
Entstehung des Lebens Kapitel 11: 

Der steinige Weg zu LUCA 

Im  letzten Beitrag haben wir mithilfe der Phylogenetik ermitteln können, über welche 

Eigenschaften LUCA verfügte. LUCA war chemiosmotisch, mit einer ATP-Synthase, 

hatte aber weder eine moderne Membran noch einen der großen Atmungskomplexe, 

die moderne Zellen zum Pumpen von Protonen verwenden. LUCA verfügte tatsächlich 

über DNA und den universellen genetischen Code, Transkription, Translation und 

Ribosomen, aber hatte keine moderne Methode der DNA-Replikation entwickelt. Diese 

seltsame Phantomzelle lebte nicht im offenen Ozean, sondern in der Umgebung der 

alkalischen hydrothermalen Schlote. Der entscheidende Aspekt ist aber, wie LUCA 

seine Energie für den Stoffwechsel gewonnen hat. Phylogenetische Untersuchungen 

sind wegen des horizontalen Gentransfers schwierig, es gibt aber Hinweise darauf, 

dass LUCA aus CO2 und H2 organische Stoffe herstellte und dafür den reduktiven 

Acetyl-Coenzym-A-Weg nutzte.  

Wie entstand der erste Stoffwechselweg? 
 

Obwohl alle Theorien über den Ursprung des Lebens eine Energiequelle 

voraussetzen, die die ursprünglichen chemischen Reaktionen antreibt, ist die Art der 

Energie, die die Entstehung des Stoffwechsels an den Ursprüngen vorantrieb, immer 

noch umstritten.  

Eine Untersuchung von Jessica Wimmer und Kollegen (Wimmer et al. 2021b) konnte 

die Frage nach den Ursprüngen des Stoffwechsels einen Schritt näherbringen. Denn 

nehmen rein phylogenetischen Aspekten spielen auch thermodynamische eine 

wichtige Rolle.  

Aus theoretischer Sicht bieten hier autokatalytische Netzwerke einen nützlichen 

Rahmen für die Untersuchung der Entstehung des Stoffwechsels (Kauffman 1986, 

Hordijk & Steel 2004). In autokatalytischen Netzwerken können Elemente des 

Netzwerks die Synthese anderer Elemente des Netzwerks katalysieren, was zu einer 

molekularen Selbstorganisation führen kann, vorausgesetzt, es wird eine 

Nahrungsquelle bereitgestellt, die das Netzwerk vorantreibt (Hordijk et al. 2010, Abb. 

1). Autokatalytische Gruppen sind keine rein theoretischen Objekte, da sie sowohl im 

Stoffwechsel moderner Zellen als auch in dem ihrer Vorfahren nachweisbar sind 

(Sousa et al. 2015, Xavier et al. 2020). 



 

Abb. 1: Die Formose-Reaktion als Beispiel einer autokatalytischen Reaktion 

Was einzelne Reaktionen betrifft, so ist seit langem bekannt, dass anorganische 

Katalysatoren viele Stoffwechselreaktionen unter Laborbedingungen katalysieren 

(Wächtershäuser 1992, Huber & Wächtershäuser 1997, Martin & Russell 2007, 

Sousa et al. 2018). In jüngerer Zeit wurde über komplexe Reaktionssätze berichtet, 

die sich biochemischen Pfaden annähern (Muchowska et al. 2019, 2020) und in 

einigen Fällen sogar biochemische Pfade exakt nachvollziehen (Preiner et al. 2020), 

wobei eine natürliche Tendenz zahlreicher Stoffwechselreaktionen zur Entfaltung in 

Gegenwart von Übergangsmetallkatalysatoren aufgedeckt wurde.  

So konnten Muchowska et al. (2019) ein rein chemisches, durch Eisen gefördertes 

Reaktionsnetzwerk, in dem wässriges Pyruvat und Glyoxylat - zwei Produkte der 

abiotischen CO2-Reduktion (Varma et al. 2018, Eggins et al. 1988, Marin-Yaseli et 

al. 2016) - 9 der 11 Zwischenprodukte des biologischen Krebs- (oder Tricarbonsäure-

) Zyklus aufbauen, einschließlich aller 5 universellen Stoffwechselvorstufen. Diese 

Zwischenprodukte wurden gleichzeitig zu CO2 abgebaut und zwar in einem 

lebensähnlichen System, das biologischen Stoffwechselvorgängen ähnelt (Goldford 

& Serge 2018, Abb. 2 & 3).  



 

Abb. 2: Fe2+-geförderte Synthese und Abbau von Vorläufern des biologischen Stoffwechsels, die 

wichtigsten Wege sind durch fettgedruckte Reaktionspfeile dargestellt. 

 

Abb. 3: Vergleich des beobachteten Reaktionsnetzwerks mit dem Krebs(TCA)- und dem Glyoxylat-

Zyklus. a, Der TCA-Zyklus. b, Der Glyoxylat-Zyklus. Zwischenprodukte und Reaktionen, die sowohl im 

biologischen Zyklus als auch in dem in dieser Studie beschriebenen synthetischen Reaktionsnetzwerk 

vorkommen, sind in Schwarz dargestellt. Diejenigen, die nur im biologischen Zyklus vorkommen, sind 

grau dargestellt. 

 

 



Gibt man Hydroxylamin, welches unter präbiotischen Bedingungen gebildet wurde 

(Canfield et al. 2010, Kalson et al. 2017, Sakuari & Yanagawa 1984) und Eisen in 

das System, werden vier biologische Aminosäuren in einer Weise erzeugt, die der 

Biosynthese ähnelt. Das beobachtete Netzwerk überschneidet sich weitgehend mit 

dem Krebs- und dem Glyoxylatzyklus (Muchowska et al. 2017, Zubay 2003) und 

könnte ein präbiotischer Vorläufer dieser zentralen Stoffwechselwege sein. 

