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Abstrakt

Na rozdil od ostatnich eukaryot, jsou telomery ¢lenovct (Arthropoda), nejpocetnéjsiho kmene, slozeny
ze specifického motivu (TTAGG).. Tento motiv je v ramci kmene stabilni, presto dochazelo k jeho
evoluci a vznikaly alternativni sekvence odvozené od ancestralniho motivu. Diverzita takovych
motivil byla zjisténa zejména u fadu brouci (Coleoptera), blanokiidli (Hymenoptera) a poloktidli
(Hemiptera). U mnoha zastupct riznych rada navic mezi telomerické sekvence transponuji TRAS a
SART retroelementy. U ¢lenovct jsou stale i pocetné skupiny, jejichZ telomery neobsahuji TTAGG
motiv, avsak jejich stavba nebyla zatim objasnéna. Jednou z nich je fad pavouci (Araneae), dale se
jedna o nékteré fady hmyzu. Zajimavou vyjimku piedstavuje fad dvouktidli (Diptera), kde se vyvinul
na telomeraze nezavisly mechanismus prodluzovani telomer. Rody Anopheles a Chironomus maji
telomery slozené z dlouhych repetic (az 350 bp). Drosophila melanogaster spoléhd na mechanismus
zalozeny na transpozici retroelementiit HeT-A, TART a TAHRE, které jsou specifické pro telomery.
Diverzita téchto repetic mtize byt zna¢na i u blizce pfibuznych druhti, coz mize byt komplikaci pro

jejich identifikaci u dosud nestudovanych druht.
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Abstract

In contrast to other eukaryotes, the telomeres of Arthropoda, the most diversified phylum, are
composed of a specific motif (TTAGG).. The presence of this sequence is conserved within the
phylum, yet alternative sequences derived from the ancestral have evolved. Diversity of short motifs
has been found especially in the orders Coleoptera, Hymenoptera and Hemiptera. In addition, TRAS
and SART retroelements transpose between telomeric sequences in many representatives of different
orders. In arthropods, there are still numerous groups whose telomeres do not contain the (TTAGG),
motif, but alternatives have not been proposed yet. One of them is the order Araneae (spiders), as well
as some orders of insects. An interesting exception is the order Diptera, where a telomerase-
independent telomere elongation mechanism has evolved. The genera Anopheles and Chironomus
have telomeres composed of long repeats (up to 350 bp). Drosophila melanogaster relies on a
mechanism based on transposition of the telomere-specific retroelements HeT-A, TART and TAHRE.
The diversity of telomeric repeats in Diptera can be considerable even in closely related species, which

may complicate the identification of novel telomeric sequences in unstudied species.
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1. Uvod

Konce linearniho chromozomu — telomery — maji kli¢ovy vyznam pro stabilitu genomu eukaryot.
Diky telomeram dochéazi v meidze k upevnéni chromozomd k vnitini jaderné membranég, ¢imz vznika
bouquet konfigurace, ktera usnadiiuje parovani a rekombinaci mezi homolognimi chromozomy
(Zickler a Kleckner, 1998; Harper et al., 2004). Telomery dale hraji roli v topologii jadra (Novo a
Londofio-Vallejo, 2013) a regulaci genové exprese (Robin et al.,, 2014). Jsou klicové zejména
v ochran¢ chromozomi (tzv. capping funkce) a pro dosyntetizovani konct linearnich chromozomu
(Blackburn a Szostak, 1984). Pfi replikaci koncti chromozomti neni DNA polymeraza schopna pln¢
dosyntetizovat opozd'ujici se vlakno, protoze po odstranéni primert jiz nema k dispozici 3¢
hydroxylovou skupinu; po kazdé replikaci tedy nutné musi dochazet ke zkraceni chromozomu.
Zkracenim telomer na kritickou mez dochazi k senescenci a stdrnuti bunky, ¢i jejiho pfechodu k
apoptoze (Wright a Shay, 1992). U vétSiny zivoCichli je prodluZzovani telomer zajisténo aktivitou
telomerazy v buiikach ranného embryondlniho stddia. Aby nedoslo k degradaci kodujici sekvence a ke
ztraté potencialné dalezitych genti, maji chromozomy telomery (Shay a Wight, 2019, citujici Watson,
1971; Olovnikov, 1973). Volné zlomy chromozomut jsou pro buiiku fatalni, nebot’ vedou k rychlé
degradaci DNA. Vyvinula se tedy soustava mechanismi pro jejich detekci a reparaci (Ciccia a Elledge,
2010). Odliseni telomer od volnych zlomt, coz je klicovou ulohou telomery pro stabilitu genomu, je

mj. zajiSténo vazbou ochrannych proteini na telomerické sekvence (Shay a Wright, 2019).

Telomery jsou slozeny z tandemové usporadané kratké sekvence. U ¢loveéka maji telomery délku
5-15 kb (Pfeiffer a Lingner, 2013). Pro obratlovce a dal§i skupiny zivocichi (Obr. 2) je
charakteristicka hexanukleotidova sekvence (TTAGGG)., oznacovana jako ,,obratlovéi™ motiv (Meyne
et al., 1989). Tento motiv je mezi Zivo¢ichy vysoce konzervovan. Clenovci Arthropoda jsou
nejpocetnéj§im zivocisSnym kmenem. Stavba jejich telomerického motivu je jind nez u ostatnich
eukaryot (Sahara et al., 1999; Vitkova et al., 2005). U modelového druhu D. melanogaster byly navic
zjistény zcela unikatni typy dlouhych repetic.

1.1. Cile prace

Cilem této prace je shrnout poznatky o telomerickych motivech ¢lenovct. V pribchu reSerse se
ukazalo, Ze nejvetsi diverzita telomerickych motivii je u hmyzu, zatimco ostatni skupiny jsou

nedostatecné prostudované. V praci byl proto kladen dliraz hlavné na tfidu hmyz.

2. Telomeraza

DNA polymeraza neni schopna dokoncit replikaci na opozd’ujicim se vlakné€, ¢imz dochazi
pti kazdém bunécném cyklu ke zkracovani chromozomt. Tento problém fesi telomery, které enzym

telomerdza prodluzuje pfidavanim specifické sekvence. Telomerdza je ribonukleoproteinovy enzym,



ktery funguje jako reverzni transkriptdza (Greider, 1996; Cong et al., 2002). M4 RNA podjednotku
(TR, TER nebo TERC), ktera slouzi jako templat pro reverzni transkripci telomerické sekvence. Déle
se sklada z katalytické podjednotky (TERT) a ¢tyt proteind — dyskerin, GAR1, NHP2 a NOP10. TERT
funguje jako reverzni transkriptaza, kterd fyzicky prodluzuje telomery na 3” konci. Ke své spravné
funkci nutné potfebuje TR, kterd obsahuje templatovou sekvenci. Telomeraza prodluzuje DNA
do dostatecné velikosti pro dosyntetizovani komplementarniho vlakna DNA polymerdzou (Cong et al.,
2002). Cinnosti telomerazy tak vznika jednofetézcovy 3° presah, ktery pak vytvaii t-loop (viz
kapitola 3). Templatové sekvence TR podjednotky umoziuji identifikovat telomerické sekvence

v geonomickych datech (Tornesello et al., 2023).

Telomeraza je aktivni v zarodecnych bunkach (Wright et al., 1996). V somatickych bunkach, kde
neni aktivni telomeraza, postupné dojde ke zkraceni telomer na kritickou délku tzv. Hayfilckd limit.
Tim dojde ke zpusténi bunéénych mechanismt podobnych jako u poskozeni DNA, a naslednému
zastaveni dé€leni bunky — senescenci (Wright a Shay, 1992; Wahl 2001). Telomeraza zlstava aktivni
napf. v rakovinnych buiikach, kterym umozituje neomezené déleni. Aktivni je cca u 90 % rakovinnych
bunek, ve zbylych ptipadech se na prodluzovani telomer podileji ALT (alternative lengthening of

telomeres) mechanismy zalozené zejména na rekombinaci (Dilley a Greenberg, 2015).

Roli délky telomer lze sledovat i z evolucni perspektivy. Napf. netopyii rodu Myotis jsou,
v poméru k velikosti téla, jednémi z nejdéle Zijicich savctu a bylo prokazano, Ze jejich telomery se
zkracuji vyrazné pomaleji (Foley et al., 2018). Piestoze v jejich somatickych bunkach neni aktivni
telomeraza, zda se, ze geny SETX a ATM, které maji vyznam v oprave a prevenci poSkozeni DNA,
mohou prispivat k udrzovani délky netopytich telomer; svou roli by mohl mit i ALT (Foley et al.,

2018; Power et al., 2022).

3. Stavba a vyznam shelterinového komplexu

Telomera také odliSuje konce chromozomi od dvoutetézcovych zlomid (Frydrychova a Mason,
2013; Shay a Wright, 2019). S telomerickou sekvenci (TTAGGG), interaguje komplex proteind,
souhrnné oznacovany jako shelterin. Tento komplex chrani telomery pfed degradaci a umoznuje
tvorbu t-loop. Lidsky shelterin se sklada ze Sesti proteint — TRF1, TRF2, TIN2, Rapl, TPP1, POTTI.
Proteiny TRF1, TRF2 a POT1 piimo vazou TTAGGG sekvenci (de Lange, 2005; Zhong et al., 1992;
Chong et al., 1995; Lei et al., 2004; Court et al., 2005).

