Jak objev obrovskych viru
ovlivnil definici zivého organizmu

JUrAJ BOSAK

Definice organizmu ze $kolnich lavic fika: ,,Organizmus je ¢asové a prosto-
rov¢ ohrani¢eny otevieny systém, ktery komunikuje s vnéj§im prostiedim, na
kterém je latkove a energeticky zavisly.“ Pod touto definici si pfedstavujeme
organizmus s n¢kolika zékladnimi znaky:

* bunka — zékladni jednotka organizmu obsahujici cukry, tuky, bilkoviny a nu-
kleové kyseliny
* metabolizmus — chemické procesy podilejici se na preméné a vymené latek,
energie a informaci s prostiedim
* rozmnozovani a dédi¢nost — prenos genetické informace na dalsi generace
* chovani — vnimani podnéti z okoli a ndsledna reakce na né
* evoluce — vyvoj organizmu v ¢ase jako reakce na podminky okoli
Kazdy makroskopicky organizmus se vyznacuje vSemi vyse uvedenymi
znaKy a neni problém ho jednozna¢né oznacit za ,,zivy“. V mikrosvéte je vsak
definice organizmu velmi neur€ita a véda doposud neposkytla jednozna¢nou
odpovéd’ na otazku, co je zivy organizmus a co je pouze neziva castice. Téma-
tem naSeho pfispévku bude skupina ,,organizmt®, které nedisponuji vzdy
a vSude vyse uvadénymi znaky, ale zda se, Ze jsou organizmy vic, nez jsme si
desitky let mysleli.

1. Nemam bunku, tedy neziji?

Zakladnim znakem zivych organizmti je ptitomnost builky. Na zaklad¢ struk-
tury existuji pouze dva typy bunék — prokaryontni a eukaryontni. Prokaryontni
typ buiiky ma jednodussi stavbu a je typicky pro bakterie, sinice a extremofilni
archea. Eukaryontni typ buiiky se vyznacuje slozitéjsi strukturou a predpoklada
se, ze se vyvinul z buiiky prokaryontni. Eukaryontni typ bunky se vyskytuje
u velké skupiny organizmi, mezi které patii jednobunécné kvasinky i prvoci,
mnohobunééné houby, rostliny a Zivocichové, véetné cloveka.

Vétsina bunéénych organizm, jak eukaryontnich, tak prokaryontnich, se
vyznacuje vSemi znaky typickymi pro zivy organizmus. AvSak i tady existuji
pripady, kdy definice organizmu zacina pokulhavat. Jedna se zejména o intra-
celularni patogeny/symbionty, ktefi ,,pfezivaji* v ¢asti nebo béhem celého svého
zivotniho cyklu uvnitf jiné bunky, pfi¢emz jsou na ni vice ¢i méné¢ zavisli. Sem
se fadi vyznamné patogeny ¢loveka jako chlamydie, rickettsie ¢i toxoplazma.
I kdyz tyto organizmy nespliuji vS§echny vyse uvedené znaky, jsou vSeobecné
povazovany za organizmy. Kromé bunéénych organizmu vsak existuje v piirodé

3 1



Uu N I V E R S | T A S 3= 2012

jesteé velka skupina tzv. nebunéénych ,,organizmt®, jejiz zastupci nespliuji jiz
zakladni znak organizmu — nejsou tvoreny bunkami.

Dtikaz o existenci néeho mensiho nez bakterie pfinesla dvojice védct, D.
Ivanovskij a M. Beijerinck, na konci 19. stoleti. Extrakt z rostliny napadené ta-
bakovou mozaikou (virové onemocnéni tabaku, zptisobujici skvrnitost listl)
zustaval infekéni i po filtraci pres bakterialni filtr. Infekéni extrakt byl nazvan
jako contagium vivum fluidum — nakazliva zivouci tekutina. V nasledujicich le-
tech byla identifikovana dal§i onemocnéni zptisobena ,,infekéni tekutinou™
a ne bakteriemi, napf. slintavka, zluta zimnice, Roustv sarkom. Tajemstvi in-
fekeni Zivouci tekutiny odhalil az nastup elektronové mikroskopie (1939), kdy
byly potizeny prvni snimky infek¢nich virovych €astic — viriont.

