Entstehung des Lebens Kapitel 10:
Last Common Universal Ancestor
(LUCA)

Einfihrung

Eine der Grundeigenschaften des Lebens ist der Stoffwechsel. Im letzten Beitrag
legten wir dar, dass Stoffwechsel eine Form der chemischen Reaktion ist und dass die
weilRen Raucher Bedingungen schaffen, wie sich die ersten Stoffwechselprozesse
entwickelt haben kénnen.! Dort lernten wir die Reaktion von CO2 mit Wasserstoffgas
kennen. Obwohl beide Stoffe nicht einfach so miteinander reagieren, erlaubte die
physikalische Struktur der weil3en Raucher - natirliche Protonengradienten tber
dinne halbleitende Wande - ihre Reaktion und die Bildung von organischen Stoffen.
Solche Protonengradienten sind die treibende Kraft, um den Stoffwechsel anzutreiben.
Auch heute noch sind einige urtimliche Mikroorganismen in der Lage CO2 mit
Wasserstoffgas reagieren zu lassen, um daraus organische Molekille entstehen zu
lassen.

Aber wie konnen wir sicher sein, dass gerade dieser Stoffwechselweg der
urspringlichere ist?

Um das zu ergriinden, missen wir einen anderen Ansatz wahlen als in den bisherigen.
Unser bisheriges Vorgehen war ein bottom-up-Verfahren, also von unten nach oben.
Wir fingen mit der Entstehung der Biomolekille aus anorganischen Molekilen an,
gingen Uber zur Polymerisation und zu den ersten chemischen Reaktionen und
Ausbildung von Urzellen in den Mineralwanden der weil3en Raucher. Eine andere
Methode ist die des ,Top-down® (Camprubi et al. 2019). Top-down geht vom
Allgemeinen schrittweise hin zum Konkreten. In unserem Fall wirden wir von den
Stoffwechselprozessen heute lebender Organsimen ausgehen und daraus ergriinden,
welche der urspringlichere ist. Dies ist mdglich durch die phylogenetische
Rekonstruktion der Lebewesen (Abb. 1). Eine universelle Phylogenie sollte es uns
ermdoglichen, Uber die zellulare Natur hinaus weitere Merkmale der frihesten
Lebensformen abzuleiten. Hier werden wir natirlich einige Bereiche anreil3en, die wir
im Detail noch gar nicht besprochen haben, z. B. die Speicherung der genetischen
Information. Aber diese Top-Down-Methode ermdglicht es uns in den weiteren
Episoden sich auf das Wesentliche zu konzentrieren.

! https://internet-evoluzzer.de/die-bedeutung-und-urspruenge-des-stoffwechsels/ und die dortigen Quellen



https://internet-evoluzzer.de/die-bedeutung-und-urspruenge-des-stoffwechsels/
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Abb. 1: Superstammbaum des Lebens auf der Erde auf der Grundlage der Theorie der alkalischen
Hydrothermalquellen. Man beachte, dass die astronomische und physikalische Evolution und ein Teil
der (geo)chemischen Evolution universell ist und zu einer ersten lebenden Zelle (FLC) flhren kann, die
in gewissem Malie der auf der Erde entstandenen Zelle ahnelt. FPE = erster photosynthetischer
Eukaryote

Universeller Stammbaum des Lebens

Als Biologen Methoden entwickelten, um die Sequenzen der Aminosauren in den
Proteinen und die Sequenzen der Nukleotide in der DNA und RNA zu lesen, wurde
schnell eine neue Technik zur Schatzung der Stammesgeschichte entwickelt
(Zuckerkandl & Pauling 1965). Einige der Details dieser Technik sind tickisch, aber
die Grundidee ist einfach. Stellt euch vor, wir haben eine Gruppe von Arten, die alle
ein bestimmtes Gen in ihrem Genom tragen. Wir kdnnen die Nukleotidsequenz dieses
Gens bei jeder Art ablesen und dann die Sequenzen vergleichen. Wenn die Arten eng
miteinander verwandt sind, sollten ihre Sequenzen ziemlich ahnlich sein. Befinden sich
die Arten auf weit entfernten Asten des Stammbaums, sollten ihre Sequenzen weniger
ahnlich sein. Folglich kdnnen wir die relative Ahnlichkeit der Sequenzen der Arten
nutzen, um Ruckschlisse auf ihre evolutionaren Beziehungen ableiten. Wir platzieren
Arten mit dhnlicheren Sequenzen auf benachbarte Aste des Stammbaums und Arten
mit weniger dhnlichen Sequenzen auf weiter entfernte Aste.



