2. Zaklady mendelovské a
molekularni genetiky

Tato kapitola je vénovana piehledu zakladnich aspektd molekularni a mendelovské genetiky, bez jejichz
znalosti nelze fesit fadu evolucnich otazek. Bez pochopeni meidézy a mendelovské dédi¢nosti, stejné jako
bez pochopeni genové vazby a rekombinace, nelze studovat vznik genetické proménlivosti a dynamiku
genetickych zmén v pifrodnich populacich. Molekularni podstata dédicnosti je zakladem téméf pro celou
moderni biologii.

21 PROKARYOTICKA A EUKARYOTICKA BUNKA

U bunéénych organisml rozliSujeme dva typy bunky, prokaryotickou a eukatyotickou. Oba typy se Lisi
velikosti a vnitin{ stavebnf slozitosti (obr. 2.1).

2.1.1 Stavba prokaryotické bunky

Prokaryoticka bunka je tvofena jedinym, membranami dale nedélenym prostorem, ve kterém chybi
ohranicené jadro (obr. 2.1a). Vzhledem k malé velikosti (typicky 1-2m) a tedy relativné velkému povrchu
i diky absenci vnitini strukturovanosti jsou metabolismus a bunécné déleni velmi rychlé. Jadro (nukleoid)
je tvofeno jedinou, kruznicovou molekulou dvoufetézcové DNA, ktera neni od cytoplazmy oddélena
jadernou membranou. V nékterych pifpadech se kromé jaderného genomu vyskytuje i jeden nebo vice
druht plazmidu, tvofenych rovnéz kruznicovou DNA. Kazdy typ plazmidu mize byt v bufice pfitomen
v jedné nebo vice kopiich. V cytoplazmé se dale vyskytuji prokaryotické ribozomy, které nejsou vazany na
zadnou strukturu, a zasobni latky (glykogen, kyselina poly-B-maselnd). Vchlipovanim cytoplazmatické
membrany vznikaji mezozomy, funkéné pravdépodobné analogické eukaryotickym lyzozomim a u
fotosyntetizujicich bakterif navic 1 ¢etné chromatofory, nesouci fotosyntetické pigmenty.

Kromé cytoplazmatické membrany jsou prokaryotické burky chrinény jest¢ bunéfnou sténou, jejiz
zakladni slozkou je na rozdil od buné¢k rostlin a hub peptidoglykan murein (linearni polymer derivatd
glukozaminu). U grampozitivnich bakterif je sténa silna, tvofena mohutnou peptidoglykanovou vrstvou,
kdezto u gramnegativnich bakterii (napt. E. /) je sténa pomeérné tenka a vné jesté opatfena tzv. vneéjsi
membranou, strukturné odpovidajici cytoplazmatické membrané. U zvlast¢ virulentnich patogennich
forem je bunka opatfena jest¢ pouzdrem, tvofenym nejcastéji bud peptidem, nebo polysachatidem.
Nekteré druhy maji schopnost pevné se prichytit na povrchy, napf. kament ve vodé, zubt v tstni dutiné
nebo na povrchy sliznic. K tomu jim napomaha zvlastni plst’ovity obal, glykokalyx, tvofeny hustou siti
polysacharidovych vliken (obr. 1a). Pohyb burky zajist'uje jeden nebo vice bi¢ik, tvofenych spiralovité
vinutymi fadami molekul globularniho flagellinu, vytvafejicich duté sroubovité vlakno. Bicik je ukotven
v cytoplazmatické membrané dvéma destickami, které se vuci sobé oticeji jako rotor a zptsobuji tak
$roubovity pohyb bic¢iku (podobné jako lodni $roub). Kromé biciku se na povrchu nékterych bakterii
nachazejf kratké, jemné a kiehké fimbrie (pilli) — nékteré typy se podileji na bunécné konjugaci.
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Obr. 2.1 (a) Schéma prokaryotické buriky: 1 cytoplazmaticka membrana, 2 bunééna sténa grampozitivnich
bakterii, 3 buné€na sténa gramnegativnich bakterii, 4 vnéjSi membrana, 5 pouzdro (kapsula), 6 prokaryotické
ribozomy, 7 fimbrie, 8 bi€ik, 9 molekula DNA, 10 mezozom, 11 chromatofor, 12 glykogen, 13 polyfosfatova
zrna. (b) Stavba eukaryotické buriky (v levé ¢asti bunika zivo€isna, v pravé rostlinna): 1 drsné endoplazmatické
retikulum (ER), 2 zrna glykogenu, 3 mezibunéény prostor, 4 mitochondrie, 5 lyzozom, 6 desmozom, 7
mezibunécny spoj, 8 fasinka, 9 sekrecni vacek, 10 mikroklky, 11 Golgiho komplex, 12 bunécna sténa, 13
vakuola, 14 centriola, 15 plazmodesmy, 16 jadro, 17 jadérko, 18 hladké ER, 19 chloroplast, 20 tylakoidy.

2.1.2 Stavba eukaryotické burnky

Eukaryoticka bunka (obr. 2.1b) je charakteristicka slozitou strukturovanost{ a pfitomnosti fady bunéénych
organel a vnitiniho cytoskeletu. Velikost eukatryotickych bunek je velmi proménlivd, naptiklad u rostlin
dosahuje prameérne 10-100pm, ale mtze dosihnout i nékolik metrt (mlécnice pryscovitych); zivocisné
bunky méfi vétsinou 10-20Um, avsak délka axonu nékterych nervovych bunék muize méfit az jeden metr a
vajecné bunky ptaka dosahuji diky nahromadéni zdsobnich latek skuteéné obfich rozmért (viz napf.
vajicko pstrosa, které dosahuje hmotnosti az 1500g).

tvofené soustavou kanalkd, vacka a plochych cisteren. Na retikulum se mohou vazat eukaryotické
tibozomy. Takové retikulum oznacujeme jako drsné ER. Retikulum bez ribozomu se nazjva hladké ER.
Zatimco na drsném ER probiha intenzivni proteosyntéza, hladké ER je mistem syntézy sacharidd, lipida a
steroidi. Na endoplazmatické retikulum funkéné navazuje Golgiho komplex, sestavajici ze soustavy
plochych cisteren, které mohou mit (napf. v nervovych a zarode¢nych bunkach, v bunikiach bezobratlych,
ve vétdiné rostlinnych bunék) podobu samostatnych vacku, tycinek a prstenct, které se oznacuji jako
diktyozomy. V cisternich Golgiho komplexu dochazi k posttranslacnim upravam produktd ribozomu
endoplazmatického retikula (kap. 2.2.6), napiiklad k pfidavan{ glykozylovych skupin na fetézce proteinu.
Viacky Golgiho komplexu se dile podileji na transportu nékterych latek v burice a na exocytdze, u rostlin
navic na tvorbé bunécné stény.

Dal$imi organelami jsou napf. lyzozomy, zajist'ujici hydrolyzu bilkovin, nukleovych kyselin, cukru,
lipidt apod., a cytozomy, které se déli na peroxizomy (obsahuji peroxidazy, katalazy, u rostlin se podileji
na fotorespiraci), glyoxyzomy (obsahuji enzymy glyoxalatového cyklu), urikozomy (obsahuji urikazu), u
bi¢tkovet i hydrogenozomy. Dulezitou soucasti vétsiny eukaryotickych buné¢k jsou mitochondrie,
jejichz funkce spociva v oxidaci a fosforylaci zikladnich zivin za vzniku energie, akumulované do
energeticky bohatych fosfatovych vazeb. Pro bufiky zelenych rostlin jsou typické plastidy, které jsou
podobné¢ jako mitochondrie ohrani¢eny dvojitou membranou s ¢lenitou strukturou vnitfni membrany. Na
zaklade jejich zbarveni lipofilnimi pigmenty a jejich vztahu k fotosyntéze se plastidy déli na bezbatrvé
leukoplasty, fotosynteticky aktivni zelené chloroplasty, ¢ervené rodoplasty a hnédé feoplasty a na foto-
synteticky neaktivni chromoplasty (Zluté a cervené).



Jadro (nukleus) je typickou a stabilni soucasti eukaryotické bunky. Od cytoplazmy je oddéleno
dvojitou membranou, ve které jsou Cetné, pravidelné rozmisténé, selektivné propustné pory o prameru asi
40Um. Vnéjsi jaderna blana prechazi do membran endoplazmatického retikula, ¢imz dochazi k propojent
perinuklearniho prostoru (mezi obéma jadernymi membranami) s vnitinim prostorem ER. Pfed délenim
se jaderna blana stava soucasti retikula a z jeho membran po déleni opét vznika. Obsah jadra je tvofen
karyoplazmou, ktera se sklada z despiralizovanych chromozomu (kap. 2.1.3). V jadfe je patrnd intenzivnéji
zbarvena oblast, neohranicend biomembranou, jadérko (nukleolus), obsahujici ribonukleoproteiny.
Pocet jadérek je proménlivy, typicky je jich pfitomno 1-7, avsak v oocytech obojzivélniki jich mize byt
1000-2000 a naopak v nékterych bunkach jadérko zcela chybi.

Kromé jadra a bunéénych organel se v zakladni cytoplazmeé vyskytujf i rizné bunécné inkluze, tzv.
paraplazma, v bunkich rostlin oznacovana jako ergastické struktury. Paraplazmou mohou byt
metabolické rezervy (cukry, skrob, tuky, glykogen), nebo konecné produkty metabolismu (alkaloidy,
terpeny, tfisloviny, barviva apod.). Tyto latky jsou piitomny v podobé rtznych zrn a kapének, nebo ve
vakuolach (typickych pro rostlinné burky). Pfi déleni bunky se uplatiiuje soustava dvou na sebe kolmych
valcovitych utvard, centriola, projevujici se jako svétlolomné telisko pobliz jadra. Centriola je obklopena
zvlastn{ hyalinni cytoplazmou (centrosférou), se kterou tvoii celek nazjvany centrozom. Pred zacatkem
mitézy centriola indukuje ve své blizkosti tvorbu druhé centrioly, kterd putuje k opa¢nému pélu buriky.
Obé¢ casti potom vyvolavaji uspofadani déliciho vieténka, které se podili na rozchodu homologickych
chromozomu.

plazmaticka
endoplazmatické membrana
retikulum
kortikalni vrstva
cytoplazmy
ribozomy
systém
mikrotubuly mikrotrabekulu
mikrofilamenty mitochondrie
v kortikalni vrstvé
cytoplazmy

Obr. 2.2 Systém bunécného cytoskeletu.

