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A darwini evolúciós elmélet megszületése óta eltelt 106 esztendő nem-
csak a magasabbrendű szervezetek evolúciójának sok kérdését t isztázta, 
az ot t érvényes elvek érvényeseknek bizonyultak a baktériumokra is. A ku-
ta tások kezdetén nehézséget okozott az, hogy a baktér iumokat „klónosan" 
szaporodó lényeknek ismerték, de 22 év telt A V E R Y felfedezése óta, mely sze-
rint a baktér iumok közöt t az öröklődő jellegeknek átvitele DNS révén lehet-
séges és 1 6 esztendő azóta, mióta L E D E R B E R G felfedezte azt , hogy a baktériumok 
között ivaros szaporodás van. Ez alatt az idő alat t , ha nem is teljes értékű, 
de több ivaros szaporodási mechanizmus vált ismeretessé a baktériumoknál 
és így a rekombinálódás lehetőségei a mutációval és szelekcióval együtt alapul 
szolgálnak azon elvek működésének, melyet D A R W I N a Fa jok eredetéről c. 
munká jában lefektetet t . 

Eszerint az élőlények fajai , tehát a baktér iumfajok is, két kölcsönösen 
ha tó tényező termékei. Ezek egyike az egyedek öröklődő megváltozásának le-
hetősége, a másik pedig az, hogy a környezet kiszelektálja azokat az egyedeket, 
melyek megváltozásuk következtében előnnyel bírnak a többi egyeddel szem-
ben önmaguk fenn ta r t ásában és elszaporodásuk lehetőségében. A genetikai 
kuta tások bebizonyítot ták, hogy az öröklődő megváltozások oka elsősorban a 
mutáció, másrészt az ivaros folyamatok u t án bekövetkező rekombinálódás, 
mely a mutáció által lé t re jö t t megváltozást elterjeszti a többi egyed leszárma-
zottai között is. A mutáció, rekombinálódás és szelekció következtében kiala-
kulhat tehát egy adapt ív jelleggel bíró populáció. Ez kontinuus populáció 
lévén, ugyanezen erők hatására adaptív jellegét hasonló sebességgel el is ve-
szítheti, mert a mutálódás és rekombinálódás nem adap t ív jellegeket is kiala-
kí that . Van azonban még egy mechanizmus, az ún. izoláló mechanizmus, és ez 
maga is tárgya lehet a mutációnak és rekombinálódásnak. Ez a mechanizmus 
megakadályozza azt, hogy két populáció között a génáramlás bekövetkezhessen. 
Az ilyen mechanizmus kialakulása gátolja két populáció között a rekombiná-
lódás lehetőségét és elősegíti a populációból kivált ú j populáció fa j já alaku-
lását. 

* Elhangzott : a „Távoli hibridizáció elméleti és gyakorlati eredményei a növényvilág-
b a n " c. konferencián. 1965. március 11. 
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A fajok kialakulását fi logenetikai nézőpontból vizsgálva, az ilyen izo-
láló mechanizmusok keletkezésében két tényező szerepelhet: egyik a földrajzi 
elkülönülés, melynek folyamán az adapt ív jellegeknek olyan differenciálódása 
jöhe t létre, mely egy esetleges ú j r a egymás mellé kerülés u t á n az ivaros folya-
matoka t , illetőleg a rekombinálódás létrejöt tét megakadályozza. Izoláló mecha-
nizmus azonban egymás mellet t , de eltérő ökologiai feltételek között élő popu-
lációk között is kialakulhat és létre jöhet egy elkülönült ú j fa j . Ezek rokon 
f a jok , mert bár izoláló mechanizmusok révén egymástól elkülönültek, mégis 
több-kevesebb genetikai homológia van közöt tük. Ez a genetikai homológia 
gyakran megnyilvánul a fenot ípusok hasonlóságában is és így sokszor fedi 
a t axonomusok által alkotott csoportokat is.* 

A baktériumok osztályozását már a múlt század végén megkezdték. Meg-
állapítható, hogy a taxonomusok és a genetikai szemlélet a lapján rendszerezők 
közöt t különbség van. R A V I N , min t genetikus, a baktériumoknál megkülön-
böztet nomen species-t, ez az egység, melyet a biner kombináció meghatároz, 
taxospecies-t, vagyis egy olyan csoportot, melynek egyedei között nagy a ha-
sonlatosság, és a genospecies-t, t ehá t egy olyan egységet, melyen belül a rekom-
binálódás lehetséges. Előadásomban magam is ehhez a Ravin-féle beosztáshoz 
igyekszem adaptá lódni . 

