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			INTRODUÇÃO



			Por que a vida é como é?


			Há um buraco negro no coração da biologia. Falando com franqueza, não sabemos por que a vida é como é. Toda a vida complexa na Terra compartilha um ancestral comum, uma célula que surgiu de simples progenitores bacterianos em determinada ocasião há 4 bilhões de anos. Foi um acidente incomum, ou outros “experimentos” na evolução da complexidade falharam? Não sabemos. O que sabemos é que este ancestral em comum já era uma célula muito complexa. Tinha mais ou menos a mesma sofisticação de uma de nossas células e transmitiu essa grande complexidade não apenas para você e para mim, mas a todos os descendentes, de árvores a abelhas. Desafio você a olhar uma de suas próprias células num microscópio e distingui-la das células de um cogumelo. São praticamente idênticas. Eu não vivo como um cogumelo; então, por que nossas células são tão semelhantes? Não é apenas aparência. Toda a vida complexa compartilha um surpreendente catálogo de traços elaborados, desde sexo a suicídio celular e senescência, nenhum deles visto numa forma comparável em bactérias. Não existe concordância quanto ao porquê de tantos traços únicos se acumularem nesse único ancestral nem por que nenhum deles mostra qualquer sinal de evoluir independentemente em bactérias. Por que, se todos esses traços surgiram por seleção natural, na qual cada etapa oferece alguma pequena vantagem, traços equivalentes não surgiram em outras ocasiões em vários grupos de bactérias?


			Estas perguntas ressaltam peculiaridade da trajetória evolucionária da vida na Terra. A vida surgiu cerca de meio bilhão de anos depois da formação do planeta, talvez 4 bilhões de anos atrás, mas depois ficou estagnada no nível bacteriano de complexidade por mais de 2 bilhões de anos. Na verdade, as bactérias permaneceram simples em sua morfologia (mas não em sua bioquímica) por 4 bilhões de anos. Em nítido contraste, todos os organismos morfologicamente complexos – todas as plantas, animais, fungos, algas marinhas e “protistas” unicelulares, como as amebas – descendem desse ancestral singular surgido entre 1,5 e 2 bilhões de anos atrás. Esse ancestral era uma célula reconhecidamente “moderna”, com uma estrutura interna refinada e um dinamismo molecular sem precedentes, tudo movido por sofisticadas nanomáquinas codificadas por milhares de novos genes que são amplamente desconhecidos nas bactérias. Não existem intermediários evolucionários sobreviventes, nem “elos perdidos” para dar qualquer indício de como ou por que estes traços complexos surgiram. Há apenas um vazio sem explicação entre a simplicidade morfológica das bactérias e a espantosa complexidade de tudo o mais. Um buraco negro evolucionário.


			Gastamos bilhões de dólares por ano em pesquisas biomédicas tentando achar as respostas para perguntas inimaginavelmente complexas sobre por que ficamos doentes. Conhecemos em mínimos detalhes como genes e proteínas se relacionam uns com os outros, como redes de regulação se retroalimentam mutuamente. Construímos modelos matemáticos elaborados e projetamos simulações por computador para representar nossas projeções. Mas não sabemos como as partes evoluíram! Como podemos esperar compreender doenças se não temos ideia de por que as células funcionam desse jeito? Não podemos compreender a sociedade se não conhecemos nada da sua história, nem podemos compreender o funcionamento da célula se não sabemos como ela evoluiu. Isso não é apenas uma questão de importância prática. Existem questões humanas sobre por que estamos aqui. Que leis deram origem ao universo, às estrelas, ao Sol, à Terra e à própria vida? As mesmas leis darão origem à vida em outros lugares do universo? A vida alienígena seria parecida com a nossa? Tais perguntas metafísicas residem no âmago do que nos faz humanos. Cerca de 350 anos depois da descoberta das células, ainda não sabemos por que a vida na Terra é como é.


			Você provavelmente não foi informado sobre o que não conhecemos. A culpa não é sua. Livros de referências e revistas estão cheios de informações, mas, geralmente, não tratam dessas questões “infantis”. A internet nos inunda com todo tipo de fato indiscriminado, misturado com absurdos de diversas proporções. Porém, não se trata apenas de sobrecarga de informações. Poucos biólogos têm mais do que uma leve consciência de que existe um buraco negro no cerne de seus objetos de estudo. A maior parte trabalha com outras questões. A grande maioria estuda grandes organismos, em particular grupos de plantas ou de animais. São, relativamente, poucos os que trabalham com micróbios, e um número ainda menor estuda o início da evolução das células. Existe também uma preocupação com os defensores do criacionismo e do design inteligente – ao reconhecer que não temos todas as respostas, corremos o risco de abrir a porta para tradicionalistas, que negam que tenhamos qualquer conhecimento importante sobre a evolução. É claro que temos. Sabemos muita coisa. Hipóteses sobre as origens da vida e a evolução inicial de células devem explicar uma enciclopédia de fatos, adaptar-se a uma camisa de força do conhecimento, assim como prever relações inesperadas que podem ser testadas empiricamente. Compreendemos muita coisa sobre a seleção natural e alguns dos processos mais aleatórios que esculpem genomas. Todos estes fatos são consistentes com a evolução das células. Mas é a mesma camisa de força de fatos que levanta o problema. Não sabemos por que a vida tomou esse curso peculiar.


			Cientistas são pessoas curiosas, e se o problema fosse tão simples como eu apresento, seria bem conhecido. O fato é que ele está longe de ser óbvio. As várias respostas concorrentes são esotéricas, e todas obscurecem a questão. Somado a isso existe o problema de as pistas virem de muitas disciplinas diferentes, como bioquímica, geologia, filogenética, ecologia, química e cosmologia. Poucas podem dizer que há em seus quadros verdadeira expertise em todos esses campos. E agora estamos no meio de uma revolução genômica. Temos milhares de sequências genômicas completas, códigos que se estendem por milhões ou bilhões de dígitos, todos com muita frequência contendo sinais conflitantes do passado remoto. Interpretar esses dados exige rigorosa competência lógica, computacional e estatística; qualquer compreensão biológica é um bônus. E, assim, as nuvens vêm rodopiando com argumentos. Sempre que se abre uma brecha, revela-se uma paisagem cada vez mais surreal. As antigas familiaridades evaporaram. Estamos agora diante de um novo quadro árido, ao mesmo tempo real e perturbador. Do ponto de vista de um pesquisador, esperando encontrar algum problema importante para resolver, é emocionante! As maiores questões na biologia ainda estão para ser solucionadas. Este livro é minha tentativa de dar a partida.


			Como as bactérias se relacionam com a vida complexa? As raízes da questão datam da descoberta de micróbios pelo microscopista holandês Antoni van Leeuwenhoek, na década de 1670. A sua coleção de “pequenos animais” desenvolvendo-se sob o microscópio exigia certa crença, logo confirmada pelo igualmente engenhoso Robert Hooke. Leeuwenhoek também descobriu as bactérias e escreveu sobre elas num famoso ensaio de 1677: eram “incrivelmente pequenas; digo, tão pequenas, aos meus olhos, que julguei que, mesmo que cem destes animais mínimos se enfileirassem um na frente do outro, não poderiam chegar ao comprimento de um grão de areia grossa; e, se for verdade, então dez milhões destas criaturas vivas dificilmente se igualariam a um monte de areia grossa”. Muitos duvidaram de que Leeuwenhoek tivesse visto bactérias usando seus simples microscópios de uma só lente, embora hoje isso seja incontestável. 


			Duas coisas ficaram evidentes. Ele encontrou bactérias por toda a parte – na água da chuva e no mar, não apenas nos próprios dentes. E, intuitivamente, fez uma distinção entre “animais minúsculos” e os “monstros gigantescos” – protistas microscópicos! –, com seu comportamento fascinante e “pés pequenos” (cílios). Ele até notou que algumas células maiores eram compostas de um número de pequenos “glóbulos”, que comparou com bactérias (embora não nesses termos). Entre estes pequenos glóbulos, Leeuwenhoek quase certamente viu o núcleo, repositório dos genes em todas as células complexas. E o assunto parou nesse ponto por vários séculos. O famoso classificador Carl Linnaeus, cinquenta anos depois das descobertas de Leeuwenhoek, acabara de agrupar todos os micróbios no gênero Chaos (amorfo) do filo Vermes. No século XIX, Ernst Haeckel, o grande evolucionista alemão e contemporâneo de Darwin, formalizou a profunda distinção mais uma vez, separando bactérias de outros micróbios. Mas, em termos conceituais, não houve muitos avanços até meados do século XX.


			A unificação da bioquímica levou a um ponto crucial. O simples virtuosismo metabólico das bactérias as fez parecer impossíveis de categorizar. Elas podem crescer em qualquer coisa, do concreto a bateria chumbo-ácido ou gases. Se estes modos totalmente diferentes de vida não tinham nada em comum, como as bactérias podiam ser classificadas? E se não fossem classificadas, como poderíamos compreendê-las? Assim como a tabela periódica deu coerência à química, a bioquímica trouxe uma ordem à evolução das células. Outro holandês, Albert Kluyver, mostrou que processos bioquímicos similares sustentavam a extraordinária diversidade da vida. Processos tão distintos quanto respiração, fermentação e fotossíntese compartilhavam a mesma base, uma integridade conceitual que atestava que toda a vida descendia de um ancestral comum. O que era verdadeiro a respeito das bactérias, ele disse, também era no caso dos elefantes. No nível da bioquímica, a barreira entre bactérias e células complexas quase não existe. Bactérias são muitíssimo mais versáteis, mas os processos básicos que as mantêm vivas são semelhantes. O próprio aluno de Kluyver, Cornelis van Niel, junto com Roger Stanier, talvez tenha chegado mais perto de descrever a diferença: bactérias, como átomos, não podiam ser quebradas em partes ainda menores, eles disseram: bactérias são a menor unidade de função. Muitas bactérias podem respirar oxigênio da mesma forma que nós respiramos, por exemplo, mas é preciso a bactéria inteira para tal. Ao contrário das nossas células, elas não possuem partes internas dedicadas à respiração. As bactérias dividem-se ao meio conforme crescem, mas em termos de funcionamento são indivisíveis.


			E então veio a primeira das três grandes revoluções que arruinaram a nossa visão sobre a vida no último meio século. A primeira foi instigada por Lynn Margulis no Verão do Amor, em 1967. Células complexas não evoluíam por seleção natural “padrão”, Margulis argumentou, mas numa orgia de cooperação, na qual as células se relacionavam tão intimamente que até entravam umas dentro das outras. Simbiose é uma interação de longo prazo entre duas ou mais espécies, e em geral envolve alguma troca de utilidades ou serviços. No caso dos micróbios, essas utilidades são as substâncias da vida, os substratos de metabolismo, que abastecem de energia a vida das células. Margulis falou de endossimbiose – os mesmos tipos de troca, mas agora tão íntimas que algumas células colaboradoras vivem fisicamente dentro de sua célula hospedeira, como os vendilhões dentro do Templo. Essas ideias têm raízes no início do século XX e são reminiscentes da teoria das placas tectônicas. É “parecido” com o que aconteceu quando se afirmou que África e América do Sul estavam um dia unidas e mais tarde foram afastadas. Esta noção infantil foi durante muito tempo ridicularizada e compreendida como absurda. Da mesma forma, algumas das estruturas dentro de células complexas parecem bactérias e até dão a impressão de crescerem e se dividirem independentemente. Talvez a explicação seja mesmo simples assim – elas são bactérias!