Vzhledem k tomu, Ze eukaryotickd bunka primarné postrada bunécnou sténu, je tvar a piipadné i
pohyb celé bunky nebo jejich ¢asti (napt. pfi fagocytoze a pinocytdze) zajist'ovan vnitfnim cytoskeletem,
ktery je tvofen mikrotubuly, mikrofilamenty, intermediarnimi filamenty a systémem tzv. mikro-
trabekula (obr. 2.2). Kromé intermediarnich filamentd se jednotlivé slozky cytoskeletu mohou podilet i
na vnitro-bunééném transportu latek. Pohyb bunky mohou déle zajist'ovat fasinky (cilie) a bicik
mikrotubuly bi¢iku kondi v tzv. bazdlni desticce pod trovni bunééného povrchu, zatimco periferni dublety
mikrotubult jsou zakonceny bazalnim téliskem (kinetozomem) hloubéji v cytoplazme. Bicik je zpravidla
jen jeden a u nékterych druht maze mit podobu tzv. undulujici membrany (napf. trypanozomay).

Bunky rostlin a hub udrzujf svij tvar pomoci rigidni bunééné stény, ktera se sklada z nékolika vrstev.
U rostlin jsou jeji hlavni stavebni slozkou celuléza, hemicelul6za a pektiny. Sténa je dale prostoupena



ruznymi anorganickymi inkrustacemi a organickymi impregnacemi — hovoiime bud’ o lignifikaci (ukladani
ligninu, dfevnaténi), suberinizaci (ukladani suberinu, korkovaténi) nebo kutinizaci (ukladani kutinu).
Bunéc¢na sténa hub je tvofena piedevsim chitinem a celulézou, v mensi mife se uplatiujf i dalsf latky jako
D-glukozamin, glukany, mannany a fukany.

Pro eukaryotickou bunku je typickd
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Obr. 2.3 Schematicky nakres pfi¢ného fezu eukaryotickym nebo Golgiho komplexu vznikaji sférické

bicikem. vacky (primarni lyzozomy, cytozomy atd.),

které plni specifické funkce a popftipadé

mohou splynutim s cytoplazmatickou membranou vypudit svij obsah mimo bufiku (exocytéza). Tak

dochazi k propojeni jadra bunky s jejim povrchem (obr. 2.4). Toto propojeni jednotlivych bunéénych

struktur s vagj$im prostfedim muze plsobit 1 v opacném smeéru, napf. pii pohlcovani pevnych latek
(vcetné jinych bunék), fagocytoze, a pii tzv. bunééném pit, pinocytoze.

Obr. 2.4 Tvorba a funkce lyzozomu.
Enzymy produkované v endoplazma-
tickém retikulu (1) a Golgiho kom-
plexu (2) se odSkrcuji v primarnich
lyzozomech (3). Neékteré mohou
vyprazdfiovat svlj obsah do okoli
bunky (exocytdza, 4), nebo se Ucast-
nit vnitrobuné&ného traveni. Fagocy-
tézou pohlcena bakterie (5) je
uzaviena ve fagozomu (6), ktery
splyva s primarnim lyzozomem, ¢imz
vznika fagolyzozom. Z ného vznika
sekundarni lyzozom (7) az rezidualni
télisko, které je bud vypuzeno z
bunky (8), nebo skladovano v cyto-
plazmé (9). Totéz probiha pfi pinocy-
téze (10). Primarni lyzozomy mohou
tvofit i autofagni vakuolu po splynuti
s poSkozenymi organelami (11).




2.1.3 Déleni bunék

Geneticky material v jadfe eukaryotické burky je organizovan do chromozomu (nazev pochazi z feckého
terminu pro ,,zbarvena téliska® vzhledem k jejich reakci na specifické barveni). Casto jsou chromozomy
chapany obecnéji jako jakakoli DNA nesouci genetickou informaci nezbytnou pro zivot bunky a proto i u
prokaryot nékdy hovofime o prokaryotickém chromozomu. U nékterych organismi jsou chromozomy
rozliSeny na autozomy, které jsou stejné u obou pohlavi, a na pohlavni chromozomy (heterochromo-
zomy). Pohlavni chromozomy jsou u homogametického pohlavi totozné (parové heterochromozomy),
kdezto u pohlavi heterogametického v jidfe nalezneme jeden parovy a jeden neparovy pohlavni
chromozom (alozom). Heterogametické pohlavi muze byt bud samdéi, nebo samici. V prvnim piipadé
hovofime o ,,savéim® typu uréeni pohlavi, oznacovaném jako Drosophila (samice ma chromozomalni
konstituci XX, samec XY). Druhy piipad se oznacuje jako ,,ptaci® typ, tzv. Abraxas (samice WZ, samec
WW). Kromeé téchto dvou typt chromozomalniho rozliseni pohlavi byl popsan jest¢ dalsi pfipad, znamy u
rovnokiidlého hmyzu (Orthoptera), kdy samdci pohlavi je opét heterogametické, avsak neobsahuje alozom,
ale pouze jediny parovy heterochromozom, tzv. typ Profenor. (Ve skutecnosti existuje vice typi urceni
pohlavi — jeden z nich, vyskytujici se u blanok#{dlych, ma z evolu¢niho hlediska zvlastn{ vyznam, viz kap.

Mitoza

Jak prokaryotické, tak eukaryotické butiky se normalné deéli procesem zvanym mitéza, kterd probiha
v nékolika fazich. Cely proces si muzeme nejlépe ilustrovat na déleni eukaryotické buniky. V profazi
dochazi k zakulaceni bunky, zvétSovani jadra a mizeni jadérka, déleni centriolu a spiralizaci chromozomd.
Na rozhrani této a nasledujici faze, v tzv. prometafazi, jsou chromozomy maximalné spiralizovany a dobfe
barvitelné. Rozpousti se jadernd membrana a v cytoplazmé vznikd délici aparat. V metafazi se
chromozomy sefad’uji v ekvatorialni roving, ¢imz vznika metafazni desticka. Na centromery jednotlivych
chromozomu jsou napojena mikrotubularni délici vieténka. Jejich kontrakei se béhem nasledujici anafaze
jednotlivé chromatidy vzajemné oddeluji a deefinné chromozomy se rozchazeji k protilehlym bunécnym
polim. V zavérecné telofazi zanikaji délici vieténka, chromozomy se opét despiralizuji a vznikaji bunééna
jadra. Na proces déleni jadra vétsinou bezprostfedné navazuje déleni cytoplazmy a celé bunky. Rozdéleni
muze probihat dostfedive, od membrany do stfedu (ryhovaci déleni), jako je tomu napiiklad u zivocicht,
nebo odstfedivé, jako je tomu u rostlin, kde nejdfive uprostied bunky vznika za tcasti cisteren Golgiho
komplexu tzv. stfedni lamela, ktera se postupné rozrusta smérem k bunécné sténe.

Mitoza (faze M) je ovsem jen jednou z period bunécného cyklu nebo genera¢niho casu bunky. Po
rozdélen{ bunky nastava faze G (postmitotické obdobi), kdy se syntetizuje RNA a bilkoviny. V nésledujici
fazi S (syntetické) dochazi k syntéze DNA a zdvojeni genomu, zatimco dalsi fize, Gz, je obdobim klidu,
kdy se bunka pfipravuje na dal$i mitotické déleni. Nékdy ovsem k dalsi M fazi nedochazi a bufika se
dostava do klidového stadia, oznacovaného jako faze Go, které muze trvat az do zaniku bunky (napf. u
bunc¢k nervovych).

Meioza
Kdyby byla mitéza jedinym mechanismem déleni bunék, dochazelo by u pohlavné se rozmnozujicich
organismit v kazdé generaci ke zdvojeni poctu chromozomu. K redukci jejich poctu, ktera zajist'uje
zachovani charakteristického mnozstvi chromozomi, dochdz{ v procesu déleni oznacovaném jako
meiéza. U eukaryot se pohlavni bunky (gamety) vétsinou tvoif meiotickym délenim primarnich oocytta (u
samic) a primarnich spermatocytd (u samct). Protoze proces redukéniho déleni a celé reprodukce se mezi
jednotlivimi organismy znacné lisf, ilustrujeme si meiézu na typickém pifklade déleni zarodecnych bunck
u savcu (obr. 2.5).

Meiéza probiha ve dvou cyklech, které lze, podobné jako mit6zu, rozdélit na profazi, metafazi, anafazi
a telofazi. I. redukéni déleni se oznacuje jako heterotypické a pravé béhem néj dochazi k vlastn{ redukei
poctu chromozomu. Na rozdil od mitézy je vSak profiaze prvntho déleni pomérné komplikovana a
vétsinou se dale clenf na pét dalsich stadii. Na prvni stadium, leptotene, kdy se chromozomy zacinaji
spiralizovat, navazuje stadium druhé, zygotene, ve kterém se jednotlivé homologické chromozomy k sobé
vzajemné piikladaji za vzniku tzv. bivalentt. Spojeni chromozomu v bivalentech se nazyva synapse a tyto
synapse jsou uskute¢nény pomoci specialnich proteinovych spoji, nazyvanych synaptické komplexy.
Béhem synapse dochazi k pfekifzenim nesesterskych chromatid a vzniku chiazmat, kterd jsou vétsinou



doprovazena zlomy a vyménou ¢asti téchto chromatid. Pokud béhem tohoto procesu, oznac¢ovaného jako
crossing-over, dojde ke zméné ve strukturnim slozeni chromozomu, hovotime o rekombinaci. Pribéh a
mechanismus crossing-overu podle soucasnych znalost{ je zniazornén na obr. 2.6 2 2.7.

leptotene  zygotene pachytene diplotene diakineze

metafaze I. anafaze I.
profaze II. metafaze II. anafaze II.

O O O O

tetrada haploidnich gamet

Obr. 2.5 Schéma meiotického déleni.
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Obr. 2.6 Holliday(iv model crossing-overu.



Ve tfetim stadiu, pachytene, pokracuje spiralizace chromozomu a vzijemné obticeni a proplétani
nesesterskych chromatid. Pro nasledujici stadium, diplotene, je charakteristické rozpousténi synaptickych
komplexti a oddalovani homologickych elementt, které zacind v oblasti centromer. Jejich Uplnému
rozchodu vSak brani mista prekiizen{ a propleteni nesesterskjch chromatid (chiazmat). V patém stadiu,
diakinezi, se chiazmata posunuji ke koncim chromozomalnich ramen a bivalenty se pfesouvaji ze stfedu
jadra smérem k membrané, kterd se postupné rozpousti. Soucasné s timto procesem se vytvaif delici
vieténko.
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Obr. 2.6 Pokracovani: tvorba heteroduplexu.

otaceni Sroubovic a posun
Hollidayova spoje

Béhem heterotypické metafaze se bivalen-
ty napojuji na vlidkna délictho vieténka a
v nasledujici anafazi dochazi k jejich vzajem-
nému rozdélovani. Na rozdil od mitotického
delenf se vsak centromery podélné nerozstépi
a k pélum vieténka se rozchazeji celé dvou-
chromatidové chromozomy. Timto procesem
je zajisténa redukce diploidniho poctu chro-
mozomu. U nékterych organismt na anafazi I
navazuje typickd telofaze vcetné vytvoreni
dcetinnych jader a vzniku bunécné prepazky,
nasledovana obdobim interkineze. U jinych
organismtt  vSak mohou telofazni shluky
chromozomti bezprostfedné vstupovat do
profaze 11. déleni.
Obr. 2.7 Posun Hollidayova spoje. Prabéh II. (homeotypického) redukéni-
ho déleni, je prakticky shodny s pribéhem
mitdzy, Gcastni se ho vsak pouze haploidni



sada chromozomu. Konecnym produktem meidzy je tedy ¢tvefice (tetrada) haploidnich dcefinnych jader.
Vysledek gametogeneze je vsak u samctho a samictho pohlavi odlisny (obr. 2.8).
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Obr. 2.8 Pribéh gametogeneze u samcu (vlevo) a samic (vpravo).