A baktér iumok között a filogenezis a lapján álló osztályozás nehézsé-
gekbe ütközik. Ennek több oka van : a magasabbrendű szervezetekkel szemben 
ui . a baktér iumok 
1. morfológiailag egyszerűek, 
2. rendkívül gyors a szaporodásuk és a hata lmas populációképző potenciájuk 

nagy variabili tási lehetőségeket biztosít számukra, 
3. citológiai vizsgálatuk nehéz és a magasabbrendű szervezetek citotaxono-

miai jellemzési módszerei nein alkalmazhatók rá juk és végül 
4. genetikai rendszereik vizsgálata újkeletű és nem teljesen fe l tár t . 

Mindezek ellenére az utolsó 10 év mikrobiális genetikai kuta tásainak 
eredményei lehetőséget nyú j t anak arra, hogy éppen ezen a területen: a baktériu-
mok evolúciója és a baktér iumok fa j ké rdésének t e rü l e t én várhatók gyors 
eredmények és tisztázódhat a genetikai f a j (a R A V I N szerinti genospecies) 
fogalma. Mindezekre a modern genetikai ku ta tás egy módszert adot t a kezünk-
be, mégpedig a genetikai homológia megközelítésének a lehetőségét. 

A baktérium populáció megváltozásának 
és a populációk elkülönülésének lehetősége 

A populáció vál tozatosságának egyik forrása a darwini elmélet szerint a 
mutáció. A mutác ió fellépése a baktér ium populációban véletlenszerű. Ha a po-
pulációt egy ú j , kémiai vagy f izikai hatásnak tesszük ki, esetről-esetre megfi-

* A következőkben a homológia kifejezést evolúciós értelemben, de szerkezeti homológia 
vonatkozásában is használom. • 
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gyelhető, hogy új, kiválóbb (nagyobb adapt ív értékkel bíró—fitness) t ípusok 
alakulnak ki és ezek a szelekciós erők következtében túlnövik a szülői típuso-
kat . Ez a flexibilitás főleg az antibiotikum-rezisztencia kialakulása mechaniz-
musának vizsgálata idején arra a feltevésre jogosított egyeseket, hogy a bak-
tériumok adapt ív természete nem azonos a magasabbrendű szervezetekével 
és ezt lamarcki öröklődéssel igyekeztek magyarázni. Ha azonban figyelembe 
vesszük az t , hogy egyetlen EscherichicTcoli baktérium „klónos" szaporodása 
mekkora (223/nap, ha az osztódás sebessége 60 perc = 1011, nagyon könnyen 
felmérhető, hogy a 10~8/sejt/generáció mutác ió ráta esetén egy nap a la t t 1000 
újt ípusú E . coli baktérium alakulhat ki egyetlen sejtből. Ebből könnyen ért-

• hetővé válik a baktériumok populációjának flexibilitása. Kialakultak techni-
kák: a legszellemesebb Lederbergéк replika módszere, mellyel k imu ta tha tó 
volt, hogy a mutációk kialakulása véletlenszerű és egy ú j f i t típus, t e h á t egy 
olyan egyed, mely nagyobb adaptív készséggel rendelkezik, a szelektív ágens 
távollétében is kialakulhat. 

A változatosság másik forrása a rekombinálódás. Amint röviden azt már 
említet tem, a baktér iumokat „k lónosan" szaporodó lényeknek tek in te t ték 
még nem is olyan régen. Az utóbbi 20 év a la t t azonban a genetikai anyag ki-
cserélésének több mechnizmusa vált ismeretessé: a konjugáció, t ranszdukció 
és transzformáció. 

