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T o jest Amphioxus lanceolatus czyli lancetnik, przedstawiciel bezczaszkowcow

Zostat wybarwiony, zeby wzmocni¢ kontrast; w rzeczywistosci jest blady, niemal
przezroczysty.
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Troche przypomina rybe albo raczej jej larwe ze wzgledu na powtarzajgce sie zespoty
mies$ni utozone wzdiuz optywowego ciata oraz strune grzbietowg czyli elastyczny pret, ktory
tworzy centralng o$ dla efektywnych bocznych ruchéw ogona... i ma on prawdziwy ogon, ktéry

siega poza odbyt. Przyjrzyj sie jednak uwaznie przodowi: to nie jest kregowiec.
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To nie zupeinie jest gtowa. Struna grzbietowa rozcigga sie az do samego przodu
zwierzecia (u nas, kregowcow, siega tylko podstawy mdzgu); nie ma wyraznego modzgu a tylko
ciag dalszy struny grzbietowej; nie ma nawet czesci twarzowej, tylko otwartg dziure otoczong
czutkami. To zwierze zbiera mikroorganizmy w przybrzeznych wodach, potyka je i przesuwa do
tylu do szczelin skrzelowych, ktore nie sg wtasciwie czesciami skrzeli, ale sg sktadnikami sieci
skrzelowej, pozwalajacej przeptyna¢ wodzie ale wychwytujacej czastki pokarmu. To jest dobre
zycie - w duzych ilosciach wylegujg sie przy plazach tropikalnych, wsysajac ptyny i wszelki
przeptywajacy pokarm, bardzo podobnie do amerykanskich turystéw.

Przez ponad stulecie te zwierzeta fascynowaty biologéw. Wydajg sie prymitywne. Majgq
mieszanke cech, ktére sg wyraznie podobne do cech wspdiczesnych kregowcow, a jednak
brakuje im istotnych elementéw. Czy mogg byc¢ reliktowa formg przodkow strunowcow?
Ukazata sie nowa praca, ktéra szczegétowo omawia budowe genomu lancetnika i ujawnia
jednoczace elementy, moéwigce nam bardzo duzo o ostatnim wspdlnym przodku wszystkich
strunowcéw.

Najpierw jednak musimy rozwigza¢ maty problem. To jest zachwa, czionek podtypu
ostonic.
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Podobnie jak lancetnik ma centralng strune grzbietowg i ma takze segmentowane zespoty
miesni, grzbietowg cewke nerwowg i w tym wypadku mozecie takze zobaczyé, ze ma z przodu
poszerzenie cewki nerwowej w co$ co przypomina mdzg. Zachwy sa takze bardziej
zréznicowane i lepiej prosperujace niz bezczaszkowce.

Gtéwna roznica polega jednak na tym, ze lancetnik zachowuje morfologie strunowca
przez cate zycie - obrazek na szczycie tej strony przedstawia dorostego osobnika. Zachwy
natomiast wygladajg jak kijanki tylko na etapie larwalnym, ktéry jest stadium dyspersyjnym.
Odptywaja od rodzica, sadowig sie na solidnym podtozu, odrzucajg ogon i mdzg i siedzg na
state jako nieruchome filtry pokarmu. Otwiera to debate o pochodzeniu strunowcow. Czy 1)
wyewoluowali$my z podobnego do zachwy zwierzecia, ktére zachowato swoje stadium larwalne
przez cate zycie i udoskonalito swojg posta¢, by sta¢ sie czyms$ takim jak lancetnik, ktéry
nastepnie wyewoluowat w kregowce? Czy tez 2) podobne do lancetnika zwierze u podstawy
naszego drzewa genealogicznego oraz zachwa sa dziwacznymi kuzynami, ktérych drogi
rozeszty sie i wyewoluowatly w wyspecjalizowang postac¢ dorostg?

Omawiatem juz wczesniej ewolucje i rozwdj zachw i jak dotad panuje zgoda, ze ten drugi
model jest najbardziej prawdopodobny, a zachwy sg potomkami ostatniego wspdlnego przodka
wszystkich strunowcow, ktore rozeszty sie w catkowicie odmienne i bardzo interesujgce
kierunki. Potwierdza to omawiana praca o genomie lancetnika, a szczegdlnie ujawnia
interesujacy fakt: podczas gdy genom zachwy ulegt pewnej zasadniczej reorganizacji, ktora
czyni, ze bardzo rézni sie od naszego genomu, wydaje sie, ze genom lancetnika zachowat wiele
cech przodkow i moze znakomicie postuzy¢ w ich zastepstwie przy badaniu genetyki ostatniego
wspolnego przodka strunowcdw.

