Biokémiai hasonlésagok

Ha osszehasonlitjuk a kiilonb6zo fajok fehérjéit, arra a meglep6é eredményre jutunk,
hogy a vizsgalatok eredménye végso soron nem tamogatja az evolicios elképzelést.

Sok ember szdmara a fehérjék az egyik legfontosabb taplalékcsoportot, az egészséges étrend
legfontosabb alapelemét jelentik, és nemigen gondolnak arra, hogy azok valdjaban paranyi
gépezetek. Mostanaban kellett raébredniink, hogy a fehérjék elképesztden sokféleképpen mii-
kodo gépek, amelyek az €16 szoveteket €pitik fel, és iranyitjak az élethez sziikséges reakcio-
kat. Egy atlagos sejtben tobb ezerféle tipusu fehérje talalhato, amelyek mindegyike kiilonbo-
zik a tobbi tipustol. A represszor molekuldnak nevezett fehérjék példaul a sziikséges ideig
blokkoljak vagy kikapcsoljak a DNS egyes részeinek mikodését. A bor javarészt egy kolla-
gén nevill fehérjébdl épiil fel. Az izomsejtek 6sszehtizodo képességéért f0ként a miozin €s az
aktin nevii fehérjék felelosek, amikor pedig fény éri a szem retindjat, elészor a rodopszin nevi
fehérjével 1ép kdlesonhatéasba.

Az ilyen ¢€s hasonld funkciok ezreihez elengedhetetlen, hogy a fehérjék kiilonbozd részei
kozott nagyfoku koordinacid és egyiittmitkodés legyen, amelynek foka messze meghaladja
barmely ember alkotta gépezetét. Ez az egyiittmiikdési funkcido az aminosavak fehérjemole-
kulan beliili sorrendjétdl figg. (A fehérjék tulajdonképpen sok egymashoz kapcsolodd amino-
savbol allo molekulék.)

Az €10 szervezetek molekuldris szintli tanulmanyozéasa viszonylag 1) szakteriilet. Az in-
formaci6, amit a tudésok a molekularis biologiabol nyernek, az €16 szervezetek dsszehasonli-
tasara €s kategorizaldsara is hasznalhat6. Ezt a szakteriiletet biokémiai taxonomianak nevezik.
A biokémiai analizis azzal kecsegtet, hogy a taxon6mia egy sokkal precizebb tudomanyagga
valhat, mert lehetové teszi a kiilonbozd szervezetek kozotti kiilonbségek megmeérését €s szam-
szerll meghatarozasat.

Homolédgia, a kevéssé leirt dolog

Mindannyian érezziik, hogy a 16 altalanos felépitése sokkal hasonlobb a tehénéhez, mint a
madaréhoz, a kozottiik levd kiillonbségeket azonban lehetetlen matematikailag kifejezni. An-
nak eldontése, hogy az 6sszehasonlitd anatdmia €s a homologidk alapjan mely szervezeteket
soroljuk azonos osztalyba, bosszanté modon egy kicsit mindig szubjektiv lesz. Ugy tiint, hogy
a molekuléris biologia forradalma mindezt megvaltoztatta azaltal, hogy az organizmusok egy
egészen ujfajta 0sszehasonlitasi modjat tette lehetdve, amely fehérjéik és DNS-eik szerkeze-
tének Osszevetésén alapul.




A biokémiai taxonomia egyik legfontosabb eljarasa a fehérjén beliili aminosav-sorrend
(szekvencia) meghatarozésa, illetve a DNS-ben 1év0 bazisharmasok (tripletek) sorrendjének
megallapitasa. A kutatok DNS- és fehérje-szekvencia analizatorokat alkalmaznak e sorrendek
a meghatarozasahoz. Sok fehérje szdmos kiilonb6z6 organizmusban eléfordul. Felfedezték,
hogy egy adott fehérje (pl. a citokrom ¢) aminosav-sorrendje nem allandd, hanem fajonként
valtozik. A citokrom c rendszerint egy 104 aminosavbol allo lanc. Noha mindig ugyanazt a
funkciot latja el és mindig elég hasonlé ahhoz, hogy tudjuk, ugyanarrol a fehérjérdl van szo,
az egyes taxonokban nagy valtozatossagot mutat. Két kiilonb6z0 szervezet aminosav-
sorrendjét gy lehet 6sszehasonlitani, ha egymas mellé illesztjiik a két szekvenciat, és meg-
szamlaljuk az eltéré aminosavakat. Hasonlo 0sszevetést lehet végezni a DNS-szalak ko6zott is.
Szemléltetésképpen nézziik meg az alabbi képen lathato betlisorozatokat:
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A fenti két sorozat mindegyike tiz betibdl 4ll, és a harom szamozott helyen kiilonboznek
egymastol. A kiilonbozdség mértéke tehat 30%. Ha a sorozatok csak egyetlen helyen kiilon-
boznének, az eltérés 10% lenne, ha pedig két helyen, akkor 20%.

