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Bevezető 
 

Kicsit sem túlzunk, ha kijelentjük: Minden idők egyik legnagyobb csodája maga az 

Élet. A Homo sapiens-t öntudatra ébredése óta izgatja egyedülléte az univerzumban, s 

évezredekig központi szerepet játszott az élet eredetéről alkotott eltérő elképzelések 

ütköztetése. 

Elsőként, a méltán elhíresült 1953-as Miller-kísérlet (Miller, 1953) volt az, mely 

igyekezett lerántani a leplet az földi lét legősibb titkáról. Az akkor feltételezett ős-földi 

környezet szimulálásával jártak utána az élet építőköveinek keletkezésének, s sikerült 

bizonyítani egyes, esszenciális fontosságú vegyületek – például aminosavak – létrejöttét. 

Érdekes, hogy pont ugyanebben az évben került sor arra a publikációra, mely 

alapjaiban rengette meg a biológia tudományát: Watson és Crick (Watson and Crick, 1953) 

tanulmánya végre belátást engedett az élet központi szerepét hordozó örökítőanyag 

szerkezetébe. 

De most induljunk kicsit máshonnan. Nem minden bolygó rendelkezik olyan 

körülményekkel, mint a mi Földünk, sőt egész eddig úgy tűnik, nagyon is kivételes 

helyzetben van ezen golyóbis, hogy kialakulhatott rajta az élet. Jogosan vetődik hát fel 

milliárdnyi kérdés: Mégis mitől olyan nagy „durranások” a biológiai makromolekulák, 

különösen az információt hordozó DNS/RNS? Miért futottak be ekkora karriert? Egyedülálló 

képességű makromolekuláról beszélünk, amelyek – legfeljebb kis módosításokkal – 

mindenütt szükségeltetnek az élethez, vagy egy jelentős lehetséges halmazból a véletlen 

láthatatlan keze okán vetették meg lábukat szerény kis égitestünkön? Egyáltalán az élet 

csak ilyen „klímán” tud talpon maradni? Ha nem, akkor hol lehetnek a többiek? Mik azok a 

kritériumok melyeket egy élő rendszer támaszt magának, mik azok a környezeti feltételek 

melyek egy élet számára elengedhetetlenek? Végezetül vessük fel újfent minden 

elmélkedő kedvenc kérdését: „Mi lenne, ha...?” Mi lenne, ha nem csak a DNS-RNS-fehérje 

triumvirátusba lenne bezárva az érdeklődő elme? Indítsuk hát szellemi Santa Maria-nkat 

vad és veszélyes vizekre: cél az alternatív információs biopolimerek világa! 

Igyekszünk körüljárni, miben lehet valami más, mint a DNS, vagy épp az RNS úgy, 

hogy megőrizze információhordozó képességét. Molekulából – még makromolekulából is – 

milliárdszám akad, ezek kaotikus számbavétele nem kecsegtet túl sok eredménnyel, így ha 

az összes lehetséges infopolimert sorra vennénk, minden bizonnyal ezen szakdolgozat 



4 

 

hossza bibliai méretűvé dagadna. Tán megértés szempontjából is a legelőnyösebb, ha nem 

rögtön a legabsztraktabb ötletekkel rukkolunk elő, nézzünk hát körbe a nukleinsavak háza 

táján! 

Ezen összefoglaló fő célja tehát, a xenonukleinsavak (XNS), melyek eltérő 

felépítéssel rendelkeznek a DNS-ben illetve RNS-ben megismerttel, kapcsolatos kérdések 

tárgyalása. 

A DNS és RNS általános tulajdonságai 
 

Az áttekinthetőség kedvéért előtte vázoljuk fel, mi alapján fogunk lehetséges 

polimer-jelölteket keresni leendő földönkívüli civilizációnk számára! Egy nukleotidon belül 

három fő egységet különíthetünk el, melyek alapján témánkat megfelelő alkérdésekre 

bonthatjuk. 

A foszfátok képviselte „ionizált kapcsolók” (ionized linker) valahogy mindig csak a 

„futottak még” kategóriában kerülnek említésre, meglehetően igazságtalan módon. 

Kezdjük tehát a nukleotid és a DNS/RNS cukorfoszfát gerincének ezen részével a kérdéskör 

vizsgálatát. Elsőre valóban nem tűnik fel, mekkora szereppel bírhat egy ilyen elbagatellizált 

képlet. A foszfátészterek illetve anhidridek szerepe az élő rendszerekben azonban 

elhanyagolhatatlan. Nem csak a DNS és RNS felépítésében vesznek részt, de számos 

koenzim (NADP, piridoxál-foszfát stb.) felépítéséhez is hozzájárulnak. Ugyanez igaz a 

legtöbb energiakonzervatív-funkciót betöltő vegyületre (ATP, PEP, kreatin-foszfát), s egyéb 

metabolikus utakon is rendre megjelennek foszfát-származékok. Bezzeg a szintetikus 

kémiában! A szénatom melletti nukleofil szubsztitúcióhoz alapvetően jó távozó csoportok 

szükségeltetnek, s erre legtöbbször halogenidek széles repertoárja kínálkozik, míg foszfátok 

sosem. Ugyanez igaz eliminációs eljárásokra is. Mesterséges eljárások során épp más 

funkciós csoportok kerülnek alkalmazásra: hidroxil-, amino- vagy épp karboxilcsoportok. E 

feltűnő kettősség vezérelte Westheimert (Westheimer, 1987) annak vizsgálatára, hogy 

mégis miért épp foszfátvegyületek terjedtek el az élet képviselőiben. 

Első magyarázatot a foszfátok szerepére az úgynevezett Davis-hipotézis szolgálja. 

Eszerint, mivel egy sejt membránján belül kell, hogy megőrizze metabolitjait, szükséges 

hogy a lipidmembránon keresztül történő kiáramlást nagymértékben megakadályozza. Ha 

ez nem történne meg, az igényelt anyagok jelentős része elveszne. A semleges töltésű 
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vegyületek általában lipidoldékonyak, így könnyebben keresztüljuthatnak a sejthártyán, 

míg a töltéssel rendelkezők általában gátoltak ebben. 

Különösen igaz ez az örökítőanyagokra, de itt felmerülnek egyéb magyarázatok. 

Általában nem hátrány egy szervezet számára, ha minél takarékosabban üzemelhet. A 

nukleotidok egy olyan „szalagot” alkotnak, melyek alkotói könnyen szétszedhetők 

építőelemekre, hogy azokat később újra fel lehessen használni. Az egyik leggyakorlatiasabb 

módja a szétszerelésnek a hidrolízis, erre pedig igen kényelmes megoldás az észterkötések 

alkalmazása, ezáltal egy olyan folytatólagos kapcsolatról beszélünk, mely könnyűszerrel 

megszüntethető, lehetővé téve az újrafelhasználást, költséghatékonyabbá téve egy új 

polimer létrehozását, javítását. 

Hogy, másképp is utalhassunk a foszfátokra a DNS-ben, nevezzük az építőelemek 

(itt: nukleozidok) közti áthidalásokat „kapcsolóknak”. Szükség van két darab, jelen 

esetünkben észterkötést kialakító funkciós csoportra, mely biztosítja a makromolekula 

folytonosságát, ugyanakkor már Davis hipotézise alapján is (s később látni fogjuk, hogy más 

szempontokból is jelentőséggel bírhat) elengedhetetlen egy harmadik, töltéssel rendelkező 

ligandum is. Minimum három ilyen meghatározott csoportot felmutató kapcsolókkal 

képzelhető el egy stabil infopolimer Westheimer szerint. 

Ezzel eljutottunk a „háromágú összeköttetésekhez” (trifunctional connector) 

amelyek elsősorban azt a célt szolgálják, hogy két szomszédos foszfátcsoport illetve a 

nukleobázisok között valami folyamatos kapcsolatot teremtsen. A földi nukleinsavakban 

rögtön kétfélét is találunk, melyek közt a DNS-ben található dezoxiribóz (2-dezoxi-D-ribóz) 

mindössze egy hidroxicsoporttal visel magán kevesebbet, ugyanakkor ennek köszönhetően 

jóval stabilabb az amúgy igen bomlékony RNS-nél. Szinte nevetségesen hangzik, hogy ne 

lenne több ilyen kapcsoló. 

Visszatérve a kapcsolók tulajdonságaihoz, a „spórolhatóság” mellett nem baj, ha az 

adott rendszer stabilnak is mondható. Csak akkor alkalmas egy vegyület az információ 

megőrzésére, ha megfelelően hosszú ideig képes fennmaradni. Egy makromolekula 

szempontjából egyetlen darab észterkötés stabilitása még nem garancia. Meglehet, hogy 

egy oligomer esetében még hatékony kötés több százezer, vagy milliós nagyságrendet 

elérve már annyiszor bomlik spontán, hogy az ellehetetleníti a hosszú életidőt. Alapvetően 

a negatív töltésű csoportok képesek a nukleofil támadások elől rejtve tartani az 

észtercsoportokat, hisz ezen nukleofil részecskéket, legyen az például egy hidroxilcsoport, 
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negatív töltésük révén taszítják. DNS és RNS esetén a foszfátészterek negatív töltésének 

tulajdonítható azon jótékony hatás, mely meglehetős ellenállást kölcsönöz hidrolitikus 

hatásokkal szemben.  

Persze akkor nyilván lehetséges ugyanez egyéb olyan diészterekkel melyek szintén 

három darab, a már korábban említett meghatározott csoportot tartalmazzák, nemde? 

Ennek is utánajárunk. 

A nukleobázisokat hagytuk utoljára, annak ellenére, hogy velük azonosítjuk a 

monomereket, ezért is nevezzük őket azonosító egységeknek (recognition unit). Mindössze 

négy darab nukleobázist találunk a DNS-ben: adenint, guanint, citozint és timint, illetve 

RNS-ben ez utóbbit uracil helyettesíti. A mostani rendszerben két-két kanonikus bázispárt 

különböztetünk meg, amelyek tagjainak térigénye, továbbá a hidrogénhidakban részt vevő 

oldalcsoportok hidrogén-akceptor vagy hidrogén-donor mintázata biztosítja, hogy az 

információ lehetőleg pontosan másolódjon. Ugyanakkor közel sem biztos, hogy mindig csak 

két bázispár féleség volt, könnyen elképzelhető, hogy valaha sokkal nagyobb diverzitásnak 

lehettünk szemtanúi. Biztos akadnak még további jelöltek is. 

Alternatív bázisok 
 

Kezdjük a nukleinsavakat érintő legkisebbnek tűnő változásokkal, mely a 

természetben is rendre bekövetkeznek, bár ennek egy élő rendszer korántsem szokott 

örülni, sőt komoly védelmi mechanizmusok születtek ez efféle változások, mondjuk ki: 

mutációk, elkerülésére. Viszont az örökítőanyagként működő, s csakis az információ hiteles 

megőrzésére szolgáló DNS-en kívül különböző változatok bukkanhatnak fel a 

nukleinsavakban (például rRNS-ben, vagy tRNS-ben), olyan variációktól kezdve, ahol szinte 

az egész purin avagy pirimidin-vázszerkezet álcázott, természetesen a legfinomabb, alig egy 

funkciós csoportot érintő módosulatokig. Ugyanakkor ezek valamennyi esete poszt-

transzkripciós folyamatok eredménye. 

