6. Eliokunta kehittyy
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6.1. Elaman synty — miten -
missa — milloin??
« Tama alkaa jo selvita:

« Haadeisen ajan lopulla, kuumissa
vedettomissa olosuhteissa??



Hadeksen aikaa
noin 500
miljoonaa vuotta



Ensimmaiset kuivat maat
— tulivuori-saarikaaret syntyvat
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Ovatko Isua kallioiden hiilihippuset,
n. (3.8 mrd v.) oikeasti eloperaisia?

esiintyvat 2,5 um kokoisissa hippusissa, C3/C12— 20 — 40 ppm

hyvin hitaasti (miljoonien vuosien aikana) muodostuneissa syvan
meren sedimenteissa — siis ilmeisesti peraisin meriveden plankton-
elidista!

planktonia esiintyi globaalisti (?!!) jo tdhan aikaan
eli6t fotosynteettisia (?!) => ovat jo pitkalle kehittyneita 1???

ehka elinkelpoisten vesien asuttaminen oli edennyt “nopeasti” —
Valtamerten tilavuus on nykyaan 1,34 10 ° km3.Yhden
kuutiomikrometrin kokoisen solun pitéisi jakaantua vain 120 kertaa
etta se tayttaisi timan kokoisen tilavuuden.
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Viimeinen yhteinen esi-1sa, LUCA

Se elamanmuoto josta tunnetut elaman paahaarat -
bakteerit, arkeonit - ja eukaryootit - erkaantuivat
omiin suuntiinsa

Sisaltaa sen mika on yhteista kaikelle elamalle -
’eldmin ytimen” — joka periytyy kaikille tasta
kehitysvaiheesta = LUCA

Last Universal Common Ancestor

- Tasta eteenpain kaikki on Darwinilaista evoluutiota
- mutta miten paastiin tahan?



Millainen LUCA oli1??

Geenikoostumusta kartoitettu sen perusteella
mitka geenit ovat YHTEISIA KAIKILLE

ONKO TAMA PERUS

ELTU OLETUS?

Tapahtuu myo0s pelkistavaa ja yksinkertaistavaa

kehitysta!

Delaye et al. => ainakin 120,
Gill etal. => 206 => DNA genomi ??



LUCA

LUCAIla oli jo olemassa
geneettinen informaatio — mutta MILLAINEN?

protelinisynteesikoneisto

alnakin jonkinlaisia kalvostoja ja
kalvoprotelineja

MUTTA MILLAISET KALVOT?

(nama ovat erilaisia kolmen paahaaran kesken)

yksinkertaisia energian muuntoreaktioita (A
syntaasi)

nukleotidien synteesi- ja hajoitusreitteja
Millainen genomirakenne??




Prokaryoottien kaltainen LUCA?

« yksinkertaisen rakenteensa
puolesta LUCA ehka oli
prokaryoottien kaltainen — mutta
prokaryootit eivat ole
Kehityshistoriallisesti
primitiivisia tai yksinkertaisia!
« Qvat hyvin tehokkaita ja
olosuhteisiinsa optimoituneita

Toisaalta: sopivat hyvin yksinkertaisiksi autotrofeiksi:
voivat hyodyntaa esim. H,, S, H,S, FeS,

Mutta: ensimmaisten elididen metabolia toimi
heterotrofisesti!!



In an open system,
energy and matter can
enter and leave.
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6.3. Eliokunnan paahaarojen
polveutumisjarjestys?

» Miten ja mista tulivat eukaryootit?

« Kummat tulivat ensin — eukaryootit vaiko
prokaryootit?



Translation elongatio
factors

Bacteria Eukarya
Ester-linked, non-branched lipids




Lokiarkeotal!
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Evolution: Steps on the road to eukaryotes
T. Martin Embley Tom A. Williams

Most recent common

Most recent common ancestor of eukaryotes
ancestor of eukaryotes

and Archaea * Nucleus

» Mitochondrion

+ Cytoskeleton » Membrane-bound

» Membrane remodelling

organelles
+ Ubiquitin modification
+ Endocytosis and/or Protists
phagocytosis

3 Plants |8
5
Algae £
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Animals

Lokiarchaeota
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http://www.nature.com/nature/journal/v521/n7551/full/nature14522.html
http://www.nature.com/nature/journal/v521/n7551/fig_tab/nature14522_F1.html#auth-1
http://www.nature.com/nature/journal/v521/n7551/fig_tab/nature14522_F1.html#auth-2
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RNA reliktit eukaryooteissa