Die Herausforderung bei der Verwendung von Sequenzdaten zur Schatzung des
Stammbaums aller Lebewesen besteht darin, ein Gen zu finden, das erkennbare
Sequenzahnlichkeiten selbst zwischen so weit voneinander entfernten Arten wie
Escherichia coli und Homo sapiens aufweist (Woese 1991). Wir brauchen ein Gen,
das in allen Organismen vorkommt und fur ein Produkt kodiert, dessen Funktion
essentiell ist und daher einer starken Selektion unterliegt. Ohne diese Selektion
wdrden innerhalb von Milliarden von Jahren der Evolution alle erkennbaren
Ahnlichkeiten in den Sequenzen von entfernt verwandten Organismen ausgeldscht
werden. Auch die Funktion des Gens muss in allen Organismen gleichgeblieben sein.
Denn wenn sich die Funktion eines Genprodukts bei einigen Arten andert, bei anderen
aber nicht, kann die Selektion auf die neue Funktion eine rasche Divergenz in der
Nukleotidsequenz bewirken, die die Arten entfernter erscheinen lasst, als sie
tatséachlich sind.

Ein Gen, das alle Kriterien fur die Rekonstruktion der universellen Phylogenie erfiillt,
ist das Gen, das fur die kleine Untereinheit der ribosomalen RNA, kurz rRNA, kodiert
(Woese & Fox 1977a, b, Woese 1968, 1991, 1998, 2000, 2002 Woese et al. 1990,
Sapp & Fox 2013, Abb. 2).

[N i
05, POREBNCER:

¥
|

<

S

Figure 13.15 Ribosomal RNA (rRNA). Primary and secondary structure of 165
RNA from Escherichia coli (Bacteria). The 165 rRNA from Archaea is similar in secondary
structure (folding) but has numerous differences in primary structure (sequence). The
molecule is composed of conserved and variable regions (V1-V9). The approximate
positions of the variable regions are indicated in color.

Abb. 2: Struktur der kleinen Untereinheit der rRNA (SSU rRNA) bei E. coli.

Alle Organismen haben Ribosomen, und in allen Organismen haben die Ribosomen
mit &hnlicher Struktur und Zusammensetzung, die sowohl rRNA als auch Protein
umfasst. Die Funktion der Ribosomen ist in allen Organismen gleich: Sie sind die
Maschinen, die fur die Proteinsynthese verantwortlich sind (Woese 2002, Smith et al.
2008, Fox 2010, Monro 1967, Petrov et al. 2014a, b, 2015, Lanier et al. 2016,
Bernier et al. 2018, Abb. 3).
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Abb. 3: Aufbau und Funktion des Ribosoms

Diese ist so lebenswichtig, und die Organismen unterliegen einer so starken
naturlichen Selektion, dass die rRNAs von Menschen und ihren Darmbakterien grol3e
Ahnlichkeiten in der Nukleotidsequenz aufweisen, obwohl Menschen und Bakterien
zuletzt vor Milliarden von Jahren einen gemeinsamen Vorfahren hatten. Die kleine
Untereinheit der rRNA wurde von Carl R. Woese, dem Hauptpionier bei der
Verwendung molekularer Sequenzen zur Schéatzung der universellen Phylogenie,
ausgewahlt (Fox et al. 1977, Woese & Fox 1977b; siehe auch Doolittle & Brown
1994).

Die Ergebnisse dieser phylogenetischen Analyse brachten erstaunliches zu Tage, die
das bis dahin gultige traditionelle Bild der Einteilung der Lebewesen revolutionierten.
Die belebte Welt teilte man urspringlich in funf Konigreiche ein (Whittaker 1969,
Margulis 1974): Monera, Pflanzen, Tiere, Pilze und Protista. Monera sind die
Prokaryoten, also die Zellen ohne Zellkern, gewoéhnlich als Bakterien bezeichnet und
die Protista sind die einzelligen Lebewesen mit Zellkern (Abb. 4).
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Abb. 4: Die funf Konigreiche der Lebenswelt



Die rRNA-Phylogenie des gesamten Lebens fuhrte zu einer dramatischen Revision
unserer traditionellen Sichtweise der Organisation des Lebens, da sie zeigt, dass das
System der funf Konigreiche nur eine begrenzte Ahnlichkeit mit den tatsachlichen
evolutionaren Beziehungen hat (Woese et al. 1990; fur eine gegenteilige Ansicht siehe
Margulis 1996).