Shelterin urCuje strukturu zakonceni telomer tim, Ze se podili na tvorbé t-loop (Griffith et al.,
1999). Telomera ma na 3° konci dlouhy jednofetézcovy presah slozeny z (TTAGGG). repetice
(Makarov et al., 1997). Tento pfesah invaduje dvoufetézcovou ¢ast telomery, dochazi k vytésnéni G-
vlakna a tim vytvoreni laridtové struktury — t-loop (Obr. 1). TRF1 a TRF2 maji vyznamnou roli

ve tvorbé t-loop (Griffith et al., 1999; Nikitina a Woodcock, 2004). G-bohaté useky navic formuji



struktury nazyvané G-kvadruplexy, kde Ctyfi guaniny vytvofii planarni tvar (G-tetrady). Tii G-tetrady

jsou navrstvené na sobé, a tak tvofi stabilni, kompaktni utvar (Bryan, 2020).

POT1

(TTAGGG)n

\aaTccon

Obr. 1: Struktura t-loop presahujici 3~ G bohaté vlakno invaduje do dsDNA a paruje s C bohatym vlaknem.
Telomera je kryta shelterinovymi proteiny ACD, adrenocortical dysplasia protein homologue (TPP1); POTI,
protection of telomeres 1; RAP1, repressor/activator protein 1; TIN2, TRF1-interacting nuclear factor 2; TRF,

telomeric repeat-binding factor. (pfevzato z Shay a Wright, 2019).

Nechranéné telomery aktivuji faktory opravy DNA (Fagagna et al., 2003). Bez shelterinu se
mohou chromozomy spojovat svymi konci, coz by mohlo mit za nasledek chybnou segregaci
chromozomi v anafazi. Fuze koncti chromozomii vyzaduje stejné faktory jako NHEJ, shelterin chrani
chromozomy pfed timto mechanismem tvorbou t-loop (Van Steensel et al., 1998; Celli a de Lange,
2005). Telomery musi byt chranéné i pted homologni rekombinaci. Pfi t-loop homologni rekombinaci
muze dojit k deleci velkého segmentu telomerické DNA a vzniku cirkularni DNA o velikosti t-loop

(Wang et al., 2004).

4. Evoluce telomerickych mikrosatelitovych motivi

U clovéka je telomericka sekvence v podobé tandemové uspofadaného hexanukleotidu
(TTAGGG), (Moyzis et al., 1988). Tento motiv je vysoce konzervovany u vSech obratlovci, a ¢asto se
vyskytuje i u dalsich eukaryot (Obr.2) (napf. Meyne et al., 1989; Cervenék et al., 2020; Sykorova et
al., 2003; Vitturi et al., 2002; TeloBase, 2023). Spekuluje se, Ze praveé tento ,,obratlovéi® motiv je
ancestralnim motivem telomer vSech bilateralni zivocichti (Vitkova et al., 2005; Fulneckova et al.,

2013).

I pfes svou konzervativnost byva obratlovéi motiv obCas nahrazen alternativami. U vysSich rostlin
je konzervovan telomericky motiv (TTTAGGG), (Richards a Ausubel, 1988; Fajkus a Zentgraf, 2002).
Tento motiv se nachazi i u zelenych fas s urcitou variabilitou — napiiklad i tfasy Chlamydomonas
reinhardtii se vyskytuje oktamer TTTTAGGG (Petracek et al., 1990). Avsak u rodu Allium je tato
konzervovana sekvence nahrazena motivem (TTATGGGCTCGG), (Fajkus et al., 2016). U hub byl



detekovan (TTAGGG), motiv, ale skupiny Saccharomycotina a Taphrinomycotina jsou velmi

heterogenni v telomerickych sekvencich, které mohou byt az 20 bp dlouhé (Cervenék et al., 2020).

K nahrazeni obratlov€iho motivu doslo i u nekterych skupin zivo€ichil. Hlistice (Nematoda) nesou
motiv (TTAGGC), (Wicky et al., 1996). U druht Meloidogyne incognita, M. javanica a M. arenaria je
ale tento motiv nahrazen repeticemi o délce 80-100 bp, které jsou G-bohaté. Piedpoklada se, Ze mohou
formovat G-kvadruplexy, stabilni Utvary, kde Ctyfi guaniny vytvori planarni tvar (Bryan, 2020).
Rovnéz u téchto druht chybi telomeraza, a tak se uvazuje o moznosti, Ze své telomery prodluzuji
pomoci ALT mechanismi (Mota et al., 2024). Ploutvenky (Chaetognatha) nesou jak (TTAGGG),
motiv, tak (TTAGG).., tato data jsou ale zaloZena na analyze kolekce tagli exprimovanych sekvenci
(Barthélémy et al., 2008). U viiniki (Rotifera) byl identifikovan motiv (TGTGGG), (Obr.2)
(Gladyshev a Arkhipova, 2007). U kmene clenovct je konzervovan specificky tzv. ,hmyzi“ motiv
(TTAGG),.

Echinodermata TTAGGG
Hemichordata

DEUTEROSTOMIA
Vertebrata TTAGGG
Urochordata TTAGGG
Cephalochordata TTAGGG
Bryozoa
Phoronida
Brachiopoda
Annelida TTAGGG
S Nemertea
§ Mollusca TTAGGG
8 E Entoprocta
E Cycliophora
= I: Platyhelminthes TTAGGG
S Gastrotricha
| Rotifera TGTGGG
_E Micrognathozoa
Gnathostomulida
| ——— Chaetognatha TTAGGG TTAGG *
Loricifera
Priapulida
Kinorhyncha
Nematomorpha TTAGGG
ECDYSOZOA Nematoda TTAGGC
Tardigrada GATGGGTTTIT **
< Onychophora TTAGGG
E Arthropoda TTAGG Other variants Non-telomerase system
E Acoela
< [ 4E Nemertodermatida
o Xenoturbellida
E Cnidaria TTAGGG
% Placozoa TTAGGG
Porifera TTAGGG
Ctenophora TTAGGG
Choanozoa TTAGGG

Obr. 2: Distribuce telomerickych sekvenci u zivocichii. *, iidaje jsou zalozeny na analyze kolekce tagti

exprimovanych sekvenci. **, idaje vychazeji ze sekvenovani genomu. (pfevzato Frydrychova et al., 2023).



4.1. Evoluce motivu u ¢lenovci (Arthropoda)

Clenovci (Arthropoda) jsou nejdiverzifikovangjsim kmenem Zivo&ichil. Ancestralnim motivem je
u nich sekvence (TTAGG), (Vitkova et al., 2005). Tato sekvence byla nalezena i u mnoha zastupci
tradi¢nich podkmenti Clenovcid: korySi (Crustacea) a Sestinozi (Hexapoda) (recentné fazeni do
spole¢ného kladu Pancrustacea), i u klepitkatcti (Chelicerata) a stonozkovct (Myriapoda) (Obr.2)
(Sahara et al., 1999; Vitkova et al., 2005; Frydrychova et al., 2004; Noah et al., 2020). Tento
telomericky motiv pravdépodobné vznikl z obratlovéiho motivu (TTAGGG), deleci jednoho
nukleotidu (Vitkova et al., 2005). Clenovci spolu s drapkovci (Onychophora) a Zelvuskami
(Tardigrada) tvoii klad Panarthropoda (Campbell et al., 2011). U drédpkovci a zelvusek nebyl
(TTAGG), motiv detekovan. Zatimco drapkovci maji ,,obratlovéi motiv®, u zelvusek je piredpokladana
zcela unikatni sekvence (GATGGGTTTT),, ktera vSak nebyla prokdzana experimentalné. Nicméné je

vhodnym kandidatem na testovani (Vitkova et al., 2005; Yoshida et al., 2017).

U parafyletické skupiny korysi byl pfevazné detekovan ,,hmyzi" motiv (TTAGG), (Salvadori et
al., 2012; Cabral-de-Mello a Marec, 2021), u krevety Penaeus vannamei byl vSak zjistén alternativni
motiv (TAACC), (Alcivar-Warren et al., 2006). Vzhledem k tomu, kolik pocetnych tfid tato skupina
zahrnuje, je distribuce telomerické sekvence kory$t malo prostudovana. Nizka mira pokryti druht je i
u stonozkovct, kde byly zkoumani jen dva zéstupci: Julus scandinavius (Diplopoda) a Lithobius

forficatus (Chilopoda), ktefi oba nesou hmyzi motiv (Vitkova et al., 2005).

I pfes Siroké rozsiteni motivu u ¢lenovct nebyla (TTAGG), sekvence prokdzana u pavouki a
nékterych skupin hmyzu. U dvoukfidlich (Diptera) dokonce chybi i telomeraza, a tak se vyvinuly jiné
mechanismy prodluzovani telomer — pomoci homologni rekombinace anebo tandemové uspotradanych

retroelementl (Frydrychova et al., 2004; Mason et al., 2011; Mason et al., 2016).

4.1.1. Telomerické motivy u klepitkatct (Chelicerata)

Do podkmene klepitkatci se fadi 12 terestrickych tada (dfive pavoukovci Arachnida) a dva
moftské fady (Noah et al., 2020). Rozsifeni hmyziho telomerického motivu bylo potvrzeno u jedenacti
radu klepitkatcti, mimo pavoukil (Araneae) (Vitkova et al. 2005; Deschenes et al., 2014). Pavouci jsou
vyznamnym fadem skupiny Tetrapulmonata, ktera dale zahrnuje jest¢ jim sesterskou linii tvofenou
fady krabovci (Amblypygi), bi¢natci (Uropygi) a kratkochvosti (Schizomida) (Sharma et al., 2014;
Ballesteros et al., 2022). Pavouci se dale déli na dva podiady — vyvojové star§i Mesothelae a
Opistothelae. Do Opistothelae se ftadi infratdady Mygalomorphae a Arancomorphae, kde
Mygalomorphae jsou bazalni skupinou (Kulkarni et al., 2023).