Jednak zanim przejdziemy do genetyki spdjrzmy na powyzszy diagram. Na dole widac
dwa zarodki na etapie oSmiu komorek z zaznaczonym losem kilku przysztych regionéw:
komorki, ktére tworzg obszar z poziomym zakreskowaniem stang sie strung grzbietowa, a te z
pionowym zakreskowaniem cewka nerwowg. Oba sg bardzo podobne; ten na lewo jest
zarodkiem zachwy, a na prawo zarodkiem lancetnika. Oba wykazujg wzor rozwoju
mozaikowego, w ktorym los poszczegdlnych regiondw komorki jajowej jest odwzorowaniem
dziatania pierwotnych, determinujacych czynnikdédw natury molekularnej. Kregowce nie stosujag
tego mechanizmu, a jesli to w znacznie mniejszym stopniu. Mamy u nich do czynienia z
mechanizmem nie zdeterminowanym, w ktérym losy i funkcje pierwszych komodrek
embrionalnych, znacznie bardziej plastycznych, okreslane sa stopniowo w trakcie rozwoju.
Sugeruje to jednak, ze mozaikowatos¢ moze by¢ odziedziczong po przodkach wiasnoscig linii
rodowej strunowcow i ze to my jesteSmy dziwakami, ktére pod tym wzgledem odeszty daleko
od tradycyjnego wzorca.

Zrobmy sobie krotkg przerwe na wideo. Ponizej jest film z ekspozycjq poklatkowa
rozwoju lancetnika. Zobaczycie stadium o$smiokomdrkowe zilustrowane powyzej, a potem film
prezentuje szereg przeksztatcenn do stadium wydrazonej kuli, sktadajacej sie czesciowo, by
stworzy¢ organizm o budowie kubka, nastepnie wydtuzyé sie w ksztatt kajaka, a wreszcie
zréznicowac sie na rozmaite miesnie i tkanki zarodkowego lancetnika. Czy to nie $liczne?


http://scienceblogs.com/pharyngula/2007/05/ascidian_evodevo.php

Artykut Putnama i wspdtpracownikéw w ,Nature” opisuje ukoniczenie szkicu sekwencji
genomu innego gatunku lancetnika Branchiostoma floridae. Ten genom ma dtugos$¢ okoto 520
miliondw par zasad (jedna szésta diugosci naszego genomu) i zawiera mniej wiecej 22 tysigce
regiondw kodujacych biatka czyli gendw, a wiec jest mniej wiecej tej samej wielkosci jak nasz.
Wszystkie te dane oznaczaja, ze mozna zestawic lepsze drzewo filogenetyczne, ktére pokazuje
ponizej, a ktdre wspiera wniosek, ze lancetnik oddzielit sie wczesnie w historii strunowcdéw, po
czym nastgpit pdzniejszy rozdziat na ostonice i kregowce.
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Filogeneza wtoroustnych. Bayesowskie drzewo filogenetyczne zwigzkow pokrewienstwa
wtoroustnych z dlugoscig gatezi proporcjonalng do liczby substytucji aminokwasow, z uzyciem
1090 gendw i zastosowaniem metody concatenated alignment. Skala reprezentuje 0,05
oczekiwanych substytucji per site w uszeregowanych regionach. Dtugie gatezie dla zachwy i
ogonicy wskazujg na wysoki poziom substytucji aminokwaséw. Te topologie drzewa
zaobserwowano w 100% prébek drzew. Czerwone cyfry pokazujg istotne wyniki analizy
bootstrap w przypadku braku maksymalnej zgodnosci. Nie potwierdzone wezty pofaczen
zostaty pominiete.

Spéjrz na rzad wielkosci substytucji u ostonic! Gdybys chciat twierdzi¢, ze ktdérakolwiek
grupa strunowcow wyewoluowata bardziej niz inne, musiatby$ wreczy¢ ten tytut tym dos¢ mato
znanym organizmom - pozbywaly sie genow, reorganizowaty i adaptowaly na wiele
zdumiewajacych sposobow.

A teraz trudna czes$c - analiza syntenii. Ci, ktérzy nie znaja tego pojecia, mogaq zajrzec do
omowienia podstawowego streszczenia syntenii, ale zasadniczo jest to poszukiwanie
zachowanych grup gendow. W tej pracy autorzy postuzyli sie logikg syntenii , zeby znalez¢
istnienie 17 rodowych Sprzezonych Grup Strunowcéw (Chordate Linkage Groups — CLG).
Jedno CLG mozna z grubsza porownac¢ do jednego chromosomu u ostatniego wspdlnego
przodka strunowcow - jest to zestaw gendw, ktdre sg ze sobg stowarzyszone u wielu gatunkow
i uwaza sie, ze reprezentujg pozostatos¢ pradawnego uporzgdkowania.