			Como a teoria das placas tectônicas, essas ideias eram avançadas para a época e só na era da biologia molecular, na década de 1960, foi possível apresentar uma forte defesa. Margulis apresentou defesas para duas estruturas especializadas dentro de células – as mitocôndrias, bases da respiração, na qual o alimento é queimado em oxigênio para proporcionar a energia necessária à vida, e os cloroplastos, as máquinas da fotossíntese nas plantas, que convertem a energia solar em energia química. Essas duas “organelas” (literalmente, órgãos em miniatura) retêm pequenos genomas especializados próprios, cada um com um punhado de genes codificando no máximo umas poucas dúzias de proteínas envolvidas na mecânica da respiração ou fotossíntese. As sequências exatas destes genes, por fim, entregaram o jogo – simplesmente, mitocôndrias e cloroplastos derivam, sim, de bactérias. Mas observem que eu disse “derivam”. Não são mais bactérias e não possuem qualquer independência real, visto que a grande maioria dos genes necessários para sua existência (pelo menos 1.500 deles) é encontrada no núcleo, o “centro de controle” genético da célula.


			Margulis estava certa quanto às mitocôndrias e cloroplastos; na década de 1980, poucas pessoas ainda duvidavam disso. Mas seu empreendimento era muito maior: para Margulis, a célula complexa inteira, agora conhecida como célula eucariótica (do grego “núcleo verdadeiro”), era uma colcha de retalhos de simbioses. Aos seus olhos, muitas outras partes da célula complexa, notavelmente os cílios (os “pezinhos” de Leeuwenhoek), também derivavam de bactérias (espiroquetas, no caso dos cílios). Houve uma longa sucessão de fusões, que agora Margulis formalizava como a “teoria da endossimbiose sequencial”. Não apenas as células individuais, mas o mundo inteiro era uma vasta rede colaborativa de bactérias – “Gaia”, uma ideia de que ela foi pioneira junto com James Lovelock. Embora o conceito de Gaia goze de um renascimento recente no disfarce formal de “ciência dos sistemas da Terra” (despojando a teleologia original de Lovelock), a ideia de que células “eucarióticas” complexas são um conjunto de bactérias recebe bem menos apoio. A maioria das estruturas da célula não parece derivar de bactérias, e não há nada nos genes sugerindo isso. Margulis estava certa a respeito de algumas coisas e muito provavelmente errada sobre outras. Mas o seu espírito de cruzada, a sua feminilidade vigorosa, o menosprezo pela competição darwiniana e tendência a acreditar em teorias conspiratórias fizeram com que, ao morrer prematuramente de um derrame em 2011, deixasse um legado contraditório. Heroína feminista para alguns e cânone indefinido para outros, boa parte de sua herança estava tristemente longe da ciência.


			A segunda revolução foi a da filogenética – a ancestralidade dos genes. Essa possibilidade foi prevista por Francis Crick já em 1958. Com característica pose, ele escreveu: “Os biólogos deveriam entender que em breve teremos uma matéria a que se poderá chamar de ‘taxonomia das proteínas’ – o estudo das sequências de aminoácidos de proteínas de um organismo e a comparação delas entre espécies. Pode-se afirmar que estas sequências são a expressão mais delicada possível do fenótipo de um organismo, e que vastas quantidades de informações evolucionárias podem estar escondidas dentro delas.” E, vejam só, isso aconteceu. A biologia hoje diz respeito muito mais à informação contida nas sequências de proteínas e genes. Não comparamos mais as sequências de aminoácidos diretamente, mas as sequências de letras no DNA (que codifica proteínas), com sensibilidade ainda maior. Mas, apesar de toda a sua perspicácia, nem Crick nem ninguém mais fez força para imaginar os segredos que realmente se revelariam a partir dos genes.


			O revolucionário marcado foi Carl Woese. No trabalho iniciado silenciosamente na década de 1960 e que só deu frutos dez anos depois, Woese selecionou um único gene para comparar entre espécies. Obviamente, o gene tinha de estar presente em todas as espécies. E mais, tinha de servir ao mesmo propósito. Esse propósito tinha de ser fundamental, tão importante para a célula que até leves mudanças na sua função seriam penalizadas pela seleção natural. Se a maioria das mudanças é eliminada, o que resta deve ser relativamente imutável – evoluindo com extrema lentidão e mudando pouco ao longo de vastos períodos. Isso é necessário se quisermos comparar as diferenças que se acumulam entre espécies ao longo de, literalmente, bilhões de anos, para construírem uma grande árvore da vida, desde o início. Essa foi a escala da ambição de Woese. Tendo em vista todas essas exigências, ele se voltou para uma propriedade básica de todas as células, a habilidade para fabricar proteínas.


			As proteínas agrupam-se em notáveis nanomáquinas encontradas em todas as células, chamadas ribossomos. Com exceção da icônica dupla hélice de DNA, nada é mais simbólico da era informacional da biologia do que os ribossomos. Sua estrutura também retrata uma contradição que é difícil para a mente humana imaginar – a escala. O ribossomo é inimaginavelmente pequeno. As células já são microscópicas. Não tivemos a mais vaga ideia da sua existência durante a maior parte da história humana. Os ribossomos são de ordens de magnitude menores ainda. Você tem 13 milhões deles numa única célula do seu fígado. Mas os ribossomos não são apenas incompreensivelmente pequenos; na escala dos átomos, eles são superestruturas enormes, sofisticadas. São compostos de numerosas subunidades substanciais, acionando engrenagens que agem com muito mais precisão do que uma linha de fábrica automatizada. Não é exagero. Eles desenham na fita de script que codifica uma proteína e traduzem a sua sequência com exatidão, letra por letra, na própria proteína. Para isso, recrutam todos os blocos de construção (aminoácidos) necessários e os ligam numa longa cadeia, sua ordem especificada pelo script de código. Os ribossomos têm um índice de erro de cerca de uma letra em 10 mil, muito mais baixo do que a taxa de defeitos nos nossos próprios processos de manufatura de alta qualidade. E operam numa taxa de cerca de dez aminoácidos por segundo, construindo proteínas inteiras com cadeias compreendendo centenas de aminoácidos em menos de um minuto. Woese escolheu uma das subunidades do ribossomo, uma única engrenagem, por assim dizer, e comparou esta sequência em diferentes espécies de bactérias, tais como E. coli, levedos e humanos.


			Suas constatações foram reveladoras, e viraram nossa visão de mundo de cabeça para baixo. Ele pôde distinguir entre as bactérias e eucariontes complexos sem nenhuma dificuldade, traçando a árvore do relacionamento genético dentro e entre cada um destes grupos magistrais. A única surpresa foi a pouca diferença que existe entre plantas, animais e fungos, os grupos que a maioria dos biólogos passou a maior parte de suas vidas estudando. O que ninguém previu foi a existência de um terceiro domínio da vida. Algumas destas células eram conhecidas há séculos, mas confundidas com bactérias. Elas parecem bactérias. Exatamente como bactérias: igualmente pequeníssimas, igualmente sem uma estrutura discernível. Mas a diferença em seus ribossomos era como o sorriso do gato da Alice no País das Maravilhas, traindo a presença de um tipo diferente de ausência. Este novo grupo poderia não ter a complexidade dos eucariontes, mas os genes e proteínas que possuíam eram inesperadamente diferentes daqueles das bactérias. Este segundo grupo de células simples ficou conhecido como arquea, na suposição de serem ainda mais antigas do que as bactérias, o que provavelmente não é verdade; visões modernas acham que elas são igualmente antigas. Mas, no nível arcano de seus genes e bioquímica, o abismo entre bactérias e arqueas é tão grande quanto o que existe entre as bactérias e os eucariontes (nós). Quase literalmente. Na famosa árvore da vida com “três domínios” de Woese, arqueas e eucariontes são “grupos irmãos”, compartilhando um ancestral relativamente recente.


			Em alguns aspectos, as arqueas e os eucariontes precisam mesmo ter muito em comum, especialmente em termos de fluxo de informações (o modo como leem seus genes e os convertem em proteínas). Em essência, as arqueas têm algumas máquinas moleculares sofisticadas parecidas com as dos eucariontes, embora com menos peças – as sementes da complexidade eucariótica. Woese se recusou a admitir qualquer abismo profundo entre bactérias e eucariontes, mas propôs três domínios equivalentes, cada um dos quais havia explorado vastos reinos de espaço evolucionário. A nenhum deles se poderia dar precedência. Com muito vigor, rejeitou o antigo termo “procarionte” (significando, literalmente, “antes do núcleo”, que poderia ser aplicado tanto às arqueas quanto às bactérias), visto não haver nada na sua árvore sugerindo uma base genética para tal distinção. Pelo contrário, ele imaginou todos os três domínios partindo bem lá de trás, do passado profundo, compartilhando um ancestral comum misterioso, a partir do qual eles haviam de alguma forma se “cristalizado”. Lá pelo final da sua vida, Woese tornou-se quase místico com relação a esses primeiros estágios de evolução, necessitando de uma visão da vida mais holística. É irônico, visto que a revolução que ele elaborou se baseava numa análise totalmente reducionista de um único gene. Não há dúvida de que bactérias, arqueas e eucariontes são grupos genuinamente distintos e que a revolução de Woese foi real; mas sua prescrição a favor do holismo, levando em conta organismos inteiros e genomas completos, está agora introduzindo a terceira revolução celular – e ela promove uma reviravolta na própria revolução de Woese.


			Essa terceira revolução ainda não acabou. É um pouco mais sutil no raciocínio, mas tem o maior impacto de todas. Está enraizada nas primeiras duas revoluções e, especificamente, na seguinte questão: como as duas se relacionam? A árvore de Woese retrata a divergência de um gene fundamental nos três domínios da vida. Margulis, em contraste, vê genes de diferentes espécies convergindo nas fusões e aquisições de endossimbiose. Retratada como uma árvore, isto é a fusão, não a bifurcação, de ramos – o oposto de Woese. Eles não podem estar ambos certos! Tampouco qualquer dos dois precisa estar totalmente errado. A verdade, como costuma acontecer na ciência, está em algum lugar entre os dois. Mas não pense que isso significa uma conciliação. A resposta que está surgindo é mais fascinante do que qualquer das duas alternativas.


			Sabemos que mitocôndrias e cloroplastos de fato derivam de bactérias por endossimbiose, mas que as outras partes das células complexas provavelmente evoluíram por meios convencionais. A questão é: quando, exatamente? Os cloroplastos estão presentes apenas em algas e plantas, portanto provavelmente foram adquiridos num ancestral desses grupos, somente. Isso os coloca como uma aquisição relativamente tardia. As mitocôndrias, no entanto, são encontradas em todos os eucariontes (existe aí uma história de fundo que vamos examinar no capítulo I) e, portanto, devem ter sido uma aquisição mais antiga. Mas quanto mais? Em outras palavras, que tipo de célula adquiriu mitocôndrias? A visão clássica é de que foi uma célula bastante sofisticada, algo parecido com uma ameba, um predador que podia rastejar em volta, mudar de forma e engolir outras células por um processo conhecido como fagocitose. Em outras palavras, mitocôndrias foram adquiridas por uma célula que não estava muito longe de ser um eucarionte maduro, de carteirinha. Sabemos agora que isso está errado. Nos últimos anos, comparações de grandes números de genes em amostras mais representativas de espécies chegaram à inequívoca conclusão de que a célula hospedeira foi de fato um archaeon – uma célula do domínio Arquea. Todas as arqueas são procariontes. Por definição, elas não têm um núcleo ou sexo ou qualquer dos outros traços de vida complexa, incluindo fagocitose. Em termos de complexidade morfológica, a célula hospedeira deve ter tido quase nada. Portanto, de algum modo, ela adquiriu as bactérias que adiante viraram mitocôndrias. Só depois evoluíram todos os traços complexos. Sendo assim, a origem singular de vida complexa pode ter dependido da aquisição da mitocôndria. Elas de alguma forma a deflagraram.


