchvacovali svymi revolu¢nimi teoriemi o povaze svéta
fyzikové, naSe stoleti bude podle vSeho patfit biologm. Jeho prvni pétina tomu zcela
jisté nasvédCuje, pficemz ustifednim pojmem biologie se v tomto obdobi stal genom, tedy
(podle jedné z moznych definic) soubor vS§ech genli daného organismu. V§eobecné zna-
mym milnikem se stalo ,pfec€teni“ genomu €lovéka v prvnim desetileti 21. stoleti, ovSem
tento triumf lidského ducha — z hlediska technologie i schopnosti spoluprace napfi¢ na-
rody a kulturami — odrazi radikalni zménu v moznostech biologie jako celku, ne jen téch
jejich partii zabyvajicich se bezprostfedné ¢lovékem. Biologie na Ostravské univerzité
nestoji stranou tohoto vyvoje a naopak se na ném snazi maximalné participovat, jak je
mozné se presvédcit i z tohoto bulletinu.

#genome #genomics
#DNA #organisms
#evolution #protists




GENOMOVA BIOLOGIE

Vyvoj metod sekvenovani DNA a exponencialné se vrSici objem genomickych dat pfed-
stavuje jeden z hlavnich impulzi rozvoje biologie v poslednich dvaceti letech. Dostupnost
genomovych sekvenci z prudce rostouciho poctu organisml a sou¢asnad moznost sek-
venovat genomy a transkriptomy zajmovych organismu i v laboratofich mimo velka
genomova centra zcela zménily povahu biologického vyzkumu — demokratizovaly jej
do té miry, Zze zasadni objevy Ize dnes délat kdekoliv s pouhym pocitaCem pfipojenym
k Internetu. ,Jak jsem pfed lety pronesl v rozhovoru pro jisty ¢esky denik poté, co v ¢aso-
pise Science vysla velka studie genomu jedné zajimavé rostliny, do niz jsem mél tu ¢est
prispét, vybornou védu dnes muzete délat z obyvaku. To stale plati,” pfiblizuje situaci
prof. Elid$, garant hlavniho vyzkumného sméru ,Genomova biologie“ na Ostravské uni-
verzité a vedouci Life Science Research Centre (LSRC), neformalni vyzkumné jednotky
v ramci Pfirodovédecké fakulty OU sdruzujici nékolik tymd provazanych spoleénymi
zajmy a sdilenou infrastrukturou.

Genomicka a transkriptomicka data jsou skute¢nou pokladnici biologie. Jejich analyza
pomoci rozmanitych metod bioinformatiky v prvé fadé umoznuje bezprecedentnim zpU-
sobem poznavat genovy repertoar organizmu a jeho evoluéni historii. Vysledky takovych
analyz ale zaroven predstavuji vychodisko pro navazujici vyzkum v oblasti fungovani
zivych systémul na arovni jednotlivych genud, molekularnich moduld, bunék i celych orga-
nismu. Zde se genomika a bioinformatika potkavaji s ,tradi¢ni“ molekularni a bunéénou
biologii, biochemii a genetikou, jejichz péstovani se uz neobejde bez pofadného zazemi
modernich vyzkumnych laboratofi. ,Podminky pro experimentalni biologicky vyzkum na
Prirodovédecké fakulté Ostravské univerzité se za poslednich deset let diky spole¢nému

usili mnoha kolegt a podpofe ze strany fondd Evropské unie i dalsich zdroju dramaticky
zlepsily, takze vysledky nasich pocitacovych analyz uz muzeme bezprostfedné rozvijet
doma a nejsme tak odkazani jen na kolegy odjinud,“s potéSenim konstatuje prof. Elias.

