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Frithe Evolution

Wo lebten die ersten Zellen
— und wovon?

WILLIAM F. MARTIN | VERENA ZIMORSKI | MADELINE C. WEISS

Der letzte gemeinsame Vorfahre allen
Lebens (Luca - Last Universal Common
Ancestor) nimmt eine zentrale Rolle bei
Studien zurfriihen Evolution und zum Ur-
sprung des Lebens ein. Luca verbindet die
abiotische Phase der Erdgeschichte mit den
ersten geochemischen Spuren mikrobiellen
Lebens. Bisher gab es keine Informationen,
wo und wovon Luca gelebt hat. Eine neue
Studie identifizierte 355 Gene, die (iber
Lucas Lebensweise und seinen Lebensraum
Auskunft geben. |

ey

ABB. 1 Tiefsee-Hydrothermalquellen waren vermutlich das Habitat von Luca: WeiBe Raucher im Westpazifischen
Ozean in ca. 1500 m Tiefe. Die ,,Schornsteine* sind 20 cm breit und 50 cm hoch und geben 103 °C hei3es Wasser ab.

Bild: NOAA Photo Library.
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as Leben ist eine chemische Re-
Daktion, eine zwar sehr kompli-
zierte, aber eine chemische Reaktion.
In allen Formen des Lebens gibt es
exergone (Energie liefernde) Reaktio-
nen im zentralen Kern des Energie-
stoffwechsels, die jene chemische
Energie liefern, die notwendig ist, um
alle individuellen Reaktionen in der
Zelle in die richtige Richtung zu steu-
ern: weg vom Zustand des Gleichge-
wichts. Alle Lebewesen gehen auf ei-
nen gemeinsamen Vorfahren zuriick,
weil alle Zellen denselben universel-
len genetischen Code verwenden.
Allen Lebewesen gemeinsam ist auch
das Prinzip der Energiekonservierung.
Aber die chemischen Reaktionen, die
das Leben nutzt, damit Zellen Energie
aus ihrer Umgebung umwandeln kon-
nen, zeigen eine fast endlose Vielfalt.
Diese Vielfalt im Energiestoff-
wechsel war nicht vom Anfang an da,
sondern hat sich entwickelt. Die ers-
ten Zellen, die den genetischen Code
nutzten, hatten ebenfalls einen Ener-

ABB. 2 | WEGE, UM RUCKSCHLUSSE AUF GENE VON LUCA ZU ZIEHEN

a) Bakterien Archaeen  b) Bakterien Archaeen c) Bakterien Archaeen
e \\{’_
LUCA LUCA LUCA
universell Vorhanden in beiden Domanen Domanen—MonophyIle
(~30) (~11.000) (~355)

a) Gene, die universell in allen Genomen vorhanden sind, fiihren zu Luca. Ungefihr 30 Gene
erfiillen dieses Kriterium [2], und circa 100, wenn ein paar Verluste erlaubt sind [3]. Die Anwe-
senheit der Gene wird jeweils mit schwarzen Punkten angezeigt.

b) Ein weiterer Weg, um Gene zu Luca zuriickzuverfolgen: Gene, die sowohl in Archaeen als
auch in Bakterien vorhanden sind, werden als Lucas Gene betrachtet [5]. Ein moderner Genom-
datensatz von circa 11.000 Genen erfiillte dieses Kriterium [1]. Ein Genom mit 11.000 Genen ist
allerdings viel zu groR fiir Luca. Viele Gene, die in den heutigen Bakterien und Archaeen vorhan-
den sind, gab es nicht in Luca, sie wurden zwischen Bakterien und Archaeen iiber die Domdnen-
grenzen hinweg transferiert. In der Tat wurden tausende von Genen identifiziert, welche
zwischen Bakterien und Archaeen transferiert wurden [6].

c) Durch das Betrachten der phylogenetischen Bidume konnen lateral transferierte Gene heraus-
gefiltert werden. Was iibrigbleibt sind Gene, die die Domadnen-Monophylie erhalten. Gene, die
nur in einem Bakterien- oder Archaeen-Phylum vorhanden sind, kénnen das Ergebnis lateralen
Gentransfers sein. Das Vorhandensein in zwei Phyla pro Domadne ist bei gleichzeitiger Doma-
nen-Monophylie schwieriger durch lateralen Gentransfer zu erhalten. Solche Gene sind gute
Kandidaten fiir Luca [1].

