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**Információ-tárolás

A számítástechnikában gyakran használják a bájtot az információmennyiség mérésére (pl. 1 millió bájt megfelel kb. 200 oldal szövegnek). Az is ismert, hogy ugyanazokat az adatokat sokféle fizikai formában tárolhatjuk (pl. winchesteren, floppyn, CD-n stb.). Sajnos azonban a gyors fejlődés következtében bizonyos technikák elavulnak, így a 10-20 évvel ezelőtti adatok már soha többé nem használhatók. Ezen felül az egyik rendszerben írt szöveg gyakran nem olvasható egy másik gépen. A ma élő sejtek ugyancsak „foglalkoznak” információtárolással és -másolással. Mivel a sejtek evolúciója kb. 3,5 milliárd éve zajlik, nehéz elképzelni, hogy valamennyien ugyanazt az információtárolási módszert használják, sőt az egyik sejt által tárolt információt egy másik tökéletesen el tudja olvasni. Pedig ez a helyzet… Kivétel nélkül, minden ismert sejtféleség kétszálú DNS-t használ örökítőanyagának tárolására – egy hosszú, elágazás nélküli polimert, melyet mindig ugyanaz a négyféle monomer épít fel (A, T, C, G, az előző párhuzam értelmében a nullák és egyesek sorozatának felelnek meg). A cukorbetegeknek adott inzulint például olyan baktériumok készítik, amelyek tartalmazzák a humán genomnak az inzulinfehérjét kódoló szakaszát. A baktérium biokémiai rendszere nem tud különbséget tenni a saját és az emberi fehérjét kódoló DNS között, noha óriási az evolúciós távolság a két organizmus között.

**Információ-másolás

A sejt működtetésének megértéséhez elengedhetetlen a DNS szerkezetének ismerete. Az egyszálú DNS valamennyi monomerje (azaz nukleotidja) egy cukormolekulából (dezoxiribóz) és az ehhez egy foszfátcsoport révén kapcsolódó bázisból áll, ami lehet adenin (A), timin (T), citozin (C) vagy guanin (G). A cukormolekulák (5. és 3. C-atomjuk részvételével) szintén foszfátcsoportok közbeiktatásával kapcsolódnak egymáshoz. Így egy elágazásmentes cukor-foszfát lánc keletkezik, amelyről nukleotidok „nyúlnak ki”. A lánc hossza növelhető újabb monomerek beépítésével. Fontos azonban, hogy a természetben ez a növekedés csak a szabad 3. C-atomnál törtéhet meg, a lánc másik végén, az 5. C-atomnál nem. Ezt úgy is lehet mondani, hogy a szintézis iránya kötött, vagyis 5’ -> 3’ irányú. A másik fontos szabály, hogy az egyszálú DNS molekula nem szabadon szintetizálódik, hanem mindig egy már meglévő minta (templát) mentén. Ezt a komplementaritás teszi lehetővé: A-nal szemben a másik szálon csak T lehet, míg C-nal szemben csak G. Ennek megfelelően a kétszálú DNS molekula tulajdonképpen duplán tartalmazza ugyanazt az információt, hiszen az egyik szál nukleotid-sorrendje (szekvenciája) egyértelműen meghatározza a másik szálét. A DNS megkettőzésekor (replikáció) a két szál elválik egymástól és külön-külön templátként szolgálnak egy-egy újonnan szintetizálódó DNS molekulának. Noha a replikáció szabályozása, lezajlása stb. nagyon eltérő lehet fajonként, az alapelv mindenütt ugyanaz: templátfüggő módon másolódik az információ.

**Polimerek képződése

A DNS feladata messze túlmutat az örökítőanyag archiválásán; a sejtek aktívan használják a benne tárolt információ részeit saját igényeiknek megfelelően. E folyamat során további két polimer képződik: RNS- és fehérjemolekulák – szintén egyforma rend szerint valamennyi sejtben. Első lépésben szintén egy templátfüggő polimerizáció történik, melynek során a DNS molekula rövid szakasza RNS molekulává íródik át (transzkripció). Ezt követheti az RNS molekulák által hordozott információ lefordítása fehérjékké (transzláció). Maga az RNS szerkezetében kissé eltér a DNS-től: dezoxiribóz helyett ribóz fordul elő benne, valamint a timin (T) helyett ill. helyén uracil (U) nukleotidokat tartalmaz. Szintézisére amúgy minden igaz a DNS replikációnál felsoroltakból: templátfüggő és kötött irányú (5’ -> 3’). Fontos különbség viszont, hogy a DNS egy darabjáról egymás után sorozatban nagyon sok RNS molekula íródhat át, melyek azonban sokkal korlátozottabb élettartamúak, illetve egyszálú szerkezetükből adódóan összehasonlíthatatlanul hajlékonyabbak, így az egyetlen szál önmagán belül is képes bázispárok kialakítására és ezáltal jellemző térszerkezet felvételére. Az RNS molekulák a kialakított különféle térszerkezetek révén számos képességgel rendelkezhetnek, melyek közül talán a más molekulák hihetetlenül specifikus felismerése (azaz kötése) a legfontosabb. Ezen túlmenően a térszerkezetüknek köszönhetően egyes RNS-ek katalítikus aktivitással rendelkeznek: kémiai kötéseket képesek bontani és/vagy kialakítani.

