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Nagy átmenetek komplexitásban: soksejtűség 

• Ősi állapot: egysejtűek 
• Prokarióták, eukarióták 
• Soksejtű létformák 

dominálnak? – látható 
világot 
 

• Stromatolitok  
• Példák  2 milliárd évvel 

ezelőtt 
 

Grypania 



Milyen akadályai lehetnek? 

• Csoporton belüli konfliktus – az 
érdekeket egyeztetni kell 

• Sejtcsoportok kialakítása -  ‘ragasztó’, 
aggregatív és koloniális módok 

• Sejtek közötti kommunikáció – 
együttműködés megszervezése, szignál 
transzdukció 

• Sejtdifferenciáció – differenciáció 
genetikai programja, ugyanazon genom 
több sejttípust is kódolhat 
 

• Komplex soksejtűség: 
• 3 dimenzió 
• Diffúzió limitációja 
• Fejlődési program: sejtdifferenciáció 

vezénylése időben és térben 
 



Milyen akadályai lehetnek - instabilitás? 

• Csoporton belüli konfliktus – az 
érdekeket egyeztetni kell 

• Csaló individuumok 
• Genetikailag nem egységes 

csoportoknál nagyobb eséllyel 
• Példa: bakteriális biofilm, tagok nem 

termelnek ‘ragasztót’ 
 



A soksejtűség elveszése, felbomlása: 
élesztők 

• Általában nagyon ritka, csak néhány 
csoportban 

• Elesztők: Másodlagosan egysejtű élőlények 
• Az életciklus nagy részében egysejtű 

növekedés 
• Váltás (redukált) hifás növekedésre külső 

hatásokra – stressz, hőmérséklet. 
• Opportunista patogének – adaptáció folyadék 

közegekhez 
 
 



A soksejtűség elveszése, felbomlása: rák 

• A soksejtű együttlét szabályainak 
felrúgása 

• Ploriferációs gátak és fékek 
megszűnése - cheaters 

• Differenciáció, kommunikáció, 
együttműködés felbomlik 

• ‘soksejtű’ folyamatok háttérbe 
szorulása 

• ‘Individualista’ folyamatok erősödése 
 



Egysejtű és soksejtű fajok az élet fáján 

Miért lehet minor transition a soksejtűség? 

Ercbiol torysfa 

+ prokarióták 

• Valamiféle soksejtű szerveződés számos fejlődési vonalban 
• Egyes becslések szerint több mint 25 alkalommal az evolúció során 
• Major transition? 
• Minor-major transition? 



Soksejtűség eukariótáknál: egyszerű és 
komplex soksejtűség a törzsfán 
• Konvergens evolúció 
• Aggregatív és klonális 

útvonalak 
• Csoporton belüli konfliktus 

erősebb az aggregatív 
esetekben 



Soksejtűség eukariótáknál: aggregatív 
soksejtűség 

Vorosalgas dia erc 

• Dictyostelium 
• Egysejtű amőba táplálkozás 
• Fagotrófia – aggregáció éhezés 

hatására 
• Soksejtű termőtestek 
• Starving to be social 
• Fontos modellorganizmusok 

• Fagocitózis 
• Kemotaxis  



Soksejtűség eukariótáknál: állatok 

• Egysejtű – komplex soksejtű átmenet 
• 600 millió évvel ezelőtt 
• Koanoflagelláták  



Soksejtűség eukariótáknál: állatok 

• Direkt egysejtű – komplex soksejtű 
átmenet 

• Koanoflagelláták – koanociták 
folytonossága 

• Adhezív fehérjék  
• Urmetazoa elméletek 



Soksejtűség eukariótáknál: gombák 

• Sajátos evolúciós útvonal 
• Nem aggregatív, nem klonális 
• Két lépésben: fraktálszerű novekedés 
 komplex soksejtűség 
 

• Hifás soksejtűség 
• Komplex soksejtűség: termőtestek és 

más struktúrák 
 
 



A gombák soksejtűsége teljesen egyedi 



A gombák soksejtűsége teljesen egyedi 



A komplex soksejtűség gombáknál többször 
is megjelent 

1 1 8-11 1 1 

• Kulcs innovációk: adhézió, kommunikáció, differenciáció, keringés 
 

Nagy GL, Kovacs GM, Krizsan K, Biological Reviews 2018 



A komplex soksejtűség gombáknál többször 
is megjelent 

Nagy GL, Kovacs GM, Krizsan K, Biological Reviews 2018 



Genomméret és a komplex soksejtűség 
korrelációja gombáknál 

• Nagy evolúciós átmenet – sok újítás? 

