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A darwini evoltciés elmélet megsziiletése 6ta eltelt 106 esztendd nem-
csak a magasabbrendli szervezetek eveldciéjanak sok kérdését tisztazta,
az ott érvényes elvek érvényeseknek bizonyultak a baktériumokra is. A ku-
tatasok kezdetén nehézséget okozott az, hogy a baktériumokat ,klénosan”
szaporodé lényeknek ismerték, de 22 év telt AVERY felfedezése 6ta, mely sze-
rint a baktériumok kozott az 6roklds jellegeknek atvitele DNS révén lehet-
séges és 16 esztend§ azéta, miéta LEDERBERG felfedezte azt, hogy a baktériumok
kozott ivaros szaporodas van. Ez alatt az id§ alatt, ha nem is teljes értéki,
de tobb ivaros szaporodasi mechanizmus valt ismeretessé a baktériumoknal
és igy a rekombinélédas lehetdségei a mutaciéval és szelekcidval egyiitt alapul
szolgalnak azon elvek miikédésének, melyet DARWIN a Fajok eredetérdl c.
munkéjaban lefektetett.

Eszerint az él6lények fajai, tehat a baktériumfajok is, két kolesénosen
haté tényezd termékei. Ezek egyike az egyedek 6rokl6dé megviltozasanak le-
het8sége, a masik pedig az, hogy a kirnyezet kiszelektélja azokat az egyedeket,
melyek megvaltozasuk kovetkeztében elénnyel birnak a t6bbi egyeddel szem-
ben 6nmaguk fenntartasaban és elszaporodasuk lehet&ségében. A genetikai
kutatasok bebizonyitottak, hogy az 6rokl6d6é megvialtozasok oka elsésorban a
mutéacié, masrészt az ivaros folyamatok utan bekévetkezd rekombinalodas,
mely a mutéacié altal létrejott megvaltozast elterjeszti a tobbi egyed leszarma-
zottai kozott is. A mutacié, rekombinalédas és szelekeié kovetkeztében kiala-
kulhat tehat egy adaptiv jelleggel biré populacié. Ez kontinuus populacié
l1évén, ugyanezen erék hatasara adaptiv jellegét hasonlé sebességgel el is ve-
szitheti, mert a mutalédas és rekombinalédas nem adaptiv jellegeket is kiala-
kithat. Van azonban még egy mechanizmus, az un. izolalé mechanizmus, és ez
maga is targya lehet a mutaciénak és rekombinalédasnak. Ez a mechanizmus
megakadalyozza azt, hogy két populacié kozott a génaramlas bekovetkezhessen.,
Az ilyen mechanizmus kialakulasa géatolja két populacié kozott a rekombina-
16das lehetéségét és elGsegiti a populéaciébol kivalt dj populacié fajja alaku-
lasat.

* Elhangzott: a ,,Tavoli hibridizacié elméleti és gyakorlati eredményei a novényvilag-
ban” c. konferencién. 1965. marcius 11.
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132 SZENDE KALMAN

A fajok kialakulasat filogenetikai néz8ponthél vizsgéalva, az ilyen izo-
1al6 mechanizmusok keletkezésében két tényezd szerepelhet: egyik a fildrajzi
elkiiloniilés, melynek folyaman az adaptiv jellegeknek olyan differencialédéasa
johet létre, mely egy esetleges Gjra egymas mellé keriilés utan az ivaros folya-
matokat, illetleg a rekombinalédas 1étrejottét megakadalyozza. Izolalé mecha-
nizmus azonban egymas mellett, de eltéro ékologiai feliételek kozott é16 popu-
laciok kozott is kialakulhat és 1étre johet egy elkiiloniilt 4j faj. Ezek rokon
fajok, mert bar izolalé mechanizmusok révén egymastol elkiiloniiltek, mégis
tobb-kevesebb genetikai homolégia van kézottiik. Ez a genetikai homolégia
gyakran megnyilvanul a fenotipusok hasonlésagaban is és igy sokszor fedi
a taxonomusok altal alkotott csoportokat is.*