giestoffwechsel. Wie haben die ers-

ten Zellen gelebt? Wo haben sie ge-

lebt und vor allem wovon? Diese Fragen haben wir mithil-
fe mikrobieller Genomdaten untersucht [1]. Die Daten
sprechen dafiir, dass der letzte universelle gemeinsame
Vorfahr allen Lebens wahrscheinlich von Gasen lebte -
Wasserstoff (H,), Kohlenstoffdioxid (CO,), Kohlenmono-
xid (CO) und Stickstoff (N) - und zwar in einer Umge-
bung, die heutigen Tiefsee-Hydrothermalquellen (Abbil-
dung 1) sehr dhnlich war. Diese Ergebnisse lieferten erste
Einblicke in die Physiologie und das Habitat von Luca.

Rekonstruktion Lucas durch

bioinformatische Analysen
Es gibt viele genombasierte Untersuchungen zu Luca. Die-
se lassen sich in zwei generelle Kategorien einteilen. Die
klassische Herangehensweise ist, eine Stichprobe an Ge-
nomen aus allen Domidnen des Lebens zu nehmen und
herauszufinden, welche Gene allen Genomen gemeinsam
sind. Gene, die in allen modernen Lebensformen vorkom-
men, waren im Riickschluss auch in Luca vorhanden (Ab-
bildung 2a). Unter Anwendung strikter Kriterien fiir die
Definition des universellen Auftretens von Genen (d.h.
wirklich in allen Genomen der Stichprobe), konnten etwa
35 Gene auf Luca zuriickgefiihrt werden [2]. Gene konnen
aber in der Evolution auch verloren gehen, weshalb ,uni-
versell vorhanden® als Kriterium vielleicht zu strikt ist.
Wenn die Kriterien ein wenig gelockert werden, um auch
Genverluste erfassen zu konnen, wichst die Liste an uni-
versellen Genen auf ungefihr 100 Gene. Dabei werden
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Fille einbezogen, bei denen ein Gen nur in einigen Linien
verloren ging. Diese Gene sind dann immerhin annihernd
universell [3]. Universell und annihernd universell kon-
servierte Gene codieren typischerweise fiir Proteine, die
mit Ribosomen, also der Translation, oder anderen Aspek-
ten der Informations-Verarbeitung assoziiert sind. Dies
zeigt, dass die ersten Zellen Energie nutzten, weil sie Ribo-
somen synthetisieren und die Translation in Gang bringen
mussten. Die Proteinsynthese ist die kostspieligste Reak-

IN KURZE

- Alle Lebewesen gehen auf einen gemeinsamen Vorfahren zurtick: Luca
(Last universal common ancestor).
- Wo haben die ersten Zellen gelebt? Wovon haben die ersten Zellen gelebt?

Diesen Fragen ging eine neue Studie nach. Dabei wurden mittels bioinformati-
scher Analysen mikrobieller Genomdaten 355 Gene identifiziert, die (iber Lucas
Lebensweise und seinen Lebensraum Auskunft geben.

Die ersten Zellen lebten wahrscheinlich in einer Umgebung, die heutigen Tiefsee-
Hydrothermalquellen sehr dhnlich war.

Luca war wahrscheinlich anaerob, thermophil und lebte von Gasen: Wasser-
stoff, Kohlendioxid, Kohlenmonoxid und Stickstoff. Sein Energiestoffwechsel
dhnelt stark demjenigen heutiger acetogener Bakterien und methanogener
Archaeen und zeigte zudem Ahnlichkeiten zu den geochemischen Reaktionen an
Hydrothermalquellen.

Kurze Animationsfilme zum Ursprung des Lebens und dem symbiotischen
Ursprung der Eukaryoten finden Sie im Internet unter
www.molevol.hhu.de/movies.html.
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tion einer Zelle und kostet sehr viel ATP. Ungefiahr 75 %

der Zellenergie (ATP-Verbrauch) flie3t in die Proteinsyn-

these [4]. Wer Gene hatte und Proteine synthetisierte,
hatte daher Energie, aber woher?