Tutaj jest cudownie skomplikowany diagram zbiorczy.
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Zachowana syntenia u czworonogdéw. Podziat ludzkich chromosoméw na segmenty z
wyraznymi wzorcami zachowanej syntenii w schematycznej strukturze gendéw lancetnika (B.
floridae). Numery 1-17 na gérze reprezentujg 17 zrekonstruowanych sprzezonych grup
rodowych strunowcéw, a litery od ,a” do ,d” przedstawiajg cztery wytwory dwoch rund
duplikacji. Kolorowe paski sg segmentami ludzkiego genomu pokazanymi w zgrupowaniach
zgodnie z rodowg grupg sprzezong (powyzej) i w kontekscie ludzkich chromosoméw (ponizej).

Po pierwsze, na gorze zrekonstruowali 17 rodowych CLG i zakodowali je kolorami: na
przyktad, genetyczna zawarto$¢ CLG#8 (lub rodowego chromosomu #8, jesli wolisz mysle¢ w
ten sposéb) zostata wydedukowana z poréwnania danych genowych cziowieka i lancetnika, i
wszystkie te geny zabarwili na zo6tto. Ponizej rodowych CLG jest diagram zestawu ludzkich
chromosoméw, od 1 do 22 z chromosomem X, i homologi do kazdego z genéw w CLG #8 takze
zostaty zabarwione na z6ito. Mozna zobaczy¢, ze rodowy chromosom 8 na przestrzeni ponad
500 milionéw lat potamat sie i rozsypat w ludzkie chromosomy 2, 4, 5, 11, 13 i X.

Musze jednak zgtosi¢ pewne zastrzezenie do tego obrazu: nie nalezy odnies$¢ wrazenia, ze
duze kawaty rodowego chromosomu przetrwaty catkowicie nienaruszone przez pét miliarda lat!
Tutaj zilustrowano wzorzec makro-syntenii — widzimy, ze wewnatrz pasa danego koloru
mozemy znalez¢ wiele, ale nie wszystkie geny, ktére mozna zmapowac do wspdlnej sprzezonej
grupy. Gdybysmy zrobili bardziej szczegétowy diagram, gdzie zobrazowalibysmy tylko ciggte
bloki 3 lub wiecej takich samych gendw, otrzymalibysmy bardziej chaotyczny rodzaj obrazka.

Wewnatrz obszaru o jednym kolorze zachodzito wiele przetasowan w kolejnosci
miejscowych gendéw. Dochodzity takze indywidualne nowe geny albo w genomie lancetnika,
albo czitowieka, jak réwniez utrata gendw. Nie wszystkie geny sa takze ujete w tym
streszczeniu: w tych sprzezonych grupach znajduje sie w przyblizeniu 60% ludzkich gendéw
majacych odpowiedniki gendw lancetnika. Kazdy kolor oznacza, ze jest to region wzbogacony o
wspolny zestaw gendw podzielanych przez lancetniki i ludzi, ale jest takze ozywiony
odmianami i wymieszany wewnetrznie. Zachowane nie sq dostowne duplikacje pradawnego
chromosomu, ale segmenty, ktére ponad ,szum" wiekow i powolne przemieszczanie sie
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zachowujg wystarczajaco duzo ,sygnatu", bysmy mogli odkry¢ ich powinowactwo.

Ale mysle, ze to i tak jest super. Ewolucyjna zmiana nie catkiem zasypata $lady naszego
pochodzenia, a tylko spowodowata, ze sg stabsze i trudniej je odkryé.

Jest jeszcze jeden wazny szczegdt w tej ilustracji. Jesli spojrzysz na rodowe CLG,
zobaczysz, ze kazdy ma wiecej niz jeden pasek schodzacy z niego - kazdy ma cztery. Co tu
sie dzieje? Na kazdy gen (mniej wiecej) zidentyfikowany w lancetniku, jest wiele gendw w
cztowieku. Kiedy je uszeregujemy, otrzymamy mniej wiecej réwnowazne ekwiwalenty
zespotow gendw uporzadkowanych liniowo i zgodnie z kazdg grupg genow lancetnika. Pokazuje
to, ze w naszej historii zaszty dwie rundy duplikacji catego genomu po tym, jak oddzielilismy
sie od lancetnika. To takze jest super; moze to wyjasni¢ po czesci wiekszg réznorodnos¢, jaka
widzimy pdzniej u strunowcéw, bo miaty wiekszy potencjat do tworzenia nowych kombinacji i
odmian gendw.