Vom rechnerischen Standpunkt aus betrachtet, wurden Simulationen in großem 

Umfang zur Untersuchung des metabolischen Ursprungs eingesetzt, insbesondere 

Algorithmen zur Netzwerkerweiterung. Diese haben gezeigt, dass sie kleine 

Molekülnetzwerke generieren können, die aus bis zu Hunderten von Verbindungen mit 

stoffwechselähnlichen Eigenschaften bestehen, mit dem Vorbehalt, dass die so 

generierten Netzwerke nicht als natürliche Pfade in modernen Zellen auftreten 

(Goldford et al. 2017, 2019, Tian et al. 2019). 

Thermodynamische Studien in geochemischen Systemen deuten auf einen Ursprung 

des Stoffwechsels aus H2 und CO2 in einer hydrothermalen Umgebung hin, da die 

Synthese von Aminosäuren (Amend & Shock 1998) und sogar prokaryotischer 

Zellmasse (Amend & McCollom 2009) aus H2, CO2 und NH3 unter den chemischen 

Bedingungen, die für H2 produzierende hydrothermale Schlote typisch sind, 

exergonisch ist.  

Aber solche Berechnungen der freien Energie (ΔG) für eine einstufige geochemische 

Reaktion, die H2, CO2 und NH3 in Aminosäuren umwandelt (Amend & Shock 1998, 

Amend et al. 2013) erfasst nicht ansatzweise die thermodynamische Landschaft des 

Stoffwechsels, da die Biosynthese von Aminosäuren und allen anderen 

Zellbestandteilen sehr spezifische mehrstufige Reaktionen beinhaltet; es gibt also eine 

Reihe an Zwischenstufen und Umwandlungen um aus H2 CO2 und NH3 organische 

Moleküle herzustellen. So sind beispielsweise über 20 verschiedene Reaktionen an 

der Synthese von Tryptophan oder Purinen aus H2, CO2 und NH3 beteiligt (Kanehisa 

& Goto 2000). Studien zur Thermodynamik des Stoffwechsels müssen sich 

idealerweise mit der Thermodynamik einzelner Stoffwechselreaktionen befassen, wie 

sie in modernen Zellen oder in deren Vorfahren ablaufen. 

Eine vergleichende Physiologie kann hier Abhilfe verschaffen. So wurden über 400 

universelle einzelne Reaktionen identifiziert, die von Bakterien und Archaeen zur 

Synthese der für das Wachstum erforderlichen Aminosäuren, Nukleotide und Vitamine 

verwendet werden (Wimmer et al. 2021a, Abb. 4 und 5).  



 

Abb. 4: (a) Eine allgemeine Karte des Kernstoffwechsels. Die Pfeile in der Karte decken nicht jedes 

Atom in jedem Cofaktor, jeder Aminosäure oder Base ab und zeigen stattdessen die wichtigsten 

Massenbeiträge. Ein Punkt zeigt an, dass radikale S-Adenosylmethionin (SAM)-Enzyme am 

Biosyntheseweg, der zum Produkt führt, beteiligt sind. Ein [S] zeigt an, dass Schwefel in den 

Biosyntheseweg eingebunden ist. (b) Die mit einem Sternchen gekennzeichneten Cofaktoren sind für 

den Weg von H2 und CO2 zu Pyruvat entweder in Acetogenen oder Methanogenen oder in beiden 

erforderlich. (c) Die Zusammensetzung der Zellen im Hinblick auf ihre Hauptbestandteile und die 

elementaren Beiträge zum Trockengewicht. 



 

Abb. 5: Der autotrophe Kernstoffwechsel aus 404 Reaktionen, das Abb. 4 zugrunde liegt. Der 

ungerichtete zweistufige Graph besteht aus 404 Reaktionsknoten (dargestellt als graue Rauten) und 

380 Verbindungsknoten (Kreise). Die 46 Zielverbindungen sind blau gefärbt; andere an den Reaktionen 

beteiligte Verbindungen erscheinen orange. Die Zielverbindungen entsprechen den Kernverbindungen 

in Abb. 4. Jede Verbindung, die an einer Reaktion beteiligt ist, ist mit dem entsprechenden 

Reaktionsknoten durch eine Kante verbunden. Die Größe der Verbindungen richtet sich nach dem 

Knotengrad (Anzahl der Reaktionen, an denen die Verbindung beteiligt ist). H2O tritt beispielsweise in 

125 Reaktionen entweder als Reaktant oder als Produkt auf und ist die häufigste Verbindung in den 404 

Reaktionen. In den ursprünglichen Stoffwechselprozessen, bevor es Enzyme gab, wurde ein 

begrenzteres Spektrum an Verbindungen als in Abb. 4 von der Umwelt bereitgestellt. 

Verbindungsknoten sind gekennzeichnet, wenn sie Ziele sind oder wenn der Knotengrad ≥20 ist. 

Beachten Sie, dass FeS-Cluster in dieser Abbildung nicht enthalten sind, da ihre Synthese mit KEGG 

nicht rekonstruiert werden kann. Das Netzwerk enthält nur L-Aminosäuren. 

Nach Ansicht des Forschungsteams spricht das fast in allen untersuchten Organismen 

konservierte Netzwerk dieser 402 Reaktionen dafür, dass es auch schon beim letzten 

gemeinsamen Vorfahren allen Lebens (Last Universal Common Ancestor, LUCA) 

existierte (Abb. 6). Die Analysen ergaben zudem, dass diese Reaktionen auf 

grundlegenden Rohstoffen wie Wasserstoff, Kohlendioxid und Ammoniak aufbauen – 

Molekülen, die es beispielsweise an hydrothermalen Schloten reichlich gab. Allerdings 

wirft dies die Frage auf, woher die nötige Energie für die frühen Stoffwechselreaktionen 

stammte. 



 

Abb. 6: LUCAs Stoffwechselwege 

Dennoch müssen hier aus evolutionärer Sicht eine Reihe an Abstrichen gemacht 

werden. 