Ein anderer Ansatz, um Lucas Eigenschaften aus Geno-
men abzuleiten, ist es, nicht einige Genverluste, sondern
beliebig viele Genverluste zuzulassen. Dieses Vorgehen bei
der Untersuchung der Genomdaten fiihrt dazu, dass jedes
Gen, das sowohl in Bakterien als auch in Archaeen vor-
kommit, auf Luca zurtickzufithren ist [5]. Ein Problem dieses
Ansatzes ist, dass Gene, die in Vertretern beider Dominen
des Lebens vorhanden sind, auf zwei Wegen zu ihrer heu-
tigen Verteilung gekommen sein konnten (Abbildung 2b).

Sie konnten entweder in Luca vorhanden gewesen und
dann unterschiedlich verloren gegangen sein oder sie
konnten in einer Linie entstanden sein, die lange nach Luca
gelebt hat, und anschliefend von Bakterien zu Archaeen
(oder umgekehrt) tiber lateralen Gentransfer weitergege-
ben worden sein. Eine unserer aktuellen Arbeiten zeigt,
dass tausende solcher Gentransfers zwischen Bakterien
und Archaeen wihrend der Evolution stattgefunden haben
[6]. Evolutionir spit entstandene Gene, zum Beispiel die-
jenigen fiir Proteine der Sauerstoffatmung, wurden von den
Bakterien tiber die Domidnengrenze hinweg zu den Ar-
chaeen transferiert. Solche interdomin-transferierten Gene
zeigen dieselbe Verteilung wie Gene, die in Luca vorhan-
den waren, d.h. sie sind in Bakterien und Archaeen vorhan-
den. Deshalb gilt: Gene, die in Bakterien und Archaeen
vorkommen, miissen nicht bereits in Luca vorhanden ge-
wesen sein. Sie konnten genau so gut spit in der Evolution
entstanden und mittels lateralen Gentransfers zwischen
den Dominen verteilt worden sein. Genstammbidume kon-
nen hier weiterhelfen, denn sie zeigen, ob ein Gen uber
lateralen Gentransfer verteilt wurde oder nicht.

Zur Erforschung Lucas haben wir daher eine neue
Herangehensweise mit Hilfe von Genomdaten gewihlt
(Abbildung 2¢). Bei ca. 6.000.000 Proteinen, die in etwa
2.000 Genomen codiert sind, haben wir nicht nach den
universellen Genen gesucht, und auch nicht nach den Ge-
nen, die nur in Archaeen und Bakterien vorkommen. Statt-
dessen haben wir gefragt: Welche Gene kommen zwar in
Bakterien und Archaeen vor, aber nicht aufgrund von late-
ralem Gentransfer zwischen den Dominen? Diese Gene
sollten in Luca vorhanden gewesen und seit Lucas Zeit ver-
tikal innerhalb der Dominen vererbt worden sein. Wie aber
identifiziert man diese Gene? Dazu muss man Stammbiume
erstellen, viele Stammbdume und zwar von jedem Gen, das
einen Stammbaum abbilden kann. Diese Stammbidume wur-
den anschlieend nach zwei einfachen Kriterien gefiltert,
die Gene mit lateralem Gentransfer (die Spreu) von solchen
mit vertikaler Vererbung (dem Weizen) trennen sollten:

1. Das Gen (somit auch das korrespondierende Protein)
sollte in mindestens zwei hoheren Taxa der Bakterien
und Archaeen vorhanden sein und

2. der korrespondierende Stammbaum des Proteins sollte
eine Monophylie der Bakterien und der Archaeen zeigen.

www.biuz.de

Bei Genen (Proteinen), die diese beiden Kriterien erfiillen,
ist es unwahrscheinlich, dass sie einem Gentransfer zwi-
schen den Dominen unterlagen. Sie waren daher wahr-
scheinlich im Genom von Luca vorhanden. Zum Gliick ist
es nicht erforderlich, alle Stammbiume per Hand zu ana-
lysieren. Hierzu gibt es Hochleistungscomputer, die aller-
dings fiir unsere Berechnungen immer noch mehrere Mo-
nate benotigten. Als alle 11.093 Stammbiume, die Sequen-
zen aus Bakterien und Archaeen enthielten, nach Gen-
transfer zwischen den Dominen durchforstet waren, blieb
nur eine Liste mit 355 Genen tbrig. Diese 355 Gene defi-
nieren jeweils eine Proteinfamilie. Diese 355 Gene waren
nicht urspriinglich allein anhand von Verteilungskriterien,
sondern sie waren urspriinglich anhand von phylogeneti-
schen Kriterien. Das hat es vorher nicht gegeben.

