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ewolucyjne, mogące dać  początek powsta-
niu świata opartego na RNA. Ówczesne śro-
dowisko, a także specyficzne właściwości i 
struktury węglowodanów, sprzyjały dodatko-
wo powstawaniu ich najstabilniejszych form. 
Mogły więc stanowić bazę dla coraz bardziej 
złożonych, przyszłych związków chemicz-
nych, które budują współczesne komórki i 
cały otaczający nas świat. Przykładem mogą 
być proste homopolimery polisacharydów, 
czyli polimery zbudowane z identycznych 
monocukrów, jak celuloza (polimer gluko-
zy) u roślin i chityna (polimer glukozaminy), 
która dziś buduje ścianę komórkową grzy-
bów i szkielet zewnętrzny stawonogów. Tak 
jak teraz składniki kwasów nukleinowych, 
deoksyryboza i ryboza, chronią DNA oraz 
RNA, tak we wczesnej fazie ewolucji chity-
na umożliwiała ochronę cennej informacji 
genetycznej, zakodowanej w kwasach nukle-
inowych, przed jej degradacją pod wpływem 
promieniowa UV, przenikającego do ubogiej 
jeszcze w tlen atmosfery ziemskiej. Mocnym 
poparciem dla teorii gliko-świata mogą być 
cyklodekstryny, czyli oligosacharydy zbudo-
wane z reszt glukozy, tworzące strukturę cy-
kliczną w kształcie ściętego stożka. Co waż-
ne, w przypadku cukrów struktury cykliczne 
są bardziej uprzywilejowane termodynamicz-
nie niż ich liniowe polimery. Dodatkowo, 
wnętrze stożka ma charakter hydrofobowy, a 
jego część zewnętrzna wykazuje właściwości 
hydrofilowe, ułatwiające rozpuszczanie cy-
klodekstryn w wodzie. Hydrofobowe wnętrze 
cyklodekstryn ma zdolność inicjowania lub 

TEORIA GLIKO-ŚWIATA

W toku ewolucji szeroko pojęte węglowo-
dany (inaczej cukry) stanowiły (i dalej sta-
nowią) źródło energii i pokarmu dla organi-
zmów od – najbardziej mikroskopijnych do 
największych, niezwykle złożonych. Stano-
wiły one także barierę dla promieniowania 
ultrafioletowego (UV) i toksycznych rodniko-
wych form tlenu. Co jednak najważniejsze, 
brały udział w tworzeniu i budowaniu naj-
bardziej skomplikowanych struktur u rozwi-
jających się, ewoluujących organizmów.

Węglowodany wydawały się tak ważne, że 
w 2008 r. zaproponowano teorię gliko-świa-
ta twierdzącą, iż to one miały być pierwotną 
cząsteczką życia, stanowiącą praźródło ewo-
lucji wszystkich żyjących dzisiaj organizmów 
(Stern i Jedrzejas 2008). Teoria ta nawią-
zuje do okresu prebiotycznego (ponad 4,2 
miliarda lat temu), gdy Ziemia była jednym 
wielkim jeziorem najbardziej podstawowych 
związków chemicznych, takich jak formal-
dehyd czy wysokoenergetyczne polifosforany. 
Cząsteczki formaldehydu spontanicznie po-
limeryzowały, po czym proces biochemiczny 
zwany kondensacją aldolową prowadził do 
wytworzenia prostych węglowodanów. Te, w 
wyniku działania wysokoenergetycznych fos-
foranów, tworzyły polimery o właściwościach 
samoreplikujących się. Były to analogi kwa-
su nukleinowego, które mogły tworzyć ze 
sobą stabilne pary Watsona-Cricka, wykazu-
jące wysoką, lecz nie absolutną wierność re-
plikacyjną. Właściwość ta umożliwiła zmiany 
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informacyjna cukrów złożonych nieporówny-
walnie przewyższa pojemność informacyjną 
nierozgałęzionych biopolimerów, jakimi są 
białka i kwasy nukleinowe. Na przykład, łą-
cząc ze sobą dwie cząsteczki glukozy można 
zbudować do dziewięciu różnych disachary-
dów, podczas gdy dwa aminokwasy i dwie 
zasady DNA mogą tworzyć tylko pojedynczy 
dipeptyd i dinukleotyd. Dołączenie kolejnych 
cząsteczek monocukru powoduje lawino-
wy wzrost możliwych do utworzenia struk-
tur cukrowych, z których każda wykazuje 
odmienną funkcjonalność. W artykule tym 
więc słowo „cukier” powinno być odczytywa-
ne jako „oligosacharyd” lub inaczej „glikan”.

