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Annotation 

Telomeres are DNA-protein structures at the ends of chromosomes of eukaryotic organisms. In most 

species, they are composed of short tandem repeats. To date only four telomere sequence motifs were 

discovered in plants and animals.  Phylogenetic distribution of the presumably “insect” and “vertebrate” 

motifs were studied in representative sample of the animal phyla. In Vítková et al. (2005) we proved that 

the “insect” motif was ancestral for the whole Arthropoda; in Traut et al. (2007) the “vertebrate” motif 

was identified as ancestral for the superclade including all Metazoa and Choanozoa. 

 

Anotace 

Telomery jsou DNA-proteinové struktury na koncích chromosomů eukaryotních organizmů. U většiny 

druhů jsou složeny z krátkých tandemových repetic. U rostlin a živočichů byly dosud objeveny pouze 

čtyři motivy těchto telomerických sekvencí. Fylogenetická distribuce původně „hmyzího“ a 

„obratlovčího“ motivu byla studována u vybraných zástupců živočišných kmenů. V publikaci Vítková a 

kol. (2005) jsme dokázali, že „hmyzí“ motiv je původní pro celou skupinu Arthropoda; v Traut a kol. 

(2007) pak, že „obratlovčí“ motiv je ancestrální pro supertaxon zahrnující Metazoa a Choanozoa. 
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1 Úvod 

1.1 Co jsou telomery 

Telomery jsou DNA-proteinové struktury na koncích lineárních chromosomů eukaryotních organismů. 

Pro chromosomy i celý organismus jsou nepostradatelné z mnoha důvodů. Jejich přítomnost brání 

spojování konců chromosomů (McClintock 1939) a umožňuje reparačním mechanismům buňky odlišit 

přirozené konce chromosomů od dvouřetězcových zlomů DNA (Gottschling a Zakian 1986). 

Telomery řeší problém replikace DNA, který vede ke zkrácení vlákna DNA během každé její syntézy 

(Zakian 1995). Zároveň délka telomer slouží mnohobuněčným organismům k odměřování počtu 

buněčných dělení, která již konkrétní buňka absolvovala (Harley 1991). Konečně telomery napomáhají 

během meiotické profáze I hledání a spárování homologních chromosomů (Siderakis a Tarsounas 

2007).  

  

1.2 Typy sekvencí telomerické DNA  

U většiny dosud zkoumaných eukaryotních organismů je telomerická DNA tvořena tandemovými 

repeticemi s motivem dlouhým 5-7 nukleotidů. Délka repetic se liší nejen u různých druhů, ale může 

záviset i na stáří jedince, jeho pohlaví a typu tkáně (viz souhrn v Jiang a kol. 2007). Samotný motiv 

bývá naopak vysoce konzervativní. U rostlin a živočichů byly dosud nalezeny pouze čtyři typy 

telomerických motivů. Hexamer TTAGGG, objevený u člověka (Moyzis a kol. 1988), byl později 

nalezen u všech zkoumaných obratlovců a několika skupin bezobratlých (např. Meyne a kol. 1989; 

Wang a Guo 2001; Plohl a kol. 2002; Vitturi a kol. 2002a,b). Heptamer TTTAGGG byl nalezen u 

huseníčku rolního (Arabidopsis thaliana) a následně u mnoha dalších rostlin (Cox a kol. 1993; Adams 

a kol. 2001), i když u části rostlinných druhů byla prokázána druhotná změna této sekvence na 

„obratlovčí“ motiv TTAGGG (Fajkus a kol. 2005). Pentamer TTAGG byl prokázán u několika druhů 

hmyzu a korýšů (Okazaki a kol. 1993; Klapper a kol. 1998; Sahara a kol. 1999). Hexamer TTAGGC 

byl potvrzen u všech dosud zkoumaných hlístic (Nematoda) (Muller a kol. 1991; Niedermaier a 

Moritz 2000; Ahn a Winter 2006).  

 

1.3 Původ a distribuce „hmyzí“ telomerické sekvence (TTAGG)n 

Poté, co Okazaki a kol. (1993) publikovali objev sekvence TTAGG u bource morušového (Bombyx 

mori) (Lepidoptera), byla tato sekvence prokázána u několika dalších druhů hmyzu a korýšů (Klapper 

a kol. 1998; Sahara a kol. 1999). Zároveň se ukázalo, že u jiných druhů hmyzu chybí a nebyla 

přítomna ani u pavouka Tegenaria ferruginea (Araneae). Nestabilita „hmyzí“ telomerické sekvence 

nás vedla k zmapování jejího výskytu v rámci skupiny Insecta. V práci Frydrychová a kol. (2004) jsme 
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testovali 22 druhů z 20 řádů. K tomuto účelu jsme použili tři nezávislé metody: Southernovu 

hybridizaci celogenomové DNA s telomerickou sondou, fluorescenční in situ hybridizaci (FISH) 

telomerické sondy na chromosomy zkoumaných druhů a konečně amplifikaci telomerické DNA 

z celogenomové DNA pomocí polymerázové řetězové reakce s jedním primerem (single-primer PCR). 