A konjugáció, mint ivaros mechanizmus az, mely legjobban megközelíti 
a magasabbrendű szervezetek ilyen t ípusú mechanizmusait . Konjugáció köz-
ben két ivarilag ellentétes egyed, nevezzük F + és F~-nak, átmeneti leg 
egymáshoz kapcsolódik és az F + kromoszómája vagy annak egy része egy 
konjugációs tömlőn á tha lad a F - vagy más néven befogadó sejtbe. O t t a kro-
moszóma szinapszisba kerül a befogadó sej t kromoszómájával és a rekombi-
nálódás beépülés vagy mintaválasztás ú t j á n bekövetkezik. Az F jelzés a ferti-
lités faktor jele. A fertilitási faktor egy ún . episzóma, t ehá t egy olyan genetikai 
részecske, mely autonóm állapotban a sej t ci toplazmájában is szaporodik, de 
képes a baktér ium kromoszómájához kapcsoltan, azzal összhangban önma-
gát lemintázni. Ilyen episzóma jellegű, t ehá t autonóm vagy a kromoszómához 
kapcsolt á l lapotban szaporodó részecskék még a baktér iumok vírusainak, a bak-
teriofágoknak egyes t ípusai : az ún. mérsékelt fágok, bakteriocinogének és drog-
rezisztens faktorok. 

A másik ivaros mechanizmus a transzdukció. Transzdukciókor az említet t 
mérsékelt fág a gazdabaktériumban elszaporodik, miközben a baktér ium 
kromoszómájából részeket kebelez be. E g y más baktér iumot fertőzve ezeket 
az idegen kromoszómarészeket abba á tv inn i képes és ezek az idegen kromo-
szómarészek rekombinálódnak azután a befogadó baktér ium homológ kromo-
szómarészeivel. 

A rekombinálódás harmadik főforrása a genetikai transzformálódás. 
Egy bizonyos genetikai jelleggel bíró baktér iumtörzs DNS-e a másik, ezzel a 
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jelleggel nem rendelkező törzs egyedeibe, azok ún. kompetens ál lapotában, 
behatolni képes. Majd szinapszisba jutva a befogadó sejt kromoszómájával 
rekombinálódás következik be és az utódok közöt t az ú j jelleget muta tó re-
kombinánsok megjelennek. 

Az i smer te te t t három genetikai rendszer egymásmelleit is működik: 
pl. E. colinál a konjugáció és a transzdukció, míg a Bacillus subtilisnél a t ransz-
formáció és transzdukció. 

Az eddigiekben röviden ismertettem, hogy mutáció és rekombinálódás 
révén miképpen a lakulhatnak ki ú j adaptív baktér ium populációk a régiből. 
Felmerül a kérdés ezután, hogy melyek azok az izoláló mechanizmusok, me-
lyek ennek az ú j , adaptív jellegű populációnak a régitől való végleges elkülö-
nülését és ú j biológiai faj já alakulását előidézhetik. Ravin szerint, eddigi isme-
reteink alapján, ezek a baktér iumok között a következők: 

Konjugáló rendszerben egyrészt a párválasztási inkompatibilitás, más-
részt a konjugációs inkompatibili tás. 

Transzdukciós rendszerben a genetikai anyagot hordozó bakteriofágnak és 
a fertőzendő sej t kapcsolatában bekövetkező megváltozás. I lyen pl. a bakterio-
fág adszorbeálását meghatározó tényezőkben bekövetkező eltolódás, fágre-
zisztencia kialakulása és a bakteriofág által á t v i t t genetikai anyag és a befogadó 
sejt genetikai anyagában levő különbség. 

Transzformálódó rendszerben a befogadó sej t fiziológiás állapota, illetőleg 
az azt meghatározó genotípus lényeges a behatolás szempontjából. Ez az ún . 
kompetencia. Másrészt a donor és befogadó sejt genetikai homológiájának 
mértéke is mérvadó, amit t a lán így is meg lehet fogalmazni, hogy az exogén 
és endogén D N S szerkezeti homológiája is nagymértékben fokozza a transzfor-
mánsok, t ehá t a rekombinánsok számának emelkedését. ' 

A rekombinálódó-képesség, min t a genetikai 
homológia mértéke 

A baktér iumok ismerte te t t genetikai rendszerei és izoláló mechaniz-
musai mind feltételezik a genetikai homológiát is. Két populáció rekombináló-
dásának lehetősége tehát függ attól, hogy filogenetikai rokonságuk milyen 
mértékű. Megfordítva, a rekombinálódás lehetősége, illetőleg annak kisebb-
nagyobb mér tékű gátolt vol ta , mutatóul szolgálhat a genetikai homológia 
megállapításánál. 