Auch wenn diese chemischen Reaktionen nicht in allen Genomen vorkommen, sind 

sie als Primärproduktion  universell. Der Begriff Primärproduktion bezeichnet in der 

Ökologie die Produktion von Biomasse durch autotrophe Stoffwechselwege (Hamilton 

et al. 2016, Martin et al. 2018). Auch die Enzyme, die diese Reaktionen katalysieren 

sind nicht universell – denn einige sind Abhängig von freiem Sauerstoff (O2) (Dailey 

et al. 2017, Jabłońska & Tawfik, 2021) und einige sind bei Bakterien und Archaeen 

konvergent oder durch horizontalen Gentransfer entstanden  (Sousa et al. 2013, 

Williams et al. 2017, Xavier et al. 2021, Weiss et al. 2016).  

Aktualisiert werden können diese Reaktionen durch den Acetyl-CoA-Weg, welcher von 

den Acetogenen und Methanogegen zur ATP-Synthese genutzt werden kann (Rother 

& Metcalf 2004). Aktuelle Untersuchungen gehen davon aus, dass dieser Acetyl-CoA-

Weg den metabolischen Ursprung darstellt (Fuchs & Stupperich 1985, Fuchs 1986, 

1989,  2011, Drake et al. 2008, Ljungdahl 1986, Ragsdale & Pierce 2008, Wood 

1991, Daniels et al. 1977, Hügler & Sievert 2011, Taylor et al. 1976, Abb. 7 und 8). 

Obwohl der Acetyl-CoA-Weg ebenfalls nicht universell ist und durch viele andere 

autotrophe (Berg et al. 2010, Fuchs 2011, Hügler & Sievert 2011, Steffens et al. 

2021) und heterotrophe (Schönheit et al. 2016) Kohlenstoff-Assimilationswege 

während der Evolution ersetzt wurde, kann er auf LUCA zurückgeführt werden (Weiss 



et al. 2016) und er ist auch älter als die Enzyme, die LUCAS Reaktionen katalysieren 

(Martin 2020). 

Doch wenn der Acetyl-CoA-Weg ebenfalls nicht universell ist, wie können wir sicher 

sein, dass dies der älteste Stoffwechselweg ist? Hier spielt nun die Thermodynamik 

eine wichtige Rolle. 

Trotz vieler Unbekannter in Bezug auf den Prozess der Stoffwechselentstehung gibt 

es einen Faktor, der eine strenge Einschränkung darstellt: Die chemischen 

Reaktionen, die den Stoffwechsel von LUCA ausmachten und aus denen er 

hervorging, waren zwangsläufig exergonisch, denn ohne Energiefreisetzung finden 

keine Reaktionen statt. Es ist seit langem bekannt, dass zur Förderung der Reaktionen 

am Ursprung des Stoffwechsels Energie erforderlich ist, aber die Art dieser Energie ist 

umstritten. Es wurden viele mögliche Energiequellen aus der Umwelt vorgeschlagen, 

darunter Pyrophosphat (PPi; Schramm et al. 1962), zyklische Polyphosphate (Ozawa 

et al. 2004), reduzierte Phosphorminerale (Pasek 2020), ultraviolettes Licht (Patel et 

al. 2015), radioaktiver Zerfall (Ebisuzaki & Maruyama 2017), Blitze (Ducluzeau et al. 

2009), geochemische Pyritsynthese (Wächtershäuser 1992), geochemische 

Ionengradienten (Russell & Cook 1995), geoelektrisches Potenzial (Kitadai et al. 

2021), Einschläge von Asteroiden oder Kometen (Ferus et al. 2015) und Wärme 

(Muller 1995). Moderne Zellen in der Natur nutzen jedoch keine dieser 

Umweltenergiequellen, sondern nutzen stattdessen Redoxreaktionen (Mitchell 1961, 

Thauer et al. 1977, Müller et al. 2018) und konservieren Energie für den Stoffwechsel 

in Form des ATP (Decker et al. 1970) oder reduziertem Ferredoxin (Herrmann et al. 

2008, Buckel & Thauer 2013, Müller et al. 2018).  

Theorien über den autotrophen Ursprung gehen davon aus, dass die ersten frei 

lebenden Zellen aus CO2 und anorganischen Verbindungen ohne Hilfe von Licht 

entstanden sind (Fuchs & Stupperich 1985, Wächtershäuser 1992, Fuchs 2011). 

Damit solche chemolithoautotrophen Zellen an einem bestimmten Umweltstandort 

entstehen können, müssen die Reaktionen, die ihrer Entstehung zugrunde liegen, d. 

h. die Gesamtheit der Reaktionen, die die Zelle synthetisieren, exergonisch sein. Die 

Energiequelle, die diese Reaktionen ermöglicht, ist hier von Interesse. 

Das Team um Jessica Wimmer (Wimmer 2021b) untersuchte mithilfe von 

Computermodellen die Energiebilanz der 402 Reaktionen anhand ihrer freien Energie, 

auch Gibbs-Energie genannt. Ob eine Reaktion spontan und ohne Aufnahme 

zusätzlicher Energie von außen abläuft, hängt allerdings von den Umweltbedingungen 

ab. Daher spielte das Forschungsteam die Reaktionen bei unterschiedlichen pH-

Werten, Temperaturen und Konzentrationen der Ausgangsstoffe durch. Das Ergebnis: 

Die energetisch optimalen Bedingungen für die möglicherweise ersten 

Stoffwechselreaktionen lagen im Bereich eines alkalischen pH-Wertes um etwa pH 9 

und bei einer Temperatur von rund 80 Grad Celsius. Außerdem muss Wasserstoff 

präsent sein, um bei der CO2-Fixierung zu helfen. Ohne Wasserstoff geht gar nichts, 

weil dieser benötigt wird, um das CO2 überhaupt in den Stoffwechsel einzuschleusen. 

Sind diese Bedingungen jedoch erfüllt, läuft ein Großteil der untersuchten Reaktionen 

ohne weitere Energiezufuhr ab und setzt teilweise sogar noch Energie frei, die dann 

die nächstfolgenden Reaktionen anstößt. Das ist deshalb aufregend, weil der sonst so 

komplizierte Stoffwechsel auf einmal eine natürliche Tendenz offenbart, sich unter den 



richtigen Bedingungen von alleine zu entfalten.  Der Urstoffwechsel selbst könnte 

demnach als interne Energiequelle für die ersten Anfänge des Lebens gedient haben. 