2. Svét nezivych virovych ¢astic

Virové ¢astice jsou oznacovany za struktury ,,na pomezi zivého*. Nékteré
vlastnosti virionti totiz napadné ptipominaji rysy zivych organizmu: obsahuji
genetickou informaci ulozenou v sekvenci nukleovych kyselin a jsou schopné
evoluce. Presto vSak viry nejsou schopny autonomniho metabolizmu ¢i repli-
kace a jsou tak nuceny vyuzivat sluzeb hostitelskych bunék. Definovat viry
neni snadné, nebot’ piedstavuji nesmirng riiznorodou skupinu. Viry se navzajem
odlisuji nejen velikosti a tvarem virionu, ale i chemickym slozenim ¢i zpisobem
mnozeni v bunice. Viry také maji rozmanité hostitele, na které ptisobi znacné
heterogenné.

Ruznorodost virl zpisobuje komplikace v taxonomii. Pravidla, ktera jsou
jasné definovana a pouzivana v taxonomii buné¢nych organizmu, u virti jakozto
nebunéénych organizmi 1ze aplikovat ne vzdy jednoznacné. V soucasnosti
(2011) International Committee on Taxonomy of Viruses definuje 6 virovych
tadt (Caudovirales, Herpesvirales, Mononegavirales, Nidovirales, Picornavi-
rales a Tymovirales), 87 ¢eledi, 350 rodt a 2 284 druhtl, avsak stale ziistava né-
kolik tisic virovych typt neklasifikovano a desetitisice jich jisté cekaji na
objeveni. V praxi se spiSe vyuziva tzv. Baltimorova klasifikace, ktera viry roz-
déluje do jednotlivych skupin na zakladé morfologie virionu. Viry, na rozdil od
bunécnych organizmu, nemaji oba typy molekul nukleovych kyselin, tj. DNA
a RNA, ale maji svou genetickou informaci zapsanou pouze v jediném typu nu-
kleové kyseliny. Na zéklade¢ tohoto znaku je délime na RNA-viry a DNA-viry.
Druhym vyznamnym taxonomickym znakem vird je symetricky typ kapsidy,
coz je ochranny kryt tvofeny virovym proteinem, chranici molekulu nukleové
kyseliny. Kapsida mtize mit symetrii ikozaedru (dvacetisténu) nebo Sroubovice.
S morfologii virionu souvisi i dal$i taxonomicky znak — pFitomnost resp. ne-
pfitomnost membranového obalu. Tento obal ziskavaji nékteré viry pii opusténi
Castice z buniky hostitele.

Na piikladu viru chripky si pfiblizime, jak ,,zivot™ virG funguje. Chiipkovy
virus je RNA-virus pattici do fadu Ortomyxoviridae a je tvoren tfemi rody —
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Influenzavirus A, B a C, které jsou téméf identické. Virova Castice je sféricka,
obalena a patfi mezi sttedné velké viriony. S primérem kolem 100 nm je 10krat
mensi nez prumérna bakterie a asi 100krat mensi nez zivocisna bunka. Gene-
tickd informace viru chiipky je zapsana v osmi segmentech (Influenza C virus
ma jenom sedm segmentll) jednofetézcové RNA. Kazdy segment koduje jeden
az dva virové proteiny. Celkove je v genomu zapsano pouze 11 virovych pro-
teintl. Sedm proteint souvisi s molekulou RNA a spolu tvofi tzv. ribonukleo-
protein, ktery je dulezity pfi replikaci viru. Protein M1 je stavebnim prvkem
virové kapsidy a dalsi ti'i proteiny jsou sou¢asti membranového obalu virionu.