Fenomény, které biologové pfevazné studuji, jsou ovSem univerzalni a mimofadné kom-
plexni, coz automaticky znamend, Ze kvalitni biologicky vyzkum je dnes nemyslitelny
bez rozséhlé spoluprace. Biologové z LSRC proto aktivné spolupracuji s mnoha tymy
v tuzemsku i zahrani€i, s nimiz je propojuji nejen pratelské vztahy a spole¢né zajmy,
ale i komplementarita vlastnéného know-how i samotného biologického materialu.
Univerzity Karlovy a z Biologického Centra Akademie véd Ceské republiky, s nimiz nasi
védci fesi spoleéné projekty GACR a tvofi spole¢né Centrum vyzkumu patogenity a viru-
lence parazitu, které v letech 2018 az 2022 Cerpa podporu z prostiedkd OPVVV v rdmci
vyzvy ,Excelentni vyzkum®. Zahrani¢ni spoluprace zahrnuji kolegy z Evropy (Portugalsko,
Litva, Rusko), zamofi (Kanada, USA), ale i dalného vychodu (Japonsko, Singapur). Velmi
prestizni je spoluprace tymu dr. Flegontova s prof. Davidem Reichem z Harvard Medical
School v Bostonu, pfednim svétovym odbornikem v oblasti zkoumani lidské (pre)historie
prostfednictvim genomickych metod. Z této spoluprace vzes$el také asi nejvétsi dosavadni
publikaéni uspéch biologd Ostravské univerzity, v roce 2019 vydany ¢lanek v ¢asopise
Nature revidujici dosavadni pohledy na osidlovani oblasti kolem Beringovy Uziny.

,Za téch nemnoho let, co nase neformalni uskupeni na Ostravské univerzité pusobi,
se podarila fada véci, nejen mnozstvi zajimavych objevi usticich v kvalitni a hojné
citované publikace nebo zabezpeceni financnich prostfedkl pro nase védecké aktivity,
ale predevsim se zde zrodil mezinarodni tym pro védu zapalenych a v pratelské atmo-
sféfe usilovné pracujicich lidi, ktery vyprodukoval a do svéta vyslal jiz fadu kvalitnich
absolventt doktorského studia nebo zkusenéjsich postdoku, ktefi dnes Sifi dobfe jméno
nasi univerzity jinde. Z toho mam opravdu radost,” uzaviré prof. Elias.



FUNKCNIi GENOMIKA A MOLEKULARNI
BIOLOGIE LIDSKYCH PATOGENU

Zajem biologl neni mezi rGzné organismalni skupiny rozprostfen rovhomérné. Kromé
spektakularnich forem typu slonl nebo orchideji mimofadnou pozornost pfirozené poutaji
také ty, jejichz zkoumani je motivovano heslem ,poznej svého nepfitele“. Na Ostravské
univerzité jsou takovou skupinou trypanosomatidi, tedy paraziticti biCikovci zahrnujici ne-
jen puavodce spavé nemoci (Trypanosoma brucei), ale také dalSi ¢lovéka ohroZujici pfi-
buzné (Trypanosoma cruzi vyvolavajici Chagasovu chorobu nebo puvodce leishmaniozy,
tedy Leishmania major). Terapeutické moznosti jsou v pfipadé nemoci zplsobovanych
trypanosomatidy stale nedostate¢né a je pochopitelné, ze pro dalSi vyvoj v této oblasti je
nezbytny pedlivy zakladni vyzkum biologie této skupiny. Na néj se soustfed'uje vyzkumny
tym prof. Yurchenka, ktery vyuziva Sirokou paletu molekularné biologickych a genomic-
kych pfistupt shrnovanych do pojmu ,funkéni genomika“, s cilem na molekularni arovni
popsat zivotni procesy trypanosomatidu. Hlavni modelem vyzkumu je druh Leishmania
mexicana, u néjz nasdi biologové vypracovali metodu cilenych genetickych manipula-
ci pomoci moderniho néastroje znamého jako CRISPR/Cas9 (Nobelova cena za chemii
za rok 2020). Jednim z cild vyzkumu prof. Yurchenka je identifikovat geny, které jsou
zodpovédné za schopnost téchto patogent napadat hostitelsky organismus a zplsobovat
chorobné stavy.