Was Lucas Gene und die urspriinglichen

Mikroben gemeinsam haben
Die Uberraschung war nicht die Anzahl an Genen, die wir
gefunden haben (355), sondern wofiir die Gene codieren.
Fiir mehr als die Hilfte der Proteinfamilien gab es Infor-
mationen tiber die biochemische Funktion des codierten
Proteins in den Datenbanken. Lucas Gene codierten fiir
Enzyme, die typisch fiir heutige Zellen sind, die in strikter
Abwesenheit von Sauerstoff von Substanzen leben, die
nachweislich auf der frithen Erde vorkamen - H,, CO,,
CO, N,. Der Kern des Energiestoffwechsels von Luca dh-
nelt damit stark demjenigen in heutigen anaeroben, was-
serstoffabhingigen Chemolithoautotrophen. Kurz gesagt,
Luca hatte einen Lebensstil, der sehr dhnlich zu dem eini-
ger heutiger Prokaryoten ist: den acetogenen Bakterien
und den methanogenen Archaeen. Acetogene Bakterien
bilden aus den Substraten Kohlendioxid und Wasserstoff
(Elektronendonor) das Endprodukt Essigsiure, wihrend
die methanogenen Archaeen aus denselben Substraten
Methan als Endprodukt bilden. Der Energiestoffwechsel
in beiden Gruppen dieser modernen anaeroben autotro-
phen Mikroben zeigt somit Ahnlichkeiten zu den geoche-
mischen Reaktionen an Hydrothermalquellen.

Acetogene Bakterien und methanogene Archaeen nut-
zen den an geochemische Reaktionen erinnernden reduk-
tiven Acetyl-CoA-Weg (auch Wood-Ljungdahl-Weg ge-
nannt) als Hauptweg der CO,-Fixierung. Der reduktive
Acetyl-CoA-Weg ist der urspriinglichste von sechs bekann-
ten Wegen der CO,-Fixierung und der einzige, der sowohl
in Archaeen als auch in Bakterien vorkommt. Der Acetyl-
CoA-Weg gliedert sich in zwei Segmente: die Methyl-Syn-
these und die Acetyl-Synthese. Wihrend die Methyl-Syn-
these durch Wasserstoff und CO, bei Archaeen und Bak-
terien von jeweils anderen, strukturell nicht verwandten
Enzymen und verschiedenen Kofaktoren katalysiert wird,
ist die Acetyl-Synthese durch Methylgruppen und Kohlen-
monoxid gleichartig und konserviert unter den Archaeen
und Bakterien und es werden ausschlieRlich Ubergangs-
metalle zur Katalyse genutzt. Als Konsequenz nutzen die
acetogenen Bakterien Kohlendioxid und Wasserstoff
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(Elektronendonor) als Substrate, um daraus das Endpro-
dukt Essigsidure zu bilden. Die Methanogenen bilden aus
denselben Substraten Methan als Endprodukt. Diese Un-
terschiede deuten daraufhin, dass die Acetyl-Synthese im
letzten gemeinsamen Vorfahren aller Mikroben vorhanden
war, die Methyl-Synthese sich jedoch spiter und unabhin-
gig voneinander in den Abstammungslinien, die zu den
Acetogenen und Methanogenen fiihrten, entwickelte. In
Luca wurden nur Gene des reduktiven Acetyl-CoA-Wegs

ABB. 3 | HAUPTINTERAKTIONEN VON LUCA

Hi—
H+

gefunden. Somit sprechen die Daten dafiir, dass Luca die-
sen Weg der CO,-Fixierung nutzte, wie die heutigen aceto-
genen Bakterien und methanogenen Archaeen.

Aber Lucas Energiestoffwechsel war vermutlich noch
einfacher als der heutiger Acetogener und Methanogener.
Wir fanden zum Beispiel keine Hinweise auf Proteine, die
an der sogenannten Elektronenbifurkation [7] beteiligt sind:
‘Wenn moderne Methanogene und Acetogene CO, mit Elek-
tronen aus H, reduzieren, miissen sie zunichst reduziertes

H+

H+

genetischer Code
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Gezeigt werden die Hauptinteraktionen von Luca mit seiner geochemischen Umgebung, wie sie von den Genom-
daten abgeleitet werden konnen. Diese Umgebung war vermutlich heutigen Hydrothermalquellen dhnlich [1].
Luca lebte von Gasen (H,, CO,, HS, CO, N,), die Ausgangspunkt der Energiegewinnung und der Biosynthese von
Kofaktoren, modifizierten Basen und des genetischen Codes waren.