Az öt fő bázis közül a timin az egyetlen, mely egy másik nukleobázis, az uracil 

metilálása révén keletkezik, s fontos tény, hogy a megfelelő javítómechanizmusok híján az 

uracil is könnyen beépül a DNS-be. Mindezek fényében egyre erősödik a gyanú, miszerint 

egy korábbi időszakban az A, U, C és G alkotta a DNS bázisszekvenciáit. Erre DNS-ükben 

uracilt tartalmazó bakteriofágok bizonyítékként szolgálnak. Még érdekesebb az a 

lehetőség, ahol más, eddig csak bázisváltozatokként kategorizált vegyületek vettek részt 
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bakteriofág DNS-ek alkotásában. (Gommers-Ampt and Borst, 1995). Láthatjuk tehát, hogy 

már a Földön is léteznek kibúvók a kanonicitás alól. 

No, de mégis miért pont ez az öt darab? A nukleobázisok tulajdonságainak 

vizsgálatával talán választ találunk arra, hogy mik azok a kritériumok, aminek egy 

nukleobázisnak mindenképp rendelkezni kell, s melyek azok, mik puszta „véletlenből” 

tettek egy jelöltet a körülmények favoritjává. Az elképzelhetőnek tűnik első ránézésre, hogy 

a mostani sztenderd bázisok igazából semmivel sem különbek a többi elképzelhetőtől, 

pontosabban mondva, számos olyan alternatív bázispár elképzelhető – például a már múlt 

század közepén megálmodott IsoG-IsoC pár (1. ábra) – melyek éppoly elegánsan létesítenek 

egymással kapcsolatokat, mint a megfelelő kanonikus párok. Ám még egy minimális 

változás is drasztikus következményekkel járhat, befolyásolva intra-, inter- és 

makromolekuláris tulajdonságokat is. Minden egyes szelekciós nyomás kihatással lehet 

ezekre, és vice versa, ez pedig nagyban hozzájárulhatott az információ-tárolás 

evolúciójához. Jelen munka szempontjából a legfontosabb ilyen evolúciós állomások a 

prebiotikus kémiai folyamatok, illetve az információs polimerek összeállása lehet. 

Az utóbbi fél évszázad kutatásai, különböző elképzelések a prebiotikus állapotokról, 

illetve meteoritokról származó nyomok (Callahan et al., 2011) rámutattak, hogy nem csak 

natív bázisok jelenhettek meg a földi szférában, de volt számos más potenciális versenytárs. 

Purinok és pirimidinek, könnyen bevonhatók olyan reakciókba már prebiotikus 

körülmények közt is, mely a ma alkalmazott bázisdiverzitást jelentős mértékben 

feltornászhatják. Egy egész ábécé könnyen megkonstruálható, mindössze néhány 

„molekuláris ősből”. Az élet szempontjából viszont sokkal fontosabb a diverzitásnál a 

bázisok stabilitása. Prebiotikus szempontokból egy nukleobázis esélye a fennmaradásra 

számos változótól függ: folyamatos képződése mellett, mellékreakciók, s degradációs 

lépések is közrejátszanak mennyiségében. A jelenleg használt bázisok „rátermettsége” tán 

épp ezzel tért el a többi jelölttől? 

Azt nyugodt szívvel kijelenthetjük, hogy az UV-sugárzás jelenléte már az idők 

kezdetétől egyfajta reakcióhajcsár volt, illetve ez azt is eredményezhette, hogy csakis a 

fotokémiai szempontokból legstabilabb molekulák maradhattak fenn. A natív bázisok sem 

teljesen inertek a sugárzásokkal szemben. Régóta ismert és sokat említett fotokémiai 

reakció az uracil és timin tartalmú DNS ill. RNS-ek terén a fotodimerizáció, mely során UV 

hatására a szomszédos pirimidinvázak gerjesztődnek, s kovalens kötések létesítésével 
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dimerizálódnak. Ugyanakkor, mint szabad nukleobázisok, kiváló fotostabilitást mutattak, a 

többi, natív bázishoz hasonló heterociklusos molekulához képest. Kézenfekvő volt, hogy 

tovább foglalkozzanak a natív bázisok fotofizikai tulajdonságaival, s az mára tisztázott, hogy 

gerjesztést követően ezen vegyületek mutatják majdnem leghatékonyabb illetve 

leggyorsabb visszatérést az alapállapotba, ezáltal kisebb a reaktivitásuk. Mások sincsenek 

sokkal lemaradva, például xantin és módosulatai is elég gyors stabilizálódással 

büszkélkednek, sőt a hipoxantin még a natív bázisoknál is hatékonyabbnak bizonyult e 

téren. Érdekes tény az is, hogy relatíve kis strukturális változások mekkora drasztikus 

különbségeket okozhat heterociklusok terén. Az adenin-izomer 2-aminopurin több mint 

65000-szeres lassúsággal áll vissza gerjesztetlen állapotába az adeninhez képest. Azt is 

érdemes figyelembe venni, hogy ezen stabilitások számos egyéb körülménytől függhetnek, 

például a natív bázisok neutrális pH-n gyors bomlási sebességet mutatnak. (Rios and Tor, 

2013) 

Ugyanakkor jó, ha csak a stabilitás mértéke az, ami meghatározza számunkra egy 

bázis esélyét információs rendszerünkben? Egy fotokémiailag reaktívabb tag kizárása első 

ránézésre előnyös lehet egy genetikai polimer szempontjából, de Burrows és társai 

rámutattak arra, hogy egy aktívabb vegyület létjogosultsága is felmerülhet. A 8-oxoguanin 

például noha épp oxidatív sérülésként ismeretes a DNS-ben, oligomer nukleinsavakban 

fontos timin/uracil-dimer hibajavító szereppel is rendelkezhet mint fotoindukált 

katalizátor, így végső soron haszonnal is kecsegtethet az egész biológiai rendszer 

tekintetében. (Nguyen and Burrows, 2012) 

Máig az egyik legkínosabb kérdés a prebiotikus kémiában, hogy az RNS monomerei, 

vagy épp a monomerek alkotói miként álltak össze a „prebiotikus őslevesből”. Sutherland 

és munkatársai ezt járták körül, miközben igyekeztek a heterociklusokat és cukor-elemeket 

egyben előállítani (Powner et al., 2009), s noha máig gyakran kritizáltak ezen eredmények, 

főként a túlzott beavatkozások miatt, de kreativitásuknak köszönhetően már van egy 

elképzelhető forgatókönyvünk. Egyéb bázisalternatívák pedig talán még nagyobb 

sikerélménnyel szolgáltak ezen kérdések vizsgálatában. Polimerizáció szempontjából egy 

másik fontos kritérium lehet a régió- és sztereokémiai szelektivitás, mely Orgel óta lázban 

tartja az ezzel foglalkozó kémikusokat (Orgel, 2004). Egy prebiotikus környezet heterokirális 

molekulákból áll. Viszont genetikai rendszereknél gyakorta említett követelmény, hogy az 

információhordozó minden tekintetben homokirális legyen. Ezen ellentmondás feloldására 
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tökéletes lenne egy enantioszelektív mechanizmus. Hipoxantin alkalmazásával már 

korábban is sikerült olyan ribonukleozidokkal szolgálni, melyek helyes sztereo-struktúrát 

mutattak, míg Hud és munkatársai szintén nem natív pirimidinmódosulattal értek el 

hasonló eredményeket (Bean et al., 2007). Talán ezen nem natív bázisok és a ribóz között 

létesülő kapcsolatok indították meg az első lépéseket az földi információs polimerek felé? 

Szerkezeti szempontból még egy fontos követelményről kell, hogy szót ejtsünk, ez 

pedig a duplexstabilitás. Igen erős szelekciós nyomás nehezedhetett a korai rendszerekre a 

kétszálas struktúra fenntartásáért, már az evolúció korai fázisában is. Nagyon sok fizikai és 

kémiai támadással szemben hatékony védelmi forma a duplex struktúra, ugyanis a legtöbb 

deglikolizációs, oxidációs, alkilációs, és fotokémiai reakciótól védettek a nukleinsavak ezen 

formái. Ezen duplexek stabilitásához számos tényező hozzájárulhat, kezdve az anionos 

cukorfoszfát gerincstruktúrától, hidratáción keresztül a megfelelő fémion koncentrációkig 

bezárólag, de épp ide tartoznak a bázisok pakolási tulajdonságai, illetve a bázispárok közötti 

kölcsönhatások. Benner munkássága nyomán arra derült fény, hogy a nem természetes 

bázisok miként befolyásolják a DNS duplexek denaturációját, ahol is fontos korreláció volt 

az olvadási hőmérséklet és a bázispárok relatív stabilitása között. Az is kiderült, hogy noha 

ezen natív párok büszkélkedhetnek a legnagyobb stabilitással, nem sokban előzik meg a 

többi lehetséges jelöltet, olyannyira nem, hogy könnyen leválthatók lennének ezek egyéb 

alternatívákra. (Geyer et al., 2003) 

Krishnamurthy kicsit más szempontból közelítette meg ugyanezen témát. 

Hipotézise szerint az adott bázisok pKa értéke erős függésben áll a bázispár erősségével, 

ezáltal elég pontos mérőszáma lehet a duplexek stabilitásának is, ugyanis két egymással 

szemben álló bázis állandójának különbsége (ΔpKa) egyben azt is megadja, mennyire 

polarizált a köztük ható intermolekuláris kölcsönhatás. Emellett természetesen a környezet 

pH-ja is erősen korlátozhat. Amennyiben a pH túlzottan megközelítené pKa-t az 

megnövelné a lehetőségét az adott heterociklus ionizációjára, mely destabilizálná a bázisok 

megfelelő pakoltságát. Első ránézésre a feltevés nem sántít sehol, ám konkrét értékek 

figyelembe vételével nem tűnnek kivételesnek e tekintetben a natív bázisok. 

(Krishnamurthy, 2012) 

Egy távoli égitesten is számolni kell ezzel. Mindezidáig az élet keletkezése során ható 

körülmények jelentőségét hangsúlyoztuk. Földi körülmények közt is számos korlátozó 

tényezőt figyelembe kellett venni, s még így is temérdek lehetőség akadt, még a natív 
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nukleobázisok rokonsági körében is. Tekintve, hogy egy idegen bolygón szinte bármilyen 

„időjárást” el tudunk képzelni, komolyan meggondolandó az olyan forgatókönyveken 

alapuló példányok számbavétele, melyek idehaza legfeljebb csak laborokban láthattak 

napvilágot. Mi lenne akkor, ha kicsit messzebb sodródnánk kommersz bázis-féléktől? (Rios 

et al., 2013) 

 

Szintetikus bázisok 

 

A mesterségesen előállított nukleozidok, melyek szokatlan módon alkotnak 

párokat, komoly lehetőségekkel kecsegtetnek az alkalmazott tudományok (pl. 

orvostudomány) terén, épp ezért olyan részletesen kutatott iránya a szintetikus kémiának. 

Mi pedig ezen kutatások farvizén ismerkedhetünk meg az asztrobiológiailag fontos 

alternatív bázisokkal és egyéb komplementer párosodásra alkalmas molekulapárral. 

Bergstorm munkájában részletesen végigveszi a főbb irányokat ezen heterociklusok 

közt. Az első bázisok tervezése során – főként az alkalmazhatóság miatt – általában 

természetes bázisok viselkedése, illetve ennek reprodukálása volt a fő cél, ehhez pedig 

érdemes tisztában lenni, mik is azok a tényezők, melyek stabillá teszik a duplex formát. Egy 

olyan struktúrában ahol az elemek pakoltsága s a köztük ható erők is nagy szerepet 

játszanak, a további „bővítmények” szintén meg kell, hogy feleljenek e kritériumoknak. 