			Esta proposta radical – de que a vida complexa surgiu de uma endossimbiose singular entre uma célula hospedeira archaeon e as bactérias que se tornaram mitocôndrias – foi prevista pelo biólogo evolutivo brilhantemente intuitivo e livre-pensador Bill Martin em 1998, com base no extraordinário mosaico de genes em células eucarióticas, em grande parte descoberto pelo próprio Martin. Pegue um único caminho bioquímico – digamos, a fermentação. As arqueas a fazem de um jeito e as bactérias de outro, bem diferente; os genes envolvidos são distintos. Os eucariontes pegaram alguns genes das bactérias e outros das arqueas, então os teceram juntos num caminho composto bem firme. Essa intrincada fusão de genes não se aplica meramente à fermentação, mas a quase todos os processos bioquímicos em células complexas. É impressionante!


			Martin pensou em tudo isso detalhadamente. Por que a célula hospedeira pegou tantos genes dos seus próprios endossimbiontes e por que os integrou tão firmemente ao seu próprio tecido, substituindo no processo muitos de seus genes existentes? A resposta, dada junto com Miklós Müller, é chamada hipótese do hidrogênio. Martin e Müller argumentaram que a célula hospedeira era um archaeon, capaz de crescer a partir de dois gases simples: hidrogênio e dióxido de carbono. O endossimbionte (a futura mitocôndria) era uma bactéria versátil (perfeitamente normal para bactérias), que proporcionava à célula hospedeira o hidrogênio necessário para crescer. Os detalhes desse relacionamento, elaborados passo a passo numa base lógica, explicam por que uma célula que começou a viver a partir de gases simples terminaria coletando elementos orgânicos (alimento) para suprir seus próprios endossimbiontes. Mas não é isso o que importa para nós aqui. O evidente é: Martin previu que a vida complexa surgiu por meio de uma endossimbiose singular entre duas células apenas. Ele previu que a célula hospedeira era um archaeon, sem a complexidade barroca de células eucarióticas. Ele previu que nunca houve uma célula eucariótica simples, intermediária, à qual faltavam mitocôndrias; a aquisição de mitocôndrias e a origem da vida complexa foram um único evento. E ele previu que todos os traços elaborados das células complexas, desde o núcleo até o sexo e a fagocitose, evoluíram depois da aquisição de mitocôndrias, no contexto dessa única endossimbiose. Este foi um dos insights mais primorosos na biologia evolucionária e merece ser mais bem conhecido. Seria, não fosse tão facilmente confundido com a teoria da endossimbiose sequencial (que, conforme veremos, não faz nenhuma dessas previsões). Todas essas previsões explícitas foram confirmadas por completo pela pesquisa genômica ao longo das últimas duas décadas. É um monumento ao poder da lógica bioquímica. Se houvesse um prêmio Nobel em biologia, ninguém faria mais jus a ele do que Bill Martin.


			E assim fechamos o círculo. Sabemos um bocado, mas ainda não sabemos por que a vida é como é. Sabemos que células complexas surgiram em apenas uma ocasião em 4 bilhões de anos de evolução, por meio de uma endossimbiose entre um archaeon e uma bactéria (Figura 1). Sabemos que os traços de vida complexa surgiram do desfecho desta união; mas ainda não sabemos por que esses traços em particular surgiram em eucariontes, sem mostrar sinais de evolução em outras bactérias ou arqueas. Não sabemos que forças restringem bactérias e arqueas – por que elas permanecem morfologicamente simples, apesar de serem tão diferentes em sua bioquímica, tão variadas em seus genes, tão versáteis na habilidade para extrair um meio de sobrevivência a partir de gases e rochas. O que temos é um novo modelo radical para abordar o problema.


			[image: Imagem do livro Questão vital]


			Figura 1 Árvore da vida mostrando a origem quimérica das células complexas


			Uma árvore composta refletindo genomas inteiros, conforme retratada por Bill Martin em 1998, mostrando os três domínios de bactérias, arqueas e eucariontes. Os eucariontes têm uma origem quimérica, na qual genes de uma célula hospedeira arqueana e um endossimbionte bacteriano se aglutinam, com a célula hospedeira arqueana evoluindo para uma célula eucariótica morfologicamente complexa e os endossimbiontes em mi­to­côndrias. Um grupo de eucariontes mais tarde adquiriu um segundo endossimbionte bacteriano, que se tornou os cloroplastos de algas e plantas.


			Acredito que a pista esteja no bizarro mecanismo de geração de energia biológica nas células. Este estranho mecanismo exerce restrições físicas generalizadas, mas pouco reconhecidas, sobre as células. Essencialmente, todas as células vivas provêm a si mesmas de energia por meio do fluxo de prótons (átomos de hidrogênio de carga positiva), no que equivale a um tipo de eletricidade – proticidade – com prótons no lugar de elétrons. A energia que obtemos queimando alimento na respiração é usada para bombear prótons através de uma membrana, formando um reservatório num dos lados dela. O fluxo de prótons em volta deste reservatório pode ser usado para prover energia da mesma forma que uma turbina numa represa hidroelétrica. O uso de gradientes de prótons atravessando membranas para prover células de energia foi totalmente imprevisto. Proposta pela primeira vez em 1961 e desenvolvida ao longo das três décadas seguintes por um dos cientistas mais originais do século XX, Peter Mitchell, essa concepção é conhecida como a ideia mais contraintuitiva na biologia desde Darwin, e a única que se compara com as ideias de Einstein, Heisenberg e Schrödinger na física. No nível das proteínas, agora sabemos em detalhes como funciona a energia do próton. Sabemos também que o uso de gradientes de próton é universal na vida na Terra – a energia do próton é uma parte integrante de toda a vida, tanto quanto o código genético universal. Mas não sabemos quase nada sobre como ou por que este mecanismo contraintuitivo de utilização de energia evoluiu. Portanto, parece que existem duas grandes incógnitas no coração da biologia hoje: por que a vida evoluiu desta forma que nos causa perplexidade e por que células obtêm energia de um modo tão peculiar.


			Este livro é uma tentativa de responder a essas questões, que acredito estarem firmemente interligadas. Espero convencê-lo de que a energia é fundamental para a evolução, que só podemos compreender as propriedades da vida se trouxermos a energia para a equação. Quero lhe mostrar que o relacionamento entre energia e vida data desde o princípio – que as propriedades fundamentais da vida surgiram necessariamente do desequilíbrio de um planeta inquieto. Quero lhe mostrar que a origem da vida foi movida pelo fluxo de energia, que gradientes de próton foram fundamentais para o surgimento das células e que o seu uso restringiu a estrutura de bactérias e arqueas. Quero demonstrar que estas restrições dominaram a evolução posterior de células, mantendo bactérias e arqueas eternamente simples em termos de morfologia, apesar da virtuosidade bioquímica. Quero provar que um raro evento, uma endossimbiose na qual uma bactéria entrou num archaeon, rompeu estas restrições, possibilitando a evolução de células infinitamente mais complexas. Quero lhe mostrar que isto não foi fácil – que o relacionamento íntimo entre células vivendo umas dentro das outras explica por que organismos morfologicamente complexos surgiram apenas uma vez. Espero fazer mais, e o convencer de que este relacionamento íntimo na verdade prevê algumas das propriedades de células complexas. Estes traços incluem o núcleo, o sexo, dois sexos e até a distinção entre a linha germinal imortal e o corpo mortal – as origens de um tempo de vida finito e morte geneticamente predeterminada. Finalmente, quero convencê-lo de que pensar nestes termos energéticos nos permite prever aspectos de nossa própria biologia, notavelmente uma profunda negociação evolutiva entre fertilidade e boa forma física na juventude, por um lado, e envelhecimento e doença, por outro. Gosto de pensar que estes achados podem nos ajudar a melhorar a nossa própria saúde ou, pelo menos, compreendê-la melhor.


			Pode ser condenável agir como um advogado quando se trata de ciência, mas existe uma tradição de se fazer justamente isso na biologia, desde o próprio Darwin; ele chamou A origem das espécies de um “longo argumento”. Um livro ainda é a melhor maneira de expor como fatos podem se relacionar uns com os outros através do tecido da ciência – uma hipótese que explica a forma das coisas. Peter Medawar descreveu uma hipótese como um salto imaginativo para o desconhecido. Uma vez dado o salto, a hipótese se torna uma tentativa de contar uma história que seja compreensível em termos humanos. Para ser ciência, a hipótese deve fazer previsões que possam ser testadas. Não há maior insulto em ciência do que dizer que um argumento “não é nem mesmo errado”, ou seja, que é invulnerável à refutação. Neste livro, então, eu vou expor uma hipótese – contar uma história coerente – que conecta energia e evolução. Farei isso em detalhes suficientes para que possa ser testada, ao mesmo tempo escrevendo da forma mais acessível e excitante possível. Esta história se baseia em parte na minha própria pesquisa (você vai encontrar os ensaios originais em Outras Leituras) e em parte na de outras pessoas. Colaborei de forma muito proveitosa com Bill Martin, em Düsseldorf (descobri que ele tem um espantoso talento para estar certo), com Andrew Pomiankowski, um geneticista evolutivo com inclinação para a matemática e o melhor dos colegas na University College London, e com vários alunos de pós-graduação extremamente capazes. Foi um privilégio e um enorme prazer; estamos apenas no início de uma extensa jornada.


			Tentei manter este livro breve e objetivo, reduzir digressões e histórias interessantes, mas não relacionadas. O livro é um argumento, tão parcimonioso ou detalhado quanto for necessário. Não faltam metáforas e (espero) detalhes divertidos; isso é crucial para dar vida a um livro fundamentado na bioquímica destinado ao leitor comum. Poucos de nós podemos facilmente visualizar a paisagem submicroscópica alienígena de moléculas gigantes em interação, a própria essência da vida. Mas a questão é a ciência em si, e isso deu o tom da minha escrita. Dar o devido nome às coisas é uma boa virtude antiquada. É sucinta, e nos leva direto à questão. Você ficaria logo irritado se eu insistisse em lembrar-lhe a toda hora que uma pá é uma ferramenta para cavar usada para enterrar pessoas. Pode não ajudar muito chamar uma mitocôndria de mitocôndria, mas também é incômodo escrever sempre: “Todas as células grandes, complexas, como as nossas contêm centrais elétricas em miniatura, que se originaram há muito tempo de bactérias não simbióticas e que hoje atendem essencialmente a todas as nossas necessidades de energia.” Eu poderia escrever, em vez disso: “Todos os eucariontes possuem mitocôndrias.” É mais claro e tem mais efeito. Quando você se sente confortável com alguns termos, eles transmitem mais informações e de forma tão sutil que, neste caso, imediatamente surge a questão: como isso aconteceu? Isso leva direto à beira do desconhecido, à ciência mais interessante. Portanto, tentei evitar jargões desnecessários e incluí lembretes ocasionais sobre o significado dos termos; mas, além disso, espero que você se familiarize com termos recorrentes. Por segurança, incluí também um breve glossário dos principais termos ao final. Com a ocasional verificação, espero que este livro seja bastante acessível a quem estiver interessado.