Azokat az allatokat, amelyek DNS- vagy aminosav-sorrendje nagyobb mértékben egyezik,
taxonomiailag kozelebbi osztalyokba soroljak. A molekularis bioldégian alapuld osztalyozési
rendszer sok esetben megerdsiti a taxondmusok anatomian alapuld tradiciondlis besorolasait.
Vagyis a 16 sokkal jobban hasonlit a tehénre, mint a madarra, de nemcsak a nyilvanvalé meg-
jelenése miatt, hanem amiatt is, mert fehérjéinek aminosav-sorrendje ¢s DNS-ének bazishar-
mas-sorrendje is sokkal hasonlobb.
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Ujraértelmezett hasonlésagok

A hasonlosagok azonositasanak 1) modszereitdl a biokémikusok azt vartak, hogy segitenek
majd megérteni, valojaban mit is jelentenek ezek a hasonldésagok. A kozkeletli darwini értel-
meze€s szerint a hasonlosagok egy k6zos 0stél vald leszarmazasra utalnak. Minél nagyobb két
szervezet kozott a hasonlosdg — mondjak a darwinistdk —, annal rovidebb ideje valtak szét
egymastol a leszarmazasi vonalaik.

A darwinizmus tdmogatoi a biokémiai felfedezéseket az elmélet 0j, fontos bizonyitékaiként
idvozolték. Azt, hogy a biokémiai hasonlosagok parhuzamosak az anatomiai hasonlosagok-
kal, az e hasonlosagokbol fakado evolacios rokonsag megerdsitésének tekintik. Az emberi fe-
hérjek példaul sokkal kozelebb allnak a majmokéihoz, mint a tekndsokéihez. Ez a darwini bi-
zonyitéka annak, hogy az ember és a majom egy k6zos Ostdl szarmazik.

Az értelmes tervezettség tdmogatoi a szerkezeti hasonlésagokban a funkcidbeli hasonlosa-
gok visszatiikr6z0dését latjak. Minden €10 szervezetnek ugyanabban az univerzumban kell
fennmaradnia, €¢s musz4j beilleszkednie annak 6kologiai halozataba. Ugyanakkor mindegyi-
kiiknek illeszkednie kell a taplaléklancba is. Az azonos univerzumon beliili miikodés sziiksé-
gessége az Osszes €lo szervezettel szemben azonos fizikai és kémiai igényeket tdmaszt. Egy
intelligens cselekvd szamara logikus és egyszersmind hatékony is az €l6lényeket kdzds bio-
kémiai alapon megtervezni. Ugyanigy az sem meglepd, hogy a szervezetek anatdmiai €s bio-
kémiai szinten egyardnt mutatnak hasonlosdgokat. A téma szempontjabol valéban 11j bioké-
miai hozadék mésban rejlik, ahogy azt a késObbiekben latni fogjuk.



Halaszsas az ebédjével. A szervezetek kozotti kéemiai hasonlosagok
tobb faj hatékony tamogatasat teszik lehetové a taplaléklancokban

Egy uj sablon

A tuddsok a biokémiai 0sszehasonlitas segitségével ujabb evoliicios fakat probalnak 1étrehoz-
ni, hogy ellendrizzék a régebbieket. Amikor azonban a fehérjék kozotti hasonlosagok szam-
szerUsitett mértékét parhuzamba allitjak, az igy kibontakozé minta ellentmond a darwinizmu-
son alapul6 elvarasoknak! De lassuk a témat részleteiben. Az 1. tablazat a kiilonbozo ¢€101¢-
nyekben talalhatd citokrom c fehérje aminosav-sorrendjének szazalékos eltéréseit mutatja.

(Vegyiik figyelembe, hogy noha tobb ¢él61énynél azonos a szazalékos eltérés, az eltérd amino-
savak tényleges elhelyezkedése nagy valoszinliséggel nem ugyanaz.)

1. 2. 3. 4 5 6 7 8 9 10 11. 12 13. 14. 15. 16 7.