Mind távolság mind kötésszögek terén eléggé merev értékeket kellett számításba venni, 

hogy A-T illetve G-C párokkal izosztérikus konstrukciókat nyerjünk. Pont ugyanilyen fontos 

volt a megfelelő hidrogénkötések elhelyezése akceptorok és donorok terén. Emellett 

számításba kellett venni, hogy a környező szabad terek léte is befolyásolhatja a stabilitást 

Ezek minősége általában a kis és nagy árkok elemzésével szokott nyilvánvalóvá válni. 

Mindennek ismeretével lett szabad az út, a megfelelő szubsztitúciós eljárások 

kidolgozásához. (Bergstrom, 2009) 
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Alternatív hidrogénkötések 
Elsőként Benner és munkatársai indítottak kutatásokat olyan bázisokra, melyek az 

eddigi purin illetve pirimidin bázisok analógjai, mindössze a hidrogénhidak mintázatai lettek 

átvariálva (1. ábra) (Piccirilli et al., 1990). Későbbi tanulmányokkal lett egyértelmű, hogy – 

csakúgy, mint korábban írtuk – a legfinomabb módosítások is igen nagy termodinamikai és 

biokémiai változásokat eredményeztek, s például egy C-nukleozid sokkal gyengébb bázispár 

alkotásához járul hozzá, mint N-nukleozid analógja. 

 

 

1. ábra: A természetes nukleobázisoktól eltérő donor-akceptor mintázatokat felmutató 

bázispárok 
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Később Matsuda laboratóriumában állítottak elő négy olyan bázist, mely minden 

eddiginél több, négy darab hidrogénkötéssel stabilizálódik (2. ábra). Elsőre ezen bázisok 

beépítése a natívak mellé nem tűnt jövedelmezőnek – az olvadási hőmérsékletek jelentős 

esésén legalábbis ez látszott – ugyanakkor későbbi, hosszabb tandem szekvenciák már 

felülmúlták a természetes bázisok nyújtotta stabilitást. (Hikishima et al., 2005) 

 

2. ábra: NO (amino-oxo) - ON (oxo-amino) 

imidazo[5',4':4,5]pirido[2,3-d]pirimidin nukleobázis formák 

(Bergstrom, 2009) 

 

Egy újabb érdekes aspektusa volt a bázisokkal kapcsolatos kutatás során, azon 

képviselők feltárása, melyek képesek voltak önmagukkal párokat képezni. Elsőként Pochet 

és Marliére vetette fel ennek lehetőségét. A már ismert mutagén hatású 8-oxoguanin 

„parafrázisával” nyerték az első ilyen ágenst. A 6-oxocsoport eltávolításával eredményezett 

2-amino-8-oxopurin (3. ábra), volt az első önkomplementernek kikiáltott heterociklus. 

(Pochet and Marlière, 1996) 

 

3. ábra: Önkomplementer 2-amino-8-oxopurin pár 

(Bergstrom, 2009) 
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Az alternatív bázispárok további keresése közben futottak bele az első komolyabb 

akadályba a vállalkozó kedvű vegyészek: a legtöbb mesterséges nukleobázisból felépülő 

nukleinsav nem hajlandó stabil duplexeket képezni. Mint kiderült, a legtöbb ilyen jelenség 

hátterében a hélix belsejének hidrofobicitása áll. Az erősen poláris donor funkciós 

csoportok, például amidcsoportok, gyakrabban foglaltak el számukra jobban kedvező 

térrészeket, ez pedig a hidrogénhidak kialakítását tette lehetetlenné. A továbbiakban ez 

szűkítette a lehetséges jelöltek halmazát.(Bergstrom, 2009) 

 

Nagyobb térigényű párok 
A nukleinsav kettős spirál felépíthető olyan bázisokkal is, melyek valamivel 

nagyobbak, mint természetes analógjaik. Korábbi próbálkozások nyomán Kool számos 

kollégája mind a négy dezoxiribonukleotid több bővítmény-formáját is előállították, 

általában egy-egy aromás gyűrűvel megtoldva az eredeti szerkezetet, s továbbra is 

hajlandók voltak natív bázisokkal stabil kapcsolatot létesíteni. Noha ezen konstrukciók 

jelenleg nem képesek szubsztrátként viselkedni – sem polimerázok, sem nukleinsav-kötő 

fehérjék esetén – nagyon sokat várnak tőlük, ugyanis a megfelelő aromás szerkezetek 

alkalmazásával kiváló fluoreszcens jelzőkként vethetők be. (Gao et al., 2004) 

Doi csoportja (Doi et al., 2008) pedig, még egyet csavart a DNS analógok 

szerkezetén: Szintén nagyobb térigényű párokat protezsálva igyekezett a kommersz N-

glikozidos kötéseket leváltani úgy, hogy saját bázisai továbbra is beférjenek egy 

kettősspirálba. Az ehhez konstruált dezoxiribóz és nukleobázis között elhelyezkedő 

acetilén-spacerek bizonyultak végül a leghatékonyabbnak (4. ábra).  
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4. ábra: Acetilén-távtartókkal ellátott nukleobázis analógok 

(Doi és mtsai. 2008) 

Hidrofób bázisok 
Noha a hidrogénkötések meglehetősen beváltak az evolúció során, korántsem 

biztos, hogy a legtöbb kutató beérné azzal, hogy ennyire meg van kötve a kezük tervezés 

terén. Számos olyan, a természetes bázisoknál is erősebb kapcsolódó párt sikerült 

felmutatni, melyek továbbra is a duplex szerkezetekhez illeszkedve, immár nem 

hidrogénhidakkal, hanem sokkal konkrétabb vagy épp elvontabb módon teremtik meg a 

kölcsönhatásokat. 

Kool és munkatársai kezdeményezték az első lépéseket, olyan hidrofób adenin és 

timin változatokkal, melyek a natív bázisok szerkezetét utánozták, ám ezúttal nem 

létesültek hidrogénhidak a szembenálló felekkel. Érdekes módon ezen hidrofób párokat 

tartalmazó kettősspirál akár stabilabb is lehet, mint a csak natív bázispárokból felépülő 

(Schweitzer and Kool, 1995). Későbbi munkálatok során egyes hidrofób bázisok, mint 

például a difluorotoluol, nem csak hogy hatékonyan helyettesítette a timint, de még 

nukleozid-trifoszfát formában is könnyen inkorporálható volt a szálakba, s később már az 

adenozin cseréjét is megoldották vele szemben. Ennek fényében nem csak a 

hidrogénhidak, de a formák felismerése is fontos eleme lehet a bázispárosodásnak. A 

fluoron túl más halogének is be lettek vonva ezen munkálatokba, mely tovább javították 

aromás gyűrűk közti pakoltsági kölcsönhatásokat. (Bergstrom, 2009) 
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Ezen keresztül vetődtek fel olyan kérdések, melyek a párosodás specifikussági 

kritériumainak tisztázását sürgették. Tetrafluoroaromás analógokon (4. ábra) keresztül, 

később pedig a N-atomok eltérő elhelyezésével a vázakon belül, úgy tűnt, minden bázisnak 

direkte kell irányba állítani komplementjét, mely során az a templáttal szemben épül be, 

lehetőleg már trifoszfát szubsztrát formájában. Ezen tények még nem szolgáltak elég 

konkrétummal. (Bergstrom, 2009) 

 

5. ábra: Hidrofób tetrahalogenid bázisanalógok (Bergstrom, 2009) 

 

Romesberg csoportja e témát komoly érdeklődéssel kezelve 60 jelölt vizsgálatával 

összegezték ismereteinket. Eredményeik szerint a legnagyobb specifitással büszkélkedő pár 

(6. ábra) legfőbb érdeme, a maximalizált hidrofobicitás, miközben a heteroatomok a 

kisárokban felelnek a megfelelő hidratáltságért. Érdekes ez a kettőség, mely a fehérjékhez 

hasonlatosan kívül polaritást, míg a molekula belsejében inkább apoláris követelményeket 

támaszt. Talán még érdekesebb a tény, hogy míg a sztenderd DNS-ben épp hidrogénhidak 

stabilizálnak, addig hasonló, apoláris bázisokkal nagyobb stabilitást mutat. (Leconte et al., 

2008) 

 

6. ábra: Romesberg csoportjának kutatása során a legerősebbnek bizonyuló hidrofób 

bázispár (Bergstrom, 2009) 
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Érdekességként említjük meg, hogy egyik talán legelvontabb konstrukció is a hidrofób 

kölcsönhatású párok vizsgálata során született (7. ábra). A legtöbb struktúra során a bázisok 

egymással szemben állva, úgynevezett ortogonális kapcsolattal stabilizálja a két ellentétes 

lefutású szálat. Ugyanakkor lehetséges olyan π-rendszerek léte, melyekben szerepe lehet a 

részleges delokalizációnak a pakolási kölcsönhatásokra. Leumann csoportja külön ilyen 

tulajdonságot mutató bifenil-bázisanalógokat mutat be a nagyközönségnek, ahol az 

egymással szemben álló tagok inkább zipzár-szerűen, de igen stabil kapcsolatokat 

létesítenek.(Zahn and Leumann, 2008) 

 

7. ábra: Bifenil bázisanalógok zip-zár struktúrája (Bergstrom, 2009) 

 

Fém-komplexáló kapcsolatok 
Talán a szelektivitás, teljesen máshonnan közelítve is megvalósítható lenne, 

amennyiben sikerülne az újdonsült nukleobázisokat rávenni, hogy a kapcsolatot átmeneti 

fémeken keresztül létesítsék. A legegyszerűbb megoldást a lineáris planáris koordináltság 

ígéri (például higany- vagy ezüst-ion), ekkor ugyanis a szemben álló bázisok egy síkban 

helyezkednek el (8. ábra). Hasonlóan síkban tartja a koordinált bázisokat a négyszöges 

geometriát (réz-, nikkel-, palládium- vagy platina-ion) mutató analógok. De nem csak sík 

geometriájú koordinációval, hanem például tetrahedrálissal is kialakítható kettősspirál, 

ahogy azt a bór koordinált bázispárokkal bizonyított (8. ábra). A köthető fémek eszköztára 

folyamatosan bővül, olyan viszonylag óriási méreteknek örvendő fémekkel is, mint például 

a nikkel és ezüst. (Bergstrom, 2009) 
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8. ábra: Eltérő koordinációs bázispárok 

Legfelül: Bór komplexáló katekol bázispár (Cao et al., 2000) 

Alatta: Fémkomplexáló nukleobázisok (Takezawa and Shionoya, 2012) 
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Kovalens párok 
Viszonylag néptelenebb társaság azon analógok csoportja, ahol az egymással 

szembeni szerkezetek között olyan kovalens kötések hatnak, melyek a két szál között 

átívelve tiszteletben tartják a természetes bázispárok által meghatározott távolságokat. A 

legtöbb ilyen kötés elsősorban tiolcsoportok oxidációja során kialakuló, a fehérjékben is 

igen népszerű diszulfidhidakat takar (9. ábra). A reverzibilitás ezeknek igen előnyös 

tulajdonsága. (Bergstrom, 2009) 

 

9. ábra: Kovalensen kötött bázispárok diszulfidhidakkal (Bergstrom, 2009) 
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Multifunkciós analógok 
Különböző sugárzási vagy kémiai hatásokra létrejöhetnek olyan nukleobázis-

módosulatok, melyek eltérő bázisok beépülésének lehetőségét teremtik meg. Attól 

függően hogy replikációról, vagy transzkripcióról van szó, eltérő bázisokat kódolhatnak, 

ezen szerkezeteket konvertidákként (angol: „convertides”) említi a szakirodalom. 