Replikacni cyklus viru chiipky je vdzan na zivou buiiku hostitele. Virus
chiipky se pomoci membranového proteinu, hemaglutininu, navaze na povrch
epitelu dychacich cest. Virion je pak procesem endocytozy buiitkou aktivné po-
hlcen. V endozomu, vacku s pohlcenym virionem, je virovy obal rozrusen. Do-
chazi k fuzi virového obalu s membranou endozomu a ribonukleoprotein je
uvolnén do cytoplazmy napadené bunky. Nasledné jsou molekuly virové RNA
(VRNA) namnozeny cestou jak virovych tak i buné¢nych proteint. Syntetizo-
vané proteiny virového obalu se inkorporuji do membrany hostitelské bunky.
Nukleoproteiny se vazou na molekuly vRNA a z proteinu M1 se sestavi kapsida.
Jednotlivé viriony se nasledné uvoliiuji z buiiky v procesu ,,puceni*“. Na povrchu
buitky za¢nou vznikat ,,vychlipeniny®, ve kterych se akumuluji virové seg-
menty. Vychlipenina se postupné uzavira, az vznikne zraly virion, tvofeny hos-
titelskou membranou s inkorporovanymi virovymi proteiny na povrchu
a segmentovanym genomem uvnitf viru.

3. Viry nestovic — podobnost s endosymbionty ¢isté nahodna?

V predchazejici casti jsem popsal jakysi ,,prototyp* virové Castice jakozto
nebunééného organizmu. Je ziejmé, Ze kazdy virus musi béhem svého ,,zivota“
uspésné vytesit n€kolik problémul — nalezeni vhodného hostitele, vniknuti do
hostitele, pfekonani jeho obrannych mechanismi, pomnozeni a uvolnéni nové
generace virionti. Zatimco jedna skupina virt se pln¢ oddala do rukou hostitel-
ské bunky, coz jim umoznilo minimalizovat svou genetickou informaci (nej-
jednodussi viry si vystaci s genetickou informaci pouze pro dva proteiny), jina
skupina vira svij replikacni cyklus vyznamné fidi, k cemuz vyuziva slozity
aparat proteinti kddovanych vlastnim genomem. Zatimco jednoduché viry si
jen tézko dokazeme predstavit jako zivé soustavy, u komplexnéjsich virt to tak
obtizné byt nemusi.

Za nejvetsi a nejkomplexnéjsi viry byly dlouho povazovany viry nestovic,
poxviry. Prislusnici ¢eledé Poxviridae jsou charakterizovany velkymi, slozité
stavénymi ¢asticemi tvaru cihly s rozmeéry 350 x 250 x 200 nm. Viriony obsa-
huji jednu molekulu dvouvlaknové DNA o velikosti kolem 200 000 nukleotidd,
ktera koduje vice nez 200 rGznych proteind. Poxviry svou Sirokou paletu pro-
teind vyuzivaji k replikaci vlastniho genomu a soucasné k organizaci slozitého
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procesu skladani a uvolnéni virové ¢astice. Po vstupu virionu do buniky dojde
ke ztrat¢ membranovych obalil a obsah virionu je uvolnén do cytoplazmy.
V cytoplazmé se virové proteiny lokalizuji v ¢asti buiky do tzv. virové tovarny,
v které jsou syntetizovany jednotlivé komponenty virionu a nasledné jsou se-
stavovany nezralé virové castice. Ty jsou pak obalovany do membran a trans-
portovany k povrchu buiiky, kde jsou nakonec uvolnovany.

Co do velikosti genomu jsou poxviry porovnatelné s nékterymi intracelular-
nimi organizmy. Doposud nejmensi genom bunéénych organizmu byl popsan
a sekvencovan u organizmu ,,Candidatus Tremblaya princeps®, coz je endo-
symbiont ¢ervce citronikového (Pseudococcus citri). Genom endosymbionta
ma velikost 138 000 nukleotidid a kdduje 110 proteind, coz ani zdaleka nepos-
tacuje na zabezpeceni preziti jedince mimo hostitele. I kdyZ se jedna o bunéény
organizmus piibuzny bakteriim, nesplnéni autonomnosti organizmu je zde zcela
ziejmé, podobné jako u virt. Kdyz porovname nejmensi genom intracelularniho
organizmu ,,Candidatus T. princeps® (138 kbp) s nejmenSim genomem volné
zijiciho organizmu Pelagibacter ubique (1308 kbp), zjistime, ze bunécny or-
ganizmus byl schopen regresivni evoluci zmensit sviij genom na pouhych
10 %. Naopak nékteré viry si zvolily evolucni strategii nabyvani komplexnosti,
a to v mife mnohem vétsi nez je tomu u poxvirt. Pomérné nedavno byli obje-
veni zastupci obfich virt, tzv. giroviry (giant viruses), jejichz velikost genomu
je porovnatelna s voln¢ zijicimi bakteriemi (obr. 1).

