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Biologie prochází proměnou, která svým tempem a rozsahem nemá v historii tohoto obo-
ru obdoby. Zatímco ve 20. století uchvacovali svými revolučními teoriemi o povaze světa 
fyzikové, naše století bude podle všeho patřit biologům. Jeho první pětina tomu zcela 
jistě nasvědčuje, přičemž ústředním pojmem biologie se v tomto období stal genom, tedy 
(podle jedné z možných definic) soubor všech genů daného organismu. Všeobecně zná-
mým milníkem se stalo „přečtení“ genomu člověka v prvním desetiletí 21. století, ovšem 
tento triumf lidského ducha – z hlediska technologie i schopnosti spolupráce napříč ná-
rody a kulturami – odráží radikální změnu v možnostech biologie jako celku, ne jen těch 
jejích partií zabývajících se bezprostředně člověkem. Biologie na Ostravské univerzitě 
nestojí stranou tohoto vývoje a naopak se na něm snaží maximálně participovat, jak je 
možné se přesvědčit i z tohoto bulletinu.

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

GENOMOVÁ BIOLOGIE



02 03

Vývoj metod sekvenování DNA a exponenciálně se vršící objem genomických dat před-
stavuje jeden z hlavních impulzů rozvoje biologie v posledních dvaceti letech. Dostupnost 
genomových sekvencí z prudce rostoucího počtu organismů a současná možnost sek-
venovat genomy a transkriptomy zájmových organismů i v laboratořích mimo velká 
genomová centra zcela změnily povahu biologického výzkumu – demokratizovaly jej 
do té míry, že zásadní objevy lze dnes dělat kdekoliv s pouhým počítačem připojeným  
k Internetu. „Jak jsem před lety pronesl v rozhovoru pro jistý český deník poté, co v časo-
pise Science vyšla velká studie genomu jedné zajímavé rostliny, do níž jsem měl tu čest 
přispět, výbornou vědu dnes můžete dělat z obýváku. To stále platí,“ přibližuje situaci 
prof. Eliáš, garant hlavního výzkumného směru „Genomová biologie“ na Ostravské uni-
verzitě a vedoucí Life Science Research Centre (LSRC), neformální výzkumné jednotky  
v rámci Přírodovědecké fakulty OU sdružující několik týmů provázaných společnými 
zájmy a sdílenou infrastrukturou.

Genomická a transkriptomická data jsou skutečnou pokladnicí biologie. Jejich analýza 
pomocí rozmanitých metod bioinformatiky v prvé řadě umožňuje bezprecedentním způ-
sobem poznávat genový repertoár organizmů a jeho evoluční historii. Výsledky takových 
analýz ale zároveň představují východisko pro navazující výzkum v oblasti fungování 
živých systémů na úrovni jednotlivých genů, molekulárních modulů, buněk i celých orga-
nismů. Zde se genomika a bioinformatika potkávají s „tradiční“ molekulární a buněčnou 
biologií, biochemií a genetikou, jejichž pěstování se už neobejde bez pořádného zázemí 
moderních výzkumných laboratoří. „Podmínky pro experimentální biologický výzkum na 
Přírodovědecké fakultě Ostravské univerzitě se za posledních deset let díky společnému 
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úsilí mnoha kolegů a podpoře ze strany fondů Evropské unie i dalších zdrojů dramaticky 
zlepšily, takže výsledky našich počítačových analýz už můžeme bezprostředně rozvíjet 
doma a nejsme tak odkázáni jen na kolegy odjinud,“ s potěšením konstatuje prof. Eliáš.

Fenomény, které biologové převážně studují, jsou ovšem univerzální a mimořádně kom-
plexní, což automaticky znamená, že kvalitní biologický výzkum je dnes nemyslitelný 
bez rozsáhlé spolupráce. Biologové z LSRC proto aktivně spolupracují s mnoha týmy  
v tuzemsku i zahraničí, s nimiž je propojují nejen přátelské vztahy a společné zájmy,  
ale i komplementarita vlastněného know-how i samotného biologického materiálu.  
Z tuzemských pracovišť je nejdůležitější spolupráce s kolegy z Přírodovědecké fakulty 
Univerzity Karlovy a z Biologického Centra Akademie věd České republiky, s nimiž naši 
vědci řeší společné projekty GAČR a tvoří společné Centrum výzkumu patogenity a viru-
lence parazitů, které v letech 2018 až 2022 čerpá podporu z prostředků OPVVV v rámci 
výzvy „Excelentní výzkum“. Zahraniční spolupráce zahrnují kolegy z Evropy (Portugalsko, 
Litva, Rusko), zámoří (Kanada, USA), ale i dálného východu (Japonsko, Singapur). Velmi 
prestižní je spolupráce týmu dr. Flegontova s prof. Davidem Reichem z Harvard Medical 
School v Bostonu, předním světovým odborníkem v oblasti zkoumání lidské (pre)historie 
prostřednictvím genomických metod. Z této spolupráce vzešel také asi největší dosavadní 
publikační úspěch biologů Ostravské univerzity, v roce 2019 vydaný článek v časopise 
Nature revidující dosavadní pohledy na osidlování oblastí kolem Beringovy úžiny.