2.2 PRENOS GENETICKE INFORMACE

2.2.1 Struktura informacnich makromolekul

K makromolekulam biologického ptvodu, tj. biologickym makromolekulam, pati{ proteiny, nukleové
kyseliny a polysacharidy. Jako informac¢ni makromolekuly oznacujeme ty biologické makromolekuly, mezi
nimiz dochazi{ v Zivych soustavach k pfenosu genetické informace. Tato schopnost je dana jejich
polymernim charakterem. Mezi informacni makromolekuly patfi proteiny a nukleové kyseliny.

Proteiny

Primarni struktura proteinu je urcena pofadim jejich stavebnich jednotek, aminokyselin, které jsou
vzajemné spojeny tzv. peptidovou vazbou. Ta vznikda spojenim skupiny -NH: jedné aminokyseliny se
skupinou -COOH jiné aminokyseliny za soucasného vylouceni vody (obr. 2.9). Sekundarni strukturou
proteinu rozumime uspofadani polypeptidového fetézce do -§roubovice, nebo B-struktury (kteri mé
tvar slozeného listu papitu). Tyto struktury vysstho fadu jsou umoznény vznikem vodikovych mustkd
mezi -CO a -NH skupinami peptidovych vazeb. Vzhledem k ruznosti chemické povahy postrannich
skupin aminokyselin a tendenci téchto skupin zaujmout energeticky nejvyhodnéjsi konfiguraci dochazi k
dalsimu zkrouceni makromolekuly za vzniku tercialni struktury. Podle ni 1ze proteiny délit na globularni,
které maji diky stfidani s ostatnimi segmenty proteinu kompaktni kulovity tvar, a fibrilarni, v nichz
pfevazuji uspofidané d-$roubovice a B-struktury. Pod pojmem kvartérni struktura proteind rozumime



zpusob sestaveni jednotlivich polypeptidovych fetézcti v molekule oligomerniho proteinu (dimeru, tri-
meru, tetrameru atd.).

dipeptid
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Obr. 2.9 Schéma tvorby primarni struktury polypeptidu.

Nukleové kyseliny

Nukleové kyseliny jsou slozeny z nukleotidi. Nukleotid se sklada z pétiuhlikového monosacharidu,
pentdzy (1ibozy, nebo deoxyribézy), kyseliny fosforecné a baze. Jako nukleozid oznacujeme slouceninu
baze s pentézou (obr. 2.10). Baze mohou byt bud’ purinové (adenin, guanin), nebo pyrimidinové (cytozin,

Purinové nukleotidy

Adenin  NH, Guanin 9

2’-deoxyriboza ¥
Adenozin-5"-monofosfat Guanozin-5’-monofosfat

Pyrimidinové nukleotidy

Tymin ©

Cytozin-5’-monofosfat Tymidin-5’-monofosfat

Obr. 2.10 Purinové a pyrimidinové nukleotidy. Nukleotid bez fosfatu se nazyva nukleozid.



tymin, uracil). Nukleotidy jsou spojeny do polynukleotidového fetézce tzv. 3°,5-fosfodiesterovou vazbou,
kterda se tvofi mezi uhlikem 3’ pentézy jednoho nukleotidu a 5° uhlikem nasledujictho nukleotidu. Proto
oznacujeme jeden konec fetézce, tvofeny OH-skupinou, jako 3’-konec a druhy, tvofeny fosfatovou
skupinou, jako 5-konec. Zakladn{ kostra polynukleotidového fetézce je tvofena zbytky pentozy spojené
fosfatovymi molekulami. Z této pentézofosfatové kostry, oznacované nékdy téz jako patet polynukleo-
tidu, bo¢né vystupuji baze jednotlivych nukleotida (obr. 2.11).
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Obr. 2.11 Syntéza poly-2’-deoxyribonukleotidového Fetézce.

Sekundarni strukturou DNA je dvousroubovice, tvofena dvéma antiparalelnimi polynukleotidovymi
fetézci, které jsou vzajemné spojeny vodikovymi mustky mezi jednotlivymi bazemi, vzdy mezi purinovou
a pyrimidinovou (obr. 2.12). Je-li dvousroubovice DNA déle svinuta, hovofime o terciarni struktufe,
oznacované jako nadsroubovice.

Struktura eukaryotického chromatinu

Chromatin je hmota bunééného jadra skladajici se z DNA, histon a nehistonovych bilkovin, barvitelna
zasaditymi barvivy. Podle intenzity zbarveni, stupné kondenzace a intenzity transkripce se chromatin
rozliSuje na euchromatin a heterochromatin. Ackoli mezi obéma typy chromatinu neexistuje ostra
hranice, dulezitym rozdilem mezi nimi je pfepis euchromatinovych gentt do RNA (resp. jeho absence
v heterochromatinu). Obecné rozeznavame dva typy heterochromatinu, konstitutivni a fakultativni.
Konstitutivni heterochromatin (napf. v oblasti centromery) zustava v kondenzovaném stavu po cely
bunéény cyklus ve vsech burnkach a vvojovych stadiich, zatimco fakultativni heterochromatin mutze byt
v urcitych fazich ontogenetického vyvoje transkripéné aktivni.

Zkoumame-li chromatinovy material elektronovym mikroskopem, mizeme pozorovat drobné castice,
které vypadaji jako koralky na $nufe. Tyto ¢astice se nazjvaji nukleozomy a cela struktura nukleozomo-
vy fetézec. Vnitfek nukleozomu je tvofen oktamerem histond (H2A, H2B, H3 a H4 — kazdy je zastoupen
dvakrét), tzv. histonovou dieni, okolo niz se obtadi fetézec DNA. Usek DNA, ktery se bezprostiedné dotyka
histonové dené, je dlouhy 146 part bazi a oznacuje se jako diziovi DNA. Cast fetézce mezi jednotlivymi
nukleozomy se nazyva sponovd DNA a je dlouha podle druhu organismu 50-75 pb.



Nukleozomovy fetézec je zakladni strukturni konformaci chromatinu, pfi které dochazi k replikaci.
Pfipojenim histonu H1 vznika jednotkové chromatinové vlakno o praméru 10-11nm. Histon H1 k sobé
vaze jednotlivé nukleozomy a soucasné stabilizuje vinuti DNA kolem histonové dfené. Dalsi spiralizaci
jednotkového chromatinového vldkna vznika struktura o praméru 25-30nm, oznacovana jako solenoid
(obr. 2.13). Vsechny tfi zminéné struktury jsou typické pro bunku v interfazi.

Kromé DNA a histont se v chromatinu vSech eukaryotickych bunék nachazi i tzv. vysoce mobilni
skupina bilkovin (HMG = high mobility group), tvofend minimalné ¢tyfmi nizkomolekularnimi proteiny.
Tyto bilkoviny se pfednostné vazi s transkripcné aktivnimi oblastmi chromatinu a tcastni se disociace a
reasociace nukleozomd.
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Obr. 2.12 Sekundarni struktura DNA. Vpravo detail vodikovych vazeb mezi
komplementarnimi bazemi antiparalelnich fetézct

2.2.2 Ustiedni dogma molekularni biologie

Proces pfenosu genetické informace je zformulovan v tzv. ustfednim dogmatu molekularni biologie,
které je schematicky znazornéno na obr. 2.14. Podle ného je mony prenos genetické informace 3 nukleové kyseliny do
nukleové Ryseliny nebo 3 nukleové kyseliny do proteinu, nikoli vsak pétny prenos 3 proteinu do struktury nukleové
kyseliny. Pfenos genetické informace se déje nasledujicimi zpusoby:

1. Replikace je pfenos informace z DNA do DNA, nebo z RNA do RNA. Kopie molekuly nukleové
kyseliny vznikla replikaci se oznacuje jako replika. Replikace dvoufetézcové DNA se oznacuje jako
semikonzervativn{, tzn. molekula se rozplétd a oba jeji fetézce slouzi jako matrice pro syntézu
komplementarnich fetézcl, takze v obou vyslednych molekulach se zachovava jeden fetézec
z molekuly vychozi. Timto zpusobem si dcefinné molekuly DNA zachovavaji stejnou informaci jako
matefska molekula.

2. Transkripce je pfepis genetické informace z DNA do RNA. Opacny proces, tedy pfepis z RNA do
molekuly DNA, se oznacuje jako reverzni (zpétna) transkripce. Sekvence, vznikla transkripci, se
nazyva transkript. RNA-transkript je komplementarni matricové sekvenci DNA, kdezto DNA-



transkript (vznikly reverzni transkripci) je komplementarni matricové sekvenci RNA. RNA-transkript
muze podléhat tzv. posttranskripénim tpravam a proto se odlisuje jako tzv. primarni transkript.
Translace znamena preklad genetické informace z mRNA do primarni struktury proteinu. Prekladani
z jednoho typu informace (jazyka) do druhého se déje podle uréitého kodu, ktery se oznacuje jako
geneticky kod.

solenoid

11 nm

chromozom

dimer NH

tetramer

histonovy oktamer

DNA > ’&I,

nukleozom COOH

Obr. 2.13 Organizace eukaryotického chromatinu. Obta¢nim dvouSroubovice DNA kolem
histonového oktameru vznikaji nukleozomy (dole vlevo). Navazanim histonu H1 na fetézec
nukleozomu (vpravo dole) vznika jednotkové vlidkno. Jeho naslednym vinutim se vytvari
dalSi struktura vyS$Siho fadu, solenoid (nahofe vpravo). DalSim svinovanim a prekladanim
vznika metafazni chromozom.
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Obr. 2.14 Ustfedni dogma molekularni biologie.



2.2.3 Geneticky kéd

Syntéza proteint zahrnuje proces dekédovani genetické informace z RNA do pofadi aminokyselin, tedy
do primarni struktury proteinu. Kazdd aminokyselina v polypeptidovém fetézci je urcena tripletem
(trojicf) nukleotidu, ktery se nazyva kodon. Geneticky kod je tak systémem pravidel, podle nichz
jednotlivé kodony urcuji zafazeni aminokyselin do polypeptidu. Cteni kodoni zavisi na tom, kterjm
nukleotidem za¢ina. Zputsob cteni tripletd v nukleotidové sekvenci, zalozeny na pevné stanoveném
pocatku tohoto éteni se oznacuje jako &teci ramec. Cteci rimec miZe byt bud’ otevieny, umozfiujici
kédovani dostate¢né dlouhého polypeptidového fetézce, nebo uzavieny, ktery je prerusovan
terminac¢nimi kodony a proto neumoznuje kédovan{ dostatecné dlouhého fetézce.