NIE MA ŻYCIA BEZ CUKRÓW

W jądrze komórkowym znajduje się DNA 
pełniący rolę nośnika informacji genetycznej, 
która jest niezbędna, aby doszło do podziału 
komórki i podtrzymania życia. Mimo to, ist-
nieją w ludzkim organizmie komórki, które 
nie potrzebują do życia jądra komórkowego. 
Są to erytrocyty, czerwone komórki krwi, 
których zadaniem jest dostarczanie tlenu do 
wszystkich pozostałych komórek ciała. Za-
stanawiającym jest, że istnieją komórki ży-
jące bez jądra komórkowego (czyli de facto 
bez jakiegokolwiek materiału genetycznego), 
ale nie odkryto dotychczas żadnej komór-
ki zwierzęcej żyjącej bez glikanów na swojej 
powierzchni (Pavelka i Roth 2010).

Powierzchnia każdej komórki u eukario-
tów okryta jest grubym płaszczem glikanów, 
które przyłączone są do budujących błonę 
komórki białek i tłuszczów. Obecność tych 
reszt cukrowych jest na tyle ważna, że mo-
gła być wręcz kluczowa, gdy mowa o po-
wstawaniu coraz bardziej skomplikowanych 
struktur i organizmów. Ten cukrowy płaszcz, 
zwany inaczej glikokaliksem (Ryc.  1), jest 

przyspieszania specyficznych reakcji bioche-
micznych, gdyż tworzy energetycznie stabilne 
kompleksy z różnorodnymi cząsteczkami or-
ganicznymi (np. rybonukleotydy), ważnymi z 
perspektywy ewolucyjnej. Właściwości katali-
tyczne cyklodekstryn są podobne do odkry-
tych dla katalitycznych rybozymów (RNA o 
właściwościach katalitycznych), co mogłoby 
wspierać koncepcję, że gliko-świat poprze-
dzał świat RNA (Stern i Jedrzejas 2008).

Nawet gdybyśmy nie zgadzali się z teorią 
gliko-świata, węglowodany nadal pozostają 
niezwykle ważne w kontekście ewolucyjnym. 
Są one podstawowym budulcem najważniej-
szych biochemicznych cząsteczek – kwasów 
nukleinowych, do których należy DNA i 
RNA. To w nich zakodowane jest to, jacy je-
steśmy: jak mamy wyglądać, w jaki sposób 
mają funkcjonować określone części naszego 
organizmu. Gdyby nie węglowodany, te czą-
steczki mogłyby nigdy nie powstać, a zatem 
także i my.

O JAKICH CUKRACH MOWA?

Węglowodany można klasyfikować stosu-
jąc różne kryteria, lecz na użytek niniejsze-
go artykułu zostały one podzielone ze wzglę-
du na ich złożoność strukturalną: monosa-
charydy, oligosacharydy i polisacharydy. Te 
pierwsze to inaczej cukry proste – ze wzglę-
du na obecność grup funkcyjnych można je 
określić jako polihydroksyaldehydy lub poli-
hydroksyketony. Bakterie i archeony, mimo 
że są najmniejszymi organizmami, wykazują 
największą różnorodność monosacharydów; 
zawierają niemal 100 różnych monosacha-
rydów. Wśród eukariontów, rośliny wykazują 
największą różnorodność z około 25 mono-
sacharydami. U zwierząt znaleziono tylko 11 
różnych monosacharydów, z czego 8 podsta-
wowych to: glukoza (Glc), galaktoza (Gal), 
mannoza (Man), N-acetyloglukozamina (Glc-
NAc), N-acetylogalaktozamina (GalNAc), fuko-
za (Fuc), ksyloza (Xyl) i kwas sjalowy (SA). 
Monosacharydy, łącząc się ze sobą wiązania-
mi glikozydowymi, tworzą łańcuchy cukrowe. 
W przypadku, gdy łańcuch cukrowy zbu-
dowany jest z 2–10 reszt monosacharydów 
mamy do czynienia z oligosacharydem, a 
gdy tych reszt jest co najmniej 11 mówimy 
o polisacharydach. Oligosacharydy, na dro-
dze skomplikowanego biochemicznego proce-
su zwanego glikozylacją, mogą być dołączane 
do białek (glikoproteiny) lub tłuszczów (gli-
kolipidy). Takie właśnie rozbudowane reszty 
cukrowe białek i tłuszczów nazywamy glika-
nami. To właśnie one były, są, a także będą 
najważniejsze w kontekście ewolucyjnym, 
ponieważ ich złożona struktura przestrzenna 
posiada dużą pojemność informacyjną, peł-
niącą rolę swoistego glikokodu. Pojemność 