			E espero sinceramente que você se interesse! Apesar da sua estranheza, esse admirável mundo novo é genuinamente excitante: as ideias, as possibilidades, o alvorecer da compreensão do nosso lugar no vasto universo. Vou traçar os contornos de uma paisagem nova e, em grande parte, desconhecida, uma perspectiva que se estende desde a origem da vida até a nossa própria saúde e mortalidade. Esse espaço de tempo colossal é reconhecidamente unido por umas poucas ideias simples que relacionam gradientes de próton através de membranas. Para mim, os melhores livros sobre biologia, desde Darwin, têm sido argumentativos. Este livro aspira a seguir essa tradição. Vou argumentar que a energia forçou a evolução da vida na Terra; que as mesmas forças devem se aplicar em outras partes do universo; e que uma síntese de energia e evolução pode ser a base para uma biologia mais apta a fazer predições, nos ajudando a compreender por que a vida é como é, não só na Terra, mas em qualquer outro lugar onde ela possa existir no universo. 
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			O QUE É A VIDA?



			 


			Sem piscar dia e noite, os radiotelescópios escrutinam os céus. Quarenta e dois deles se espalham num aglomerado aberto pela serra de vegetação rasteira do norte da Califórnia. Suas colinas brancas parecem rostos inexpressivos, todos esperançosamente focados em uníssono em algum ponto além do horizonte, como se este fosse um local de reunião para invasores alienígenas tentando voltar para casa. A sua incongruência é apropriada. Os telescópios pertencem ao projeto SETI, sigla em inglês para Busca por Inteligência Extraterrestre, uma organização que há meio século vem explorando os céus em busca de sinais de vida, sem êxito. Até os protagonistas não são muito otimistas quanto às chances de sucesso; mas, quando o financiamento se esgotou poucos anos atrás, um apelo direto ao público logo colocou em operação o Allen Telescope Array. Para mim, o empreendimento é um símbolo pungente da incerteza da humanidade quanto ao nosso lugar no universo e da fragilidade da ciência em si: uma tecnologia de ficção científica tão inescrutável que sugere onisciência, gestada num sonho tão ingênuo que mal se fundamenta em ciência de qualquer espécie: o de que não estamos sozinhos.


			Mesmo que o aparato jamais detecte vida, ainda assim tem o seu valor. Pode não ser possível errar a mira ao observar o céu pelos telescópios, mas esse é o seu verdadeiro poder. O que exatamente estamos procurando lá fora? A vida em algum lugar no universo deve ser tão semelhante a nós a ponto de usar também ondas de rádio? Acreditamos que a vida em outras partes deve ter como base o carbono? Precisaria de água? Oxigênio? Estas não são questões específicas sobre a composição da vida em algum outro lugar no universo: são sobre a vida na Terra, sobre a vida como a conhecemos. Os telescópios são espelhos, refletem suas perguntas de volta para biólogos terrestres. O problema é que tudo em ciência diz respeito a previsões. As perguntas mais insistentes na física querem saber por que as leis da física são como elas são: que princípios fundamentais preveem as propriedades conhecidas do universo? A biologia é menos preditiva, e não tem leis que se comparem com as da física, mas, ainda assim, o poder de previsão da biologia evolutiva é constrangedoramente ruim. Sabemos muita coisa sobre os mecanismos moleculares da evolução e sobre a história da vida em nosso planeta, mas muito menos sobre que partes desta história são acasos – trajetórias que poderiam ter acontecido de maneira diferente em outros planetas – e que partes são ditadas por leis ou restrições da física.


			Isso não acontece por falta de esforço. Esse terreno é o playground de ganhadores de prêmios Nobel aposentados e outras figuras importantes na biologia; mas, apesar de todo o seu conhecimento e intelecto, eles não conseguem chegar a um consenso. Quarenta anos atrás, no alvorecer da biologia molecular, o biólogo francês Jacques Monod escreveu o seu famoso livro O acaso e a necessidade, que argumenta sombriamente que a origem da vida na Terra foi um estranho acidente e que estamos sozinhos num universo vazio. As últimas linhas do seu livro chegam perto da poesia, um amálgama de ciência e metafísica:


			A antiga aliança está em pedaços; o homem sabe que está sozinho na insensível imensidão do universo, da qual ele surgiu apenas por acaso. Seu destino não está escrito em lugar algum, nem o seu dever. O reino superior ou a escuridão inferior: é ele quem escolhe.


			Desde então, outros argumentam o contrário: que a vida é um resultado inevitável de química cósmica. Surgirá rapidamente, em quase todos os lugares. Uma vez que a vida está prosperando num planeta, o que acontece em seguida? De novo, não há consenso. Restrições de engenharia podem forçar a vida a seguir por caminhos convergentes até lugares semelhantes, independentemente do ponto de partida. Levando em conta a gravidade, animais que voam tendem a ser leves e possuir algo parecido com asas. Num sentido mais geral, pode ser necessário que a vida seja celular, composta de pequenas unidades que mantêm suas entranhas diferentes do mundo exterior. Se essas restrições forem dominantes, a vida em outros lugares pode parecer muito com a vida na Terra. Inversamente, talvez a contingência impere – e a constituição da vida dependa de sobreviventes aleatórios de acidentes globais, tais como o impacto do asteroide que acabou com os dinossauros. Vamos atrasar o relógio até o período cambriano, meio bilhão de anos atrás, quando se registra a primeira explosão de vida animal no registro fóssil, e colocá-lo para funcionar de novo. Esse mundo paralelo seria semelhante ao nosso? Talvez os altiplanos estivessem fervilhando de polvos terrestres gigantes.


			Uma das razões para apontar telescópios para o espaço é que aqui na Terra estamos lidando com uma amostra única. De um ponto de vista estatístico, não podemos dizer o que, se assim foi, restringiu a evolução da vida aqui. Mas se isso fosse mesmo verdade, não haveria nenhuma base para este livro ou qualquer outro. As leis da física aplicam-se a todo o universo, assim como as propriedades e a abundância de elementos, daí a química plausível. A vida na Terra tem muitas propriedades estranhas, que há séculos desafiam a mente dos melhores biólogos – traços como sexo e envelhecimento. Se pudéssemos prever a partir dos primeiros elementos – a partir da composição química do universo – por que surgiram esses traços, por que a vida é como ela é, então teríamos acesso de novo ao mundo da probabilidade estatística. A vida na Terra não é realmente uma amostra única, mas por praticidade é uma variedade infinita de organismos evoluindo por um tempo infinito. Contudo, a teoria evolutiva não prevê, a partir dos primeiros elementos, por que a vida na Terra tomou este rumo. Não quero dizer com isso que penso que a teoria evolutiva esteja errada – não está –, mas, simplesmente, que ela não é preditiva. Meu argumento neste livro é que existem, de fato, fortes restrições à evolução – restrições energéticas – que tornam possível prever alguns dos traços mais fundamentais da vida a partir dos primeiros elementos. Antes que possamos tratar destas restrições, devemos considerar por que a biologia evolutiva não é preditiva e por que estas restrições energéticas passaram em grande parte despercebidas; na verdade, por que quase nem percebemos que existe um problema. Só se tornou totalmente visível nos últimos anos e apenas para aqueles que seguem a biologia evolutiva, que existe uma profunda e perturbadora descontinuidade no próprio âmago da biologia.


			Até certo ponto, podemos culpar o DNA por essa triste situação. Ironicamente, pode-se dizer que a era moderna da biologia molecular e toda a tecnologia extraordinária do DNA que ela acarreta começaram com um físico, Erwin Schrödinger, mais especificamente com a publicação de seu livro O que é vida?, em 1944. Schrödinger disse duas coisas importantes: primeiro, que a vida de alguma maneira resiste à tendência universal de entrar em decadência, a elevação de entropia (desordem) que é estipulada pela segunda lei da termodinâmica; e, segundo, que o truque para a evasão local de entropia da vida está nos genes. Ele propôs que o material genético é um cristal “aperiódico”, que não tem uma estrutura estritamente repetitiva, daí pode atuar como um “código de script” – supostamente o primeiro uso do termo na literatura biológica. O próprio Schrödinger presumiu, junto com a maioria dos biólogos da época, que o quase cristal em questão deveria ser uma proteína; mas, em uma década frenética, Crick e Watson deduziram a estrutura de cristal do próprio DNA. Em seu segundo artigo na revista Nature, de 1953, eles escreveram: “Portanto, parece provável que a sequência precisa das bases é o código que carrega a informação genética.” Essa frase é a base da biologia moderna. Hoje, biologia é informação, sequências de genomas são dispostas in silico e a vida é definida em termos de transferência de informações.


			Os genomas são a porta de entrada para uma terra encantada. As resmas de código, 3 bilhões de letras no nosso caso, são decifradas como um romance experimental, uma história ocasionalmente coerente em breves capítulos quebrados em blocos de repetitivos textos, versos, páginas em branco, fluxos de consciência – e uma pontuação peculiar. Uma proporção minúscula do nosso próprio genoma, menos de 2%, codifica proteínas; uma porção maior é reguladora; e a função do resto é causar destemperadas rixas entre cientistas bem-educados em outras situações.[1] Mas isso não importa aqui. O que está claro é que genomas podem codificar até dezenas de milhares de genes e uma grande quantidade de complexidade reguladora, capaz de especificar tudo o que é necessário para transformar uma lagarta em borboleta ou uma criança num adulto. Comparar os genomas de animais, plantas, fungos e amebas unicelulares mostra que processos idênticos estão atuantes. Podemos encontrar variantes dos mesmos genes, os mesmos elementos reguladores, os mesmos replicadores egoístas (como os vírus) e os mesmos trechos de falta de nexo repetitivos em genomas de tamanhos e tipos muitíssimo diferentes. Cebolas, trigo e amebas possuem mais genes e mais DNA do que nós. Anfíbios como sapos e salamandras têm tamanhos de genomas que chegam a mais de duas ordens de magnitude, com alguns genomas de salamandra sendo quarenta vezes maiores do que os nossos e alguns sapos sendo menos de um terço do nosso tamanho. Se fôssemos resumir as restrições arquitetônicas aos genomas numa única frase, ela seria: “vale tudo”.


			Isso é importante. Se os genomas são informações e não existem restrições fundamentais quanto ao seu tamanho ou estrutura, então não há restrições às informações também. Isso não significa que não exista nenhuma restrição aos genomas. Obviamente existe. As forças que atuam nos genomas incluem a seleção natural, assim como fatores mais aleatórios – duplicação acidental de genes, de cromossomos ou genomas inteiros, inversões, deleções e invasões de DNA parasita. Como tudo isso acontece depende de fatores tais como nicho, competição entre espécies e tamanho da população. Do nosso ponto de vista, todos esses fatores são imprevisíveis. Eles fazem parte do ambiente. Se o ambiente é especificado com precisão, podemos ser capazes de prever o tamanho do genoma de uma espécie em particular. Mas um número infinito de espécies vive numa variedade sem fim de microambientes, desde as entranhas de outras células a cidades humanas e profundidades oceânicas pressurizadas. Não só “vale tudo” como “há de tudo”. Deveríamos esperar encontrar tantas variedades nos genomas como existem fatores atuando sobre eles nestes diversos ambientes. Genomas não preveem o futuro, mas lembram o passado: eles refletem as exigências da história.