1.
2.

3.

Geneticky kod (obr. 2.15) je charakteristicky nasledujicimi vlastnostmi:

Je tiipismenny, tzn. kazda aminokyselina je ur¢ovana trojici nukleotidd, tzv. tripletem.

Jelikoz kazda aminokyselina je kddovana tiemi nukleotidy a existuji Ctyfi typy nukleotidd, je celkem
43=64 kodon.

Je degenerovany, tzn. naprosta vétsina aminokyselin je kédovana vice nez jednim kodonem, jinymi
slovy vétsina kodonu je synonymnich. Jako synonymni se oznacuji odlisné kodony, kédujict stejnou
aminokyselinu. Z celkového poctu 64 kéduje aminokyseliny 61 kodont.

Nékteré kodony jsou nesmyslné, tzn. nekéduji zadnou aminokyselinu. Jsou to kodony UAA,
nazyvany ochre, a UAG, nazyvany amber. Tyto kodony signalizuji zakonceni syntézy polypeptidu a
proto se oznacuji jako terminacni.

Kodon UGA, nazyvany téz gpal, je bifunkéni. Mize vystupovat jednak jako terminacnf kodon a jednak
muze kédovat aminokyselinu selenocystein.

Kodon AUG je rovnéz bifunkéni, kéduje aminokyselinu metionin, soucasné vsak signalizuje zacatek
Az na vyjimky je geneticky koéd univerzalni, tzn. ma u vSech zivych soustav stejny smysl. U nékterych
organismt v$ak maji nékteré kodony jiny smysl a proto se odlisuje tzv. standardni geneticky kod a
kédy, které se od tohoto standardu odlisuji. Standardni kéd pouziva vétsina organismu a to » pluém
nént.

21 2.1.2 Druhy nukleotid

U C A G
UUU  Phe UCU  Ser UAU  Tyr UGU  Cys
UUC  Phe UCC  Ser UucCc  Tyr UGC  Cys
U UUA  Leu UCA  Ser UAA  stop UGA  stop
UUG  Leu UCG  Ser UAG  stop UGG  Trp

CUU Leu CCU Pro CAU  His CGU Arg
CUC Leu CCC Pro CAC His CGC Arg
CUA Leu CCA Pro CAA Gln CGA Arg
CUG Leu CCG  Pro CAG Gln CGG Arg

AUU  Tle ACU  Thr AAU  Asn AGU  Ser
AUC 1le ACC  Thr AAC  Asn AGC  Ser
2.3/ AUA T |ACA Thr |AAA Lys |AGA Arg
AUG Met |ACG Thr |AAG Lys |AGG Arg

GUU Val |GCU Al |GAU Asp |GGU Gly
GUC Val |GCC Al |GAC Asp |GGC Gly
24 GuA va  |GCA Ala  |GAA Gl |GGA Gly
GUG Val |GCG Al |GAG Glu |GGG Gly

2.2

Prvni nukleotid
PROSRNU D91 T,

QrFOCciOrPOCOPOCIOPOC

Obr. 2.15 Geneticky kod.



2.2.4 Pojem genu

Gen je zdkladni jednotkon genetické informace nebo ikladni fiunkini genetickon jednotkon. Tradicné byval gen
definovan jako usek DNA, ktery kéduje polypeptidovy fetézec (,,Jeden gen, jeden enzym®), popiipadé
funkéni molekulu RNA. Soucasné molekularni studie vsak zcela zmeénily nas pohled na geny a diky tomu
je nutno pfijmout ponckud volnéjsi definici. Podle nf je gen sekvence genomové DINA, nebo RINA, kterd je
negbytnd pro urciton specifickon funkci, pticemz k plnéni této funkce neni nutné, aby byl gen pfepisovan do
primarni struktury proteinu nebo dokonce podléhal transkripci..

Nejlépe je ukazat si pojem genu na vyctu jeho konkrétnich podob. V soucasnosti rozliSujeme tii
zakladni typy gent: (1) geny kodujici proteiny, které jsou ptepisovany (transkribovany) do RNA a dale
do struktury bilkovin; (2) geny pro funkcni RINA, které jsou piepisovany do primarni struktury tRNA,
nebo rRNA, pifpadné dalsich druht RINA, které nejsou urceny k translaci; (3) regulatorové geny. Nékdy
se muzeme setkat s terminem strukturni geny, kterym jsou oznacovany geny kédujic proteiny, avsak
néktef{ autofi tento pojem chapou sifeji a zahrnuji do néj i geny pro funkéni RNA.

Strukturni geny se rozliSuji na slozené a jednoduché. SloZené geny se skladaji z exonti a intrond a
jeho primarni transkript podléha posttranskripéni upravé sestiihem. Béhem sestfihu dochazi k vystépeni
intront, zatimco exony se opét spoji a davaji vznik vysledné mRNA. Pojem exonu a intronu je vSak v fadé
piipadu relativni, nebot’ usek majici v jednom pifipadé funkci intronu, muze mit jindy funkci exonu a
naopak. Takovy exon se oznacuje jako potencialni, na rozdil od exonu konstitutivniho, ktery béhem
sestfthu nikdy nepodléha vystépeni. Jednoduché geny neobsahuji sekvence typu exonu a intrond a
nepodléhaji posttranskripénimu sestfihu.

Struktura gent kédujicich bilkoviny

Standardni eukaryotické geny kédujici bilkoviny jsou typické tim, Zze obsahujf introny, tzn. jsou slozené.
Skladaji se z pfepisovanych (transkribovanych) a nepfepisovanych ¢asti. Nepfepisované ¢asti se nazyvaji
podle své polohy vuci kédujici ¢asti jako 5 a 3” lemujici oblasti (flanking regions). 5’ lemujici oblast
obsahuje nckolik specifickych sekvenci, urcujici pocatek, rychlost a nacasovani procesu transkripce, které
se oznacuji jako promotor. Jednotlivé jeho soucasti se nazjvaji elementy promotoru a urcuji misto, kam se
vaze RNA-polymeraza II (viz déle). Pro promotor jsou charakteristické nasledujici boxy: 1. TATA box
(Hognessuv box), obsahujici sekvenci TATAAAA, umisténou v rozmezi —34 az —26 od startovaciho
nukleotidu; 2. CAAT box a 3. jeden nebo vice GC boxu, které se skladaji ze sekvence GGGCGG, nebo
podobné, a nachazejf se kolem CAAT boxu. Na rozdil od CAAT a GC boxud neovliviiuje TATA box
vazbu RNA-polymerazy, ale ur¢uje pocatek transkripce (obr. 2.16a).

(a)

Exon 1 Exon 2 Exon 3
Intron [ Intron II
s—{ = H ‘ [ . 3
‘ I | [ |
T Al T AG
GC ™A | Lo GT AG G _ Polyadenylatni
box GC box kods Terminaéni misto
odon
box kodon
CAAT Iniciace
box transkripce AATAA
(b) Operator Mezernik
Represorovy gen Gen A Gen B
£ I £l
s —U:U—D—Q—Eﬂ | | — 3
[ [ \ [ \
Iniciacni Terminaéni -10 Inicia¢ni Inicia¢ni  Terminaéni
kodon kodon kodon kodon kodon
235 Zacatek Terminaéni

transkripce kodon

Obr. 2.16 Struktura eukaryotického (a) a prokaryotického (b) genu.



Bilkoviny kédujici geny prokaryot (obr. 2.16b) jsou odlisné od eukaryotickych pfedevsim tim, Ze jsou
jednoduché. Nachazejici se v urcitych skupinach, které se oznacuji jako operony a neoperonové trans-
krip¢€ni jednotky. Zakladnimi slozkami obou jednotek jsou promotor, startovaci nukleotid, pfepisované
geny a terminator. Operony se od neoperonovych transkripénich jednotek lisi tim, Zze mezi promotorem a
startovacim nukleotidem maji jesté dalsi regulacni strukturu, tzv. operator, na ktery se vaze protein,
oznacovany jako represor. Po vazb¢ aktivniho represoru na operator se transkripce zastavi. Neoperonova
transkripéni jednotka je fizena pouze promotorem. Prokaryoticky promotor obsahuje tyto sekvence: 1.
-35 sekvence, majici nukleotidové slozeni TTGACAT, a 2. tzv. Pribnowtv box, ktery se nachazi kolem
nukleotidu —10 a sklada se ze sekvence TATAAT.

Geny pro funkéni RNA

Genem pro funkéni RNA se rozumi sekvence DNA, pfepisovana do primarni struktury tRNA nebo
tRNA, popft. jinych druh@t RNA, které nejsou urceny k translaci. To znamena, ze napf. mRINA nent jejich
produktem. Struktura téchto gend je vétsinou obdobnd u eukaryot i prokaryot. Vétsinou neobsahuji introny
— v§jimkou jsou nekteré mikroorganismy jako naptiklad obrveni prvoci, hlenky a bakterie.

Regulatorové geny

Jsou to useky DNA (u RNA-vird RNA), které maji regula¢ni funkci. Na rozdil od strukturnich gent
nemaji zadny produkt a jejich funkce a struktura jsou znamy v mnohem mensi mife. V soucasné dobé
rozlisujeme nékolik typa takovych gent: 1. replikatorové geny, urcujici iniciaci a terminaci replikace
DNA, 2. rekombinatorové geny, specifikujici rozpoznavaci mista pro rekombinaéni enzymy, 3.
segregatorové geny, které poskytuji specifickdi mista pro pfipojeni chromozomu k segregacnimu
komplexu béhem meidzy a mitdzy a 4. pfipojovaci mista pro proteiny, hormony nebo dalsi molekuly.

2.2.5 Replikace

Replikace probiha ve tfech fazich:

1. Iniciace replikace, probihajici v misté o7 (pocatek replikace) a zahrnujici pfedevs$im jeho rozeznani
replikacnimi enzymy a vytvofeni replikacni vidlice.

2. Elongace, tj. postupné prodluzovani DNA-fetézce piipojovanim deoxyribonukleozid-5’-mono-fosfa-
ti k jeho 3’-konci.

3. Terminace replikace.

Syntéza novych DNA-fetézct je semidiskontinualni, tzn. jeden fetézec se syntetizuje na matricovém
fetézci kontinualné a druhy diskontinualné. Kontinualn{ syntéza probiha na vedoucim fetézci, jehoz smér
fosfodiesterovych vazeb je 3’-5’. Tento fetézec se prodluzuje ve smérn pohybu replikaini vidlice. Diskontinualni
syntéza probiha na opoZd’ujicim se fetézci pfes tzv. Okazakiho fragmenty, sestavajici z RNA-primeru
a kratkého polydeoxyribonukleotidu, ktery se syntetizuje ve sméru 5 — 3. Okazakiho fragmenty se
prodluzuji proti sméru pohybu replikacni vidlice. RNA-primery se odbouravaji od 5-konct a vzniklé mezery se
doplni komplementarné k matricovému fetézci tim, ze se zac¢ne kazdy Okazakiho fragment prodluzovat
syntézou od 3’-koncud. Zbyvajici ¢asti Okazakiho fragmentt se nakonec spoji do souvislého fetézce (obr.
2.17).