1. Ember D 110 12 9 10 13 13 14 17 20 17 23 19 29 38 65
2. Rhesus majom 0 911 & 11 12 12 13 16 20 17 22 10 28 38 64
3. Disznd, tehén, juh D 3 4 6 910 9 11 16 11 15 13 25 40 64
4. L6 0 6 71112 11 13 18 13 16 15 27 41 64
5. Nyal 0 6 8 8 9 11 16 13 16 16 24 39 64
6. Kenguru 012 10 11 13 17 13 19 16 26 42 66
7. Csirke, pulyka 0 2 8 11 16 14 18 17 26 41 64
8. Pingvin 0 812 17 14 19 18 25 41 64
9. Patintos teknds 010 17 13 18 18 26 41 64
10. Kecskebéka 014 13 19 20 27 43 65
11. Tonhal 0 8 19 18 30 44 65
12. Ponty 01412 25 42 84
13. Kutyahal 0 16 30 44 65
14. Orsohal 0 30 46 68
15. Selyemherny6 lepke 0 40 6
16. Bliza 08
17. Rhodospirillum [
rubrum ¢,

1. tablazat. 17 organizmus citokrom c molekuldjanak osszehasonlitisa

Az ,ember” sort végignézve lathatjuk, hogy az aminosavak sorrendjében egyre nagyobb
eltérést tapasztalunk, ahogy tavolodunk a rendszertani skalan. Az ember és a rhesus majom
kozott az eltérés csupan 1%, az ember €s a disznd kozott 10%, az ember és a hal (ponty) ko-
z6tt 17%, az ember és a rovar (selyemhernyo-lepke) kozott 29%, és igy tovabb. Ez a ,,felfede-
z¢€s” nem meglepd, hiszen egybevag a hagyomanyos taxonomiai kategoriakkal.

Most nézziik meg a selyemhernyo lepkéjének sorat (a tablazat 15. oszlopa), és haladjunk
lefelé a gerincesek kozott osztalyrdl osztalyra. Figyeljik meg, hogy e rovar citokrém ¢ fehér-



jéje kozel ugyanolyan mértékben kiilonbozik olyan egymastol igen eltérd szervezetekétol,
mint az ember, a pingvin, a teknds, a tonhal és az orsdhal. Figyelembe véve az emlitett szer-
vezetek kozti oriasi valtozatossagot, meglepd, hogy citokrém c fehérjéjiik tekintetében mind-
annyian majdnem ugyanolyan szazalékban kiilonboznek a selyemhernyo lepkéjétol.

Ez a felfedezés azért olyan megdobbentd, mert ellentmond a darwini elvarasoknak. Az
evolucids skadlan a selyemhernyd lepkéjétdl felfelé haladva azt varnank, hogy molekularis
szinten egyre nagyobb kiilonbségeket tapasztalunk majd. Ez az elvaras akkor is fennall, ha
voltaképpen fokozatosan megjelend osztalyok jelenlegi képviseldit hasonlitjuk Ossze, nem
pedig leszarmazottakat és 6soket. Példaul a darwinistak a kétéltli kecskebékat egy tobbszoros
elagazas termékének tekintik, amely a kétéltiiek hiillodkhoz vezetd agarol vald leagazas utan
ment végbe. Ez azt jelenti, hogy bar a kecskebéka a gerincesek egy olyan rendjének a tagja,
amely a hiilldknek is dse, 6 maga nem Ose a hiilloknek. A feltételezés még mindig az, hogy a
,»fa’-mintat kellene tapasztalnunk (jollehet altalanos értelemben véve), amikor a jelenleg €16,
egymassal kozvetlen leszarmazasi kapcsolatban nem 1évd képviseldiken keresztiil 6sszeha-
sonlitjuk az &si rendeket. A darwinizmusbol az kdvetkezne, hogy ha dsszehasonlitjuk a ma
¢lo szervezeteket, akkor nagyobb molekularis tavolsagot tapasztalunk a rovaroktol a kétéltiie-
kig, mint a ma €16 halakig, még nagyobb tavolsagot a hiillokig, és még ennél is nagyobbat az
emldsokig. A valosag azonban nem ezt a mintat igazolja vissza.

Vizsgaljunk meg egy masik példat. Az evolucids forgatokonyv szerint a kétéltiiek a halak-
b6l alakultak ki. Igy azt varhatnank a citokrom elemzéstél, hogy a halé sokkal hasonlobb lesz
a kétéltliekéhez, am ez nem igy van. A 9. adbra mutatja a szdzalékos eltéréseket a hal (ponty)
¢s n¢hany szarazfoldi allat citokrom c-je kozott.