A baktériumok osztilyozdsdt mar a milt szazad végén megkezdték. Meg-
allapithaté, hogy a taxonomusok és a genetikai szemlélet alapjan rendszerezdk
kozott kiilonbség van. RAVIN, mint genetikus, a baktériumoknal megkiilon-
béztet nomen species-t, ez az egység, melyet a biner kombinacié meghatéroz,
taxospecies-t, vagyis egy olyan csoportot, melynek egyedei kozott nagy a ha-
sonlatossag, és a genospecies-t, tehat egy olyan egységet, melyen beliil a rekom-
binalédas lehetséges. Eldadasomban magam is ehhez a Ravm féle beosztashoz
igyekszem adaptalédni. 2

A baktériumok kozott a filogenezis alapjan all6 osztalyozas nehézsé-
Gekbe iitkozik. Ennek tobb oka van: a magasabbrendii szervezetekkel szemben
ui. a baktériumok

. 1. morfolégiailag egyszeriek,
2. rendkiviil gyors a szaporodasuk és a hatalmas populaciéképzd potenciajuk
nagy variabilitasi lehetdségeket biztosit szamukra,
3. citolégiai vizsgalatuk nehéz és a magasabbrendd szervezetek citotaxono-
miai jellemzési médszerei nem alkalmazhaték rajuk és végiil
4. genetikai rendszereik vizsgalata tdjkeletii és nem teljesen feltart.

Mindezek ellenére az utolsé 10 év mikrobialis genetikai kutatasainak
eredményei lehetdséget nytjtanak arra, hogy éppen ezen a teriileten: a baktériu-
mok evoliciéja és a baktériumok fajkérdésénelk teriiletén varhaték gyors
eredmények és tisztazédhat a genetikai faj (a RAVIN szerinti genospecies)
fogalma. Mindezekre a modern genetikai kutatéas egy médszert adott a keziink-
be, mégpedig a genetikai homolégia megkozelitésének a lehetGségét.

A baktérium populicié megviltozasanak
és a populaciék elkiiloniilésének lehetGsége

A populécié véaltozatossaganak egyik forrasa a darwini elmélet szerint a
mutéacié. A mutacié fellépése a baktérium populaciéban véletlenszerid. Ha a po-
pulaciét egy 4j, kémiai vagy fizikai hatasnak tessziik ki, esetrél-esetre megfi-

* A kovetkezSkben a homolégia kifejezést evolicids értelemben, de szerkezeti homolégia
vonatkozdsiban is hasznéilom. -
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BAKTERIUM HIBRIDALASOK 133

gyelhets, hogy 1j, kivalébb (nagyobb adaptiv értékkel bir6—fitness) tipusok
alakulnak ki és ezek a szelekeids erdk kovetkeztében tilnévik a sziildi tipuso-
kat. Ez a flexibilitas féleg az antibiotikum-rezisztencia kialakulasa mechaniz-
musanak vizsgalata idején arra a feltevésre jogositott egyeseket, hogy a bak-
tériumok adaptiv természete nem azonos a magasabbrendil szervezetekével
és ezt lamarcki 6roklédéssel igyekeztek magyarazni. Ha azonban figyelembe
vessziik azt, hogy egyetlen Escherichia~coli baktérium ,,kl6nos” szaporodasa
mekkora (22%/nap, ha az osztédas sebessége 60 perc = 10!, nagyon kénnyen
felmérhetd, hogy a 107 8/sejt/generacié mutéacié rata esetén egy nap alatt 1000
djtipusd E. coli baktérium alakulhat ki egyetlen sejtbgl. Ebbgl kénnyen ért-
hetdvé valik a baktériumok populdciéjanak flexibilitasa. Kialakultak techni-
kdk: a legszellemesebb Lederbergék replika médszere, mellyel kimutathaté
volt, hogy a mutaciok kialakulasa véletlenszerii és egy dj fit tipus, tehat egy
olyan egyed, mely nagyobb adaptiv készséggel rendelkezik, a szelektiv dgens
tavollétében is kialakulhat.

A valtozatossag masik forrasa a rekombinalédas. Amint réviden azt mar
emlitettem, a baktériumokat ,klénosan” szaporodé lényeknek tekintették
még nem is olyan régen. Az utébbi 20 év alatt azonban a genetikai anyag ki-
cserélésének tébb mechnizmusa vélt ismeretessé: a konjugacié, transzdukcié
és transzformacio.