In Luca waren Ferredoxin (mit 4Fe-4S Cluster; schematisch links neben Ferredoxin dargestellt), Flavoproteine,
Reduktionsdquivalente (NAD(P)H), Corrine, Molybdidn-Cofaktoren (MoCo), Selen, Eisen und GTP vorhanden. Ein
Na*|H*-Antiporter (Mrp; links oben) kdnnte einen geochemischen pH-Gradienten wie er in alkalinen Hydrother-
malquellen vorkommt, in einen stabileren Na*-Gradienten umgewandelt haben, um eine erste Na-abhdngige

ATP-Synthase anzutreiben.

Luca besaR unbestreitbar Gene, weil er den genetischen Code besaR. Die Frage, welche Gene hier vorhanden
waren, war bisher schwierig zu beantworten. Ubergangsmetalle (Fe, Ni, Mo) sind im katalytischen Zentrum
(schematisch dargestellt) der Nitrogenase (Nif) und der CODH|ACS vorhanden und spielen somit eine wichtige
Rolle beim Energiestoffwechsel und bei Biosynthesen. Die Abbildung macht keine Aussagen iiber die Quelle des
Kohlenmonoxids in urspriinglichen Metaboliten (entweder unkatalysiert z. B. iiber die Wassergas-Shift-Reaktion
oder katalysiert von Ubergangsmetallen). Daher wurde Kohlenmonoxid durch [CO] dargestellt. Fiir weitere

Einzelheiten siehe [1].

Abkiirzungen: CODH|ACS, Kohlenstoffmonoxid Dehydrogenase|Acetyl CoA-Synthase; Nif, Nitrogenase; GS, Gluta-
minsynthase; Mrp, MrP Typ Na*|H* Antiporter; CH3-R, Methylgruppen; HS-R organisches Thiol.
Bild: mit freundlicher Genehmigung der Nature Publishing Group entnommen aus [1].
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Ferredoxin erzeugen, was nur iiber einen bioenergetischen
Trick geht: Um ein Elektron im Elektronenpaar von H; ener-
getisch ,bergauf* auf Ferredoxin zu beférdern, wird das
andere energetisch ,bergab“ geschickt, zum Beispiel auf
NAD* bei den Acetogenen, oder auf das Heterodisulfid
CoM-$-S-CoB bei den Methanogenen. Elektronenbifurkation
ist eine neue Art der energetischen Kopplung im Stoffwech-
sel, sie wurde von Rolf Thauer und Wolfgang Buckel in
Marburg entdeckt [7] und ist erst seit etwa zehn Jahren
bekannt. Und woher bezog Luca reduziertes Ferredoxin?
Moglicherweise direkt von der FeS-haltigen geochemischen
Umwelt, in der Luca selbst gelebt hat (Abbildung 3).

Die Phylogenien der 355 Proteinfamilien in unserer
Analyse haben Bakterien auf der einen Seite der Wurzel
und Archaeen auf der anderen Seite. ,Reziprok gewurzelt“
ist der technische Ausdruck fiir solche Stammbiume, ein
schematisches Beispiel fiir einen reziprok gewurzelten
Baum wird in Abbildung 4 gezeigt. Fiir Biume, in denen
die Archaeen und Bakterien monophyletisch waren, defi-
niert der Ast, der die Dominen verbindet, zugleich die
Wurzel beider Teilbiume. Setzten die Bakterien im Teil-
baum fiir die Archaeen an einem Ast an, der zu einer
Methanococcus-Art fihrt, so erscheint diese als das friithest-
abzweigende Archaeon. Analog verhilt es sich bei den
Bakterien, sollte der Archaeen-Ast bei einem Clostridium-
Vertreter ansetzen. In einigen Fillen kann der frithest ab-
zweigende Ast Vertreter mehrerer Taxa enthalten. In sol-
chen Fillen zihlt man die einzelnen Vertreter anteilig.
Experten werden merken, dass an der Wurzel entweder
der Ast mit vielen Arten (,Blatter” ist hierfiir der Fachaus-
druck) oder mit wenigen Arten (Blittern) als die urspriing-
liche Gruppe angesehen werden kann. In solchen Fillen
kann man sowohl die Anzahl der Blitter als auch die Ast-
lingen (Wurzel bis Spitze) hinzuziehen, um den frithesten
Abzweig zu ermitteln (fiir Details, siche [1]). Die reziprok
gewurzelten Biume konnen genutzt werden, um zu fra-
gen, welche modernen Gruppen der Mikroben am tiefsten
in den phylogenetischen Stammbiumen abzweigen. Er-
neut war die Antwort: Acetogene (Clostridien) und Methan-