Ryc. 1. Mikrograf elektronowy o wysokim powięk-
szeniu obrazujący fragment glikokaliksu mikro- 
kosmków jelitowych kirystka spiżowego (Corydoras 
aeneus). Na powierzchni mikrokosmków widoczna 
jest bardzo gęsta sieć reszt cukrowych, wystają-
cych w stronę środowiska zewnętrznego.
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krowe składniki ECM pełnią kluczową rolę 
w procesach takich jak: różnicowanie komó-
rek, podział, przetrwanie i migracja. Właśnie 
te procesy stanowiły podstawę do budowy 
coraz bardziej skomplikowanych struktur, 
dzięki którym mogło powstawać coraz bar-
dziej złożone, wielokomórkowe życie.

Wraz z powstaniem organizmów wieloko-
mórkowych oraz macierzy pozakomórkowej, 
wypełnionej gamą różnorodnych glikanów, 
cukry nie zakończyły swojej roli w ewolucji. 
Glikany przejęły kontrolę nad komunikacją 
pomiędzy komórkami i rozwojem organizmów 
wielokomórkowych poprzez regulowanie szla-
ków sygnałowych odpowiedzialnych za utrzy-
manie homeostazy i prawidłowy rozwój tych 
organizmów. Jednym z najważniejszych szla-
ków sygnałowych pomiędzy komórkami jest 
silnie konserwatywny szlak Notch. Dzięki 
niemu receptory błonowe Notch na jednej 
komórce oddziałują z ligandami prezentowa-
nymi na innej, co docelowo wywołuje akty-
wację genów związanych z proliferacją i róż-
nicowaniem komórki oraz warunkowaniem 
jej losu (Kopan i Ilagan 2009). Receptory 
Notch są glikoproteinami i aby poprawnie 
działały, ich domena zewnątrzkomórkowa 
musi ulec procesowi glikozylacji (Pandey i 
współaut. 2020). Nieprawidłowo wykształ-
cone reszty cukrowe zaburzają sygnalizację 
szlaku Notch, co powiązane jest z wieloma 
chorobami, w tym kilkoma postaciami raka, 
wadami naczyniowymi, stwardnieniem roz-
sianym i szeregiem zespołów zaburzeń roz-
wojowych (Sparrow i współaut. 2006, Li i 
współaut. 2013, Shaheen i współaut. 2013, 
Basmanav i współaut. 2014, Servian-Moril-
la i współaut. 2016, Takeuchi i współaut. 
2018).

Domena zewnątrzkomórkowa białek 
Notch zbudowana jest z wielokrotnie po-
wtarzających się struktur podobnych do 
naskórkowego czynnika wzrostu EGF [ang. 
epidermal growth factor-like (EGF) repeats]. 
Struktury EGF stanowią miejsca wiązania 
monosacharydów takich jak: Fuc, Glc i Glc-
NAc. Do związanych monosacharydów mogą 
być dołączane inne reszty cukrowe. W wielu 
projektach naukowych badano wpływ struk-
tury tych glikanów oraz miejsca ich wystę-
powania na białkach Notch na aktywację 
szlaku Notch. Okazało się, że w przypadku 
usunięcia trzech reszt fukozy ze specyficz-
nych miejsc (EGF 12, 26 i 27) w mysim 
białku Notch1, aktywność sygnalizacyjna 
szlaku została zmodyfikowana. Deglikozyla-
cja miejsca EGF 12 uniemożliwiła łączenie 
się ze specyficznymi cząsteczkami ligandu, 
zaburzając tym samym tworzenie i rozwój 
komórek odpornościowych T. Stwierdzono, 
że dołączenie reszt N-acetyloglukozaminy do 
reszt fukozy w powtórzeniach EGF 8, 9 i 12 

