Gyokereztetett
baktériumtoérzsfa: mashol
volt minden ma élé6
baktérium kézés 6se, mint
eddig gondoltuk

A ma él6 baktériumok kdzds 6sét, vagyis a bak-
terialis torzsfa gyokerét tarta fel Széllési Gergely,
az ELTE-n m(kodd Lendulet Evoluciés Genomika
Kutatécsoport vezetdje, illetve brit és ausztral mun-
katarsai egy Uj megkozelités segitségével. Mint az
a Science-ben megjelent cikkikbdl kideril, a gyo-
kér nem ott van, ahol eddig sejtették.
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Sz6ll6si Gergely

Bar a molekularis filogenetika hallatlan fejlédésen
ment at az utébbi évtizedekben, és a kornyezet-
bél izolalt és elemezhetd 6rokitbanyagok a bak-
tériumok soha nem gyanitott valtozatossagara
deritettek fényt, a korai baktériumevolucio feltér-
képezésekor mégiscsak tdbb milliard évvel ezelétti
folyamatok nyomait kell megtalalnunk.

Raadasul a baktériumoknak megvan az az evolu-
ciokutatok szempontjabdl (latszélag) kellemetlen

tulajdonsaguk, hogy tavoli rokon egyedek is cserél-
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hetnek géneket egymassal, az ugynevezett horizon-
talis géntranszfer segitségével. Szollési Gergely,
az ELTE-n m{koédé Lendulet Evoluciés Genomika
Kutatécsoport vezetdje, illetve brit és ausztral mun-
katarsai azonban egy mer8ben Uj megkdzelités
segitségével (a horizontalis géntranszfert informa-
cioforrasként, nem pedig zajként értelmezve)

feltartak a ma él6 baktériumok kozds Osét,
vagyis a bakterialis torzsfa gyokerét

— a felfedezésrél a_Science-ben szamoltak be.
A gyokér pedig nem ott van, ahol eddig sejtették.

Sz6ll8si Gergely és kutatocsoportja a vilag élvona-
laba tartozik a baktériumok (és altalaban a korai
ezel6tti felfedezésik mar tudomanyos szenzaciodt
keltett. Akkor —amint arrél az mta.hu is beszamolt —
kimutattak, hogy az altalanosan elfogadott harom-
birodalmas (doménes) felosztadssal szemben csak
két birodalom létezik. A hagyomanyos elmélet sze-
rint az é18vilag korai fejlédése soran el8szor a bak-
tériumok fejlédési vonala valt le az archeak és az
eukariétak k6zos 6sének vonalardl, majd utdbbi két
csoport is kettévalt. Emiatt e harom élélénycsoport
harom elkulonuilt doménnek tekintendd. Sz6l18si és
kutatotarsai ugyanakkor

filogenetikai moédszerekkel kimutattak, hogy az
eukariétak valojaban az archeak leszarmazot-
tai, igy nem indokolt 6ket kulén birodalomnak
tekinteni.

A most a Science-ben megjelent tanulmanyukban
a baktériumok kdzds 8sét keresték. A baktériumok
alkotjak a sejtes élélények legsokszinibb és legsza-
mosabb csoportjat. A korabbi kutatdsok a kdrnye-
zetbdl (legféképpen a vizekbdl) izolalt és elemzett
orokitbanyagok elemzésének segitségével a bak-
tériumok ddbbenetes valtozatossagara deritettek


https://science.sciencemag.org/content/372/6542/eabe0511
https://mta.hu/tudomany_hirei/birodalmak-visszavagva-az-elte-es-a-bristoli-egyetem-kozos-sikere-legkorabbi-oseink-kutatasaban-110182
https://doi.org/10.1126/science.abe0511

fényt. Szinte felmérhetetlen a bakterialis genomok-
rél arulkodé adatmennyiség, gyakran mar éppen
a tul sok adat okoz nehézséget az evolucidkutatok-
nak, akik a DNS-szekvencia segitségével igyekez-
nek leszarmazasi kapcsolatokat talalni a baktérium-
csoportok ko6zoétt, hogy ezaltal felrajzolhassak a mai
baktériumokhoz vezet evollcios torzsfat.

