Podstawy ewolucji molekularnej

Ewolucja genow i genomow



Poczatki ewoluci

Od abiogenezy do komorek eukariotycznych



(A)biogeneza

—wolucja jest wiasciwoscig organizmow zywych, majacych zdolnosc replikaci

. Zycie = ewolucja

Powstanie zycia z materii nieozywioneg] nie byto zjawiskiem ewolucyjnym
+trudnosci z wyjasnieniem abiogenezy nie moga byc traktowane jako zarzut wobec teorii ewoluci
+wtasciwe dziedziny:

- fizyka (teoria ztozonosci, teoria samoorganizacii, termodynamikay)

+ chemia

- planetologia



Co to jest “zycie”

» self-sustaining chemical system capable of Darwinian evolution (1994, NASA)

- samopodtrzymujacy sie system chemiczny zdolny do ewolucji Darwinowskie]



Co to jest “zycie”

+  Samopodtrzymujacy sie

- utrzymywanie organizaciji (uporzadkowania) wbrew gradientowi entropii, dzieki
wykorzystaniu energii z zewnatrz - metabolizm



Co to jest “zycie”

system chemiczny

- struktura ziozona z czasteczek chemicznych i sieci reakc



Co to jest “zycie”

zdolny do ewolucji Darwinowskie]
replikacja informaciji zapewnia zdolnos¢ do ewoluci
replikacja generuje zmiennosc

+warlanty w puli zmiennosci maja rozne dostosowanie



Czym jest zycie”

- Struktura
- Metabolizm

- Informacja (replikacja)



Co byto najpierw?

+ Metabolizm (Oparin, Dyson)
- Zalezny od informacji genetyczne] (kodowane enzymy)
+ Replikacja (Eigen)

- Zalezna od metabolizmu (enzymy replikujagce DNA)




Etap progenota

Powstanie informaciji

+ kluczowe powstanie zdolnosci (samo)replikacii

* powigzanie genotypu z fenotypem — mozliwos¢ dziatania doboru
* progenota

Powstanie metabolizmu

+ kluczowe powstanie samoorganizujgce] sie sieci metaboliczne]

+  powilelanie struktury nie na zasadzie replikacji matrycowe

- replikacja “wynaleziona” poznieg]



Swiat RNA

Odkrycie enzymatycznej aktywnosci RNA
(rybozymy), 1982

RNA przyjmuje rozne struktury
przestrzenne, jest bardziej od DNA
reaktywny chemicznie

Moze zatem petniC role zarowno nosnika
informacji genetycznej (podlegac replikaciji)
jak i czgsteczki wyrazajgcej te informacje
(enzymu)

Mozna wyobrazi¢ sobie zycie oparte na
RNA jako jedyne] makroczgsteczce

235 rBRNA 5" end

3 end
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Rybozymy w naturze

Ciecie i obrobka RNA
introny grupy | 1 |l (autokatalityczne)
bakteryjna RNaza P
spliceosom
rybozymy wirusow roslinnych
Synteza biatek

aktywnosc¢ peptydylotransferazy
rybosomu

Wiele innych aktywnosci uzyskanych w
laboratorium
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Figure 2 U6 snRNA positions metals important for both steps of splicing.
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RNA catalyses nuclear pre-mRNA splicing

Sebastian M. Fica'?*, Nicole Tuttle**, Thaddeus Novak®, Nan-Sheng Li*, Jun Lu®, Prakash Koodathingal®, Qing Dai?,
Jonathan P. Staley” & Joseph A. Piccirilli**



Wiele kofaktorow metabolicznych to pochodne RNA/
rybonukleotydow
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Rybozym zdolny do syntezy
RNA

-+ Wyselekcjonowany w laboratorium

-+ Wociagz nie autonomiczna replikaza

Figure 1
© 2007 Pearson
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Czy zbadalismy wszystkie mozliwe rybozymy*?

Dtugo$é czasteczki (nt) Liczba mOiIi\?Z\f):h kombinacii
o0 1,3x1030
100 1,6x1060
150 041090

Liczba atomow na Ziemi; 1049-1(0°0
Liczba atomow we Wszechswiecie: 1078-1(082



Ocore triplet polymerase (G

Polimeraza trojkowa
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Autokatalityczna ligaza RNA
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Autokatalityczna ligaza RNA
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Problemy swiata RNA

- Ograniczona zdolnos¢ magazynowania
informaciji w pojedynczym replikatorze
(ilos¢ informacji mozliwej do zakodowania
jest odwrotnie proporcjonalna do czestosci
btedow replikacji — granica Eigena)

- Rozwiagzanie - sieci wspotdziatajacych
replikatorow (hipercykle)

- ,Samolubne RNA” w sieci replikatorow

* rozwigzanie — wydzielenie hipercyklu
btona | specjalizacja




Kooperacja czy samolubnosc
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Kooperacja | samoorganizacja

ARTICLE

dqi :10.1038/ nature11549

Spontaneous network formation among
cooperative RNA replicators

Nilesh Vaidya', Michael L. Manapat?, Irene A. Chen’t, Ramon Xulvi-Brunet?, Eric J. Hayden* & Niles Lehman'

Nature, 2012 Nov 1;491(7422):72-7

Samoorganizujgce sie sieci rybozymow (2012) - potwierdzone doswiadczalnie



Samoorganizacija sieci RNA

Rybozym pochodzacy z intronu Azoarcus (Proteobacteria)
Pofragmentowany ma zdolnos¢ do autokatalitycznej ligacji fragmentow
- Stworzono warianty o roznej sekwenciji I podobnych wtasciwosciach

Na ich podstawie stworzono warianty zdolne do ligowania innych wariantow



Rybozym Azoarcus
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Samoorganizacija sieci RNA

- Rybozymy zdolne do katalizy ligacji innych
wariantow tworza cykle autokatalizy

- Cykl jest wydajniejszy od pojedynczych
“samolubnych” rybozymow
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Kooperacja |est skuteczniejsza
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/wiekszenie liczby fragmentow
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Powstanie bton — pierwsze prakomorki

+ Samoorganizacja lipidow amfipatycznych w struktury mogace otaczacC prakomorki

Q_ C{ }) ‘7 Monolayer at interface
NP -
Fogolo A8 AUMMMILILIL

Micelle Bilayer membrane

Amphiphiles in liquid solution Hydrophobic | L Hydrophilic

carbon chain tal head group

- Takie lipidy mogty powstawac w warunkach prebiotycznych, a nawet w kosmosie

- Wyodrebnienie prakomaorek btong nastgpito wczesnie w ewoludii

Deamer et al. (2002), Astrobiology 2(4)



Problem prakomorek

Ryzbozymy wymagajg duzych stezen Mg2+

Duze stezenia Mg2+ obnizajg stabilnosc
bton lipidowych

Rozwigzanie (2019):
obecnosc aminokwasow stabilizuje
pecherzyki btonowe

Prebiotic amino acids bind to and stabilize prebiotic
fatty acid membranes

Caitlin E. Cornell®, Roy A. Black®®', Mengjun Xue?, Helen E. Litz>, Andrew Ramsay®, Moshe Gordon?,
Alexander Mileant“?, Zachary R. Cohen?, James A. Williams<, Kelly K. Lee, Gary P. Drobny?, and Sarah L. Keller®’

10 mM Mg?*  No addition

300 mM NaCl

2Department of Chemistry, University of Washington, Seattle, WA 98195; ®PDepartment of Bioengineering, University of Washington, Seattle, WA 98195;

‘Department of Medicinal Chemistry, University of Washington, Seattle, WA 98195; and “Biological Structure, Physics, and Design Graduate Program,
University of Washington, Seattle, WA 98195

Edited by David A. Weitz, Harvard University, Cambridge, MA, and approved July 15, 2019 (received for review January 8, 2019)
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Od swiata RNA do swiata
RNP

- Oddziatywania RNA — aminokwasy (pra-
tRNA)

+ rybozymy syntetyzujace

- uniwersalny rybosom pojawit sie poznie;

A

Amino acids <
Adaptor Rf\{ ‘%\ \ A :: Ribonucleotides
: Coding component Ribozyme \
Ribozyme
component ettt Coding RNA

‘ Amino acids
Adaptor RNA

\ ™ ™ ) .
i ) T ;
€ L L
[, s e T




Aminoacylacja RNA przez prosty rybozym

substrate
5 U
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Figure 5. The minimal GCCU/GUGGC ribozyme
system [10].
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The meaning of a minuscule ribozyme
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Slady $wiata RNP

- Rybozymy zdolne do tworzenia krotkich

peptydow

- Modyfikowane kowalencyjnie zasady
azotowe w RNA (np. liczne w tRNA) moga
by¢ reliktem swiata RNA-peptydy

- Plerwsze replikatory RNA od poczatku
mogty wykorzystywac fragmenty

peptydowe

A prebiotically plausible scenario of an
RNA-peptide world

Nature | Vol 605 | 12 May 2022 | 279

https://doi.org/10.1038/s41586-022-04676-3
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The RNA world concept'is one of the most fundamental pillars of the origin of life
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Koewolucja RNA-peptydy

Czesc¢ wspotczesnych hipotez zaktada, ze
od samego poczatku zycie powstato w
uktadzie nukleotydowo-peptydowym

Nie byto czystego swiata RNA, aminokwasy
i krotkie peptydy towarzyszyty RNA od
poczatku

Np. PNA (peptide nucleic acid)

Cykliczne struktury nukleotydowo-
peptydowe zdolne do samoreplikaciji (2022)
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Spontaneous Emergence of Self-Replicating Molecules Containing
Nucleobases and Amino Acids
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Ewolucja kodu

Plerwszy kod byt mnig] specyficzny
+ rozrozniane mniej aminokwasow

* rozrOzniane grupy aminokwasow

—wolucja przez
- zwiekszanie liczby kodowanych aminokwasow
- zwiekszanie specyficznosci

- Czy kod od poczatku byt trojkowy”?