U zastupce fadu Amblypygi (Damon medius) byl detekovan telomericky (TTAGG), motiv
(Vitkova et al., 2005). Pritomnost o (TTAGG), motivu byla potvrzena i u celedi Charinidae (Reyes
Lerma et al., 2021). (TTAGG), motiv je konzervovany i v fadech bi¢natci a kratkochvosti (Jifi Kral,



osobni komunikace). Naopak chybi u pavoukd, a to u zastupct infraradti Mygalomorphae (sklipkana
Tliltocat! albopilosa) 1 Araneomorphae (pokoutnika Tegenaria ferruginea) (Vitkova et al 2005).
Absence (TTAGG), sekvence byla prokazana i u zastupcii bazalniho podifadu Mesothelae (Prokopcova
et al. 2018), je tedy spolecnym znakem fadu pavouci. Vzhledem k tomu, ze byl motiv detekovan u
vSech sesterskych skupin pavoukt, je mozné, Ze byl ztracen u predkii dneSnich pavouki. Negativni
vysledky byly i pfi testovani obratlovéiho motivu; telomerické sekvence pavoukid jsou tedy stéle

neznamé (Sahara et al., 1999; Vitkova et al., 2005).

4.1.2. Absence (TTAGG)n motivu u hmyzu

Sekvence (TTAGG), je konzervovana u vétSiny fadi hmyzu. U bazalnich skupin bezktidlého
hmyzu, fadt chvostnatky (Archaeognatha) a rybenky (Zygentoma), je (TTAGG), sekvence zachovana.
To potvrzuje, ze TTAGG sekvence je ancestralni telomericky motiv u hmyzu (Frydrychova et al.,
2004; Vitkova et al., 2005). U péti fadt nebyl kanonicky hmyzi (TTAGG), motiv zjiStén: jepice
(Ephemeroptera), Skvoii (Dermaptera), dlouhosijky (Raphidioptera), srpice (Mecoptera), blechy
(Siphonaptera) (Obr. 3) (Okazaki et al., 1993; Frydrychova et al., 2004; Kuznetsova et al., 2020), ale
sekvence telomer u nich nebyla doposud navrzena. U tadG snovatky (Embioptera), drobnélky
(Zoraptera) a cvrckovei (Grylloblattodea) nebyla pfitomnost hmyziho motivu doposud testovana.
K ztraté¢ motivu doslo zejména u dvouktidlich (Diptera). Dale doslo k jeho ztraté nebo nahrazeni u
nékterych polokfidlych (Hemiptera), broukti (Coeloptera), blanoktidlych (Hymenoptera) a vazek
(Odonata) (Frydrychova et al., 2004).

V ptipadé¢ Odonata nebyla u vétSiny zkoumanych zastupci (TTAGG), sekvence detekovana
(Obr. 3), u vazky obecné (Sympetrum vulgatum) vSak byla tato sekvence potvrzena (Kuznetsova et al.,
2017). Da se tedy spekulovat, zda vazky v evoluci TTAGG motiv ztratily a u S. vulgatum se jen
nezavisle opét vyvinul, nebo jestli je kanonicky hmyzi motiv jen vramci tohoto fadu obtizng
detekovatelny. Je i moznost, Ze motiv byl u S. vulgatum zachovan a u jinych druhti nahrazen. U
ptibuzného fadu jepice byla rovnéz potvrzena absence hmyziho motivu. Tyto dva tady tak ptredstavuji
zajimavé téma pro zkoumani evoluce telomerickych motiva (Frydrychova et al., 2004; Kuznetsova et
al., 2017). Recentni genomicka data Sidélka brvonohého (Platycnemis pennipes) poukazuji na
telomery slozené z (TTGGG), repetice, lze tedy predpokladat jistou diverzitu telomerickych motivi

v fadu (Lukhtanov a Pazhenkova, 2023).



Order Species Telomere composition

Archaeognatha 1 TTAGG+
TTAGG+ Zygentoma 2 TTAGG+
f Odonata 9 TTAGG 1+/8-
Ephemeroptera 1 TTAGG—
Zoraptera 0
|_| Dermaptera 2 TTAGG-
Plecoptera 1 TTAGG+
Orthoptera 57 TTAGG+
Mantophasmatodea 1 TTAGG+
Grylloblattodea 0
Embioptera 0
Phasmatodea 10 TTAGG+
— Mantodea 2 TTAGG+
Blattodea + Isoptera 4+2 TTAGG+
Thysanoptera 1 TTAGG+
Hemiptera 90  TTAGG 60+/30-
incl. 12+/28-in Heteroptera (*)

Psocoptera + Phthiraptera 1+1 TTAGGH+ (*)

Hymenoptera 67 TTAGG 33+/34—; TTAGGG 8+ (**)
Raphidioptera 1 TTAGG—
Megaloptera 1 TTAGG+
Neuroptera 6 TTAGG 5+/1-
Strepsiptera 0
Coleoptera 48 TTAGG 21+/27-; TCAGG 19+ (*)
Trichoptera 2 TTAGG+
Lepidoptera 24 TTAGG+ (¥)
Siphonaptera 1 TTAGG-
Mecoptera 1 TTAGG-
TTAGG—(****) Diptera-{— ::::;:;:a 1g %(s:‘é'_rrn, TSRT, stSTR (**¥)

Obr. 3: Distribuce TTAGG sekvence vramci tfidy hmyz. Species, pocet studovanych druhd. TTAGGH,
kanonicky hmyzi motiv je v daném fadu prokazan. TTAGG-, kanonicky hmyzi motiv nebyl detekovan.
TTAGG(¢islo)+/-, u kolika druhid byl/nebyl motiv detekovan. (*), inzerce non-LTR retrotranspozond. (**), delsi
repetice vmezefené mezi (TTAGG),. (¥**), dlouhé komplexni repetice = LCTTR. TSRT, transpozony specifické
pro telomery. stSTR, specialni kratké tandemové repetice R. americana. (****), ptedpokladana ztrata kratkych
telomerickych repetic (pfevzato z Kuznetsova et al., 2020). (TTAGG), motiv predikovan u Strepsiptera (Zhou et
al. 2022).

4.1.2.1. Subtelomerické motivy u hmyzu

Hmyzi (TTAGG), motiv byl detekovan u mnoha zastupcii fadu motyli (Lepidoptera) (Rego a
Marec, 2003; Yoshido et al., 2005). Bourec moruSovy (Bombyx mori) je vyznamnym modelovym
druhem fadu motyli; vldkna zjeho kokonl se zpracovévaji na hedvabné nité. Pravé u né&j byly
odhaleny i zajimavé subtelomerické motivy. B. mori ma telomery slozené z kanonické hmyzi repetice.
Tyto repetice pokryvaji 6-8 kb konce chromozomu (Okazaki et al., 1993). Telomerickd repetice
formuje zidlickovy typ (chair-type) G-kvadruplexu, ktery je tvofen dvéma vrstvami antiparalelnich G-
tetrad a tfemi bo¢nimi smyckami (Amrane et al., 2008). Stejn¢ jako ostatni motyli ma B. mori
holokinetické chromozomy bez jasné lokalizované centromery. Telomerické regiony B. mori v meidze
figuruji jako lokalizované kinetochory (Rosin et al., 2021). Byl identifikovan TERT gen pro
katalytickou podjednotku telomerdzy, ktery je ale transkribovan jen velmi slabé. Nekdoduje N-

Mrwe

terminalni GQ motiv, coZ by mohlo byt pfi¢inou nizké aktivity telomerazy (Osanai et al., 2006).



B. mori v§ak nese i dvé skupiny non-LTR retrotranspozoni TRAS (telomeric repeat associated
sequence) a SART, které transponuji vyhradné do telomerickych TTAGG repetic (Okazaki et al., 1995;
Takahashi et al., 1997). Ob¢ skupiny elementii se fadi do R1 kladu non-LTR retrotranspozonti. R1 klad
neni fylogeneticky blizky Jockey kladu, do kterého patii telomerické elementy D. melanogaster (viz
kapitola 5.2.) (Okazaki et al., 1995; Takahashi et al., 1997; Fujiwara et al., 2005; Casacuberta a
Pardue, 2003a).

TRAS element ma délku 7,8 kb a lze identifikovat 7 riznych rodin TRAS (Okazaki et al.,
1995; Kubo et al., 2001). SART je dlouhy 6,7 kb a transponuje se v opacné orientaci k TRAS,
(oznaceni SART vzniklo pfevracenim zkratky ,,TRAS®) (Takahashi et al., 1997). Oba elementy koduji
dva vzajemné se prekryvajici geny: ORF1, ktery se uplatituje v importu RNA do jadra, a ORF2,
kédujici reverzni transkriptazu. Elementy nejsou na 5° konci zkracené a na telomerach jsou
distribuovany nahodné. U B. mori se TRAS a SART netransponuji do useku repetic 6-8 kb od konce
chromozomu. Transpozony zabiraji alesponn 10 Mb DNA na koncich chromozomut (Okazaki et al.,

1995; Takahashi et al., 1997; Fujiwara et al., 2005).