			Consideremos de novo outros mundos. Se a vida gira em torno de informações e informações não são sujeitas a restrições, então não podemos prever como seria a vida em outro planeta; só podemos afirmar que ela não contestará as leis da física. Assim que surge alguma forma de material hereditário – seja DNA ou qualquer outra coisa –, então a trajetória da evolução se torna livre de informações e imprevisível a partir dos primeiros elementos. O que realmente evolui vai depender do ambiente exato, das contingências da história e da engenhosidade da seleção. Mas vejamos de novo a Terra. Esta afirmativa é aceitável para a enorme variedade de vida como ela existe hoje; mas simplesmente não é verdade para a grande parte da longa história da Terra. Durante bilhões de anos, parece que a vida foi restringida de modos impossíveis de serem facilmente interpretados em termos de genomas, história ou ambiente. Até recentemente, a história peculiar da vida no nosso planeta esteve longe de ser clara, e mesmo agora há muito o que se fazer quanto aos detalhes. Deixe-me esboçar a visão emergente e contrastá-la com versões mais antigas, que agora parecem erradas.


			Uma breve história dos primeiros 2 bilhões de vida


			Nosso planeta tem cerca de 4,5 bilhões de anos (ou seja, 4.500 milhões de anos). Foi destruído durante os seus primórdios, uns 700 milhões de anos, por um pesado bombardeio de asteroides, quando o sistema solar nascente se estabeleceu. Um colossal impacto no início, com um objeto do tamanho de Marte, provavelmente formou a Lua. Ao contrário da Terra, cuja ativa geologia continuamente revolve a crosta, a superfície bem conservada da Lua preserva nas suas crateras as evidências deste bombardeio inicial, datado por rochas trazidas pelos astronautas da Apollo.


			Apesar da ausência de rochas terrestres de uma idade comparável, ainda existem algumas pistas das condições da Terra primordial. Em particular, a composição de zircões (pequenos cristais de silicato de zircônio, menores do que grãos de areia, encontrados em muitas rochas) sugere que existiram oceanos muito antes do que pensávamos. Podemos dizer, a partir da datação por urânio, que alguns destes cristais surpreendentemente robustos se formaram entre 4 e 4,4 bilhões atrás e, mais tarde, se acumularam como grãos detríticos em rochas sedimentares. Cristais de zircões comportam-se como pequenas gaiolas que capturam contaminantes químicos, refletindo o ambiente em que se formaram. A química dos primeiros zircões sugere que se formaram a temperaturas relativamente baixas e na presença de água. Longe da imagem de um inferno vulcânico, com oceanos de lava fervendo, capturada vividamente em impressões artísticas do que é tecnicamente chamado de período “plutônico”, os cristais de zircão apontam para um mundo aquático mais tranquilo, com uma superfície limitada de terra.


			Igualmente, a antiga ideia de uma atmosfera primordial repleta de gases, como metano, hidrogênio e amônia, que reagem juntos para formar moléculas orgânicas, não resiste ao escrutínio dos zircões. Elementos-traço como o cério são incorporados em cristais de zircão principalmente na sua forma oxidada. O alto conteúdo de cério nos zircões primordiais sugere que a atmosfera estava dominada por gases oxidados emanando de vulcões, notavelmente dióxido de carbono, vapor d’água, gás de nitrogênio e dióxido de enxofre. Essa mistura não é diferente em composição do ar de hoje em dia, exceto pela falta de oxigênio, que só muito mais tarde se tornou abundante, depois do advento da fotossíntese. Compreender a composição de um mundo há muito desaparecido, a partir de uns poucos cristais de zircão espalhados, coloca um bocado de peso sobre meros grãos de areia, mas é melhor do que não recorrer a nenhuma evidência. Essa evidência invoca de forma consistente um planeta que era surpreendentemente semelhante ao que conhecemos hoje. O impacto ocasional de asteroides talvez tenha evaporado parte dos oceanos, mas é pouco provável que tenha perturbado qualquer bactéria vivendo nas profundezas dos oceanos – se já tivessem evoluído.


			A evidência mais antiga de vida é igualmente frágil, mas pode datar de algumas das rochas mais antigas conhecidas, em Isua e Akilia, no sudoeste da Groenlândia, que têm cerca de 3,8 bilhões de anos (ver Figura 2 para uma linha do tempo). Essa evidência não está na forma de fósseis ou moléculas complexas derivadas de células vivas (“biomarcadores”), mas é simplesmente uma classificação não aleatória de átomos de carbono em grafite. O carbono aparece em duas formas estáveis, ou isótopos, que possuem massas marginalmente diferentes.[2] As enzimas (proteínas que catalisam reações em células vivas) têm uma ligeira preferência pela forma mais leve, o carbono-12, que, portanto, tende a se acumular em matéria orgânica. Você poderia pensar em átomos de carbono como minúsculas bolas de pingue-pongue – as bolas ligeiramente menores quicam de um lado para o outro um pouquinho mais rápido, portanto têm mais probabilidade de topar com enzimas e, assim, é mais provável serem convertidas em carbono orgânico. Inversamente, a forma mais pesada, o carbono-13, que constitui apenas 1,1% do carbono total, tem mais probabilidade de “ser deixado para trás”, nos oceanos, e pode em vez disso se acumular quando o carbonato é precipitado em rochas sedimentares, como o calcário. Essas pequeninas diferenças são consistentes a ponto de serem com frequência vistas como diagnóstico de vida. Não só o carbono, mas outros elementos, como ferro, enxofre e nitrogênio, também são fracionados por células vivas de forma similar. Esse fracionamento isotópico é relatado nas inclusões de grafite em Isua e Akilia.
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			Figura 2 Linha do tempo da vida


			A linha do tempo mostra datas aproximadas para alguns eventos-chave na evolução primordial. Muitas destas datas são incertas e objeto de disputa, mas a maior parte das evidências sugere que as bactérias e arqueas surgiram por volta de 1,5 a 2 bilhões de anos antes dos eucariontes.


			Cada aspecto desse trabalho, desde a idade das rochas até a própria existência dos pequenos grãos de carbono significando vida, tem sido contestado. E não apenas ficou claro que o fracionamento isotópico não é exclusivo da vida, mas pode ser imitado, embora de uma forma mais fraca, por processos geológicos em fontes hidrotermais. Se as rochas da Groenlândia são realmente tão antigas quanto parecem e possuem mesmo carbono fracionado, isso ainda não é prova de vida. Pode parecer desencorajador, mas em outro sentido não é menos do que deveríamos esperar. Argumentarei que a distinção entre um “planeta vivo” – que está geologicamente ativo – e uma célula viva é apenas questão de definição. Não existe uma linha divisória rigorosa. A geoquímica dá origem, imperceptivelmente, à bioquímica. Deste ponto de vista, faz sentido não podermos distinguir entre geologia e biologia nessas rochas antigas. Aqui está um planeta vivo dando origem à vida, e os dois não podem ser separados sem quebrar um continuum.


			Avance algumas centenas de milhões de anos e a evidência de vida é mais tangível – tão sólida e observável quanto as antigas rochas da Austrália e da África do Sul. Aqui, há microfósseis que se parecem muito com células, embora tentar colocá-los em grupos modernos seja uma tarefa inglória. Muitos desses pequeninos fósseis são revestidos de carbono, mais uma vez apresentando assinaturas isotópicas reveladoras, mas agora um pouco mais consistentes e pronunciadas, que sugerem um metabolismo organizado, em vez de processos hidrotérmicos acidentais. E existem estruturas que parecem estromatólitos, aquelas catedrais abobadadas de vida bacteriana, nas quais células crescem camada por camada, as camadas enterradas mineralizando, virando pedra, acabando em estruturas rochosas supreendentemente laminadas, com um metro de altura. Além destes fósseis inequívocos, há cerca de 3,2 bilhões de anos havia traços geológicos em grande escala, com centenas de quilômetros quadrados de área e dezenas de metros de profundidade, formações de ferro notavelmente bandadas e xisto rico em carbono. Tendemos a pensar em bactérias e minerais como ocupantes de reinos diferentes, vivos versus inanimados, mas na verdade muitas rochas sedimentares são depositadas, em escala colossal, por processos bacterianos. No caso das formações de ferro bandado – espantosamente belas em suas listras vermelhas e pretas –, bactérias extraem elétrons do ferro dissolvido nos oceanos (esse ferro “ferruginoso” é abundante na ausência de oxigênio), deixando para trás a carcaça insolúvel, ferrugem, que desce ao fundo do mar. O porquê de essas rochas ricas em ferro terem riscas continua sendo um enigma, mas as assinaturas de isótopos, mais uma vez, traem a mão da biologia.


			Estes vastos depósitos indicam não apenas vida, mas fotossíntese. Não a forma familiar de fotossíntese que vemos a nossa volta nas folhas verdes de plantas e algas, mas um precursor mais simples. Em todas as formas de fotossíntese, a energia da luz é usada para despojar elétrons de um doador involuntário. Os elétrons são então impostos ao dióxido de carbono para formar moléculas orgânicas. As várias formas de fotossíntese diferem nas suas fontes de elétrons, que podem vir dos mais diversos tipos de lugares, mais comumente ferro (ferruginoso) dissolvido, sulfeto de hidrogênio ou água. Em cada caso, elétrons são transferidos para o dióxido de carbono, deixando para trás o refugo: depósitos de ferro enferrujado, enxofre elementar (enxofre) e oxigênio, respectivamente. O mais difícil de decifrar, de longe, é a água. Há cerca de 3,2 bilhões de anos, a vida estava extraindo elétrons de quase tudo. A vida, como o bioquímico Albert Szent-Györgyi observou, nada mais é do que um elétron procurando um lugar para descansar. Exatamente quando a etapa final de extração de elétrons de água aconteceu é uma questão controvertida. Alguns dizem que foi um evento ocorrido no início da evolução, mas agora sugere-se que a fotossíntese “oxigênica” surgiu entre 2,9 e 2,4 bilhões de anos atrás, não muito tempo antes de um período cataclísmico de inquietação global, a crise de meia-idade da Terra. Glaciações no mundo todo, conhecidas como “Terra bola de neve”, foram seguidas pela oxidação geral de rochas terrestres, há cerca de 2,2 bilhões de anos, deixando “leitos vermelhos” enferrujados como um sinal definitivo de oxigênio no ar – a “grande oxidação”. Até as glaciações globais indicam um aumento de oxigênio atmosférico. Ao oxidar metano, o oxigênio removeu do ar um potente gás do efeito estufa, deflagrando o congelamento global.[3]


			Com a evolução da fotossíntese oxigênica, o jogo de ferramentas metabólico da vida estava essencialmente completo. Nossa turnê rápida por quase 2 bilhões de anos de história da Terra – três vezes mais longa do que todo o tempo de existência dos animais – tem pouca probabilidade de precisão em todos os seus detalhes, mas vale a pena parar um momento para considerar o que o quadro geral nos diz sobre o nosso mundo. Primeiro, a vida surgiu muito cedo, provavelmente entre 3,5 e 4 bilhões de anos atrás, se não antes, num mundo aquático não diferente do nosso. Segundo, há cerca de 3,5 a 3,2 bilhões de anos, as bactérias já tinham inventado quase todas as formas de metabolismo, inclusive múltiplas formas de respiração e fotossíntese. Durante um bilhão de anos, o mundo foi um caldeirão de bactérias, exibindo uma inventividade de bioquímica que nos deixa maravilhados.[4] O fracionamento isotópico sugere que todos os principais ciclos de nutrientes – carbono, nitrogênio, enxofre, ferro e daí por diante – existiam antes de 2,5 bilhões de anos atrás. Mas só com o surgimento do oxigênio, a partir de 2,4 bilhões de anos atrás, a vida transfigurou o nosso planeta a ponto de fazer com que esse mundo bacteriano florescente pudesse ser detectado do espaço como um planeta vivo. Só então a atmosfera começou a acumular uma mistura reativa de gases como o oxigênio e o metano, que são reabastecidos continuamente por células vivas, traindo a biologia em escala planetária.