A konjugdcié, mint ivaros mechanizmus az, mely legjobban megkozeliti
a magasabbrendi szervezetek ilyen tipusd mechanizmusait. Konjugacié koz-
ben két ivarilag ellentétes egyed, nevezzikk F* és F~-nak, atmenetileg
egymashoz kapcesolédik és az F* kromoszémaja vagy annak egy része egy
konjugéaciés tomlén athalad a F~ vagy mas néven befogadoé sejtbe. Ott a kro-
moszoma szinapszisha keriil a befogadé sejt kromoszémajaval és a rekombi-
nalédas beépiilés vagy mintavilasztas atjan bekovetkezik. Az F jelzés a ferti-
litas faktor jele. A fertilitasi faktor egy tin. episzéma, tehat egy olyan genetikai
részecske, mely autoném allapotban a sejt citoplazmajaban is szaporodik, de
képes a baktérium kromoszéméjahoz kapesoltan, azzal ésszhangban dnma-
gat lemintazni. Ilyen episzéma jellegli, tehat autoném vagy a kromoszéméahoz
kapesolt allapotban szaporodé részecskék még a baktériumok virusainak, a bak-
teriofagoknak egyes tipusai: az in. mérsékelt fagok, bakteriocinogének és drog-
rezisztens faktorok.

A masik ivaros mechanizmus a transzdukcié. Transzdukciékor az emlitett
mérsékelt fag a gazdabaktériumban elszaporodik, mikézben a baktérium
kromosz6majabél részeket kebelez be. Egy mas baktériumot fertézve ezeket
az idegen kromoszémarészeket abba atvinni képes és ezek az idegen kromo-
szémarészek rekombinalédnak azutan a befogadé baktérium homolég kromo-
szémarészeivel.

A rekombinalédas harmadik f&forrasa a genetikai transzformdlidds.
Egy bizonyos genetikai jelleggel biré baktériumtorzs DNS-e a masik, ezzel a
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jelleggel nem rendelkezd torzs egyedeibe, azok tn. kompetens allapotaban,
behatolni képes. Majd szinapszisba jutva a befogadé sejt kromoszéméjaval
rekombinalédas kovetkezik be és az utédok kozott az j jelleget mutaté re-
kombinénsok megjelennek.

Az ismertetett harom genetikai rendszer egymasmellett is miikédik:
pl. E. colinal a konjugacié és a transzdukcié, mig a Bacillus subtilisnél a transz-
formacié és transzdukei6.

Az eddigiekben réviden ismertettem, hogy mutécié és rekombinalédas
révén miképpen alakulhatnak ki dj adaptiv baktérium populéaciék a régibél.
Felmeriil a kérdés ezutan, hogy melyek azok az izolalé mechanizmusok, me-
lyek ennek az 1j, adaptiv jellegli populaciénak a régitél valé végleges elkiilo-
niilését és 1ij biolégiai fajja alakuldsat elgidézhetik. Ravin szerint, eddigi isme-
reteink alapjan, ezek a baktériumok kozott a kovetkezdk: :

Konjugilé rendszerben egyrészt a parvalasztasi inkompatibilitas, mas-
részt a konjugéciés inkompatibilitas.

Transzdukeiés rendszerben a genetikai anyagot hordozé bakteriofagnak és
a fertézendd sejt kapesolataban bekévetkezd megvaltozas. Ilyen pl. a bakterio-
fag adszorbealasat meghatarozé tényezdkben bekovetkezd eltolédas, fagre-
zisztencia kialakulasa és a bakteriofag altal atvitt genetikai anyag és a befogadé
sejt genetikai anyagaban levé kiilonbség.

Transzformal6do rendszerben a befogadé sejt fiziologias allapota, illetéleg
az azt meghatarozé genotipus lényeges a behatolas szempontjabsl. Ez az tn. :
kompetencia. Masrészt a donor és befogadé sejt genetikai homolégidjanak
mértéke is mérvado, amit talan igy is meg lehet fogalmazni, hogy az exogén
és endogén DNS szerkezeti homolégiaja is nagymértékben fokozza a transzfor-
mansok, tehat a rekombinansok szimanak emelkedését. ”