Replikace prokaryotického genomu

Pocatek replikace na prokaryotickém chromozomu je jen jeden a iniciace replikace se uskutecniuje jen
jednou za generacni dobu. Nejdfive je proteiny DnaA rozeznan pocatek replikace (oriC), ktery je soucasné
pteveden do oteviené formy. Poté se na uvolnéné DNA-fetézce navazou dveé molekuly helikazy (DnaB-
proteinu), které je zac¢nou odvijet ve sméru 5’ -3’ za tvorby replikacnich vidlic. Na vznikajici jedno-
fetézcové oblasti se vazou SSB-proteiny, udrzujici matricové fetézce v natazeném stavu.

Syntéza vedouciho i opozdujictho se fetézce vyzaduje piitomnost RNA-primeru, syntetizovaného
RNA-primazou, ktera je k této ¢innosti aktivovana helikdzou. Komplex primazy a helikazy se oznacuje
jako primozom. V nékterjch pifpadech mize primozom obsahovat i dal$i proteiny. Vlastni syntéza
feté¢zce DNA probihé ¢innosti DNA-polymerazy, ktera se pohybuje ve sméru pohybu replikacni vidlice.



Predpokladd se, ze matricovy fetézec, na kterém se syntetizuji Okazakiho fragmenty, tvoii kolem ramene
DNA-polymerazy III smycku, ¢imz umozni soubézné prodluzovani vedouciho i opozdujictho se fetézce
(obr. 2.17).
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Obr. 2.17 Schéma prokaryotické replikace — syntéza vedouciho fetézce a Okazakiho
fragmentl. Dole detail smycky fetézce DNA kolem DNA-polymerazy Ill, umoznujici
soubézné prodluzovani vedouciho i opozdujiciho se Fetézce.



RNA-primery jsou posléze z 5-konce odbouravany a na 3’-konce pfedchozich Okazakiho fragmentd
jsou napojovany deoxyribonukleotidy. Oba tyto procesy jsou katalyzovany DNA-polymerazou 1. Takto
doplnéné fragmenty jsou nakonec spojeny DNA-ligazou. Replikace konci na specifickych sekvencich,
které se oznacuji jako terminatory replikace.

Replikace jaderné DNA

U eukaryotickych bun¢k je nutno rozlisovat replikaci jaderné (chromozomdlni) DNA (nDNA) a DNA
tvofici genofor mitochondrii a chloroplasti. Replikace nDNA eukaryot je v zasadé totozna s replikaci
prokaryotického chromozomu, neprobiha vSak ihned po skoncen{ bunééného déleni, nybrz pouze v urcité
fazi bunécného cyklu, v S-fazi. Zreplikované molekuly nDNA (tj. jednotlivé chromozomy) segreguji
béhem mitézy do dcefinnych bun¢k. Ve fazi Gi aGz v burnice probiha transkripce a translace, nikoli v§ak
replikace. Druhym rozdilem od prokaryotickych organismu je to, ze kazdy chromozom je slozen z velkého
poctu moduld, tzv. replikond, z nichz kazdy ma svij replikacni pocatek. Replikace v§ak neprobiha ve
vsech replikonech synchronné, protoze heterochromatinové useky se replikuji pozdéji. Plati vsak, ze kazdy
replikon se béhem S-faze zreplikuje pouze jedenkrat.

2.2.6 Transkripce

Transkripce prokaryotického genomu

Transkripce je u prokaryot katalyzovana prokaryotickou RINA-polymerazou (DNA-dependentni RNA-

polymerazou), neboli transkriptazou. Jeji cinnosti vznikaji na matricovém fetézci DNA nasledujici

primarni transkripty:

1. Mediatorova ribonukleova kyselina (mRINA) je produktem transkripce strukturnich gend a slouzi
jako matrice pro syntézu polypetidového fetézce na ribozomu.

2. Prekurzorova ribozomalni RNA (pre-rRNA) je primarnim transkriptem gent pro tRNA, ktery je
dale upravovan na rtizné funkeni typy rRINA.

3. Prekurzorova transferova RNA (pre-tRNA) je primarnim produktem piepisu gent pro tRNA,
ktery se posttranskripéné upravuje na rizné funkeni typy tRNA.

Podle typt primarnich transkriptd rozliSujeme i tii typy transkripcnich jednotek (obsahujici strukturni

geny, obsahujici geny pro tRNA a geny pro tRNA). Na rozdil od eukaryotickych buné¢k katalyzuje tatiz

RNA-polymeraza syntézu vsech typt primarnich transkriptd. Podobné jako replikace zahrnuje i proces

transkripce tfi faze, iniciaci, elongaci a terminaci.

Prokaryoticka transkripéni jednotka obsahujici strukturni geny se od ostatnich transkripénich jednotek
lisi tim, Ze mezi promotorem a prvnim strukturnim genem méa vedouci sekvenci, ktera obsahuje tzv.
Shineovu-Dalgarnovu sekvenci. Tato sekvence, ktera se do 5-konce mRNA pfepisuje jako AGGA, se
vaze na sekvenci UCCU na 3’-konci 16S-tRNA ribozomalni podjednotky 30S. Transkripce je u prokaryot
bezprostfedné spfazena s translaci, to znamena, ze jesté pied jejim ukoncenim se na vznikajici molekule
mRNA za¢ini syntetizovat polypeptidovy fetézec. Zivotnost molekul mRNA je kratka a velmi brzy po
jejich syntéze dochazi k jejich rozkladu katalytickou aktivitou ribonukleazy.

Transkripce eukaryotického jaderného genomu

Eukaryoticka transkripce je schematicky znazornéna na obr. 2.18. Produktem transkripce strukturnich
chromozomalnich gent je heterogenni jaderna RNA (hnRNA). N¢kdy se muzeme setkat i s oznacenim
prekurzorova mRNA (pre-mRNA), ovsem oba terminy nejsou totozné, protoze jako prekurzorovou
oznacujeme obecné jakykoli primarni transkript strukturnich genti pfepisovany do mRINA, tedy i geni
mitochondridlnich a chloroplastovych. Jako prekurzorovou ribozomalni RNA (pre-rRINA) oznacujeme
primarni transkript genti pro rRNA, zatimco prekurzorova transferova RNA (pre-tRNA) vznika
pfepisem gend pro tRNA. Kromé téchto primarnich transkripti mohou vznikat jest¢ 5S-rRNA
(transkript gent pro jednu ze soucasti eukaryotického ribozomu, 55-rRNA) a tzv. malé RNA. Jsou to
nizkomolekularni stabilni druhy RNA, plnici v bufice rozmanité funkce, pfedevsim pfi posttranskripénich
upravach (napf. fizeni sestfihu). Podle vyskytu v jednotlivych bunéénych kompartmentech je délime do tif
skupin:

1. malé jaderné RNA (snRNA)

2. malé jadérkové RNNA (snoRNA)



3. malé cytoplazmatické RINA (scRNA).

Pro zahajeni transkripce pfislusné eukaryotické transkripcnf jednotky jsou na rozdil od prokaryot nutné
transkripcni faktory, regulacni proteiny, které vétsinou pozitivné ovliviuji zahajeni transkripce. Jak jiz bylo
uvedeno vyse, jednim z rozdild mezi prokaryotickou a eukaryotickou transkripci je ten, ze eukaryoticka
transkripce je katalyzovana vice nez jednim typem RNA-polymerazy, napi. RNA-polymeraza 1 prepisuje
geny pro 5,85-rRNA, 18S-rRNA a 28S-rRNA, které jsou stavebnimi jednotkami eukaryotickych ribozomi
(pismeno S oznacuje sedimentacni konstantu), RNA-polymeraza III katalyzuje pfepis nékterych snRINA,
tRINA a 55-rRNA a konecné nejdilezitéjsi je RNA-polymeraza 11, kterd piepisuje strukturni jaderné geny.
Jejim primarnim transkriptem je tedy hnRNA. Promotor RNA-polymerazy Il obsahuje nékteré dulezité
sekvence, oznacované jako elementy promotoru, pfedevsim Hognessuv (TATA) box, CAAT-box, GC-
box a startovaci nukleotid (Inr-element). Podrobny popis pribé¢hu transkripce eukaryotickych gend pro
strukturni proteiny pfesahuje rimec tohoto pfehledu. Cely proces konci terminaci, kterd je signalizovana
sekvenci AATAAA, oznacovanou jako polyadenylaéni signal. Tato sekvence totiz signalizuje, ze 10-30
nukleotidd za ni se hnRINA bude $tépit a tim se uvolnf od DNA.

Solenoid
(25-30nm)

Transkripéné inaktivni
chromatin

Obr. 2.18 Prabéh eukaryotické transkripce.

Vsechny primarni transkripty v jadfe eukaryotické bunky jsou pomérné velké molekuly, které je nutno
uréitym zpusobem upravit a predevs§im zkratit tak, aby mohly byt nasledné transportovany z jadra do
cytoplazmy, ve které probiha translace. Posttranskripéni dpravy si muzeme ilustrovat na pifkladu hnRNA.
Tento proces zahrnuje jednak modifikaci a jednak sestfih primarniho transkriptu. Modifikace hnRNA
zahrnuje tvorbu komplextt hnRNA s proteiny, tvorbu tzv. ¢epicky na 5-konci a koneéné polyadenylaci 3’-
konce hnRNA. Béhem transkripce se hnRNA v jadfe spojuje s tzv. hnRNP-proteiny a jednak s ¢asticemi
snRNP, se kterymi tvoti hnRNP-komplexy. Castice snRNP #di proces sestiihu v komplexech



oznacovanych jako spliceozomy [splajsozomy], které vznikaji vazbou téchto ¢astic s introny. Sestfih
hnRNA je umoznén tim, Zze konce v$ech intront obsahuji specifické sekvence, kterymi jsou podle tzv.
pravidla GU-AG na 5’-konci pfepisu intronu v hnRNA dinukleotid GU a na jeho 3’-konci dinukleotid
AG. Na tyto sekvence se vazou nékteré druhy snRINA, ucastnici se vlastnfho sestfihu. Nakonec jsou oba
konce exond, sousedicich s vystfizenym intronem, vzajemné spojeny. Koneénym produktem modifikace a
sestfthu je mRINA, ktera slouz{ jako matrice pfi tvorbé polypeptidového fetézce.