Ebből adódik az előadás címében megjelölt első problémakör t á rgya . 
H a ugyanis taxospeciesek közöt t i keresztezéseket tanulmányozunk, azok ered-
ményeiből következte tni lehet a közöttük fennálló genetikai homológiára is. 
A filogenetikai rokonság nagyobb a nagyobb genetikai homológia esetében, ez 
pedig függ a rekombinálódó-képességtől. Természetesen a rekombinálódó-
képesség csak fertil i tás esetében szolgálhat a genetikai homológia indexeként; 
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a fertilitás hiánya ezzel szemben nem jelent i a genetikai homológia h i á n y á t is 
és ez csökkenti a keresztezéses megközelítés értékét. Mindenesetre a genospe-
cies kr i tér iumát a fa j és nemzetségek közöt t i keresztezések eredményei a l ap j án 
jobban megközelí thetjük. 

Az elmúlt években több irodalmi á t tek in tés látott napvilágot a bak té r ium-
fajok (taxospeciesek) között i keresztezések eredményeiről. Ezeknek a l ap ján 
rövid á t tekintés t szeretnék adni erről a kérdésről. 

A konjugációs rendszerrel bíró baktér iumok közül elsősorban az En te ro -
bacter iumokat vizsgálták: E . colit és a Shigella, valamint Salmonella csoporto-
kat . Már 1957-ben ( L U R I A és B U R R O U S ) k imu ta t t ák , hogy egyes Shigellák befo-
gadóként szerepelnek az E. colival szemben. Bár a konjugáció gyakorisága 
megegyezett a fa jon belüli keresztezések konjugációs gyakoriságával, mégis a 
rekombinánsok gyakorisága az utóbbi eredményeinél jóval alacsonyabb volt . 
Ezenfelül az E . colinak nem minden öröklődő jellege volt k imuta tha tó a re-
kombinánsokban, feltehetően a genetikai homológia elégtelensége mia t t . 
Másik érdekes tény, hogy bár a gének lineáris sorrendje a Shigellában az E. 
coliéhoz hasonló, mégis a rekombinánsok száma alacsony volt s ezek legnagyobb 
része virulenciáját elvesztette. Azok a hibr idek, melyek virulensek vo l tak , leg-
feljebb egy-két E. coli jelleget tudtak fe lmutatni . Hasonló eredményekre ju-
to t t ak E. coli és Salmonella hibridek esetében is. Annak ellenére, hogy a Sal-
monella kromoszóma nagyobb vonásaiban azonos az E . coliével, mégis a ke-
resztezések u t á n labilis diploidok keletkeznek, melyek később az eredet i tí-
pusokra szegregálnak. Fa jok közötti Salmonel la keresztezéseket is végeztek 
S. typhimurium és S. typhosa között. Ezesetben is csak egyes jellegek átvi te le 
volt megfigyelhető, ellentétben a fajon belüli S. typhimurium keresztezésekkel. 
Ebből az következik, hogy a két Salmonella f a j között a genetikai homológia 
nem nagymérvű. A Salmonella és Shigella hibridálások alapján is ugyancsak 
kisebb genetikai homológiát lehet a két genus vizsgált f a j a i között k imu ta tn i , 
mint az az E. colival tö r tén t keresztezések alapján várha tó . 

Genuszok közötti transzdukciókra t öbbek között E. coli és Sh. disenteriae 
esetében vannak adataink. Kimuta tha tó , hogy nemcsak az átvitt genetikai 
marker régiójának homológiája nem tel jesen azonos, hanem az is, hogy a mar-
ker régiójához kapcsolódó kromoszómarészek sem homológok. 