* moze wyewoluowat z dwojkowego, ale z przecinkiem (trzeci nukleotyd nieznaczacy)



1816 Nucleic Acids Research, 2022, Vol. 50, No. 4

Protorybosom

- Kroétki fragment rBRNA duzej podjednostki.
zachowany we wszystkich rybosomach

- In vitro zdolny do tworzenia wigzan
peptydowych

Published online 7 February 2022 Nucleic Acids Research, 2022, Vol. 50, No. 4 1815-1828
https:[ldoi.orgl10.1093/narlgkac052

Origin of life: protoribosome forms peptide bonds and
links RNA and protein dominated worlds

Tanaya Bose', Gil Fridkin':2, Chen Davidovich “*, Miri Krupkin', Nikita Dinger,
Alla H. Falkovich', Yoav Peleg?, llana Agmon*®, Anat Bashan “' and Ada Yonath'~



Powstanie DNA

Reduktaza rybonukleotydow by
| |
prekursory DNA (dNTP) powstajg z AN A Y
prekursorow RNA (rNTP) w reakciji 6O O
redukcji o |

Ribonucleotide

l Ribonucleotide
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y y O/{'/P\O{'/P\O O Base
O O
Proces kosztowny energetycznie ol

Deoxyribonucleotide

-+ Jedna z koncepcji - najpierw pojawit sie U

Wirusow FIGURE 4.15. Ribonucleotide reductase. In modern organisms, deoxyri-
bonucleotides are synthesized from ribonucleotides using the enzyme ri-
bonucleotide reductase. This is consistent with deoxyribonucleotide synthe-

sis being a more recent invention than ribonucleotide synthesis.

Evolution © 2007 Cold Spring Harbor Laboratory Press



Czas | scena

'
: . Last

4 universal

Formation Stable Prebiotic Pre-RNA RNA First DNA/ common

of Earth hydrosphere chemistry world world protein life ancestor
4.5 4.2 4.2-4.0 ~4.0 ~3.8 ~3.6 3.6—present

Time (billions of years ago)

FIGURE 4.4. Steps in the origin of life.
4.4, modified from Joyce G.E., Nature 418: 214-221, © 2002 Macmillan, www.nature.com

Evolution © 2007 Cold Spring Harbor Laboratory Press

Istniejg tez koncepcje umieszczajace czese 2



Kluczowe etapy

- Etap chemiczny - prebiotyczny: poczatek >4,2 mid. lat temu

- Etap progenota - powstanie replikacji | podstawowych procesow
biologicznych, poczatek ewoluc)i biologicznej: 4,2-3,8 mid. lat temu

- Etap komorkowy: od ~3,8 mld lat temu (najstarsze slady kopalne)

- LUCA: ~3,6 mld. lat temu

- Eukarionty: ~2 mid. lat temu



Prehistoria zycia

Pre-RNA RNA RNA/protein DNA/RNA/protein
worlds world world world

Sulfate reducers, anoxygenic phototrophs,
and methanogens (7)

Formation of Stable LCA Apex formation Oxygen-rich

Earth hydrosphere microstructures atmosphere
4.5 4.2 ~4.0 o 34 ~2.8-2.5

Billions of years ago
Modified from Becerra et al. (2007)



_—Electrodes

To a
vacuum <— =% -

pump

Etap chemiczny

Gases

— Water out
——Condenser
<«— Water in

- Nie ma charakteru ewolucji biologicznej!

—Water droplets

“— == |

- Wiele eksperymentow odtwarzajacych
pierwotng atmosfere i zachodzace w niej

J FIGURE 4.6. The apparatus used in the Miller—Urey experiments. (A) Recreation of the original ap-
paratus. (B) Diagram of the apparatus.

"

Water containing
organic compounds

Boiling water

Liquid water in trap

4.6A, photo courtesy of NASA

- atmosfera beztlenowa, bogata w azot,
dwutlenek wegla, zwiazki siarki

Evolution © 2007 Cold Spring Harbor Laboratory Press

+ koncepcja “bulionu”

Ca(OH), Sugars, including a

+ koncepcja hydrotermalna

CH,O —> small amount of
ribose
+ Zwi3zKi organiczne znajdowane w materiale e G Ny 0y 0, Aozl
! . 2 4 6 8 10 nucleotide discharge & 8'Y
pozaZIemSklm (meteOryty, komety) Number of successive —
. . g 7 7 . HCN ————> Adenine
pokazuja mozliwo$¢ abiotycznego '“'“‘SL N smmon
. . . , © 2007 Pearson Prentice Hall, Inc. IgaCJ a pO INuUKIeo y ( —
powstawania niezbednych zwigzkow He=c—c=N 2255 Cytosine

4.8, redrawn from Orgel L.E., Trends Biochem. Sci. 23: 491-495, © 1998 Elsevier

glinokrzeminanowym
Evolution © 2007 Cold Spring Harbor Laboratory Press




Plerwotna chemia

- Prekursory nukleotydow i aminokwasow
powstajg z prostych zwigzkow:
cyjanowodoru | wody

- W atmosferze redukujacej

- Ale w takich warunkach weglowodany sa
niestabilne

ACS AuthorChoice

ce nt ra I Research Article
SCie n ce @& Cite This: ACS Cent. Sci. 2019, 5, 1532—-1540 http://pubs.acs.org/journal/acscii

Insights Into the Origin of Life: Did It Begin from HCN and H,0?

Tamal Das,”* Siddharth Ghule,”* and Kumar Vanka*"*

TPhysical and Materials Chemistry Division, CSIR-National Chemical Laboratory (CSIR-NCL), Dr. Homi Bhabha Road, Pashan,
Pune 411008, India
iAcademy of Scientific and Innovative Research (AcSIR), Ghaziabad 201002, India
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Mineraty jako katalizatory | ochrona powstajacych czasteczek

N\ e roundation ror appiied malecuiar evolution

Magnesium borophosphate mineral liineburgite

make diphosphates from nucleosides

Base

H-0;POPO,
HO 0 3 B pathe . .
- ase R  Oligomeric RNA
- m
Luneburglte silica phases ade and

stabilized
HO OH
HO OH

Kim, Furukawa, Kakegawa, Bita, Scorei, Benner (2016) Evaporite borate-
containing mineral ensembles make phosphate available and regiospecifically
phosphorylate ribonucleosides: Borate as a multifaceted problem solver in

prebiotic chemistry. Angew. Chem. Int. Ed. 35, 15816-15820,




\the foundation for opp

Paradox? Need oxidizing mantle for SO, to form ribose.
Need reduced atmosphere to form RNA bases.

©
H. _O HO 00
O3 on M) -OH W™ o O-_ ~OH J
\C/ I H\\ /OH‘/ il-i formaldehyde Gt P-NH,
cI: H—C—OH C H—C—OH @ o0o°
I
H

B

H OH ||-i > b 540
H—C—OH y glycolaldehyde , o ~te control HO  OH 0% 0° OH
h ribose g
Base HO;POPO -
HO glycosidic bond T 3 | 2 Base i '
0 > Oligomeric RNA
C\) pH =7, evap. Ca** Lineburgite © 7] _0 . made and
HO /poz- A~ 17°/o G: ~0. 5°/o HO OH 1
O C:~7% U:~0.5% phases Stablllzed
T HO OH

A r@’
[ -{ k

(B\ & </f) </N NHz

H
Cytosme Uracul Adenlne Guanine

Benner, Bell, Biondi, Brasser, Carell, Kim, Mojzsis, Omran, Pasek, Trail (2019) When
did life likely emerge on Earth with RNA first? ChemSysChem 1in press, arXiv2816362

lied molecular evolution

S. Ber
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Przebieg wydarzen w hipotezie S. Bennera

Sulfite-stabilized carbohydrates + oxidized minerals make RNA

e
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Hipotezy alternatywne

+  Przesuniecie niektorych etapow prehistorii zycia poza Ziemie
+ kosmiczne pochodzenie prostych czgsteczek organicznych

+  kosmiczne pochodzenie zycia - panspermia



Panspermia

Plerwsze czasteczki biologiczne, a nawet organizmy nie powstaty na Ziem
Czagsteczki organiczne, aminokwasy w materiale kosmicznym
Problem ustalenia warunkdw poczatkowych

Jezell nie wiemy, gdzie powstawato zycie, nie mamy mozliwosci
formutowania hipotez



L UCA

Extant organisms

Extinct
lineages ¥ Most recent common ancestor of all
X & extant organisms.

Also known as: LUCA (for last
universal common ancestor); the

X

‘ Primordial form
(the first living
thing)

Figure 17-1 Evolutionary Analysis, 4/e
© 2007 Pearson Prentice Hall, Inc.



Jaki byt LUCA?

+ Na podstawie zestawu gendw obecnych we wszystkich gateziach drzewa zycia

+ problem — horyzontalny transfer gendw (przeszacowanie zestawu genow
plerwotnych)

- Organizm o budowie komorkowej zblizony do wspotczesnych prokariontow

- Poprzedzat rozejscie sie linii Bacteria, Archaea | Eukarya



Rekonstrukcja genomu LUCA

Geny obecne we wszystkich liniach
Bacteria | Archaea - ok. 30

Geny obecne w obu domenach: ~11 000,
ale niewykluczony transfer horyzontalny

Geny obecne w co najmniej 2 liniach kazdej
z domen | monofiletyczne w obu
domenach: 355

Bacteria Archaea

Gene: ++++++ +++++ +
+ present
— absent

LUCA
|

Present in Universal
LUCA via... (~30)

because

Bacteria

++++++ —— ——+ —

Archaea

Bacteria Archaea

—+ -+ —+ +— +—— —

®eeccssssssssscssscee’® >4

“ and vertical

LUCA

Present in
both domains
(~11,000)

descent?