Obr. 1: Znazornéni velikosti genomU u riznych typd organizmda.
Skala v horni &asti obrazku oznaduje pocet nukleotidd (bp; base pairs)
tvoficich molekulu DNA.
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4. Giroviry — obfi mezi viry

Dlouhou dobu byly viry definovany jako mal¢ ¢astice s genomem kodujicim
nékolik proteind, které pronikaji pory (0,2 pm) bakteriologickych filtrd. Tato
metoda sice dokazala spolehliveé oddélit viry od bakterii, avsak jeji selekéni sila
znacné deformovala nas pohled na svét vird. Za desitky let, co jsou viry znamy,
pouze nékolik vyjimek piekrocilo velikosti svého genomu hranici 300 000 nu-
kleotidli. Rtiznoroda skupina poxvirti tuto hranici atakovala, avsak jediny do-
posud znamy zastupce poxvirt, Canarypoxvirus, tuto hranici se svymi 360 000
nukleotidy piekro€il. Dlouha 1éta byly viry netimysIné selektovany a identifi-
kovany byly pouze viry mensi nez 200 nm. Svét velkych vird se nam tak oteviel
az nedavno.

VétSina obiich virt, girovirt, byla identifikovana v nékolika poslednich le-
tech; vyjimku tvofi bakteriofag G, identifikovany pied 40 lety, a ,,Paramecium
bursaria chlorella virus 1 (PBCV-1), ktery je znam jiz od roku 1982. Giroviry
jsou heterogenni skupinou virti, jejichz genom tvoii jedna molekula dvouftetéz-
cové DNA o velikosti 292 967 nukleotidi (White spot shrimp virus, WSSV)
az 1259 197 nukleotidd (Megavirus chilensis) (obr. 2). Soucasné studie meta-

Obr. 2: Viriony girovir(.
A) Mimivirus; ikozaedralni kapsida pokryta vlakny.
B) Paramecium bursaria chlorella virus 1 (PBCV-1); ikozaedralni kapsida s hrotem.
C) White spot shrimp virus (WSSV); kapsida tvaru projektilu s bic¢ikem.
Obrazek upraven dle van Etten a kol. 2010.
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genomu ukazuji, Ze giroviry jsou dominantni slozkou vodniho prostiedi a jisté
mnoho jich tak ¢eka na své objeveni. Fylogenetické studie zase naznacuji, ze
maji spoleéného predka praveé s poxviry.