Denn statt von den 5 Konigreichen, haben wir drei Doméanen: Bacteria, Archaea und
Eukarya (Abb. 5).
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Figure 13.9 Universal phylogenetic tree as supported by comparative SSU rRNA gene sequence
analysis. Only a few key organisms or lineages are shown in each domain. The branch lengths in this tree are arbitrary
and nodes have been collapsed to reflect phylogenetic uncertainty. At least 84 phyla of Bacteria have now been
identified, although many of these have not yet been cultured. LUCA, last universal common ancestor (Figure 13.4).

Abb. 5: Domanen des Lebens

Die Prokaryoten beispielsweise, die in der traditionellen Klassifizierung alle im
Kdnigreich Monera zusammengefasst sind, nehmen zwei der drei Hauptzweige des
rRNA-Baums ein. Einer dieser Zweige, die Bacteria, umfasst praktisch alle bekannten
Prokaryonten. Der andere Zweig der Prokaryoten, die Archaea, ist nicht so bekannt.
Viele der Archaea leben in extremen Umgebungen, lassen sich nur schwer in Kulturen
zlichten und wurden erst kirzlich entdeckt (siehe Madigan & Marrs 1997). Viele von
ihnen sind zum Beispiel hyperthermophil und leben in heiBen Quellen bei
Temperaturen von bis zu 110°C, andere sind anaerobe Methanproduzenten und
wieder andere, die Haloarchaea, sind stark salztolerant und werden daher als extrem
halophil bezeichnet (Abb. 6).



Extreme Halophiles -
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Abb. 6: extreme Lebensraume der Archaea

Aufgrund ihrer prokaryotischen Zellstruktur wurden die Archaea urspriinglich als
Bakterien angesehen. Als Woese und Kollegen entdeckten, dass diese Organismen
nur entfernt mit den dbrigen Bakterien verwandt sind, benannten sie sie in
Archaebakterien um (Fox et al. 1977, Woese & Fox 1977b). SchlieRlich erkannten
die Biologen, dass die Archaebakterien tatsachlich enger mit den Eukaryoten verwandt
sind als mit den echten Bakterien (siehe Bult et al. 1996, Olsen & Woese 1996). In
Anerkennung dieser Tatsache schlugen Woese et al. (1990) eine neue Klassifizierung
vor. Diese geht von den erwéhnten drei Doménen des Lebens aus: den Bakteria,
Archaea und Eukarya.

Die Protista, die in der traditionellen Klassifizierung ein einziges Reich bilden, sind Gber
Zweige innerhalb der Eukarya verstreut. Die Diplomonaden beispielsweise, zu denen
der Darmparasit Giardia lamblia gehort, bilden einen der tiefsten Zweige der Eukarya.
Sie sind deutlich von anderen Protisten wie den Flagellaten, zu denen Euglena gehort,
und den Ciliaten, zu denen Paramecium gehort, getrennt (Abb. 7).
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Abb. 7: Protista

Die verbleibenden drei Reiche der traditionellen Klassifikation, die Tiere, Pflanzen und
Pilze, bediirfen zwar nur einer geringfiigigen Uberarbeitung, aber es zeigt sich, dass
in dem universellen rRNA-Stammbaum diese nur einzelne Zweige innerhalb der
Doméne der Eukarya ausmachen. Die vielzelligen, makroskopischen Organismen
dieser drei Reiche sind Neulinge auf der evolutionaren Bihne; sie haben einen relativ
jungen letzten gemeinsamen Vorfahren. Bei Genen, die von allen Organismen geteilt
werden, wie z. B. das Gen fiur die kleine Untereinheit der rRNA, scheinen Tiere,
Pflanzen und Pilze weniger als 10 % der auf der Erde beobachteten Vielfalt zu besitzen
(Olsen & Woese 1996).