„Za těch nemnoho let, co naše neformální uskupení na Ostravské univerzitě působí,  
se podařila řada věcí, nejen množství zajímavých objevů ústících v kvalitní a hojně 
citované publikace nebo zabezpečení finančních prostředků pro naše vědecké aktivity,  
ale především se zde zrodil mezinárodní tým pro vědu zapálených a v přátelské atmo-
sféře usilovně pracujících lidí, který vyprodukoval a do světa vyslal již řadu kvalitních 
absolventů doktorského studia nebo zkušenějších postdoků, kteří dnes šíří dobře jméno 
naší univerzity jinde. Z toho mám opravdu radost,“ uzavírá prof. Eliáš.
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FUNKČNÍ GENOMIKA A MOLEKULÁRNÍ 
BIOLOGIE LIDSKÝCH PATOGENŮ

Zájem biologů není mezi různé organismální skupiny rozprostřen rovnoměrně. Kromě 
spektakulárních forem typu slonů nebo orchidejí mimořádnou pozornost přirozeně poutají 
také ty, jejichž zkoumání je motivováno heslem „poznej svého nepřítele“. Na Ostravské 
univerzitě jsou takovou skupinou trypanosomatidi, tedy parazitičtí bičíkovci zahrnující ne-
jen původce spavé nemoci (Trypanosoma brucei), ale také další člověka ohrožující pří-
buzné (Trypanosoma cruzi vyvolávající Chagasovu chorobu nebo původce leishmaniózy, 
tedy Leishmania major). Terapeutické možnosti jsou v případě nemocí způsobovaných 
trypanosomatidy stále nedostatečné a je pochopitelné, že pro další vývoj v této oblasti je 
nezbytný pečlivý základní výzkum biologie této skupiny. Na něj se soustřeďuje výzkumný 
tým prof. Yurchenka, který využívá širokou paletu molekulárně biologických a genomic-
kých přístupů shrnovaných do pojmu „funkční genomika“, s cílem na molekulární úrovni 
popsat životní procesy trypanosomatidů. Hlavní modelem výzkumu je druh Leishmania 
mexicana, u nějž naši biologové vypracovali metodu cílených genetických manipula-
cí pomocí moderního nástroje známého jako CRISPR/Cas9 (Nobelova cena za chemii  
za rok 2020). Jedním z cílů výzkumu prof. Yurchenka je identifikovat geny, které jsou 
zodpovědné za schopnost těchto patogenů napadat hostitelský organismus a způsobovat 
chorobné stavy.



Genomy organismů jsou produkty evoluce a svoji historii nesou s sebou, ukrytou v jejich 
aktuální podobě, tedy sekvenci základních písmen abecedy DNA. Biologové už více než 
půl století zkoumají genomy jako historické dokumenty, z nichž lze vyčíst, jak se postup-
ně měnily a rozrůzňovaly jednotlivé skupiny organismů. Zatímco dříve se z technických 
důvodů muselo toto zkoumání omezovat jen na malé střípky genomů, tedy určité vybrané 
geny, dnešní metody umožňují analyzovat prakticky celé genomy. Výsledkem je dechbe-
roucí pokrok v naplňování dávného snu Charlese Darwina o rekonstrukci „stromu živo-
ta“, tedy pomyslné genealogie znázorňující příbuzenské vztahy mezi jednotlivými liniemi  
organismů. A nejen to: genomika umožňuje tuto „fylogenetickou kostru“ obalovat masem, 
tj. poznávat, jak se v různých evolučních liniích proměňovaly vlastnosti organismů na 
úrovni jednotlivých genů, proteinů, funkčních drah, buněčných struktur atd. Biologové  
na Ostravské univerzitě, především (ale nejen) z týmu prof. Eliáše, k tomuto grandióznímu 
vědeckému projektu přispívají svým nemalým dílem. Jejich zájem je zaměřen zejména  
na mikrobiální eukaryotické organismy neboli protisty (řasy a prvoky), jejichž rozmani-
tost na molekulární a buněčné úrovni dramaticky překonává diverzitu, kterou nalézáme 
u rostlin a živočichů dohromady. S využitím vlastních nově generovaných genomových 
sekvencí a dat, která jsou k dispozici v genomových databázích, naši biologové odhalují 
strukturu různých větví eukaryotického stromu života, hledají podobu společného předka 
všech eukaryot, zkoumají evoluci genetického kódu, rekonstruují evoluční historii zajíma-
vých genových rodin a objevují mnoho dalšího.