A rekombinilédo-képesség, mint a genetikai
homolégia mértéke

A baktériumok ismertetett genetikai rendszerei és izolalé mechaniz-
musai mind feltételezik a genetikai homolégiat is. Két populacié rekombinalé-
dasanak lehet8sége tehat fiigg attél, hogy filogenetikai rokonsaguk milyen
mértéki. Megforditva, a rekombinalédas lehet8sége, illetleg annak kisebb-
nagyobb mértékii gatolt volta, mutatéul szolgalhat a genetikai homolégia
megallapitasanal. @

Ebbédl adédik az el6adas cimében megjelolt elsé problémakér targya.
Ha ugyanis taxospeciesek kozotti keresztezéseket tanulmanyozunk, azok ered-
ményeibdl kovetkeztetni lehet a kozottitk fennallé genetikai homolégiara is.
A filogenetikai rokonsag nagyobb a nagyobb genetikai homolégia esetében, ez
pedig fiigg' a rekombinal6do-képességtél. Természetesen a rekombinalédo-
képesség csak fertilitas esetében szolgalhat a genetikai homoldgia indexeként;
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a fertilitas hidnya ezzel szemben nem jelenti a genetikai homolégia hianyat is
és ez csokkenti a keresztezéses megkozelités értékét. Mindenesetre a genospe-
cies kritériumat a faj és nemzetségek kozotti keresztezések eredményei alapjan
jobban megkézelithetjiik.

Az elmilt években tébb irodalmi attekintéslatott napvilagot a baktérium-
fajok (taxospeciesek) kozotti keresztezések eredményeirdl. Ezeknek alapjan
rovid attekintést szeretnék adni errgl a kérdésrél.

A konjugdciés rendszerrel biré baktériumok koziil elsésorban az Entero-
bacteriumokat vizsgaltak: E. colit ésa Shigella, valamint Salmonella csoporto-
kat. Mar 1957-ben (LuriaA és Burrous) kimutattak, hogy egyes Shigellak befo-
gadoként szerepelnek az E. colival szemben. Bar a konjugacié gyakorisaga
megegyezett a fajon beliili keresztezések konjugaciés gyakorisigaval, mégis a
rekombinansok gyakorisdga az utébbi eredményeinél jéval alacsonyabb volt.
Ezenfeliil az E. colinak nem minden 6rokl6dé jellege volt kimutathaté a re-
kombinansokban, feltehetSen a genetikai homolégia elégtelensége miatt.
Masik érdekes tény, hogy bar a gének linearis sorrendje a Shigellaban az E.
coliéhoz hasonl6, mégis a rekombinansok szama alacsony volt s ezek legnagyobb
része virulencidjat elvesztette. Azok a hibridek, melyek virulensek voltak, leg-
feljebb egy-két E. coli jelleget tudtak felmutatni. Hasonlé eredményekre ju-
tottak E. coli és Salmonella hibridek esetében is. Annak ellenére, hogy a Sal-
monella kromoszéma nagyobb vonasaiban azonos az E. coliével, mégis a ke-
resztezések utan labilis diploidok keletkeznek, melyek késdbb az eredeti ti-
pusokra szegregalnak. Fajok kozotti Salmonella keresztezéseket is végeztek
S. typhimurium és S. typhosa kozott. Ezesetben is csak egyes jellegek atvitele
volt megfigyelhetd, ellentétben a fajon beliili S. typhimurium keresztezésekkel.
Ebbél az kovetkezik, hogy a két Salmonella faj kozott a genetikai homolégia
nem nagymérvi. A Salmonella és Shigella hibridalasok alapjan is ugyancsak
kisebb genetikai homolégiat lehet a két genus vizsgalt fajai kozott kimutatni,
mint az az E. colival tortént keresztezések alapjan varhato.

Genuszok kizitti transzdukciokra tobbek kozott E. coli és Sh. disenteriae
esetében vannak adataink. Kimutathaté, hogy nemcsak az atvitt genetikai
marker régiéjanak homolégiaja nem teljesen azonos, hanem az is, hogy a mar-
ker régiéjahoz kapcsolédé kromoszémarészek sem homolégok.