			O problema dos genes e do ambiente


			O Grande Evento de Oxidação há muito é reconhecido como o momento crucial na história do nosso planeta vivo, mas sua importância mudou radicalmente em anos recentes. A nova interpretação é importantíssima para meu argumento neste livro. A antiga versão vê o oxigênio como o determinante ambiental crítico da vida. O oxigênio não especifica o que vai evoluir, de acordo com esse argumento, mas permite a evolução de uma complexidade muito maior – ele solta os freios. Os animais, por exemplo, subsistem movendo-se fisicamente de um lado para o outro, caçando presas ou sendo eles mesmos caçados. Obviamente, isso requer um bocado de energia, portanto é fácil imaginar a impossibilidade da existência de animais na ausência de oxigênio, que proporciona quase dez vezes mais energia do que outras formas de respiração.[5] Essa afirmativa é tão banal que não vale a pena contestá-la. E isso é parte do problema: ela não convida a maiores considerações. Podemos tomar como ponto pacífico que os animais precisam de oxigênio (muito embora isso nem sempre seja verdade) e que o conseguem, logo o oxigênio é um denominador comum. Os verdadeiros problemas na biologia evolutiva são, portanto, relativos às propriedades e ao comportamento de animais ou plantas. Ou assim parece.


			Essa visão corrobora implicitamente a história da Terra nos livros de referência. Tendemos a pensar em oxigênio como bom e saudável, mas de fato, do ponto de vista da bioquímica primordial, não é nada disso: ele é tóxico e reativo. Conforme subiam os níveis de oxigênio, diz o livro de referência, esse gás perigoso criou uma forte pressão seletiva em todo o mundo microbiano. Existem relatos violentos da extinção em massa para acabar com todos eles – o que Lynn Margulis chamou de “holocausto” do oxigênio. O fato de não existirem traços deste cataclismo no registro fóssil é sinal de que não precisamos nos preocupar tanto (estamos convencidos): esses bichinhos eram muito pequenos e isso aconteceu há muitíssimo tempo. O oxigênio forçou novos relacionamentos entre células – simbioses e endossimbioses, nas quais células negociavam entre elas mesmas as ferramentas de sobrevivência. Durante centenas de milhões de anos, a complexidade gradualmente aumentou, conforme as células aprenderam não apenas a lidar com o oxigênio, mas também a lucrar com a sua reatividade: desenvolveram a respiração aeróbica, que lhes proporcionou muito mais energia. Essas células aeróbicas, grandes e complexas, embalam o seu DNA num compartimento especializado chamado núcleo, conferindo-lhe o seu nome “eucariontes” – literalmente, “núcleo verdadeiro”. Reitero, essa é uma história de livros de referência: argumentarei que está errada.


			Hoje, toda a vida complexa que vemos a nossa volta – todas as plantas, animais, algas, fungos e protistas (grandes células, como as amebas) – é composta de células eucariontes. Os eucariontes passaram regularmente a predominar ao longo de 1 bilhão de anos, segundo a história, num período conhecido, ironicamente, como o “bilhão entediante”, visto que pouco aconteceu no registro fóssil. Mas, entre 1,6 e 1,2 bilhão de anos atrás, começamos a encontrar fósseis de seres unicelulares que se parecem muito com eucariontes, alguns dos quais até se encaixam confortavelmente em grupos modernos, como algas vermelhas e fungos.


			E aí veio outro período de inquietação global e uma sequência de Terra bola de neve, há 750-600 milhões de anos. Logo em seguida, os níveis de oxigênio subiram rapidamente, a patamares quase modernos – e os primeiros animais aparecem abruptamente no registro fóssil. Os grandes fósseis mais primitivos – chegando a um metro de diâmetro – são um grupo misterioso de formas semelhantes a copas simétricas, que a maioria dos paleontólogos interpreta como animais que se alimentam por filtragem, embora alguns insistam que são meros líquens: os ediacaranos ou, mais afetivamente, vendobiontes. E aí, tão abruptamente quanto apareceram, a maioria destas formas desaparece em sua própria extinção em massa, sendo substituídas no alvorecer da era cambriana, há 541 milhões de anos – uma data tão icônica entre os biólogos como 1066 ou 1492 –, por uma explosão de animais mais reconhecíveis. Grandes e com mobilidade, com olhos complexos e alarmantes apêndices, estes predadores ferozes e suas temíveis couraças explodiram no cenário evolucionário, com fúria nos dentes e garras, Darwin em disfarce moderno.


			Quanto desse cenário está, de fato, errado? Com alguma reserva, ele parece plausível. Mas, na minha opinião, o subtexto está errado; como aprendemos antes, também são muitos os detalhes. O subtexto relaciona a interação de genes e ambiente. Todo o cenário gira em torno do oxigênio, supostamente a variável ambiental-chave, que permitiu a mudança genética, removendo os obstáculos à inovação. Os níveis de oxigênio subiram em dois momentos: no Grande Evento de Oxidação, há 2,4 bilhões de anos, e novamente próximo ao fim do eterno período pré-cambriano, há 600 milhões de ano (Figura 2). A cada vez, diz a história, o aumento do oxigênio deflagrou restrições de estrutura e função. Depois do Grande Evento de Oxidação, com suas novas ameaças e oportunidades, as células negociaram entre si numa série de endossimbioses e, gradualmente, acumularam a complexidade de verdadeiras células eucariontes. Quando os níveis de oxigênio subiram uma segunda vez, antes da explosão cambriana, as restrições físicas foram varridas totalmente, como se um floreio da capa de um mágico possibilitasse a existência de animais pela primeira vez. Ninguém afirma que o oxigênio levou fisicamente a mudanças, mas, sim, que transformou a paisagem seletiva. Através das magníficas vistas dessa nova paisagem sem restrições, genomas se expandiram livremente, seu conteúdo finalmente fora libertado. A vida florescia, preenchendo todos os nichos concebíveis, de todos os modos.


			Essa perspectiva da evolução pode ser vista em termos de materialismo dialético, fiel aos princípios de alguns importantes biólogos evolutivos durante a síntese neodarwinista do início até meados do século XX. Os opostos interpenetrantes são os genes e o ambiente, de outro modo conhecidos como natureza e nutrição. A biologia diz respeito basicamente aos genes, e o comportamento deles diz respeito basicamente ao ambiente. O que mais existe, afinal de contas? Bem, a biologia não trata apenas de genes e ambiente, mas também de células e das restrições de sua estrutura física, que veremos que têm muito pouco a ver, seja com genes ou ambiente diretamente. As previsões que surgem destas visões de mundo disparatadas são surpreendentemente diversas.


			Vejamos a primeira possibilidade, interpretando a evolução em termos de genes e do ambiente. A falta de oxigênio nos primórdios da Terra é uma importante restrição ambiental. Acrescente oxigênio e a evolução floresce. Toda a vida que é exposta ao oxigênio é afetada de um modo ou de outro e precisa se adaptar. Algumas células são mais adequadas a condições aeróbicas e se proliferam; outras morrem. Mas existem muitos microambientes diferentes. O oxigênio em ascensão não inunda simplesmente o mundo inteiro numa espécie de ecossistema global monomaníaco, mas oxida minerais na terra e se dissolve nos oceanos, o que enriquece nichos anaeróbicos também. A disponibilidade de nitrato, nitrito, sulfato, sulfito e afins aumenta, e todos podem ser usados na respiração celular em vez do oxigênio, portanto a respiração anaeróbica aumenta num mundo aeróbico. Tudo isso agrega muitas formas diferentes de viver no novo mundo.


			Imagine uma mistura aleatória de células num ambiente. Algumas células, como as amebas, sobrevivem engolfando fisicamente outras células, num processo chamado fagocitose. Algumas são fotossintéticas. Outras, como os fungos, digerem o seu alimento externamente – osmotrofia. Supondo que a estrutura celular não imponha restrições insuperáveis, diríamos que estes tipos diferentes de células descenderiam de vários ancestrais bacterianos diferentes. Calhou de uma célula ancestral ser um pouco melhor em alguma forma primitiva de fagocitose, outra numa forma simples de osmotrofia, outra ainda em fotossíntese. Com o tempo, suas descendentes se tornaram mais especializadas e mais bem adaptadas a esse modo de vida em particular.


			Falando formalmente, se níveis de oxigênio em ascensão permitissem novos estilos de vida florescentes, esperaríamos ver uma radiação polifilética, na qual células e organismos não relacionados (de diferentes filos) se adaptam rapidamente, irradiando novas espécies que preenchem nichos desocupados. Esse tipo de padrão é exatamente o que vemos – às vezes. Dezenas de filos animais diferentes irradiaram na explosão cambriana, como, por exemplo, desde as esponjas e equinodermos até os artrópodes e vermes. Essas grandes radiações animais foram acompanhadas por radiações análogas entre algas e fungos, assim como em protistas, como os ciliados. A ecologia se tornou muito mais complexa, e isto levou a mais mudanças. Se foi especificamente a maré de oxigênio em alta, ou não, o que deflagrou a explosão cambriana, é consenso que mudanças ambientais realmente transformaram a seleção. Alguma coisa aconteceu, e o mundo mudou para sempre.


			Compare esse padrão com o que esperaríamos ver se restrições de estrutura tivessem dominado. Até a restrição ser superada, deveríamos ver mudanças limitadas em resposta a quaisquer alterações ambientais. Esperaríamos longos períodos de estase, impermeáveis a mudanças ambientais, com radiações monofiléticas muito ocasionais. Isso significa que se, numa rara ocasião, um grupo particular superasse suas restrições estruturais intrínsecas, unicamente ele se irradiaria, preenchendo nichos vazios (embora isso possivelmente fosse retardado até que mudanças no ambiente permitissem). Claro, vemos isso também. Na explosão cambriana, observamos a radiação de diferentes grupos de animais – mas não múltiplas origens de animais. Todos os grupos de animais compartilham um ancestral comum, como, na verdade, acontece com todas as plantas. O desenvolvimento multicelular complexo, envolvendo uma linha embrionária e soma (corpo) distintos é difícil. As restrições aqui se relacionam em parte às exigências de um programa preciso de desenvolvimento, que exercita rígido controle sobre o destino de células individuais. Num nível menos estruturado, entretanto, algum grau de desenvolvimento multicelular é comum, com até trinta origens separadas de multicelularidade entre grupos incluindo as algas, os fungos e o limo. Mas existe um lugar no qual parece que as restrições de estrutura física – estrutura celular – são dominantes a tal ponto que controlam tudo o mais: a origem da célula eucariótica (grandes células complexas) a partir de bactérias, após o Grande Evento de Oxidação.


			O buraco negro no coração da biologia


			Se células eucarióticas complexas realmente evoluíram em resposta ao aumento do oxigênio atmosférico, prognosticaríamos uma radiação polifilética, com grupos diferentes de bactérias gerando tipos de células mais complexas independentemente. Esperaríamos ver bactérias fotossintéticas dando origem a algas maiores e mais complexas, bactérias osmotróficas a fungos, células predatórias móveis a fagócitos e assim por diante. Tal evolução de maior complexidade poderia ocorrer por meio de mutações genéticas padrão, transferência horizontal de genes e seleção natural, ou por meio de fusões e aquisições de endossimbiose, conforme concebido por Lynn Margulis na bem conhecida teoria de endossimbiose sequencial. De um jeito ou de outro, se não há restrições fundamentais à estrutura celular, então níveis de oxigênio em ascensão deveriam ter tornado possível uma maior complexidade, independentemente de como exatamente a evolução decorreu. Prognosticaríamos que o oxigênio liberaria as restrições de todas as células, possibilitando a radiação polifilética com todos os tipos de bactérias diferentes tornando-se mais complexas independentemente. Mas não é o que vemos.