Fa jok közti transzformációt először intézetünkből néhai B A L A S S A R Ó Z S I 

publikált Rhizobium fajok között . Ezt követően rövidesen Haemophilus fa jok 
között végeztek részletes elemzést. S C H A E F F E R m u t a t t a ki e fajok közöt t i 
t ranszformációban a rekombinánsok számának csökkenését a fajon belüli t ransz-
formálásokkal kapot t rekombinánsok számával szemben. Izotóppal je lzet t 
DNS-el k imu ta tha tó volt , hogy a heterológ DNS felvétele nem csökkent . 
Schaeffer ennek alapján feltételezi, hogy az inkomplett homológia, t e h á t a 
DNS bázisszekvenciában levő kisebb különbség az oka a rekombinánsok száma 
csökkenésének. v 
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Érdekes probléma a Streptococcus és Staphylococcus egyrészt, és a Pneu-
mococcus másrészt genetikai homológiájának kérdése. A két organizmus közel 
azonos helyen, t ehá t azonos ökologiai körülmények között is előfordulhat a 
szervezetben, mégis taxonomiailag elkülönített csoportokat alkot, annak elle-
nére, hogy m á r 1957-ben k imu ta t t ák reciprok transzformálhatóságukat. í gy 
sokan a ján l ják rendszerezésük felülvizsgálását. 

Rendkívül finom vizsgálatokat végzet t R A V I N , amikor Diplococcus 
pneumoniae és Streptococcus challis közötti transzformációval k imuta t ta azt is, 
hogy a t ranszformál t kapcsolt jellegek stabi l i tása nagy, t ehá t ú jabb t ranszfor-
mációval t o v á b b vihetők. Ez arra mutat , hogy a bázisszekvencia és a homológia 
az exogén és endogén DNS-ek között a genetikai marker környékén nagy . 
Ez Ravin szer int egy bizonyos kromoszómarégió homológiájának genetikai 
módszerrel k a p o t t egyik legérzékenyebb indexe. 

Összefoglalva: Az egyes taxospeciesek közöt t a rekombinálódás lehetősége 
fennáll. Ez sohasem olyan mér tékű mint a taxospeciesen belül végzett keresz-
tezés eredménye. Feltehető t e h á t , hogy a taxospeciesek közöt t a filogenetikai 
rokonság mérvének megfelelő homológia v a n . Tekintettel arra , hogy az örök-
lődő tula jdonságok hordozója a DNS, fel kell tételezni azt, hogy a genetikai 
homológia anyag i alapjait is a DNS-ben kell keresni. A DNS azonosságának és 
különbségének megállapítására jól bevált f izikai és kémiai módszerek ál lnak 
rendelkezésre és a baktér iumfajok közötti genetikai homológia mértéke ki-
mutatására a baktériumok kromoszómáját a lkotó DNS szerkezetének homo-
lógiája is felhasználható. 

A genetikai homológia kérdésének molekuláris szinten 
történő megközelítése 

A D N S szerkezetét és lemintázódását W A T S O N és C R I C K vizsgálatai és 
elgondolásai a lap ján eléggé jól ismerjük. T u d j u k , hogy a DNS egy ke t tős 
csigavonalat a lkotó molekula. Mindegyik csigavonalát egy-egy cukor-foszfát 
molekulákból álló gerinc a lko t ja . Ezek a csigavonalak, a helixek, egymás köré 
tekeredő s t r u k t ú r á t alkotnak. Ezen helyezkednek el a DNS-re jellemző bázi-
sok: két purin bázis, az adenin és a guanin és ké t pirimidin, a citozin és t imin . 
A kettős hélixen befelé fordult bázisok hidrogénhidakkal kapcsolódnak. A bá-
zisok elhelyezkedése jellemző: mindig egy pur in kapcsolódik egy pirimidinnel 
— a guanin a citozinnal, az adenin a t iminnel . Ha tehát a purin/pirimidin 
arányt vizsgáljuk, az mindig eggyel egyenlő. H a azonban az A - | - T / G - ( - C a r á n y t 
vizsgáljuk az ado t t DNS min tákban, akkor azt tapaszta l juk, hogy ez DNS 
mintánként különböző lehet. Tehát egy D N S mintát a G-|-C t a r t a lommal 
jellemezni lehet . A bázisok megoszlása ugyanis nem egyenletes, a sorrendjük 
változik és a sorrendiségben, a szekvenciában levő különbség a G-f-C a ránnya l 
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kifejezhető. A bázisok szekvenciája a lkot ja azokat a kód-jeleket, melyek a 
DNS genetikai információit rögzítik és amelyek azután á t í rva az RNS hasonló-
an négybetűs kódjára , m a j d át fordí tva az aminosavak 20 betűs kódjára , meg-
szabják a szervezet fehér jé inek aminosav szekvenciáit és működését. 