Legtöbbször két típusát különböztetik meg: tautomereken keresztüli, eltérő hidrogénkötés 

mintázatokat kiváltó analógok, illetve azon formák, melyek konformációváltás során 

vesznek fel eltérő donor-akceptor szerkezetet (utóbbit lásd 10. ábra). 

 

10. ábra: 1,2,4-triazol-3-karboxamid által alkotott, konformációváltás során megjósolt 

párok (Bergstrom, 2009) 

 

Ám nem csak olyan analógok léte merült fel, melyek eltérő mintázatok felvételével 

képesek többféle párt alkotni. Az univerzálbázisok koncepciója egy olyan struktúrát takar, 

mely minden természetes bázissal ugyanolyan jó párokat hajlandó formálni (11. ábra). 

Noha elsőre valószínűtlennek tűnik egy olyan analóg léte, melyre minden körülmények 

között igaz lenne a fenti kijelentés, bizonyos feltételek megszabásával beszélhetünk olyan 

jelöltekről, melyek ugyanolyan „jó” párokat eredményezhetnek. Az univerzális 

nukleobázisok hidrofób csoportja, épp ezen gondolat mentén született. Nem is 

hidrogénhidak segítségével, inkább passzívan furakodnak be párjukkal szemben, ahol 

méret, alak, és töltöttségi tulajdonságaikkal tökéletesen beillenek a duplex belsejébe. 

Ugyanakkor ez csak egy aspektusa lenne a tökéletes partnernek, hisz a hélix-szerkezet 

stabilizálásában nem vesz részt, s hiába alakulnak ki ortogonális partnerek, ha köztük 

igazából semmiféle jelentős kapcsolat nem létesül. Erősen függenének a tőlük up- és 



20 

 

downstream elhelyezkedő elemektől. A ’80-as években megjelenő poláris analógok ezen 

szempontokból ígéretesebbek lehetnek, noha a hasonló affinitás megvalósítása minden 

bázis irányában még nem tökéletes, jelenleg is kompromisszumokról számolnak be az 

eredmények. (Bergstrom, 2009) 

 

11. ábra:Egy univerzálbázis és feltételezett formái (Kataoka et al., 2005) 

A: „Natív” pirimido[4,5-d]pirimidin-2,4,5,7-(1H, 3H, 6H, 8H)-tetraon (PPT) 

B: Adenin típus 

C: Guanin típus 

D: Timin típus 

E: Citozin típus 
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Ionizált kapcsolók 
 

Lehetséges földi jelöltek 

 

Korábban végigvettük, miért alkalmas a földi nukleinsavak felépítésére a foszfát: 

reverzibilis és viszonylag stabil kötések létesítésére képes, amelyek mellett a negatív töltés 

védelmi feladatot tölt be. Ugyanakkor mindez még nem jelenti azt, hogy csak és kizárólag 

ő lenne elképzelhető, mint alkotóelem. Első gondolatra nagyon sok foszfátészterhez 

hasonló formáció akad, melyek szóba jöhetnek. A helyzet azonban korántsem ilyen 

egyszerű, hisz csakúgy mint ökológiai kölcsönhatások terén, az elemek közti kapcsolatokat 

számos paraméter (molekulatömeg, elektronnegativitás, vegyértékszerkezet, stb.) 

befolyásolja. Egy kovalens kötés tulajdonságait (kötéshossz, kötésenergia, polarizáltság) is 

meghatározza mindez, így nem jelenthetjük ki könnyen, mely esetekben beszélünk 

megfelelő jelöltekről. Talán a legjobb empirikus módon ezekről meggyőződni. Térjünk 

vissza Westheimer munkásságához, s röviden zárjuk ki az érdemtelen trónbitorlókat. 

Három karboxil-csoportot tartalmazó szerves sav például a citromsav, ami így akár 

lehet is hasonló a foszforsavhoz. Viszont a citrát esetén a negatív töltés sokkal messzebb 

esne az észterkötéstől, így annak jótékony hatása is gyengébb. Ahhoz hogy stabillá tegyen 

egy DNS-hosszúságára rúgó óriásmolekulát, egyszerűen nem elégséges, ebből kifolyólag 

sokkal nagyobb mértékű hidrolízissel kell számolni 

A periódusos rendszerben a foszfor alatt elhelyezkedő arzén savja (arzénsav) 

elsősorban mérgező volta miatt esik ki Westheimer alanyai közül, hisz enzimgátlással súlyos 

tüneteket produkál az élő szervezetben, ám ezen élettani hatásai csakis ránk, földi 

élőlényekre igazak. Viszont, ha mondjuk asztrobiológiai szempontból szemlélünk, hiba 

lenne csak ezért kizárni. Való igaz azonban az a kényelmetlenség, hogy az arzénészter-

kötések gyors spontán hidrolízise ellehetetleníti az érdembeli használhatóságot. 

A kovasav a természetben jóval gyakoribb arzén párjánál, ugyanakkor itt is a nagy 

sebességű bomlás akadályoz, s emellett is csak magas pH-n képes az első negatív töltés 

demonstrálására. Ehhez igen hasonló a trihidroxilamin, illetve a valamennyire bomlékony 

orto-szénsav. Elméletben lehetnének ionizált kapcsolók, mindazonáltal szakirodalmi 

körökben nem sikerült ezekkel foglalkozó publikációkat felkutatni. Elképzelhető, hogy ezek 

részletesebb vizsgálata nem várt eredményekkel szolgálhat. 
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Végül, de nem utolsósorban, már Bennerék (Benner and Hutter, 2002) említik meg 

a szulfonátok (kénessav-észterek) és a kénsav-diszéterek magas reaktivitását. Földi 

körülmények között túl reaktívak, a gerinc megbomlana. 

Persze az eddigi eszmefuttatás azt vette alapul, hogy egy kötés instabilitása, s az 

ezzel járó gyors hidrolízis megnehezíti a lehetséges alternatívák közti válogatást. Mi van 

akkor, ha amidkötéssel tervezünk rendszert? Westheimer feltételezi, hogy a természetes 

szelekció nem jött volna zavarba, ha meg kellett volna különböztetni az fehérjék 

amidkötését, egy amidkötéssel rendelkező DNS-analógtól, hisz olyan apparátus alakul ki, 

mely képes e diszkomfortot helyén kezelni. Mellesleg ekkor majd 10 évvel előlegezte meg 

egy nagy sikerű infopolimer (lásd később: PNS) létjogosultságát! Ugyanakkor nagyon fontos 

kérdés, hogy miért nem emellett döntött a természet, hisz látszólag van olyan jó. 

Westheimer szerint ez inkább történelmileg magyarázható: Az evolúció „megteremté a 

foszfodiészter-kötést, s látá, hogy ez jó”, így nem is tért el ettől. Egy ilyen magas labdát nem 

ér ilyen egyszerűen repülni hagyni: Ha minden jó volt, miért kellettek fehérjék? – veti fel a 

kérdést Westheimer. Válaszként már ekkor is a nagy variációs lehetőség merül fel, számos 

aminosav sokkal kedvezőbb katalitikus tulajdonságokat tudott biztosítani, mint egy RNS-

alapú biokatalizátor. 

Ugyanakkor hiába stabil az amidkötés, az evolúció nem a végletek sportja. Az 

amidkötés már túl stabil. A foszfodiészter viszont érdekes eset. Spontán hidrolízis alig 

következik be, viszont ennek enzimatikus, avagy katalitikus kivitelezése nem igényel túl 

komoly erőfeszítést, ily módon könnyen újrahasznosítható. 

Zárásként leszögezhetjük tehát: a foszfát végtére is azért volt a legmegfelelőbb, 

mert „se nem túl stabil, se nem túl instabil”, épp megfelelt a körülményeknek. 

Természetesen továbbra is fenntarthatjuk magunknak azt, hogy másutt éppenséggel már 

kizárt jelöltek is előfordulhatnak.(Westheimer, 1987) 

A második generációs nukleinsav-modell 

 

Westheimer idejében a DNS-modellje még gyerekcipőben járt: megfelelő 

bázispakoltság, állandó mérettartomány és komplementaritás mellett a meghatározott 

hidrogénkötések kialakulása volt az elsődleges, melyben a DNS titkát s sikerét sejtették, 

hogy e polimer hélix lehessen. A gerincstruktúra, s az ebben helyet foglaló foszfátészterek 



23 

 

csak egyszerű vázként szolgált mindenki szerint. Ezen jelenségeket sűrítette magába a 

kimondatlan, nevén nem nevezett „első generációs modell”. 

Benner és csoportja ezt az elképzelést próbálta megreformálni. Fény derült arra, 

hogy a szokásos DNS struktúra nem olyan magától értetődő, mint az első generációs modell 

alapján tűnt volna, ugyanis az ördög a részletekben rejlik. Az információtovábbítás feltétele 

a két polimer közti pontos kapcsolat, s mégis, a DNS mintha ezektől elvonatkoztatna. 

Tekinthetjük úgy, hogy duplex forma esetén olyan receptor-ligand (sense és antisense 

szálak) párról beszélünk, ahol mindkét szereplő egy-egy óriás anion. Vizes közegben 

tervezési szempontból nincs annak sok értelme, hogy két azonos töltésű partikulummal 

oldja meg ezen feladatot az „Alkotó”. A kísérletek során létrehozott, elsősorban kénalapú, 

s egyéb semleges töltésű kapcsolók kerültek alkalmazásra, hogy e paradoxont 

tisztázhassák. Már dimerek esetén is érdekes anomáliák merültek fel, hosszabb 

oligoszulfonok (12. ábra) pedig meglehetősen messze sodródtak a DNS megszokott 

szerkezetétől, egyre inkább változtak az általuk mutatott tulajdonságok. 

 

12. ábra: Oligoszulfon struktúra dimetilszulfon kapcsolókkal (Benner and Hutter, 2002) 

Egy DNS molekulánál viszont nem számít a hossz. Mérettől függetlenül hasonlóan 

kell, hogy viselkedjen. Sőt, szekvenciától függetlenül is. Nem változik jelentősen a 

bázispárosodás módja a bázissorrendtől. Ezzel szemben a foszfát-kapcsoló cseréje 

szulfonra egy olyan makromolekulát eredményezett, amely feltekeredett, eltérő 

tulajdonságokat mutatott fel, hossztól és szekvenciáktól függő módon. Ismeretes ehhez 

hasonló csoport az élő rendszerekben, ahol egy építőelem változtatása is drasztikus 

változásokat eredményez. Ezek a tulajdonságok mind egy peptidre vallanak. 
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A fenti megfigyelések ösztönözték az újabb, immár második generációs modell 

felállítását. Ebben már a gerincstruktúra sem csak egy elhanyagolt, afféle „szükségszerű” 

eleme az infopolimernek, hanem igenis szerkezeti s funkcionális szempontból nagy 

jelentőséggel bíró tényező, nem variálható a végtelenségig. Ezen modellben a kapcsolók 

teremtik meg a duplex kialakulásához vezető megfelelő körülményeket, s ebben is 

különösen fontos szerep jut az általuk hordozott töltéseknek, a nukleobázisok között 

kialakuló hidrogénhidak, inkább már csak stabilizálják a már fennálló szerkezetet. Bennerék 

három alappillért fogalmaznak meg. 