Transpozice TRAS a SART zacina transkripci elementu a naslednou translaci ORF1 a ORF2
v cytoplazmé (Kojima et al., 2005). ORF1 protein ma vliv na import RNA elementu zpét do jadra a je
zodpoveédny i za nasmérovani elementu k telomete, kde ORF1 vaze dvoufetézcovy usek DNA.
Endonukleazova doména ORF2 generuje specifické pieruseni a reverzni transkriptdza ORF2 nasledné
vyuzije 3 hydroxylovou skupinu jako primer pro reverzni transkripci elementu (Anzai et al., 2001;
Fujiwara et al., 2005). SART a TRAS potiebuji pro UspéSnou transpozici rozpoznat alespon tfi
(TTAGQG) repetice a mit dlouhy (20 bp) poly(A) konec (Nichuguti a Fujiwara, 2020). TRAS a SART
jsou aktivné transkribovany jak v zarode¢nych, tak i v somatickych bunikach (Takahashi a Fujiwara,

1999).

Osanai et al. (2006) navrhuji, Ze prodluZzovéani telomer by mohly zajistovat pravé tyto
transpozony, protoze aktivita telomerazy u B. mori byla slaba. AvSak protoze TRAS a SART potiebuji

pro transpozici (TTAGG), repetici, ma telomeraza stale svlij vyznam a nemuze byt zcela inaktivni.

I u dalsich radd se objevuji na telomerach non-LTR retrotranspozony. Naptiklad telomery vsi
Pediculus humanus (Phthiraptera) nesou kanonicky (TTAGG), motiv a SART piibuzné retroelementy
(Kirkness et al., 2010). Podobny piipad je u fadu chrostici (Trichopotera), (TTAGG). sekvence
s inzercemi TRAS elementu (Lukhtanov a Pazhenkova, 2023). Telomery B. mori, stejné jako
v nékolika podobnych piipadech, by mohly byt analogii pro tranzici k telomeram Diptera (Kuznetsova
et al., 2020). Dudlni mechanismus prodluzovani telomer — pomoci telomerazy a non-LTR
retrotranspozonll — ma Casto za nasledek velkou variabilitu v telomerickych motivech. Pokud ptevazi

v udrzovani délky telomer role transpozont, selekcni tlak na zachovani struktury telomerického



motivu klesne. Tim muize dochazet k nukleotidovym substitucim a inzercim do RNA templatu

telomerazy (Lukhtanov a Pazhenkova, 2023).

4.1.2.2. Telomerické motivy polokiidlych (Hemiptera)

Rad polokiidli (Hemiptera) se déli na &tyfi podiady — msicosavi (Sternorrhyncha), kiisi
(Auchenorrhyncha), Coleorrhyncha, a plostice (Heteroptera) (Li et al., 2017). U kiist a Coleorrhyncha
je (TTAGG), motiv zachovan (Kuznetsova et al., 2015; Kuznetsova et al., 2020). MSicosavi nesou
kanonickou hmyzi sekvenci, ale u Diuraphis noxia sekvence nebyla prokdzana (Bizzaro et al., 2000;
Monti et al., 2011; Novotna et al., 2011). V ptipadé mSice Myzus persicae a kyjatky Acyrthosiphon
pisum byly prokazany TTAGG repetice. Ty jsou prolozeny non-LTR retrotranspozony, které jsou
pfibuzné TRAS elementu B. mori (Monti et al., 2013). U plostic v infratddu Pentatomorpha nebyla
(TTAGG), sekvence detekovana (Obr. 3), byly zde ale nalezeny 10 bp dlouhé motivy s inzercemi
SART elementt (Grozeva et al., 2011; Golub et al., 2023; Lukhtanov a Pazhenkova, 2023).

4.1.2.3. Telomerické motivy blanok¥idlych (Hymenoptera)

Rad blanokiidli (Hymenoptera) je daldim zextrémné diverzifikovanych fadt hmyzu.
U Hymenoptera doslo opakované ke ztrat€¢ TTAGG motivu (Obr. 4) (Menezes et al., 2017). U celedi
pilatkoviti (Tenthredinidae), dievuloviti (Orussidae) a bodruskoviti (Cephidae), které dohromady tvoii
podiad Siropasi (Symphyta), je stale zachovan (TTAGG), motiv. Podiad Siropasi je bazalni taxon,
proto lze fici, Ze kanonicka hmyzi sekvence (TTAGG), byla ancestralnim motivem (Gokham a

Kuznetsova, 2018; Zhou et al., 2022; Fajkus et al., 2023).

Podiad Stihlopasi (Apocrita) ma rozmanité telomerické sekvence. U celedi mravencoviti
(Formicidae) a ¢alounicoviti (Megachilidae) je zachovan hmyzi (TTAGG), motiv. Ten byl detekovan
napiiklad i u zastupct Lasioglossum morio (ploskocelkoviti), nomada cervena (Nomada fabriciana) a
vCela medonosnad (Apis mellifera) (Lukhantov, 2022; Lukhantov a Pazhenkova, 2023). Vcela
medonosna ma mezi (TTAGG), vmezefené repetice (az 18 bp). Tyto repetice vznikly amplifikaci
mutovanych repetic, které se nachazely v subtelomerické oblasti (Robertson a Gordon, 2006; Garavis
et al., 2013). U Apocrita jsou casté i delsi (8-11 bp) repetice, kde je Casto prvnich 5 nukleotidi
TTAGG (poptipad€ podobna varianta), s pfevahou T a G ve zbytku motivu (Lukhantov a Pazhenkova,
2023). Dominuji zde 11 bp dlouhé motivy (Obr. 4). TTAGGTCTGGG sekvence byla detekovana
nejCastéji  konkrétné u zastupci cCeledi: piskorypkoviti (Andrenidae), Bembicidae, kutilkoviti
(Crabronidae), ploskocelkoviti (Halictidae), Philanthidae a hrabalkoviti (Pompilidae). Od tohoto
motivu byly odvozené sekvence Celedi srsioviti (Vespidae) (TTGGGTCTGGG, TTGCGTCTGGG a
TTGCGTCAGGG) nebo ¢melakt (Bombus) (TTAGGTTGGGG a TTAGGTTCGGG) (Lukhantov a
Pazhenkova, 2023). Cmelaci nesou navic SART elementy, s mezidruhovou homologii 69-80 %

(Lukhantov a Pazhenkova, 2023).



Parazitické vosy (Parasitica) vykazuji velkou diverzitu telomerickych motivi (Obr. 4). Hmyzi
motiv (TTAGG), je zachovan u ¢eledi brvuskoviti (Mymaridae). U vejcomarovitych (Scelionidae) byl
hmyzi motiv rovnéz prokéazan, ale u vétSiny zkoumanych zéastupci byla detekovana (TTTTGTTAG),
sekvence (Fajkus et al., 2023; Lukhantov a Pazhenkova, 2023). V celedi lumkoviti (Ichneumonidae)
dominuji motivy dlouhé 10 bp (Menezes et al., 2017; Zhou et al., 2022). Kurioznim piipadem je
Lumek ozbrojeny (Amblyteles armatorius), ktery ma na 3" konci nejjednodussi mozny,

jednonukleotidovy motiv T o délce 306-629 bp (Lukhtanov, 2022).

V ramci nad¢eledi chalcidky (Chalcidoidea) ptevazuje 8 bp dlouhy motiv (TTATTGGG).. 9 bp
dlouhy motiv (TTACTTGGG), ¢eledi drobnélkoviti (Trichogrammatidae) vznikl inzerci C do motivu
chalcidek. U ¢eledi fikovnicoviti (Agaonidae) byl detekovan stejny 8 bp motiv jako u chalcidek a 9 bp
motiv (TTATTGGGG),, ktery vznikl z 8 bp motivu inzerci G. 8 bp motiv se tedy da povaZovat
za ancestralni u fikovnicovitych (Zhou et al., 2022). TTAGGTCTGGG motiv je jen v ramci Aculeata
(Obr. 4) a nevyskytuje se mimo tuto skupinu, proto pravdépodobné nebude ancestralni pro Apocrita.
TTAGG motiv se vSak vyskytuje v riznych fylogenetickych liniich Apocrita, a proto se da povazovat
za ancestralni motiv u blanokfidlych. 8-11 bp motivy se tedy vyvinuly nezévisle v riznych liniich

parazitickych a bodavych vos a v¢el (Lukhantov a Pazhenkova, 2023).

Pomoci BLAST a znamé sekvence TR z Apis mellifera byla detekovana podobna sekvence u
35 druhtt Hymenoptera, vcetné¢ druhii bez kanonického TTAGG motivu (Lukhtanov a Pazhenova,
2023). U blanok#idlych je gen pro RNA podjednotku telomerazy piepisovan RNA polymerazou III a je
po kontrolou promotoru typu 3, coz mezi zivoCichy unikatni situace (u Opisthokonta je k pfepisu
vyuzivana RNAPII) (Fajkus et al., 2023). K pfepisu genu TR pomoci RNAPIII dochazi u rostlin a
dalsich Archaeplastida a kladu protist TSAR (Witkin a Collins, 2004; Logeswaran et al., 2021). Tato
evoluéni zména v biogenezi TR u blanokiidlych zpochybnuje monofyleticky ptivod TR napfic

zivoCichy (Fajkus et al., 2023)
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Bombus motif TTAGGTTG(C)GGG Bombus campestris

Bombus sylvestris
Bombus pascuorum
Bombus hortorum
Bombus hypnorum
Apis mellifera
Nomada fabriciana

Nomada fucata

Megachile ligniseca

Coelioxys conoideus

Stelis phaeoptera

Lasioglossum morio

Seladonia tumulorum

Colletes gigas
Andrena dorsata
Andrena haemorrhoa

Andrena minutula

Macropis ]