			Deixe-me explicar com mais detalhes, visto que o raciocínio é fundamental. Se as células complexas surgiram via seleção natural “padrão”, em que mutações genéticas dão origem a variações influenciadas pela seleção natural, então esperaríamos ver uma misturada de estruturas internas, tão variadas quanto a aparência externa das células. As células eucarióticas são maravilhosamente variadas no seu tamanho e formato, desde células algáceas gigantes semelhantes a folhas até longos neurônios e amebas estiradas. Se os eucariontes tivessem evoluído a maior parte de sua complexidade, no decorrer da adaptação, a formas distintas de vida em populações divergentes, então essa longa história deveria estar refletida nas suas estruturas internas distintas também. Mas olhe lá dentro (como em breve faremos) e você verá que todos os eucariontes são feitos basicamente dos mesmos componentes. A maioria de nós não saberia distinguir entre a célula de uma planta, a célula de um rim e um protista do lago mais próximo no microscópio eletrônico: todas parecem extraordinariamente semelhantes (Figura 3). Tente. Se os níveis de oxigênio em ascensão removeram as restrições à complexidade, a previsão a partir da seleção natural “padrão” é de que a adaptação a diferentes formas de vida em diferentes populações deveria levar a uma radiação polifilética. Mas não é isso que vemos.


			Já no final da década de 1960, Lynn Margulis argumentava que essa visão está, em qualquer caso, errada: que as células eucarióticas não surgiram via seleção natural padrão, mas através de uma série de endossimbioses, em que uma quantidade de bactérias cooperou tão intimamente que algumas células entraram fisicamente em outras. Essas ideias têm suas raízes no início do século XX, com Richard Altmann, Konstantin Mereschkowski, George Portier, Ivan Wallin e outros, que argumentaram que todas as células complexas surgiram por meio de simbioses entre células mais simples. Suas ideias não foram esquecidas, mas foram ridicularizadas como “fantásticas demais para serem mencionadas na sociedade biológica polida”. Na época da revolução da biologia molecular na década de 1960, Margulis estava em terreno mais firme, embora ainda polêmico, e agora sabemos que pelo menos dois componentes de células eucarióticas derivaram de bactérias endossimbióticas – as mitocôndrias (responsáveis pela transdução de energia em células complexas), que derivam de α-proteobactérias; e os cloroplastos (o maquinário fotossintético das plantas), derivando das cianobactérias. Quase todas as outras “organelas” especializadas de células eucarióticas têm sido, uma vez ou outra, declaradas como endossimbiontes, incluindo o próprio núcleo, os cílios e flagelos (processos sinuosos cuja pulsação rítmica força o movimento de células) e peroxissomas (fábricas de metabolismo tóxico). Assim, a teoria da endossimbiose sequencial afirma que os eucariontes são compostos por um conjunto de bactérias, forjadas num empreendimento em comum ao longo de centenas de milhões de anos depois da grande oxidação.
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			Figura 3 A complexidade dos eucariontes


			Quatro células eucarióticas diferentes mostrando complexidade morfológica equivalente. A mostra uma célula animal (uma célula de plasma), com um grande núcleo central (N), extensas membranas internas (retículo endoplasmático, RE) crivado de ribossomos e mitocôndrias (M). B é a alga unicelular Euglena, encontrada em muitos lagos, mostrando um núcleo central (N), cloroplastos (C) e mitocôndrias (M). C é uma célula vegetal, que é circundada por uma parede celular, com um vacúolo (V), cloroplastos (C), um núcleo (N) e mitocôndrias (M). D é um zoósporo de fungo quitrídio, implicado na extinção de 150 espécies de sapos; (N) é o núcleo, (M) mitocôndrias, (F) o flagelo e (G) partículas gama de função desconhecida.


			É uma noção poética, mas a teoria da endossimbiose sequencial faz uma previsão implícita equivalente à da seleção padrão. Se fosse verdade, esperaríamos ver origens polifiléticas – uma mescla de estruturas internas, tão variadas quanto a aparência externa de células. Em qualquer série de endossimbiose, onde a simbiose depende de algum tipo de troca metabólica num ambiente em particular, esperaríamos encontrar tipos disparatados de células interagindo em diferentes ambientes. Se essas células mais tarde se amoldaram em organelas de células eucarióticas complexas, a hipótese prevê que alguns eucariontes deveriam possuir um conjunto de componentes e outros um conjunto diferente. Deveríamos esperar encontrar todos os tipos de variantes intermediárias e não relacionadas espreitando em obscuros esconderijos, como lama estagnante. Até a sua morte prematura em decorrência de um derrame em 2011, Margulis manteve-se firme na crença de que os eucariontes são uma rica e variada tapeçaria de endossimbioses. Para ela, a endossimbiose era um estilo de vida, um caminho “feminino” de evolução, na qual a cooperação – networking, como ela chamava – trompeteava a competição desagradavelmente masculina entre caçadores e caçados. Mas na sua veneração por células vivas “reais”, Margulis desprezou a disciplina computacional mais árida da filogenética, o estudo de sequências de genes e genomas inteiros, que pode nos dizer exatamente como diferentes eucariontes se relacionam uns com os outros. E isso conta uma história muito diferente – e muito mais atraente.


			A história depende de um grande grupo de espécies (umas mil ou mais) de eucariontes unicelulares simples que não possuem mitocôndrias. Esse grupo foi uma vez considerado um “elo perdido” evolucionário primitivo entre bactérias e eucariontes mais complexos – exatamente o tipo de intermediário previsto pela teoria da endossimbiose sequencial. O grupo inclui o asqueroso parasita intestinal giardia, que nas palavras de Ed Yong se parece com uma lágrima maligna (Figura 4). Ele vive de acordo com a sua aparência, causando desagradáveis diarreias. Não tem apenas um núcleo, mas dois, e é inquestionavelmente eucariótico, mas não possui outros traços arquetípicos, como mitocôndrias. Em meados da década de 1980, o iconoclasta biólogo Tom Cavalier-Smith argumentou que a giardia e outros eucariontes relativamente simples deviam ser sobreviventes do período mais remoto da evolução eucariótica, antes da aquisição de mitocôndrias. Embora aceitasse que as mitocôndrias derivassem mesmo de endossimbiontes bacterianos, Cavalier-Smith não tinha muito tempo para se preocupar com a teoria da endossimbiose sequencial; em vez disso, ele retratou (e ainda retrata) os eucariontes mais antigos como fagócitos primitivos, similares à ameba moderna, que se mantinham vivos engolindo outras células. As células que adquiriram mitocôndrias, ele argumentou, já tinham um núcleo e um esqueleto interno dinâmico que as ajudava a mudar de forma e se mover de um lado para o outro, um maquinário proteico para deslocar cargas por suas partes internas e compartimentos especializados para digerir alimento internamente, e daí por diante. Adquirir mitocôndrias ajudava, certamente – turbinava essas células primitivas. Mas envenenar um carro não altera a sua estrutura; você ainda está com um automóvel, que já tem um motor, caixa de mudança, freios, tudo que o faz ser um carro. Turbinar não muda nada além da potência. Como no caso dos fagócitos primitivos de Cavalier-Smith – tudo já estava no lugar, exceto as mitocôndrias que, simplesmente, deram mais potência às células. Se existe uma visão de livro referência sobre as origens eucarióticas – ainda hoje –, é essa.
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			Figura 4 Archezoa – o lendário (mas falso) elo perdido


			A Uma velha e enganosa árvore da vida baseada no RNA ribossômico mostrando os três domínios de bactérias, arqueas e eucariontes. As barras marcam (1) a suposta evolução remota do núcleo; e (2) a presumida aquisição posterior de mitocôndrias. Os três grupos que se ramificam entre as barras constituem os archezoa, supostamente eucariontes primitivos que ainda não adquiriram mitocôndrias, tais como a giardia (B). Sabemos agora que os archezoa não são de modo algum eucariontes primitivos, mas derivam de ancestrais mais complexos que já tinham mitocôndrias – eles na verdade se ramificam dentro da principal parte da árvore eucariótica (N = núcleo; ER = retículo endoplasmático; V = vacúolos; F = flagelos).


			Cavalier-Smith chamou esses eucariontes iniciais de archezoa (“animais antigos”), para refletir sua suposta antiguidade (Figura 4). Vários são parasitas que causam doenças, portanto a bioquímica e os genomas deles têm atraído o interesse da pesquisa médica e o financiamento que o acompanha. Isso significa que hoje sabemos um bocado a respeito deles. Ao longo das últimas duas décadas, aprendemos com suas sequências de genomas e detalhada bioquímica que nenhum dos archezoas é o verdadeiro elo perdido, o que quer dizer que eles não são os intermediários evolucionários. Pelo contrário, todos derivam de eucariontes mais complexos, que um dia tiveram uma cota completa de tudo, inclusive, e em particular, de mitocôndrias. Eles perderam a anterior complexidade enquanto se especializavam para viver em nichos mais simples. Todos retêm estruturas que agora se sabe derivarem de mitocôndrias por evolução redutiva – seja por hidrogenossomas ou mitossomas. Estes não se parecem muito com mitocôndrias, ainda que tenham uma estrutura de dupla membrana equivalente, daí a errônea suposição de que os archezoas nunca possuíram mitocôndrias. Mas a combinação de dados moleculares e filogenéticos mostra que os hidrogenossomas e mitossomas realmente derivaram das mitocôndrias, não de algum outro endossimbionte bacteriano (conforme previsto por Margulis). Assim, todos os eucariontes têm mitocôndrias de uma forma ou de outra. Podemos deduzir que o último ancestral eucariótico comum já tinha mitocôndrias, como previsto por Bill Martin em 1998 (ver Introdução). O fato de todos os eucariontes terem mitocôndrias pode parecer uma questão trivial, mas, quando combinado com a proliferação de sequências de genomas do outro lado do mundo microbiano mais amplo, este conhecimento virou de cabeça para baixo a nossa compreensão da evolução eucariótica.


			Sabemos agora que todos os eucariontes têm um ancestral comum, que por definição surgiu apenas uma vez nos 4 bilhões de anos de vida da Terra. Deixem-me reiterar esse ponto, pois é crucial. Todas as plantas, animais, fungos e protistas têm um ancestral comum – os eucariontes são monofiléticos. Isso significa que as plantas não evoluíram de um tipo de bactéria e animais ou fungos de outros tipos. Pelo contrário, uma população de células eucarióticas morfologicamente complexas surgiu numa única ocasião – e todas as plantas, animais, algas e fungos evoluíram dessa população fundadora. Qualquer ancestral comum é por definição uma entidade singular – não uma célula única, mas uma população única de células essencialmente idênticas. Isso por si só não quer dizer que a origem das células complexas foi um evento raro. A princípio, células complexas poderiam ter surgido em numerosas ocasiões, mas somente um grupo persistiu – todo o resto se extinguiu por alguma razão. Eu argumentarei que não foi esse o caso, mas primeiro devemos considerar as propriedades dos eucariontes mais detalhadamente.