Es konnte gezeigt werden, dass die Energie am Ursprung des Lebens rein chemischer 

Natur ist. Wir brauchen kein Sonnenlicht, keine Meteoriten, kein UV-Licht: nur 

Wasserstoff und Kohlendioxid plus etwas Ammoniak und Salz. Unter diesen 

Bedingungen sind auch keine Membranproteine, Cytochrome oder Enzyme 

notwendig.   

Und das sind genau die Zutaten, die die ersten Zellen an heißen, alkalischen Schloten 

der Tiefsee gefunden haben. Dieses Milieu entspricht genau der Umgebung, die man 

im Hydrothermalfeld ‚Lost City‘ im Atlantis-Massiv, einem unterseeischen Gebirge im 

Mittelatlantik, vorfindet. Damit stützen die Ergebnisse des Teams die Vermutung, dass 

solche heißen Quellen am Meeresgrund eine wichtige Rolle für die Entstehung des 

Lebens gespielt haben könnten. 

Ihre Thermodynamik deutet darauf hin, dass die biosynthetischen Kernreaktionen des 

mikrobiellen Stoffwechsels aus löslichen (Martin & Russell 2007, Muchowska et al., 

2019) und oberflächenkatalysierten (Wächtershäuser 1988, Preiner et al. 2020) 

Reaktionen im Dunkeln unter heißen, wässrigen, H2-haltigen geochemischen 

Umgebungen entstanden sein könnten, unabhängig von exponierten Landmassen 

(Licht) oder der Existenz von Wasser mit geringer Ionenstärke. 

Und genau hier spielt der Acetyl-CoA-Weg eine besondere Rolle.  

 

Evolution des Acetyl-CoA-Wegs 
 

Bei dem reduktiven Acetyl-CoA-Weg handelt es sich um einen nichtzyklischen Weg 

der Fixierung von Kohlenstoffdioxid (CO2) bzw. verschiedenen C1-Verbindungen wie 

Formiat, Methanol, Kohlenmonoxid, Methylamin oder Methylether. Als 

Reduktionsmittel dient hierbei elementarer Wasserstoff (H2).  

In der gesamten Welt des Lebendigen gibt es nur sechs unterschiedliche Wege, 

Kohlenstoff zu fixieren (Abb. 7), will sagen: anorganische Moleküle wie CO2 in 

organische Moleküle zu überführen. 



 

Abb. 7: Formen der CO2-Fixierung 

Der wohl bekannteste Weg ist der Calvin-Zyklus der Fotosynthese, welcher nur in 

photosynthetischen Bakterien und Pflanzen stattfindet, nicht aber bei Archaeen. Hätte 

LUCA Photosynthese betrieben, hätte diese Eigenschaft bei allen Archaeen 

systematisch verschwinden müssen, was bei einer derart nützlichen Sache ziemlich 

unpraktisch wäre. Viel wahrscheinlicher ist es, dass der Calvin-Zyklus erst später 

entstand. Vier weitere Wege der Kohlenstofffixierung – der 3-Hydroxypropionatzyklus, 

der 3-Hydroxypropionat/4-Hydroxybutyratzyklus, der Dicarboxylat/4-

Hydroxybutyratzyklus und der reduktive Citratzyklus – kommt nur bei einigen Bakterien 

oder Archaeen vor. Diese sind also ebenfalls wahrscheinlich erst entstanden, als sich 

Bakterien und Archaeen vom gemeinsamen Vorfahren getrennt haben. Nur ein 

einziger Reaktionsweg der Kohlenstofffixierung ist bei Bakterien und Archaeen zu 

finden und geht somit mit einiger Sicherheit auf deren gemeinsamen Vorfahren zurück 

– der reduktive Acetyl-Coenzym-A-Weg (Berg et al. 2010, Fuchs 2011, Weiss et al. 

2016).   



 

Abb. 8: reduktiver Acetyl-CoA-Weg 

Der reduktive Acetyl-Coenzym-A-Weg setzt mit Wasserstoff und CO2 ein – denselben 

beiden Molekülen, die bei den weißen Rauchern massenhaft vorkommen. 

Methanogene und Acetogene treiben beide ihr Wachstum durch die alleinige Reaktion 

von H2 mit CO2 an: Diese Reaktion liefert alles an Kohlenstoff und Energie, was sie 

zum Wachsen brauchen. Während Methanogene zu den Archaeen gehören, zählen 

die Acetogenen zu den Bakterien. Für den Augenblick wollen wir kurz betrachten, 

warum dieser Reaktionsweg durchaus die Herleitung vom gemeinsamen Vorfahren für 

sich beanspruchen kann. 

Wie wir bereits wissen setzt die Bildung von organischen Molekülen aus CO2 und H2 

Energie frei: Im Prinzip müsste sie demnach spontan ablaufen. In der Praxis aber 

besteht eine energetische Barriere, die H2 und CO2 von einer raschen Reaktion 

miteinander abhält.  

Das hebt den reduktiven Acetyl-Coenzym-A-Weg von den anderen fünf 

Reaktionswegen der Kohlenstofffixierung ab. Denn diese erfordern immer eine Zufuhr 

von Energie von außen: z. B. das Sonnenlicht bei der Photosynthese. Nicht so beim 

reduktiven Acetyl-Coenzym-A-Weg. Es ist quasi ein kostenloses Mittagessen. Seine 

exergonische Natur ermöglicht die Kopplung der H2 abhängigen CO2-Reduktion mit 

Ionenpumpen und ATP-Synthese, wie bei Acetogenen (Schuchmann & Müller 2014) 

und Methanogenen (Thauer et al. 2008), strengen Anaerobiern, die sowohl ihren 

Kohlenstoff als auch ihre Energie aus der Reduktion von CO2 mit H2 gewinnen.  