Cerceris rybyensis

Megachile willughbiella TTAGG

Lasioglossum lativerte

Sphecodes monilicornis TTAGGTCTGGG

TTAGGTTGGGG
TTAGGTTCGGG
TTAGGTTGGGG
TTAGGTTGGGG
TTAGGTTGGGG

Apidae

TTAGG
TTAGG
TTAGGTTTGGG

TTAGG

Megachilidae
TTAGG

TTAGG(G)
TTAGGTCT GGG

TTAGG . g
Halictidae

TTAGGG
traceTcTees | Colletidae
TTAGTTTGGG
TTAGGTCTGGG
TTAGGG

Andrenidae

TTGGG and TTAGGl Melittidae
t1aseTcTeae | Philanthidae

I— Pemphredon lugubris  TCTGGG | Pemphredonidae
Mimumesa dahlb TTAGG
Nysson spinosus TTAGGTCTGGG | Bembicidae
— Ectemnius continuus TTAGGTCTGGG .
11 bp 1 Crabronidae
Anoplius motif TTAGGTCTGGG Ectemnius lituratus TTAGGTCTGGG
_ | — Formica selysi TTAGG .
i Formicidae
Solenopsis invicta TTAGG
Anoplius nigerrimus TTAGGTCTGGG I Pompllldae
Tiphia femorata TTAGGG | Tiphiidae
11 bp motif )
TIGCGTCTGGG
~a Vespula vulgaris
Vespula germanica TTIGCGTCTGGG
11 bp Dolichovespula saxonica TTGCGTCTGGG
Vespa motif TTGG(C)GTCT(A)GGG
Dolichovespula media  TTGCGTCTGGG | espidae
Vespa crabro TTGCGTCAGGG
- E Vespa velutina TTGCGTCAGGG
Ancistrocerus nigricornis TTGGG TCTGGG
Nasonia motif TTATTGGG 8 bp L
TTATTGGG (15)  TTATTGGGGR | Chalcidoidea
Anagrus nilaparvatae TTAGG I Myma roidea
unknown (no short telomeric repeats) I Cynipoidea
— elostemma sp. Amitus sp. TTAGG TTAGGG I F‘Iatygastridae
Scelionidae motif TTTTGTTAG 9 bp TTTTGTTAG(27) TTTICGTAG(2) TTAGG(3) | Scelionidae
TTAGGTICG(1) TTTGG(1)
Meteorus sp. TTTTGTTTAACC | Bracohidae
Clistopyga incitator TTAGGTTCC
_| Amblyteles armatorius T
- 10 bp Buathra laborator TTECTC
Campoletis motif TTTGTTTGGG i
g _|: Campaletis raptor TTTGTTTGGG | |chneumonidae
| Ophion luteus TTTGTTTGGG
A tral onl p
paan Alloplasta piceator TTATTGAGGT
TTAGG Netelia dilatata TTTGGG
Orussus abiefinus TTAGG l QOrussidae
Cephus cinctus TTAGG | Cephidae
I_ Rhogogaster chiorosoma TTAGG
]_E Tenthredo notha TTAGG Tenthredinidae
Tenthredo distinguenda TTAGG

| Palaeogene  Neo. Q.

0 Mya

Triassic

100 50

300 250 200 150

ejea[ndy

ejlioody

eanisesed

ejAydwAisg

Obr. 4: Diverzita telomerickych motivt fadu blanokfidli. Zelen¢ zvyraznény hmyzi motiv (TTAGG).. (pfevzato

z Lukhantov a Pazhenkova, 2023).
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4.1.2.4. Telomerické motivy brouki (Coleoptera)

Rad brouci (Coleoptera) je nejvétsim fadem hmyzu s 390 000 druhy (Bouchard et al., 2017).
Jsou heterogenni ve vyskytu telomerického hmyziho motivu (Obr. 3), ktery byl u nich opakované
ztracen. Béhem evoluce se tak stalo alespont 5-6krat (Okazaki et al., 1993; Sahara et al., 1999;
Frydrychova a Marec, 2002). U fady druhd broukt, kterym chybi hmyzi motiv, neni zndma pfesna
telomerickd sekvence. S rostoucim poctem druht v ramci stejné skupiny se zvySuje i diverzita

telomerické sekvence; stari kladu nema na tento vztah vliv (Prusakova et al., 2021).

Naptiklad u nad¢eledi Elateroidea je kanonicka (TTAGG). sekvence zachovana (Frydrychova a
Marec, 2002; Prusakova et al., 2021). Alternativni motiv (TCAGG), byl prokazan u deviti ¢eledi
nadCeledi Tenebrionoidea — Anthicidae, hubokazoviti (Ciidae), majkoviti (Meloidae), hrotnatcoviti
(Mordellidae), Mycetophagidae, stehenaCoviti (Oedemeridae), ¢ervenackoviti (Pyrochroidae),
Salpingidae a potemnikoviti (Tenebrionidae). Motiv byl potvrzen i u nadceledi Cleroidea, sesterské
skupiny Tenebrionoidea (Mravinac et al., 2011; Prusakova et al., 2021; Lukhantov, 2022). U tfi druht
¢eledi vrubounoviti (Scarabaeidae), chrobaka lesniho (Anoplotrupes stercorosus) a zobonosky liskové
(Apoderus coryli) byla detekovana sekvence (TTGGG), (Prusakova et al., 2021; Lukhantov, 2022). U
Philonthus cognatus je repetice (TTAGG), prolozena motivem TTTAGG (Lukanthov, 2022).

Potemnik hnédy (7ribolium castaneum) nese (TCAGGQG), sekvenci. Byl u négj identifikovan
TERT gen koédujici katalytickou podjednotku telomerazy. Byla vSak detekovdna jen slaba
telomerazova aktivita. Do telomerickych repetic transponuji non-LTR retrotranspozony ptibuzné
SART rodin¢ elementt B. mori (Osanai et al., 2006; Richards et al., 2008; Mravinac et al., 2011;
Fujiwara, 2013). Inzerce SART elementll byly recentné potvrzeny i u dalSich druhi broukt

(Lukhtanov a Pazhenkova, 2023).

5. Alternativni prodluZovani telomer u dvoukridlého hmyzu

Prodluzovani telomer vétSiny druht hmyzu je zajisténo telomerazou. Korandova et al. (2014)
detekovali telomerazovou aktivitu u broukt, blanok#idlych a termitt. Pomoci TRAP (telomeric repeat
amplification protocol) byla detekovana telomerazova aktivita u fada rovnoktidli, motyli a $vabi, ale
ne u fadu dvouktidli (Sasaki a Fujiwara, 2000). Bylo osekvenovano vice nez 40 genomu dipter a u
zadného z nich nebyl prokazan gen pro telomerazovou reverzni transkriptazu (Fujiwara et al., 2005;
Mason et al., 2016). V ramci celého fadu Diptera pravdépodobné doslo v evoluci ke ztraté¢ (TTAGG),
motivu a vyvoji na telomeraze nezavislého mechanismu prodluzovani telomer (Okazaki et al., 1993;

Sahara et al., 1999; Sasaki a Fujiwara, 2000).

Rad Diptera (dvoukiidli) se déli na dva podiady — Brachycera (kratkorozi) a evolu¢né nizsi
Nematocera (dlouhorozi) (Oosterbroek a Courtney, 1995). Nejvetsi pozornost se vénovala zejména

nematocernim rodim: Anopheles, Chironomus, Rhynchosciara a brachycernim Drosophila (viz
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kapitola 5.2). Absence (TTAGG), motivu byla dale prokazana i u dalSich Brachycera: pestfenek
Eristalomya tenax a Megaselia scalaris, roupce Neoitamus angusticornis, masatky Sarcophaga
peregrina a ovada Tabanus trigonus (Okazaki et al., 1993; Sahara et al., 1999; Sasaki a Fujiwara,
2000). Lukhantov (2022) recentné potvrdil jeji absenci v ramci podiddu Brachycera u dalSich péti
druhtt zceledi kuklicoviti (Tachinidae), ocnatkoviti (Conopidae), pestfenkoviti (Syrphidae) a
vldhomilkoviti (Sciomyzidae), kde detekoval 173-374 bp dlouhé repetice. Absence hmyziho motivu
byla prokézana i u ptibuznych adi: blech (Siphonaptera) a srpic (Mecoptera). Stavba jejich telomer
nebyla dosud navrzena. To nasvédCuje tomu, Ze telomerdza i telomericky motiv byly ztraceny

pfiblizné jiz pted 270 miliony let (Frydrychova et al., 2004; Mason et al., 2016).

Absence telomerazové aktivity vedla u Diptera ke vzniku alternativnich mechanismu
prodluzovani telomer. U Brachycera mohou byt telomery slozené z retroelementd, které zajistuji
prodluzovani svou transpozici na konce chromozomu (Mason a Biessmann, 1995; Pardue et al., 1996;
Abad et al., 2004). V piipadé¢ Nematocera jsou to ¢asto dlouhé repetice, které mohou udrzovat délku
telomer pomoci homologni rekombinace (Nielsen a Edstorm, 1993; Zhang et al., 1994; Roth et al.,
1997). Oba tyto procesy nejsou sekvencné specifické, proto je zde velkd mezidruhova variabilita

telomerickych sekvenci.

5.1. Stavba telomer u vybranych Nematocera

5.1.1. Komari rodu Anopheles (Culicidae)

Komati rodu Anopheles hraji hlavni roli v pfenosu malarie, jedné z nejvyznamnéjSich
infek¢nich nemoci. A. gambiae prodluzuje své telomery pomoci rekombinace, tedy mechanismu zcela
nezavislém na reverzni transkripci (Roth et al., 1997; Walter et al., 2001). Na telomerach nese
komplexni satelitni repetice dlouhé 820 bp (Biessmann et al., 1998). Stavba telomer u jinych zastupcii
rodu vSak mtze byt diametralné odlisna. Compton et al. (2020) detekovali nové telomerické repetice
uAd. albimanus. 30-32 bp dlouhé, tandemové uspotadané repetice jednotlivych chromozomii se
od sebe sekvencné mirné lisily v ramci n€kolika nukleotidi a nebyla nalezena jejich podobnost mezi
ostatnimi dvouk#idlimi zastupci. Jakym mechanismem A. albimanus prodluzuje své telomery zatim

neni objasnéno.