LEE 1957-ben ismerte fel a DNS szerkezet tanulmányozásának taxono-
miai jelentőségét. B E L O Z E R S Z K I J és S P I R I N széles körű G - | -Ctar ta lom-meghatáro-
zásra i rányuló vizsgálatokat kezdtek. A korábban kémiai módszerekkel vég-
zett ilyen meghatározások nehézségeinek kiküszöbölésére fizikai-kémiai mód-
szereket vezet tek be. Többek között a fajsúly szerinti meghatározást ul t ra-
centrifugás vizsgálatokkal, azon az alapon, hogy a G-f-C t a r ta lom növekedésé-
vel a minta fajsúlya is növekszik. Másik szellemes és általánosan használ t 
fizikai-kémiai módszer a G-|-C ta r ta lom meghatározására a DNS hő-denaturá-
lásának megállapítása. M A R M U R és D O T Y 1959-ben megállapítot t egy lineáris 
összefüggést a G-j-C t a r t a lom és denaturálódás hőmérséklete között . Nem kell 
ehhez más t ehá t , csak a DNS mintát hevíteni és az opt ikai abszorpcióban be-
következő változást rögzíteni és az így kapot t görbén az olvadáspontot meg-
határozva a Doty—Marmur-féle ada toknak megfelelő G-)-C ta r ta lom megálla-
pí tható. 

További két módszert ismertetek röviden, melyek alkalmasak arra, hogy 
a kromoszóma DNS-ének szekvenciális mikrohomológiáit is meg lehessen álla-
pítani. Mind a ket tő a D N S ún. komplementer fonalainak hibridálásán alapul. 
Ezek egyikében egy fa j nehéz izotóppal jelzett DNS-ét hevít ik az olvadáspontig, 
így a komplementer fonalak szétnyílnak. Ezt az egyfonalas ál lapotban levő, 
ún. denaturá l t DNS-t keverik egy másik fa j hasonlóan kezelt, de izotóppal 
nem jelzett denaturál t DNS-ével. A keveréket lehűt ik . Lassú lehűlés közben 
a homológ komplementer fonalak párosodnak. Lesznek olyan párok, melyek 
mindkét fonala nehéz lesz, lesznek olyanok, melyeknél mindket tő könnyű, 
de ha a két f a j DNS-e közöt t kisebb-nagyobb homológia van, úgy hibrid kép-
ződik: a két komplementer fonal közül az egyik nehéz, a másik pedig könnyű 
lesz. Tehát a renaturá lódot t molekula fajsúlya a másik két t ípus közé esik. 
Homológia esetében t e h á t (akár részleges, akár teljes homológiáról van szó) 
a DNS molekulák elhelyezkedése a gravitációs té rben három maximumot 
muta t , míg homológia h iányában csak az eredeti két DNS-nek a jelenlétére 
utaló kétcsúcsú görbe m u t a t h a t ó ki. 

A másik szellemes megközelítés ugyancsak a molekuláris hibrid képző-
désén alapul. Lényege az, hogy egy nagymolekulasúlyú DNS-t , nevezzük 
„A"-nak, 100 C°-ra való hevítéssel a két polinukleotid fonalra választanak szét 
és gyors hűtéssel megakadályozzák: a komplementerek párosodását . Az így de-
naturál t DNS- t agarba keverik és az agart hagyják megdermedni. Az össze-
hasonlí tandó, izotóppal je lzet t DNS-t nagy mechanikai ha tásnak teszik ki, 
mellyel a hosszú molekulákat rövid darabkákra ny í r ják . Ez t az ismert módon 
denaturá l ják és gyors hűtéssel megakadályozzák a renaturá lódás t . Ez a „ B " 
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DNS. Ezt a , , B " DNS-t az „ A " DNS-t tar ta lmazó agaron kromatografá l ják , 
miközben, az „ A " DNS fonalak a komplementer , ,B" DNS fonalkákkal mole-
kuláris hibrideket alkotnak. A homológ részek így, mintegy csapdába j u t v a , 
visszamaradnak a kromatografáló oszlopon. Ismételt hevítéssel ebből a csap-
dából megszabadíthatok és radioaktivi tásukból meghatározható a visszatar tot t 
homológ D N S mennyisége. 