Organismen, die den Acetyl-CoA-Weg nutzen, bewohnen immer noch H2 

produzierende geochemische Systeme (Magnabosco et al. 2018, Smith et al. 2019), 

Lebensräume, die bereits auf der frühen Erde existierten (Sleep et al. 2011). Das erste 

Zwischenprodukt des Acetyl-CoA-Wegs, Formiat, wird geochemisch über abiotische 

Reaktionen in modernen hydrothermalen Systemen synthetisiert (Lang et al. 2010, 

Schrenk et al. 2013), ebenso wie die Endprodukte des Energiestoffwechsels über den 



Weg in Acetogenen (Acetat; Sherwood Lollar et al. 2021) und in Methanogenen 

(Methan; Proskurowski et al. 2008).  

Und das ist noch nicht alles. Im Gegensatz zu den anderen Reaktionswegen ist der 

reduktive Acetyl-Coenzym-A-Weg kurz und geradlinig. Es braucht weniger Schritte von 

den einzelnen anorganischen Molekülen bis hin zum Dreh- und Angelpunkt des 

Stoffwechsels in allen Zellen, dem kleinen, aber reaktionsfreudigen Molekül Acetyl-

Coenzym A (Acetyl-CoA, Abb. 9).  

 

Abb. 9: Acetyl-Coenzym A 

Das Coenzym A ist ein wichtiger und universeller chemischer „Haken“, an den kleine 

Moleküle gehängt werden können, sodass deren Verarbeitung durch Enzyme möglich 

ist.  

Wichtig ist nicht so sehr der Haken, sondern das, was daran hängt, in diesem Fall eine 

Acetylgruppe. „Acetyl“- leitet sich vom lateinischen Wort acetum für Essig ab; die 

Essigsäure ist ein einfaches Molekül mit zwei Kohlenstoffatomen, das in der Biochemie 

aller Zellen eine wichtige Rolle einnimmt. 

In Verbindung mit dem Coenzym A befindet sich die Acetylgruppe, also der 

Essigsäurerest, in einem aktivierten Zustand; so kann sie leicht mit anderen 

organischen Molekülen reagieren und die Biosynthese antreiben. In nur wenigen 

Schritten kann mit dem reduktiven Acetyl-Coenzym-A-Weg aus CO2 und H2 genügend 

Energie bereitgestellt werden, um komplexere organische Moleküle zu bilden.  

Das Acetyl-Coenzym-A ist für sehr viele Stoffwechselprozesse von signifikanter 

Bedeutung, weil er an einer uralten Gabelung im Stoffwechselprozess auftaucht und 

auch heute noch in Organismen zu finden ist (Abb. 10). Wo CO2 mit einem Acetyl-

Coenzym-A reagiert, nehmen wir eine Abzweigung, die uns zur Bildung komplexer 

organischer Moleküle führt. Bei dieser spontanen Reaktion wird Energie frei, bei der 

wiederrum ein Molekül mit drei C-Atomen gebildet werden kann: Pyruvat. Diese 

Verbindung stellt einen Einstiegspunkt in den Citratzyklus dar, einer wichtigen 

Drehscheibe im Zellstoffwechsel. Sind wir einmal im Citrat-Zyklus eingedrungen, 

brauchen wir nichts weiter als eine stetige Zufuhr von ATP, um diesen in Gang zu 

bringen. 



 

Abb. 10: Überblick über den Acetyl-CoA-Stoffwechsel bei Hefezellen. Glukose wird in der Glykolyse in 

Pyruvat umgewandelt und kann dann zur Atmung in die Mitochondrien gelangen. Hier wird Pyruvat 

durch den Pyruvat-Dehydrogenase-Komplex (PDH) in Acetyl-CoA umgewandelt, und Acetyl-CoA wird 

durch den Krebs-Zyklus (TCA) weiter oxidiert, wobei die Citrat-Synthase (CIT) die erste Reaktion 

katalysiert. Im Zytosol kann Pyruvat durch Pyruvat-Decarboxylase (PDC) in Acetaldehyd umgewandelt 

werden, und Acetaldehyd kann entweder durch Alkoholdehydrogenase (ADH) in Ethanol oder durch 

Aldehyddehydrogenase (ALD) in Acetat umgewandelt werden. Acetat kann sowohl in den Zellkern als 

auch in das Peroxisom gelangen, und in beiden Kompartimenten sowie im Zytosol kann es durch die 

Acetyl-CoA-Synthetase (ACS) in Acetyl-CoA umgewandelt werden. Im Zellkern wird Acetyl-CoA für die 

Histon-Acetylierung verwendet, während es im Peroxisom durch Reaktion mit CIT in den Glyoxylat-

Zyklus gelangen kann. Acetyl-CoA aus dem Zytosol kann auch durch Reaktion mit der Malat-Synthase 

(MLS) in den Glyoxylat-Zyklus (GYC) gelangen. Das Nettoergebnis des Glyoxylatzyklus ist die Bildung 

von 1 Mol Malat aus 2 Mol Acetyl-CoA, und Malat kann zur Oxidation in die Mitochondrien transportiert 

werden. Dieser Weg ist für das Wachstum auf Acetat oder Ethanol unerlässlich. Cytosolisches Acetyl-

CoA wird für die Biosynthese von Lipiden verwendet, d. h. entweder für Ergosterol über Acetoacetyl-

CoA oder für Fettsäuren über Malonyl-CoA. Aus diesen beiden Zwischenprodukten können viele 

wertvolle biotechnologische Produkte gewonnen werden. 

 

Im Kohlenstoffstoffwechsel erzeugt der Acetyl-CoA-Weg Pyruvat als Hauptprodukt 

(Fuchs 2011) über Reaktionen, für die 10 Enzyme und Cofaktoren erforderlich sind. 

Diese Enzyme können jedoch durch einfache hydrothermale Mineralien wie Awaruite 

(Ni3Fe) ersetzt werden, die H2 und CO2 über Nacht bei 100 °C in Wasser in Formiat, 

Acetat und Pyruvat umwandeln (Preiner et al. 2020). 

Die Enzyme, welche die ersten Schritte katalysieren, enthalten anorganische Eisen-, 

Nickel- und Schwefelcluster, die physikalisch für die Übertragung von Elektronen auf 

CO2 und somit die Bildung reaktiver Acetylgruppen verantwortlich sind. Diese 

anorganischen Cluster sind im Grunde Minerale und in ihrer Struktur mehr oder 



weniger identisch mit den FeS-Mineralen, die in hydrothermalen Schloten ausfallen 

(Martin 2020). 