ABB. 4 | EIN REZIPROK GEWURZELTER BAUM FUR
BAKTERIEN UND ARCHAEEN

Bacteria Archaea

(z.B.)
Clostridium Rg sp.

Methanococcus Rg sp.

Rg, Wurzel (engl. root) fiir die Bakterien. Ry, Wurzel fiir
die Archaeen.

www.biuz.de

ogene. Es gab zudem Hinweise darauf, dass Luca thermo-
phil war, da Gene fiir das Enzym Reverse Gyrase vorhan-
den waren. Dieses katalysiert ein ATP-abhingiges positives
Supercoiling (Uberspiralisierung der DNA), wodurch DNA
repariert und stabilisiert wird. Reverse Gyrase ist typisch
fir hyperthermophile Organismen. Auch waren Lucas En-
zyme iibersit mit Ubergangsmetallen als Elektronentriger
und Katalysatoren, insbesondere mit FeS- und FeNiS-Zent-
ren. Zusammenfassend deutet unsere Analyse darauf hin,
dass der letzte gemeinsame Vorfahre aller Zellen in einer
heiflen Umgebung, in der Metalle und metallische Sulfide
reichlich vorkommen, mit Gasen als Kohlenstoff- und Ener-
giequelle heranwuchs (Abbildung 3).

Lucas Nachfahren
Wo leben Acetogene und Methanogene heutzutage? Sie
bewohnen viele strikt anaerobe Habitate, in denen H, als
wichtigster chemischer Treibstoff fiir die CO,-Reduktion
reichlich vorkommt. Das kann der Verdauungstrakt von
Tieren sein, welcher bekanntlich keine urspriingliche Um-
gebung ist. Oder es kann organisches Sediment am See-
grund oder in Ozeanen sein, was ebenfalls keine urspriing-
liche Umgebung ist, weil es vor vier Milliarden Jahren zu
Lucas Zeit kein fermentierbares organisches Sediment gab
[8]. Oder es kann die Erdkruste sein, die eine urspringli-
che Umgebung ist. Sowohl Methanogene, als auch Aceto-
gene leben in der Erdkruste [9, 10] und gewinnen ihre
Energie durch die Produktion von Methan oder Acetat aus
H,, CO, und CO. Auf der frihen Erde war alles strikt an-
aerob, weil Sauerstoff ein Produkt der biologischen Evo-
lution ist. Es gab reichlich CO,, vielleicht 1000-mal mehr
als heute in den Ozeanen vorkommt, wihrend das Ange-
bot an Wasserstoff beschrinkter war. Woher kam dann H,
als Treibstoff fiir Lucas Stoffwechsel?

Heute gibt es zwei Hauptquellen fiir Wasserstoff in der
Umwelt. Einerseits wird H, von Mikroben wihrend der
Fermentation von faulender Biomasse produziert, anderer-
seits wird H, geochemisch in der Erdkruste durch einen
Prozess gebildet, der Serpentinisierung heift - benannt
nach dem Mineral Serpentinit (Mg; gsFe 1551205(OH),), das
dabei gebildet wird. Dieser Prozess tritt auf, wenn Wasser
durch die Kruste hydrothermaler Systeme zirkuliert. Zu
Lucas Zeit gab es keine Biomasse, die hiitte fermentiert
werden konnen. Luca war ein Pionier auf einem zuvor un-
besiedelten Planeten voller Gestein, Wasser und CO,. Bio-
logischer Wasserstoff war somit nicht verfiigbar. Geoche-
mischer Wasserstoff war dagegen im Uberfluss vorhanden,
da Hydrothermalquellen seit dem Vorkommen von Wasser
auf der Erde reichlich Wasserstoff produzieren [11]. Wenn
Methanogene und Acetogene die ersten Zellen auf der Erde
gewesen sind, wie es Lucas Daten nahelegen, und sie in
der Erdkruste lebten, konnte es sein, dass sie noch heute
am selben Ort leben, an dem Leben entstand? Ja - sie leben
noch im selben chemischen Habitat, aber nicht am glei-
chen Ort im engeren Sinne, weil die Erdkruste im Lauf der
Jahrmillionen stindig durch den Erdmantel tiber Subduk-
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tion (ein nach unten gerichteter Fluss) und Wiederauf-
treten als Magma an Spreizungszonen erneuert wird. Die
okologische Nische der Tiefseekruste ist jedoch uralt.