Die Wurzel des Stammbaums der drei Reiche markiert den gemeinsamen Vorfahren,
den last universal common ancestor — oder kurz LUCA. Diesem Baum zufolge haben
sich die Nachkommen von LUCA zu den Bakterien auf der einen Seite und den
Archaea-Eucarya auf der anderen Seite entwickelt. Basierend auf den Arbeiten aller
Forschergruppen kommen viele zu der Erkenntnis, dass die Archaea mit den Eukarya
naher verwandt sind als mit den Bakterien (Gogarten et al. 1989, Iwabe et al. 1989,
Brown & Doolittle 1995, Baldauf et al. 1996). Doch nicht immer erweist sich das
verwandtschaftliche Verhéltnis zwischen den drei Gruppen als eindeutig und die
Wurzel des Stammbaums des Lebens war und ist ein aktives Forschungsfeld (siehe
Zhaxybayeva et al. 2005, Dagan et al. 2010, Fournier & Gogarten 2010).

Horizontaler Gentransfer

Wir wirden eigentlich erwarten, dass die Schatzungen der universellen Phylogenie,
die auf verschiedenen Genen basieren, weitgehend deckungsgleich sind. Tatsachlich
sind sie das aber nicht. James R. Brown und W. Ford Doolittle (Brown & Doolittle
1997) schatzten die Gesamtstammesgeschichte auf der Grundlage von etwa vier
Dutzend Genen (Abb. 8). Gene fir Proteine, die an der Speicherung und Verarbeitung
genetischer Informationen beteiligt sind, ergeben haufig einen Baum, der mit dem
Baum fur die rRNA Ubereinstimmt (Abb. 8a). Gene fir Proteine, die am Stoffwechsel
beteiligt sind, ergeben jedoch oft einen Baum, in dem die Bakterien und die Archaeen
am néachsten verwandt sind (Abb. 8b). Wieder andere Gene ergeben einen Baum, in
dem die Bakterien und die Eukaryonten die engsten Verwandten sind (Abb. 8c), oder
in dem es eine ungel6ste Trichotomie der drei Doméanen gibt (Abb. 8d). Wie lasst sich
die Unstimmigkeit zwischen den aus verschiedenen Genen geschatzten Phylogenien
erklaren? Viele Forscher, darunter auch Carl Woese (1998, 2000, 2002),



argumentieren, dass die Konflikte zwischen den Datenséatzen zu zahlreich und
anhaltend sind, um diese zu ignorieren.
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Abb. 8: Verschiedene Gene ergeben unterschiedliche Schatzungen der universellen Phylogenie. Als
James Brown & Ford Doolittle (1997) den Stammbaum des Lebens unter Verwendung einer Vielzahl
von Genen rekonstruierten, stellten sie fest, dass unterschiedliche Gene zu unterschiedlichen
Phylogenien fuhren. Einige Gene ergeben Baume, in denen Archaea und Eucarya die engsten
Verwandten sind (a); andere ergeben Baume, in denen Bakterien und Archaea die engsten Verwandten
sind (b). Wieder andere Gene ergeben Baume, in denen Bacteria und Eucarya die engsten Verwandten
sind (c), oder in denen die Beziehungen zwischen den drei Doméanen ungeldst sind (d). Aus Brown &
Doolittle (1997).

Die mogliche Losung ist eine Form des Genaustausches, der bei Tieren und Pflanzen
extrem selten vorkommt: der horizontale Gentransfer (Koonin 2016, Gogarten et al.
2002, Abb. 9). Horizontaler Gentransfer (HGT) bezeichnet eine Ubertragung von
genetischem Material nicht entlang der Abstammungslinie, also nicht von einer
Generation zur darauffolgenden, sondern ,horizontal“ von einem Organismus in einen
bereits existierenden anderen hinein. Im Unterschied dazu erfolgt der vertikale
Gentransfer von Vorfahren zu Nachkommen.



Mechanisms of horizontal gene transfer
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Abb. 9: Mechanismen des horizontalen Gentransfers

Die Vorstellung von einem Baum des Lebens geht von einer ,vertikalen® Vererbung
aus, bei der die Eltern Kopien der Gene durch sexuelle Fortpflanzung an ihre
Nachkommen weitergeben. Uber Generationen hinweg werden die Gene
hauptséachlich innerhalb einer Art weitergegeben. Populationen, die reproduktiv isoliert
sind, divergieren im Laufe der Zeit langsam, da die Interaktionen zwischen ihnen
abnehmen, und bilden schlief3lich neue Arten. Daraus ergibt sich der verzweigte Baum
des Lebens. Das trifft praktisch auf alle Eukaroyten zu, bei der die vertikale Vererbung
dominiert und horizontaler Gentransfer praktisch nicht vorkommt. Bei Bakterien und
Archeen ist die Sache nicht so eindeutig. Sie haben keinen Geschlechtsverkehr wie
die Eukaryoten, bilden also auch nicht auf dieselbe Weise eine schdne, saubere Art.
Die eigentliche Schwierigkeit bei Bakterien besteht jedoch darin, dass sie ihre Gene
durch horizontalen Gentransfer verbreiten konnen, indem sie eine Handvoll Gene wie
Kleingeld von einem zum anderen weitergeben. Nichts davon untergrabt die Evolution
in irgendeiner Weise - es handelt sich immer noch um Abstammung mit Modifikation;
es ist nur so, dass die "Modifikation" auf mehr Arten erreicht wird, als wir friher dachten
(House 2009, Puigho et al. 2009, 2010, Abby et al. 2012, Fitz Gibbon & House
1999, Snel et al. 1999).