Bár bizonyos folyamatok katalízisében alapvető az RNS-ek szerepe, a biokémiai reakciók döntő többségében fehérjék végzik el ezt a feladatot. Jelentőségüket jól mutatja, hogy a vizet nem számítva a sejt tömegének zömét ők teszik ki. Maguk a fehérjék szintén elágazás nélküli polimerek, melyek aminosav-monomerekből épülnek fel. Minden élő sejt ugyanazt a 20-féle aminosavat tartalmazza, amik azonban alapvetően különböznek a DNS ill. az RNS monomerjeitől. Az aminosavak egymástól oldalláncukban térnek el. A belőlük felépülő polipeptidek – érthető módon – igen változatos háromdimenziós szerkezettel rendelkezhetnek. Ez teszi lehetővé számukra, hogy felismerjenek más molekulákat, és kémiailag átalakítsák azokat. Ennek ellenére nem minden fehérjének van katalítikus aktivitása, sokan közülük más képességeket hordoznak (szerkezet fenntartása, mozgás, a sejt környezetének és a külvilág ingereinek leképezése stb.).

**Transzláció

A fehérjék a 4-betűs polinukleotid kód 20-betűs polipeptid kóddá történő átírása során keletkeznek. Az átírás (transzláció) folyamata szintén univerzális. Ennek során három nukleotid (kodon) határoz meg egyetlen aminosavat. Ebből következik, hogy több a kodon (összesen 64=43) mint ahány aminosavfajta létezik. Ez egyfajta redundanciát jelent, magyarul több eltérő kodon is ugyanazt az egy aminosavat határozhatja meg. A kodon és az aminosav közötti kémiai kapcsolatot egy RNS fajta, a transzfer-RNS (tRNS) teremti meg. Minden aminosav rendelkezik egy őt (és csak őt) felismerő tRNS típussal. Míg a tRNS egyik végén az aminosavat köti, másik végén az ott lévő trinukleotid (antikodon) a kodon nukleotid-hármasával a bázispárosodás szabályainak megfelelően kapcsolódhat. A kodont tartalmozó RNS a messenger-RNS (hírvivő, mRNS). A két RNS-fajta egy harmadik RNS-en lép egymással kölcsönhatásba. Ez a riboszómális RNS (rRNS), ahol a kodon hármasával kiolvasásra kerül, miközben a tRNS-en kötött aminosvak között kovalens kötések létesülnek. Fontos megjegyezni, hogy a feladatra specializált sejtszervecskének, a riboszómának, csak egy részét adja az rRNS, ezen kívül több mint 50 különféle fehérje is szükséges a működéséhez.

Maga a DNS egy óriási molekula, melynek csak kis részei íródnak át mRNS-sé, majd fehérjévé. Egy gén a DNS-nek az a szakasza, amely egyetlen fehérjét (vagy egyetlen, fehérjét nem kódoló RNS-t) meghatároz. Természetesen egy soksejtű szervezet sejtjei más-más fehérjéket igényelhetnek működésükhöz (pl. izomsejt <-> csontsejt), így a DNS más-más szakaszait kell fehérjévé fordítaniuk (más géneket kell működtetniük, azaz expresszálniuk). Nyilván a zigótának is más fehérjékre van szüksége mint a kifejlett egyednek, de az is elképzelhető (pl. egy sérülést követő regenerálódáskor), hogy egy fehérjére csak egy rövid ideig van szükség. Az expressziónak ezt a hangolását a szabályozó-DNS végzi. Ezek a leggyakrabban a gének előtti (a géntől 5’ irányban [upstream], ahonnan a génátírás elkezdődik) nemkódoló DNS szakaszoknak felelnek meg. Maga a szabályozás DNS-fehérje kötésen keresztül valósul meg: bizonyos esetekben a kötés hatására fokozódik az átírás, míg más esetekben éppen meggátlódik. Ílymódon a genom (a gének és a nemkódoló DNS-ek összessége) együttesen nem csak a sejt fehérjéinek természetét határozzák meg, hanem azt is hogy egy adott fehérje mikor (időben) és mely sejtekben (térben) szintetizálódjon. A génszabályozás ezen módja szintén egységes az élővilágban.