			O ancestral comum a todos os eucariontes rapidamente deu origem a cinco “supergrupos” com diversas morfologias celulares, muitas das quais obscuras até para biólogos com treinamento clássico. Estes supergrupos têm nomes como unicontes (compreendendo animais e fungos), excavados, cromalveolados e plantae (incluindo plantas terrestes e algas). Seus nomes não importam, mas dois pontos sim. Primeiro, existe uma variação muito mais genética dentro de cada um destes supergrupos do que entre os ancestrais de cada grupo (Figura 5). Isso implica uma radiação inicial explosiva – especificamente uma radição monofilética, que sugere uma libertação das restrições estruturais. Segundo, o ancestral comum já era uma célula extraordinariamente complexa. Comparando traços comuns a cada um dos supergrupos, podemos reconstruir as prováveis propriedades do ancestral comum. Qualquer traço presente essencialmente em todas as espécies de todos os supergrupos foi presumivelmente herdado desse ancestral comum, enquanto qualquer traço que esteja presente apenas em um ou dois grupos foi supostamente adquirido mais tarde e apenas nesse grupo. Os cloroplastos são um bom exemplo do último: eles são encontrados apenas em plantae e cromalveolados, como resultado das bem conhecidas endossimbioses. Eles não são parte do ancestral eucariótico comum.
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			Figura 5 Os “supergrupos” de eucariontes


			Uma árvore de eucariontes, baseada em milhares de genes compartilhados, mostrando “supergrupos” conforme retratado por Eugene Koonin em 2010. Os números se referem à quantidade de genes compartilhados por cada um destes supergrupos com seu último ancestral comum eucariótico (abrevidado como LECA, last eukaryotic common ancestor). Cada grupo perdeu ou ganhou muitos outros genes independentemente. A maior variação aqui é entre os protistas unicelulares; os animais caem nos metazoários (perto da base). Note que existe muito mais variações dentro de cada supergrupo do que entre os ancestrais desses grupos, sugerindo uma radiação inicial explosiva. Eu gosto do buraco negro simbólico no centro: o LECA já havia evoluído todos os traços eucarióticos comuns, mas a filogenética pouco informa sobre como qualquer destes emergiu a partir de bactérias ou arqueas – um buraco negro evolucionário.


			Portanto, o que a filogenética nos diz que foi parte do ancestral comum? Surpreendentemente, quase tudo mais. Vou falar sobre alguns itens. Sabemos que o ancestral comum tinha um núcleo, onde armazenava o seu DNA. O núcleo tem uma grande quantidade de estrutura complexa, que foi conservada nos eucariontes. Ele está retido numa dupla membrana, ou melhor, numa série de bolsas achatadas que parecem uma dupla membrana, mas são, de fato, um continuum com outras membranas celulares. A membrana nuclear é crivada de elaborados poros de proteína e revestida por uma matriz elástica; e, dentro do núcleo, outras estruturas, como o nucléolo, são também conservadas em todos os eucariontes. Vale a pena enfatizar que dezenas de proteínas do núcleo nesses complexos são conservadas em supergrupos, como são as proteínas histonas, que envolvem o DNA. Todos os eucariontes possuem cromossomos retos, revestidos de “telômeros”, que impedem as extremidades de desfiar, como pontas de cadarço. Os eucariontes têm “genes em pedaços”, nos quais seções curtas de DNA codificando proteínas são entremeadas por longas regiões não codificantes, chamadas íntrons. Estes íntrons passam pelo processo de splicing antes de serem incorporados em proteínas, usando o mecanismo comum a todos os eucariontes. Até a posição dos íntrons é frequentemente conservada, com inserções encontradas na mesma posição do mesmo gene nos eucariontes.


			Fora do núcleo, a história continua da mesma maneira. Com exceção dos archezoas mais simples (que acabam espalhados amplamente pelos cinco supergrupos, mais uma demonstração de sua independente perda de complexidade prévia), todos os eucariontes compartilham essencialmente a mesma maquinaria celular. Todos possuem estruturas de membranas internas complexas, como o retículo endoplásmico e o aparelho de Golgi, que são especializados para embalar e exportar proteínas. Todos têm um citoesqueleto interno dinâmico, capaz de se remodelar em todos os formatos e conforme todas as exigências. Todos têm proteínas motoras que carregam objetos para trás e para a frente em pistas citoesqueléticas pela célula. Todos têm mitocôndrias, lisossomas, peroxissomas, a maquinaria de importação e exportação, e sistemas sinalizadores comuns. A lista continua. Todos os eucariontes se dividem por mitose, na qual cromossomos são separados numa haste microtubular, usando um conjunto comum de enzimas. Todos são sexuados, com um ciclo de vida envolvendo meiose (divisão redutiva) para formar gametas, como espermatozoide e óvulo, seguido pela fusão destes gametas. Os poucos eucariontes que perdem a sua sexualidade tendem a se extinguir rapidamente (rapidamente, neste caso, significando ao longo de alguns milhões de anos).


			Compreendemos uma boa parte disso já há muito tempo, a partir da estrutura microscópica de células, mas a nova era da filogenômica esclarece dois aspectos vividamente. Primeiro, as similaridades estruturais não são superficiais, que lisonjeiam para enganar, mas estão descritas em detalhadas sequências de genes, em milhões e milhões de letras de DNA – e isso nos permite computar com uma precisão sem precedentes sua ancestralidade, como uma árvore ramificada. Segundo, o advento do sequenciamento de genes de alta produtividade significa que a amostragem do mundo natural não depende mais de trabalhosas tentativas de cultivar culturas de células ou preparar seções microscópicas; hoje essa amostragem é tão fácil e confiável como um sequenciador shotgun. Descobrimos vários novos grupos inesperados, inclusive extremófilos eucarióticos capazes de lidar com altas concentrações de metais pesados ou altas temperaturas, e células minúsculas, mas perfeitamente formadas, conhecidas como picoeucariontes, pequenas como bactérias, mas que ainda mostram um núcleo de escala reduzida e diminutas mitocôndrias. Tudo isso significa que temos uma ideia muito mais clara da diversidade de eucariontes. Todos esses novos eucariontes se encaixam confortavelmente dentro dos cinco supergrupos estabelecidos – eles não abrem novas paisagens filogenéticas. O fato decisivo que surge desta enorme diversidade é o quão semelhantes entre si são as células eucarióticas. Não encontramos todos os tipos de variantes intermediárias e não aparentadas. Portanto, a previsão da teoria da endossimbiose em série (que diz que deveríamos encontrar) está errada.


			Isso sugere um problema diferente. O surpreendente sucesso da filogenética e a abordagem informacional à biologia podem facilmente nos deixar cegos às suas limitações. O problema aqui é o que significa um “horizonte de eventos” filogenético na origem dos eucariontes. Todos esses genomas levam de volta ao último ancestral comum dos eucariontes, que tinha mais ou menos tudo. Mas de onde vieram todas estas partes? O ancestral eucariótico comum pode muito bem ter surgido, totalmente formado, como Atena da cabeça de Zeus. Obtivemos poucas informações úteis dos traços que apareceram antes do ancestral comum – essencialmente, todos eles. Como e por que o núcleo evoluiu? E o sexo? Por que praticamente todos os eucariontes possuem dois sexos? De onde vieram as extravagantes membranas internas? Como o citoesqueleto se tornou tão dinâmico e flexível? Por que a divisão celular sexuada (“meiose”) divide ao meio os números de cromossomos, duplicando-os previamente? Por que envelhecemos, temos câncer e morremos? Apesar de toda a sua engenhosidade, a filogenética pouco nos diz sobre essas questões centrais da biologia. Quase todos os genes envolvidos (codificando as assim chamadas “proteínas de assinatura” eucarióticas) não são encontrados em procariontes. E, inversamente, as bactérias não mostram praticamente nenhuma tendência a evoluir qualquer destes traços eucarióticos complexos. Não existe nenhum intermediário conhecido entre o estado morfologicamente simples de todos os procariontes e o ancestral comum perturbadoramente complexo dos eucariontes (Figura 6). Todos esses atributos de vida complexa surgiram num vazio filogenético, um buraco negro no coração da biologia.


			As etapas perdidas até a complexidade


			A teoria evolutiva faz uma previsão simples. Traços complexos surgem por meio de uma série de pequenas etapas, cada nova etapa oferecendo uma pequena vantagem sobre a anterior. A seleção dos traços mais bem adaptados significa perda dos menos adaptados, portanto a seleção elimina continuamente os intermediários. Com o tempo, os traços tenderão a escalar os picos de uma paisagem adaptativa, portanto vemos a aparente perfeição de olhos, mas não as etapas intermediárias, menos perfeitas, en route para sua evolução. Em A origem das espécies, Darwin argumentou que a seleção natural realmente prevê que intermediários devem se perder. Nesse contexto, não é uma terrível surpresa não sobreviverem intermediários entre bactérias e eucariontes. O que é surpreendente, entretanto, é que os mesmos traços não continuem surgindo, repetidas vezes – como os olhos.
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			Figura 6 O buraco negro no coração da biologia


			A célula na base da figura é uma Naegleria, considerada similar em tamanho e complexidade ao ancestral comum de todos os eucariontes. Ela tem núcleo (N), retículo endoplasmático (ER), complexo de Golgi (GI), mitocôndrias (Mi), vacúolo alimentar (Fv), fagossomas (Ps) e perixomas (P). No topo está uma bactéria relativamente complexa, Planctomycetes, mostrada aproximadamente em escala. Não estou sugerindo que os eucariontes derivaram de Planctomycetes (certamente não foi isso); estou apenas mostrando a escala do abismo entre uma bactéria relativamente complexa e um eucarionte unicelular representativo. Não há intermediários evolucionários sobreviventes para contar a história.


			Não vemos as etapas históricas na evolução dos olhos, mas vemos um espectro ecológico. De um ponto rudimentar sensível à luz em alguma criatura vermiforme primitiva, os olhos surgiram independentemente em numerosas ocasiões. É exatamente isso que a seleção natural prevê. Cada pequeno passo oferece uma pequena vantagem em um ambiente particular, com a vantagem precisa dependendo do ambiente preciso. Tipos morfologicamente distintos de olho evoluíram em diferentes ambientes, tão divergentes quanto os olhos compostos de moscas e olhos espelhados de vieiras, ou tão convergentes como os olhos de câmera similares em humanos e polvos. Cada intermediário concebível, desde pinholes a lentes acomodativas, é encontrado em uma espécie ou outra. Até vemos olhos em miniatura, completos, com uma “lente” e uma “retina”, em alguns protistas unicelulares. Em resumo, a teoria evolutiva prevê que haja múltiplas – polifiléticas – origens de traços em que cada pequeno passo oferece uma pequena vantagem sobre o anterior. Teoricamente, isso se aplica a todos os traços e é isso, na verdade, o que vemos geralmente. Desta forma, o voo potente surgiu em pelo menos seis diferentes ocasiões, nos morcegos, aves, pterossauros e vários insetos; a multicelularidade cerca de trinta vezes, conforme observado antes; diferentes formas de endotermia (sangue quente) em vários grupos, incluindo mamíferos e aves, mas também alguns peixes, insetos e plantas;[6] e até a percepção consciente parece ter surgido de uma forma mais ou menos independente em aves e mamíferos. Como no caso dos olhos, vemos uma miríade de formas refletindo os diferentes ambientes nos quais surgiram. Certamente há restrições físicas, mas não fortes o suficiente para impossibilitar múltiplas origens.
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