FYLOGENOMIKA A SROVNÁVACÍ GENOMIKA
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EVOLUCE A BIOLOGIE BUNĚČNÝCH ORGANEL

Jedním z nejpozoruhodnějších zjištění, k nimž biologie v posledním půlstoletí dospěla, 
je to, že buňky eukaryot, včetně nás samotných, vznikly spojením přinejmenším dvou 
původně nezávislých partnerů, z nichž jeden v dramaticky modifikované podobě dnes 
představuje buněčnou organelu zvanou mitochondrie. U části eukaryot, tedy řas a rostlin, 
se později z jiného – a to fotosyntetizujícího – endosymbionta vyvinula dalších charakte-
ristická organela, plastid (známý také jako chloroplast). O původu organel z endosymbio-
tických bakterií svědčí i fakt, že si tyto buněčné struktury zachovaly vlastní genomy. His-
torie vzniku těchto organel a jejich následné rozrůzňování v různých skupinách eukaryot 
představuje obrovsky zajímavou, složitou, a stále ještě nedopsanou kapitolu biologie, již 
se věnují i naši vědci, především tým prof. Eliáše. Sekvenují a analyzují genomy organel, 
identifikují proteiny a funkční dráhy lokalizované do organel, sledují přesuny plastidů mezi 
vzdálenými liniemi eukaryot. Mezi nejdůležitější výstupy jejich práce patří charakterizace 
nových, dosud netušených funkčních systému mitochondrie, jejichž existence dále posi-
luje „bakteriální charakter“ této organely.

VNITROBUNĚČNÁ BIOSFÉRA:  
PARTNEŘI ŽÁDÁNÍ I NEŽÁDANÍ

Lidský jedinec je vlastně konglomerát různých organismů, tzv. holobiont, o jehož podobě 
překvapivou měrou rozhoduje jeho mikrobiální složka, postaru mikroflóra, moderně mik-
robiom. Svého druhu mikrobiom mají ale i jednobuněčné eukaryotické organismy, které 
uvnitř svých těl – samostatných buněk – mohou hostit překvapivou diverzitu mikrosko-
pických entit, především bakterií a virů. Často jde o partnery nežádané, svému hostiteli 
vysloveně škodící, ale někdy je takový obyvatel vnitřku buňky parťákem vítaným, v žargo-
nu ekologie zvaným jako mutualista. O existenci endosymbiontů a virů v buňkách prvoků  
a řas se ví dlouhou dobu, ale teprve genomika odhaluje skutečný rozsah tohoto fenomé-
nu a zásadně usnadňuje získávat vhled do podstaty vztahů těchto entit s hostitelskými 
organismy. Významnou součástí výzkumných aktivit našich biologů sdružených v rámci 
Life Science Research Centre je právě studium endosymbiontů a virů protistů, především 
dvou hlavních modelových skupin – trypanosomatidů a eustigmatofytních řas. Máme-li 
uvést jako příklad jeden úspěch na tomto poli, volba je jasná: výsledek práce týmu prof. 
Yurchenka, jež odhalila existenci zcela nového viru infikujícího trypanosomatidy. Tento 
virus byl na počest místa objevu nazván Ostravirus a příslušná studie byla publikována  
v roce 2018 prestižním časopise PNAS.
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Archeologie dnes rutinně využívá možností sekvenování DNA pro studium dávných lid-
ských kultur včetně s nimi spojených domácích zvířat, kulturních plodin a patogenů. Byly 
už sekvenovány genomy tisíců dávných lidských jedinců z celého světa, na časové ose 
od Neandrtálců po nedávnou minulost a v geografickém prostoru od pólů k tropům. Tento 
příval nových dat nejen mění archeologii a bezprecedentním způsobem umožnuje popi-
sovat naši komplikovanou minulost, ale má také významné přínosy pro chápání genetic-
kého původu lidských nemocí. V poslední dekádě byl vyvinut standardní soubor statistic-
kých nástrojů pro rekonstrukci demografické historie z genomových dat, který byl použit  
v nesčetných publikacích. Jak se ale i díky práci našich biologů ze skupiny dr. Flegontova 
začíná ukazovat, tyto nástroje trpí významnými limity a nedostatky. Jednou z hlavních 
aktivit našeho týmu lidské populační genomiky je proto vývoj nových metod a robustních 
protokolů pro testování modelů demografické historie, které tyto problémy aktuálně po-
pulárních metod archeogenetiky překonávají. Naši odborníci pak se svými zahraničními 
spolupracovníky tyto nové postupy aplikují ve studiu prehistorie Ameriky, Sibiře, jihový-
chodní Asie a Evropy. 