Fajok kozti transzformdaciot elészor intézetiinkb6l néhai Barassa Rozsr
publikalt Rhizobium fajok kézott. Ezt kovetSen rovidesen Haemophilus fajok
kozott végeztek részletes elemzést. SCHAEFFER mutatta ki e fajok kozotti’
transzforméciéban a rekombinansok szamanak csokkenését a fajon beliili transz-
formalasokkal kapott rekombinansok szamaval szemben. Izotéppal jelzett
DNS-el kimutathaté volt, hogy a heterolég DNS felvétele nem csokkent.
Schaeffer ennek alapjan feltételezi, hogy az inkomplett homolégia, tehat a
DNS bazisszekvenciaban levé kisebb kiilonbség az oka a rekombinansok szama
csokkenésének.
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Erdekes probléma a Streptococcus és Staphylococcus egyrészt, és a Pneu-
mococcus masrészt genetikai homolégiajanak kérdése. A két organizmus kozel
azonos helyen, tehat azonos okologiai koriilmények kozott is eléfordulhat a
szervezetben, mégis taxonomiailag elkiilonitett csoportokat alkot, annak elle-
nére, hogy mar 1957-ben kimutattak reciprok transzformalhatésagukat. Igy
sokan ajanljak rendszerezésiik feliilvizsgalasat.

Rendkiviil finom vizsgalatokat végzett RaviN, amikor Diplococcus
pneumoniae és Streptococcus challis kozotti transzformaciéval kimutatta azt is,
hogy a transzformalt kapcsolt jellegek stabilitasa nagy, tehat djabb transzfor-
maciéval tovabb viheték. Ez arra mutat, hogy a bézisszekvencia és a homolégia
az exogén és endogén- DNS-ek kozott a genetikai marker kornyékén nagy.
modszerrel kapott egyik legérzékenyebb indexe.

Osszefoglalva: Az egyes taxospeciesek kozott a rekombinalédas lehet§sége
fennall. Ez sohasem olyan mértékid mint a taxospeciesen beliil végzett keresz-
tezés eredménye. Feltehetd tehat, hogy a taxospeciesek kozott a filogenetikai
rokonsag mérvének megfeleld homolégia van. Tekintettel arra, hogy az 6rok-
16d6 tulajdonsagok hordozéja a DNS, fel kell tételezni azt, hogy a genetikai
homolégia anyagi alapjait is a DNS-ben kell keresni. A DNS azonossaganak &
kiilonbségének megallapitasara jél bevalt fizikai és kémiai médszerek allnak
rendelkezésre és a baktériumfajok kozotti genetikai homolégia mértéke ki-
mutatasira a baktériumok kromoszémajat alkoté DNS szerkezetének homo-
logiaja is felhasznalhaté.

A genetikai homolégia kérdésének molekularis szinten
torténé megkozelitése

A DNS szerkezetét és lemintazédasat WATson és CRICK vizsgadlatai és
elgondolasai alapjan eléggé jol ismerjiik. Tudjuk, hogy a DNS egy kettds
csigavonalat alkoté molekula. Mindegyik csigavonalat egy-egy cukor-foszfat
molekulakbél 4ll6 gerinc alkotja. Ezek a csigavonalak, a helixek, egymas koré
tekeredd struktirat alkotnak. Ezen helyezkednek el a DNS-re jellemzé bazi-
sok: két purin bazis, az adenin és a guanin és két pirimidin, a citozin és timin.
A kettés hélixen befelé fordult bazisok hidrogénhidakkal kapcsolédnak. A ba-
zisok elhelyezkedése jellemz§: mindig egy purin kapesolédik egy pirimidinnel
— a guanin a citozinnal, az adenin a timinnel. Ha tehat  a purin/pirimidin
aranyt vizsgaljuk, az mindig eggyel egyenl§. Ha azonban az A4 T/G+C aranyt
vizsgaljuk az adott DNS mintakban, akkor azt tapasztaljuk, hogy ez DNS
mintanként kiilonb6z6 lehet. Tehat egy DNS mintat a G4 C tartalommal
jellemezni lehet. A béazisok megoszlasa ugyanis nem egyenletes, a sorrendjiik
viltozik és a sorrendiséghen, a szekvenciaban lev§ kiilonbség a G-+C arannyal
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kifejezhetd. A bazisok szekvencidja alkotja azokat a kéd-jeleket, melyek a
DNS genetikai informacidit rogzitik és amelyek azutan atirva az RNS hasonlé-
an négybetilis kédjara, majd atforditva az aminosavak 20 bettis kédjara, meg-
szabjak a szervezet fehérjéinek aminosav szekvenciait és miikodését.