Egy további fontos ismérve valamennyi sejtnek a környezetben megtalálható szabadenergia fogyasztása. Ennek oka, hogy az élőlények nagyon messze állnak a kémiai egyensúlytól, és ennek az egyenlőtlenségnek a fenntartása állandó energiabetáplálást igényel.

Mivel minden sejt használ DNS-t, RNS-t, fehérjéket, ezért az ezek létrehozásához szükséges komponensekkel is rendelkezniük kell valamennyiüknek. Azaz egy sor olyan egyszerűbb biomolekula létezik az eddig felsoroltakon túl, amelyek általánosak valamennyi sejtben.

**Pazmamembrán

További univerzális tulajdonsága a sejteknek, hogy plazmamembránnal határoltak. Ez a fizikai gát alapvető abban, hogy a sejt megtarthassa a saját céljaira előállított vagy a környezetéből megszerzett értékes molekulákat, miközben kirekesztheti a működését veszélyeztetőket. A létező sejtek biológiai membránjai alapjaikban nagyon hasonlóak. Valamennyinek amfipatikus (hidrofób és hidrofil résszel is rendelkező) molekulák adják a vázát, amelyek vízbe juttatva spontán úgy rendeződnek, hogy a hidrofób részek a lehető legközelebb kerülhessenek egymáshoz, miáltal kirekeszthetik maguk közül a vizet. Ez úgy valósul meg, hogy egy kettős réteg jön létre a membránt formáló molekulákból, ahol hidrofil részek tekintenek a vizes közegek felé, elszigetelve a hidrofób molekularészeket. Ugyanakkor fehérjék is ágyazódnak valamennyi membránba, ílymódon téve azt átjárhatóvá.

Ennyi általánosság után: mennyire lehet egyszerű egy valódi sejt? Mi a minimum? A legkisebb genommal a Mycoplasma baktérium rendelkezik. Mivel parazita, kevés saját szintézist végez. 477 génnel rendelkezik (145,018 bájtnyi információ, kb. 30 oldal szöveg), de a minimális elengedhetetlenül szükséges génszám ennél valószínűleg kevesebb (2-300). Ezek az alapgének azonban minden sejtben megtalálhatók.
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**Szabadenergia-források

A fent részletezett hasonlóságoknál sokkal szembetűnőbbek az élőlények közötti különbségek. E különbségek abból adódnak, hogy az eltérő sejtek életmódjukkal szélsőségesen eltérő körülményekhez alkalmazkodtak, optimalizálódtak. Az élet nem korlátozódik a szárazföldre és a vizekre, megtalálható például a tenger mélyén, ahol teljes a sötétség vagy a forró vulkáni iszapban, sőt akár az Antarktisz fagyos kérge alatt is. Az ilyen szélsőséges életkörülmények között élő sejtek szinte mindig mikroorganizmusok.

A sokféle életformához eltérő szabadenergia-források tartozhatnak. Egyesek (pl. az emberi bélben élő baktériumok) a mások által felvett táplálékot vagy előállított szerves anyagokat fogyasztják: ők az organotrófok. Mások az élettelen környezetben meglévő energiát hasznosítják (autotrófok). Két nagy csoportjuk: a napfény energiáját hasznosítók (fototrófok) és a szervetlen vegyületekben meglévő kötési energiák kiaknázói (litotrófok). Az organotrófok élete szükségszerűen az autotrófok létéhez kötött. A fototrófok közé baktériumok és növények tartoznak, energiahasznosításuk során melléktermékként keletkezik az O2. A litotrófok mikroorganizmusok, és tipikusan a szélsőséges életterek lakói. Néhány litotróf hasznosítja a fototrófok által megtermelt oxigént (aerobok), míg mások teljesen oxigénmentes környezetben élnek (anaerobok). Talán a legbizarrabb élőhelyük a hidrotermális hasadékok környezete, mélyen az óceán fenekén. Itt a földkérgen átszűrődő tengervíz időről-időre felforr, majd gejzír formájában visszajut a tengervízbe, miközben sokféle molekulát ill. iont visz magával (H2, H2S, CO, CH4, NH4+, Fe2+, Ni2+ stb.). Ezen kitörések környezetében sok baktérium él, amelyek a felsorolt kémiai komponensek reakcióiból nyeri a szükséges energiát. Ők jelentik az itt élő kagylók és férgek táplálékát, ílymódon egy komplett, geokémiai energiára épülő ökoszisztéma alakul ki, hasonlóan a jól ismert napfényalapúhoz.