HISTORIE LIDSKÝCH POPULACÍ
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Genomic formation of Indo-Europeans: new approaches to genetic admixture modelling 
guided by simulated data (GAČR 21-27624S), řešitel: M.Sc. Pavel Flegontov, Ph.D., doba 
řešení: 1.1.2021 – 31.12.2023, celková dotace pro OU: 5.242.000,- Kč

Catalase: to be or not to be in two hosts (GAČR 21-09283S), řešitel: prof. Vyacheslav Yur-
chenko, PhD, spoluřešitel: prof. RNDr. Julius Lukeš, CSc. (Biologické centrum AV ČR), 
doba řešení: 1.1.2021 – 31.12.2023, celková dotace pro OU: 5.622.000,- Kč

Molecular mechanisms and evolution of RNA polyadenylation in euglenophyte plastids 
(GAČR 21-19664S), řešitel: prof. Mgr. Marek Eliáš, Ph.D., spoluřešitel: doc. Mgr. Štěpán-
ka Vaňáčová, Ph.D. (CEITEC, MU), doba řešení: 1.1.2021 – 31.12.2023, celková dotace 
pro OU: 5.172.000,- Kč

The eustigmatophyte endosphere: intracellular bacteria and viruses in the life and evolu-
tion of a model group of algae (GAČR 20-27648S), řešitel: doc. Mgr. Marek Eliáš, Ph.D., 
doba řešení: 1.1.2020 – 31.12.2022, celková dotace pro OU: 6.419.000,- Kč

Leishmaniaviruses in trypanosomatids (GAČR 20-22689S), řešitel: prof. Vyacheslav Yur-
chenko, PhD, doba řešení: 1.1.2020 – 31.12.2022, celková dotace pro OU: 10.725.000,- Kč

Archeogenetická studie lidských populací pevninské Jihovýchodní Asie (INTER-EXCE-
LLENCE, LTAUSA18153), řešitel: M.Sc. Pavel Flegontov, Ph.D., doba řešení: 1.1.2019 
– 31.12.2021, celková dotace pro OU: 3.301.000,- Kč 

VÝZNAMNÉ PROJEKTY
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Centrum výzkumu patogenity a virulence parazitů, OPVVV (CZ.02.1.01/0.0/0.0/16_019/
0000759), příjemce: Univerzta Karlova, partneři: Biologické centrum AV ČR, Ostravská 
univerzita, vedoucí projektu: prof. RNDr. Jan Tachezy, Ph.D. (PřF UK), vedoucí týmu na 
OU: prof. Vyacheslav Yurchenko, PhD, doba řešení: 1.3.2018 – 31.12.2022, celková do-
tace pro OU: 39.270.000,- Kč

Trypanosomatids with in-frame sense stop codons: dissecting molecular mechanisms 
behind the unique ambiguity of the genetic code (GAČR 18-15962S), řešitel: doc. Vya-
cheslav Yurchenko, PhD, spoluřešitel: prof. RNDr. Julius Lukeš, CSc. (Biologické cent-
rum AV ČR), doba řešení: 1.1.2018 – 31.12.2020, celková dotace pro OU: 3.654.000,- Kč

Non-standard genetic codes in protists and their evolution (GAČR 18-18699S), řešitel: 
doc. Mgr. Marek Eliáš, Ph.D., spoluřešitel: doc. RNDr. Ivan Čepička Ph.D. (PřF UK), 
doba řešení: 1.1.2018 – 31.12.2020, celková dotace pro OU: 3.970.000,- Kč

Functional genomics of Leishmania virulence (GAČR 17-10656S), řešitel: doc. Vya-
cheslav Yurchenko, PhD, spoluřešitel: Doc. RNDr. Jan Votýpka PhD (PřF UK), doba 
řešení: 1.1.2017 – 31.12.2019, celková dotace pro OU: 4.327.000,- Kč

The dark side of plastid biology: evolution and function of leucoplasts in algae (GAČR 
17-21409S), řešitel: doc. Mgr. Marek Eliáš, Ph.D., doba řešení: 1.1.2017 – 31.12.2019, 
celková dotace pro OU: 3.865.000,- Kč

The Algal Microbiome: Friends and Foes (Horizon 2020, H2020-MSCA-ITN-2014, SEP-
210135917), řešitel. Dr. Claire M. Gachon (Scottish Marine Institute, Scottish Associa-
tion for Marine Science, Oban, Velká Británie), spoluřešitel za OU: doc. Mgr. Marek Eli-
áš, Ph.D., doba řešení: 1.1.2015 – 31.12.2018, celková dotace pro OU: 203.838,- EUR  
(asi 5.500.000 Kč)
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