FYLOGENOMIKA A SROVNAVACI GENOMIKA

Genomy organismu jsou produkty evoluce a svoji historii nesou s sebou, ukrytou v jejich
aktualni podobé, tedy sekvenci zakladnich pismen abecedy DNA. Biologové uz vice nez
pul stoleti zkoumayji genomy jako historické dokumenty, z nichz Ize vycist, jak se postup-
né menily a rozrdzriovaly jednotlivé skupiny organism(. Zatimco dfive se z technickych
dlvodl muselo toto zkoumani omezovat jen na malé stfipky genom, tedy urcité vybrané
geny, dnes$ni metody umoznuji analyzovat prakticky celé genomy. Vysledkem je dechbe-
rouci pokrok v napliiovani davného snu Charlese Darwina o rekonstrukci ,stromu zivo-
ta“, tedy pomysiné genealogie znazorriujici pfibuzenské vztahy mezi jednotlivymi liniemi
organismdu. A nejen to: genomika umoznuje tuto ,fylogenetickou kostru“ obalovat masem,
tj. poznavat, jak se v ruznych evoluénich liniich proménovaly vlastnosti organismd na
arovni jednotlivych gend, proteint, funkénich drah, bunéénych struktur atd. Biologové
na Ostravské univerzité, pfedevsim (ale nejen) z tymu prof. EliaSe, k tomuto grandiéznimu
védeckému projektu pfispivaji svym nemalym dilem. Jejich zajem je zaméfen zejména
na mikrobialni eukaryotické organismy neboli protisty (fasy a prvoky), jejichZz rozmani-
tost na molekularni a buné€né arovni dramaticky pfekonava diverzitu, kterou nalézame
u rostlin a zivo€icht dohromady. S vyuzitim vlastnich nové generovanych genomovych
sekvenci a dat, ktera jsou k dispozici v genomovych databazich, nasi biologové odhaluji
strukturu rdznych vétvi eukaryotického stromu zivota, hledaji podobu spole¢ného predka
v8ech eukaryot, zkoumaji evoluci genetického kédu, rekonstruuji evoluéni historii zajima-
vych genovych rodin a objevuji mnoho dalSiho.




EVOLUCE A BIOLOGIE BUNECNYCH ORGANEL

Jednim z nejpozoruhodnéjSich zjisténi, k nimz biologie v poslednim pulstoleti dospéla,
je to, ze burnky eukaryot, v€etné nas samotnych, vznikly spojenim pfinejmensim dvou
plvodné nezavislych partnerd, z nichz jeden v dramaticky modifikované podobé dnes
pfedstavuje bunécnou organelu zvanou mitochondrie. U ¢asti eukaryot, tedy fas a rostlin,
se pozdéji z jiného — a to fotosyntetizujiciho — endosymbionta vyvinula dalSich charakte-
ristickd organela, plastid (znamy také jako chloroplast). O plvodu organel z endosymbio-
tickych bakterii svédci i fakt, Ze si tyto bunééné struktury zachovaly vlastni genomy. His-
torie vzniku téchto organel a jejich nasledné rozrizriovani v rliznych skupinach eukaryot
predstavuje obrovsky zajimavou, slozitou, a stale jeSté nedopsanou kapitolu biologie, jiz
se vénuji i nasi védci, pfedevsim tym prof. EliaSe. Sekvenuji a analyzuji genomy organel,
identifikuji proteiny a funk¢ni drahy lokalizované do organel, sleduji pfesuny plastidd mezi
novych, dosud netuSenych funkénich systému mitochondrie, jejichZ existence dale posi-
luje ,bakterialni charakter” této organely.