**Prokarióta

A sejt működéséhez a szabadenergia-forráson kívül az őt fölépítő molekulákra is szükség van. A DNS-ek, RNS-ek, fehérjék mindössze hatféle atomot tartalmaznak: szenet, nitrogént, hidrogént, oxigént, foszfort és ként, valamennyi nagy mennyiségben áll rendelkezésre az élettelen környezetben, ugyanakkor sok esetben csak nehezen fölvehető formában. Ez különösen igaz a légköri N2-re és CO2-ra, melyek alig vihetők kémiai reakcióba. Így érthető, hogy sok energiát igényel e kettő hasznosítása, ami megkötésüket (fixálásukat) jelenti. Míg a CO2 fixálására a baktériumok mellett a növények is képesek, a nitrogén kizárólag baktériumok közvetítésével jut el a légkörből a fejlettebb organizmusokba. Ez az egymásrautaltság gyakran megmutatkozik a Földön együtt élők egymást kiegészítő, egymásra épülő biokémiai kapacitásaiban. Noha a különféle sejtek az esetek zömében megőrizték integritásukat (pl. a borsó gyökérzetében élő, N2-t fixáló baktériumok nem „olvadtak bele” a borsóba), ugyanakkor arra is van példa, hogy az eltérő képességű sejtek összeolvadásával egyetlen, összetett sejt keletkezzen (ld. később). Az egyszerű fénymikroszkópok elterjedése óta ismert, hogy az élőlényeket sejtjeik felépítése alapján két nagy csoportra lehet osztani: prokariótákra és eukariótákra. Az utóbbiak jellemzője, hogy DNS-üket egy membránnal határolt struktúrában, a sejtmagban tárolják. A növények, az állatok és a gombák eukarióták, a baktériumok prokarióták. A prokariótákra általánosan jellemző: kicsi (néhány mikronos), egyszerű sejtek, a leggyakrabban önálló sejtként élnek, gyakran rendelkeznek ellenálló sejtfallal, elektronmikroszkópos felvételeken a citoplazmájukban nem található rendezett struktúra. Sokkal többféle élettérben létezhetnek, mint az eukarióták (organotróf fajaik között szinte valamennyi természetes szénforrás fogyasztására találunk példát a metántól a kőolajig, a cukroktól az aminosavakig). Vannak fototróf baktériumok, ezek között egyesek termelnek O2-t, mások nem. Sok a gazdasági jelentőséggel bíró litotróf közöttük, melyek pl. CO2-ból nyerik a szenet és H2S oxidálásából az energiát. Mivel nagyrészük nem tenyészthető laboratóriumi körülmények között, mindössze 1%-ra becsülik az ismert fajok számát.

**Rokonsági fok

A makroszkópikus világban általában egyszerű a különböző fajok evolúciós távolságának megbecsülése, hiszen minél hasonlóbbak, annál közelebbi rokonságban állnak. Ezt kihasználva megrajzolhatjuk a földi élőlények családfáját. Nagyon távoli rokonok esetén azonban nem használható ez a külső hasonlóságra épülő módszer. Vajon a gombák az állatokhoz vagy a növényekhez állnak-e közelebb? Nem is beszélve pl. a pálcika alakú baktériumokról, melyek teljesen hasonlónak nézhetnek ki. Utóbbi esetben biokémiájuk vizsgálatával próbálták őket rendszerezni, kevés sikerrel. Manapság a a folyamatosan növekvő számú megismert genomok segítségével a rokonsági fok sokkal pontosabban meghatározható. Ennek során számítógép hasonlítja össze a kérdéses genomok nukleinsavsorrendjét, és mivel a DNS az idő múlásával folyamatosan változik mutációk révén, a nukleinsavak közti eltérések száma fogja mutatni a rokonság fokát. Ezen a módon megmutatható, hogy a baktériumok egyes képviselői között olyan hatalmas evolúciós távolság létezhet, mint a prokarióták ill. az eukariótak között. Ma már világos, hogy a prokarióták két nagy csoportot foglalnak magukba: a baktériumokat (eubacteria) és az archaeákat (archaebacteria). Az élővilág ílymódon három nagy területre osztható: a baktériumokra, az archaeákra és az eukariótákra.