Das Gen, auf welches die Einteilung der drei Domanen geschlossen wurde, die kleine
Untereinheit der rRNA, wird selten, wenn Uberhaupt, durch horizontalen Gentransfer
vererbt.

Wir konnen die rRNA eines Adlers sequenzieren, und sie wird uns sagen, dass es sich
um einen Vogel handelt. Wir kbnnen daraus schliel3en, dass er einen Schnabel,
Federn, Krallen und Flugel hat. Das ist so, weil die vertikale Vererbung gewahrleistet,
dass es immer eine gute Korrelation zwischen dem ribosomalen "Genotyp" und dem
allgemeinen "Phéanotyp" gibt: Die Gene, die all diese vogeldhnlichen Merkmale



kodieren, sind Mitreisende; sie segeln gemeinsam durch die Generationen. Sie werden
im Laufe der Zeit zwar veréandert, aber nur selten auf sehr dramatische Weise.

Stellen wir uns nun aber vor, dass der horizontale Gentransfer tberwiegt. Wir
sequenzieren also die rRNA und erfahren, dass wir es mit einem Vogel zu tun haben.
Erst jetzt sehen wir uns diesen "Vogel" genauer an und es stellt sich heraus, dass er
sechs Beine, Augen auf den Knien, und ein Fell hat; er dazu einen Froschlaich, hat
keine Flugel und heult wie eine Hyane. Ja, das ist naturlich absurd; aber genau das ist
das Problem beim horizontalen Gentransfer bei Bakterien. Monstrése Chimaren
starren uns regelmafig ins Gesicht; weil Bakterien typischerweise klein und
morphologisch einfach sind, schreien wir nicht auf.

Das Problem ist, dass man Anhand der rRNA nicht alleine auf ursprungliche
Stoffwechselprozesse von LUCA ableiten kann. Wenn die Rate des horizontalen
Gentransfers gering ist (wie bei Pflanzen und Tieren, vielen Protisten und einigen
Bakterien), dann gibt es eine gute Korrelation zwischen ribosomalem Genotyp und
Phanotyp. Wenn die horizontale Gentransferrate jedoch schnell ist, kann diese
Korrelation sehr schnell zunichte gemacht werden. Der Unterschied zwischen
pathogenen Varianten von E. coli und harmlosen Stammen spiegelt sich nicht in der
der ribosomalen RNA, sondern im Erwerb anderer Gene, die aggressives Wachstum
bewirken. Bis zu 30 % des Genoms konnen bei verschiedenen E. coli-Stdmmen
variieren. - Das ist das 10-fache der Unterschiede zwischen uns und den
Schimpansen! Das bedeutet, dass es fast unmaglich ist, herauszufinden, wie ein
Bakterium vor 3 Milliarden Jahren seinen Lebensunterhalt verdient hat, da durch
horizontalen Gentransfer in diesem Zeitraum alle seine Gene mehrfach ersetzt sein
konnten.

Eine wichtige Implikation ist, dass bei dem Versuch, auf die Natur des letzten
gemeinsamen Vorfahren zu schlieRen, die beste Metapher fir die Geschichte des
Lebens weder ein einfacher Baum noch ein Netz ist, sondern eine Reihe miteinander
verbundener Wurzeln (Abb. 10). Es ist daher moglicherweise falsch, den letzten
gemeinsamen Vorfahren aller heute lebenden Organismen als eine einzige Art zu
betrachten. Eine genauere Beschreibung des gemeinsamen Vorfahren kdnnte lauten,
dass es sich um eine Gemeinschaft interagierender Arten handelte, die bereitwillig ihre
Gene austauschten (Woese 1998, Doolittle 2000a,b, Doolittle & Bapteste 2007,
Whitfield 2004, Dagan & Martin 2006, 2007, Martin 2011, Charlebois & Doolittle
2004). Wie die Bakterien, Eukaryonten und Archaeen aus dieser verworrenen Basis
hervorgegangen sein kénnten, ist ein Thema, das wir nach und nach in den folgenden
Kapiteln behandeln werden. Konzentrieren wir uns zuerst darauf, welche
Eigenschaften LUCA definitiv hatte. Aufgrund des horizontalen Gentransfers ist das
zwar nicht so einfach, dennoch konnten einige Untersuchungen einige Klarheiten
gewinnen.
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Abb. 10: Web of Life