VNITROBUNECNA BIOSFERA:
PARTNERI ZADANIi | NEZADANI

Lidsky jedinec je vlastné konglomerat rliznych organismu, tzv. holobiont, o jehoZ podobé
prfekvapivou mérou rozhoduje jeho mikrobialni slozka, postaru mikrofl6ra, moderné mik-
robiom. Svého druhu mikrobiom maji ale i jednobunééné eukaryotické organismy, které
uvnitf svych tél — samostatnych bunék — mohou hostit pfekvapivou diverzitu mikrosko-
pickych entit, predevsim bakterii a vird. Casto jde o partnery nezadané, svému hostiteli
vyslovené $kodici, ale nékdy je takovy obyvatel vnitiku buriky partakem vitanym, v Zargo-
nu ekologie zvanym jako mutualista. O existenci endosymbiontd a vird v burikach prvoku
a fas se vi dlouhou dobu, ale teprve genomika odhaluje skute¢ny rozsah tohoto fenomé-
nu a zasadné usnadnuje ziskavat vhled do podstaty vztahl téchto entit s hostitelskymi
organismy. Vyznamnou soucasti vyzkumnych aktivit naSich biologd sdruzenych v ramci
Life Science Research Centre je prave studium endosymbiontl a virll protistl, pfedevsim
dvou hlavnich modelovych skupin — trypanosomatidd a eustigmatofytnich fas. Mame-li
uveést jako pfiklad jeden uspéch na tomto poli, volba je jasna: vysledek prace tymu prof.
Yurchenka, jez odhalila existenci zcela nového viru infikujiciho trypanosomatidy. Tento
virus byl na pocest mista objevu nazvan Ostravirus a pfislusné studie byla publikovana
v roce 2018 prestiznim Casopise PNAS.




HISTORIE LIDSKYCH POPULACI

Archeologie dnes rutinné vyuzivd moznosti sekvenovani DNA pro studium davnych lid-
skych kultur v€etné s nimi spojenych domacich zvifat, kulturnich plodin a patogent. Byly
uz sekvenovany genomy tisict davnych lidskych jedincl z celého svéta, na ¢asové ose
od Neandrtalcl po nedavnou minulost a v geografickém prostoru od p6lu k tropdm. Tento
pfival novych dat nejen méni archeologii a bezprecedentnim zpisobem umoznuje popi-
sovat nasi komplikovanou minulost, ale méa také vyznamné pfinosy pro chapani genetic-
kého puvodu lidskych nemoci. V posledni dekadé byl vyvinut standardni soubor statistic-
kych néastroju pro rekonstrukci demografické historie z genomovych dat, ktery byl pouzit
v nescetnych publikacich. Jak se ale i diky praci naSich biologll ze skupiny dr. Flegontova
zacCina ukazovat, tyto nastroje trpi vyznamnymi limity a nedostatky. Jednou z hlavnich
aktivit naseho tymu lidské popula¢ni genomiky je proto vyvoj novych metod a robustnich
protokolu pro testovani modell demografické historie, které tyto problémy aktualné po-
pularnich metod archeogenetiky pfekonavaji. Nasi odbornici pak se svymi zahrani¢nimi
spolupracovniky tyto nové postupy aplikuji ve studiu prehistorie Ameriky, Sibife, jihovy-
chodni Asie a Evropy.




VYZNAMNE PROJEKTY

Genomic formation of Indo-Europeans: new approaches to genetic admixture modelling
guided by simulated data (GACR 21-276248), fesitel: M.Sc. Pavel Flegontov, Ph.D., doba
feSeni: 1.1.2021 — 31.12.2023, celkova dotace pro OU: 5.242.000,- K¢

Catalase: to be or not to be in two hosts (GACR 21-09283S), fesitel: prof. Vyacheslav Yur-
chenko, PhD, spolufesitel: prof. RNDr. Julius Luke$, CSc. (Biologické centrum AV CR),
doba fedeni: 1.1.2021 — 31.12.2023, celkova dotace pro OU: 5.622.000,- K&