• Genetikai gátak leküzdése 

• Neolecta irregularis 
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Nguyen et al, Nature 
Communs. 2017 

Nagy 2017 Current Biol. Images: Renee Lebeuf, Balint Dima, George Rogers  
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Whole eukaryotic genomes 
deposited at NCBI 

Fungi Plants AnimalsWetterstrand KA. DNA Sequencing Costs: 
Data from the NHGRI Genome 
Sequencing Program (GSP)  
Available at: 
www.genome.gov/sequencingcostsdata. 

NGS 

„$10K human genome” 

„$1K human genome” 

Sequencing costs (USD / Mb) 

1KFG 

Összehasonlító genomika: Genomi adat 
robbanás 

https://www.genome.gov/sequencingcostsdata


Hogy elemezzük ezt a rengeteg adatot? 

• “Bioinformatics bottleneck” 

$1000  
genome? 



“Nothing in biology makes sense except in 
the light of evolution” – Dobzhansky 1973 

• Ma élő fajok genomját evolúciós események 
alakították 

– Duplikációk (segmental, gene, whole 
genome) 

– Génvesztések, deléciók, inverziók 

– Szekvencia-szintű változások (kódoló régiók, 
nemkódoló/szabályozó régiók 

– Splicing izoformák 

– Epigenetikai változások 

• Adaptív evolúció és szelekció lenyomata 

• Hogyan azonosíthatjuk a releváns változásokat? 

 



Komparatív genomikához filogenetika kell 

• Genomok száma növekszik 

– 2004: az elso fonalasgomba genom, Phanerochaete chrysosporium  

– 2008: tobb gomba genom egymastol tavoli csoportokbol 

– Jelenleg >1000 draft genom (JGI & Broad) 

• Összehasonlításokból fenotipikus jellegek genetikai háttere 

• Páronkénti összehasonlítások – problémák 

• >2 faj összehasonlítása: filogenetikai nem-függetlenség 

• Közeli rokon --> jobban hasonlít a rokonság miatt, nem a hasonló adaptációk 
miatt 

• Több genom, több probléma 

• Korrekció: filogenetika 

 



Species 2 

Species 1 
Páronkénti összehasonlítások 

Páronkénti összehasonlítások nem látják 
a belső noduszokat 

Nagy et al 2014 Nat. Comms, 2016 MBE 



Species 6 

Species 5 

Species 4 

Species 3 

Species 2 

Species 1 

• A teljes útvonal analízise segít 
azonosítani az ág-specifikus 
genomi innovációkat 

Páronkénti összehasonlítások nem látják a 
belső noduszokat 



Species 6 

Species 5 

Species 4 

Species 3 

Species 2 

Species 1 

Miért fontos a filogenetikai megközelítés 
a genomikában? 



Species 6 

Species 5 

Species 4 

Species 3 

Species 2 

Species 1 

Fenotipikus jelleg 
megjelenése 

Miért fontos a filogenetikai megközelítés 
a genomikában? 



Species 6 

Species 5 

Species 4 

Species 3 

Species 2 

Species 1 

A jellegeben 
potenciálisan 
szerepet játszó 
genetikai 
változások 

Miért fontos a filogenetikai megközelítés 
a genomikában? 

Fenotipikus jelleg 
megjelenése 
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11940Ősi genom rekonstrukció 

• Géncsalád történetek összegzése a teljes genomra 
• Ősi genom összetétel, géntartalom 
• Genom-evolúció fő folyamatai 
• Nagy genetikai innovációk, génvesztések 



Honnan ered a gombák 
soksejtűsége? 



A soksejtűség génjeinek jó része 
evolúciósan idős 

• Hifás növekedés 
• Ősi genom rekonstrukció 
• Ismert hifa-morfogenezis gének 
• Gén szinten minimális evolúciós 

újítás 



Élesztők: egysejtű soksejtű 
élőlények 

• Soksejtűségben szerepet játszó gének 
nem vesznek el élesztőkben 



A soksejtűség evolúciója: kis vagy nagy lépés? 

• Konvergens evolúció – látszólag 

egyszerűbb mint gondoltuk 
• Ősi géncsaládok, ősi funkciók új 

köntösben 
• Génfunkció újrahuzalozása 

• Koanociták 
• Példa: adhezív fehérjék egysejtű 

eukariótákban – táplálékszerzés 
• Kevés gén-szintű genetikai újítás  

 
• Az evolúció mint “öreg órásmester” 
• “Hozott anyag” 

 
• Preadaptációk: evolúciós prediszpozíció 
•  Konvergens evolúció 
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