LUCA

Domain monophyly
for two phyla
(355)

Citation: Weiss MC, Preiner M, Xavier JC, Zimorski
V, Martin WF (2018) The last universal common
ancestor between ancient Earth chemistry and the
onset of genetics. PLoS Genet 14(8): e1007518.
https://doi.org/10.1371/journal.pgen.1007518



Fizjologia LUCA

H* H*

H* H*
"
e s ,“ i;‘ »c?f.:f""‘ A i
A i (i Foe st p
\M,D\\\\\\\\\\\m\\\\\ummnmmlmn/////
My, e

X4 ADP + P,

H+
Na*
Genetic code e L5
\ ﬁ_% -
Modified Bases o/ P 0/
Cofactors CODH/ACS [ I i
T f N SAM 4\ HS-R HS-R
Glutamine Radical SAM
g ADP + P, —9 ‘\ _9 Ferredoxin
Glutamate  GS ﬁ;& H.-R @3 Flavoproteins
S ATP | . NAD(P)H
NH,’ Corrins Q Fe
MoCo 9 Ni
Nif Q ? Selenium Q Mo
H CO H S Iron e C
N, 2 2 2 GTP s
Geochemistry

Fig 3. The physiology of LUCA. Summary of the main interactions of LUCA with its environment, reprinted with permission from [78]
(supporting trees in S1 Appendix). Components listed at the lower right are present in LUCA. The figure does not make a statement
regarding the source of CO in primordial metabolism, symbolized by [CO]. LUCA indisputably possessed genes because it had a genetic
code. Transition metal clusters are symbolized. CH;-R, methyl groups; CODH/ACS, carbon monoxide dehydrogenase/acetyl-CoA
synthase; GS, glutamine synthetase; HS-R, organic thiols; LUCA, last universal common ancestor; Mrp, MrP type Na'/H" antiporter; Nif,
nitrogenase; SAM, S-adenosyl methionine.

https://doi.org/10.1371/journal.pgen.1007518.g003




Co potrafit LUCA

+transkrypcja, translacja (kod odpowiadajgcy wspotczesnemu)

- chemoautotrof, metabolizm energetyczny oparty na ATP

+ synteza dtugich tancuchow DNA
- blatka btonowe
-+ ok. 600 genow

- Ale nie wszyscy sie zgadzaja:

+ prosty, niewiele genow, bez wspotczesnego systemu replikacji genomu, genom RNA
(Koonin 2003)



Od LUCA do trzech domen

- Komorki eukariotyczne prezentujg wyzszy
poziom ztozonosci

- Komorki eukariotyczne sg znacznie
wieksze:

+ 0.1-5.0 pm vs. 10-100 pm,

- co daje ~1000 x roznice objetosci

Eukaryote
Nucleolis Mitochondria

Nucleus

Ribosomes
smic
Reticulum
Prokaryote
Nucleoid

Flagellum
Cell Wall

Ribosomes Cell Membrane



Po co nam mitochondria

- Systemy wytwarzajgce energie znajdujg sie
na powierzchni btony

- Przy zwiekszaniu rozmiarow powierzchnia
wzrasta wolniej niz objetosc¢

- Wydajna produkcja energii w wiekszych
komorkach wymaga dodatkowej
powierzchni bton

+  Mitochondria daty zasoby energii dla
zwiekszenia ztozonosci u Eukaryota

(B)

(C)



@) A prokaryote ingested &) Over a long time, (& some primitive (®) The cyanobacteria

E d b ' some aerobic bacteria. the aerobes become prokaryotes also become chloro-
n Osym IO Za The aerobes were mitochondria, no ingested cyanobacteria, plasts, no longer
protected and produced longer able to live which contain photo- able to live on
energy for the prokaryote.  on their own. synthetic pigments. their own.
- Mitochondria i chloroplasty majg Apoacedee Mitochondria  Cyanobacteria \—__ e Chioroplasts
pochodzenie endosymbiotyczne od i NPT g X
Bacteria

- mitochondria: monofiletyczne,
spokrewnione z a-Proteobacteria

- chloroplasty - prawdopodobnie
monofiletyczne (Archaeplastida),
symbiozy pierwotne i wtdrne,
spokrewnione z Cyanobacteria

Konstanty Mierezkowski (1855-1921) Lynn Margulis (1938-2011)



Prokaryota — nie sg jedna grupa
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Drzewo zycia - wersja (bardzo) uproszczona

Domain |Bacteria FEukarya Archaea

Kingdom

Proteobacteria
Euryarchaeota
Crenarchaeota

Arche:

(Doolittle, 1999)


http://www.sciencemag.org/content/vol284/issue5423/images/large/se2497604002.jpeg

Wspodtczesny obraz
eukariogenezy

Nie byto etapu Archezoa - eukarionta
pierwotnie pozbawionego mitochondrium

Symbioza gospodarza - Archeona i

symbionta - a-Proteobakteri

Struktury komorki eukariotycznej powstaty

poOZniej

Problemem tej teorii dtugo byta kwestia
pochodzenia typowo eukariotycznych
funkciji - cytoszkieletu, pecherzykow
btonowych, jadra itp. i identyfikacja

gospodarza

Cellular processes

Endomembrane accumulation

<
Emergence of spliceosome, e K «E? .
nuclear envelope, nuclear T
pores and RNA=-export

. Q
mechanisms : ‘ o
Continued gene transfer | & =

through lysis

Most progeny do not survive

Gene transfer through / A2 e QoA
occasional organelle lysis / , .6 -
Genetic chimaerism ~ R

' -
Lipid replacement \ x &‘

R e~
/ o~ Q. \\
\
Coordination of division / g%‘} '

Prokaryotic host with prokaryotic /
symbiont .,

R,
o \
¥ )
Mechanism of entry unspecified, :"

but with precedence among \ %9 /

-

.

eubacteria in nature S

//--— »ﬁ "x.
| \ ]

Host gene expression

Separating splicing from
translation solves the intron
problem: transcription and
splicing in the nucleus,
translation in the cytosol

t Eubacterial genes and
group |l introns recombine
into host chromosomes

" Introns disperse and
' degenerate

Gene expression impeded

. by co-transcriptional
translation of unspliced
transcripts

Two independent
prokaryotic gene
expression systems

o~Proteobacterial Archaebacterial

symbiont host



Gospodarz endosymbiozy byt T,
archeonem ¢ "

< Eukarya @O00000000000000000000

2200 s | COCOOO00O00 0000000

. . Korarchaeota
Lokiarcheota - monofiletyczna grupa soccce | . eleEliolololel lelblolvovofofelele
Algarchaeota 2 OO00000000@O0O00000 @ OO0

Archaea, odkryta w badaniach Thaumarchasota | OOGOO0O0OOO0000000 ® OO0

metagenomicznych (2015 r.) Cronarchaccta | OOOOOOOOSOOOO000 © OO0
~lfcryrchacta @ OOOOOOOOO000000 O OO0

- Najblizej (wtedy) spokrewniona z ARTICLE
Eukaryota

Complex archaea that bridge the gap
between prokaryotes and eukaryotes

+ Posiada geny kodujgce biatka T e e e
u m Oz I i W i aj qC e tWO rze n i e Z+Ozo n yC h j - e ©2015 Macmillan Publishers Limited. All rights reserved
struktur btonowych pragpaty :

- Tak mogt wygladac gospodarz
endosymbiozy, ktora data poczatek
Eukaryota

Asgard archaea illuminate the origin of
- eukaryotic cellular complexity

Katarzyna Zaremba-Niedzwiedzka'*, Eva F. Caceres'*, Jimmy H. Saw'*, Disa Bickstrom!, Lina Juzokaite!,
Emmelien Vancaester't, Kiley W. Seitz?, Karthik Anantharaman?, Piotr Starnawski, Kasper U. Kjeldsen®, Matthew B. Stott®,
Takuro Nunoura®, Jillian F. Banfield®, Andreas Schramm?*, Brett J. Baker?, Anja Spang' & Thijs J. G. Ettema!
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Archaea | poczatkl .

b
. , Crenarchaeota Crenarchaeota
eu karIOntOW Eukarya
Euryarchaeota . .
: : uryarchaeota
a - drzewo Woese (1977) z modyfikac;
3 dOmeny Bacteria Eukarya Bacteria
b - dwie domeny
& d
C, d N pO OdkryCiU nOWyCh grup ArCha TACK Crenarchaeota ESH Gl/g;srgrﬁgé%e:;chaeota Lokiarchaeota  Asgard
PP - ‘K - Crenarchaeota = Thorarchaeota
dzieki metagenomice S | ‘Korarchaeota’ = Odinarchaeota
Thaumarchaeota Eukarya Bathyarchaeota — Heimdallarchaeota
‘Aigarchaeota’ Thaumarchaeota ' : % o :uiarya
TACK - Thaumarchaeota, Aigarchaeota, Algarchaeota
Crenarchaeota, Korarchaeota Euryarchaeota B Euryarchaeota

Bacteria Bacteria DPANN

DPANN - Diapherotrites, Parvarchaeota,
Aenigmarchaeota, Nanoarchaeota,
Nanohaloarchaeota

Archaea and the origin of eukaryotes

Laura Eme, Anja Spang, Jonathan Lombard, Courtney W. Stairs and Thijs J. G. Ettema

NATURE REVIEWS | MICROBIOLOGY VOLUME 15 | DECEMBER 2017 | 711
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Bacteria-to-

Genes of bacterial archaea HGT

origin acquired

SN0 2 2 2 o

1 ] V4 by HGT
Powstanie eukariontow :
Gene loss 0-0-0-0
2 oo

o ngg of archaeal H

Geny symbionta nie sg jedynymi genami . B Alphaproteobacterium

1 ] roteobacterial

Bacteria nabytymi przez gospodarza kb x—n % *
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Archaea and the origin of eukaryotes O oo

Laura Eme, Anja Spang, Jonathan Lombard, Courtney W. Stairs and Thijs J. G. Ettema
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Pochodzenie typowo eukariotycznych funkciji u FECA

Archaea and the origin of eukaryotes Ribosomal proteins Informational Trafficking machinery Cytoskeleton  Ubiquitin system
proteins
Laura Eme, Anja Spang, Jonathan Lombard, Courtney W. Stairs and Thijs J. G. Ettema
NATURE REVIEWS | MICROBIOLOGY VOLUME 15 | DECEMBER 2017 | 711 “c
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Extended Data Figure 8 | Eukaryotic signatures in Asgard archaea.
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archaeal ancestor of eukaryotes already contained many key components

Asgard archaea illuminate the origin of
eukaryotic cellular complexity

Katarzyna Zaremba-Niedzwiedzka'*, Eva F. Caceres'*, Jimmy H. Saw'*, Disa Bickstrom!, Lina Juzokaite',
Emmelien Vancaester'+, Kiley W. Seitz?, Karthik Anantharaman?, Piotr Starnawski*, Kasper U. Kjeldsen?, Matthew B. Stott®,
Takuro Nunoura®, Jillian F. Banfield®, Andreas Schramm?, Brett J. Baker?, Anja Spang' & Thijs J. G. Ettema'

© 2017 Macmillan Publishers Limited, part of Springer Nature. All rights reserved.