LEE 1957-ben ismerte fel a DNS szerkezet tanulméanyozasanak taxono-
miaijelent8ségét. BELOZERSZK1J és SPIRIN széles kord G+ Ctartalom-meghataro-
zasra iranyulé vizsgalatokat kezdtek. A korabban kémiai mddszerekkel vég-
zett ilyen meghatarozasok nehézségeinek kikiiszobolésére fizikai-kémiai méd-
szereket vezettek be. Tobbek kozott a fajsily szerinti meghatarozast ultra-
centrifugas vizsgalatokkal, azon az alapon, hogy a G+ C tartalom novekedésé-
vel a minta fajsilya is névekszik. Masik szellemes és altalanosan hasznalt
fizikai-kémiai médszer a G+ C tartalom meghatarozasara a DNS h6-denatura-
lasanak megallapitisa. MARMUR és Doty 1959-ben megallapitott egy linearis
osszefiiggést a G4 C tartalom és denaturalodas hémérséklete kozott. Nem kell
ehhez mas tehat, csak a DNS mintat heviteni és az optikai abszorpciéban be-
kévetkez6 valtozast rogziteni és az igy kapott gorbén az olvadaspontot meg-
hatarozva a Doty — Marmur-féle adatoknak megfelel§ G+ C tartalom megalla-
pithaté. :

Tovabbi két modszert ismertetek réoviden, melyek alkalmasak arra, hogy
a kromoszoma DNS-ének szekvencialis mikrohomol6giait is meg lehessen alla-
pitani. Mind a kettd a DNS tn. komplementer fonalainak hibridalasan alapul.
Ezek egyikében egy faj nehéz izotoppal jelzett DNS-ét hevitik az olvadaspontig.
Igy a komplementer fonalak szétnyilnak. Ezt az egyfonalas allapotban levd,
dn. denaturalt DNS-t keverik egy masik faj hasonléan kezelt, de izotéppal
nem jelzett denaturalt DNS-ével. A keveréket lehtitik. Lasst lehtlés kozben
a homolég komplementer fonalak parosodnak. Lesznek olyan parok, melyek
mindkét fonala nehéz lesz, lesznek olyanok, melyeknél mindkettd konnyti,
de ha a két faj DNS-e kozott kisebb-nagyobb homolégia van, gy hibrid kép-
z6dik: a két komplementer fonal kiziil az egyik nehéz, a masik pedig konnyti
lesz. Tehat a renaturalédott molekula fajsilya a masik két tipus kozé esik.
Homolégia esetében tehat (akar részleges, akar teljes homolégiarél van szo)
a DNS molekulak elhelyezkedése a gravitaciés térben héarom maximumot
mutat, mig homolégia hidnyaban csak az eredeti két DNS-nek a jelenlétére
utalé kétcsiucsi gorbe mutathaté ki.

A masik szellemes megkozelités ugyancsak a molekularis hibrid képzé-
désén alapul. Lényege az, hogy egy nagymolekulasilyd DNS-t, nevezziik
»»A”-nak, 100 C°-ra valé hevitéssel a két polinukleotid fonalra valasztanak szét
és gyors hiitéssel megakadalyozzak a komplementerek parosodasat. Az igy de-
naturalt DNS-t agarba keverik és az agart hagyjak megdermedni. Az dssze-
hasonlitandé, izotéppal jelzett DNS-t nagy mechanikai hatasnak teszik ki,
mellyel a hosszii molekulakat rovid darabkikra nyirjak. Ezt az ismert médon
denaturaljak és gyors hiitéssel megakadalyozzak a renaturalédast. Ez a ,,B”
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DNS. Ezt a ,,B”” DNS-t az ,,A”” DNS-t tartalmazé agaron kromatografaljak,
mikézben az ,,A”” DNS fonalak a komplementer ,,B”> DNS fonalkékkal mole-
kularis hibrideket alkotnak. A homolég részek igy, mintegy csapdaba jutva,
visszamaradnak a kromatografalé oszlopon. Ismételt hevitéssel ebbdl a csap-
dabél megszabadithatok és radioaktivitasukbél meghatarozhaté a visszatartott
homolég DNS mennyisége.