Die Serpentinisierung als Quelle des Lebens
Wasserstoff stammt von Interaktionen zwischen Gestein
und Wasser in der Erdkruste. Der Prozess der Serpentinisie-
rung wurde von Geochemikern gut charakterisiert [11].
Dabei wird Wasser (durch die Erdanziehungskraft) bis kilo-
metertief in Rissen der Erdkruste nach unten gezogen. Die
Tiefseekruste besteht hauptsichlich aus Eisen-Magnesium-
Silikaten. Vor vier Milliarden Jahren (und zum grof3ten Teil
auch noch heute) lag das Eisen vorwiegend in der Oxidati-
onsstufe Fe?* vor, wie im Mineral Olivin (Mg gFe( »5i09),
das mit Wasser wihrend der Serpentinisierung reagiert
(siehe unten stehende Reaktionsgleichungen). Dabei wird
Fe?* zu Fe>*, wie es im Magnetit vorliegt. Fe>* hat ein Elek-
tron weniger als Fe**, und Fe?* wird durch Wasser oxidiert.
Wihrend der Serpentinisierung werden die Elektronen auf
Wasser tibertragen und dabei Wasserstoff erzeugt. H; ist als
Gas im Ausstrom hydrothermaler Systeme in Konzentratio-
nen der Groflenordnung von 10 mM oder mehr gelost [12]
und wird in den Ozean abgegeben.

2 Mg1,3Fe0,25i04 (Ollvm) +3 Hzo — M92,35F60'15Si205(0H)4
(Serpentinit) + Mg, 75Feq 25(OH); (eisenhaltiges Bucit)

57 Mgy, 75Fep 25(0OH); (eisenhaltiges Brucit) + 30 SiO; (aq) — 15
Mgz,35F60,155i205(OH)4 (Serpentinit) +23 H;0 +4 Fe304
(Magnetit) + 4 H,

Wihrend der Serpentinisierung konnen Elektronen auch
auf CO; libertragen und organische Verbindungen sowie
Methan generiert werden [13]. Dieser Prozess der organi-
schen Synthese innerhalb der Erde ist sehr interessant,
sowohl im Kontext der frithen Erde als auch im Kontext
der fruhen Evolution [14]. Die Gesamtreaktion, die Me-
than in hydrothermalen Systemen erzeugt (geochemische
Methanogenese), ist dieselbe, die methanogene Archaeen
heute in ihrer Energiegewinnungsreaktion (biologische
Methanogenese) nutzen, lediglich die chemischen Inter-
mediate sind verschieden: 4H, + CO, — CH4 + 2H,O. Die
Reaktion liuft ab, weil sie Energie freisetzt, sowohl fiir die
Erde als auch fiir das Leben. Die Urspriinglichkeit der Me-
thanbildung passt gut zum Konzept der methanogenen
Archaeen als eine Form der Ur-Mikroben. Das macht die
Serpentinisierung - die spontane Reduktion von CO; zu
Methan - von allen bislang bekannten, natiirlich auftreten-
den geochemischen Redoxreaktionen zur einzigen, die
Ahnlichkeiten mit den bioenergetischen Kernreaktionen
moderner methanogener Archaeen hat. Lucas Gene wei-
sen sehr deutlich auf eine frithe Abstammung der Methan-
ogenen unter den Archaeen hin und dies passt zur bioche-
mischen Urspriinglichkeit der Methanbildung, die Biolo-
gen eigentlich schon immer vermutet haben [15].

Es ist bemerkenswert, dass keine Gene fiir die Nutzung
von Licht als Energiequelle in Lucas Genom auftauchten.

© 2017 Wiley-VCH Verlag GmbH & Co. KGaA, Weinheim

ABB. 5 Der Mond Enceladus - kénnte es auch hier
Leben geben? Bild: NASA/JPL/Space Science Institute.