Egyrészt a foszfátok azok, melyek a szálak közti kölcsönhatásokat a lehető 

legmesszebb terelik a gerincstruktúrától, hisz igen erős a szálak közötti taszítás. A 

lehetséges hidrogénhíd kapcsolatok közt a Watson-Crick párok, noha kézenfekvők, de nem 

feltétlen a legpreferáltabb formák. Egy számos funkciós csoporttal (pl. temérdek 

hidroxicsoporttal) rendelkező molekula terén semmi sem garantálja, hogy pont azok 

alakulnának ki. Protein-protein kölcsönhatások terén ezért is van igazán nehéz dolga egy 

fehérjemérnöknek. Ugyanakkor két DNS épp a polianionos jellegéből kifakadóan nem 

léphet kapcsolatba egymással bárhogy, rá vannak kényszerítve, hogy a negatív töltésű 

gerincek minél nagyobb távolságot tartsanak, ez tereli a láncok figyelmét a Watson-Crick 

élekre, s lesz a megfelelő interakció kulcsa. 

Másodsorban elképzelhető, hogy épp e negatív töltések felelnek a hajtogatódás 

visszaszorítására, mint szálon belüli taszítóerők. A nukleinsavaink egyik fő tulajdonsága, 

hogy képesek minél inkább kiegyenesedve tökéletes templátként funkcionálni. Könnyen 

belátható, hogy egy hajlékony polianion az egymást taszító töltések miatt nagyobb 

hajlandóságot mutat a kinyújtott szerkezetre, mint egy hasonló hosszú neutrális polimer, 

mely esélyesebb lesz globuláris struktúrát is felvenni. Az anionos jelleg egyfajta töltések 

közti akadályként készteti merevebb formába információs molekulánkat. Fehérjék 

esetében a töltések közti vonzó interakciók is közbeszólnak a térszerkezet formálódásába. 

 

13. ábra: Sematikus polielektrolit modell 

Harmadrészt szintén fontos szempont, hogy Bennerék szerint épp e foszfátok 

teremtik meg a kémiai alapját az információs biopolimerek darwini evolúciójának. Az 
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evolúcióhoz szükség van egy folyamatosan megújuló molekulához. Emellett szintén fontos 

eleme e darwini folyamatnak a mutáció, mely viszont kell, hogy továbbjusson a következő 

generációba is. Ugyanakkor nem szabad, hogy egy apró változás befolyásolja olyan szinten 

a rendszert, hogy annak replikációs mechanizmusa akadályoztatva legyen a további 

másolásban. Tehát egy olyan polimert kell feltalálni, ami képes elviselni a benne kódolt 

információk változását, anélkül, hogy fizikai tulajdonságait tekintve ugrásszerű változás 

menjen végbe, s ezzel nagy eséllyel megszűnjön a replikációs képesség. A COSMIC-LOPER 

(Capable Of Surviving Modifications In Constitution without Loss Off Properties Essential 

for Replication) akroníma ezen képességek összegzésére született. 

A DNS e tekintetben különleges. Szekvenciájának megváltozása nem befolyásolja 

jelentősen fizikai tulajdonságát, sem reakcióképességét. Ez nem volt igaz a szulfon-

analógokra, melyek kismértékű változása is nagymértékű viselkedésváltozást 

eredményezett. E polianionos gerincstruktúra az, ami garantálja a DNS COSMIC-LOPER 

létét, ahogy folyamatos töltéssor uralja a makromolekula egészét. A fehérjék például jóval 

távolabb állnak e fogalomtól. Már egy aminosav változás is drasztikusan megváltoztathatja 

az alany tulajdonságait. Persze, nem ördögtől való az olyan változás sem, ami nem 

befolyásol jelentősen semmit, sőt! Végtére is ezen alapul a fehérjék semleges evolúciója. 

Fontos megemlíteni, hogy a nukleinsavak sem bizonyulnak tökéletes COSMIC-

LOPER-nek. Guanin gazdag szekvenciák esetén képesek olyan harmadlagos szerkezetek 

kialakulni, melyek zavarhatják a templát-funkció betöltését (Wang and Patel, 1994), de 

ettől eltekintve reménytelinek tűnhetnek azon irányú elképzelések, melyek a  polianionok, 

vagy polikationok után történő kutatásokra építenének egy eltérő elétforma megtalálása 

során. (Benner et al., 2002) 

 

A második generáción és a Földön túl 

 

Ezek fényében nagyon úgy tűnik, miszerint a foszfátok alkotta polielektrolit 

gerincstruktúra az egyetlen mód, mely lehetővé teszi egy tökéletes örökítő apparátus 

felépítését. S mégis, még mindig csak kevéssé mertünk elrugaszkodni kis bolygónk 

nyújtotta lehetőségeitől, a „think outside of the box” angol kifejezés igazán frappánsan 

hasít ezen helyzetbe. 
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McLendon tanulmánya pedig épp erre igyekszik ráébreszteni. Való igaz, hogy a 

főként vizes közegként jellemezhető Földön a fenti meglátások az ésszerűek, de mi van 

akkor, hogy ha más környezeti feltételekre van rászorítkozva az élet szikrája? McLendon 

felvetésében igyekszik megfogadni Benner tanácsát, de felhívja a figyelmet, hogy apoláris 

szénhidrogének alkotta tengerekben – mint például a Titánon – pont úgy haszontalan lenne 

egy polielektrolitra bízni a feladatot, hisz oldhatóságuk ilyen környezetben csapnivaló, 

márpedig a kicsapódás a jelenlegi álláspont szerint igencsak megnehezíti az élet lábvetését 

bármilyen ugaron. Kiskaput jelenthetnek olyan lineáris polimerek, melyeknél a dipólus 

csakis elrejtve jelenik meg, avagy negatív töltések csakis „kifele” míg a pozitív pólusok 

„befelé” sorakoznak, a molekula összességében mégis apoláris (14. ábra). Ráadásul itt, az 

általában poláris molekulát eredményező heteroatomok segédkeznek a rejtett pólusok 

kialakításában. Tökéletes példái lehetnek ennek az éterek, kísérletében ezek oldhatóságát 

teszteli eltérő szénhidrogénekben, nagyjából a Titánon tapasztalható hőmérsékleti 

viszonyokat modellezve. 

 

14. ábra: McLendon-féle rejtett töltésű polielektrolit modellek 

Végső soron kudarccal végződött a mérési sorozat. A titáni körülmények közt 

tesztelt éterek oldhatósága alulmúlta a várakozásokat, McLendon azonban kiemeli, hogy 

sok múlhatott a hőmérsékleten. Melegebb környezetben jobb szolubilitással is 

számolhatunk, noha jelenleg nem ismerünk túl sok, szénhidrogénekben gazdag, napjához 

közeli bolygót. Mellesleg ez csak egy gerincstruktúra tesztje volt, semmi nem garantálja, 

hogy eltérő ligandumok nem befolyásolják egy potenciális jelölt oldhatóságát. Emellett 

annak a lehetősége is felvethető, hogy hidegebb környezetben nincs is szükség kovalens 

kötések által összetartott lineáris polimerekre. Alacsony hőmérsékleten másodlagos 

kölcsönhatások is kellően hatékonyak lehetnek, hogy a darwini evolúció támogatása 

megmaradjon. Megfelelő viszonyok közt a dipólus-dipólus, vagy épp diszperziós 

kölcsönhatások is elég stabilak lehetnek ehhez. Valóban kudarc volt-e kísérlet? Kudarc az, 

ha kimozdul a kutató a földi komfortzónájából? (McLendon et al., 2015) 
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PNS (peptid-nukleinsav) 

 

Most próbáljuk meg kicsivel több szálat is összefogni! Még az 1990-es évek elején 

vetődött fel egy újabb polimer lehetősége. A szerkezet tervezése során az akirális gerinc, s 

a viszonylag könnyű előállíthatóság volt a fő szempont, így mondhatni: huszárvágással 

jutottak el a peptidek s nukleinsavak „szerelemgyermekéhez” a peptid-nukleinsavakhoz. 

Mint a DNS, a PNS gerince is hat kovalens kötéssel ismétlődik. Igyekeztek egy B-DNS-hez 

hasonlatos szerkezetet megismételni, ám a foszfát-linkert s a dezoxiribóz háromfunkciós 

kötőcsoportokat, egy az egyben N2-aminoetil-glicin aminosavakkal helyettesítették, s a 

gerinc-nukleobázis távolságra ügyelve a kettő közti kapcsolatot metilénkarbonillal 

valósították meg. Így sikerült egy, a DNS-sel igen egybevágó, ám semleges töltésű 

szerkezetet megismételni (15. ábra). (Egholm et al., 1992) 

 

15. ábra: PNS 

 

Mint elsőre feltűnik, a PNS esetében nem alkalmazható a már-már univerzálisnak 

gondolt elképzelés. Ezen nukleinsavban nem határolhatók el egymástól az ionizált 

kapcsolók illetve a háromágú összeköttetések, nem beszélve arról, hogy itt a 

gerincstruktúrán külön töltött csoportok sem állapíthatók meg.  

A semleges töltésű gerincstruktúra következtében a PNS oldhatósága vízben 

meglehetősen alacsony, ennek ellenére nagyon jól idomul a nukleinsavak szerkezetéhez. A 

PNS inkább peptidek közé sorolható, s erre többször is felhívják a figyelmet az eljárások 

megválasztásánál. Jogosan merül fel a kérdés: Milyen egyéb aminosavak alkalmazhatók 

gerincstruktúra terén ahhoz, hogy további PNS-ek viszonya a nukleinsavakhoz ne változzon 

jelentősen? Számos módosulat alkalmazására sor került, ezek többsége Nielsen és Egholm 
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közreműködésével. Lizin alapú monomerek alkalmazásával például jelentősen javult az 

oldhatóság. De nem csak aminosavakkal volt bővíthető, újabb munkákban változatosabb 

variánsokat is megemlítenek (16. ábra), melyek mind eltérő szerkezettel és 

töltésviszonyokkal rendelkezhetnek. (Nielsen and Egholm, 1999) 

 

16. ábra: PNS alternatívák (Nielsen et al., 1999) 
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Ha egy olyan molekula merül fel, mely közel áll a földi élet jelenlegi sláger-

örökítőanyagához, természetes, hogy valakik eljátszanak az ötlettel, hogy az élet hajnalán 

is jelen lehetett, mint potenciális versenytárs. Az is elvárható, hogy ezt valamilyen módon 

igazolják. Szinte azon nyomban sikerült is alátámasztani, hogy prebiotikus körülmények 

közt lehetséges olyan vegyületek szintézise, melyek a monomerek alkotásában részt 

vehettek. Azt azonban, hogy monomerek miként jönnek létre, s – ami még fontosabb – 

egyáltalán a polimerizáció hogyan történhetett, a szerzők is elismerik: csak további 

kérdéseket feszeget, bár véleményük szerint megválaszolhatók ezek újabb gerincstruktúrák 

bevetésével. Egyre inkább úgy tűnik, minden genetikai rendszerrel kapcsolatban hasonló 

ismeretlenekkel kell szembesülni, e kérdések szinte minden nukleinsav analóg esetében 

felvetődnek. (Nelson et al., 2000) 

Ura és munkatársai, érdekes módon – noha a Nelsonék próbálkozását nem említik 

– tán pont erre szolgálnak valamiféle válasszal. Állításuk szerint, a korábbi, DNS-ben is 

ismert, nukleobázist tartalmazó monomerek (melyek például dNTP-re hajaznak) nem 

biztos, hogy célravezetőek minden esetben. Így hát előálltak olyan dipeptid 

gerincstruktúrával, amelyre utólag lehet horgonyozni nukleobázisokat, reverzibilis módon. 