Ukázalo se, že motiv TTAGG je přítomen u 15 druhů, u zbývajících 7 chybí. Druhy s telomerickou 

sekvencí (TTAGG)n i druhy, u kterých tato sekvence přítomna nebyla, byly distribuovány napříč 

skupinou Insecta, což svědčilo o její pravděpodobné druhotné ztrátě u některých řádů. Extrémem byl 

řád brouci (Coleoptera), kde se druhy v přítomnosti či absenci motivu lišily i v rámci čeledi 

(Frydrychová a Marec 2002). Protože sekvence (TTAGG)n byla přítomna u obou zkoumaných 

zástupců primitivního bezkřídlého hmyzu a už dříve byla prokázána u dvou korýšů, usoudili jsme, že 

jde o původní telomerickou sekvenci minimálně pro hmyz. Pátrání po evolučním původu této 

sekvence bylo předmětem práce Vítková a kol. (2005), která je uvedena v kapitole 1. Hledání 

ancestrální telomerické sekvence mnohobuněčných živočichů (Metazoa) pak bylo náplní práce Traut a 

kol. (2007) v kapitole 2. 
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2 Originální publikace 

2.1 Kapitola 1  

The evolutionary origin of insect telomeric repeats, (TTAGG)n 

 
Magda Vítková, Jiří Král, Walther Traut, Jan Zrzavý, František Marec 
 
Chromosome Research 13: 145-56 (2005) 
 
Publikace obsažená v této kapitole je předmětem autorského práva časopisu Chromosome Research, 

proto zde uvádím pouze veřejně přístupný abstrakt práce. Plné znění publikace je k dispozici v tištěné 

verzi této rigorózní práce, která je umístěna ve Společné knihovně Biologického centra AV ČR a 

Přírodovědecké fakulty JU, Branišovská 31, České Budějovice, 370 05. 

 
Abstrakt 

The (TTAGG)n sequence is supposed to be an ancestral DNA motif of telomeres in insects. Here we 

examined the occurrence of TTAGG telomeric repeats in other arthropods and their close relatives by 

Southern hybridization of genomic DNAs and fluorescence in-situ hybridization (FISH) of 

chromosomes with (TTAGG)n probes or, alternatively, with the 'vertebrate' telomeric probe, 

(TTAGGG)n. Our results show that the (TTAGG)n motif is conserved in entognathous hexapods 

(Diplura and Collembola), crustaceans (Malacostraca, Branchiura, Pentastomida, and Branchiopoda), 

myriapods (Diplopoda and Chilopoda), pycnogonids, and most chelicerates (Palpigradi, Amblypygi, 

Acari, Opiliones, Scorpiones, Pseudoscorpiones, and Solifugae) but not in spiders (Araneae). The 

presence of TTAGG repeats in these groups suggests that the sequence is an ancestral motif of 

telomeres not only in insects but in Arthropoda. We failed, however, to detect the TTAGG repeats in 

close relatives of the arthropods, Tardigrada and Onychophora. But while Onychophora had the 

'vertebrate' (TTAGGG)n motif instead, the Tardigrada did not. The (TTAGG)n motif probably 

evolved from the (TTAGGG)n motif. Based on our and compiled data, we presume that the 

'vertebrate' motif (TTAGGG)n is an ancestral motif of telomeres in bilaterian animals and possibly 

also in the superclade including animals, fungi and amoebozoans. 
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Kapitola 2   

The telomere repeat motif of basal Metazoa 

 

Walther Traut, Monika Szczepanowski, Magda Vítková, Christian Opitz, František Marec, Jan Zrzavý 

 
Chromosome Research 15: 371-82 (2007) 
 

Publikace obsažená v této kapitole je předmětem autorského práva časopisu Chromosome Research, 

proto zde uvádím pouze veřejně přístupný abstrakt práce. Plné znění publikace je k dispozici v tištěné 

verzi této rigorózní práce, která je umístěna ve Společné knihovně Biologického centra AV ČR a 

Přírodovědecké fakulty JU, Branišovská 31, České Budějovice, 370 05. 

 

 

Abstrakt 

In most eukaryotes the telomeres consist of short DNA tandem repeats and associated proteins. 