Archaea and the origin of eukaryotes

Laura Eme, Anja Spang, Jonathan Lombard, Courtney W. Stairs and Thijs J. G. Ettema

Gospodarz symbiozy e i e o

- FECA byt najblizszym krewnym
wspotczesnych Archaea z grupy Asgard

- Chyba, ze znajdziemy jeszcze blizsza grupe

Other archaea TACK archaea Asgard archaea Eukarya

i i J'u




L oklarcheota

- Dopiero w 2019 r. udato sie je wyhodowac i
zobaczy¢ w mikroskopie

. Zyja w bliskiej symbiozie z innymi
komorkami archeonow i bakterii

Isolation of an archaeon at the prokaryote-
eukaryoteinterface
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Modified from Fig. 3 | Microsocpic characterization of
MK-D1, scanning electron microscope images of MK-D1
(a) aggregated cells (b) dividing cell with polar chains of
blebs and (c) Cryo-electron tomography image of MK-

Di.

Modified from Extended Data Fig. 2 | Other representative
photomicrographs of MK-D1. j. k. Scanning electron microscope

images of MK-Di cells with protrusions



Jak mogfto dojsC do
potaczenia komorek

- Model E3 (Entangle, Engulf, Enslave)

* Nie wnikniecie symbionta do gospodarza,
tylko otoczenie go (model ,,inside-out”)

Modified from Fig. 5 | A new evolutionary
model “Entangle-Engulf-Enslave (E’) for

eukaryogenesis.



Pochodzenie jgdra | eukariotycznego

I genow
typu ekspresji geno RNA polymerase

Prokarionty - translacja sprzezona z
transkrypcja w czasie i przestrzeni

Eukarionty - transkrypcija i translacja DNA
rozdzielone
\1
- jadro - transkrypcja i obrobka RNA B . RNA® " protein

- eksport mRNA z jadra po obrébce i f

kontroli jakosci (RNA surveillance)

Primary
RNA
transcript

- translacja - cytoplazma

Amino acid

chain Transport to
\ cytoplasm

} mRNA

/ ~ Translation
Ribosome




Introny

Geny wszystkich eukariontow zawierajg
introny

- liczba i gestosc sa rozne

Wszystkie eukarionty maja spliceosom
(Collins L, Penny D. Complex spliceosomal

organization ancestral to extant eukaryotes.

Mol Biol Evol. 2005, 22: 1053-66)

Introny eukariotyczne pochodzg od
introndw grupy I
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Rogozin et al. Biol. Direct 2012



INntrony prokariotyczne

Powszechne, ale rzadkie
- grupa | - wszystkie domeny
- grupa ll - zasadniczo tylko Bacteria

Przewaznie w genach kodujgcych funkcjonalne
RNA, nie mRNA

Inny mechanizm - przewaznie autokatalityczne

iIntrony sg rybozymami zdolnymi do
samowycinania

ruchome elementy genetyczne: transpozycja i
retrotranspozycja (grupa |l)

Introny typu prokariotycznego obecne w
genomach organellarnych wielu grup

Group | self-splicing intron sequences

3' exon
sequence

precursor
RNA molecule

transient
intermediate

excised
intron
sequence

ligated exon
sequences

Group Il self-splicing intron sequences

3' exon
sequence

5 -’ 3
OH
5- 3
\/
lariat
3
+ OH

o' I 3



Pochodzenie introndw - hipotezy

- Introny wczesnie (introns early)

- Introny (typu eukariotycznego) byty powszechne, bakterie utracity wiekszos¢ jako
adaptacje do szybkich podziatow

- Hipoteza tasowania eksonow (exon shuffling) - eksony odpowiadajg
podstawowym domenom biatek, introny utatwiajg kompinatoryczng ewolucje
nowych biatek

- Introny pozno (introns late)

- Introny powstaty po powstaniu gidwnych gatezi drzewa zycia, rozprzestrzeniajg
siew HGT



Hipotezy pochodzenia introndw typu jadrowego

(a) Introns early (b) Introns late (c) Endosymbiosis

Modern Eukaryotes Modern
Eucarya Archaea Bacteria Eucarya Archaea Bacteria eubacteria ‘ archaebacteria

B Origin of group II introns
WV Loss of introns

@ Origin of spliceosomal introns

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 8.41

© 2016 Sinauer Associates, Inc.



o.-proteobacterial invader Archaeal host

|ﬂtr0ﬂy d J@d 10 Mitochondrial endosymbiosis

Hipoteza - jgdro powstato jako system l \ER

. . , Group Il intron invasion /

obrony przed inwazjg intronow od P ’
symbionta mitochondrialnego /
Ek P + % ” b + Spliceosome, Nucleus — 15t line of Linear chromosomes,

SpanSJa INtronow grupy Sym lonta Splicing-mRNA export defense - telomeres, telomerase
(gospodarz nie miat systemow kontroli) coupling comparimentaization

: C : . NMD - 2" |ine of
Sktadanie (splicing) jest wolniejsze od e niinlcaaalun
transIaC“ of aberrant mMRNAs
Ubiquitin signaling — 3rd line of
: : . : def — tagai d

Rozdzielenie translacji od skfadania - degradation of aberrant
obrona przed zaburzeniem translacji przez proteins

sekwencje intronowe

Introny istniaty od poczatku, ale po Hypothesis
powstaniu eukariontow gwattownie sie The origin of introns and their role in eukaryogenesis: a

: compromise solution to the introns-early versus introns-late
rozprzestrzenity b

Eugene V Koonin*

Biology Direct 2006, 1:22 doi:10.1186/1745-6150-1-22



Hipotezy pochodzenia intronow

- Introny wczesnie - pierwotne geny: pojedyncze eksony
- brak dowodow
+Introny pozno - powstaty u przodka eukariontow
- lrak hipotezy dotyczacej tego jak powstaty
- Endosymbiotyczna - powstaty z intronow typu || endosymbionta

+ Obecnie najbardzie] prawdopodobna



Najpierw mitochondria,
potem jadro”?

- Czy w strukturze jadra sg biatka kodowane
przez geny pochodzace od
endosymbionta?

- Tak:

Crown group
Prokarvotic derived

The Nuclear Pore Complex as a

Transport Machine*

Proximal Filaments

,,/ Central Transporter
f -

Cytoplasmic Filaments
Spoke

Outer Nuclear Membrane \
Nuclear Envelope

Inner Nuclear Membrane —%

Nuclear Basket ——

Published, JBC Papers in Press, April 5, 2001,
DOI 10.1074/jbc.R100015200

Michael P. Routi and John D. Aitchison§1l

Eukaryotic innovation
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Jak mitochondria tracity swoj genom

Wolno zyjace bakterie - 1800-4500 genow

|

Endopasozytnicze bakterie (Rickettsia) - 850
genow

Najbardzie] ztozone mitochondria
(Reclinomonas) - 100 genow

|

Mitochondria ,wspotczesne” - 30-40 genow



Dlaczego mitochondria tracity geny”

- /Zapadka Mullera

You can never turn back!

- W mato licznych populacjach gromadzg sie mutacje o niewielkie] szkodliwoscl

- Moze dojs¢C do sytuacii, kiedy dryf bedzie szybszy od doboru
OCzyszczajacedgo | haplotyp o nizszym dostosowaniu opanuje populacje

+ Dojdzie do stopniowe] akumulacji mutacji szkodliwych | degeneracii informaci
genetycznej

-+ Rekombinacja odtworzy oryginalny genotyp z obcigzonych roznymi mutacjami,
ale nie w populacji aseksualneg]




CED)

/apadka Doolittle’a

Wbudowanie genu symbionta do jgdra m

Incorporation of DNA into nuclear genome
Powstaja dwie redundantne kopie

- Utrata kopii organellarnej - nieodwracalna ﬂ @

Loss of organelle copy Loss of nuclear copy

- Utrata kopii jagdrowej - mozliwy kolejny A
transfer . ) N
@ @ D

Fixation of loss by drift

o®

Successful transfer Failed transfer

v

FIGURE 2. The ratchet mechanism by which mitochondrial genes become transferred to
nuclear genomes. Not to be confused with Muller’s ratchet, which was recently invoked
by Lynch¥, to argue that mitochondrial genomes themselves will inevitably accumulate

mildly deleterious mutations. WF Doolittle. TIGs 1998




osy gendw organellarnych

+ Ucleczka do jadra
- Ucieczka DNA do jadra
- Przeniesienie gendw do jadra za posrednictwem RNA | RT
- Zastgpienie funkcji przez gen pochodzacy z genomu gospodarza (redundancja)
+ Powstawanie nowych funkcji gospodarza — udomowienie symbionta
+ Zastgpienie funkcji przez gen pochodzacy z inngj linil

+ polimeraza RNA, polimeraza DNA — pochodzenie fagowe



Skad sie bierze proteom mitochondriow®?