Celed Mimiviridae zahrnuje nejvétsi zndmé giroviry a viry viibec (rody Mi-
mivirus, Mamavirus a Megavirus). Kdyz byl Mimivirus, typovy zastupce této
¢eledi, v roce 1992 poprvé pozorovan, byl myln€¢ povazovan za parazitickou
bakterii moiské améby Acantamoeba polyphaga. Mimivirus je tvofen ikozaed-
ralni kapsidou o praméru 500 nm. Na povrchu kapsidy je vrstva vlaken, typicka
pouze pro tuto ¢eled’, diky cemuz velikost virionu dosahuje az 750 nm. Virion
tak velikosti, tvarem i povrchem uspé$né imituje bakterie, kterymi se améby
bézné zivi. Améba, pokladajici Mimivirus za bakterii, jej procesem fagocytdzy
aktivné pohlti. Obsah virionu se nasledné uvolni do cytoplazmy améby. Po-
dobné jako u poxvirl vznika tzv. virova tovarna, kde probiha replikace genomu
a skladani virionu. Mimivirus si s sebou nese svou vlastni transkripéni masinérii
a je témef nezavisly na mechanizmech hostitele. Nova generace viriontl je vy-
tvorena priblizné 10 hodin po infekci. Kazdy virion je tvofen vice nez stovkou
ruznych virovych proteinti (doposud bylo popsano 114 typt proteinti). Genom
Mimiviru ma 1 181 404 nukleotidd a je tak druhym nejvétsim mezi doposud
znamymi viry (v roce 2011 byl popsan o néco vétsi genom u zastupce rodu Me-
gavirus). Genom Mimiviru obsahuje pfes 900 genil, coz znamena, ze genom
nebyl evolu¢né zvétSovan ,,nesmyslnou DNA, ale obsahuje dilezité genetické
informace. Zatim se vSak podafilo identifikovat funkci jen asi u tfetiny proteind
koédovanych v obifim genomu. Az 70 % genti nesdili podobnost s zadnym genem
v soucasnych védeckych databazich. Genom kdduje prekvapivé nékolik gent
zcela atypickych pro viry. Jedna se napt. o kompletni set enzymi, umoziujicich
opravu poskozené DNA, ale také o enzymy, Gi€astnici se metabolizmu sacha-
ridd, tukt i aminokyselin.

Druhou vyznamnou skupinou girovirt je ¢eled’ Phycodnaviridae. Tato sku-
pina obsahuje zatim tfi zastupce (rod Chlorovirus, Cocolithovirus a Phaeovirus),
kteti se mezi sebou znacné lisi.

Chloroviry (PBCV-1) jsou zfejmé dominantni virovou slozkou ptirodnich
vod po celém svété. Jejich primérna koncentrace ve vod¢ je az 1 000krat vyssi
nez u ostatnich virt.. Jedna se o virus infikujici symbiotické zelené fasy (zoo-
chlorella) vodnich prvokt. Viriony chlorovirti jsou o néco mensi nez u mimi-
virt, protoze kapsida neni pokryta vlaknitym obalem, ale jen tenkou lipidovou
dvojvrstvou. Morfologie virionu opét souvisi s typem hostitele. Viriony v tomto
ptipadé¢ nejsou aktivné pohlcovany fasou, ale jsou pasivné prichycovany na jeji
povrch. Virion pak bodcem na jednom ze svych vrchol propichne bunéénou
sténu, ktera je nasledné rozrusena virovymi enzymy. Do cytoplazmy vstupuje
pouze DNA asociovana s n¢kolika virovymi proteiny, pfi¢emz kapsida zlstava
na povrchu fasy, coz je mj. mechanizmus typicky pro viry bakterii. Virova DNA
s proteiny téméi okamzité vstupuje do jadra hostitele, kde reprogramuje repli-
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kacni aparat fasy. Hostitelova DNA je pak degradovana a recyklovana k syntéze
virového genomu. Osm hodin po infekci dochézi k lyze buiiky a uvolnéni vi-
riond. Genom PBCV-1 (334 kbp) koduje asi 350 proteind. Pfiblizné tietina gent
koduje protein se znamou funkci a opét mezi nimi najdeme i proteiny atypické
pro viry, napf. proteiny iontovych kanalu ¢i glykosyltransferazy. PBCV-1 také
koéduje proteiny ucastnici se metabolizmu sacharidii, kde kdduje tfi enzymy,
podilejici se na syntéze hyaluronanu, coz je polysacharid dosud znamy jenom
u obratlovci.