tak specyficzny dla danej komórki jak od-
cisk palca i stanowi miejsce rozpoznawa-
nia i interakcji komórki z jakąkolwiek inną 
strukturą, która do tej komórki się zbliża – 
niezależnie od tego, czy jest to inne białko, 
inna komórka czy nawet inny mikroorga-
nizm. Silnie glikozylowane cząsteczki adhe-
zyjne znajdujące się w glikokaliksie umożli-
wiają właściwym komórkom przyleganie do 
siebie i kierowanie ruchem komórek podczas 
rozwoju embrionalnego. Glikokaliks obecny 
jest u organizmów eukariotycznych już od 
czasów powstania gąbek (najstarsze ewolu-
cyjnie i najprostsze organizmy wielokomór-
kowe), które pojawiły się na Ziemi około 720 
milionów lat temu (Shields-Zhou i współ-
aut. 2012). W sytuacji, gdyby komórki były 
opłaszczone jedynie nagimi białkami (bez do-
łączonych do nich glikanów), organizm nie 
byłby zdolny uciec patogenowi, którego za-
daniem jest przyłączenie się do tych cząste-
czek powierzchniowych. W przeciwieństwie 
do cukrów, białka same w sobie nie toleru-
ją zmian w swojej strukturze – zbudowane 
są z niezwykle specyficznej (zakodowanej w 
DNA) sekwencji aminokwasów, która na-
ruszona spowodowałaby drastyczne zmiany 
w ich funkcji, a zarazem całej strukturze 
komórki. Dzięki obecności prawidłowo wy-
kształconych glikanów na tych białkach oraz 
możliwości zmiany ich struktury przestrzen-
nej, glikany tworzą swoisty parasol ochron-
ny uniemożliwiający patogenowi związanie 
się z powierzchnią komórki i wniknięcie do 
jej wnętrza. Te właściwości glikokaliksu były 
kluczowe dla efektywnej ewolucji poprzez 
walkę z obcymi cząsteczkami i mikroorgani-
zmami (Bakshani i współaut. 2018, Möckl 
2020, Dogné i Flamion 2020).

POWSTANIE WIELOKOMÓRKOWEGO 
ŻYCIA

Istnieją dwie teorie genezy organizmów 
wielokomórkowych. Jedna mówi, że życie 
wielokomórkowe powstało wówczas, gdy po-
jedyncze komórki zaczęły łączyć się ze sobą 
tworząc symbiotyczne kolonie. Druga nato-
miast mówi, że życie wielokomórkowe po-
wstało, kiedy podczas podziału pojedynczej 
komórki nie doszło do rozłączenia komórek 
potomnych (Sachs 2008). Niezależnie od 
tego, która teoria jest bardziej prawdziwa 
wiadomo, iż cukry miały ogromny udział w 
postawaniu coraz bardziej skomplikowanych 
struktur i organizmów. A jest tak dlatego, 
że glikoproteiny i proteoglikany (białka z do-
łączonymi glikozaminoglikanami) są skład-
nikami macierzy pozakomórkowej (ang. the 
extracellular matrix, ECM), która jest nie-
zbędna dla funkcjonowania organizmów wie-
lokomórkowych (Hallmann i Kirk 2000). Cu-



76 Kacper Łuczak, Dorota Hoja-Łukowicz

tur glikanowych na białkach wynosiła 80% 
(Lauc i współaut. 2014a).

Przykładem wysoce odziedziczalnej i nie-
zwykle ważnej kompozycji cukrów na biał-
kach są glikany obecne na przeciwciałach 
klasy IgG – cząsteczkach, które są jednymi 
z najważniejszych broni naszego organizmu 
w zwalczaniu patogenów (nawet, gdy te sil-
nie mutują). Przeciwciała IgG łączą się z 
komórkami NK (ang. Natural Killers) i roz-
poznają specyficznie antygen na powierzch-
ni komórki docelowej, co indukuje aktywa-
cję i degranulację komórek NK. Około 95% 
przeciwciał IgG posiada w ściśle określonym 
miejscu swojej struktury (region Fc) glikany 
zawierające resztę fukozy. Obecność fuko-
zy zmienia strukturę IgG w taki sposób, że 
przeciwciała nie mogą przyłączyć się do ko-
mórek NK. Gdyby nie obecność tej fukozy, 
komórki NK mogłyby atakować inne komór-
ki gospodarza, co doprowadziłoby do choro-
by autoimmunologicznej. Z drugiej strony, 
gdyby jednak 100% przeciwciał IgG było 
fukozylowanych, organizm utraciłby zdol-
ność niszczenia nowotworowo zmienionych 
komórek, co z kolei mogłoby doprowadzić 
do rozwoju choroby. To zachowanie równo-
wagi działania przeciwciał IgG razem z ko-
mórkami NK, dzięki obecności specyficznych 
cukrów, jest kluczowe w kontekście ewolu-
cyjnym. Co więcej, gdy do przeciwciał IgG, 
w procesie glikozylacji, dołączany jest kwas 
sjalowy (pochodna monosacharydu manno-
zy), ich charakter zmienia się z prozapalne-
go na przeciwzapalny. Niezwykłym przykła-
dem są osoby „Elite controllers”, czyli osoby, 
u których mimo infekcji wirusem HIV, nie 
dostrzega się objawów choroby AIDS. U tych 
osób wykryto przeciwciała specyficzne wobec 
wirusa HIV, charakteryzujące się zmniejszo-
ną sjalilacją, galaktozylacją i fukozylacją re-
gionu Fc. Brak tych reszt cukrowych przy-
czynia się do zwiększonego powinowactwa 
regionu Fc przeciwciał do jego receptora na 
komórkach NK. Zaktywowane komórki NK 
działają cytotoksycznie na komórki zaka-
żone, co prowadzi do hamowania replikacji 
wirusa (Hunt i współaut. 2008, Ackerman i 
współaut. 2013).