Pre-rRNA obsahuje transkript gent pro 18S, 5,85 a 285-rRNA, které se nachazeji v jadérkové DNA
(tato oblast chromozomu se proto nékdy oznacuje jako tDNA). Tyto geny jsou oddéleny tzv. mezerniky,
které se rovnéz prepisuji do primarniho transkriptu. Béhem posttranskripcnich dprav jsou z pre-RNA tyto
mezerniky vysStépeny a odstranény soucasné s 5’ a 3’-konci a introny. Na rozdil od hnRNA nejsou exony
po sestfihu opét spojeny, nybrz jsou drzeny pohromadé prostfednictvim ribozomalnich proteint. Rovnez
nckteré geny pro tRNA v jadfe kvasinek, rostlin a savct obsahuji introny, avsak ty neobsahuji specifické
sekvence pro mista sestiihu. Ten je zajiStovan katalytickou aktivitou endonukledz, stépicich obé mista
sestfihu, a RNA-ligaz, spojujicich zbylé exony.

2.2.7 Translace

Translace prokaryotické mRNA
Translace je konecnym procesem pfenosu genetické informace z genu do molekuly proteinu. Podobné
jako replikace a transkripce zahrnuje 1 translace tii faze, iniciaci, elongaci a terminaci. Translaci zajist™uji
nizkomolekularni ribonukleové kyseliny, transferové RNA (tRNA), o molekularni hmotnosti pfiblizné
80000. Primarni struktura tRNA obsahuje 74-95 nukleotidi. Kromé standardnich nukleotid obsahuje i
nékolik neobvyklych bazi, vzniklych enzymovou modifikaci jiz vytvofeného polynukleotidu. Vzhledem
k tomu, Ze vétSina bazi je vzijemné komplementirni, dochazi kjejich parovani a vzniku sekundarni
struktury v podobé jetelového listu. Tato struktura se sklada celkem ze ¢tyf ramen: akceptorového ramene,
pseudouridinového ramene se smyckou (TYC), dihydrouridinového ramene se smyckou (DHU) a anti-
kodonového ramene se smyckou, obsahujici antikodon. Kromé téchto hlavnich ramen se zde vyskytuje i
tzv. variabilnf smycka. Diky vzniku vodikovych vazeb mezi nékterymi nukleotidy, pfedevsim mezi DHU
smyckou a variabilni smyckou dochaz{ jesté ke

pseudouridinové akceptorové rameno sbaleni celé molekuly do tercialni struktury
rameno (obr. 2.19). Pouze tato tercialni struktura je

TYC-smycka 76 biologicky aktivni.
\ | ‘ Prokaryoticka translace probiha na proka-
Bl W\ ryotickych ribozomech. Jejich sedimentacni
DHU-smycka akceptorovy koeficient je 70S a sklidaji se ze dvou pod-
konec jednotek, vétsi o sedimentacnim koeficientu
50S, a mensi 30S. Pouze jejich spojenim je
ol e, ) dihydrouridinové riboz.om ,plné Vfuflkéni, schopny syntézy poly-
7 rameno peptidového fetézce, podle matrice mRNA,
ktera probihd kanilkem mezi obéma pod-
antikodénové jednotkami. Obsahuje nékolik vazebnych mist,
ESHo z nichz nejdulezitéjsi jsou: vazebné misto pro
mRNA, aminoacylové misto (misto A),
:Elt;léijénov*i } kil peptidové (P) misto a také vystupni misto pro

deacylovanou tRNA (E-misto).

Aby mohla vlastn{ translace zacit, musi byt
jednotlivé aminokyseliny aktivovany. Aktivaci
rozumime esterifikaci aminokyselin s pfislus-
nou tRNA, za vzniku komplexu aa~tRNA
(symbolem ,,aa* je oznacena aminokyselina).
Tato reakce je katalyzovdna aminoacyl-tRNA-syntetazami (aminoacylsyntetazami). Béhem inicia¢ni faze
dochazi k disociaci ribozomu na podjednotky 50S a 30S a vazbé nékolika inicia¢nich faktord na pfislusna
mista. Iniciace kondi vznikem inicia¢niho komplexu, sestavajictho ze spojenych ribozomalnich pod-
jednotek, mezi nimiz probfha mRINA, a dale z prvni aktivované aminokyseliny, kterou je fMet~tRNAMet,

Obr. 2.19 Terciarni struktura tRNA.



napojené na P-misto (fMet oznacuje formylmetionin, vznikly formylaci metioninu). Jelikoz prokaryoticka
mRNA je vétsinou polygenni, iniciace translace se opakuje pfed kazdym pfepisem strukturniho genu. Toto
opakovan{ je umoznéno tim, Ze mezi pfepisy jednotlivych genti se nachazeji typické sekvence, predevsim
Shineova-Dalgarnova sekvence.

Elongace translace probiha vazbou aa~tRNA na A-misto (timto mistem mus{ projit vSechny aa~tRNA
kromé fMet~tRNAMet kterd se vaze pfimo do P-mista v ramci iniciace translace). Proces prodluzovani
polypeptidového fetézce zahrnuje vytvofeni vazby mezi prvni aminokyselinou peptidyl-tRNA a aa~tRNA,
posunuti ribozomu o tfi nukleotidy, posunuti peptidyl-tRNA do mista P a vytésnéni deacylované tRNA
do E-mista. Posun ribozomu vzdy o jeden kodon podél mRNA se oznacuje jako translokace ribozomu.
Rychlost prodluzovani polypeptidového fetézce je pomeérné vysokd, napi. v bunikach E. /i 10-20 amino-
kyselin za sekundu. Pro ukonceni celého transla¢niho procesu je nutna pfitomnost termina¢niho kodonu a
soucasné pfitomnost terminacnich faktoru.

Posttranslacni procesy zahrnuji kotransla¢n{ a posttranslacni upravy. Kotransla¢ni upravy probihaji
jest¢ behem elongace peptidového fetézce a zahrnuji deformylaci N-terminalntho metioninu, odstépeni
nékterych aminokyselin z volného N-konce polypeptidu, chemickou modifikaci nékterych aminokyselin
(hydroxylace, fosforylace), tvorbu disulfidovych mustkd, pfipojeni cukernych zbytkd (za vzniku
glykoproteint) a vytvafeni sekundarni a terciarni struktury. Pojmem posttranslacni ipravy oznacujeme
vystépeni peptidd, tvorbu kvartérni struktury, pfidani peptidickych skupin a sestavovani oligomernich
proteint a nadmolekularnich struktur.

Eukaryoticka translace

Translace u zivocichi probiha nejen v cytoplazmé, ale i v mitochondrifch, u rostlin navic v chloroplastech.
Cytoplazmaticka translace probiha na eukaryotickych ribozomech 80S, které se skladaji z podjednotek 60S
a 40S. Tyto ribozomy se v cytoplazmé vyskytuji bud’ volné, nebo vazané na endoplazmatické retikulum
(viz 2.1.2). Cytoplazmatickd eukaryoticka translace se od prokaryotické lisi nasledujicimi zvlastnostmi: 1.
pocate¢ni aminokyselinou neni formylmetionin, ale metionin, ktery se vaze na specifickou iniciacni tRNA
(tRNAMe9), a 2. pocet iniciacnich faktord je vyssi.

Translace v mitochondriich je podobna translaci prokaryotické, avsak neni autonomni, nebot’ zavisi na
proteinech tvofenych v cytoplazmé eukaryotické bunky. V mitochondriich se piekladaji pouze ty mRNA,
které vznikly prepisem genu vyskytujicich se v mtDNA. Geneticky kéd mitochondsrii je odlisny od kédu
standardnfho vzhledem k odlisnostem ve cteni nékterych kodont. Naproti tomu chloroplasty pouzivaji
stejny geneticky kod jako eubakterie.

2.3 ZAKLADY MENDELOVSKE GENETIKY

2.3.1 Zakladni genetické pojmy

V kapitole 2.2.3 byla popsana struktura prokaryotického i eukaryotického genu. Soubor vsech genu
organismu se nazyva genotyp. V genetice je vsak vétSinou z praktickych davodi brano v dvahu genetické
slozen{ jednoho paru homologickych genti, popiipad¢ nékolika malo genud. Fyzickym projevem genotypu
je fenotyp. Na utvafeni fenotypu se kromé genetického zakladu do vétsi ¢i mensi miry podili i negeneticka
slozka reprezentovana vlivem prostfedi. Geny jsou obsazeny jak v chromozomech bunééného jadra, tak
v nékterych bunéénych organelach (mitochondrie, plastidy). Souhrn veskeré DNA oznacujeme jako
genom — jde-li o jadernou DNA, hovofime o jaderném genomu, v ostatnich pfipadech jde o genom
mimojaderny neboli cytoplazmaticky (napf. mitochondrialni genom, chloroplastovy genom, plazmidy
bakterif). V genomu diploidnich organismua se kazdy gen vyskytuje ve dvou kopiich diky pfitomnosti
dvojice homologickych chromozomu.

Oblast chromozomu, ve které se nachazi konkrétni gen, se nazyva lokus. Geny se mohou vyskytovat
v ruznych alternativnich formach (alelach), lisicich se sekvenci nukleotidi. Genové alely mohou byt bud’
funkéni, nebo nefunkéni neboli nulové (v tom piipadé se piitomnost této alely fenotypove neprojevi).
Ovsem terminy lokus a alela se mohou nékdy vztahovat i na oblasti DNA, které neobsahuji zadny gen.
Piikladem mohou byt tzv. mikrosatelity (viz kap. 3.1.2), tvofené mnohacetnymi kopiemi kratkého motivu



dvou az péti nukleotidd. Lokus je zde podobné jako v pfipadé gent mistem, ve kterém se dany opakovany
motiv nachdzi, jednotlivé ,alely se potom vzajemneé lisi po¢tem kopii tohoto motivu.

Parové zalozeni diploidnich organismu obsazenych v jadernych chromozomech znamena, Ze i pfi
existenci mnoha alelickych forem téhoz genu mohou byt v jednom jedinci ptfitomny vzdy pouze dv¢ alely.
(V ptipad¢ mimojaderného genomu, ktery je vzdy haploidni, je piitomna pouze jedina alela.) Pokud par
homologickych genovych lokusti nese dvojici stejnych alel, hovofime o homozygotnim genotypu, jestlize
se oba lokusy svymi alelami lisi, jde o genotyp heterozygotni. V prvnim piifpadé¢ jsou mozné pouze dva
genotypy, 1A respektive .4°4° ve druhém pifpadé se mohou vyskytnout genotypy tii, .44, A4 44"

Fenotypové vyjadfeni vlastnosti, uréené dvojici alel, bude u homozygotniho genotypu zaviset jen na
tom, zda jsou pfitomné alely funkéni, nebo nulové, jinymi slovy bud’ se dand vlastnost projevi, nebo ne.
Naproti tomu fenotyp urceny heterozygotnim genotypem bude zavisly na funkénim vztahu mezi obéma
alelami. Nejjednodussim typem mezialelického vztahu je iplna dominance, kdy je fenotypovy projev
heterozygota totozny s fenotypem homozygota pro dominantni alelu, zatimco recesivni alela se projevi
jen v piipade, Ze jsou v genotypu pfitomny ob¢ jeji kopie (recesivni homozygot).