Dalsi zastupce ¢eledé Phycodnaviridae, Cocolithovirus (EhV), je zajimavy
i z pohledu ekologie. Jednobunécnd fasa Emiliana huxleyi tvoti vyznamnou
slozku moftského fytoplanktonu. V oceanech vytvari vodni kvéty o velikosti
presahujici rozlohu Ceské republiky, ¢imz se vyznamné podili na nékolika glo-
bélnich jevech na planeté. Rasa E. huxleyi inkorporuje obrovské mnozstvi
uhliku do svych schranek, ¢imz snizuje obsah CO, ve vzduchu a tim omezuje
vznik sklenikového efektu. Schranky mrtvych fas pak formuji tvar dna oceanu
(Bilé utesy doverské v Anglii). Odhaduje se, ze az 20 % vSeho fytoplanktonu
v oceanech je infikovano néjakym virem. Populace E. huxleyi je infikovana
praveé girovirem EhV. Virova castice na rozdil od PBCV-1 vstupuje cela do
bunky, a to navzdory tomu, ze hostitel je chranén uhlikovou schrankou, tzv. ko-
kolitem. V buiice dochézi k pomnozeni viriont, které jsou postupné uvoliiovany
»pucenim®. Také tento girovirus ve svém genomu o velikosti pfiblizné 407 000
nukleotidit koduje nékolik pro viry neobvyklych gend. Obsahuje naptiklad
celou drahu metabolismu sfingolipidd, tvofenou sedmi geny. Metabolicka draha
je pfitomna i u hostitele, coz poukazuje na horizontalni pfenos genetické infor-
mace mezi virem a fasou, avSak smér pienosu je nejasny. Studie naznacuji, ze
prave tato metabolicka draha indukuje v buiikach fytoplanktonu programova-
nou bunécnou smrt, a to prostfednictvim glykosfingolipidd, které aktivuji me-
takaspazy. Virové glykosfingolipidy jsou inkorporovany do obalu virionu a po
jeho uvolnéni z bunky mohou indukovat programovanou bunécnou smrt sou-
sednich bunék vodniho kvétu. Girovirus EhV tak reguluje stav jedné vyznamné
slozky fytoplanktonu a tim ma nepfimo pod kontrolou i geoklimatické pod-
minky nasi planety.

Tretim zastupcem phycodnavirii je rod Phaeovirus, ktery infikuje bentické
hnédé tasy pti pobiezi. Vyznacuje se pro giroviry neobvyklym replika¢nim cy-
klem. Virion vstupuje do hostitelské buiiky, virovy genom je inkorporovan do
genomu hostitele a je prenasen do dalSich ,,generaci® pti kazdém déleni bunck
hostitele, podobné jako je tomu u HIV.

Ke girovirim se fadi také ¢eled” Nimaviridae, tvotena doposud jedinym
virem, White spot shrimp virus (WSSV), ktery infikuje vodni koryse (garnaty).
Virus se vyznacuje 100% mortalitou hostitele béhem nékolika dni po infekei
a zpusobuje obrovské financni Skody na krevetovych farmach po celém sve-
te.
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5. Giroviry — bofici mytu

Nas pohled na viry jako na nezivé ¢astice byl po dlouhd 1éta deformovan me-
todikou izolace virti pomoci filtrace. Objeveni velkych vird vSak predstavu o li-
mitni velikosti virti zbortilo. Analyzy velikosti kapsidy jednotlivych virti a zptisob
baleni virové DNA predpokladaji, ze kapsida Mimiviru je teoreticky schopna poj-
mout 18x vétsi genom, nez je genom souc¢asného Mimiviru, tj. az 18 Mbp, coz
odpovida genomu volné zijicich jednobunéénych eukaryont, napt. kvasinek. Ob-
jevem velkych virti nebyla poskozena pouze predstava jednoduchych virovych
Castic, ale nasledné studie zna¢né ovliviyji i pohled virologii na samotny ptivod
a evoluci virt. Dlouhou dobu pievladal nazor, ktery byl zalozen hlavné na zna-
lostech profagli a protoonkogent (virova DNA je doCasné soucasti genomu hos-
titelského organizmu), a sice Ze viry jsou kusy DNA ptivodné bunéénych
organizml, které se asociovaly s genem pro kapsidu a staly se infekénimi. Na-
slednd evoluce virt pak probihala ziskavanim dalSich a dalS§ich gent z bunéénych
organizmi (escape model). Tato v§eobecné pfijimana teorie byla napadena v roce
1983, kdy ne extracelularni, ale intracelularni faze cyklu vird byla oznacena za
fazi zivou. Vysledkem byla alternativni teorie o ptivodu virti, zalozena na jejich
evoluci regresivnim zptisobem z parazitickych organizma (reductive model). Re-
duktivni teorie se opira o obecny jev regresivni evoluce u intracelularnich paraziti
ajejich az zardzejici podobnost s intracelularnim stadiem komplexnich vird. Tento
pohled fika, ze skutecnym zivym virem je intracelularni tovarna vir a samotny
virion je pouhé vehikulum, umoznujici rozsifeni virové genetické informace. Roz-
dil mezi samotnym virem a virionem je tedy stejny jako mezi vajickem a ¢love-
kem nebo mezi seminkem a stromem, pficemz my jsme se primarn¢ zaméfili na
seminko a nev$imli si stromu. Pfedstavu, ze viry by mohly byt zivé mikroorga-
nizmy, podpofil i objev tzv. virofagi infikujicich giroviry. Jedna se o viry, které
infikuji komplexni viry béhem jejich intracelularni faze, kterou tim ovliviiuji. Do-
posud jsou znamy dva typy virofagti (Mavirus a Sputnik), a protoze je v soucas-
nosti znamo jen nékolik girovird, mizeme predpokladat, Ze se jedna o obecny
jev a dosud neznamy stupen parazitizmu.