W jaki sposób ewolucja dała możliwość 
stworzenia tak niesamowitego narzędzia jak 
glikozylacja? Jakie jest jej źródło? Odpowie-
dzią jest epigenetyka.

GLIKOZYLACJA JAKO SKRZYŻOWANIE 
WPŁYWÓW ŚRODOWISKA I GENÓW

W kontekście ewolucji zmiany środowi-
skowe mogły być pewnego rodzaju czyn-
nikiem regulującym. Organizmy, będące w 
stanie uporać się z niekorzystnymi warun-
kami środowiska, mogły przeżyć i wydać na 

odgrywa kluczową rolę w stymulacji szlaku 
Notch podczas tworzenia się żył skrzydło-
wych u muszki owocowej. Ponadto wykaza-
no, że obecność glukozy w powtórzeniu EGF 
28 mysiego białka Notch1 stabilizuje jego 
strukturę, co ułatwia wiązanie liganda i ak-
tywację szlaku. Proces bardzo specyficznej 
glikozylacji białek Notch stał się więc klu-
czowy do poprawnego działania sygnalizacji 
międzykomórkowej w coraz bardziej skom-
plikowanych organizmach. Idąc tym tropem 
wykazano, że brak zdolności glikozylacji bia-
łek w organizmie wielokomórkowym (a więc 
także i ludzkim) jest letalny, czyli doprowa-
dza do śmierci organizmu jeszcze podczas 
życia embrionalnego (Takeuchi i współaut. 
2017).

DLACZEGO GLIKOZYLACJA MA WPŁYW 
NA EWOLUCJĘ?

Białka to cząsteczki, które nie tylko sta-
nowią 20% całej masy ludzkiego ciała, ale 
także są kluczowe w pełnieniu niezwykle 
ważnych funkcji, niezbędnych do przetrwa-
nia organizmu. Ponadto, w pojedynczej ko-
mórce mogą być obecne nawet 42 milio-
ny cząsteczek białkowych (Ho i współaut. 
2018). Prawie cały kodujący materiał gene-
tyczny w komórce zawiera informację o tym, 
w jakiej kolejności poszczególne aminokwa-
sy mają być ułożone w łańcuchu polipepty-
dowym białka. Skład ilościowy i jakościowy 
oraz kolejność ułożenia aminokwasów jest 
unikatowa dla każdego białka i determinu-
je jego strukturę przestrzenną; stąd poszcze-
gólne białka mogą pełnić odmienne funk-
cje. Mimo to, funkcjonowanie nagich białek 
jest ograniczone. Rozszerzenie funkcjonalno-
ści białka jest możliwe dzięki zachodzącym 
ko- i potranslacyjnie modyfikacjom chemicz-
nym aminokwasów. W większości przypad-
ków modyfikacje te mają charakter zmian 
dynamicznych i działają jako włączniki lub 
wyłączniki – modyfikują białko tak, aby je 
aktywować lub dezaktywować. Rewolucją 
ewolucyjną stała się glikozylacja, będąca 
przełomowym sposobem modyfikacji powsta-
jących białek. Okazuje się, że trwała obec-
ność glikanów na białkach nie tylko modyfi-
kuje strukturę i funkcję białek, ale również 
umożliwia im nabywanie nowych funkcji, 
które z pewnością mogły być kluczowe w 
procesie ewolucji. W przeciwieństwie do bia-
łek, biosynteza struktur cukrowych nie jest 
bezpośrednio zakodowana w pojedynczych 
genach, a jest raczej wynikiem działania 
setek współpracujących ze sobą genów ko-
dujących białka zaangażowane w proces gli-
kozylacji. Niemniej jednak był to tak ważny 
proces, że w niektórych przypadkach gene-
tyczna odziedziczalność specyficznych struk-
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Możliwość zajścia takiego procesu oraz jego 
skutki mogą stanowić podwalinę do szero-
kiej gamy adaptacji epigenetycznych, które 
mogły stać się kluczowe w procesie ewolucji, 
zwłaszcza u wyższych organizmów eukario-
tycznych. W 2014 r. w jednym z artykułów 
naukowych, epigenetyczną regulację poprzez 
glikozylację nazwano dumnie mechaniką 
kwantową biologii, która rzekomo ma stano-
wić ostatni element układanki w kontekście 
ewolucyjnych pytań bez odpowiedzi (Lauc i 
współaut. 2014b).