Das größte Plus des reduktiven Acetyl-Coenzym-A-Wegs aber ist vielleicht, dass er 

einen Schnittpunkt des Kohlenstoff- und des Energiestoffwechsels bildet. Acetyl-CoA 

treibt nicht nur die Synthese von organischen Molekülen an, sondern kann auch direkt 

mit Phosphat zu Acetylphosphat reagieren. Dieses hat zwar heute als Energiewährung 

nicht dieselbe Bedeutung wie das ATP, ist aber bis in die Gegenwart bei vielen 

Lebewesen in Gebrauch und erfüllt fast dieselben Aufgaben wie ATP. 

Acetylphosphat kann in Laborversuchen genau die gleiche Aufgabe erfüllen, da seine 

Chemie im Grunde gleichwertig ist. Das bedeutet, dass der frühe Kohlenstoff- und 

Energiestoffwechsel durch denselben einfachen Thioester, Acetyl-CoA, angetrieben 

werden könnte. 

Die Acetylgruppe mit ihren zwei Kohlenstoffatomen mag einfach sein, aber das 

Coenzym A ist jedoch ein komplexes Molekül, zweifellos das Ergebnis natürlicher 

Selektion und somit ein späteres Produkt der Evolution (Abb. 9). Es gibt aber wirklich 

einfache "abiotische" Äquivalente zu Acetyl-CoA. 

Dieses verdankt seine Reaktivität seiner sogenannten „Thioester-Bindung“, die nichts 

weiter ist als ein Schwefelatom, das an ein Kohlenstoffatom gebunden ist, das an ein 

Sauerstoffatom gebunden ist. Das Ganze lässt sich folgendermaßen darstellen: R-S-

CO-CH3, wobei "R" für den "Rest" des Moleküls steht, in diesem Fall CoA, und CH3 

eine Methylgruppe ist. Das R muss jedoch nicht für CoA stehen, sondern kann auch 

für eine andere CH3-Gruppe stehen, was ein kleines Molekül namens Methylthioacetat 

ergibt: CH3-S-CO-CH3. 

Dieses Molekül ist ein reaktiver Thioester, in seinen chemischen Eigenschaften dem 

Acetyl-CoA selbst äquivalent, aber so einfach, dass es in alkalinen hydrothermalen 

Schloten aus H2 und CO2 gebildet werden konnte – tatsächlich haben es Claudia 

Huber und Günter Wächtershäuser allein aus CO (Kohlenmonoxid) und CH3SH 

(Methanthiol) hergestellt (Huber & Wächtershäuser 1997). Besser noch: 

Methylthioacetat sollte, wie Acetyl-CoA, direkt mit Phosphat zu Acetylphosphat 

reagieren können. Somit könnte dieser reaktive Thioester im Prinzip die Synthese 

neuer organischer Moleküle unmittelbar antreiben. 

Eine Urversion des reduktiven Acetyl-Coenzym-A-Wegs könnte im Prinzip Energie und 

Bausteine für alles liefern, was für die Evolution primitiver Zellen im Inneren der 

Mikroporen alkaliner hydrothermaler Schlote benötigt wird.  

Drei Stadien sind für die Evolution des reduktiven Acetyl-Coenzym-A-Weg denkbar 

(Martin & Russel 2003, 2007, Martin et al. 2014, Russel & Martin 2004, Abb. 11).  

Im ersten Stadium trieben Protonengradienten über dünnen anorganischen 

Trennwänden mit katalytisch wirkenden FeS-Mineralen die Bildung kleiner organischer 

Verbindungen an. Diese organischen Verbindungen reicherten sich durch 

Thermophorese in den kühleren Poren an und agierten ihrerseits als wirkungsvollere 

Katalysatoren.  

Das zweite Stadium bestand in der Bildung einfacher organischer Protozellen 

innerhalb der Schlotporen, als natürliches Ergebnis der physischen Interaktion 



zwischen organischen Verbindungen. Es entstanden durch Selbstorganisation der 

Materie einfache, zellähnliche Strukturen, noch ohne jede genetische Basis oder 

nennenswerte Komplexität. Diese einfachen Protozellen waren abhängig von einem 

Protonengradienten als Antrieb für die Synthese organischer Verbindungen, doch 

bestand dieser nun über ihren eigenen organischen Membranen (wie etwa 

Lipiddoppelschichten, die sich spontan aus Fettsäuren bildeten) und nicht mehr über 

den anorganischen Trennwänden im Schlot. Dafür werden keine Proteine benötigt. 

Der Protonengradient konnte die Bildung von Methylthioacetat und Acetylphosphat 

angetrieben haben, wie oben beschrieben, und damit auch einen Kohlenstoff- und 

Energiestoffwechsel. In diesem Stadium gibt es eine grundlegende Besonderheit: 

Neue organische Materie wird nun innerhalb der Protozelle selbst gebildet, 

angetrieben durch natürliche Protonengradienten über organischen Membranen. 

Das dritte Stadium ist der Ursprung des genetischen Codes und echter Vererbung, die 

Protozellen nun befähigten, mehr oder weniger exakte Kopien von sich selbst 

herzustellen. Eine Thematik, die wir in späteren Kapiteln intensiv behandeln werden. 