Alapvetően tioészter hidakkal machinálnak, így olyan cisztein tartalmú váztípusokat 

vesznek górcső alá, melyeknél ezen tPNS-nek (tiooészter-PNS, 17. ábra) keresztelt 

nukleinsav továbbra is felmutatja a láncközötti bázispárokat. Elég kényelmes 

magyarázatokkal szolgálhat egy olyan forgatókönyv, ahol peptidek és nukleinsavak közt 

rögtön a primordiális időszakban ilyen közeli kölcsönös függést feltételezünk. (Ura et al., 

2009) 

 

17. ábra: A tPNS szintézis (Ura et al., 2009) 
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Viszont ha meg mertük ezt tenni, akkor tényleg rugaszkodjunk el most egy kicsit a 

valóságtól, s tételezzünk fel vad dolgokat! Sőt egy bekezdés erejéig olvasszuk egybe a földi 

élet eredetét egy földönkívüli civilizáció lehetőségeivel! Vajon lehetséges-e, hogy mint egy 

fehérje-nukleinsav funkcionális hibrid, a PNS megelőzte az RNS-világot is? Sőt egyáltalán 

megtörténhet olyan, hogy egy molekula egyszerre kétféle információt hordoz – mondjuk 

egyet nukleobázisokként, egyet pedig aminosavak szintjén kódolva? A jelenleg ismert 

információ átörökítési mechanizmusok jelenleg csak bázis-bázis szintjén működnek, olyan 

egyszerű rendszert, mely aminosav-sorozatot közvetlen képes legyen reprodukálni, 

jelenleg nem ismer a tudomány. Ezt részben a centrális dogma is kimondja. Ugyanakkor túl 

vonzó lehetőség az aminosavak funkciós csoportjaiban rejlő potenciál. Az N2-aminoetil-

glicin nem mondható túlságosan elterjedt aminosavnak, s a tény, hogy PNS polimerben a 

funkciós csoportok lehetséges helye kevés, szintén nem kedvez a fikciónak. Mindazonáltal 

tökéletes vázként szolgálhatna egy „genetikai svájci bicskához”. Egy PNS-világ, melyben a 

zászlóshajó olyan kétfunkciós polimer, mely egyszerre fehérjeként s nukleinsavként képes 

funkcionálni. Efféle díszletek között az élet színtere már-már lázálomszerűen idegen. Noha 

ezen elképzelés meglehetősen kidolgozatlan, érdemes lenne rajta tovább elmélkedni a 

későbbiekben. 

Ugyanakkor felmerül a kérdés: miként kerülhettek volna át információmorzsák egy 

olyan rendszerből, amely a mai apparátussal alig hordoz közös elemeket? Schmidt kísérletei 

tisztázták, hogy az információk átadása nem lehetetlen DNS-PNS illetve PNS-RNS között 

sem, e tekintetben fellélegezhetünk. (Schmidt, Christensen, et al., 1997; Schmidt, Nielsen, 

et al., 1997) 

Egyes kísérletek kitértek RNS-PNS illetve a DNS-PNS hibridizációk minőségére. Az 

eredmények arra utaltak, hogy a bázispárok, meglehetősen erős kapcsolatot létesítenek, a 

legnagyobb akadályt egyedül a PNS alacsony vízoldhatósága jelentette, illetve későbbi 

kísérletekre való tekintettel kellemetlen tulajdonságnak sorolták be, hogy a PNS a parallel 

helyzetet-noha kisebb stabilitással, de minden zokszó nélkül felveszi. További érdekesség, 

hogy alacsony és közepes ionerősségnél a PNS/DNS duplexek stabilabbnak bizonyultak, 

mint DNS/DNS alanyok, mely minden bizonnyal szintén a semleges töltésű gerincnek 

köszönhető. E stabilitás nem csak affinitás, de specifitás terén is tapasztalható volt. Hasonló 

eredményeket mutattak a PNS/RNS hibrideken végzett kísérletek is.(Nielsen et al., 1999) 
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Hát nem érdekes, hogy a PNS alapvetően szöges ellentéte a DNS-nek (legalábbis 

kapcsolók terén), mégis milyen jól megférnek egymás mellett? Bennerék is tanácstalanul 

álltak e tény előtt (Benner et al., 2002), s komolyabb magyarázat azóta nem jelent meg, így 

a második generációs modell sem képes jelenleg lezárni a kapcsolók körüli vitákat. 

Ugyanakkor egy mozzanattal talán két legyet is üthetünk egy csapásra, s egyszerre 

tudnánk magyarázattal szolgálni a második generációs modell és a PNS ellentmondására, s 

egyúttal új irányt vehetnénk a McLendon-féle „apoláris közegbeli polimerek” kutatásban. 

Ha sikerülne részleteiben is feltérképezni a PNS töltésviszonyait, úgy egyrészt eddig észre 

nem vett tényekre is fény derülhetne (ezzel talán megmagyarázva az ellentmondást), 

másrészt egy új jelöltet keríthetnénk, mint lehetséges Titán-lakos (az eddigi, bukottnak 

tűnő éterek helyett). Noha McLendon a fehérjéket s a bennük foglalt peptidkötéseket 

elveti, mint lehetséges infopolimer-jelölt, véleményem szerint nem teljesen lehetetlen az 

ötlet. Már korábban is nyilvánvaló volt, hogy PNS-ből is számos variáns előállítható (Nielsen 

et al., 1999), melyek egymástól igen eltérők, sőt, többszörösen módosíthatók lehetnek. Így 

ha a „kommersz” PNS el is bukna e teória igazolásában, még továbbra jelöltekkel 

rukkolhatunk elő. Ezen család töltésmintázatainak, oldhatóságának vizsgálata igenis 

érdekes, s érdemes lehet, folytatva McLendon megkezdett munkásságát. 
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Háromágú összeköttetések alternatívái 
 

Ribózközeli struktúrák 

Elsőként talán Eschenmoser összefoglalása vetette fel a fő kérdést: melyek azok a 

tulajdonságok, amik egy információs biopolimert sikeressé tehettek az élet hajnalán, s mely 

tényezők tették lehetővé végül a ribofuranozil-láncok hatalmas karrierjét? A 

vizsgálatsorozat azon a feltételezésen alapult, miszerint a kezdeti környezeti feltételek, s a 

hasonló kémiai tulajdonságok lehetővé tették egyéb, RNS-hez hasonló, alapvetően aldóz 

oligonukleotid rendszerek létrejöttét. A későbbiekben fizikai, kémiai sajátságok 

hasonlításával igyekeztek megállapítani a főbb szelekciós hatásokat. 

A DNS keretében igen gyakran emlegetett tulajdonság az olvadási hőmérséklet, s 

gyakorta összekevert a stabilitás fogalmával. A projekt keretében első vizsgálati alanyként 

a hexopiranozil-rendszerek lettek számon tartva, ahol is legelső képviselőjükben, a 

homoDNS-ben (18a ábra) a furanóz-gyűrű hat szénatomos analógjára lett cserélve. Sokkal 

erősebb Watson-Crick kapcsolat mutatkozott, mint a DNS-nél, s a nukleobázisok is 

hagyományos módon, ortogonálisan (azaz egymással szemben, nem pedig egymásra 

lapolódva) helyezkedtek el. A homoDNS jó modellnek bizonyult későbbi hexopiranozil 

rendszerek (altro-, allo-, és glükopiranozil, 18b, 18c és 18d ábrák) felvetésekor is. Ez 

utóbbiak viszont korántsem mutattak olyan jelentős báziskapcsolatokat hosszú szekvenciák 

vizsgálata során, ráadásul a Hoogsteen párok igencsak gyakoriakká váltak. Hoogsteen párok 

mind A-T, mind G-C esetén előfordulhatnak, a Watson-Crick pároktól annyiban térnek el, 

hogy a purin vázú bázisok a glikozidos kötés mentén „átfordulnak”, s így képeznek párokat 

pirimidin komplementerükkel. Ilyen párok természetes DNS-ben ritkán fordulnak elő, 

tulajdonságaik eltérnek a natív bázispárok tulajdonságaitól. Főként emiatt ezen család 

versenyképességét végleg elvetették. 
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18. ábra: Hexopiranozil-rendszerek 
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Ezt követően terelődött a figyelem a ribopiranóz rendszerekre. Az RNS piranozil 

izomere, más néven p-RNS (19a ábra) elsőre kevéssé helikális duplex szerkezetnek 

ígérkezett. További megfigyelésével egyéb tulajdonságokra is fény derült. Az RNS-hez 

hasonlatosan itt is találhatók hajtű-formációk, sőt, egyes átfedő szekvenciák 

oligomerizációja enantioszelektívnek bizonyult. Az enantioszelektivitás előnyéről már a 

bázisoknál is említést tettünk. Kísérletesen fény derült DNS-nél jóval erősebb Watson-Crick 

kapcsolatokra, ezenfelül nagy szelektivitást mutatott a megfelelő párosodásra. 

Ez ösztönözte a kutatások kiterjesztését a tágabb családra, s a további (lixo-, xilo-, 

és arabinopiranozil 19b, 19c és 19d ábrák) izomerek elemzése során rendre ilyen erős 

báziskapcsolatok jelentek meg. A családtagok hasonló gerincstruktúráját sejtették a 

háttérben, melyekről később kísérletesen is megbizonyosodtak. Viszont család képviselői 

RNS-sel nem álltak duplexbe, míg DNS-sel is csak egyetlen tag (lixopiranozil-analóg) volt 

hajlandó kölcsönhatást létesíteni, elég megjósolhatatlan módokon, így e csoport 

létjogosultsága is megkérdőjeleződött, mint RNS-előd. 

 

19. ábra: Pentopiranozil-rendszerek 
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Az végleges összesítést követően kezdett kirajzolódni a tény: Azon hipotézis, 

miszerint a legsikeresebb infopolimer a lehető legerősebb bázispárokkal rendelkezzen, 

meglehetősen ingataggá vált. A hexopiranózok kísérletbe vonásával valószínűbb, hogy 

inkább az optimalizáció, mint a maximalizáció volt az elsődleges szempont. Ez 

közrejátszhatott abban, hogy egy lazább szerkezet okozta azt későbbi a funkcionális 

diverzitást mely az RNS-ben is megtalálható. Csak egy egyszerű példa: jelen földi 

rendszereinkben is replikáció során a két szálnak el kell válnia egymástól, hogy az új szálak 

szintézise megvalósulhasson, ehhez pedig a bázisok közti kölcsönhatásokat átmenetileg 

meg kell szüntetni. Ha feltételezzük, hogy egy idegen szervezetben is hasonló történik, s a 

kölcsönhatások a lehető legerősebbek lennének, az egész replikációs folyamat 

akadályoztatva lenne, legalábbis feleslegesen nagy energiát kellene befektetni a duplex 

átmeneti felbontásához. Túl gyenge báziskapcsolatok esetén pedig nem tudna megfelelő 

templátként szolgálni az analógunk. Minden esetben meg kell találni az arany középutat. 