Cela celed komaroviti (Culicidae) je malo testovand co se tyCe telomerickych sekvenci.
Stavba telomer komarovitych je tak stale neznamd. Vzhledem k vyznamné roli komér v pfenosu

ruznych infekEnich onemocnéni, je tato nevédomost piekvapujici.

5.1.2. Pakomafi rodu Chironomus (Chironomidae)

Bylo zkouméno né€kolik riznych zastupct rodu Chironomus. Kazdy z téchto zastupcii nese

na telomerach dlouhé, komplexni, tandemové uspofadané repetice. Celkova délka telomer je kolem
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300 kb (Carmona et al., 1985; Saiga a Edstrom, 1985; Nielsen a Edstrom, 1993). Délka jedné repetice
se pohybuje od 175bp (C. thummi) po 350 bp (C. tetans). Telomera kazdého chromozomu
u C. pallidivittatus nese rizné podrodiny téchto repetic. Znacné rozdily v distribuci téchto podrodin
v ramci stejnych telomer jsou i mezi jedinci (Cohn a Edstrom, 1992a). Da se rozliSit G-bohaté a C-
bohaté¢ vlakno, kde G-vlakno je orientované svym 3 koncem ke konci chromozomu, tedy stejné jako
orientace G/C vlaken u mikrosatelitnich telomer (Nielsen a Edstrom, 1993). Na telomerach ovsem
nebyl detekovén 3° jednofetézcovy ptesah (Rosén a Edstrom, 2002). Tento typ telomerickych repetic
je na sedmi z osmi koncti chromozomi. Chromozom ¢. 4 je telocentricky, diky absenci p raménka je
zakoncen kinetochorovymi repeticemi, ale byly zde navic detekovany i subtelomerické repetice (Saiga

a Edstrom, 1985; Rovira et al., 1993; Rosén a Edstrom, 2000).

Repetice C. pallividittatus je slozena z dvou part podjednotek Ia-Ib a Ila-IIb, které jsou
rozdélené linkerovymi regiony L1, L2, L3, L4. Repetice je tedy ve tvaru la-L1-1la-L2-Ib-L3-11b-L4 a
je dlouha 340 bp (Nielsen a Edstrom, 1993). C. tetans nese na telomerach 350 bp dlouhé repetice
v podobném tvaru jako C. pallividittatus. Nielson a Edstrom (1993) spekuluji, ze dlouhd repetice
u C. tetans vychazi z useku kratkych tandemovych repetic, které se rozrizitovaly pomoci série inverzi,

vkladani retrotraspozont a deleci.

Existuje teorie, ze Chironomus prodluzuje své telomery pomoci rekombinace mezi
komplexnimi, tandemové usporadanymi repeticemi (Cohn a Edstrom, 1992b; Lopez et al., 1996),
repetice telomer u C. thummi a C. pallividittatus jsou vSak transkribovany (Carmona 1985; Saiga a
Edstrom, 1985). Byly detekovany extrachromozomalni RNA/DNA hybridy, kter¢ mohou piedstavovat
intermediaty retrotranspozice (Rosén et al., 2002; Diez et al., 2006). Lopez et al. (1999) identifikovali
protein piibuzny reverzni transkriptaze, ktery asociuje s telomerami C. tetans a C. thummi. Tento
protein byl detekovan v jadérku (Diez et al., 2006), coz bylo davano do souvislosti s lokalizaci
RT komponentu telomerazy v lidském jadérku (Yang et al., 2002). Spekuluje se, Ze tento protein ma

vliv na prodluzovani telomer u Chrironomus mechanismem podobnym telomeraze (Diez et al., 2006).

5.1.3. Smutnice Rhynchosciara americana (Sciaridae)

U smutnice Rhynchosciara americana byly nalezeny regiony tandemové usporadanych
repetic, které se svou kratsi velikosti lisily od ostatnich Diptera. Na koncich chromozom se nachazely
tii repetice: M-22 repetice (22 bp dlouhd), M-16 repetice (16 bp) a T-14 (14 bp) (Rossato et al., 2007;
Madalena et al., 2010a; Fernandes et al., 2012). Je mozné, ze repetice M-22 a M-16 maji stejny
evolucni plivod, nebot’ vykazuji 56% sekvencni podobnost (Madalena et al., 2010a). T-14 repetice je
bohatd na AT a ma motiv (T3AT;ATG). Jeji konec TTATG se velmi podoba hmyzimu motivu
TTAGG. Je mozné, ze by T-14 mohla v evoluci vzniknout z hmyziho motivu, tato hypotéza vSak

potiebuje dale objasnit (Fernandes et al., 2012). T-14 se v telomerach vyskytuje méné nez M-22 a M-
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16 (Fernandes et al., 2012). M-22 repetice byla prokazana i u ptibuzného druhu R. hollaenderi
(Rossato et al., 2007; Madalena et al., 2010a).

R. americana nese i telomericky retroelement RaTART, obashujici po/ a gag geny. Na zdklade
struktury pol proteinu byl RaTART element zatazen do jockey kladu retroelementti. Gag protein
RaTART byl zafazen do skupiny k HeT-A a TART elementim Drosophila virilis. Telomery R.
americana by mohly poskytnout vysvétleni evolu¢niho ptvodu prodluZzovani telomer pomoci
retroelementl u Drosophila (viz kapitola 5.2.) (Rezende-Teixeria et al., 2008; Madalena et al., 2010b).
Presny mechanismus udrzovani délky telomer u R. americana nebyl objasnén, nicméné byla
detekovéana potencionalné templatova RNA i pfitomnost reverzni transkriptazy v telomerach (Gorab,

2003).

5.2. Drosophila melanogaster (Drosophilidae)

5.2.1. Telomerické retroelementy D. melanogaster a jejich stavba

Telomericka repetitivni sekvence (TTAGG), nebyla detekovana ani u modelového druhu
Drosophila melanogaster (Okazaki et al., 1993; Sahara et al., 1999). D. melanogaster ma telomery
slozené z tandemové uspotfadanych retroelementti — HeT-A, TART a TAHRE — souhrnné oznacované
jako HTT (pocatecni pismena telomerickych elementll) elementy (Obr. 5) (Mason a Biessmann, 1995;
Pardue et al., 1996; Abad et al., 2004). Tyto elementy se nachédzi vyhradné v telomerickém
heterochromatinu, kam je navadi Gag protein (ORF1), ktery koduji (George et al., 2006). VétSina
z nich obsahuje dale jesté po/ (ORF2) gen, ktery koduje reverzni transkriptdzu. VSechny tfi elementy
maji dlouhou 3° neptfekladanou oblast (Mason et al., 2008). HeT-A i TART maji tendenci byt na
5¢ konci zkracené, jak kvili netplné reverzni transkripci, tak kvili erozi terminalni sekvence pied
pfidanim dalsiho elementu. Transpozici elementd vznikaji 3° poly(A) konce orientované vzdy
ke stfedu chromozomu (Pardue a DeBaryshe, 2003). Délka telomery u D. melanogaster se pohybuje
kolem 50 kb, coz odpovida pfiblizn€ 12 inzercim telomerickych elementi (McGurk et al., 2021).

HeT-A element (Healing Transposon) je nejhojnéji se vyskytujici ze vSech telomerickych
elementl (George et al., 2006; McGurk et al., 2021). Jeho prumérna délka je 6 kb (George et al., 2006;
Danilevskaya et al., 1994). Nese gen pro Gag protein (ORF1), Pol gen ovSem nema. Pro svou
transpozici musi tedy vyuzit reverzni transkriptazu, ktera je koédovana jinde v genomu (Mason a
Biessmann, 1995). HeT-A transkripty maji podobnou distribuci jako TAHRE transkripty. Z toho se
usuzuje, ze pravé TAHRE element poskytuje reverzni transkriptazu HeT-A elementu (Shpiz et al.,
2007). HeT-A element ma promotor lokalizovany ve 3° UTR. Tento promotor fidi transkripci
sousediciho elementu nachdzejiciho se downstream v sekvenci (Pardue a DeBaryshe, 2003). Bylo
identifikovano pét podrodin — HeT-A, HeT-A1, HeT-A2, HeT-A3, HeT-AS5 (Bao et al., 2015; McGurk
et al., 2021).
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TART element (Telomere Associated Retrotransposon) se vyskytuje vzdy méné Castéji nez
HeT-A element (George et al., 2006). Ma gen pro gag (ORF1) protein i pol (ORF2) (Mason a
Biessmann, 1995). Jeho délka se pohybuje v rozmezi 10-13 kb (Pardue a DeBaryshe, 2008; George et
al., 2006). TART element mé rovnéz promotor ve 3° UTR, ktery tidi antisense transkripci (Pardue a
DeBaryshe, 2003). Byly identifikovany tfi podrodiny — TART-A, TART-B, TART-C (Sheen a Levis,
1994; Casacuberta a Pardue, 2005).

TAHRE element (Telomere-Associated and HeT-A-Related Element) se z telomerickych
elementll v genomu D. melanogaster vyskytuje nejméné (Fuller et al., 2010; McGurk et al., 2021). Téz
nese geny gag a pol (Abad et al.,, 2004). Délka TAHRE elementu je kolem 10,5 kb (Pardue a
DeBaryshe, 2008). ORF1, 3° UTR a 5° UTR jsou sekven¢né podobné HeT-A elementu (Abad et al.,
2004; Fuller et al., 2010). HeT-A element mohl vzniknout z TAHRE elementu deleci nebo
retrotranspozici sestfizené subgenomové RNA kodujici ORF1 (Abad et al., 2004).