 

 

Abb. 11: Links: Ein Modell für die Entstehung von Leben an einem Redox-, pH- und 

Temperaturgradienten an einem submarinen hydrothermalen Schlot. Siehe Russell & Hall (1997) und 

Russell et al. (2003) für Einzelheiten. Die Begriffe RNA-, RNP- und DNA-Ära (anstelle von "Welt") 

werden verwendet, um zu betonen, dass keine Nukleinsäure-Evolution ohne eine unterstützende 

Geochemie, später Biogeochemie und schließlich Biochemie möglich ist, um einen stetigen Fluss 

angemessener Konzentrationen polymerisierbarer Vorläufer (z. B. Nukleotide) zu gewährleisten und 

damit jede Art von Replikation zu unterstützen. Rechts: Ein Modell für die Entstehung von 

membranumschlossenen prokaryotischen Zellen aus Eisenmonosulfid-Kompartimenten, in denen der 

chemoautotrophe Ursprung des Lebens stattgefunden haben könnte. Die Zeichnung impliziert (zeigt 



aber nicht) sehr große Populationen von Replikationssystemen und nicht spezifizierte physische 

Entfernungen (jedoch innerhalb einer einzigen unterseeischen Versickerungsstelle) zwischen sich 

diversifizierenden Replikationssystemen auf dem Weg zu freilebenden eubakteriellen und 

archaebakteriellen Zellen. Verschiedene Arten des genetischen Austauschs, die wiederholt postuliert 

wurden (Woese 2002), bevor eine wirklich membrangebundene zelluläre Organisation von 

Prokaryonten entstand, könnten problemlos in dem Modell untergebracht werden.  

 

Das hier skizzierte Hydrothermalschlot-Szenario hat einen schönen Fortbestand in der 

Biochemie der Methanogene, jener Archaeen, die mithilfe des reduktiven Acetyl-

Coenzym-A-Wegs von H2 und CO2 leben (Abb. 12). Diese offenbar evolutionär alten 

Zellen erzeugen einen Protonengradienten über einer Membran und reproduzieren 

damit genau das, was hydrothermale Schlote gratis anbieten. Der Protonengradient 

dient als Antrieb des reduktiven Acetyl-Coenzym-A-Wegs, und zwar mithilfe eines in 

die Membran eingebetteten Eisen-Schwefel-Proteins – einer Energie umwandelnden 

Hydrogenase (energy-converting hydrogenase), kurz Ech. Dieses Protein schleust 

Protonen durch die Membran zu einem weiteren FeS-Protein, dem Ferredoxin, das 

seinerseits CO2 reduziert (Russel & Martin 2003, 2004, 2007, Martin et al. 2014, 

Lane 2010, 2017, Lane & Martin 2012, Welte et al. 2010, Nitschke & Russel 2013 

Sojo et al. 2016).  

 

Abb. 12: Vorgeschlagene Evolution des Protonenpumpens in Archaeen und Bakterien. (a) 

Vorgeschlagener Kohlenstoff- und Energiestoffwechsel, angetrieben durch natürliche 

Protonengradienten in einer Urprotozelle mit undichter Membran. Ech, energieumwandelnde 

Hydrogenase; Fdox, Ferredoxin; Fdred, reduziertes Ferredoxin. Der Einfachheit halber wird in dieser 

Abbildung nur der -CH3-Zweig eines postulierten Acetyl-CoA-Wegs dargestellt. R ist einer von mehreren 

Cofaktoren, die sich zwischen Methanogenen und Acetogenen unterscheiden. Die Richtung des 

Protonenflusses durch Ech ist entscheidend und unterscheidet sich in (c). (b) Vereinfachter Kohlenstoff- 

und Energiestoffwechsel von Methanogenen (Archaeen). Ech reduziert Ferredoxin mit Hilfe eines 

Protonengradienten wie in (a), aber jetzt müssen Ionen gepumpt werden, um das Membranpotential zu 

regenerieren. Dies wird durch Elektronenverzweigung erreicht, wobei H2 zur gleichzeitigen Reduktion 

von Ferredoxin und einem Heterodisulfid (-S-S-) verwendet wird. Die Methanogenese regeneriert das 

Membranpotenzial über eine neue Ionenpumpe (Mtr), die sich möglicherweise aus einem Na+/H+-

Antiporter entwickelt hat. (c) Vereinfachter Kohlenstoff- und Energiestoffwechsel von Acetogenen 

(Bakterien). Ech kehrt sich um und oxidiert Ferredoxin, um ein Membranpotenzial zu erzeugen. Nun 

muss das reduzierte Ferredoxin regeneriert werden, was durch eine besondere Form der 

Elektronenverzweigung erreicht wird, bei der H2 zur gleichzeitigen Reduktion von Ferredoxin und NAD+ 

verwendet wird. Acetogene können Ferredoxin jedoch nicht mehr zur CO2-Reduktion verwenden und 

mussten daher einen neuen Weg des Kohlenstoffstoffwechsels entwickeln, bei dem ATP und NADH 

anstelle von Ferredoxin verwendet werden. Neue Wege des Energiestoffwechsels Stoffwechselwege 

sind mit gestrichelten Linien dargestellt. 



Methanogene nutzen den Protonengradienten auch direkt als Antrieb für die ATP-

Synthese, nämlich über die ATP-Synthase. Somit werden sowohl der Kohlenstoff- als 

auch der Energiestoffwechsel durch Protonengradienten angetrieben, also durch 

genau das, was die Schlote gratis lieferten. Die frühesten Protozellen, die in alkalinen 

hydrothermalen Schloten lebten, betrieben ihren Kohlenstoff- und Energiestoffwechsel 

möglicherweise exakt auf diese Art.  

Fassen wir zusammen: Basische Hydrothermalquellen produzieren kontinuierlich 

Acetyl-Thioester und liefern damit sowohl einen Ausgangspunkt für die Bildung 

komplexer organischer Moleküle als auch die Energie, die nötig ist, um diese Moleküle 

herzustellen und auch heutige Zellen nutzen. Die mineralischen Zellen, die die Schlote 

durchlöchern, stellen umgehend die Hilfsmittel zur Verfügung, die nötig sind, um die 

Reaktionsprodukte zu sammeln und die Reaktionen zu begünstigen. Nebenbei stellen 

sie die Katalysatoren bereit, die den Reaktionsablauf beschleunigen, und zwar ohne, 

dass komplexe Proteine notwendig sind. Und schließlich bewirkt das Einströmen von 

Wasserstoff und anderen Gasen in das Labyrinth von mineralischen Zellen, dass 

sämtliche Rohmaterialien kontinuierlich nachgeliefert und gründlich vermischt werden. 