Casto je fenotypovy projev heterozygotniho genotypu svymi vlastnostmi ,,intermediarni®, tj. nechazi se
piipad alelické interakce se nazjva nedaplna dominance. Dalsim typem vztahu mezi riznymi alelickymi
formami téhoz genu je kodominance, kdy se projevuji soucasné obé alely, aniz by dochazelo k potlaceni
ucinku kterékoli z nich (tato vlastnost je typicka napf. pro enzymatické geny).

2.3.2 Mendelovy zakony

Kdyz roku 1900 tfi botanikové, Némec Carl Correns, Rakusan Erich von Tschermak a Holand’an Hugo
de Vries, publikovali zakonitosti pfenosu vloh z rodi¢t na potomstvo, nebylo jisté, zda ke svym zavéram
dospéli pouze na zakladé vlastniho vyzkumu, nebo zda je jejich prace nepfivedla k pavodnimu clanku
moravského mnicha a pozdéjsiho opata augustianského klastera Sv. Tomase v Brné v tehdejsim Rakousku
Johanna Gregora Mendela, ve kterém shrnul vysledky svych hybridiza¢nich experimentt s hrachem (Pisum
sativum). Své zaveéry formuloval do nékolika principd, znamych dnes jako Mendelovy zakony!.

Za datum publikace Mendelovy prace se n¢kde uvadi rok 1865, jinde 1866. Tento rozpor vzniknul z jednoduché
pficiny. V unoru a bfeznu 1865 Mendel pfednesl dvé prednasky v Piirodovédné spolecnosti v Brné, které na-
sledn¢ publikoval ve formé 48-strankového, rukou psaného clanku Versuche iiber Pflanzen-Hybriden (Experimenty
v kiizeni rostlin). Ten vysel ve Zpravach Ptirodovédné spolecnosti z roku 1865, které vsak byly vydany az v roce
nasledujicim, tedy 1866.

Zakon o jednotnosti prvni generace kriZzencu

Jestlize zkifzime dva jedince homozygotni pro odlisné alely, vSichni jejich potomci (kifZzenci, hybridi)
budou v daném alelickém paru heterozygotni. Diivodem je skute¢nost, ze potomci dostavaji od kazdého
zrodicd vzdy jen po jedné alele a jejich spojenim musi zikonité¢ vzniknout vyhradné genotyp
heterozygotni. Tento princip je nazyvan prvnim Mendelovym zakonem neboli zakonem o jednotnosti
prvni generace kiiZenci. Oba rodice tvoif tzv. patentalni (rodicovskou) generaci (P) a jejich potomci
prvni filidlni generaci (Fy). Zakon o jednotnosti Fi-generace 1ze tedy schematicky zndzornit nasledovne:

P-generace AA X aa
gamety A a
Fi-generace Aa

1 Zde jsme se pridrzeli ¢eskych ucebnic a uvadime tfi Mendelovy zakony, v zahrani¢nich pramenech se vsak vétsinou
prvni z nich neuvadi, takze za prvni Mendelav zakon je povazovan tzv. princip volné segregace (zakon o
nestejnorodosti druhé generace kiizencu).



Ramecek 2.1 Podvadél Mendel?

Spravnost Mendelovych zavérd byla mnohokrat potvrzena. AvSak podrobné studium jeho plavodniho ¢lanku
vedlo nékteré autory k tvrzeni, Ze 1. Mendel ve své praci zamiCel ty znaky, u kterych nedochazi k nezavislé
segregaci, a 2. upravoval svoje vysledky.

Prvni tvrzeni — Ze Mendel schvalné neuved! vysledky kfizeni znakl, které nevykazuji nezavislé $tépeni —
vyplyva z ndpadné shody mezi poétem studovanych nezavislych znakl (sedm) a po¢tem pard chromozoma
v karyotypu hrachu, kterych je rovnéz sedm. Pravdépodobnost, Ze by Mendel zcela nahodou vybral sedm
genu, z nichz kazdy by se nachazel na jiném chromozomu, je velmi nizka (7/7x6/7x5/7x4/7x3/7x2[7x1/7=
0,006). Jinymi slovy, Mendel mél Sanci mensi nez jednu ze sta, Ze nahodné vybere sedm znak( na sedmi
raznych chromozomech.

Jestlize se v8ak dva geny nachazeji na stejném chromozomu dostate¢né daleko od sebe, mohou tyto
geny segregovat v podstaté nezavisle. Mendel si tedy mohl teoreticky vybrat i geny lezici (alespon nékteré)
na jednom chromozomu - coZ se také skute¢né stalo: napf. geny uréujici vySku rostliny a povrch semen
(hladky x vrascity) se oba nachazeji na chromozomovém paru €. 4. Skutecna pravdépodobnost vybéru sedmi
nezavisle segregujicich znaku je tedy mnohem niz$i, zhruba jedna ku ¢tyfem az jedna ku trem.

Druhé tvrzeni — Ze Mendel manipuloval s vysledky — pochazi z peclivé analyzy, kterou proved! vynikajici
populaéni genetik a statistik, jeden z architektll neodarwinismu, Ronald A. Fisher. Ve svém ¢lanku z r. 1936
Fisher dospél ke dvéma zavérim: za prvé, Ze vSechny Mendelem zjisténé vysledky jsou pfili§ idealni, jinymi
slovy blizi se predpokladanym pomérlim vice, nez by bylo mozno o¢ekavat, bereme-li v ivahu nahodné
odchylky, a za druhé, v nékterych pfipadech byly Mendelovy Udaje v souladu s nespravnymi poméry.

Tuto druhou Fisherovu namitku Ize shrnout nasledovné. U dominantniho znaku nelze v F, generaci na
zakladé fenotypu urcit, zda jde o heterozygota ¢i dominantniho homozygota. Mendel tento problém Fesil tak,
Ze studoval deset potomk( ziskanych samosprasenim daného F» hybrida. V ramci dominantni skupiny F»
generace o poméru 1AA:2Aa:1aa o¢ekaval pomér homozygotd ku heterozygotiim 1:2. AvSak ve skuteénosti
tento pomér neni zcela presny vzhledem k urcitému procentu chybného uréeni heterozygotl. Existuje totiz
urcita pravdépodobnost, ze néktefi heterozygoti budou klasifikovani jako homozygoti, protoze vSichni jejich
potomci budou mit nahodou dominantni fenotyp. Pravdépodobnost, ze jeden potomek samospraseného
heterozygotniho Jedince Aa bude mit dominantni fenotyp, je 3/4 (0,75). Pro deset potomkU je tato pravdé-
podobnost 0,75'%=0,056 (jinymi slovy, v 5,6% pripadl se Mendel teoreticky mél dopustit chybné klasifikace
hybrid(i). Musel proto oekavat teoreticky pomér 1,11:1,89 misto 1:2. Poté, co timto zplsobem vysetfil 600
rostlin, ziskal pomér 201 homozygotl : 399 heterozygotim, coz je prakticky dokonala shoda s pomérem 1:2,
alenes1,11: 1,89.

Fisher, ktery Mendelovu praci velmi obdivoval a nevéfil, Ze by mohl védomé podvadét, se snazil tuto
nesrovnalost vysvétlit tim, Ze Mendelovy Udaje nejsou vysledkem vlastnich experimentll, ale pouze jakousi
demonstraci jeho principtl dédi¢nosti. AZ v roce 1971 podal presvédcivéjsi dikazy o Mendelové neviné F.
Weiling. Ten poukazal na to, Ze Udaje znovuobjevitell Mendelovy prace jsou podezielé z pfesné téhoz
dlvodu. Naznagil, Ze problém tkvi v procesu tvorby pylovych zrn u rostlin, nikoli v osobé experimentatora. U
heterozygota Aa vznikaji z jedné mateiské pylové buriky dvé buriky A a dvé a. Tyto buriky maji tendenci
zUstat v pradniku v tésné blizkosti a proto nedochazi k oplozeni striktné nahodnym zpusobem vzhledem
k vy$8i pravdépodobnosti, Ze v&ela nabere stejné mnozstvi pylovych zrn A i a. Pouzitim odliSného
statistického postupu Weiling ukazal, Ze ani Mendel, ani jeho nasledovnici nemuseli upravovat svoje data,
aby dospéli k vysledkim tak blizkym ocekavanym pomérim a navic procento nespravného uréeni
heterozygott nebylo ve skute¢nosti tak vysoké.

O néco pozdéji Weiling a dal$i poukazali na to, Ze Mendel, aby si byl jist pfi urovani deseti potomkd, jich
pravdépodobné zkoumal vic, takze procento jeho chybného uréeni bylo zfejmé nizSi nez 5,6%. Kromé toho
vyslo najevo, Ze Fisher, pfestoZe byl brilantnim statistikem, pouZil v nékolika svych analyzach nespravné
statistické postupy a dospél tak k chybnym zavérdm.

Dosud tedy nikdo nepodal prfesvédcivy diikaz o tom, Ze by Mendel jakymkoli zpdsobem manipuloval se
svymi daty, aby demonstroval svoje genetické zakony. Navic vzhledem k tomu, co je znamo o charakteru

Existuje vSak zajimava souvislost. Ukazalo se totiz, ze Mendel, dfive nez zapocal se svymi botanickymi
experimenty, studoval dédi¢nost zbarveni srsti u domacich mysi (pravdépodobné kfizenim albinotickych a
normalné.zbarvenych — tzv. ,aguti“ — jedincl). MySi choval ve svém dvoupokojovém pfibytku, avsak byl
nucen se svého zapocatého experimentu vzdat na natlak konzervativniho biskupa A. E. Schaffgotsche, ktery
trval na tom, Ze pro mnicha je nemyslitelné, aby ve svém pfibytku pfechovaval stvofeni, ktera kopuluji.
Nastésti pro Mendela biskup, kterému bylo intelektualné a vé&decky liberalni centrum augustinianského fadu
trnem v oku a vS8emozné se snazil o zavieni brnénského klastera, nic nenamital proti jeho botanické €innosti.
Prestoze pfechod na jiny experimentalni objekt (kromé& biskupa zfejmé uvitany také jeho fadovymi bratry,
ktefi jisté ocenili vyrazné pozitivni dopad tohoto kroku na ovzdusi klastera) pravdépodobné neovlivnil historii
genetiky, miZeme spekulovat o tom, k jakym konkrétnim pomérlim by dospél, kdyby mu bylo umoznéno ve
své praci pokracovat, a zda pfi kfizeni hrachu jiz nevédél, k jakym pomérdm ma dojit. Tato druha moznost je
vS§ak malo pravdépodobna vzhledem k tomu, Ze byl nucen kfizeni mysi ukoncit v rané fazi experimentu.