Telomeric repeats are added to the chromosome ends by telomerase, a specialized reverse 

transcriptase. We examined telomerase activity and telomere repeat sequences in representatives of 

basal metazoan groups. Our results show that the 'vertebrate' telomere motif (TTAGGG)( n ) is present 

in all basal metazoan groups, i.e. sponges, Cnidaria, Ctenophora, and Placozoa, and also in the 

unicellular metazoan sister group, the Choanozoa. Thus it can be considered the ancestral telomere 

repeat motif of Metazoa. It has been conserved from the metazoan radiation in most animal 

phylogenetic lineages, and replaced by other motifs-according to our present knowledge-only in two  

major linages, Arthropoda and Nematoda.  
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3 Výsledky a diskuse  

3.1 Původ „hmyzí“ telomerické sekvence (TTAGG)n 

V práci Vítková a kol. (2005) se nám podařilo prokázat, že „hmyzí“ telomerický motiv je společný i 

korýšům (Crustacea), stonožkovcům (Myriapoda), klepítkatcům (Chelicerata) a nohatkám 

(Pycnogonida). Sekvence (TTAGG)n paradoxně chyběla pouze u pavouků, tedy jediné skupiny 

klepítkatců, která byla testována v předchozích pracech. Původně „hmyzí“ telomerická sekvence se 

ukázala být ancestrální sekvencí všech členovců (Arthropoda). To, zda její původ nesahá ještě hlouběji 

do dalších skupin,  jsme testovali na dvou skupinách členovcům blízce příbuzných: drápkovcích 

(Onychophora) a želvuškách (Tardigrada). Ani u jedné skupiny se nám nepodařilo nalézt tuto nyní již 

„členovčí“ telomerickou sekvenci (TTAGG)n, avšak u drápkovců jsme prokázali „obratlovčí“ sekvenci 

(TTAGGG)n, která ale u želvušek přítomna nebyla. „Obratlovčí“ sekvence se vyskytuje u všech 

testovaných druhoústých živočichů (Echinodermata, Cephalochordata, Urochordata, Vertebrata) i u 

většiny prvoústých (Annelida, Mollusca, Platyhelminthes, Rotifera, Onychophora). Na základě těchto 

výsledků je zřejmé, že se „členovčí“ telomerická sekvence (TTAGG)n zřejmě vyvinula z „obratlovčí“ 

sekvence (TTAGGG)n. Podle informací z literatury jsme vyslovili hypotézu, že motiv (TTAGGG)n by 

mohl být ancentrálním telomerickým motivem mnohobuněčných živočichů (Metazoa) a zároveň i 

supertaxonu Unikonta zahrnujícího živočichy, houby a Amoebozoa. 

 Kromě důkazu původu telomerické sekvence (TTAGG)n z této práce vyplynuly další 

fylogeneticky zajímavé informace. Přítomnost „členovčí“ telomerické sekvence v genomu jazyčnatek 

(Pentastomida) silně podpořila jejich zařazení mezi členovce (patrně dovnitř korýšů), což bylo 

některými paleontology zpochybňováno (Waloszek a kol. 2005). Naopak její absence u drápkovců 

představuje silný argument, že drápkovci nejsou modifikovaní členovci (Mayer a Harsz 2007, 

Strausfeld a kol. 2006b), jak v poslední době naznačují některé neuroanatomické práce (Strausfeld a 

kol. 2006a).  

 

3.2 (TTAGGG)n - ancestrální telomerická sekvence mnohobuněčných živočichů  

Hledání ancestrální telomerické sekvence mnohobuněčných živočichů (Metazoa) bylo náplní práce 

Traut a kol. (2007), uvedené v kapitole 2. „Obratlovčí“ sekvenci (TTAGGG)n jsme nalezli u všech 

bazálních skupin mnohobuněčných živočichů, tedy vločkovců (Placozoa), houbovců (Porifera), 

žahavců (Cnidaria) a žebernatek (Ctenophora). Sekvence byla přítomna i u sesterské skupiny 

mnohobuněčných živočichů, jednobuněčných trubének (Choanozoa). Je tedy původní minimálně pro 

Holozoa, společný taxon zahrnující Metazoa a Choanozoa (Lang a kol 2002). Rekonstrukce původní 

telomerické sekvence všech eukaryot vyžaduje další analýzy, ale bývalý „obratlovčí“ motiv je zatím 

nejpravděpodobnějším kandidátem. 



 6

 

3.3 Telomerické motivy jako fylogenetický znak 

Distribuce motivů telomerických znaků ukazuje na jejich neuvěřitelnou evoluční 

konzervativnost. Sekvence (TTTAGGG)n je vysoce konzervovaná v rostlinné říši (Cox a kol. 1993, 

Fuchs a Schubert 1996) a sekvenci (TTAGGG)n mají jednobuněčné trubénky, primitivní 

mnohobuněční živočichové i obratlovci. Výjimečně byly tyto sekvence nahrazeny alternativními 

motivy jako u části chřestotvarých rostlin (Asparagales), u hlístic a členovců, nebo zcela odlišnými 

mechanismy udržování telomer, které byly objeveny u drozofily (Levis a kol. 1993), pakomárů rodu 

Chironomus (Cohn a Edström 1992), komára Anopheles gambiae (Roth a kol. 1997) či cibule (Allium 

cepa) (Pich a Schubert 1996). Taková homogenita silně omezuje využití telomerických motivů jako 

fylogenetického znaku na výjimečné případy typu jazyčnatek a drápkovců, ale o to větší mají váhu 

v případech, kde fylogenetickou informaci nesou. 
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