Ze wszystkich modyfikacji powstałych w 
wyniku biosyntezy białek, najbardziej skom-
plikowaną i zaawansowaną jest glikozylacja. 
Za syntezę części cukrowych glikoprotein 
i glikolipidów odpowiadają setki enzymów, 
m.in. glikozylotransferazy i glikozydazy. Czą-
steczki te kodowane są przez tzw. gliko-ge-
ny. Aktywacja gliko-genów często regulowana 
jest przez modyfikację chromatyny (substan-
cji, w której zawarty jest ściśle upakowany 
DNA nawinięty na białka zwane histonami) 
oraz modyfikację histonów. Te zmiany są 
odpowiedzią na sygnały środowiskowe, co w 
konsekwencji stanowi ogromny potencjał dla 
ewolucji życia wielokomórkowego. Ważne po-
nadto jest to, że wszelkie schematy ekspresji 
genów, które są wynikiem działania epigene-

świat płodne potomstwo, któremu przekazy-
wały swoje cenne geny. Te cenne geny, czę-
sto nowe, umożliwiające adaptacje do zmie-
niającego się otoczenia, mogły powstawać 
tylko dlatego, że w materiale genetycznym 
dochodziło do losowych zmian, często mu-
tacji. Niestety, takie mutacje niezbyt często 
tworzą zmiany korzystne, a raczej wywołują 
zmiany chorobowe czy nawet śmierć osob-
nika. Proponowane jest więc, że oprócz lo-
sowych zmian na poziomie DNA i białek, 
stanowiących klucz do sukcesywnej ewolucji 
organizmów, istniały także kluczowe ewolu-
cyjnie adaptacje epigenetyczne (czyli takie, 
które nie wynikają ze zmian i nie powodu-
ją zmian w materiale genetycznym) w formie 
m.in. procesu glikozylacji.

Największą przewagą wyższych organi-
zmów eukariotycznych jest to, że obecność 
glikanów stworzyła szansę na powstanie 
nowych struktur bez zmiany i ingerencji 
w dziedziczony materiał genetyczny (Lauc i 
Zoldoš 2010, Lauc i współaut. 2014a). Jak 
już wspomniano, większość modyfikacji bia-
łek wpływa na sposób ich włączania lub 
wyłączania, natomiast glikozylacja umożliwia 
trwałe dołączenie do białek glikanów, które 
mogą stanowić nawet 70% masy całej gliko-
proteiny, zmieniając drastycznie jej funkcję. 

Ryc. 2. Schemat reprezentujący uproszczoną drogę powstawania epigenetycznych adaptacji ewolucyj-
nych na bazie glikozylacji białek. 

W wyniku działania sygnałów i bodźców ze środowiska zewnętrznego, regulowana jest aktywność gliko-genów, które 
z kolei umożliwiają tworzenie modyfikacji epigenetycznych (takich jak metylacja (Met), acetylacja (Ac) czy fosforylacja 
(P) histonów/DNA). To w konsekwencji zmienia aktywność enzymów, tworzących skomplikowane formy glikanów do-
łączonych do białek, których specyficzne łączenie i struktury zapisywane są podczas podziałów kolejnych komórek. 
W wyniku tego, adaptacje te zapisywane są przez linię komórek i dziedziczone są przez kolejne (wg Lauc i współ-
aut. 2014, zmieniona).
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Sugeruje się, że wspólny przodek szympan-
siego zarodźca malarii (P. reichenowi) i ludz-
kiego zarodźca malarii (P. falciparum) prefe-
rencyjnie wiązał się do kwasu Neu5Gc (po-
chodna mannozy) obecnego na erytrocytach 
praczłowieka i współczesnego mu przodka 
szympansa. Około 2,5-3 milionów lat temu 
w linii ludzkiej nastąpiła mutacja w genie 
CMAH (enzym kodowany przez ten gen prze-
prowadza kwas Neu5Ac do kwasu Neu5Gc) 
i zanik syntezy kwasu Neu5Gc, co umożli-
wiło ludzkim przodkom uwolnienie od mala-
rii. Niestety ok. 10  000 lat temu, w wyniku 
mutacji pojawił się ludzki P. falciparum, któ-
ry uzyskał zdolność wiązania Neu5Ac i za-
każania ludzi, co można określić jako ewo-
lucyjny wyścig zbrojeń (Zerka i współaut. 
2015).