- Proteom mitochondrium to ok. 600 (drozdze)-1500 (ssaki) biatek
- Geny kodowane w mtDNA: 2-67, u wiekszosci 12-20 biatek
- Geny kodowane w genomie jgdrowym

- Pochodzenia eubakteryjnego (symbiont)

- Pochodzenia archaebakteryjnego (gospodarz)

- Pochodzenia wirusowego (fagowego) — polimeraza RNA | DNA

+ Nieustalonego pochodzenia



WSpC,)JfCZGSﬂy genOm jadro mitochondrium
. . Transfer i adaptacja gendw
mitochondrialny o

e
- Proteom mitochondriéw drozdzy ~500-800 .
biatek
. 8-9 kodowanych w mtDNA (}

- gtownie niektore podjednostki
kompleksow tancucha oddechowego

olucja nowych funkcji
Utrata genow na skutek redundar@gji

- Ponad 150 gendow w jadrze, ktorych
produkty sg niezbedne do utrzymania i
ekspresji mtDNA

...‘3

- w tym polimerazy DNA i RNA, wiekszosc
lub wszystkie biatka rybosomu, itp.



Dlaczego genom mitochondrialny nie zaniknat do konca

- DNA w mitochondriach u wszystkich eukariontow oddychajgcych tlenem

- Zanika u beztlenowych

- Kodowane biatka trudne w transporcie przez btony lub toksyczne w cytoplazmie
(wytwarzanie reaktywnych form tlenu)

- Koordynacja ewolucyjna - u wiekszosci eukariontow (grzyby sa wyjatkiem)
dziedziczenie tylko od jednego z rodzicow. Geny kodujace podjednostki tancucha
oddechowego dziedziczg sie razem jako jedna jednostka (haplotyp)

- aktywnosci poszczegolnych kompleksow muszg byC skoordynowane, jezeli sie
zmieniajg, to razem



Eukarionty | ztozonos¢

prokarionty maja ogromne zroznicowanie repertuaru genow i funkci
metabolicznych

repertuar biochemiczny eukariontow jest mniej zmienny, ale wykazujg wzrost
Zl0ZONOSCI

+ Wieksze genomy
+wieksza liczba genow

bardzie] ztozona regulacja, wielokomorkowosc



Energetyka ztozonosci

Budzet energetyczny komorki
prokariotycznej: ~0,5 pW (1 pW = 10-12 W)

Budzet energetyczny komorki
eukariotycznej: ~2300 pW

Udziat w budzecie energetycznym:
replikacja: ~2%
ekspresja gendw i synteza biatek: ~75%
Znacznie wiecej energii/gen u eukariontow!!

Jedyna droga zwiekszania ztozonosci

Figure 2: The cellular power struggle.
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C Euglena f Power per haploid genome
Escherichia_
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a-c¢, Schematic representations of a medium sized prokaryote (Escherichia), a very large

prokaryote (Thiomargarita), and a medium-sized eukaryote (Euglena). Bioenergetic

The energetics of genome complexity

Nick Lane' & William Martin?
21 OCTOBER 2010 | VOL 467 | NATURE | 929



Ewolucja genomow

Ewolucja genow i biatek



(a) Helix-loop-helix (b) Coiled coil (c) Helix bundle

Hierarchia i kombinatoryka g o
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Ewolucja przez duplikacje | tasowanie
domen

a/f Barrel



Duplikacje wewnatrzgenowe

stosunkowo rzadkie u prokariontow (~5%
genow)

u eukariontow czestsze: ~18% gendw
(genom cztowieka)

Zwigzek z podziatem na eksony i introny

(a) Partial duplication
T 2 [s[a} — @ 2[3[2[3[a}

(b) Diploid-type duplication

- 2 [ 3 [ — @ 2

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 8.2

© 2016 Sinauer Associates, Inc.

(a) Exon-to-exon

| 1"}

- A 1

(b) Exon-to-intron

- A {1

01— —{

(c) Intron-to-exon

1

I s W ey ey N

(d) Intron-to-intron

O
|

-l

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 8.3

© 2016 Sinauer Associates, Inc.




Przykiad - domena wigzaca
dinukleotydy

— — Ancestral
B-folding unit

lTwo duplications of one exon
W sekwencjach dehydrogenazy

aldehydu 3-fosfoglicerynowego | ¢ _ : M Bal

dehydrogenazy alkoholowej A 3B 3C binding domain

Wigzanie NAD+/NADH lDuplication of three exons

neofunkcjonalizacja przez 2 - 3k . T
kaci = — “ wo mononucleotide-

wewnetrzng duplikacje BA 3B 3C 3D binding domains

Intron lost

Y

— — BB~ Dinucleotide-
PA pB pC BD-E BF binding region
MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 8.5

© 2016 Sinauer Associates, Inc.




XD

Kallikrein «— Prekallikrein

Tasowanie domen - ‘

" Factor XII ——Y— Factor XIIa

- Rozne biatka moga by¢ zbudowane z
rcznyCh kOmbInaCJI pOdObnyCh domen Tissue plasminogen activator — > Active form  Factor XIaF

— |
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Fibronectin type 1 module ’“

Prothrombin _v} Thrombin

- Przyktad - czynniki krzepliwosci krwi

E Fibronectin type 2 module
O Epidermal growth factor module l
Fibrinogen —— Fibrin

V PAN apple module |
Apple module

_ v
. Kringle module Fibrin clot
’ y-Carboxy-glutamate module >

; : v

@D Serine proteinase Fibrinolysis

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 8.10

© 2016 Sinauer Associates, Inc.




(a)

Tissue

Tasowanie domen ol
Ok

Prourokinase

(b) Fibronectin Plasminiogen

15-18 repeats /
Tissue

plasminogen

activator / \

OO OO0 )OO0

Epidermal growth factor precursor Trypsin

Fibronectin type 1 module A PAN apple module

Fibronectin type 2 module - Kringle module

@ Serine proteinase

Epidermal growth factor module C Low-density lipoprotein receptor YWTD

Fibronectin type 3 module

OChhpm

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 8.11

© 2016 Sinauer Associates, Inc.



Domeny | eksony

Hipoteza tasowania eksonow

Czy granice domen biatek odpowiadaja
granicom eksondow?

Brak korelacji miedzy granicami eksonow |
domen (d) jest niekiedy obserwowany, ale
stosunkowo rzadko

Korelacja miedzy granicami domen a
eksonami (a-c) jest statystycznie istotna

(a) Exon 1 Exon 2 Exon 3 Exon 4

ol —  (Gene
[ I Protein
(b) Exon 1 Exon 2
—_— — Gene
[ N Protein
(c) Exonl Exon 2 Exon 3 Exon 4 Exon5 Exon 6
a— — — (Gene
[ Protein
(d) Exonl Exon 2 Exon 3 Exon 4 Exon 5
— — (Gene
] ] Protein

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 8.9

© 2016 Sinauer Associates, Inc.



Alternatywne skfadanie

Alternatywne sktadanie generuje rozne
transkrypty i rozne biatka z tego samego
genu

Czesto w rozwoju, formy specyficzne
tkankowo, itp.

Alternatywne skfadanie jest obok duplikaciji
druga droga zwiekszania repertuaru biatek

geny nie posiadajace paralogow
(singletony) w genomie cztowieka
czesciej podlegaja alternatywnemu
sktadaniu, im liczniejsza rodzina, tym
rzadsze alternatywne sktadanie

N\ /\ \

(a)

\/ \N/

/\

\ AN N

(b)

\/

AN

\/ \N/ \/

VA /\ AN

(c)

\/

TATA

@ -

\N/ \/ \/

(e)

(f)

(8)

(h)

\/

\/

Intron retention

Alternative internal
donor site

Alternative internal
acceptor site

Alternative first
exons

Alternative
last exons

Mutually exclusive
exons

Cassette exon

Coordinate
cassette exons

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 8.31

© 2016 Sinauer Associates, Inc.



Rola intronow

+Tasowanie eksonow | alternatywny splicing to mechanizmy nadajace intronom
pewng funkcje adaptacyjng

+ Nie oznacza to, ze introny powstaty jako adaptacja do tych funkciji!
+  Egzaptacja - zmiana funkcji adaptacyjne] w ewoluci

+ Oryginalnie introny nie petnity funkcji adaptacyjnej - samolubne elementy
genetyczne



Ewolucja genomow



Duplikacja jako zrodto nowych genow

-+ Mutacje + dobor mogg zmieni¢ funkcje genu/biatka, ale wigze sie to z utratg
wczesniejsze] funkajl

+ Hipoteza Ohno (1970) - duplikacje sg jedynym sposobem powstawania
nowych funkcj

+ Znane sg odstepstwa, dosycC rzadkie

- Powstaja rodziny genow

5 "
- W .
K. -~
e "'/'. 4
» '_,. 4
L .
..£

Susumu Ohno

19238 - 2000



Typy duplikaci

(a) Original chromosome

Gene A Gene B Gene N
— . T
(b) Partial gene duplication
' . . .
- czgsciowa duplikacja genowa

(c) Gene duplication
g \

A A

4 A & A

—— _ mam B m-— HH- duplikacja genowa
(d) Segmental duplication

A/ \j\

r B 4 A

—— i | B HHE- duplikacja segmentu
(e) Polysomy

—— B LI —}

) polisomia lub duplikacja genomu

- . R -, oo

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 7.1
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Mechanizmy duplikacji genowych