Az i smer te te t t módszerek alapja t ehá t egyrészt a G-f-C ta r ta lomban 
jelentkező azonosságok, illetőleg különbségek megállapítása, másrészt a mo-
lekuláris hibr id képződésének k imuta tása . 

Rendkívül érdekes összehasonlítani a különféle baktér iumfajoknál 
nyer t ada toka t . Nemrégen közölték Marmurék a Bacillus genuszban végzett 
összehasonlító vizsgálataik eredményeit . A kísérleteket 22 Bacillus-fajjal vé-
gezték. Huszonegy fajból 5 t ranszformál ta a B. subtilist. A transzformánsok 
gyakorisága két esetben rendkívül nagy volt , három esetben alacsony, a többi 
esetben nem volt transzformáció. A transzformálható fa jok G + C ta r ta lma 
43% volt, egy esetben 42,5%. A többi — nem transzformálódó fa j G-|-,C tar -
talma 32,5 — 50,5% között vál tozot t . Hibridképzés k imuta tha tó volt egyrészt 
fa jon belül B. subtilis X B. subtilis között , k imuta tha tó volt ugyancsak két 
különböző f a j ú , de t ranszformálható Bacillus között. A harmadik esetben, 
két nem t ranszformálható f a j DNS-ei között nem volt molekuláris hibridkép-
ződés k imuta tha tó . A G + C tar ta lom adatai , bár a nem transzformálódó Ba-
cillusok közöt t nagyobb szóródást m u t a t t a k , nem eléggé meggyőzők. Más, 
t ranszformálható fajoknál az értékek eléggé homogének, összehasonlítva a nem 
transzformálódók G + C tar ta lmával . Ahhoz, hogy ezek az adatok meggyőzők 
legyenek, a jánla tos a G-|-C ta r ta lom adata i t az ismertetet t módszerek közül 
többel is alátámasztani . 

Megállapítható tehá t , hogy a baktér iumok genetikai és molekuláris 
szintű genetikai vizsgálatai ú j módszereket adtak egyrészt a filogenetiusok, 
másrészt a taxonomusok kezébe. A leszármazás és a rokonság kérdése nagy-
mértékben megközelíthető azzal, hogy vizsgálat alá vesszük egyrészt a kro-
moszóma funkcionális homológiáját , másrészt a kromoszómát alkotó DNS 
szerkezeti mikrohomológiáját is. 

A DNS evolúciójának kérdése 

A D N S evolúciójának kérdését illetően, szemben a fehérjékkel végzett 
evolúciós vizsgálatokkal, ma főleg még spekulációkra szorí tkozhatunk. Össze-
hasonlító biokémiai vizsgálatokban k imuta t t ák azt, hogy a fehérjék szerke-
zetében és működésében a filogenezis folyamán változások következtek be. 
Fel kell té te leznünk mai ismereteink alapján azt, hogy ezeknek a fehérjéknek 
szintézisét meghatározó és szabályozó DNS szerkezetében is változások követ-
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keztek be. A közös primitív ős vagy ősök m á r rendelkeztek egy géngarnitúrá-
val, melynek anyaga a DNS volt . Ez a géngarnitúra feltehetően variábilis 
volt , miként ma is az. Lehetséges, hogy a genetikai anyagban bekövetkező 
megkettőződések fokozták annak mennyiségét és ezzel együ t t a gének „di f fe-
renciálódása" is bekövetkezet t . Salmonellánál és Escherichia colinál a kromo-
szóma funkcionális finomszerkezeti elemzése kimutat ta az t , hogy az egyes 
biokémiai fo lyamatokban működő enzimek kialakulásáért felelős gének cso-
portokban helyezkednek el és a szintézis minden egyes lépésében a gének 
sorozatának a megfelelő t a g j a vesz részt. Enné l a két mikroszervezetnél ki-
muta tha tó volt az, hogy a gének sorrendje a kromoszómán a biokémiai működés 
sorrendiségét is követi. A géneknek ez a csoportosulása magasabbrendű szer-
vezetekben (leszámítva a Neurosporát) nem volt k imuta tha tó . 