Glikany umożliwiły również interakcje 
między osobnymi, współpracującymi ze sobą 
gatunkami i stworzenie superorganizmu. 
Wiele organizmów, w tym my, ludzie, jest w 
stanie trawić wiele różnych rodzajów pokar-
mu tylko dlatego, że w naszych jelitach żyją 
symbiotyczne bakterie. Pokryte są one spe-
cyficznym płaszczem cukrów, które uniemoż-
liwiają rozpoznanie ich przez nasze komór-
ki jako obce. Ta adaptacja symbiontów po-
zwoliła im na przetrwanie i przystosowanie 
się do środowiska gospodarza, umożliwiając 
współpracę i obustronne korzyści. Przykła-
dów takich jest o wiele więcej (Varki 2011, 
Koropatkin i współaut. 2012, Fransolet i 
współaut. 2012, Díaz i współaut. 2016).

CUKRY TO TAKŻE PRZEPIS NA 
SPRAWNĄ KOMUNIKACJĘ

Jednym z ważniejszych cukrów, gdy 
mówimy o sygnalizacji międzykomórkowej 
czy między organizmami, jest GlcNAc (czy-
taj: gluknak). Ten monosacharyd od dawna 
był znany jako składnik ściany komórkowej 
bakterii i grzybów, a w organizmach zwierzę-
cych wchodzi w skład glikozaminoglikanów 
obecnych w ECM oraz mucyn występują-
cych na powierzchni komórek. Ostatnie ba-
dania wskazują, że GlcNAc pełni ważną rolę 
w przekazywaniu sygnałów pomiędzy otocze-
niem a komórką oraz pomiędzy komórkami.

W przypadku badań na hodowlach róż-
nych gatunków grzybów okazało się, że do-
danie GlcNAc do pożywki powoduje prze-
kształcenie komórek z pączkujących na 
strzępkowe. To wzbudziło zainteresowanie 
naukowców, którzy rozpoczęli badania gene-
tyczne. Wyniki wskazały, że GlcNAc aktywu-
je dwa szlaki sygnalizacyjne. Dzięki jednemu 
z nich grzyby są zdolne nie tylko do two-
rzenia odmiennych struktur i do aktywacji 
czynników zjadliwości, ale także indukowa-
ne są zjawiska epigenetyczne, dzięki którym 

tycznego są zapamiętywane, czyli dziedziczo-
ne podczas podziału komórki (Ryc. 2) (Lauc 
i współaut. 2014).

Przykładem tego, jak bardzo ważna była 
glikozylacja dla ewolucji wyższych organi-
zmów eukariotycznych, jest np. mechanizm 
zapłodnienia u ssaków – kluczowy do prze-
kazania cennych genów potomstwu, które 
będzie je przekazywać dalej. Ssacze plemni-
ki są maskowane dzięki obecności kwasów 
sjalowych na swojej powierzchni, co unie-
możliwia rozpoznaniu ich jako obce w dro-
gach rodnych samicy. Po udanej adaptacji 
plemnika do nowego środowiska konieczne 
jest usunięcie kwasów sjalowych, umożliwia-
jące dojrzewanie plemnika i jego interakcję 
z komórką jajową (Lauc i współaut. 2014b). 
Interakcja ta jest gatunkowo specyficzna i 
zależy od obecności określonych łańcuchów 
cukrowych na receptorach zlokalizowanych 
w osłonce przejrzystej komórki jajowej. U 
człowieka są to struktury cukrowe typu Le-
wis x podstawione kwasem sjalowym (Pang i 
współaut. 2011).