Od konce 20. stoleti jsou fylogenetické studie zaloZzeny na analyze bunéc-
nych molekul ribozomalni RNA, coz de facto vylucuje viry z jakychkoliv hy-
potéz o vzniku zivota a rané evoluci. S rozvojem modernich sekvenaénich
metod a rozmachem komparativni genomiky se vSak objevila dalsi velmi zaji-
mava teorie o ptivodu a evoluci virt. Nashromazdéné informace o genomech
bunécnych organizm i vird odhaluji obrovské mnozstvi gend (resp. proteint),
které se vyskytuji pouze u vird a doposud nebyly objeveny u buné¢nych orga-
nizmi (napi. Mimivirus obsahuje 70 % neznamych genil). Nektefi autofi si
proto nemysli, ze se viry vyvinuly z parazitickych organizmt regresni evoluci,
ale domnivaji se, Ze se spiSe jedna o zcela odlisnou skupinu organizmt, ktera
nepochazi ze spole¢né vyvojové vétve bunéénych organizmii. Analyza genomut
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nékolika skupin komplexnich virti (poxviry, giroviry, iridoviry a asfaviry) pie-
kvapiveé prokéazala, Ze tyto komplexni viry maji spole¢ného predka, ktery je
star$i nez samotna burka. Jina studie na zaklad¢ analyzy kapsidového proteinu
zase ukazuje, Ze vSechny znamé viry, od viru bakterii az po viry ¢lovéka, se
vyvinuly ze spole¢ného prehistorického predka, ktery pravdépodobné infikoval
predka bunécénych organizmi.

Teorie, ze viry jsou star§i nez buiika, otevird dvefe novym hypotézam
o vzniku Zivota, kde viry hraji vyznamnou roli. Jedna z teorii pfedpoklada vi-
rovy pavod samotné molekuly DNA, protoze mnoho virové specifickych pro-
teint je zahrnuto v metabolismu nukleovych kyselin. Teorie virové
eukaryogeneze zase tvrdi, zZe eukaryotické jadro se vyvinulo z pravékého pred-
chiidce velkych virti. Jedna se o teorii podobou teorii endosymbiotické, ktera
popisuje vznik bunéénych organel (chloroplasty, mitochondrie) z prokaryont-
nich organizmi.

I kdyz v soucasnosti skupinu girovirti tvoii jen n€kolik typt virt, které spo-
juje jejich neobvykla velikost a komplexnost, je pravdépodobné, ze v budoucnu
se giroviry stanou vyznamnou skupinou, ktera asi zméni nas pohled na viry
a budeme je moci zcela jednoznacné oznacit za zivé ,,kapsid-kodujici™ orga-
nizmy.
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