Ein eindrucksvoller Test wurde von Bill Martin durchgefiihrt (Sousa et al. 2013, vgl,
auch Charlebois & Doolittle 2004, Dagan & Martin 2006). Er betrachtete 48 Gene,
die in allen Lebewesen konserviert sind, und erstellte fir jedes dieser Gene einen
Genbaum, um die Beziehung zwischen 50 Bakterien und 50 Archaeen aufzuzeigen.
An den Spitzen dieses Baums ergaben alle 48 Gene genau die gleiche Beziehung
zwischen allen 100 Bakterien- und Archaeenarten.
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Abb. 11: Der "erstaunliche verschwindende Baum" von 48 Universalgenen fir einen Satz von 100 Arten.
Ein Baum, der aus einem konkatenierten Alignment von 48 Universalgenen generiert wurde, verglichen
mit den zugrunde liegenden Einzelgenbaumen. Die Artenauswahl umfasst 50 Archaebakterien und 50
Eubakterien. Um die Inkonsistenz zwischen den Einzelgenbdumen und dem konkatenierten Baum
abzuschatzen, wurde die Haufigkeit jedes Knotens im konkatenierten Baum mit seiner Haufigkeit in den
Einzelgenbdumen verglichen. Die Transparenz der Zweige spiegelt wider, wie oft der zugehdrige
Knoten in den einzelnen Genbaumen vorkam. Die 48 Universalgene bestehen aus den 31 Genen, die
zuvor als universell identifiziert [Charlebois & Doolittle 2004] und spater in der phylogenetischen
Analyse [Ciccarelli et al. 2006] verwendet wurden, namlich (ArgRS, RNApol(a), LeuRS,
metallabhangige Protease, PheRS, GTPase, SecY, Rpll, Rplll, Rpll3, Rpl1l4, Rpll5, Rpl16/L10E,
Rpl18, Rpl22, Rpl3, Rpl5, Rpl6, Rps1l, Rpsl2, Rpsl3, Rps15/13E, Rpsl7, Rps2, Rps3, Rps4, Rps5,
Rps7, Rps8, Rps9, Rps, SerRS) sowie 17 weitere Gene (PRPP, AlaRS, PCNA homologue, RNApol(b),
HisRS, Met-aminopeptidase, MetRS, PheRS beta subunit, ProRS, RecA, Rpl4, ThrRS, EfG, translation
release factor, elF5A, TyrRS, ValRS), die in dieser Prokaryotenprobe vorhanden sind, die keine
Mitglieder mit stark reduzierten Genomen enthalt. Die Taxa wurden fir eine breite Probenahme
ausgewahlt. Zu diesem Zweck wurden Proteome von 1606 Prokaryoten aus der RefSeg-Datenbank
(v03.2012) [Pruitt et al. 2012] abgerufen. Paarweise Sequenzvergleiche wurden fiir das ribosomale
Protein L3 durchgefuhrt. Auf der Grundlage dieser Ergebnisse wurden alle Prokaryonten mit Hilfe eines
hierarchischen Clustering-Algorithmus geclustert. Aus jedem Cluster wurden 100 Probentaxa (50
Archaeabakterien und 50 Eubakterien) ausgewahlt. Bildmaterial: Sousa et al. (2013)

Auch an der Basis waren sich fast alle 48 Gene "einig", dass der tiefste Ast im Baum
des Lebens zwischen den Bakterien und den Archaeen liegt. Mit anderen Worten:
LUCA war der gemeinsame Vorfahre von Bakterien und Archaeen. Aber wenn es
darum geht, die Verwandtschaften innerhalb der Bakterien oder Archaeen zu
ergrinden, konnte kein einziger Genbaum Ubereinstimmen. Alle 48 Gene ergaben
einen anderen Baum! Was bedeutet das? Im Wesentlichen bedeutet es, dass wir nicht
feststellen kdnnen, welche Arten von Bakterien oder Archaeen die altesten sind. Wenn
ein Genbaum besagt, dass die Methanogenen die altesten Archaeen sind, sagt der



nachste Baum, dass sie es nicht sind, so dass es praktisch unmoglich ist, zu
rekonstruieren, welche Eigenschaften die altesten Zellen gehabt haben kdonnten.