Ribosomal RNAs translaatio, kaikissa RNA maailma
— katalyyttinen, rakenteellinen

MRNAt Geneettinen info, kaikissa  RNA maailma

tRNAS translaatio, kaikissa RNA maailma

— Amino acid transport
— Amino acid metabolism

— Replication primer retro-transposonit, R-virukset ~ RNA-maailma
Telomerase RNA eukaryootit RNA-DNA-maailma
— tRNA-like primer for chromosome end synthesis
Rnase P tRNA maturation, kaikissa ~RNA-maailma
SNoRNAs rRNA prosessointi,

eukaryootit, jotkut arkit RNA maailma

RNaseMRP rRNA processing, eukaryootit, RNA maailma
Related to Rnase P
Group | self-splicing introns MRNA splicing, Ehkda RNA-maailma

eukaryootit, (prokaryootit)
Group |1 self splicing introns MRNA splicing

eukaryootit, (prokaryootit)  Ehkda RNA-maailma



Lisaa yha toimivia ribozyymeja

« SrpRNA proteiini translokaatio, eukaryootit, jotkut arkit

 vaultRNA toiminta tuntematon — Proteiini translokaatio?
eukaryootit

« G8 RNA Ribosomirakenteen yllapito kuumissa
lampotiloissa, eukaryootit

 Hammerhead ja hairpin ribozyymit
Self-cleavage ja ligaatio, Viroidit and satRNAs

 Pointti: el ole tietoa ovatko kaikki Ribozyymi-katalyytit peraisin
RNA maailmasta— MUTTA jos prokaryooteissa toimii vastaava
proteiinientsyymi SE ei ole voinut muuttua ribozyymiksi!!

« RNA —katalyytit paljon hitaampia kuin proteiinikatalyytit

=> ¢1 valintaetua, ’gray-tietokonetta e1 synny taskulaskimesta”



sn ja SnoRNAt: keskeisia ribozymeja
eukaryoottisoluissa

« > 50 snoRNA tyyppia toimii rRNA molekyylien
modifioinnissa: katkaisu ja RNAn 2’ OH ryhmien metylaatio
ja pseudouridynylaatio

« snoRNAt my0s metyloivat ja pseudouridynyloivat ShDRNA
molekyyleja
=> nama muodostavat splicesomeja

=> splicesomit irrottavat SHORNAL transkripteistaan

snRNAt => splicesomit => snoRNAt => rRNAIiden maturaatio



6.4. Erilaiset kehitysstrategiat

« nopeasti (r) ja hitaasti (K) lisaantymisen vaihtoehdot
« R=dN/dt =N (1 - N/K)

missa r = maksimaalinen solun jakautumisnopeus

N= organismien méaré

K= ympaériston kantokyvyn méaéaré

R= populaation lisdé&dntymisnopeus

r-eliot: pienid, nopeasti lisdantyvia, vaihtelevissa olosuhteissa, eliGiden
méaéaré vaihtelee hyvin paljon ja nopeasti (prokaryootit)

nopea lisdantyminen edellyttaa pienta genomia

K-elit: suuria, hitaasti lisdantyvia, pitka elinkierto, vakaissa
ymparistdolosuhteissa jonka kantokyky kuitenkin rajallinen;
populaation koko suhteellisen vakaa (eukaryootit)

suuri koko edellyttdd monimutkaisempaa genomia

SIIS: kehitys ei valttamatta kulje kohti suurempaa kompleksisuutta!!



Prokaryoottien evoluutio

« Kuumat olosuhteet edellyttavat nopeita elintoimintoja
=> nopeita protelinientsyymeja
=> Prokaryootit my0s sopeutuneet hyvin nopeaan

elintapaan
-genomit redusoitu mahdollisimman pieniksi
-haploidit genomit
-kaikkl tarpeettomat osat eliminoitu

» Hyvin vanhat fylogeniat eivat ehka pida paikkaansa,

varsinkaan nopeasti kehittyvin geenien osalta —
saturoituvat mutaatioilla, nayttavat vanhemmilta kuin

mita ovat



Eukaryoottien evoluutio

 Pitanyt vanhan primitiivisen rakenteen
(lineaariset kromosomit, di- tal
multiploidia)

 Suhteellisen hitaasti lisaantyvat ja
kehittyvat genomit

* Genomit e1vat “heitd poi1s” ylimaaraisia
sekvensseja — keraavat paljon kopioita
“kaikesta”

» Hyodyntavat yha vanhoja hitaita
Ribozyymi-valitteisia toimintoja



6.5. Kompleksisuuden
kehittyminen

« Mita se on? Miten se kehittyi? Onko se
evoluution suunta? Onko evoluutiolla
suunta?