,Fizikusként doktoraltam az ELTE-n, de az érdek-
I6désem fokozatosan az elméleti evolucidbioldgia
iranyaba tolddott. Végul Lyonban kotéttem ki, és ott
kezdtem a horizontalis géntranszferrel foglalkozni
— kezdi a kutatasai torténetét Szollési Gergely. —
A horizontalis géntranszfer révén, ha kelléen hosz-
szU DNS-szakasz tud integralodni a bakterialis
genomba, és rovid tavon nem artalmas, esetleg
hosszabb tavon hasznos is, akkor bennragadhat.
Ez a DNS gyakran nem koézeli rokontél szarmazik,
tehat a genetikai informacié nem vertikalisan, utod-
rél utédra, hanem horizontalisan terjed.”

Milyen lehetett, és mikor Iétezhetett az az 8si bak-
térium, amely minden ma él6 baktérium &sének
tekinthet6? E kérdés a temérdek genetikai adat
ellenére eddig megvalaszolatlan maradt, illetve
az eddigi valaszokban sok volt a bizonytalansag.
Ezek a nehézségek korantsem meglepbek, hiszen
itt tobb mint harommilliard évvel ezelétti leszarma-
zasi kapcsolatokat kell feltarni, raadasul a hagyo-
manyos filogenetikai (leszarmazastani) modellek
nem voltak képesek szamitasba venni mindazokat
a valtozatos genetikai folyamatokat, amelyek alaki-
tottak és alakitjak mind a mai napig a baktériumok
evoluciojat. A horizontalis géntranszfer kiléndsen
zavaronak tlnt eddig, és a kutatok mindent megtet-
tek, hogy ezt a zajforrast eltintessék az elemzés-
bél. Ugyanakkor Sz6llési Gergelyék érvelése sze-
rint a horizontalis géntranszfert

nem kisz(rni kell, hanem megfeleléen model-
lezni, és akkor zaj helyett értékes informaciofor-
rasként szolgal a térzsfa felrajzolasahoz.

A kutatashoz szikséges modellszamitasok elvég-
zéséhez elengedhetetlen volt a Lendllet-csoport
Szanthé Lénard MSc-hallgaté altal épitett HPC-
klasztere (high performance computing, mondhatni:
szuperszamitogép).

Hirek

»A baktériumtérzsfa felrajzolasanak nehézségeit
megeérthetjik, ha belegondolunk, hogy egy-egy
bakteridlis gén néhany széz aminosav hosszu, és
itt tobb milliard évrdl beszélink — magyarazza Szol-
I6si Gergely. — 3,5-4 milliard évet haromszaz ami-
nosav alapjan rekonstrualni nagyon bizonytalan
eredményt szil: igy génenként csak elmosdédott
fakat fogunk kapni. Ezért van sziikség arra, hogy
minél tébb gént tapasszunk 6ssze. Csakhogy ehhez
a megkozelitéshez olyan génekre van szukségunk,
amelyek végig vertikalisan, a torzsfat kovetve 6rok-
I6dtek. llyenbdl viszont, a horizontalis géntranszfer
gyakorisaga miatt, kevés van. Mi t6bb, a horizonta-
lis géntranszfer modellezése és a torzsfa ismerete
nélkal nem is tudjuk melyek ezek.”

Vagyis a baktériumok leszarmazasi kiindulépont-
janak keresésekor a horizontélis géntranszfert is
értékes informaciokeént kellett figyelembe venni.

Az elemzéshez alapvetéen haromféle adatti-
pust hasznaltak fel: a genombeli génduplikaci-
Okat, génkieséseket és a mas baktériumoktal,
transzferrel szerzett géneket.

Ez a modszer kiuldnleges modon lehetévé tette
szamukra, hogy a fat kilsé csoport (outgroup) nél-
kil is gyokereztessék. Altalaban is a rokon élélé-
nyek k6zds 6sét ugy szokas keresni, hogy a cso-
port genetikai jellemzdit egy vellk nem rokon
élélény genomjaval hasonlitjgk 6ssze. Ez a mod-
szer azonban a baktériumok esetében tobb okbdl
sem praktikus. Egyrészt azért, mert a k6zbs 6s
elhelyezkedése a teljes éldvilag torzsfajan bizony-
talan, masrészt pedig mert az archeakat (egy lehet-
séges outgroupot) olyan nagy tavolsag valasztja el
a baktériumoktdl, ami mar jelentésen torzitana az
eredményeket.