Die Tatsache, dass alle 48 Universalgene von Bill Martin darin Gbereinstimmen, dass
die tiefste Divergenz im Stammbaum des Lebens zwischen Bakterien und Archaeen
liegt, gibt jedoch Anlass zur Hoffnung. Wenn wir herausfinden kdnnen, welche
Eigenschaften alle Bakterien und Archaeen gemeinsam haben und welche sich
unterscheiden, weil sie vermutlich erst spater in bestimmten Gruppen entstanden sind,
dann kénnen wir ein "passendes Foto" von LUCA zusammenstellen. Je nutzlicher ein
Gen ist, desto wahrscheinlicher ist es, dass es schon frih in der Evolution weit
verbreitet war. Um einen weit verbreiteten horizontalen Gentransfer auszuschliel3en,
sind wir gezwungen, auf echte Universalgene zurtickgreifen, die Vertreter praktisch
aller Gruppe von Bakterien und Archaeen gemeinsam haben. Das minimiert zumindest
die Mdglichkeit, dass diese Gene durch friihen lateralen Gentransfer weitergegeben
wurden. Das Problem ist nun, dass es weniger als 100 solcher Universalgene gibt,
eine bemerkenswert geringe Zahl, und sie zeichnen ein sehr merkwurdiges Bild von
LUCA.

Welche Eigenschaften hatte LUCA?

Fur bare Minze genommen, verfligte LUCA Uber Proteine und DNA: Der universelle
genetische Code war bereits in Betrieb, die DNA wurde in RNA-Transkripte abgelesen
und dann von Ribosomen in Proteine Ubersetzt, jenen méachtigen molekularen
Fabriken, die in allen bekannten Zellen Proteine aufbauen.

Von den Genen, die in den Genomen aller zellularen Organismen in allen Bereichen
vorkommen, sind 30 ribosomale Proteine und 15 Aminoacyl-tRNA-Synthetasen -
Enzyme, die Aminosauren an ihre tRNAs anhangen (Koonin 2003, Charlebois &
Doolittle 2004, Hansmann & Martin 2000). Daraus lasst sich schlie3en, dass LUCA
Uber Enzyme aus Protein und eine gut entwickelte Fahigkeit zu deren Herstellung
verflgte.

Die Tatsache, dass alle heute lebenden Organismen DNA verwenden, deutet darauf
hin, dass der LUCA dasselbe getan hat. Eine andere Mdglichkeit ist, dass der
gemeinsame Vorfahre seine genetische Information in einem anderen Molekdl, z. B.
RNA, gespeichert hat, dass aber die Speicherung in DNA durch naturliche Selektion
so stark begunstigt wurde, dass eine Umstellung von auf DNA unabhangig in mehr als
einer Doméane erfolgte. Die Verwendung von DNA durch den gemeinsamen Vorfahren
erscheint wahrscheinlicher als dieses Szenario einer konvergenten Evolution. Ein
Anhaltspunkt ist, dass die bei der Transkription verwendeten DNA-abhéngigen RNA-
Polymerasen in allen drei Doménen starke Ahnlichkeiten aufweisen. Dies deutet
darauf hin, dass eine DNA-abhangige RNA-Polymerase bereits beim letzten
gemeinsamen Vorfahren vorhanden war. Der Besitz einer DNA-abhé&ngigen RNA-
Polymerase impliziert das Vorhandensein von DNA (Benner et al. 1989).

Andererseits sind einige Komponenten der DNA-Replikationsmaschinerie, also die Art
und Weise, wie sich Genome verdoppeln, in Bakterien, Archaeen und Eukaryonten so



unterschiedlich, dass wir daraus schlieBen konnen, dass sie sich unabh&ngig
voneinander entwickelt haben (Leipe et al. 1999, Edgell & Doolittle 1997). Vielleicht
speicherte der letzte gemeinsame Vorfahre seine genetische Information in der DNA,
kopierte sie aber anders als moderne Organismen.