**Mutációk

Mind a genetikai információ tárolása, mind a másolása során történhetnek olyan hibák, amik a DNS nukleinsavsorrenjét megváltoztatják. Ezek a mutációk aztán a sejt osztódásakor továbbörökítődnek a leánysejtekbe. Nagyon ritkán ez a változás előnyös, sokkal gyakrabban közömbös, sőt sok esetben kimondottan káros, akár a sejt működésképtelenségét is eredményezheti. A véletlenül fellépő mutációk és az ezekre ható természetes szelekció a hajtóereje az új fajok létrejöttének: a megjelenő új genetikai változatok hozzásegítik hordozójukat a környezeti források jobb kiaknázásához, a másokkal folytatott sikeresebb versengéshez vagy a hatékonyabb önreprodukáláshoz. Természetesen a genom különböző szakaszai nem egyforma valószínűséggel válnak a mutációk elszenvedőivé. Míg a nemkódoló régiók esetében gyakorlatilag szabadon változhat a genetikai információ, addig egy alapvető, évmilliárdok alatt „tökéletesre csiszolt” fehérjét kódoló gént érintő változás szinte teljes valószínűséggel csak káros lehet. Utóbbiak az erősen konzervált gének, amelyek minden élő sejtben nagyon hasonlóak maradtak a 3,5 milliárd éves evolúció alatt. Ilyen pl. egy riboszómális alegység, az ún. 16S RNS (kb. 1500 nukleotid hosszú). Mivel a teljes genom csak viszonylag kevés faj esetén ismert, a rokonsági viszonyok kiderítésekor kizárólag ezen RNS szekvenciáját használják.

A prokarióták esetében a természetes szelekció azon fajoknak kedvezett, amelyek a leggyorsabb reprodukcióra voltak képesek. A kis méretből adódóan az ő esetükben a legnagyobb a sejt felület/térfogat aránya, ebből adódóan maximális a plazmamembránon át felvehető táplálék mennyisége. Hasonló okokból a prokarióta genomok szinte alig tartalmaznak „felesleges” (nemkódoló, pl. szabályozó) szakaszokat, így a teljes szekvenciájuk viszonylag könnyen meghatározható.

Az evolúció nyersanyaga a meglévő DNS, azaz nincs olyan mechanizmus, amivel például egy véletlenszerű (random) szakasz szintetizálódna egy meglévő DNS-szál végére. Ebből adódóan egyetlen gén sem tekinthető vadonatújnak, hiszen egy másik gén volt az őse. Egy új gén mégis többféle úton keletkezhet: 1) intragenetikus mutációval, ekkor egy meglévő génen belül történik a változás, 2) génduplikációval, amikor egy meglévő gén kópiaszáma kétszereződik meg, 3) transzlokációval, amkior több gén szenved törést majd ezt követően nem a megfelelő darabok között történik meg az újraegyesülés és 4) horizontális átvitellel, amikor egyik sejt genomjából jut be a másikéba, akár két külön faj sejtjeinek közreműködésével is. (A horizontálissal szembeállítható a függőleges, azaz vertikális átvitel, ami a szülőktől az utódokba átjuttatott géneket foglalja magába.)

**Paralógok és ortológok

A génduplikációt követően egy génből két teljesen azonos kópiai lesz az új genomban, egy kéttagú géncsaládot hozva így létre. Ezt követően természetesen külön-külön esnek át mutációkon és ezáltal egyre különbözőbbé válnak egymástól, de a köztük lévő hasonlóság mindvégig megmarad. Fontos kiemelni, hogy a homológia fenti értelmezése egy fajon belül történt. Az ilyen, fajon belüli géncsalád-tagok a paralógok. Értelmezhető a homológia fajok között is, amikor két eltérő faj egy génpárja mutat nagyfokú hasonlóságot. Ennek oka nyilván az, hogy evolúciójuk (filogenezisük) során egy közös ősük rendelkezett ezzel a génnel, majd amikor a faj kettéhasadt, mindkettő hordozta tovább az adott gént, kezdetben talán azonos, majd egyre eltérőbb szekvenciával. Az ilyen, fajok közötti homológ gének az ortológok.

A baktériumok esetében találunk példákat a horizontáls géntranszferre is. A baktériumoknak is vannak vírusaik, a bakteriofágok. Utóbbiak parazitálják a gazdájukat, saját anyagcserét nem folytatnak, mindössze örökítőanyagból és ennek csomagolásából állnak. Amikor fertőznek, az örökítőanyagot bejuttatják a baktériumba, ami ott többféle formában működhet. Az egyik esetben független DNS-ként marad a sejtben (plazmidként), míg máskor beépülnek a baktérium saját genomjába. Onnan azonban el is távozhatnak és ilyenkor gyakran tökéletlenül vágódnak ki, vagyis magukkal visznek valamennyit a bakteriális genomból. A legközelebbi fertőzésükkor ezt a „kicsípett” darabot is beépíthetik akár egy másik baktériumfaj genomjába is. Az Escherichia coli baktérium például genomjának mintegy 18%-át más fajoktól szerezte ezen az úton. A horizontális génátvitel különösen fontos lehetett az evolúció korai szakaszában. Feltételezhető, hogy a három nagy területe az élővilágnak nem egy közös ősből ágazott szét, hanem külön úton jártak, csak az egymással folytatott intenzív géncsere tette őket hasonlatossá. Ez megmagyarázhatná, hogy miért hasonlít az eukarióták DNS replikációja, transzkripciója, transzlációja az archaeakra, míg anyagcseréje sokkal inkább a baktériumokéra.