Osszesen 11 272 géncsalad adatait 6sszesitették.

Nemcsak az utolsd kozos baktériumdst tudtak
lokalizalni, de az 6 génjeirdl is becslést tudtak adni.

Az eredményeik szerint az utolsé kézos baktériu-
md&s két nagy klad, a Gracilicutes és a Terrabacteria
kozott volt. Ezzel cafoltak azt a feltételezést, hogy a
bakterialis torzsfa gyOkere a rendkivil kis genomu,
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feltételezhetéen szimbionta vagy parazita eredeti
nanobaktériumokat toémoritd, ugynevezett CPR
baktériumcsoport (Candidate Phylia Radiation) és
a tobbi baktérium koz6tt lenne. Ehelyett a CPR bak-
tériumok valdszinlleg szabadon él6 el6dokbdl jot-
tek létre genomjuk egyszerlisédésével.

»A géntranszfer fliggetlen informaciét ad arrol,
hogy hol a gydkér. Sét, egy korabbi cikkiinkben mar
megmutattuk, hogy a mi médszertinkkel rekonstru-
alt géntranszferek id6beli informaciét hordoznak
— folytatja Szdll8si Gergely. — Vagyis meg tudjuk
mondani, hogy melyik leszarmazasi elagazas volt
hamarabb. Az is kiderlt, hogy az igy szerzett infor-
macié konzisztens az egyéb forrasbdl jové ada-
tokkal.” Ennek hatterében az all, hogy a beérkezé
gének donorjainak sztkségszerien legalabb olyan
idésnek kell lennitik, mint a vizsgalt baktériumcso-
portnak (hiszen csak igy kaphattak t6lik géneket).

De milyen is volt ez az utols6 k6zds baktérium&s?
A génjei alapjan ugy tlinik, hogy mar neki is ket-
t6s membranja volt, és a sejtdsszetevdi komplex
felépitésrél tanuskodnak. E pélcika alaku kdzos
6s képes lehetett a mozgasra és a kemotaxisra
(vagyis a kornyezet kémiai koncentraciégradien-
sének megfeleléen kozeliteni vagy tavolodni tudott
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bizonyos forrasoktol. Valdszinlileg mar birtokolta
a molekularis ollonak is hivott CRISPR/Cas enzim-
rendszert, melynek eredeti funkcioja a virusfert6zé-
sekkel szembeni védekezés lehetett — és melynek
molekularis bioldgiai felhasznalasa kifejlesztését
Nobel-dijjal jutalmaztak.

repet jatszott a gének horizontédlis transzferje.
Szo6llési Gergely és munkatarsainak eredményei
szerint

a vizsgalt géncsaladok 92 szazalékaban tortént
horizontalis géntranszfer az evolucio soran.

Viszont a génatmenetek kétharmada vertikalis volt
(vagyis 6s és utod kdzott ment végbe). Mindez arra
utal, hogy bar igen fontosak a horizontalis génat-
menetek, a f6 szerepet mégis a vertikalis leszar-
mazasi kapcsolatok jatsszak.

Forras: https://mta.hu/tudomany_hirei/gyokerez-
tetett-bakteriumtorzsfa-mashol-volt-minden-
ma-elo-bakterium-kozos-ose-mint-eddig-gondol-
tuk-111402

Valogatta: Fonyo Istvanné


https://mta.hu/tudomany_hirei/gyokereztetett-bakteriumtorzsfa-mashol-volt-minden-ma-elo-bakterium-ko
https://mta.hu/tudomany_hirei/gyokereztetett-bakteriumtorzsfa-mashol-volt-minden-ma-elo-bakterium-ko
https://mta.hu/tudomany_hirei/gyokereztetett-bakteriumtorzsfa-mashol-volt-minden-ma-elo-bakterium-ko
https://mta.hu/tudomany_hirei/gyokereztetett-bakteriumtorzsfa-mashol-volt-minden-ma-elo-bakterium-ko