+ NierOwny crossing-over
+ Nierowna wymiana chromatyd siostrzanych
+ Duplikacja podczas replikacji

- Retrogeny



Mechanizmy duplikacji genowych

(A) Nierowny crossing-over para

chromosomow
sekwencje powtarzajace sie  homologicznych

&

q— il [P
. S— i [

q— pl [P
d— S/ eeeeee———

l

q— S/ eeeeeee——
d— T eeeee——

duplikacja

q—
d— ST eeeee——

(B) Nieréwna wymiana chromatyd siostrzanych

y, pe— = I ———

"\ ————
l

— pr— Y ——
b — i —

Eukaryota

(C) Podczas replikacji DNA

=
S

Prokaryota

TA Brown “Gen



Ret rOgeﬂy Gen rodzicielski

Mechanizm szczegolnie czesty u roslin prorr[otor

Transkrypcja
- Wystepuje tez u innych Eukaryota

Np. GLUDZ - wystepuje tylko u naczelnych, l Odwrotna
zwiazany z rozwojem mozgu transkrypcja
DNA I
U cztowieka ~160 funkcjonalnych ,
, Integracja
retrogenow l
ol N = | || xox I
Retrogen Gen rodzicielski
Nowy
promotor

TA Brown “Gen



oy s < 3

Paralogi | ortolog

Duplication
- Homologia genow: podobienstwo
wynikajgce ze wspolnego pochodzenia

To) =g S ' pre Z &

-+ Paralogia: homologia przez duplikacje
o . . Speciation
- np. a-globina i B-globina cztowieka Ig
-+ Ortologia: homologia przez specjacje Y Y
Presenti-«— -\~~~ — Y Z Y 7z
* np. a-globina cztowieka i a-globina —— S
myszy
A T, e | |
Y | Z: paralogl

Y1 1Y2: ortologl



Ewolucja globin - paralogi | ortolog

Duplikacja genu (600 min. lat)

Dywergencja gatunkow (75 min. lat)

Cztowiek V]

Z
N N ) R B L a

W
v . v
Ortologi

Paraloqgi Paralogi



L osy gendw po duplikacii

—-— Original function
al — Partial loss of function -

Gene
— Loss of function duplication / \

-— New function
- -
|

Nonfunctionalization Conservation Subfunctionalization Neofunctionalization

Y Y Y Y

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 7.5
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L osy gendw po duplikacii

+utrata genu - powstanie pseudogenu
- utrzymanie funkcji - amplifikacja, powstanie rodzin wielokopiowych (np. rRNA)

+ subfunkcjonalizacja - podziat funkcji wielofunkcyjnego genu-przodka,
specjalizacja

+  neofunkcjonalizacja - ewolucja nowej funkcji jedne] z kopi



Tempo duplikacji | sub/neofunkcjonalizaci

- U eukariontow ~ 1 utrwalona nowa kopia/gen/100 miliondw lat (Lynch &
Connery, 2000)

+ Neofunkcjonalizacja odpowiada za utrzymanie ~10% paralogow
- 10% u naczelnych (Han et al. 2009)
- 6% u Xenopus po tetraploidyzacji (Chain & Evans 2006)

- 13% u kukurydzy po duplikacji genomu (Hughes 1 ws. 2014) -
neofunkcjonalizacja regulacyjna (rozna ekspresja w roznych organach)



Subfunkcjonalizacja

Konflikt adaptacyjny - trudnosc
optymalizacji obu funkciji

—> Original function
—> New function

One gene, one function Gene duplication Subfunctionalization
— S
= Reversal = = = =
T 2 < — I ‘- B — N -

Acquisition of

new function Adaptive
conflict
One gene, two functions
—-
—
—

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 7.11
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N | ead aptaCyj Nna Original gene A
A

subtunkcjonalizacja - A

+ Obie kopie niezbedne do utrzymania Duplication
oryginalnej funkcj Gene A, Gene A,

. RNR2 (S. kluyveri) — RNR2 + RNR4 . TR — T
cerevisiae)

Degeneration l

- Uktad z dwiema podjednostkami (Rnr2 i _-_-_-_ - l-_. _
2

\nr4) nie ma zadnej przewagi nad uktadem

z pojedynczg podjednostkg Rnr2 Degeneration l Degeneration l
- Przyktad nieadaptacyjnego wzrostu _-_- _ _-_ _-_ _
zlozonosci R J
Y

Complementation
MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 7.12
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Zmiana wzoru ekspresj

(a) Ancestral pattern retained

- Po duplikacji u organizméw . . . . . -

wielokomorkowych bardzo czesto ewoluuje
zmiana wzoru ekspresji paralogow

Tissues

- Najczesciej obserwowany wariant (b) - - - N

asymetryczny - jedna z kopii specyficzna 1 2 3 4 5 6
tkankowo, druga nie . . - - . .
Ancestral pattern

~70% u Arabidopsis, wariant (c) - 10% of expression

A

symmetric divergence

/1N

(c) Complementary divergence

. Gene expressed
. Gene not expressed

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 7.14
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Ewolucja genow opsyn

600 mIn. lat 35 mlzn. lat

Przodkowie kregowcow Wiekszosc ssakow Matpy Starego Swiata
f | (cztowiek)

Widzenie jednobarwne Widzenie dwubarwne Widzenie trojbarwne



Skomplikowana historia
widzenia barwnego

- Opsyna S - niebieski - autosomalna
+ Opsyna M - zielony - chromosom X

- Opsyna L - czerwony- chromosom X

Activity  Intact
pattern  opsins

Catarrhini

{1->1 1 Old World monkeys {:} Bl |
—l Owl monkeys (Aotus) Fabyreiint ( .
—-> I—— Capuchins (Cebus) {:% B or
—-> Bl—— Howler monkeys (Alouatta) gj:’g Bl
Strepsirrhini

Lorises and galagos (Lorisiformes)

—-> Il—E}— Mouse lemurs (Microcebus)

l Dwarf lemurs (Cheirogaleus)

Sportive lemurs (Lepilemur)

Sifakas (Propithecus)

Wooly lemurs (Avahi)

Ring-tailed lemur (Lemur)

Aye-aye (Daubentonia)

AASAAAA
;
=

|

Loss of S gene

- B Duplication of M gene

- shiftin spectral maximum
and creation of allelic variation

e
C

gives rise to M and L genes

Fixation of L allele
Diurnal

Nocturnal

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 7.36
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Od zielonego do czerwonego

Violet Blue Cian Green Yellow Red

100

—

Relative
sensitivity
U1
S
I

0 | | | |
400 500 600 700

Wavelength (nm)

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 7.33
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Ser —>» Ala
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Genetyczne zaburzenia widzenia barw

(a) Old World monkeys

? OWM

d OWM

g Humans
(color blind)

Q Humans
(color blind)

d" Humans
(color blind)

Humans
(color blind)

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 7.35 (1)
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X chromosome

i1

or

Autosome

I

ll

Vision

Routine
trichromacy

Routine
trichromacy

Dichromatic
protanopia

Dichromatic
deuteranopia

Dichromatic
tritanopia

Dichromatic
trianopia

Monochromacy

czeste

rzadkie



+1335/-168

1948 | Elephant

Narodziny | SmierC gendw - 620/-276 Fey
receptory wechowe
PLory we =)

+259/-223

811 | Dog

+460/-169

1066 | Horse

- Wyjatkowo duze tempo duplikacii i
pseudogenizacii @ 3

+267 /-198

768 | Rabbit

i A 796 | Guinea pig

+14/-121

+368/-168 1207 | Rat

+386/-71

944

+254/-68 1130 | Mouse

+32/-199 366 | Marmoset

+28/-251 +15/-225

309 | Macaque

+36/-50 +34/-251 e Orangutan

+19/-45 7/ *8/95I 385 Chimpanzee

396 | Human

| 1 | 1 1 | 1 1 | 1 |
100 50 0

Million years ago

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 7.32
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Receptory wechowe u kotow

- /Znaczna ekspansja przez duplikacje
segmentu u jednego gatunku

By Kelinahandbasket - Fishing Cat,

- Taraj (kotek cetkowany, Prionailurus e
. . iroorne
viverrinus) OO0 00000 Tiger ‘\ odorants
Water-borne
- Azja potudniowo-wschodnia i potudniowa o o K% odorants

000

. Zyje nad brzegami rzek, poluje gtdwnie na Geoffroy’s cat

ryby (ang. fishing cat)

Asian leopard cat

00009 000009

Fishing cat

nature genetics
Article https://doi.org/10.1038/s41588-023-01548-y 9 J u n g le Cat
[ ] [ ] [ ]
Single-haplotype comparative genomics
[ ] [ ] [ ] [ ] [ ] [ ]
providesinsightsinto lineage-specific (4 [52 Domestic cat
[ ] [ ] [ ] [ ]

structural variation during cat evolution o

. . 1210 a0 @210 Initial gene birth event Postsegmental duplication paralog
Received: 23 June 2023 Kevin R. Bredemeyer'*'°, LaDeana Hillier*'°, Andrew J. Harris ® *'°, ; f i fichi ) .

i "~ Graham M. Hughes*, Nicole M. Foley', Colleen Lawless ®*, Rachel A. Carroll®°, € Segmental duplication in fishing cat 3AA difference OAA difference
Accepted: 20 September 2023 Jessica M. Storer®, Mark A. Batzer ®’, Edward S. Rice®, Brian W. Davis ®'?, )
Published online: 02 November 2023 Terje Raudsepp'?, Stephen J. O'Brien?®, Leslie A. Lyons ®°, o A
— Wesley C. Warren®°' - & William J. Murphy ®'? Fishing cat 0.7 Mb 9.9 Mb
' > > >