Auch Bakterien und Archaeen sind alle chemiosmotisch und treiben die ATP-Synthese
mit Hilfe von Protonengradienten Uber die Membranen an (vgl. auch: Weiss et al.
2016, Adam et al. 2018, Camprubi et al. 2017, Ferry & House 2005, Martin & Sousa
2016, Martin & Russel 2003, 2007, Martin 2011, Martin et al. 2014, Sousa et al.
2013 Fuchs 2011, Lane et al. 2010, Ooka et al. 2018, Ducluzeau et al. 2014,
Herschy et al. 2014, Huber & Wéachtershéuser 1997). Das Enzym ATP-Synthase ist
eine weitere aul3ergewoOhnliche molekulare Maschine, die dem Ribosom in nichts
nachsteht und anscheinend ebenso alt ist wie dieses. Wie das Ribosom ist auch die
ATP-Synthase uber alle Lebewesen hinweg konserviert, unterscheidet sich aber in
einigen Details ihrer Struktur in Bakterien und Archaeen, was darauf hindeutet, dass
sie sich von einem gemeinsamen Vorfahren in LUCA entwickelt hat, ohne dass es
spater zu einem stérenden horizontalen Gentransfer gekommen ist (Weiss et al.
2016). Die ATP-Synthase scheint also, wie Ribosomen, DNA und RNA, bereits in
LUCA vorhanden gewesen zu sein. Und dann gibt es noch ein paar Teile der
Kernbiochemie, wie die Aminosaurebiosynthese und Teile des Krebszyklus, die in
Bakterien und Archaeen auf gemeinsamen Wegen ablaufen, was wiederum bedeutet,
dass sie in LUCA vorhanden waren; aber sonst gibt es bemerkenswert wenig.

Neben Unterschieden in der DNA-Replikation, sind auch die Zellmembran ist bei
beiden verschieden aufgebaut. Das Gleiche gilt fur die Zellwand.

Fur diese Unterschiede gibt mehrere mdogliche Erklarungen (Koga et al. 1998,
Lombard et al. 2012).

So kénnte LUCA von allem zwei Kopien besessen haben und eine der Kopien ging
jeweils bei Bakterien und Archeen verloren. Ganz auszuschliel3en ist das nicht, denn
so ist z. B. bekannt, dass eine Mischung aus bakteriellen und archaeischen Lipiden
stabile Membranen bilden kénnen. Vielleicht besal? LUCA beide Arten von Lipiden,
und ihre Nachkommen spezialisierten sich spater, indem sie das eine oder das andere
verloren. Das konnte fir einige Merkmale zutreffen, ist aber nicht auf alle
verallgemeinerbar.

Die nachste Mdaglichkeit ist, dass LUCA ein ganz normales Bakterium war, mit der flr
sie typischen Zellmembran und DNA-Replikation. Zu einem spateren Zeitpunkt
spezialisierten sich dann einige Populationen an extreme Lebensbedingungen und
entwickelten sich zu den Archeen mit den benannten Eigenschaften. Es bliebe aber
die Frage offen, warum dann die Prozesse der Proteinsynthese sich ahneln, aber die
Replikation so unterschiedlich verlauft.

Damit bleibt uns nur noch die letzte, unverschdmte Mdglichkeit. Das scheinbare
Paradoxon ist gar kein Paradoxon: LUCA war tatsachlich chemiosmotisch, mit einer
ATP-Synthase, hatte aber weder eine moderne Membran noch einen der grol3en
Atmungskomplexe, die moderne Zellen zum Pumpen von Protonen verwenden. LUCA
verflugte tatsachlich tiber DNA und den universellen genetischen Code, Transkription,
Translation und Ribosomen, aber hatte keine moderne Methode der DNA-Replikation



entwickelt. Diese seltsame Phantomzelle macht im offenen Ozean keinen Sinn, aber
in der Umgebung der alkalischen hydrothermalen Schlote.

Der Schliussel liegt darin, wie Bakterien und Archaeen in diesen Schloten leben -
zumindest einige von ihnen. Und es gibt tatsachlich einen Stoffwechselprozess,
welcher als Acetyl-CoA-Weg bezeichnet wird, der eine unheimliche Ahnlichkeit mit der
Geochemie der Schlote hat (Russel & Martin 2004, Nitschke & Russel 2013).

Diesen werden wir im nachsten Beitrag ndher kennenlernen.
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