(Eschenmoser, 1999) 

TNS (treóz-nukleinsav) 

Sokáig tűnt úgy, hogy hexóz s pentóz analógokon túl nem terjedhetnek ki 

vizsgálatok, későbbi kísérletek fényében viszont egyre rugalmasabbnak bizonyultak a 

duplexszel kapcsolatos elképzelések. Ez irányította a figyelmet a tetrózalapú nukleinsav 

(TNS, 20. ábra) rendszerre, mely feltételezések szerint sztérikus szempontokból hasonlóan 

viselkedik, mint a korábban említett lixopiranozil analóg. Itt csak öt kötéssel ismétlődik a 

szerkezet. Az újonnan előállított analóg megfelelő bázispárosodást, sőt specifitást is 

mutatott, s képes DNS illetve RNS szálakkal duplexet alkotni, melyek olvadási hőmérséklete 

Watson-Crick szabályokat követőnek bizonyulnak. Természetesen a szálorientáció itt is 

ellentétes állású. Mint a legtöbb analógnál, a duplexstabilitás erősen bázisösszetétel-függő, 

váltakozó purin-pirimidin szekvenciák esetén az olvadási hőmérséklet jóval magasabb, mint 

az ugyanazon bázisokat blokkokban tartalmazó alanyoknál, előbbiek értékei RNS/DNS 

duplexek nagyságrendjét közelíti meg. Leggyengébb kölcsönhatást a homobázikus 

szekvenciák mutatták, ez utóbbiak stabilitása pedig korrelál a hosszal. Hajtűstruktúrák is 

ugyanolyan módon alakulnak, mint egyéb természetes duplexeknél, továbbá a TNS 

foszfodiészter kapcsolóit érő hidrolízis terén sokkal ellenállóbbnak bizonyult azonos RNS 

szekvenciákhoz képest. Ezek alapján potenciális nukleinsav alternatívának lett kikiáltva, s 
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különbözik a korábban górcső alá vetett analógoktól, hisz az eddigieknél 

kompatibilisebbnek tűnt a természetes nukleinsav polimerrendszerekkel, ráadásul 

monomerként igen gazdag reakciórepertoárral rendelkezhet egy prebiotikus 

környezetben. Amennyiben e rendszerekben további egyszerű vegyületek (cianamid, 

cianid) szerepeltek, olyan bázispár-családok, alternatív linkerek, további „gerinc”-

lehetőségek merülhettek fel, melyek kész kánaánt jelenthettek különböző biopolimerek 

számára ill. keletkezésére (Schoning, 2000). 

További vizsgálatok alapján képes templátként szolgálni nem enzimatikus 

reakciókban is az RNS polimerizációjához (Heuberger and Switzer, 2006), sőt 

aminomódosulatával egy primitív replikációt is sikerült végrehajtani (Blain et al., 2014), ez 

pedig igen kecsegtetőnek tűnik az eddig lassú reakcióidők ellenére is. 

 

20. ábra: TNS (L-a-treofuranozil analóg) 

GNS (glikol-nukleinsav) 

2005-ben Zhang és munkatársai egy újabb nagy reményekkel induló nukleinsav-

típust jelentettek be. A glikol-nukleinsav (GNS, 21. ábra) az Eschenmoser által vizsgált 

polimersereg utódjának tekinthető, fő inspirációt a tetrózvázú analógok jelentették. 

Igyekeztek egy ezekhez hasonló, ám egyszerűsített gerincstruktúrával rendelkező formát 

megalkotni. 
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21. ábra: GNS 

Csakúgy, mint minden eddig komolyan felmerült infopolimer-analóg, bizonyította 

helikalitását, s duplexképző képességét. A Watson-Crick párokhoz hűen mismatch-et 

tartalmazó szekvenciáknál az olvadási hőmérséklet jelentősen csökkent. Arra is fény derült, 

hogy a DNS és GNS azonos szekvenciájú példányai egymástól erősen disztingválható 

adatokkal szolgálnak, az utóbbi jóval stabilabb magasabb hőmérsékleten. 

Mivel a GNS – az eddigiekhez hasonlatosan – parallel módon nem képez duplexet, 

a későbbiekben antiparallel hélixeket vizsgáltak DNS, RNS illetve enantiopárok közt. A 

tükörképi szimmetria erős akadálynak tűnt e téren, mondhatni az RNS-sel, csak az (S)-GNS 

állt hélixformációba, így – ha közvetetten is – az enantioszelektivitás hiánya, komoly 

problémákat feltételezhet. (Zhang et al., 2005) 

Kritikák a TNS-sel és a GNS-sel kapcsolatban, további távlatok 

 

Meglehetősen szkeptikus fogadtatásban részesült mind a GNS, mind Schöning TNS-e, hiába 

indexálták őket korábban, mint potenciális prebiotikus elődök. 2007-ben felülvizsgálták 

mindkét rendszer funkcionális kapcsolatát RNS-sel. Noha a kérdés központjában a földi élet 

eredete állt, igen tanulságos konklúzióval szolgáltak az eredmények. Tekintve, hogy GNS 

csak RNS-sel, míg TNS mind DNS-sel, mind RNS-sel képes volt duplexet képezni, 

feltételezték egyfajta evolúciós lépcsőfokok meglétét ahol a GNS-t vették a primitív 

formának. Eltérő szekvenciák bázispárosodásának vizsgálatával igyekeztek további fényt 

deríteni a kapcsolatok részleteire, s míg termodinamikailag a TNS bizonyult a 

leginstabilabbnak, addig a GNS felülmúlta mind RNS illetve DNS társait, ahogy az is 

felmerült, hogy a TNS-kapcsolatok sokkal inkább szekvenciaspecifikusak lehetnek. 
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A következő fázisban TNS-GNS duplexet igyekeztek kimutatni, ám első körben 

sikertelennek bizonyultak az ez irányú próbálkozások, majd a későbbiekben sem sikerült 

semmilyen kiküszöbölő eljárással hélixre jellemző, szigmoidális olvadási görbét felmutatni. 

A háttérben álló ok Yang szerint főként az lehet, hogy míg a TNS képes közel B-DNS 

szerkezethez idomulni, ez a GNS esetében közel sem bizonyított. Ugyanakkor fontos 

megemlíteni, hogy minden e cikkben taglalt adat csak és kizárólag (R)-GNS-re 

vonatkoztatható, míg Zhang eredeti munkássága mindkét enantiomerre kiterjedt. 

Összességében ez azt is jelentheti, hogy a két polimer nem lehet tagja ugyanazon genetika 

rendszernek, nem lehetnek egymás közvetlen „rokonai” sem, így ezek alapján három 

forgatókönyv merülhet fel. Meglehet, hogy a két infopolimer között létezett egy adapter-

jellegű rendszer, mely áthidalta a kompatibilitási problémákat, ezáltal továbbra is egy 

evolúciós utat kell, hogy feltételezzünk. Nem elvetendő lehetőség a két rendszer egymástól 

függetlenül való konvergálása egyetlen infopolimer-világ felé. S persze megtörténhet az is 

mind GNS, mind TNS tekintetében, hogy közel s távol sincsenek az RNS rokonsági körében, 

de ettől független egyszerűségüknek illetve elemeik gyakoriságának köszönhetően, akár 

komoly szerepet is játszhattak az élet hajnalán. (Yang et al., 2007) 

Továbbra is magyarázatra szorul az, hogy miért volt szükséges ezen kísérletről 

említést tenni. Való igaz, hogy a fő kérdéskör az élet eredete volt, mindazonáltal igazán 

érdekes lehetne e kompatibilitásokon keresztüli vizsgálatokat kiterjeszteni további 

infopolimerekre. Nem csak lehetséges RNS-elődök keresése során lehet hasznos, ha egy 

komoly kapcsolati hálózat tudatában vagyunk. Egy ilyen segítségével nagy mennyiségű 

adatot tudunk összegezni, sőt segítségével akár prediktálni is tudnánk új analógok 

tulajdonságait, egymáshoz képesti viszonyait, mely az élet utáni kutatás során is 

jövedelmező lehet. 
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Xenozimek 
 

Az élet nagyrészt katalizált reakciókon nyugszik, hiányában a lassú vagy a 

termodinamikailag kedvezőtlen reakciók lehetetlenné tennék azt. De úgy általánosságban 

is minden mechanizmusért a két-biopolimeres rendszer felel: fehérjék, melyek a biokémiai 

folyamatokért, az anyagcseréért felelnek, illetve az örökítőanyag (DNS vagy RNS), mely az 

információ megőrzését, továbbadását hajtja végre. Az RNS-világ hipotézis pont azért tűnt 

nagyon jó megoldásnak, mert a benne foglaltak szerint az RNS egyszerre mindkét szerepet 

képes betölteni, ezáltal feloldva az élet keletkezésével kapcsolatos tyúk-tojás paradoxont. 

Ugyanígy számolnunk kell ezen anomáliával a földönkívüli élet után kutatva. 

Tehát az RNS-világ hipotézis első szikráját a ribozimek jelentették. Mind RNS, mind 

DNS esetében bizonyítottnak tekinthetjük, hogy igenis léteznek katalizátorként működő 

képviselőik; in vitro szelekcióval immár több tucat olyat dokumentáltak, melyek (hasonlóan 

a fehérje alapú enzimekhez) saját három dimenziós szerkezettel rendelkeznek. 

Mindazonáltal a xenonukleinsavak terén még érdekes dolgok várhatnak felfedezésre. 

Elsőként Jeroen C. Verheijen nyomán Merita Murtola folytatta a kutatást PNS-

enzimek irányába. Sikerült új keletű enzimjeinek nukleáz aktivitását demonstrálni, így a 

projekt sikeresnek tekinthető, noha ez szerzője szerint elsősorban gyakorlati reményekkel 

kecsegtet. Mesterséges nukleázokkal in vitro eszközként talán könnyebben dolgozhat a 

jövő kutatója, akár expresszió szabályzóként is felhasználva őket In vivo használatára talán 

többet kell várni. Mindenképp érdemes eljátszani a gondolattal, hogy a későbbiekben 

nukleáz aktivitáson túli PNS-enzimek létére is fény derül, hisz eredetileg az RNS-világ 

alapötletét is a hasonló aktivitású intronok inspirálták. Hiba lenne kiaknázatlanul hagyni a 

PNS további funkcionális titkait. (Murtola et al., 2010) 

Azonban kénytelenek vagyunk beismerni: a foszfátészter hidrolízis demonstráció 

önmagában még nem számít világrengető megoldásnak, viszonylag egyszerű folyamat 

lévén. Taylornak és munkatársainak viszont talán sikerült újabb mérföldkőhöz terelni a 

jelenlegi állást. Több szintetikus polimerrel is próbát tettek: ANA (arabinonukleinsav), FANA 

(2’-fluoroarabinonukleinsav), HNA (hexitolnukleinsav), illetve CeNA (ciklohexénnukleinsav) 

analógokkal kísérletezve. Valamennyinél sikerült endonukleáz, sőt ligáz aktivitású 

oligomereket kimutatni. 
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Első lépésben mutáns polimerázokkal állítottak elő XNS-RNS könyvtárakat, 

melyekből pár kör evolváltatás és szelekció után (ennek elmélete alapjaiban megegyezik a 

SELEX evolváltatási eljárással) a minták már RNS endonukleázokról tanúskodtak. A 

továbbiakban a négy említett XNS-típus egy-egy példányát vizsgálták tovább, melyek mind 

szekvencia-függő specifikus katalízist mutattak. A FANA egyike (FR17-6) eddig ismert 

ribozimek és DNS-zimek katalitikus aktivitásával is fel tudta venni a versenyt. 26 nukleotid 

hosszú katalitikus régiójának meghatározására is sor került. Ennek ismeretében könnyű volt 

előállítani a példány „sallangoktól mentes” lehető legkisebb (innentől: minimalizált) 

formáját, mely közel az eredeti felmenő hatékonyságát mutatta. Másodlagos struktúrája, 

ha csak főbb vonalaiban, de megegyezett RNS-analógjaival, ANA-rendszerekben pedig 

szintén találhatók voltak DNS-enzimekben ismeretes szekvenciák, noha ezek pontos 

másolása mindig aktivitás nélküli példányokat eredményezett. Elsősorban ez a strukturális 

egyezés az, ami valószínűsíti, hogy olyan információs polimerek, melyek a DNS-duplexeihez 

hasonló szerkezetet formáznak (jelen esetben csak az ANA és FANA), s katalitikus 

tulajdonságokkal felfegyverzettek, minden bizonnyal DNS-enzimekben megismert 

„domén”-ekkel rendelkeznek. 