Segmental duplication event



Utrata genow 1 funkci

- Utrata (pseudogenizacja) genu

+ Scenariusz neutralny: dobor oczyszczajacy nie chroni przed utratg, jezeli je]
wptyw na dostosowanie jest nieznaczny

Scenariusz selekeyjny: utrata funkgcji zwieksza dostosowanie



Scenariusz neutralny (dlaczego
koty nie lubig stodyczy)

- Utrata receptora Tas1r2 u niektorych

Carnivora "

& @

- Skorelowana z bezwzgledna

miesozernoscig

+ Paralogiczne receptory smaku: =

- Tas1r1l - umami

- Tas1r2 - stodki

- Tas1r3 - umami + stodki

Felis catus (cat)

Prionodon linsang (banded linsang)
Cryptoprocta ferox (fossa)

Cynictis penicillata (yellow mongoose)
Proteles cristata (aardwolf)

Crocuta crocuta (spotted hyena)

Canis familiaris (dog)

Canis rufus (red wolf)

Zalophus californianus (California sea lion)
Arctocephalus forsteri (Southern fur seal)
Phoca vitulina (Pacific harbor seal)
Tremarctos ornatus (spectacled bear)
Ailuropoda melanoleuca (giant panda)
Ailurus fulgens (red panda)

Procyon lotor (raccoon)

Mustela putorius (ferret)

Lontra canadensis (Canadian otter)

+ Amblonyx cinereus (Asian small-clawed otter)

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 8.39
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(b)

Dog

Sea lion

Fur seal

Pacific harbor seal
Cat

Asian otter
Spotted hyena
Fossa

Banded linsang

2

Exons

3

6




Scenariusz selekeyjny -
enzym CMAH

- Dwa gtdwne kwasy sialowe u zwierzat: Neu5Ac |
Neu5Gc

- Na powierzchni komorek, interakcje z patogenami

-+ U cztowieka gen CMAH jest pseudogenem,
niezdolny do syntezy Neu5Gc, Neu5Ac jedynym
endogennym kwasem sialowym

- Mutacja ~2,3 min. lat temu

- Opornos¢ na Plasmodium reichenowi (gtowny
patogen malarii u innych cztekoksztattnych)

- P, falciparum rozpoznaje NeuSAc!

- NeubGc w pokarmie - choroby
autoimmunologiczne?

NeubAc
{ CMAH

OH
HO OH

\ N
Ho/\[of e

NeubGce

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 8.38
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Duplikacje segmentu

- W ewolucji genomow ztozonych
eukariontow liczne duplikacje segmentu

Rekombinacja miedzy powtorzonymi
segmentami przyczynia sie do utraty
‘e . . 7 7 (d) Segmental duplication
syntenii (zachowanej kolejnosci genéw na S e —

A A

Chromosomach) - - i - B .- THH} duplikacja segmentu

Efektem m. in. inwersje | translokacje

- Jeden z mechanizmow powstawania barier
reprodukcyjnych



Duplikacje segmentu

- W ewolucji genomow ztozonych
eukariontow liczne duplikacje segmentu

Rekombinacja miedzy powtorzonymi
segmentami przyczynia sie do utraty
syntenii (zachowanej kolejnosci gendw na
chromosomach)

- Jeden z mechanizmow powstawania barier
reprodukcyjnych

Np. ekspansja powtorzen segmentow w
obszarach subtelomerowych dwoch
chromosomow hominidow doprowadzita do
ich fuzji w linii cztowieka (chromosom 2)

(d) Segmental duplication

A A
- B s A

—— -

duplikacja segmentu

Orangutan TINENTIITIIINO OGIL

//

HI B /N B

et




Termmal
Inversion * H A nc
chrllq

[ | | | E — A
Duplikacje segmentu
—_— |
- Jeden z mechanizmow powstawania barier v
re p rO d U kCyj N yC h 'r:" 2::;::; Im"::]s(;'on —
—, Diversification i l):ll:::iion
- U hominidow ekspansja powtdrzen -
subtelomerowych dwoch chromosomow
doprowadzita w linii cztowieka do ich fuzji w :
jeden (Chr. 2) :
Amplification
Orangutan TN IDO ... N:
Diversification :

Human

I/

Gorilla
Chimp

H ////// // E The evolution of African great ape subtelomeric heterochromatin
Human (B | BIBH B EiEEE | ‘'m0 . Chimpanzee and the fusion of human chromosome 2

Mario Ventura, Claudia R. Catacchio, Saba Sajjadian, et al.

Genome Res. 2012 22: 1036-1049 originally published online March 14, 2012
Access the most recent version at doi:10.1101/gr.136556.111



15 -
PowtOrzenia | Inwersje :
2 = 5
0 - 231 236 130 52 28 39 12 14
Im wiecej powtdrzen segmentowych, tym
wiecej gromadzi sie rearanzacji (86% ‘ h ! ’ﬁ\ ﬁ ﬂ_ W M
IHWGI’SJI u hOmInIdéW ma pOWtérzenla Orangutan Gorilla Chimpanzee Human Geo:fartoy's Dor:aetstic Asianézct)pard Tiger Lion

segmentu na flankach)

Liczba powtorzen rozna w roznych

genomach (u cztowieka 7% sekwenciji ? F1 bybrids
genomu, u kotowatych ~1%) — e '
49.4%
.« s . . . i Domestic cat
U hominidow liczne inwersje, szybko Feis ilestis catus 508 é' © sengal o

tworzg sie bariery

D o izs
U kotowatych w genomach znacznie mniej Nég
powtorzen i inwersji, mozliwe powstawanie AV

. nature genetics 9 Safari cat
hybryd miedzygatunkowych (np. lew x oo W ‘-I- q
R

Geoffroy’s cat
Leopardus geoffroyi

tyg rys) Single-haplotype comparative genomics
providesinsightsintolineage-specific
structural variation during cat evolution Lion

Panthera leo

L 1 | ]
Kevin R. Bredemeyer'?'°, LaDeana Hillier*'°, Andrew J. Harris ® "**° 15 10 5 0 MYA d nge r

Graham M. Hughes?, Nicole M. Foley', Colleen Lawless ®“, Rachel A. Carroll®°,
Jessica M. Storer®, Mark A. Batzer ®’, Edward S. Rice®, Brian W. Davis ®'?,

Terje Raudsepp'?, Stephen J. O’Brien®, Leslie A. Lyons ®°,

Wesley C. Warren®5/ & William J. Murphy ©'2




Duplikacje chromosomow | genomow

+polisomia - duplikacja pojedynczych chromosomow
+ U zwierzat zwykle letalna, u roslin niekiedy tolerowana
+ poliploidia
- autopoliploidia - duplikacja genomu, stosunkowo rzadka
- allopoliploidia - potgczenie genomow podobnych, lecz roznych gatunkow
+ czesta, zwiaszcza u roslin

» nieparzysta ploidia - niezdolnosC do mejozy (Np. udomowione banany | inne odmiany
OWOCOW bez pestek)



Poliploidia w ewoluciji roslin

Sorghum

: ::llop Oli’p li)idg' ———@— Saccharum (sugarcane)
utopolyploidy
® Undetermined ~ & Zea (maize)
ploidy type >
Oryza (rice)
@- ‘
- l @@ 17iticum (wheat)
cestra
;ﬁ;ﬁzerm Hordeum (barley) e
duplication
\ Lycopersicon (tomato)
—@— &
—@— Solanum (potato)
1%
@—Helianthus (sunflower)
Ancestral
seed plant Lactuca (lettuce)
genome —
duphcat\lon / @—Glycine (soybean) >
Putative
—0—
geni)me @—Medicago truncatula
triplication
B @®—Gossypium (cotton)
—@-@— Arabidopsis thaliana
&
@—Brassica D,

Gymnosperms

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 7.37
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Nonvascular land plants
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Wild einkorn Goat grass

Triticum urartu Aegilops speltoides i
. S — === egilops
L . SAaMOPSZza, 8INKOMM o\ /oot
I_l I S'to r'I a Sze n I C Aegilops tauschii
p y Wild emmer D IR S
Triticum dicoccoides D e
A GIE S Diploid
A G D
D Gl S
D IR S
Tetraploid
- l
Cultivated

Cultivated emmer
Triticum dicoccumt

2 !
G T
ptaskurka e e
b IR D
Tetraploid
Y
Spelt

Triticum spelta

A G D

i A G D

N e

Orkisz ===

D G TS

D ;I TS

Hexaploid
Hulled grains
Free-threshing grains Y p Sze n i C al
Macaroni wheat Bread wheat
' Triticum durum Triticum aestioum
A

pszeniCa iom== - —

u ru m Tet;'aploid D e sm—

D Gl S

Hexaploid
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Duplikacja genomu w historii drozdzy

Duplication

\

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 7.43
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S. cerevisiae
S. bayanus
K. waltii

K. lactis

A. gossypii

Common ancestor

| o e i e ol S BBl iR P S b b B L

B A Al al A A A& A AL | A m

N

Saccharomyces lineage Kluyveromyces lineage

1 2 34 56 7 89 10 1112 13 1415 16 1 2 34 56 7 89 10 1112 13 1415 16
(a) *
1 23456 7 8910111213 1415 16
—4E4D 4 EEHashhaEda
1 23456 7 89 10 11 12 13 14 15 16
®) f
1 2 34 56 7 89 10 11 12 13 1415 16
—a& 14 K 1E-HBaE .-
i B B, | hE, o G
1 234 56 7 89 10 11 12 13 1415 16
(c) +
1 34 6 9 10 12 13 14 16
—a—eb—b» > BDEE @&
—a&i—4aE- 4—a& b
qa O EE T 1 13 15
(d) * Y
W 1 234 56 7 89 10 1112 13 1415 16

ealmhiel e s b Eakg s

(e) \

1 3 4 6 9 10 12 13 14 16

—a—ah—» D& @@ @ S cerevisiae block 1

— @ DD D-G-HEHD-G-@E-@— K. waltii

—ad—a o d
11

Z 3 5 7 8

S. cerevisiae block 2
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Slady duplikacji u drozdzy

204 201 196
202 200 198 197/ 195 194 192 191 190 189 188187 186 S. cerevisiae

chromosome 4
| ‘ , ’I ‘ K. waltii

chromosome 1

7 206 205

S. cerevisiae
chromosome 12

251 233 234 237 238 239 240 241 242 243 244 245 246
MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 7.45
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Hipoteza 2R