Luca lebte von chemischer Energie. Alles was fiir Lucas
Gedeihen erforderlich war, war in Gestein, Metallen, CO,,
Wasser und H, aus hydrothermaler Aktivitit vorhanden.
Weder Sonnenlicht noch ultraviolettes Licht waren erfor-
derlich, um Luca zum Leben zu erwecken oder am Leben
zu halten. Daraus folgt, dass auf der Suche nach weiterem
Leben in unserem Sonnensystem Licht kein limitierender
Faktor sein muss. Wenn man nach auflerirdischem Leben
sucht, geraten daher weit entfernte Monde wie Enceladus
(Abbildung 5) in den Fokus des Interesses: Er umkreist Sa-
turn und hat einen fliissigen Ozean aus Wasser, einen stei-
nernen, metallreichen Kern und eine dramatische hydro-
thermale Aktivitit (Serpentinisierung?) an seinem Stidpol
[16]. So eine chemische Umgebung konnte prinzipiell das
Entstehen eines Organismus wie Luca, unserem eigenen
gemeinsamen Vorfahren, unterstiitzen. Ob zukiinftige Mis-
sionen zu Enceladus Hinweise fiir die Existenz von kom-
plexen chemischen Reaktionen erbringen werden, oder
gar molekulare Bausteine des Lebens ergeben konnten,
bleibt abzuwarten. Wir sollten aber investieren, um Raum-
fahrzeuge zu bauen, die zum Saturn fliegen, einen genau-
eren Blick auf Enceladus werfen und diesen an die Erde
ubermitteln. Es ist durchaus moglich, dass zumindest eine
interessante Gestein-Wasser-Kohlenstoff-Chemie dort in
volliger Dunkelheit, unter dem Eis eines weit entfernten
Mondes stattfindet.

Zusammenfassung
Der letzte universelle gemeinsame Vorfahre allen Lebens
(Luca) wurde lange als der gemeinsame Vorfahre von Bak-
terien, Archaeen und Eukaryoten betrachtet. Neue Stamm-
bdume des Lebens zeigen jedoch den Ursprung der Eukary-
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oten innerhalb der Archaeen, somit wird Luca zum gemein-
samen Vorfahren der Bakterien und Archaeen. Infor-
mationen (iber Lucas Lebensraum und Lebensweise (Physio-
logie) gab es bisher nicht. Eine neue Arbeit konnte die mik-
robielle Okologie Lucas nun rekonstruieren. Nach phyloge-
netischen Kriterien gehen 355 Gene (Proteinfamilien) auf
Luca zurtick. Danach war Luca anaerob, CO,- und N-fixie-
rend, H>-abhdngig und thermophil. Lucas Proteine waren
reichlich mit FeS-Zentren und radikalen Reaktionsmecha-
nismen ausgestattet und erforderten Kofaktoren, bei denen
Ubergangsmetalle eine tragende Rolle spielen. Luca be-
wohnte eine geochemisch aktive Umgebung, die reich an
H>, CO, und Eisen war. Diese mikrobielle Okologie dhnelt
der heutiger acetogener Bakterien und methanogener
Archaeen, den physiologisch urspriinglichsten Mikroben.

Summary

How, and where, did the first cells on Earth grow?
The last universal common ancestor of all cells (Luca) was
long considered as the common ancestor of bacteria, ar-
chaea and eukaryotes. New trees of life have a host for the
origin of mitochondria (of eukaryotes) branching within the
archaea, making Luca the common ancestor of bacteria
and archaea. New comparative genomic investigations ha-
ve reconstructed Luca’s microbial ecology. The 355 protein
families that trace back to Luca by phylogenetic criteria
describe Luca as anaerobic, CO,- and Nx-fixing, H>-depen-
dent and thermophilic. Luca’s biochemistry was replete
with FeS clusters and radical reaction mechanisms, its co-
factors reveal an essential role for transition metals in its
metabolism. Luca lived in an anaerobic geochemical active
environment rich in H,, CO; and iron. This lifestyle is similar
to modern acetogens (bacteria) and methanogens (ar-
chaea), the physiologically most ancient microbes.

Schlagworte
Letzter universeller gemeinsamer Vorfahre allen Lebens
(Luca). Serpentinisierung, Hydrothermalquellen, Methan-
ogene, Acetogene, Ursprung des Lebens
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