D E M E R E C fajközött i keresztezésekkel k imuta t ta , hogy az E. coli és 
Salmonella kromoszóma funkcionálisan nagyon hasonló és feltehető, hogy az 
egyes gének evolúciós értelemben homológok. Ennek ellenére, amint azt is-
mertet tem, a kromoszóma szerkezeti megoszlásában egyenlőtlenségek v a n n a k . 
Az, hogv a kü ldö t t információk mégis jók és a fehérjék szerkezetében vál tozás 
nincs és azok működőképesek, a genetikai kód degcneráltságára vezethető 
vissza, tehát ar ra , hogy a lehetséges 64 t r ip le t mindössze 20 aminosavat h a t á -
roz meg. Ezek szerint a DNS bázisszekvenciájában muta tkozó kisebb vál tozá-
sok nem muta tkoznak meg okvetlenül a kromoszóma funkcionális eltérésében 
is. Az is lehetséges, hogy egy megváltozás a génen belül magával hoz bizonyos 
más megváltozásokat is és így, amint azt T a t u m megállapítja, a szelekció m á r 
magán a DNS s t ruktúrán is jelentkezhet azzal, hogy v a n n a k olyan régiói, 
melyeknek változása megvál toztat ja és értelmetlenné teszi a D N S más működés-
beli sajátosságait . A mutáció igen sokszor csak egy bázispár megváltozásán ala-
pul és egy gén több száz bázispárt tar talmaz. Ahhoz, hogy a gén szerkezetében 
lényegesebb változások ezen az alapon létrejöj jenek, nagyszámú generációra 
és nagyszámú mutációra van szükség. Ez t e h á t a finomszerkezet megváltozá-
sának lassú mód ja . Lehetséges, hogy ezen felül vannak mechanizmusok, me-
lyek a kromoszóma DNS-ének stabilitását biztosí t ják, sőt ezek maguk is tár-
gyai lehetnek a mutációnak. Mindenesetre azonban a bázisszekvencia meg-
változásával megváltozik a kromoszóma finomszerkezete és ezzel a funkció-
megváltozás is előbb vagy u tóbb bekövetkezik. Az ilyen finomszerkezeti meg-
változások egy rekombinálódó populációban gyorsan szétszóródnak, de el is 
különülhetnek egy-egy izoláló mechanizmus kialakulása u t á n . A DNS szerke-
zeti homológiájával együtt a genetikai homológia egyre csökken és ez olyan 
mértékű lehet, hogy az eredeti izoláló mechanizmus megszűnése után a r ekom-
binálódás lehetősége már nem áll fenn, vagy oly mértékben csökkent, hogy m á r 
nem muta tha tó ki. 

Az elmondottakból arra lehet következtetni tehát, hogy a baktér iumok, 
melyek sok biológiai probléma megoldásában, mint kiváló objektumok mű-
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ködtek közre, az evolúció anyagi a lap jának , alapvető mechanizmusainak fel-
tárásában is hatékony segítséget tudnak nyúj tani . 

Összefoglalás 

Az elmúlt 10 esztendőben a baktér iumok evolúciójának tanulmányozása 
révén lehetőség nyílt a genetikai homológia és ezzel a filogenetikai rokonság 
kérdésének mélyebb szinten történő tanulmányozására . Az a tény, hogy a bak-
tériumok közöt t a fajon belüli és fajok közöt t i rekombinálódó-képesség kimu-
ta tha tó volt , ez alapul szolgálhatott a f a j o k közötti, evolúciós értelemben vet t , 
homológia mértékének megállapítására. Ebbő l adódott azután, hogy az ilyen 
genetikai homológia fokának megállapításában a bak té r ium kromoszómát 
alkotó DNS-ek szerkezeti homológiájával kapcsolatos ada toka t is felhasznál-
ták . Ezeket az adatokat eleinte a G + C ta r ta lom, ú j a b b a n pedig a molekuláris 
hibrid képződésének vizsgálati módszereivel nyerték. Ezeknek a módszerek-
nek, t ehá t : a rekombinálódó-képesség, a kromoszóma működésbeli és szerkezeti 
homológiája vizsgálatának együttes alkalmazásával lehetővé vált egyrészt a 
fajok között i filogenetikai rokonság megközelítése, másrészt a DNS szerkezeti 
homológiájának és a kromoszóma funkcionális szerkezetének vizsgálataiból 
következtetni lehet a DNS evolúciójának problémáira is. 
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