A következő célkitűzés ligázok evolváltatása volt, ennek elérését is hasonló 

szelekciós metódussal végezték, alapvetően bimolekuláris RNS-ligáz aktivitás után kutatva. 

Szintén FANA tekintetében sikerült egy alkalmas szekvenciát (F2R17-1) létrehozni, ennek 

minimalizált formája képes volt RNS szubsztrátok ligálására. 

Már csak egy kérdés volt hátra: Lehetséges-e egy XNS-ligáz létrehozása? 

Létrehozható-e egy teljesen szintetikus katalitikus rendszer? A FANA-alapú rendszer eddig 

is hálás kísérleti tárgynak bizonyult. Megfelelő alapként egy DNS-enzim (E47) másodlagos 

szerkezete bizonyult, így sikerült egy ligázt (FpImR4-2) létrehozni, mely – noha 

szekvenciájában nem hasonlít az E47-re – katalitikus stratégiája feltételezhetően vele 

egyező. Ellentétben a korább ismertetett RNS-ligázzal ez nem csak FANA-FANA, de FANA-

DNS, FANA-RNS, és DNS-DNS szubsztrátok ligálására is képes volt. Sőt! További 

módosítások hatására sikerült egy FpImR4-2 ligázt rábírni egy FR17-6 variáns létrehozására, 

annak „darabjaiból”, ezáltal létrehozva mindenidők első alternatív biopolimer rendszerét. 

Valaha nagyon messze álltunk attól, hogy egy xenozim egy másik xenozim összeállását 

katalizálta volna. Úgy tűnik, további kiaknázatlan lehetőségek rejlenek a szintetikus 

polimerek világában. (Taylor et al., 2015) 
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Összegzés 
 

Sietve igyekszünk szabadkozni: legnagyobb szorgalmunk ellenére sem sikerült az 

összes xenonukleinsavat felsorakoztatni e munkában. A viszonylagosan kevés példa 

ellenére is szembeötlő az első komolyabb akadály az asztrobiológia rögös útján. Mint látjuk, 

szinte minden eddigi kutatás erősen DNS vagy RNS központú, ami ha a földi élet eredetét 

kutatnánk, nem lenne probléma. Asztrobiológiai szempontból azonban irreleváns, hogy egy 

jelöltnek mennyi köze van a földi infopolimerekhez. Már-már „egoizmus” lenne 

folyamatosan DNS-hez viszonyítani, ha tisztában vagyunk azzal, hogy más körülmények más 

követelményeket is támasztanak egy élő rendszer felé. 

Emellett egy másik problémát is igyekszünk megfogalmazni: A legtöbb alternatíva 

keresése során a három egység közül általában egy lett lecserélve, holott könnyen 

elképzelhetők olyan alanyok, ahol egyszerre több alternatív építőelem kerül alkalmazásra. 

No, de mi végre is vetettük magunkat bele az információs biopolimerek világába? 

Túlzások nélkül megállapíthatjuk, hogy ambiciózus cél rögtön a földönkívüli élet 

lehetőségeit kutatni, míg a földi biommal kapcsolatban is tengernyi kérdés vár válaszra, 

mint ahogy az is igaz, hogy jelen témának is épp csak a felszínét karcolgatjuk. Elképzelhető, 

hogy minden sugallat/hírnök nélkül megsejtsük egy idegen létforma alapjait? 

De tovább is mehetünk ennél. Annak sincs elvi akadálya (csakis etikai), hogy az első 

földönkívüli élet képviselői a mi közbenjárásunkkal lássanak napvilágot, már csak 

áttörésekre van szükség a szintetikus biológia terén. Egy élő rendszer azonban dinamikus, 

folyamatok zajlanak, míg a biopolimerek felvonultatása önmagukban csak statikus, 

önmagukkal semmit nem kezdő makromolekulákat eredményez. Ugyanakkor láttuk, hogy 

már most is vannak irányzatok, melyek mozgékonyabb (katalízisre képes) rendszereket 

igyekeznek kiépíteni a xenonukleinsavak segítségével. 

Jelenlegi tudásunk bonyolultabb rendszerek de novo kialakításához nem elégséges, 

ehhez, jobb rálátást kell nyernünk az élet „esszenciájára”. Remélhetőleg számos ilyen 

lényegi információt meg lehet tudni az élet eddigi egyetlen példányából. Mindenesetre 

attól még messze vagyunk, hogy isteneket játszva megteremtsünk egy eddigiektől eltérő – 

ha úgy tetszik földöntúli – életet. Erre a Földnek is majd egymilliárd éve volt rájönni. Talán 

egyszer nekünk is sikerül. Egyáltalán akarjuk, hogy sikerüljön? 
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Összefoglaló 
Az embert régóta foglalkoztatja, hogy egyedüli örököse-e az univerzumnak. Az 

utóbbi fél évszázadban megalapult interdiszciplináris tudományág, az asztrobiológia pedig 

ennek megválaszolására törekszik. Jelen elképzeléseink szerint, minden életformának 

szüksége van egy eszközre, melyben önnön információit tárolhatja, a Földön erre a DNS és 

RNS szolgálnak. Ezen munkában igyekszünk a Földön ismeretes nukleinsavakhoz 

legközelebb álló információs biopolimereket számba venni, mint potenciális jelölteket egy 

földönkívüli létforma információhordozójaként. Elsőként a DNS és RNS főbb tulajdonságait 

ismertettük, s építőelemeiket (nukleobázisok, ionizált kapcsolók, háromágú 

összeköttetések) kiemelve megalapozzuk a későbbi eszmefuttatásunk logikai vázát. 

Nukleobázisok esetén első körben végigvesszük, milyen szelekciós hatásokkal kell 

számolni az élet hajnalán, majd ezt követően olyan szintetikus bázisokkal foglalkozunk, 

melyek a földi példáktól eltérő kölcsönhatásokat tudnak felmutatni. 

Az ionizált kapcsolók elemzése során rávilágítunk, hogy egy infopolimer 

viselkedését mekkora mértékben befolyásolhatja ezen csoport. Felvázoljuk az 

infopolimerek új keletű, második generációs modelljét, s segítségével tisztázzuk, hogy a 

foszfátoknak milyen hatása lehet a DNS és az RNS globális tulajdonságaira. Ebből kiindulva 

kutatunk lehetséges jelöltek után a Titánhoz hasonlatos szénhidrogén óceánokban. A 

peptid-nukleinsavval (PNS) kapcsolatban pedig további érdekes gondolatokkal játszunk el, 

kezdve egy multifunkciós polimertől a PNS létjogosultságáig apoláris tengerekben. 

A háromágú összekötetések vizsgálata során temérdek nukleinsav analógot vetünk 

fel, elsősorban hélixstabilitás, illetve földi nukleinsavakkal való hibridizációs képességeik 

alapján értékelünk, illetve kitérünk ezen analógok egymással való viszonyára. 

Végül pedig megemlítjük a szintetikus enzimekkel (xenozimekkel) foglalkozó 

csoportok jelenlegi eredményeit, s bemutatjuk az első, xenonukleinsavakból készült 

enzimrendszert. 

Végső soron levonjuk következtetéseink miszerint a jelenlegi eredmények többsége 

szó szerint „Földhöz ragadt”, ösztönözzük a későbbi kutatások haladását a komplexitás felé, 

de elfogadjuk a tényt, miszerint rendkívül sok munkába telik még az első földönkívüli de 

novo létrehozása. 
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Summary 
 

For a long time, humanity has one question on its brain, whether we are the only 

heir to the universe? In the last half century, the interdisciplinary science, astrobiology, has 

been developed to answer this. The present theory of life postulates that every lifeform 

needs a tool, in which its own information can be stored. On Earth, DNA and RNA serve this 

end. Here we review those information polimers – as potential candidates for „alien DNA” 

– which are closely related to nucleic acids known on our planet. First, we review the main 

properties of DNA and RNA, and based on the classes of main building blocks (nucleobases, 

ionized linker, trifunctional connectors) we construct our train of thought. 

In the case of nucleobases, we emphasize the importance of the first selection 

pressures at the dawn of life, followed by a discussion about synthetic bases, which are 

showing different interactions between each other. 

Our run-down on the ionized linkers reveal, that these backbone element can 

influence many features of an informational polymer, and by delineating the new second 

generation model of infopolimers, we search for life in Titan-like hydrocarbon oceans. 

Moreover, we consider some interesting scenario about the PNA, including multifunctional 

polimers and the likeliness in an apolar sea. 

By analysing the trifunctional connectors, we ranked many nominees using 

considerations, such as helix-stability, and affinity to form hybrids with RNA or DNA, and 

further we touched upon the relationship of these analogues. 

At last we present the novel results with new synthetic enzymes (xenozymes), 

including the first enzyme-system made of xenonucleic acids. 

Ultimately, we conclude that most of the current techniques are likely to be “Earth-

bound”, however we urge the subsequent researches for further progress to complexity, 

at the same time we recognise, that there is a long way to go until the de novo creation of 

a new extraterrestrial life.   
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Köszönetnyilvánítás 
 

Gyakran hangoztatott tény, hogy az igazi eredményekhez elengedhetetlen olyan 

személyek támogatása, akik nélkül a siker lehetetlen lett volna. 

Elsősorban szeretném megköszönni témavezetőmnek, Dr. Kun Ádámnak 

fáradhatatlanságát, nélküle ezen munka fentebb is látható barokk körmondataiban 

elveszett volna bármi lényegi információ, ő éreztette át velem, mitől is lesz fenséges alkotás 

egy szakirodalmi mű. Az általa tartott Integratív biológia kurzusok pedig további 

inspirációval szolgálnak máig is. Köszönöm a tanszéknek is, amiért engedélyezték egy ilyen 

extravagáns téma kidolgozását. 

Pozsonyi Csaba heroikus küzdelmei ezen nehéz szövegzet utolsó átfésülésére már-

már eposzokba illő történet, hálával tartozom neki, amiért ilyen lelkiismeretes munkát 

végzett. 

Köszönöm mindenkinek, akik érdeklődéssel hallgatták, milyen témában 

tevékenykedem, s örömmel tölt e, hogy köztük tudhatom szüleimet, kistestvéreimet, közeli 

barátaimat és szaktársaimat is. S ezúton említem meg azt a szerény kis csapatot, akikkel 

együtt zötykölődöm, jóban és rosszban (értsd: szorgalmi időszakban és „vizsgaszezonban”). 

Köszönöm nektek, és főként neked, Tasgcherer Kinga, kinek a nevét már három éve tanulja 

kimondani az egész intézmény, de én vagyok olyan kiváltságos helyzetben, hogy egyszer 

sem kellett megpróbálnom. 

Külön köszönettel tartozom egyetlen drága húgomnak, ki évek óta csak azt szeretné 

„ha az 51-es körzetben dolgoznék, s levélben államtitkokat szivárogtatnék ki az 

űrlényekről”. Ígérem Hugi így lesz! 

Nem utolsósorban pedig köszönöm George Lucas-nak. Művei nélkül én ma közel 

sem ezzel foglalkoztam volna.  
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