Kompleksisuuden kehittyminen

Jo ensimmaiset replikoituvat juosteet olivat
merkittavan kompleksisia (juosteiden
sekvenssit ja laskostumisrakenteet)

Vuorovaikutukset ympariston molekyylien
kanssa

Kompleksisuus kasvol monimuotoistumisen
myota

Uudet ja Isommat genomit,
Uudet metaboliat



Elaman kompleksisuuden tasoja

(McShea, Evolution 50, 477 - 492, 1996)

 Fysikaalisten osasten maara
-Elion genomin koko
-Elion
-Elion

e Edellisten osasten valisen vuorovaikutusten
maara
o Lajiutumisen tason hierarkia



...Solutasolla

» Monisoluisuus kehittynyt kaikissa paahaaroissa
(bakteereissa, arkeissa ja useamman kerran
eukaryooteissa !)

 Erilaistuneiden solutyyppien maara:

— Bakteereilla 1-3 (esim syanobakteereilla
’normaalien” solujen lisdksi, typpea sitovia
heterokysteja ja lepoitoita)

— Arkeilla 1-2

— Hiivalla 3

— Slenet, kelp 7

— Pesusieni 11

— Lituruoho 30

— Seeprakala, Ihminen 120



... geenien Ja genomien tasolla

Laji solutyyppi genomi geeneja koodaavaa

milj. bp
Mycoplasma gentialium 1 0.58 470 100
Escherichia coli 1 4.8 4288 100
Sybechocystis 1 3.6 3168 syanob
Arhceoglobus flugidus 1 2436 arkki
Bascillus subtilis 2 4.4 4100+
Saccharomyces cerevisiae 3 14 6144 70 leipahiiva
Arabidopsis thaliana ~30 125 25498 31 lituruoho
Caenorhabditis elegans  ~50 97 18266 25 sukkulamato
Drosophila melanogaster ~50 180 13338 33 hedelmakarp.
Ihminen ~120 3200 32000 28/<1.4 (prot)
Tridicum sp ~30(?) 13500 ~60000 vehna
Fritillaria assyrica 125 000 pikarililja sp

Amoeba dubia 27 670 000 Ameeba laji



Mista eliokunnan
monimuotoisuus syntyy

Genomien kasvamisesta ja monimuotoisuudesta
Genomien eroista, mutta:

Aitotumallisten paahaarassa genomien koon vaihtelut
elvat (valttamatta) korrelol kompleksisuuteen

Mya0s eri eliotaksoneiden (esim. nisakkaiden) sisalla
genomit ovat rakenteeltaan hyvin samankaltaisia —

=> geenisaately aitheuttaa monimuotoisuutta



... geenisaatelyn vaikutus

Saately monivaiheista:

— RNAnN synteesi DNAsta (transkriptio)
— Protelinisynteesi (translaatio)

— Protelinien stabilisuus

Saadellaan kunkin tuotteen pysyvyytta ja
aktilvisuutta

1.5-3% DNAsta koodaa proteiineja jotka
saatelevat toisten geenien transkriptiota

Saatelya myos pienten RNA-molekyylien avulla



...saatelya (jatkoa)

Elion kaikissa soluissa on sama DNA — DNA
yksin ei voi “erottaa” minkéalainen elin pitaisi
kasvaa mihin kohtaan.

Yksilon kehitysta saadellaan transkription
saatelijoitten (proteiinien) avulla,

naita vuorostaan saadelldan esim. hajoittamalla
niilden mMRNAta RNAn avulla.

Esim. Hox-geenit elaimilla, ja Mads-box geenit
kasvellla: saatelevat muita geeneja, maaraavat
alkionkehityksessa sen mika kohta alkiossa alkaa
tuottamaan mitakin elinta

geenien saatelyverkostot hyvin monimutkaisia



Ekosysteemien kompleksisuus

ekosysteemien monimuotoisuus hyvin vaihtelevaa
— vaihtelee hyvin lajikoyhista hyvin lajirikkaisiin
riippuu olosuhteista

— energia, lampaotila, kosteus, muut ymparistotekijat

— esim. mustat savuttajat, jaatikot, trooppiset metsat

Suotuisat olosuhteet —» kompleksi ekosysteemi
vaikeat tal erikoiset olosuhteet — vahan lajeja

ekosysteemien kuitenkin pitaa (aina?) olla itseaan
yllapitavia => riittava monimuotoisuus
(ravintoketjut) alkuaineiden kierratykselle!