HeT-A (6 kb)
‘—?’ GAG
(A)n {(A)n
SUT JUTR
1 Transcription
RNA s (A) e e o o s s s o o o o s AAAA

TART (11-13 kb)

[ GAG POL [=
A (A

5UTR FUTR
l Transcription
AT ) o i e e s s i AAAA
R A e AAAA
TAHRE (10.5 kb)
7 GAG PO 2
F“”"”——-ﬁﬁg—w’n
5UTR 3UTR
l Transcription
FRIVAL: oA o s s i i i e s AAAA

Obr. 5: Telomerické non-LTR retrotranspozony D. melanogaster. Cerné &ary zobrazuji DNA vldkna. Modré
Sipky predstavuji promotory elementil. Cerné a modré obdélniky reprezentuji gag a pol geny. Carkované Gary
jsou RNA intermediaty elementti. UTR, nepfekladana oblast; RT, reverzni transkriptdza (pfevzato z Servant a

Deininger, 2016).

Na zaklad¢ sekvence kodujici reverzni transkriptazu (pol) se TART tadi do jockey kladu non-
LTR retroelementti (Malik et al., 1999). Pro zatazeni HeT-A elementu byla pouZita sekvence gag. Tak
byla prokdzana homologie HeT-A s TART a dal$imi elementy z jockey kladu. Stejné tak i TAHRE
element byl zafazen do tohoto kladu. HTT elementy pravdépodobné jesté tvoii podskupinu v ramci
jockey kladu (Casacuberta a Pardue, 2003a; Abad et al., 2004). VétSina retroelementd se transponuje
na mnoho mist v genomu, ale nikdy ne do telomerické sekvence. HTT elementy jsou transponovany

vyhradné na konce chromozomi. Toto cileni patrné souvisi s Gag proteiny. Gag proteiny
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telomerickych elementl se dostavaji do jadra na rozdil od Gag proteint ostatnich elementd z jockey
kladu, které prevazné zlstavaji v cytoplazmé (Rashkova et al., 2002; Abad et al., 2004). DalSim
rozdilem je, ze jak HTT elementy maji velmi dlouhy 3° UTR. Naopak bézné elementy jockey kladu
obsahuji malo nekddujici sekvence (Pardue a DeBaryshe, 2008).

Dosavadni vyzkum ptedpokladal, ze HTT elementy jsou usporadany svym 3‘ koncem vzdy
ke stfedu chromozomu, ale jinak zcela nahodné (Abad et al., 2004; Pardue a DeBaryshe, 2008).
McGurk et al. (2021) vSak pfisli s jinou teorii. Pracovali s péti podrodinami HeT-A elementu (HeT-A,
HeT-Al, HeT-A2, HeT-A3, HeT-A5) a tfemi podrodinami TART elementu (TART-A, TART-BI1,
TART-C) a zjistili, ze elementy ze stejné podrodiny se mohou vedle sebe vyskytovat Castéji. HeT-A a
TAHRE elementy jsou stfidany nahodné, avsak TART elementy stejné podrodiny se shlukuji u sebe a
vytvareji klastry. TART elementy se také vyskytuji v sousedstvi HeT-A nebo TAHRE elementi mén¢
casto. To, ze jsou HeT-A a TAHRE zpravidla blizko sebe a malokdy sousedi s TART, je nasledkem
toho, ze HeT-A element je pravdépodobné zavisly na reverzni transkriptize TAHRE elementu a oba
elementy jsou podle vSeho pridavany na konec telomery spolecné (Shpiz et al., 2007; McGurk et al.,

2021).

5.2.2. Mechanismus transpozice

Transpozice telomerickych retroelementi (Obr. 6) =zajiStuje prodluzovani telomer
u D. melanogaster. Nejprve dochazi k transkripci elementu, ktera je fizena 3 promotorem sousediciho
elementu nachazejiciho se upstream v sekvenci (Obr. 5) (Pardue a DeBaryshe, 2003). Nasledn¢ RNA
transkript opousti jadro a dochazi k translaci a vzniku Gag a Pol proteinu. Gag se vaze na RNA
transkript a navadi jej zpét do jadra ke konclim chromozomu. Jako primer pro reverzni trankripci
prvniho vldkna podle RNA templatu je vyuzita hydroxylova skupina na 3¢ konci chromozomu.
Nakonec je nasyntetizovano druhé vlakno (Levis et al., 1993; Mason a Biessmann, 1995; Mason et al.,

2008).
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Obr. 6: Cyklus transpozice telomerickych elementti u D. melanogaster. Cerna zakiivena linie pfedstavuje hranici
mezi jadrem a cytoplazmou. Cerné ipky ukazuji jednotlivé kroky cyklu transpozonu. Cerny &tverec je zvétieni
konce chromozomu. Malé modré linie reprezentuji mRNA HeT-A elementu. AAA, poly A konec. Modré Sipky
zobrazuji HeT-A elementy tvofici telomeru. Svétle modré kruhy jsou Gag proteiny. Cervené kruhy piedstavuji
ribozom. Cerveny &tverec reprezentuje DNA polymerazu. OH, 3¢ hydroxylova skupina. RT, reverzni

transkriptaza. Moi, Tea, Ver (MTV) jsou soucasti capping komplexu. (pfevzato z Casacuberta, 2017).

HeT-A Gag protein vytvafi sférickou strukturu kolem RNA transkriptu, na jejiz tvorbé se
podili Ver protein (Zhang et al., 2014). Ver protein je soucasti MTV komplexu, ktery ma vyznam
v ochran¢ zakoncCeni telomer. Tento komplex vaze ssDNA. Zhang et al. (2016) predpokladaji, ze
telomery D. melanogaster konci ss presahem, protoze pii replikaci zpozd'ujicitho se vlakna vznika
presah po odstranéni RNA primeru. A také proto, Zze dosud identifikované enzymy podilejici se na

zpracovani ss piesahti maji své homology i u D. melanogaster.

5.2.3. D. melanogaster terminin komplex

Odlisna stavba telomerickych sekvenci u D. melanogaster se odrazi i v jiné stavbé telomer.
Narozdil od ¢lovéka (Obr. 1) se u D. melanogaster nevytvati t-loop a na stabilizaci konct
chromozomi se podili specificky proteinovy komplex terminin (Raffa et al., 2009; Raffa et al., 2010).
Telomerické HTT elementy D. melanogaster jsou sekvenéné riznorodé, proto se terminin vaze

nezavisle na sekvenci DNA (Zhang et al., 2016; Cenci et al., 2003; Gao et al., 2010).

HP1 (heterochromatin protein 1) mé& kromé svého vyznamu v ochran€ telomer hlavné funkci
pii formovani heterochromatinu (Lomberk et al., 2006). Proto se nefadi mezi proteiny komplexu
terminin, hraje vSak ulohu pfi jeho formaci. Jeho vazba je zajisténa interakci s H3-meK9 histonovou

modifikaci (Perrini et al., 2004).
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Terminin zahrnuje proteiny HOAP, HipHop a MTV komplex (Obr. 7). HOAP (HP1/ Orc
associated protein) vaze HP1 a DNA vazebny komplex ORC (origin of recognition complex) a koduje
jej gen Carravaggio (cav). Vaze se nezévisle na sekvenci na ds DNA (Shareef et al., 2001; Cenci et
al., 2003), ale také zabrafiuje aktivaci kontrolntho bodu SAC (spindle assembly checkpoint) a
odpovédi na poskozeni DNA (Musaro et al., 2008). HOAP ma taky svilj vyznam v udrzovani délky
telomer a regulaci exprese HTT elementii. Pravé tato regulacni funkce je pficinou rychlého vyvoje

genu cav (Saint-Leandre et al., 2020).

HipHop (HP1-HOAP interacting protein) vaze HP1 a HOAP (Gao et al., 2010). HipHop a
HOAP sdili ur¢ité charakteristiky s capping komplexem shelterin. Naptiklad se vaZzou na ds DNA, jsou

stale pfitomny na telomerach a jejich ztratou dochazi k fizi chromozomi (Gao et al., 2010).

Proteiny Moi (Modigliani), Tea (telomere ends associated) a Ver (Verrochio) spolu vytvaii MTV
komplex, ktery je sekvencné nezavisly a ma afinitu k ss usekim DNA (Zhang et al., 2016). Moi
protein interaguje s HOAP a HP1. Moi-HOAP komplex vykazuje nékolik analogii se shelterinem —
akumuluji se jedin€ na telomerach, asociuji s telomerami cely bunécny cyklus (Raffa et al., 2009). Ver
protein vaze HOAP a Moi. Ver ma OB fold doménu, kterd je strukturné podobna OB fold doménam
Rpa2/Stnl proteinti (Raffa et al., 2010). Rpa2/Stnl proteiny jsou soucasti CST komplexu, ktery se

u ¢lovéka podili na ochrang telomer (Sun et al., 2009).