Zakon o nestejnorodosti druhé generace krizencu



Pii vzajemném kiizeni heterozygotnich jedincti vznikd potomstvo druhé filidlni generace (F2), které je
genotypove riaznorodé. To je zplsobeno tim, ze pfi meiotickém déleni béhem gametogeneze vznikaji se
stejnou pravdépodobnosti gamety obsahujici jednu ¢i druhou alelu sledovaného genu. Pfi vzniku zygoty
splynutim nahodné vybranych pohlavnich bunék se objevuji tii rlzné genotypy v charakteristickém
poméru 1/4 AA : 1/2Aa : 1/4aa. Tento druhy Mendeltv zikon, nazvany zakon o nestejnorodosti
druhé generace kfiZencu, lze znazornit takto:

Fi-generace Aa X Aa
gamety Aneboa Aneboa

Fr-generace

gamety A a
A AA Aa
a Aa aa

V Fs-generaci tedy dochazi ke genotypovému stépeni neboli segregaci. Stejnym zptsobem segreguje i
fenotyp hybrida, avsak pfi uplné dominanci, kdy se heterozygotni fenotyp nelisi od dominantniho
homozygota, nachizime v Fz-generaci misto poméru 1:2:1 fenotypovy stépny pomer 3.4:1a.

Zakon o volné kombinovatelnosti vioh (alel)

Dosud byl bran v tvahu pouze jeden gen se dvéma alelami, jinymi slovy monohybridni kifZzeni. Pfi
sledovani Fs-generace ve vice parech alel soucasné (pfi dihybridnim, trihybridnim ¢i obecné polyhybrid-
zakladnich $tépnych pomért. Jako piiklad mize poslouzit jednoduché dihybridni kiizen{ ilustrované na
obr. 2.20. Kombinace, které 1ze teoreticky ocekavat, jsou znazornény nasledovne:

Fi-generace AaBb X AaBb

gamety AB:Ab.aB:ab AB:Ab.aB:ab

Fo-generace
gamety AB Ab aB
AB AABB AABb AaBB AaBb
Ab AABb AAbb AaBb Aabb
aB AaBB AaBb aaBB aaBb
ab AaBb Aabb aaBb aabb

Obr. 2.20 Princip nahodné kombinace alel z riznych para chromozomu v gametach dihybrida.



Z uvedeného kombinac¢niho c¢tverce je mozno odvodit genotypovy $tépny pomér 1.4A4BB : 24A4Bb :
1AAbb : 2AaBB : 4A4aBb : 2Aabb : 1aaBB : 2aaBb : laabb. Jestlize budeme sledovat segregaci pouze
jediného alelického paru, ziskame Stépny pomér 4.4A4:8Aa:4aa, tedy zakladni mendelovsky genotypovy
pomeér 1:2:1. Pfi aplné dominanci bude fenotypovy pomeér 3.4:1a:3B:16.

2.3.3 Interakce mezi geny

Zakladni typy genovych interakci

Fenotyp jedince je v naprosté vétsiné urcovan pusobenim mnoha gent. Jestlize se tyto geny svymi ucinky
vzajemné ovliviiuji, hovofime o genové interakci. Velmi casto se stava, ze jeden gen je funkéné nadfazen
genu jinému. Tento pifpad oznacujeme jako epistazi.

Pii epistatické interakci gen nadfazeny (epistaticky) ptfekryva ¢i potlacuje ucinek genu podfizeného
(hypostatického). Podle toho, zda se epistatické pusobeni tykd dominantni alely, nebo homozygotné
recesivniho genotypu, rozliSujeme epistatickou interakci dominantni a recesivni. Zvlastnim typem domi-
nantnf epistaze je inhibice. V tomto pfipadé¢ nema epistatickd dominantni alela zadny zvlastn{ fenotypovy
projev, ale svym pusobenim inhibuje fenotypovy ucinek dominantni alely genu hypostatického.

Jindy je fenotypovy projev znaku zavisly na vzajemné se dopliiujici spoluptisobeni interagujicich gent
(komplementarita), nebo naopak jednotlivé geny pusobi proti sob¢ (kompenzace). Pii komplementarni
interakei je dominantni fenotyp daného znaku mozny pouze pfi soucasné ptfitomnosti dominantnich alel
obou interagujicich gent. Pfi kompenzaci je fenotyp zygotickych kombinaci, obsahujici ve svém genotypu
dominantni alely obou zacastnénych gent, shodny s fenotypovym projevem dvojnasobné recesivnich
homozygotu. Jednotlivé genové interakce jsou typické charakteristickym $tépnym pomérem v Fa-generaci,
ze kterych se ¢asto usuzuje na typ interakce. Pro uplnost je tfeba dodat, ze terminem ,,epistaze™ se nékdy
oznacuji obecné jakékoli genové interakce.

Genové interakce kvantitativni povahy

Vzajemné interakce gent nemusi vzdy mit jen kvalitativni povahu, ale mohou mit i podobu rozdilné
intenzity fenotypového projevu. Spolupusobici duplicitni geny se obvykle svou funkei kvalitativné nelisi.
Vysledna intenzita fenotypu zavisi na tom, zda se uc¢inek duplicitnich gent kumuluje ¢i nikoli.

V prvnim pifpadé se jedna o kumulativni duplicitni interakci. Pfi kumulativni interakci s dominanci
je maximalni intenzita vysledného fenotypu zavisla na soucdinnosti dominantnich alel obou interagujicich
duplicitnich gend. Pokud se interakce dcastni pouze jedna dominantni alela, je konecna intenzita nizsi,
avsak vzajemné se jejich fenotypové ucinky kvalitativné nelisi.

Kumulativni duplicitni interakce bez dominance je jedinym pifpadem genové interakce, kdy se
roz$ifuje pocet fenotypovych tifd v Fr-generaci. U tohoto typu interakce intenzita fenotypového projevu
zavisi jen na celkovém poctu ptitomnych dominantnich alel v genotypu.

Jestlize se ucinek duplicitnich genti nekumuluje, je vysledny fenotyp zavisly pouze na pfitomnosti
dominantni alely at’ uz jednoho ¢i druhého genu, pficemz na jejich poctu nezalezi. Tento typ se nazjva
nekumulativni duplicitni interakce.

SOUHRN

1. U bunéénych organismu rozlisujeme dva typy burnky, prokaryotickou a eukaryotickou. Oba typy se lisi
velikosti a vnitfni stavebni slozitosti. Prokaryotickd butika je v porovnani s eukaryotickou daleko
mens{ (1-2hm); jadro (nukleoid) tvoii jedind, kruznicova molekula dvoufetézcové DNA, neohrani¢ena
jadernou membranou. V cytoplazmé se dale vyskytuji prokaryotické ribozomy, zasobni latky a
mezozomy, u fotosyntetizujicich bakterif navic i ¢etné chromatofory, nesouci fotosyntetické pigmenty.
Kromé cytoplazmatické membrany jsou prokaryotické bunky chranény jesté bunécnou sténou,
tvofenou peptidoglykanem. Eukaryotickd burika je relativné velka (u rostlin pramérné 10-100pm, u
strukturni soucasti eukaryotické bunky patif hladké a drsné endoplazmatické retikulum (ER), Golgiho
komplex a cytozomy ruznych typt. Jadro (nukleus) je opatfeno dvojitou membranou a obsahuje 1-7,
nebo 1 vice jadérek. Kromé jadra a bunéénych organel se v zakladni cytoplazmé vyskytuji i razné
bunécné inkluze, tzv. paraplazma. Eukaryoticka butika primarné postrada bunécnou sténu, je jeji tvar



a pifpadné i pohyb celé bunky nebo jejich ¢asti zajistovan vnitinim cytoskeletem, ktery tvofi
mikrotubuly, mikrofilamenty, intermediarni filamenty a tzv. mikrotrabekuly. Pohyb bunky mohou dale
zajistovat fasinky (cilie) a bicik (flagellum), jejichZ struktura je slozitéjs$i nez u prokaryotického biciku.
Buniky rostlin a hub udrzuji svij tvar pomocdi rigidni bunécné stény.

Dédicnost je uréena molekulou DNA (u RNA vira RNA), kterd u eukaryot tvoif barvitelné struktury,
chromozomy. Ty mohou byt u n¢kterych organismi rozdéleny na autozomy a pohlavni chromozomy.
Jak prokaryotické, tak eukaryotické bunky se normalné déli procesem zvanym mit6za, ktera se déli na
profazi, metafazi, anafazi a telofazi. U pohlavné se rozmnozujicich organismu dochazi také k special-
nimu typu redukénfho déleni, oznacovanému jako meiéza. Ta probfha ve dvou cyklech, které Ize,
podobneé jako mitdzu, rozdélit na profazi, metafazi, anafazi a telofazi. I. redukéni délenf se oznacuje
jako heterotypické a béhem néj dochazi k vlastni redukci poctu chromozomi. Profaze prvniho déleni
se dale ¢leni na leptotene, zygotene, pachytene, diplotene a diakinezi. Béhem I. redukéniho deéleni
dochazi k prekiizeni a vyméné ¢asti nesesterskych chromozomovych pentlic (chromatid), které se
nazyva crossing-over. Prabéh II. redukéntho déleni je prakticky shodny s prabéhem mitézy.

Podle usttednfho dogmatu molekularni biologie se geneticka informace muze pfenaset bud do jiné
nukleové kyseliny, nebo do proteinu. Zpétny pienos z proteinu do struktury nukleové kyseliny mozny
neni. Pfenos genetické informace se déje procesem replikace (DNA — DNA, RNA - RNA),
transkripce (DNA — RNA), respektive zpétna transkripce (RNA — DNA) a translace (RNA —
protein). Preklad zjednoho typu informace (jazyka) do druhého se déje podle ti{pismenného
genetického kodu.

Molekula DNA obsahuje oblasti, které kéduji protein, RNA, nebo plni jinou specifickou funkei.

vvvvvv

mohou obsahovat 1 nekédujic introny.

Misto na chromozomu, kde se nachazi konkrétni gen, se nazjva lokus. Geny mohou existovat ve vice
formach neboli alelach. Soubor vsech genu (v jadfe, nebo v cytoplazmé) se nazyva genotyp. Fyzickym
projevem genotypu je fenotyp. Na utvafeni fenotypu se kromé genotypu podili i vnéjsi prostiedi a
dalsi vlivy. Souhrn veskeré DNA v jadfe nebo v cytoplazmé se nazyva genom.

Proces pfenosu gent do dalsich generaci se zpravidla fidi Mendelovymi zdkony. Prvni z nich je zakon
o jednotnosti prvni generace kiizenct, druhy zakon o nestejnorodosti druhé generace kifzenct a tfeti
zakon o volné kombinovatelnosti alel.

Mezi geny nékdy dochazi k vzajemnym interakcim. Tyto interakce se déli na dominantni a recesivni
epistazi, inhibici, komplementaritu a kompenzaci; genové interakce kvantitativni povahy mohou byt
bud” kumulativni duplicitni interakce s dominanci a bez dominance, nebo nekumulativni duplicitni
interakce.
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