Ha 6sszehasonlitjuk a citokrom c szekvencidk valtozasait néhany gerincesnél, azt talaljuk,
hogy azok azonos tavolsagra vannak a haltol. Megint hidnyzik a vart evolicios fa. A kétéltlie-
ket, amelyeket az dbran a kecskebéka képvisel, hagyomanyosan kozelebbinek tekintik a ha-
lakhoz az evolucidés skalan. Azonban molekularis szinten nincsenek kozelebb a halakhoz,
mint a hiillékh6z vagy az emlés6khoz.
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9. dbra. A citokrom c aminosav-sorrendjének kiilonbségei (az eltérés szazaléka)
a ponty és néhany egyéeb gerinces allat esetében. Figyeljiik meg, hogy az eltérések
mennyire kozel esnek egymashoz

A hagyomanyos darwini forgatokonyv szerint a kétéltiiek a halak és a szarazfoldi gerinces
allatok kozotti atmenetek. Aminosav-sorrendjiik elemzése alapjan a kétéltlieknek nagyjabol
kozépen kellene elhelyezkednitik, de ez nem igy van. Ez majdnem az 6sszes kétéltl fajra igaz,



amelyet az 0sszehasonlitdé méddszerrel megvizsgaltunk. Az evolicios sorozat alapjan azt var-
nank, hogy bizonyos kétéltiick kozelebb lesznek a halakhoz (,,primitiv”’ fajok), mig masok a
hiillskhoz (,,fejlettebb” fajok). Arra szamitandnk tovabba, hogy a 16 lesz a legtavolabb. Am ez
szintén nem igy van. Az, hogy a 10, a nyul, a csirke, a teknds és a kecskebéka fehérjéje azonos
mértékben eltérd a pontyétol [lasd 9. dbra], még nem jelenti azt, hogy az eldbbiek citokrom
molekulai azonosak. Fehérjéik egymastol is €és a pontyétol is kiilonboznek. A kiilonbozo szer-
vezetek esetén nem ugyanaz a 13-14 aminosav tér el a ponty aminosav-sorrendjéhez képest.

A molekularis o6ra

Néhany tudos felvetette, hogy a molekularis ora elmélete megoldana a rejtélyt. Az altaluk ki-
nalt magyarazat az, hogy az id6 el6rehaladtaval a mutaciok aranya allando, igy egészen ter-
mészetes, hogy azok a fajok, amelyek ugyanakkor valtak szét a kozos Ost6l, ma azonos mér-
tékben térnek el molekularis sorrendjiik tekintetében. Ennek a magyardzatnak azonban tobb
komoly hidnyossaga is van. Eloszor is: a tudomany szerint a mutaciok ardnya a generacios
1d6hoz viszonyul, s a kiilonb6z6 molekulak mutacids ardnya azonos az egyes generaciokban.
Gond akkor van, ha ugyanazon a taxonon beliil két olyan fajt — pl. két emldst — hasonlitunk
0ssze, amelyeknek eltéré a generacids idejliik. Az egerek példaul évente négy-6tszor szapo-
rodnak, igy mutacioik szamanak lényegesen magasabbnak kellene lennie, mint mondjuk az
elefant esetében. Kovetkezésképp Osszehasonlithatd fehérjéik szekvencia-eltérésének nem
szabadna azonos mértékiinek lennie.

Ezen kiviil az egyes fehérjék mutéacios ardnya még ugyanazon a fajon beliil is eltérd. Ez azt
jelenti, hogy ahhoz, hogy a molekularis 6ra elmélete helyes legyen, nem egy, hanem tobb ezer
molekularis 6raval kellene szamolni.

A taxonomia feladata

A taxonOomia gyakran unalmas és halatlan munka. A kutatoknak néha hosszasan kell dolgoz-
niuk még egy egyszerii osztalyba sorolas eldontéséhez is. De a taxondémidnak nemcsak ilyen
apro részletekkel kell foglalkoznia, hanem a szerves élet altalanos sémajarol is képet kell ad-
nia.

A darwinistak altal festett kép a szervezetek folyamatos sorozatat mutatja. Az élet fokoza-
tosan, szdmtalan fazison keresztiil bontakozik ki, az egyszeriibbtdl az egyre bonyolultabbig.
Mindegyik kategoriaban vannak ,,primitiv’ szervezetek, amelyek épp hogy csak felemelked-
tek az el6z0, egyszerlibb allapotbdl, és vannak ,,fejlettebbek™, azaz olyanok, amelyek mar egy
ujabb, komplexebb allapot felé haladnak.