Elaman eriytyminen ja
monimuotoisuuden kehittyminen

e Jonkinasteinen erilaistuminen valttamatonta
jotta ekosysteemi toimii, mutta:

« Onko evoluutiolla suunta kohti
monimuotoisuutta ja kompleksisuutta ?

« Onko monimuotoisuuden lisaantyminen
aktilvista vai passiivista?

» Jos passiivista niin johtuuko varianssin
kasvusta val vain yksilomaaran kasvusta?









Erilaiset kehitysstrategiat

« nopeasti (r) ja hitaasti (K) lisaantymisen vaihtoehdot
« R=dN/dt =N (1 - N/K)

missa r = maksimaalinen solun jakautumisnopeus

N= organismien méaré

K= ympaériston kantokyvyn méaéaré

R= populaation lisdé&dntymisnopeus

r-eliot: pienid, nopeasti lisdantyvia, vaihtelevissa olosuhteissa, eliGiden
méaéaré vaihtelee hyvin paljon ja nopeasti (prokaryootit)

nopea lisdantyminen edellyttaa pienta genomia

K-elit: suuria, hitaasti lisdantyvia, pitka elinkierto, vakaissa
ymparistdolosuhteissa jonka kantokyky kuitenkin rajallinen;
populaation koko suhteellisen vakaa (eukaryootit)

suuri koko edellyttdd monimutkaisempaa genomia

SIIS: kehitys ei valttamatta kulje kohti suurempaa kompleksisuutta!!



Lajiutuminen
normaaliloissa: lajiutumista ajavat tekijat:
-eristys paapopulaatiosta
— olosuhteiden muuttuminen, pilkkoo populaatiota

— satunnaiset mutaatiot, lisaa kilpailukykya

— ekosysteemin rasitteet kuten uudet saalistajat, loiset tai
myrkyt

— ekosysteemin uudet lokerot, kuten maa, ilma tal
mikrolokerot — erilaiset olosuhteet

valinta tapahtuu yksilotasolla
johtaa valintaan geenitasolla

lopullinen lajimuutos tapahtuu lopuksi
Isolaatio/populaatiotasolla

miten suuri geneettinen muutos tarvitaan?
korreloiko sekvenssierojen suuruus lajiutumiseen



Hierarkiolden kehittyminen

(Suomen luonto, selkarangattomat, W+G 1998, toim K Helidvaara)

solu

soluryhmat/kudokset -korallisieni

suu, suoli, hermot -meduusat/polyypit

kylkisymmetria, aivot, paa -laakamadot

ruoansulatuskanava

ruumiinontelo (veri) -vékékarsamadot

jaokkeisuus -haarautuma niveljalkaisiin!

selkdjanne, kidusraot

alvokoppa, selkaranka -nahkiainen, panssarikala

leuat, parilliset evat -kalat

4 raajaa, keuhkot, maaelama  -sammakkoel&aimet Kai kki

kuiva iho, kuoripéalliset munat -matelijat ja linnut = -
ruumiineristeet, lammin veri -nisakkaat el I9tyyp|t
kohtu -istukalliset nisakkaat | yha

kadet -kadelliset elossa =>
tyokalut -Ihmisen alkumuodot | '/ . oss
puhe -Homo sapiens yhta hyVla




CENOZOIC

MESOZOIC

PALAEQZOIC

PROTEROZOIC

Period Major events/radiations

Quaternary

Tertiary

Cretaceous

Jurassic

Triassic

Permian

Carboniferous

(365)Tetragods

Ehvcain (428) Cooksonia
Silurian (458) First land plants’

Ordovician

Cambrian

(Sub-eras)
Late Proterozoic

(1,000-900) Mutticellular algae radiation

Middle Proterozoic
(1,200) Multicellular red algae

Early Proterozoic (1,900-1,700) Earfiest eukaryotes
(2,000) Cyanobacteria

(2,750) Cyanobacteria-like fitaments biomarkers
(3.500) Earliest microfossils
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