Die Rolle von ATP 
 

Ein kleines Detail ist aber noch zu beachten: Das Problem bezieht sich auf den 

Energieschub, der zunächst benötigt wird, um Wasserstoff und CO2 für eine 

gemeinsame Bindung zu erwärmen. In den Quellen stellt dies selbst kein Problem dar, 

da unter den Hydrothermalbedingungen reaktionsfreudige freie Radikale gebildet 

werden, die den Ball ins Rollen bringen. Für freilebende Zellen ist dies jedoch ein 

Problem. Sie benötigen ATP, um in die Gänge zu kommen (Abb. 13). Bei der Reaktion 

zwischen Wasserstoff und CO2 wird genügend Energie frei, um ein ATP-Molekül zu 

bilden. Wenn wir aber ein ATP-Molekül abgeben müssen, um eines zu erzeugen, 

erzielen wir keinen Nettogewinn. Und wenn wir diesen nicht haben, kann der 

Citratzyklus nicht ablaufen und es können keine komplexen Moleküle gebildet werden. 

 

Abb. 13: ATP 



Als weiteres Problem: wir können entweder ein ganzes ATP gewinnen oder gar keins. 

So etwas wie ein Fünftel ATP gibt es nicht. Angenommen wir vergleichen diese 

Energiewährung mit unserer Währung. Nehmen wir an ein ATP kostet 10 Euro, 2 ATP 

20 etc. Bzw., wenn wir Energie gewinnen, bekommen wir für ein ATP 10 Euro, für 2 

ATP 20 etc. Wenn wir aber bei einer Reaktion im Prinzip 18 Euro gewinnen könnten, 

würde es nicht ausreichen 2 ATP herzustellen, wir bekämen immer noch 1 ATP, da 

uns 2 Euro fehlen – bzw. wir würden 8 Euro verlieren. Es gibt kein Kleingeld zum 

wechseln und wir wären immer gezwungen unsere 10 Euro-Note zu benutzen, 

ungeachtet dessen, dass wir nur 2 Euro benötigen, um alles in Gang zu setzen (Lane 

2009, 2010, 2014, Thauer et al. 2008, Martin & Russel 2007). 

Lebewesen können aber diese 10 Euro-Währung in kleinere Einheiten einteilen und 

zwar mit Hilfe einer ausgeklügelten Methode, die man Chemiosmose nennt, eine 

Eigenschaft die auch LUCA besaß.  

Allgemein ausgedrückt ist Chemiosmose ein Fluss von Protonen durch eine Membran. 

Bei der Zellatmung passiert folgendes. Elektronen werden von der Nahrung 

abgespalten und über eine Trägerkette zum Sauerstoff transportiert. Die Energie, die 

dabei frei wird, wird dazu benutzt, um Protonen durch eine Membran zu Pumpen. Dies 

hat zur Folge, dass an der Membran ein Protonengradient aufgebaut wird. Die 

Membran hat die Funktion eines hydroelektrischen Damms. Ähnlich wie Wasser, das 

von einem Reservoir in den Bergen hinabfließt, um Turbinen anzutreiben, kurbelt der 

Protonenfluss durch die Proteinturbinen in der Zellmembran die Produktion von ATP 

an. Chemiker sind es normalerweise gewohnt, mit ganzen Zahlen zu arbeiten: es ist 

nicht möglich, dass ein Molekül mit der Hälfte eines anderen Moleküls reagiert. Die 

Eigenheit der Chemiosmose ist, dass bei ihr Fragmente von ganzen Zahlen 

auftauchen. Wie viele Elektronen müssen übertragen werden, um ein ATP 

herzustellen? Etwa 8 oder 9. Wie viele Protonen? Etwa 4,33. Solche Zahlen machen 

keinen Sinn, bis zu dem Zeitpunkt, an dem die Zwischenschaltung eines Gradienten 

entdeckt wurde. Ein Gradient wird im Grunde genommen von einer Millionen 

Abstufungen aufgebaut: er zerbricht nicht in ganze Zahlen. Und der große Vorteil eines 

Gradienten ist, dass eine einzelne Reaktion immer wieder ablaufen kann, nur, um ein 

einziges ATP hervorzubringen. Wird bei einer bestimmten Reaktion ein Hundertstel 

der Energie frei, die für die Herstellung von einem ATP nötig ist, wird diese Reaktion 

einfach hundertmal wiederholt. Der Gradient wird dabei Schritt für Schritt aufgebaut, 

bis das Protonenreservoir groß genug ist, um ein einziges ATP zu bilden. 

Gehen wir zurück auf die Reaktion mit CO2 und Wasserstoff. Immer noch kostet diese 

Reaktion ein ATP, um den Ball ins Rollen zu bringen, sie sind aber nun dazu in der 

Lage, mehr als ein ATP herzustellen, da sie auf ein zweites ATP sparen können. Der 

Unterschied besteht darin, entweder die Möglichkeit zum Wachsen zu haben oder 

nicht.  

Warum aber der Gebrauch von Protonen und nicht z. B. Natrium, Calcium oder 

Kaliumionen? Es gibt keinen Grund, weshalb Protonen anstelle anderer geladener 

Teilchen für einen Gradienten bevorzugt werden; es gibt nämlich auch Bakterien, die 

lieber einen Natriumgradienten aufbauen. Der Grund könnte in den Schloten liegen: 

Die Schlote blasen basische Fluide in einen Ozean, der durch gelöstes CO2 sauer ist. 

Säuren definieren sich über Protonen: eine Säure ist reich an Protonen, eine Base 



arm. Demzufolge baut sich durch die einströmenden basischen Fluide in das saure 

Meerwasser ein natürlicher Protonengradient auf. Es ist leichter für die Entstehung des 

Lebens einen vorhandenen Gradienten zu nutzen, als einen komplett neuen 

aufzubauen. 

Das alles klingt recht plausibel, doch die Abhängigkeit von natürlichen 

Protonengradienten bringt ihre eigenen Probleme mit sich. Wirklich schwerwiegende 

Probleme. Und diese haben mit dem Aufbau und der Eigenschaft der Zellmembran zu 

tun. Das eigentliche Dilemma, sowie der Lösung lernen wir im nächsten Beitrag 

kennen.  
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