Telomere regions

Woc

Obr. 7: Termin. HP1, heterochromatin protein 1. HOAP, HP1/ Orc associated protein. HHOP (HipHop), HP1-
HOAP interacting protein. Woc, without children. Moi (Modigliani) i Ver (Verrochio) proteiny jsou pro svou
vazbu zavislé na HOAP (Raffa et al., 2010). Tea (telomere ends associated) interaguje s Ver a Moi proteiny, tim

s nimi vytvaii MTV komplex. Vazba Tea usnadiiuje navdzani Moi-Ver sub-komplexu na HOAP (Zhang et al.,

2016). (pievzato z Raffa et al., 2011)

Na ochranu telomer maji vliv i proteiny a geny, které nejsou soucéasti termininu. Napiiklad
mutace v genu effete/UbcDI vyusti ve fize chromozomu (Cenci et al., 1997). Woc (without children)
je protein, ktery interaguje s HP1c a zaroven ma vyznam v regulaci transkripce. Mutace ve Woc taktéz

zpusobuje fuze chromozomi (Raffa et al., 2005; Font-Burgada et al., 2008).
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5.2.4. Telomery dalSich druhi rodu Drosophila

D. melanogaster nese tii telomerické retroelementy — HeT-A, TART a TAHRE — kddujici gag
protein. Druhy blizce ptibuzné D. melanogaster — D. sechellia, D. simulans a D. yakuba — maji
telomery taktéz slozené z HeT-A, TART a TAHRE elementti (Obr. 8). HeT-A element D. yakuba
(HeT-AY™) je sekvenéné odlisny od HeT-A D. melanogaster (HeT-A™"), ale zachovava si stejné
vlastnosti. Totéz plati i pro TART**. VSechny tii HTT elementy se tak vyvijely spolu jesté
pred rozdélenim D. yakuba a D. melanogaster (Danilevskaya et al., 1998; Casacuberta a Pardue, 2002;
Casacuberta a Pardue, 2003b; Villisante et al., 2007; Saint-Leandre et al., 2019).

D. virilis nese rovnéz HeT-A a TART. HeT-A"" se sekvenéné lisi od HeT-A™!, piesto si zachovava
charakteristiky pro HeT-A™! typické. D. virilis nese navic element U", ktery ma podobné
charakteristiky jako HTT elementy. M4 dlouhy 3 UTR a jeho 5¢ UTR je sekvenéné podobny HeT-A'r,
Gag gen tohoto elementu byl nahrazen kompletnim po/ genem. Stejné jako ostatni telomerické
elementy vyskytujici se u Drosophila se U™ fadi do jockey kladu. V genomu D. virilis byla
detekovana jen jedna jeho kopie (Casacuberta a Pardue, 2003a).

V ptipadé D. willistoni nebyly nalezeny kompletni telomerické HTT elementy z jockey kladu
(Villasante et al., 2007). Podobny pfipad je u blizce ptibuznych D. takahashi, kde byl detekovan jen
rezidudlni TAHRE element, a D. biarmipes, jejiz HTT elementy byly ztraceny (Obr. 8).
U D. biarmipes se vsak naSly DNA transpozony Helitrony a LTR elementy z gypsy rodiny. Mohlo tak
dojit k funkénimu nahrazeni telomerickych elementti jockey kladu jinym typem mobilnich elementt.
Zadny Helitron se viak nepodafilo izolovat v jeho plné délce. Narozdil od HTT D. melanogaster mély
Helitrony i nahodnou 3" a 5" orientaci. Helitrony jsou navic rozptylené mezi satelitnimi sekvencemi
SAR a SAR2 (Saint-Leandre et al., 2019; de Lima et al.,, 2020). Saint-Leandre et al. (2019)
predpokladaji, ze D. biarmipes spoléha u prodluzovani telomer na genovou konverzi. Navic se
u D. takahashii povedlo izolovat jeden chimericky TAHRE-Helitron, coz muze pfedstavovat

prechodny stav k D. biarmipes (Saint-Leandre et al., 2019).

D. ananasse koduje pouze fylogeneticky odliSnou linii retrotranspozontit TR2. TR2 element
kéduje pol i gag a byl potvrzen pouze na koncich chromozomt. TR2 element nesou i D. rhopaloa,
D. ficusphila a D. elegans, u posledné jmenované byl zjistén navic jest¢ TAHRE element (Obr. 8).
D. rhopaloa ma vedle TR2 elementu jest¢ TARTAHRE element, ktery rovnéz nese geny pro gag
protein a reverzni transkriptdzu. Tento element byl detekovan i mimo telomerické oblasti. To muze
znamenat, ze tento element bud’ jest¢ nebyl zcela domestikovan jako plné telomericky element, anebo

se z této domestikace vymanil, a tak transponuje i mimo telomery (Saint-Leandre et al., 2019).

Saint-Leandre et al. (2019) svym vyzkumem dokazali, ze u druhii rodu Drosophila dochazi
k velmi rychlé diverzifikaci telomerickych repetic. Absence celistvého elementu u D. takahashii

napovida, ze aktivni transpozice nemusi byt vzdy primarnim mechanismem prodluZzovani telomer
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v ramci rodu. Objev druht, které postradaji aktivni telomerické elementy, poukazuje na moZnost
prodluzovani telomer alternativni tfidou telomerickych mobilnich elementd nebo na mechanismus

nezavisly na mobilnich elementech.

TART HeT-AATAHRE TARTAHRE TR2
gag RT .gag WRT

__________

‘subgroup’

r

Obr. 8: Pritomnost a absence telomerickych elementti u vybranych druhlt Drosophila. Pomoci gag konsensus
sekvenci byly identifikovany ¢tyfi odlisné linie elementil patfici do jockey kladu: HeT-A/TAHRE, TART, TR2 a
TARTAHRE. HeT-A gag je fylogeneticky nerozliSitelny od TAHR gag, proto ho Saint-Leandre et al. (2019)
oznacuji jako HeT-A/TAHRE. TARTAHRE ma fylogenetickou pozici mezi TART a TAHRE elementy. Sloupce
predstavuji fylogeneticky odlisné linie elementtl. Srafované ¢ary vymezuji prvky, u nichZ byla ziskana pouze
degradovana verze. Gag a RT domény jsou reprezentovany svétleji, resp. tmavéji stinovanymi ramecky

(pfevzato z Saint-Leandre et al., 2019).

6. Zavér

Na rozdil od vétSiny zivocichli, kde prevazuje na telomerach hexanukleotidovy motiv, se
u vétSiny Clenovcel vyskytuje specifickd pentanukleotidové repetice (TTAGG),. Diky své rozsifenosti
je tento motiv povazovan za ancestralni u ¢lenovcil i pfesto, Ze se nevyskytuje u blizce ptibuznych
fadu Tardigrada a Onychophora. Nejvice studovanou tfidou je hmyz. U ostatnich tiid ¢lenovct jsou
telomery pomérn€ malo prozkoumané, jako naptiklad stonozkovci nebo korysi. U vybranych zastupct
byl sice telomericky motiv detekovan, ale recentni genomické studie u hmyzu upozoriuji na to, ze
samotna pfitomnost u jednoho druhu nemusi nutné znamenat jeho pfitomnost v ramci celého fadu.
Jediny alternativni motiv u ¢lenovet (mimo hmyz) byl detekovan u krevety Penaeus vannamei, a to

pentanukleotidova sekvence (TAACC), (Alcivar-Warren et al., 2006).

Absence hmyziho motivu byla potvrzena u pavoukil (Araneae). V soucasnosti evidujeme vice
nez 50 tisic popsanych druhti pavoukt (World spider catalog, 2024). Tento fad tak zlstdva jednou
z poslednich velmi pocetnych skupin, kde nejsou zadné tudaje o sekvencnim sloZeni telomer.

Vzhledem k enormni diverzité ¢lenovct je tedy mozné, Ze pavouci nesou jiny telomericky motiv
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odvozeny od ancestralniho motivu ¢lenovet, nebo maji telomery slozené podobné jako zastupci

dvoukiidlého hmyzu. Telomery pavoukt jsou zajimavym tématem pro dalsi studium.

Telomericky motiv (TTAGG),, je Siroce rozsifen u hmyzu. Zejména v poslednich letech se
vSak objevila necekand diverzita telomerickych motivii mezi riznymi fady. Nejvetsi diverzita motivil
v ramci tfidy hmyz je u blanokiidlych, poloktidlych a brouki, jejichz zastupci mohou nést motivy
dlouhé az 11 bp (Prusakova et al., 2021; Lukhantov a Pazhenkova, 2023). U mnoha fadti hmyzu jsou
ale udaje o telomerach velmi nedostatecné. Potencionalné zajimavou a minimalné¢ prostudovanou
skupinou, s caste¢nou absenci motivu, by mohl byt paleopterni hmyz (jepice a vazky). Zustava nékolik
radi s nezndmym telomerickym motivem; fady snovatky, drobnélky a cvr¢kovci jsou dosud dokonce

zcela netestované na piitomnost hmyziho motivu (Kuznetsova et al., 2020).

Zcela unikatni situace nastala u dvouktidlého hmyzu (Diptera), kde se motivy skladaji
z delSich satelitnich motivli a na prodluzovani telomer se podileji ALT mechanismy nezavislé
na telomeraze. Dostupné udaje poukazuji na enormni diverzitu motivli i mezi blizce ptibuznymi druhy
dvouktidlého hmyzu a na vnitrodruhovou variabilitu motivii v rdmci jednotlivych telomer. To miZze
byt velkou komplikaci pro stanoveni telomerickych motivli u dosud nestudovanych Diptera. Evolucni
puvod tohoto typu telomer by jist€é pomohlo objasnit i studium blizce piibuznych fadt blechy a srpice,

kde byla prokazana pouze absence hmyziho motivu.

Ttida hmyz je, co se tyce telomerické sekvence, mnohem vice rozmanita, nez se pivodné
predpokladalo. Telomerické motivy ¢lenovcl rozhodn€ nejsou vyCerpanym tématem pro vyzkum a

jejich dalsi studium stoji za pozornost.
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