Wspomniatem wczesniej, ze ludzie i lancetniki majq w przyblizeniu te samg liczbe gendw,
to jest okoto 20 tysiecy. Mozna sie zastanawiaé, jak to pasuje do dowodow, ze zaszty dwie
rundy duplikacji. Czy nie powinniSmy mieé¢ cztery razy wiecej gendw? Odpowiedz jest
negatywna. Kiedy gen zostaje zduplikowany, na ogdét jedna z kopii akumuluje pomytki i
odptywa w niebyt.

Wyobrazmy sobie, ze mamy odcinek chromosomu z tymi genami:

A-B-C-D

Zdarza sie duplikacja; teraz mamy dwa odcinki:

A-B-C-D i A’-B'-C'-D’

Btedy eliminujg niektore kopie i otrzymujemy:

A-.-C-. i .-B’-.-D’

Teraz mamy sytuacje, w ktdérej organizm ogdlnie ani niczego nie zyskat, ani niczego nie
stracit - nadal ma geny A, B, C i D - nie mamy podwojenia catkowitej liczby gendéw, nadal
mamy cztery geny. Jesli spojrzymy na syntonie, widzimy jeden odcinek chromosomu: A-.-C-.,
ktory ustawia sie z rodowym A-B-C-D, i widzimy takze drugi odcinek .-B’-.-D’, ktéry takze sie
tam ustawia - mamy dwa dopasowania. Chociaz nie widzieliSmy zwiekszenia liczby gendw,
nadal mamy podwojenie liczby odcinkdéw syntonicznych.

To wilasnie pokazuje ta praca: nie ma znaczacego zwiekszenia liczby gendw, ale widzimy
pozostatosci prastarego podwojenia. Co wiecej, utrata nie jest catkowicie losowa. Zachodzito
preferencyjne zachowywanie zduplikowanych gendéw w pojedynczej transdukcji, regulacji
transkrypcyjnej, aktywnosci nerwowej i procesach rozwoju, doktadnie tego, czego mozemy sie
spodziewad, jesli nasi przodkowie badali nowe drogi ztozonosci rozwojowej i behawioralnej. To
co sie wiec zdarzyto, to do$¢ nagta duplikacja, ktéra w zasadzie poczatkowo byta neutralna i
stopniowo byta redukowana, ale niektére duplikacje tworzyty nowe zdolnosci, promowane
przez dobor naturalny.

Zanim nasi przodkowie byli nawet rybami, byli kambryjskimi i prekambryjskimi
odzywiajacymi sie na drodze filtracji, umiesnionymi rurkami ze sprezystymi ogonami, ktére
émigaty w morzach przez chmury bakterii i planktonu, zbierajac mikroorganizmy w sieé
skrzelowq i ktére prawdopodobnie bardziej przypominaty lancetnika niz cokolwiek innego. Taka
byfa nasza pierwotna nisza ekologiczna jako ruchliwych zbieraczy jadalnych czastek zawiesiny.
Tam powstali$my jako kregowce — z przypadkowego zestawu duplikacji, ktére stworzyty nowe
kombinacje gendéw i nowe fenotypy, z ktorych kilka dawato korzysci adaptacyjne.

Nie badz zbyt dumny i nie mysl, ze wieksza ztozono$¢ jest zawsze dobra i byta
szczesliwym trafem dla nas, ktorzy jestesmy jej produktem koncowym. Ewolucja jest Slepa i
czasami do szczesliwych wynikéw mozna dojs¢ inng droga: patrz na zachwy, ktore zamiast
rozszerza¢ genetyczng biblioteke, z powodzeniem redukowaty swoje genomy, odrzucajac
niepotrzebne szczegoty i zonglujagc mniejszym garniturem gendw w bardziej dramatyczny
sposdb. Ewolucja moze pdjs¢ w wielu kierunkach i nie ma zadnej przyczyny a priori, zeby
uwazac, ze nasza Sciezka jest szczegdlnie godna podziwu.

Putnam NH, Butts T, Ferrier DE, Furlong RF, Hellsten U, Kawashima T, Robinson-Rechavi
M, Shoguchi E, Terry A, Yu JK, Benito-Gutiérrez EL, Dubchak I, Garcia-Fernandez J, Gibson-
Brown JJ, Grigoriev 1V, Horton AC, de Jong PJ, Jurka ], Kapitonov VV, Kohara Y, Kuroki Y,
Lindquist E, Lucas S, Osoegawa K, Pennacchio LA, Salamov AA, Satou Y, Sauka-Spengler T,
Schmutz J, Shin-I T, Toyoda A, Bronner-Fraser M, Fujiyama A, Holland LZ, Holland PW, Satoh
N, Rokhsar DS (2008) The amphioxus genome and the evolution of the chordate karyotype.
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