A horizontális génátvitel párhuzamba állítható az eukarióták ivaros szaporodásával, ahol szintén két eltérő genom között történik intenzív géncsere. (Ivaros szaporodásra amúgy egyes baktériumfajok is képesek.)

**Eukarióta

Az eukarióta sejtek általában nagyobbak és sokkal bonyolultabbak, mint a prokarióták. Definíció szerint az eukarióták genomjukat egy jól körülhatárolt térrészben (kompartmentben), a sejtmagban hordozzák. A citoplazmától egy kettős membrán határolja el a sejtmagot, ez a nukleáris burok. Szintén eukarióta jellegzetesség a citoszkeleton (sejtváz) megléte, ami egy fehérjerács a sejt belsejében. A sejtmaghártyán kívül is sok egyéb belső membránt tartalmaz egy eukarióta sejt, ezáltal sok, eltérő feladat szolgálatában álló térrészre (kompartmentre) osztva a sejtet. Mivel nincs sejtfaluk, így az egysejtű eukarióták (protozoák) általában könnyedén megváltoztatják alakjukat, például körülfolynak egy táplálékrészecskét, majd bekebelezik azt (fagocitózis). Ezen sejtszervecskék és sejtműködések eredete még csak kevéssé ismert. Valószínű, hogy az ősi eukarióta egy ragadozó volt, aki a többi sejtet fogyasztotta. Ehhez egy nagy és fejlett sejtvázzal rendelkező organizmusra van szükség, amelynek a DNS-ét is biztonságba kell helyeznie, nehogy az intenzív sejtmozgások összetördeljék azt.

Szinte valamennyi eukarióta tartalmaz az energiatermelés céljára kettős membránnal határolt struktúrákat, a mitokondriumokat. Maga a mitokondrium baktérium méretű, saját genommal rendelkezik, különleges, saját riboszómái és tRNS-ei vannak. Ezek a tények gyakorlatilag bizonyítják, hogy a mitokondriumok szabadon élő, oxigént használó (aerob) baktériumok leszármazottai, melyeket egy anaerob eukarióta sejt bekebelezett, de nem emésztett meg. Ehelyett szimbiózisba kezdtek 1.5 milliárd évvel ezelőtt. Hasonló eredetű a növényekben található, a fotoszintézist végző kloroplasztisz is. A gombák, az eukarióták harmadik ága, szintén tartalmaznak mitokondriumokat, mint a másik kettő, de kloroplasztiszt nem, ugyanakkor vastag sejtfal védi őket. Fontos hangsúlyozni, hogy mind a mitokondriális, mind a kloroplasztiszban lévő DNS rendkívül leegyszerűsödött a gazdával való hosszú együttélés alatt. Mivel pl. az emberi mitokondriális genom mindössze 13 fehérjét, két riboszómális RNS összetevőt és 22 tRNS-t kódol, így működésében teljesen a gazdasejtjére utalt, melynek genomjában megtalálható számos, a mitokondriumban ill. kloroplasztiszban működő fehérje génje.

Lényeges különbség mutatkozik a pro- és eukarióta sejtek genomméretében is. Az eukarióták nagysegrendekkel több DNS-t tartalmaznak és ez nem egyszerűen abból adódik, hogy több génjük van, ugyanis a különbség leginkább a semmit sem kódoló DNS szakaszoknak köszönhető (A humán és a E. coli genom összevetése: 1000X több nukleotid, 20X több gén és 10,000X több nemkódoló DNS a humán genom javára.) A nemkódoló DNS jelentős része „szemét”. Valószínű, hogy azért maradtak fenn, amiért egy irattárban is megőriznek minden papírt, noha csak nagyon kevés iratot fognak valaha is újra elővenni. Viszont kiválogatni a tényleg fontosakat túl sok energiát emésztene fel, a teljes anyag kidobásával viszont az a pár nélkülözhetetlen dokumentum is elveszne.