Az értelmes tervezettség tdmogatoi elott egy mastajta kép tarul fel, amelyben az egymassal
rokon szervezetek magasabb szintii, egymastol fiiggetlen kategéridkba csoportosithatok. Mi-
vel az értelmes tervezettség tamogatoi szerint egyaltalan nem bizonyitott, hogy mindegyik
csoport valamely masikbdl fejlodott ki, a toretlen, folyamatos sorozatok nem sziikségszertiek.
Inkabb arrdl van szd, hogy a {6 taxonok jellegzetesek és elkiiloniilnek egymastol, és jol meg-
kiilonboztethetok a tobbiektdl jellegzetes, 6sszehangolt struktarajuk alapjan.

Vajon melyik kép illik jobban a tudomany altal elénk tart vilagra? A jelenlegi organizmu-
sok léte ésszerlien megmagyarazhato az értelmes tervezettség alapjan. Ha megvizsgéljuk a
Felidae (macskék) csaladjat, rengeteg valtozatot taldlunk kozottiik, kezdve a haziasitott szid-
mi macskatol az afrikai oroszldnon at a bengali tigrisig. Ugyanakkor konnyedén meg tudjuk
kiilonboztetni 6ket mas allatfajoktdl, példaul a rokatdl, a menyéttdl, a kutyatodl stb. Az élovi-
lag kiilonb6z6 szervezetcsoportokat tar elénk, amelyek mindegyike jellegzetes tulajdonsagok



koré csoportosul. A hataroknal, kiilonosen a nemzetségek és a fajok szintjén, ezek a kiilonb-
ségek nem mindig élesek, €s eldfordulhat, hogy a taxondémusok késdébb masképpen értékelik
oket.

A koviiletek is szervezetcsoportok sémajat tarjak elénk. Az par évtizedben a tudomanyban
egyfajta forradalom zajlik, melynek soran szamos paleontologus méddositotta Darwin fokoza-
tos fejloddésre vonatkozé alaptanait az egymast valto sztazisok (valtozatlan allapotok) és hirte-
len valtozasok elméletére. Az evolucio-elméletnek ezt a modositasat ,,szakaszos egyensuly-
nak” (vagy ,,pontozott egyensulynak™) nevezik. Ezek a tuddsok a koviiletek vilaganak tobb
mint egy évszazados kutatisa utdn felismerték, hogy a megkoviilt szervezetek nem 1épcsdze-
tes sorozatot, hanem szakadékokkal elvalasztott csoportokat alkotnak.

A biokémia legtijabb adatai, amelyek alapjan a szervezetek kiilonbségei valamelyest meny-
nyiségileg is mérhetdvé valtak, altalaban megerdsitik a csoportosodas fenti sémajat. A fehér-
Jék aminosav-sorrendjének tanulmanyozasa soran kideriilt, hogy a kiilonb6z6 organizmusok
nem szervezhetdk egyetlen, A — B — C tipusu sorozatba, ahol A B-nek, B pedig C-nek az
dse, hanem a kiilonb6z6 taxonokba tartozd legtobb organizmustdl azonos tadvolsagra vannak.
Ez a megfigyelés a fajok széles skalajara igaz.

A kiilonboz0 szakteriiletek adatai egy kirakos jatékhoz hasonldéan egymashoz illenek. Ha-
bar még jo néhany darab hianyzik a kirakos jatékbol, az elénk tarulod kép szervezetcsoportokat
mutat, amelyek mindegyikén beliil szdmos valtozat létezik a nem meghatarozo jellegzetessé-
gek tekintetében, s amelyek mindegyikét jo1 kivehetd hézagok valasztjak el a tobbi csoporttol.
A molekularis biologia 6 felfedezései 1), mennyiségileg mérhetd adatokat adtak a keziinkbe
az ¢€lo szervezetek hasonldsagairdl és kiilonbozdségeirdl. Soha nem szabad azt a benyomast
kelteniink, hogy jelenlegi tudoményos ismereteink elegenddek az dsszes kérdés megvalaszo-
lasdhoz, azt azonban kijelenthetjiik, hogy az adatok nem egy darwini evolucioval egybevagd
¢lovilag képét tamasztjak ala.

(Percival Davis ¢és Dean H. Kenyon: Pandak és emberek c. konyve alapjan.)