Drosophila
-+ Dwie duplikacje genomu w ewolucjl .
strunowcoéw Sea urchin
- Dodatkowa duplikacja u ryb (i kolejna u :
fososiowatych) Amp hioxus
Sea squirt
Lamprey

Pufferfish

Human

Chicken

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 7.46
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Geny HOX — regulatory rozwoju

-] 4 —
a-1 a2 a3 a4 a5 ab a7 a-9 a-10 a-11 a-13

I s B o v . RS S
b-1 b-2 b-3 b4 b-5 b-6 b-7 b-8 b9

c4 ¢b5 c6 o8 08 o10 o11 012 013 Kregowcee

PP

AT—

s TR BT lancetnik

e ) S e s B S 8
lab pb zen Dfd Scr Antp Ubx abdA AbdB

=
AfDfd AfAnt AfabdA
AfScr - PARUBK
G ]
Hox1 Hox2 Hox3 Hox4 Hox5 Antp abdA/Ubx AbdB

Eorii) lab 7pb Dfd antC
s

f‘" " Cnox1 Cnox2 antpC



Geny de novo

Powstawanie gendw de novo z obszarow
niekodujacych wykazano w wielu liniach
ewolucyjnych

-+ Wiarygodne wyniki dla blisko
spokrewnionych genomow (dla dalszych
trudno odrozni¢ gen nowy od takiego, ktory
utracit podobienstwo do homologow)

Rozne oszacowania, nawet do 10% genow
U ryzu (Oryza sp.) 175 gendéw na 3,5 min lat

(Zhang et al. 2019). Przez duplikacje w tym
samym czasie ~1400 genow.

Non-genic DNA

l Acquires

Transcription l codons

Z NS\ L

L )

DNA acquires DNA gets
codons transcribed
> ©
coce ‘Proto-gene’ coce

AN NI S

pressures
refine
-«

Y gene
@ - =
Functional protein

Disordered { i
. '. 000'....
protein &

NATURE | VOL 574 | 17 OCTOBER 2019



Genomy prokariotyczne

- Duza rola poziomego transferu genow
(HGT) w ewolucii

- Ogromna zmiennosc¢ repertuaru genow -
aris

- Nawet w obrebie szczepow jednego >

gatunku: genom | pangenom

+ Opcjonalne elementy genetyczne (plazmidy,
chromidy)

Philadelphia

MOLECULAR AND GENOME EVOLUTION Te, Figure 10.3
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Genomy eukariotyczne - paradoksy

- Paradoks wartosci C
- brak korelacji miedzy ztozonoscig organizmu a wielkoscig genomu
- Paradoks wartosci G

- brak korelacji miedzy ztozonoscig organizmu a liczbg genow



Paradoks wartosci C

- Bardzo duza zmiennosc¢ w obrebie

Eukaryota

- Najbardziej prawdopodobne wyjasnienie -
neutralistyczne, elementy repetytywne

\O
-,
|

Q0
-
|

- RNA transposable elements
- DNA transposable elements

Fraction of genome (%)
ST N S B NN
(e | (-] o - -}
I I | I I l

p—
(-]

L

Arabidopsis  Brachypodium
125 Mb 272 Mb
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Range of C values in a sample of monophyletic eukaryotic higher taxa®

Ratio

(highest/

Taxon Genome size range (Kb) lowest)
Dinophyceae (dinoflagellates) 1,470,000-220,000,000 150
Fungi (fungi) 2,220-893,000 402
Metazoa (animals) 19,600-130,000,000 6,642
Porifera (sponges) 39,200-1,760,000 45
Cnidaria (cnidarians) 225,000-1,810,000 8
Rotifera (rotifers) 245,000-1,200,000 5
Tardigrada (water bears) 78,400-804,000 10
Nematoda (roundworms) 19,600-2,450,000 125
Platyhelminthes (flatworms) 58,000-20,100,000 342
Annelida (annelid worms) 58,800-7,490,000 127
Mollusca (mollusks) 421,000-7,690,000 18
Crustacea (crustaceans) 137,000-63,300,000 462
Chelicerata (chelicerates) 78,400-7,350,000 94
Hexapoda (insects) 88,200-16,600,000 188
Myriapoda (myriapods) 274,000-2,100,000 8
Echinodermata (echinoderms) 529,000-4,310,000 8
Bryozoa (bryozoans) 196,000-1,570,000 8
Onychophora (velvet worms) 4,340,000-19,500,000 4
Gastrotricha (gastrotrichs) 49,000-617,000 13
Cyclostomata (jawless fishes) 1,260,000-4,500,000 4
Chondrichthyes (cartilaginous fishes) 1,480,000-16,700,000 11
Osteichthyes (bony fishes) 343,000-130,000,000 380
Amphibia (amphibians) 931,000-118,000,000 127
Crocodylia (crocodiles) 2,440,000-3,380,000 1
Squamata (squamates) 1,030,000-3,850,000 4
Testudines (turtles) 1,750,000-5,330,000 3
Aves (birds) 891,000-2,120,000 2
Mammalia (mammals) 1,600,000-8,230,000 5
Viridiplantae (green plants) 9,800-149,000,000 15,204
Pteridophyta (pteridophytes) 88,200-71,200,000 807
Bryophyta (mosses) 167,000-7,810,000 47
Spermatophyta (seed plants) 63,400-149,000,000 2,350
Eukaryota (all eukaryotes) 373-149,000,000 399,000

Source: Data from www.genomesize.com, http:/data.kew.org/cvalues, www.zbi.ee/fungal-genomesize,

LaJeunesse et al. (2005), Hackett and Bhattacharya (2006), and Bennett and Leitch (2011),
*Only monophyletic taxa that contain multicellular organisms were included.
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Paradoks wartosci GG

TABLE 11.5

Number of protein-coding genes in some eukaryotic species

- Brak zwiazku miedzy liczba gendw a

ztozonoscig organizmu

- Tylko staba (i nieliniowa) korelacja
miedzy liczbg gendw a wielkoscig

genomu
- Wyjasnienia
- alternatywne sktadanie

- redundancja

Gene Gene
Species? number Species? number
*Cyanidioschyzon merolae (red alga) 5,009 *Bigelowiella natans (chlorarachniophyte alga) 21,706
*Plasmodium falciparum (malaria parasite) 5,429 Mus musculus (mouse) 22,606
*Saccharomyces cerevisiae (yeast) 6,692 Poecilia formosa (Amazon molly) 23,615
*Ostreococcus lucimarinus (green alga) 7,603 Hordeum vulgare (barley) 24,287
*Entamoeba histolytica (parasitic amoeba) 8,283 *Tetrahymena thermophila (ciliate) 24,725
Apis mellifera (honeybee) 10,157 *Guillardia theta (cryptomonad alga) 24,945
Petromyzon marinus (lamprey) 10,415 Danio rerio (zebrafish) 26,459
Ciona savignyi (sea squirt) 11,616 Amborella trichopoda (plant) 27,313
*Dictyostelium discoideum (slime mold) 13,212 Arabidopsis thaliana (mustard weed) 27,416
Drosophila melanogaster (fruit fly) 13,937 Theobroma cacao (cacao) 29,188
Gallus gallus (chicken) 15,508 Vitis vinifera (grape) 29,971
Ciona intestinalis (sea squirt) 16,671 Physcomitrella patens (moss) 32,273
*Phytophthora infestans (potato blight) 17,785 Solanum lycopersicum (tomato) 34,675
Xenopus tropicalis (western clawed frog) 18,442 Oryza sativa (rice) 35,679
Takifugu rubripes (fugu) 18,523 Solanum tuberosum (potato) 39,021
Pan troglodytes (chimpanzee) 18,759 Populus trichocarpa (poplar) 41,377
Latimeria chalumnae (coelacanth) 19,569 Manihot esculenta (cassava) 30,666
Tetraodon nigroviridis (pufferfish) 19,602 Selaginella moellendorffii (lycophyte) 34,799
Canis familiaris (dog) 19,856 *Emiliania huxleyi (haplophyte) 38,544
Bos taurus (cow) 19,994 Zea mays (maize) 39,469
Caenorhabditis elegans (nematode) 20,447 Brassica rapa (rape) 41,018
Monodelphis domestica (opossum) 21,327 Pinus taeda (loblolly pine) 50,172
Homo sapiens (human) 20,364 Malus x domestica (hybrid apple) 57,386
Oreochromis niloticus (tilapia) 21,437 *Trichomonas vaginalis (flagellated protist) 60,815
Ornithorhynchus anatinus (platypus) 21,698 Triticum aestivum (bread wheat) 99,504

Source: Data from www.ensembl.org, fungi.ensembl.org, protists.ensembl.org, plants.ensembl.org, and www.ncbi.nim.nih.gov/genome/browse.

30rganisms marked with an asterisk (*) are unicellular.
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Elementy genomu -
klasyfikacja ewolucyjna

- Literal DNA - selekcji podlega sekwencja Genome

nukleotydowa
- Indifferent DNA - fragmenty potrzebne, ale | |

sekwencja nieistotna (np. strukturalne) Functional Rubbish

DNA DNA

- Junk DNA - neutralne |
-+ Garbage DNA - niekorzystne, ale utrzymuja | |

sie mimo kontrselekcji, samolubne geny Literal Indifferent Junk Garbage

DNA DNA DNA DNA
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