Egy többsejtű növény vagy állat egyedi sejtjei rendkívül különbözőek lehetnek (pl. zsírsejt, pigmentsejt, csontsejt, idegsejt stb.), annak ellenére, hogy mindannyian ugyanazt a genomot tartalmazzák, mint amit a zigóta tartalmazott. Ez úgy lehetséges, hogy a felsorolt sejtféleségek mindegyike egyazon genomnak más-más részeit használja. Hogy egy adott sejtnek mely gének működtetésére volt/van/lesz/lehet „jogosultsága”, azt a sejt a környezetében lévő szignálmolekulák felfogásán keresztül „állítja be”. Ez egyben azt is maga után vonja, hogy a genom jelentős része olyan fehérjéket kódol, amelyek elsődleges funkciója más gének aktivitásának a szabályozása. A szabályozás mechanizmusa a legtöbb esetben az, hogy e génregulációs fehérjék közvetve vagy közvetlenül a szabályozni kívánt gén DNS-éhez kötnek, így befolyásolni képesek annak transzkripcióját.

*3.fejezet

**Az ősi RNS-világ

De vajon hogyan jött létre az első sejt? Nagyon valószínű, hogy az élet kialakulását megelőzően egy RNS világ létezett a Földön. (Sidney Altman és Thomas R. Cech 1989-ben kémiai Nobel-díjat kapott az RNS katalítikus aktivitásának vizsgálatáért.) A hipotézis lényege, hogy mind a genetikai információ tárolását, mind a biokatalízist RNS molekulák végezték. Csak később vette át a DNS az információtárolás, a fehérjék a biokatalízis szerepét. Az elmélet helyességét támasztja alá, hogy e feladatok átadása még ma sem teljes: nagyon sok katalízist RNS molekulák végeznek (pl. fehérjeszintézis a riboszómán). Az élet keletkezésének alapfeltétele, hogy olyan molekulák jöjjenek létre, melyek közvetve vagy közvetlenül képesek nagy számban saját magukhoz hasonló molekulákat létrehozni. Ehhez az autokatalízishez a környezetükben meglévő nyersanyagokat (prekurzorokat) használták. A fehérjékkel szemben a polinukleotidok képesek arra, hogy saját másolásukat irányítsák. Ennek alapja a bázispárok kialakításának képessége: egy polinukleotid lánc templátként szolgálhat egy másik lánc szintéziséhez. Viszont egy új lánc szintetizálásához katalizátorokra van szükség (pl. a nukleinsavak összekapcsolásához), mivel enélkül csak végtelenül lassan és sok hibával menne végbe a folyamat. A mai sejtekben sok-sok fehérje (pl. DNS és RNS polimerázok) végzik el ezt a feladatot. De mi volt a helyzet a fehérjék nélküli világban? 1982-ben fedezték fel, hogy maga az RNS is képes biokatalizátorként működni. Noha egy önmagát másolni képes, tisztán RNS molekulákból álló rendszert nem találtak a természetben, várható, hogy sikerül majd ilyet összeállítani laboratóriumi körülmények között.

**pre-RNS

Annak ellenére, hogy az RNS molekulákban megvan a potenciál egy önreprodukáló rendszerré való összeállásra, valószínű, hogy nem ezek a polimerek voltak erre elsőként képesek. Tisztán kémiai nézőpontból ugyanis nehéz elképzelni, hogy enzimek nélkül hogyan állhatott össze egy hosszú RNS molekula. Magukat a prekurzorokat (azaz itt a ribonukleotidokat) nehezen lehetne nem-enzimatikus úton előállítani. Sőt, kizárólag 5’-3’ foszfodiészter kötéseknek kellene kialakulnia az ezzel versengő egyéb lehetőségek mellett (hidrolízis, 5’-2’, 5’-5’ hidak stb.). Éppen ezért az ős-RNS (pre-RNS) molekula valószínűleg egyszerűbb kémiai szerkezettel bírt mint a maiak. Erre laboratóriumi bizonyíték is van: egy ilyen egyszerűbb molekula (PNS, peptid-nukleinsav), amely peptidkötéses vázat tartalmaz, szintén képes bázispárok kialakítására. Ilyen pre-RNS molekulák szintetizálhatták a ribonukleinsavakat is, melyek aztán a „valódi” RNS-ek építőköveivé válhattak.