Az ismertetett médszerek alapja tehat egyrészt a G- C tartalomban
jelentkezd azomnossagok, illetéleg kiilonbségek megallapitasa, masrészt a mo-
lekularis hibrid képzddésének kimutatisa.

Rendkiviil érdekes osszehasonlitani a kiilonféle baktériumfajoknal
nyert adatokat. Nemrégen kozolték Marmurék a Bacillus genuszban végzett
osszehasonlité vizsgilataik eredményeit. A kisérleteket 22 Bacillus-fajjal vé-
gezték. Huszonegy fajbél 5 transzformalta a B. subtilist. A transzforménsok
gyakorisaga két esetben rendkiviil nagy volt, hirom esetben alacsony, a tébbi
esetben nem volt transzformacié. A transzformalhaté fajok G+ C tartalma
439, volt, egy esetben 42,59;. A tébbi — nem transzformal6dé faj G+C tar-
talma 32,5 — 50,5%, kozott valtozott. Hibridképzés kimutathaté volt egyrészt
fajon belill B. subtilis X B. subtilis kozott, kimutathaté volt ugyancsak két
kiilonb6z8 faji, de transzformalhaté Bacillus kozott. A harmadik esetben,
két nem transzformalhaté faj DINS-ei kézott nem volt molekularis hibridkép-
z6dés kimutathaté. A G- C tartalom adatai, bar a nem transzformalédé Ba-
cillusok kozdtt nagyobb szérédast mutattak, nem eléggé meggy6z8k. Mas,
transzformalhaté fajoknal az értékek eléggé homogének, dsszehasonlitva a nem
transzformalédék G--C tartalméaval. Ahhoz, hogy ezek az adatok meggy®&zdk
legyenek, ajanlatos a G4 C tartalom adatait az ismertetett médszerek koziil
tobbel is alatdAmasztani.

Megallapithaté tehat, hogy a baktériumok genetikai és molekularis
szintd genetikai vizsgalatai dj modszereket adtak egyrészt a filogenetiusok,
masrészt a taxonomusok kezébe. A leszarmazas és a rokonsig kérdése nagy-
mértékben megkozelithet6 azzal, hogy vizsgalat ala vessziik egyrészt a kro-

sres

moszéma funkcionélis homolégidjat, masrészt a kromoszémat alkoté DNS

cse s

A DNS evoliciéjanak kérdése

A DNS evoliciéjanak kérdését illetden, szemben a fehérjékkel végzett
evoliciés vizsgalatokkal, ma féleg még spekulacigkra szoritkozhatunk. Ossze-
hasonlité biokémiai vizsgalatokban kimutattak azt, hogy a fehérjék szerke-
zetében és miikodésében a filogenezis folyaman valtozasok kévetkeztek be.
Fel kell tételezniink mai ismereteink alapjan azt, hogy ezeknek a fehérjéknek
szintézisét meghatarozé és szabalyozé DNS szerkezetében is valtozasok kovet-
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keztek be. A kozds primitiv §s vagy §sok mar rendelkeztek egy géngarnitdra-
val, melynek anyaga a DNS volt. Ez a géngarnitira feltehetden variabilis
volt, miként ma is az. Lehetséges, hogy a genetikai anyagban bekévetkezd
megkettéz6dések fokoztik annak mennyiségét és ezzel egyiitt a gének ,,diffe-
rencialédasa” is bekovetkezett. Salmonellanal és Escherichia colindl a kromo-
széma funkcionalis finomszerkezeti elemzése kimutatta azt, hogy az egyes
biokémiai folyamatokban miik6dé enzimek kialakuldsaért felelgs gének cso-
portokban helyezkednek el és a szintézis minden egyes lépésében a gének
sorozatanak a megfelel§ tagja vesz részt.  Ennél a két mikroszervezetnél ki-
mutathaté volt az, hogy a gének sorrendje a kromoszéman a biokémiai mikodés
sorrendiségét is koveti. A géneknek ez a csoportosulasa magasabbrendi szer-
vezetekben (leszamitva a Neurosporat) nem volt kimutathaté.