Molecular mechanisms and evolution of RNA polyadenylation in euglenophyte plastids
(GACR 21-19664S), fesitel: prof. Mgr. Marek Elia$, Ph.D., spolufesitel: doc. Mgr. Stépan-
ka Vanacova, Ph.D. (CEITEC, MU), doba feSeni: 1.1.2021 — 31.12.2023, celkova dotace
pro OU: 5.172.000,- K&

The eustigmatophyte endosphere: intracellular bacteria and viruses in the life and evolu-
tion of a model group of algae (GACR 20-27648S), fesitel: doc. Mgr. Marek Elias, Ph.D.,
doba fedeni: 1.1.2020 — 31.12.2022, celkova dotace pro OU: 6.419.000,- K&

Leishmaniaviruses in trypanosomatids (GACR 20-22689S), fesitel: prof. Vyacheslav Yur-
chenko, PhD, doba feSeni: 1.1.2020 — 31.12.2022, celkova dotace pro OU: 10.725.000,- K&

Archeogeneticka studie lidskych populaci pevninské Jihovychodni Asie (INTER-EXCE-
LLENCE, LTAUSA18153), fesitel: M.Sc. Pavel Flegontov, Ph.D., doba feSeni: 1.1.2019
—31.12.2021, celkova dotace pro OU: 3.301.000,- K¢

Centrum vyzkumu patogenity a virulence parazita, OPVVV (CZ.02.1.01/0.0/0.0/16_019/
0000759), prijemce: Univerzta Karlova, partnefi: Biologické centrum AV CR, Ostravska
univerzita, vedouci projektu: prof. RNDr. Jan Tachezy, Ph.D. (PfF UK), vedouci tymu na
OU: prof. Vyacheslav Yurchenko, PhD, doba feSeni: 1.3.2018 — 31.12.2022, celkova do-
tace pro OU: 39.270.000,- K¢

Trypanosomatids with in-frame sense stop codons: dissecting molecular mechanisms
behind the unique ambiguity of the genetic code (GACR 18-15962S), fesitel: doc. Vya-
cheslav Yurchenko, PhD, spolufeSitel: prof. RNDr. Julius Luke$, CSc. (Biologické cent-
rum AV CR), doba feSeni: 1.1.2018 — 31.12.2020, celkova dotace pro OU: 3.654.000,- K&

Non-standard genetic codes in protists and their evolution (GACR 18-18699S), fesitel:
doc. Mgr. Marek Elias, Ph.D., spolufeSitel: doc. RNDr. Ivan Cepi¢ka Ph.D. (PfF UK),
doba feSeni: 1.1.2018 — 31.12.2020, celkova dotace pro OU: 3.970.000,- K&

Functional genomics of Leishmania virulence (GACR 17-106568), fesitel: doc. Vya-
cheslav Yurchenko, PhD, spolufeSitel: Doc. RNDr. Jan Votypka PhD (PfF UK), doba
feSeni: 1.1.2017 — 31.12.2019, celkova dotace pro OU: 4.327.000,- K&

The dark side of plastid biology: evolution and function of leucoplasts in algae (GACR
17-21409S), feSitel: doc. Mgr. Marek Elias, Ph.D., doba feSeni: 1.1.2017 — 31.12.2019,
celkova dotace pro OU: 3.865.000,- K&

The Algal Microbiome: Friends and Foes (Horizon 2020, H2020-MSCA-ITN-2014, SEP-
210135917), feSitel. Dr. Claire M. Gachon (Scottish Marine Institute, Scottish Associa-
tion for Marine Science, Oban, Velka Britanie), spolufeSitel za OU: doc. Mgr. Marek Eli-
as, Ph.D., doba feSeni: 1.1.2015 — 31.12.2018, celkova dotace pro OU: 203.838,- EUR
(asi 5.500.000 K¢)
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