**Ribozim

A bázispárok egyetlen láncon belül is kialakulhatnak, így az RNS molekula nukleinsavsorrendje (az RNS elsődleges szerkezete) egyben egy egyedi térszerkezetet is meghatároz (az RNS másodlagos szerkezete). Bizonyos térszerkezet-típusok (motívumok) nagyon gyakoriak a természetben. Az egyes motívumok egymással is kölcsönhatásba léphetnek (az RNS harmadlagos szerkezete). A megfelelő térszerkezet kialakítása alapvető a katalítikus aktivitás meghatározásában. A fehérjékhez hasonlóan az RNS is képes fémion(oka)t pozícionálni az aktív centrumában, így nyitva utat másféle reakcióknak is. Ennek ellenére a mai sejtekben viszonylag kevés a biokatalítikus RNS moelkulák száma. Viszont laboratóriumi körülmények között előállított random szekvenciák közül kiválogatható egy sor különféle aktivitással bíró RNS. Az ilyen „RNS-enzimek” neve ribozim. A különbség a „fehérje-enzimekkel” összevetve leginkább a katalizált folyamat sebességében, semmint ezek sokféleségében van. Amint létrejöttek az első önreprodukálásra képes RNS molekula-rendszerek, megkezdődött az egyes RNS-ek közötti természetes szelekció. Mivel a másolás ritkán tökéletes (különösen e kezdetleges rendszerekben), újabb és újabb variánsok keletkeztek, melyek között néha akadtak új reakciók katalízisére képes ribozimok. Bizonyos aktivitások különösen fontosak lehettek. Például képzeljünk el egy RNS polimeráz aktivitással bíró ribozimet, amely bármilyen RNS molekulát (saját magát is) elfogad templátként. Ez saját reprodukálásán kívül megsokszorozza a környezetében lévő RNS fajtákat is. Tegyük fel, hogy a megsokszorozottak között akad olyan is, amelyik pl. a ribonukleotidok szintézisét katalizálja. A gondolatmenetet követve elképzelhető, hogy egy rendkívül hatékony önreprodukáló rendszer alakul ki. Alapfeltétel, hogy a rendszert felépítő RNS-ek egymás közelében, egy kompartmentben maradjanak, akárcsak a környezetből megszerzett nyersanyagok. Az első időkben ezt a kompartmentet jelenthette egy részecske, ami felületéhez kötötte (adszorbeálta) valamennyi szereplőt. Ennél sokkal fejlettem megoldást jelentett az amfipatikus molekulák által formált lipid kettősréteg, amely spontán létrejön vizes oldatokban. Ma minden sejt ez által (főként foszfolipidekkel) határolódik el környezetétől. Ez az elhatárolódás az RNS világban egy véletlen esemény során is bekövetkezhetett, majd azon rendszerek maradtak fenn, amelyek képesek voltak ezt fenntartani. Ennél sokkal nehezebb kérdés a protein szintézis kialakulása, mivel feltételezi valamilyen transzlációs apparátus létét. Az előzőekben említett in vitro (laboratóriumi) RNS szelektálási módszerrel sikerült mesterséges RNS molekulákat előállítani, amelyek egy adott aminosav megkötésére specifikusak. Érdekes módon az ilyen RNS-ek különösen sűrűn tartalmazták azt a kodonszekvenciát, ami az adott aminosavat kódolná (a tirozint például az UAU és az UAC kodonok határozzák meg és a tirozint kötni képes RNS-ekben ezek a tripletek fordulnak elő a leggyakrabban). Noha nem minden aminosav esetében működik ez a megfeleltetés, mégis lehetséges, hogy néhány aminosav esetében ilyen közvetlen módon fejlődött ki a genetikai kód. A mai sejtekben a tRNS-ek szállítják az aminosavakat a riboszómákhoz, sőt az „üres” tRNS feltöltését a megfelelő aminosavval (aminoacilálás) szintén fehérjék végzik, de in vitro előállítható erre a feladatra ribozim is. 

*peptikötődés

A legvalószínűbb, hogy egy peptidkötés kialakítására specializált ribozim egyre komplexebbé vált, eközben megszerezte a képességet mRNS-ek és az ennek megfelelő töltött tRNS-ek kötésére. Az így létrejött sejt azonban sokkal primitívebb lehetett a maiaknál. Egy másik fontos különbség, hogy a mai sejtek mindegyike DNS-t használ az örökítőanyag tárolására. Azt, hogy az RNS világ megelőzte a DNS-t kémiai érvekkel is alá lehet támasztani. Míg az RNS-ben előforduló ribóz könnyedén előállítható formaldehidből az ősi Föld körülményeinek modellezésével, dezoxiribózt készíteni sokkal nehezebb (enzimkatalízist igényel). Viszont ha egyszer sikerül megcsinálni, akkor az RNS-nél kémiailag sokkal stabilabb molekula keletkezik, ami így alkalmasabb az információ hosszútávú tárolására. A kettős spirál szerkezete pedig a stabilitáson túl az esetleges hibák kijavításának a lehetőségét is megteremti.
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