DemEREC fajkozotti keresztezésekkel kimutatta, hogy az E. coli és
Salmonella kromoszéma funkcionalisan nagyon hasonlé és feltehets, hogy az
egyes gének evoliciés értelemben homolégok. Ennek ellenére, amint azt is-
mertettem, a kromoszéma szerkezeti megoszlasaban egyenlGtlenségek vannak.
Az, hogv a kiildott informaciok mégis jok és a fehérjék szerkezetében valtozas
nincs és azok miikodfképesek, a genetikai kéd degeneraltsagira vezethetd
vissza, tehat arra, hogy a lehetséges 64 triplet mindossze 20 aminosavat hata-
roz meg. Ezek szerint a DNS bazisszekvenciajaban mutatkozé kisebb valtoza-
sok nem mutatkoznak meg okvetleniil a kromoszéma funkecionalis eltérésében
is. Az is lehetséges, hogy egy megvaltozas a génen beliill magaval hoz bizonyos
més megviltozasokat is és igy, amint azt Tatum megallapitja, a szelekcié mar
magan a DNS struktiran is jelentkezhet azzal, hogy vannak olyan régiéi,
melyeknek valtozasa megvaltoztatja és értelmetlenné teszi a DNS mas miikodeés-
beli sajatossagait. A muticié igen sokszor csak egy bazispar megviltozasin ala-
pul és egy gén tobbszazbazispart tartalmaz. Ahhoz, hogy a gén szerkezetében
lényegesebb valtozasok ezen az alapon létrejéjjenek, nagyszami generaciora
és nagyszamid mutaciéra van sziikség. Ez tehat a finomszerkezet megvaltoza-
sanak lassi médja. Lehetséges, hogy ezen feliil vannak mechanizmusok, me-
lyek a kromoszéma DNS-ének stabilitasat biztositjak, s6t ezek maguk is tar-
gyai lehetnek a mutéaciénak. Mindenesetre azonban a bazisszekvencia meg-
valtozasaval megviltozik a kromoszéma finomszerkezete és ezzel a funkei6-
megvaltozas is elébb vagy utébb bekovetkezik. Azilyen finomszerkezeti meg-
viltozasok egy rekombinalé6dé populiciéban gyorsan szétszérédnak, de el is
kiiloniilhetnek egy-egy izolalé mechanizmus kialakuldsa utdn. A DNS szerke-
zeti homolégiajaval egyiitt a genetikai homolégia egyre csdkken és ez olyan
mértéki lehet, hogy az eredeti izoladlé6 mechanizmus megsz{inése utan a rekom-
binalédas lehet8sége mar nem all fenn, vagy oly mértékben csékkent, hogy mar
nem mutathaté ki.

Az elmondottakbél arra lehet kovetkeztetni tehat, hogy a baktériumok,
melyek sok biolégiai probléma megoldasidban, mint kivalé objektumok mii-
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kodtek kozre, az evolicié anyagi alapjanak, alapveté mechanizmusainak fel-
tarasaban is hatékony segitséget tudnak nydjtani.

Osszefoglalas

Az elmiilt 10 esztend6ben a baktériumok evoliciéjanak tanulméanyozasa
révén lehetdség nyilt a genetikai homolégia és ezzel a filogenetikai rokonsag
kérdésének mélyebb szinten térténé tanulméanyozasara. Az a tény, hogy a bak-
tériumok kozott a fajon beliili és fajok kozotti rekombinalédé-képesség kimu-
tathaté volt, ez alapul szolgalhatott a fajok kozotti, evoldciés értelemben vett,
homolégia mértékének megallapitasara. Ebbdl adédott azutan, hogy az ilyen
genetikai homolégia fokanak megallapitasaban a baktérium kromoszémat
alkoté DNS-ek szerkezeti homologidjaval kapcsolatos adatokat is felhasznal-
tak. Ezeket az adatokat eleinte a G-+ C tartalom, Gjabban pedig a molekularis
hibrid képz&désének vizsgalati médszereivel nyerték. Ezeknek a médszerek-
nek, tehat: a rekombinalodé-képesség, a kromoszéoma miikodésbeli és szerkezeti
homolégiaja vizsgalatanak egyiittes alkalmazéasaval lehet8vé valt egyrészt a
fajok kozotti filogenetikai rokonsidg megkozelitése, masrészt a DNS szerkezeti
homolégiajanak és a kromoszéma funkcionalis szerkezetének vizsgalataibél
kovetkeztetni lehet a DNS evoliciéjanak problémaira is.
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