Jak wcześniej wspomniano, glikany czę-
sto tworzą pierwszą linię obrony przed ob-
cymi najeźdźcami. Patogeny jednak nauczy-
ły się wykorzystywać glikozylację gospodarza 
na różne sposoby, aby zapewnić sobie roz-
mnażanie się i przetrwanie. Patogeny zawsze 
były główną przyczyną śmiertelności ludzi, 
więc wywierały silną presję selekcyjną na 
ludzki genom. Doskonałym przykładem jest 
pierwotniak z rodzaju Plasmodium wywołują-
cy malarię. Uważa się, że w wyniku presji 
P. falciparum (zarodźca malarii najbardziej 
zjadliwego dla człowieka) na powierzchni 
wielu typu komórek powstały glikany będą-
ce determinantami antygenowymi układów 
grupowych krwi, takich jak ABO lub P1PK. 
Mimo że antygeny cukrowe układu ABO 
nie uczestniczą w procesie wnikania zarodź-
ców do komórek, to jednak biorą udział w 
wiązaniu zarażonych erytrocytów, na po-
wierzchni których występuje białko produ-
kowane przez merozoity zarodźca. Białko to 
rozpoznaje antygeny cukrowe A i B na po-
wierzchni erytrocytów, płytek krwi i komó-
rek śródbłonka, co ostatecznie chroni za-
każone erytrocyty przed ich zniszczeniem w 
śledzionie. Stąd osoby o grupie krwi A i B 
mają mniejsze szanse przeżycia niż osoby z 
grupą O. Dlatego w regionach występowania 
malarii populacja ludzka wzbogacona jest w 
osobniki z grupą O (Czerwiński 2015). Jed-
nak najbardziej krytycznym dla powodzenia 
inwazji jest etap adhezji merozoitów do po-
wierzchni erytrocytu. Adhezja ta jest kontro-
lowana przez zależne i niezależne od reszty 
kwasu sjalowego interakcje pomiędzy wielo-
ma ligandami pasożyta oraz swoistymi dla 
nich receptorami na komórkach gospodarza. 
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glikanów w kontekście ewolucyjnym. Stały 
się one fundamentem do budowy skompli-
kowanych struktur coraz bardziej złożonych, 
wielokomórkowych organizmów. Jednocze-
śnie są one podstawą do sukcesywnej ko-
munikacji pomiędzy komórkami i organi-
zmami – tej korzystnej i niekorzystnej, nie-
mniej jednak ważnej ewolucyjnie. Zdecydo-
wanie stwierdzić można, że glikany stanowią 
klucz do sukcesywnej ewolucji oraz to, że 
bez ich obecności świat stanąłby w pewnym 
momencie w miejscu i wyglądałby o wiele 
prościej niż teraz.
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S t r es zc zen i e

Węglowodany stanowią najbardziej rozpowszechnio-
ną klasę biocząsteczek na Ziemi, znacznie przewyższa-
jącą białka, lipidy i kwasy nukleinowe. Występują we 
wszystkich żywych organizmach, a nawet w wirusach. 
Różnorodność strukturalna i funkcjonalna węglowoda-
nów nie ma sobie równych. W związku z tym, węglo-
wodany pełnią wielorakie funkcje, działając jako: źródła 
energii (glukoza, laktoza), włókienka makrocząsteczkowe 
(celuloza, chityna), szkielet polimerowy (DNA, RNA) oraz 
jako cząsteczki informacyjne (części cukrowe glikoprote-
in). Węglowodany, po kwasach nukleinowych i białkach, 
stanowią trzecią rewolucję w ewolucji, będąc głównym 
motorem zmian epigenetycznych, które umożliwiają orga-
nizmom dostosowywanie się do środowiska zewnętrznego 
bez ingerencji w cenny materiał genetyczny. Pośredniczą 
one nie tylko w kluczowych dla komórki procesach mo-
lekularnych, ale także modulują interakcje komórka-ma-
cierz pozakomórkowa, komórka-komórka, a nawet orga-
nizm-organizm. Obecność węglowodanów i ich połączeń 
z białkami i lipidami, a także ich biosynteza oraz działa-
nie stanowią kluczowy fragment, nieposkładanej jeszcze 
w całości, ewolucyjnej łamigłówki.
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SUGARS AS THE THIRD DRIVE OF EVOLUTION

Summary

Carbohydrates represent the most abundant class of biomolecules on earth, exceeding by far proteins, lipids 
and nucleic acids. They occur in all living organisms and even in viruses. The structural and functional diversity of 
carbohydrates is also unequalled. Accordingly, carbohydrates fulfill multiple roles, functioning as energy molecules 
(glucose, lactose), as macromolecular fibrils (cellulose, chitin), as polymeric backbone (DNA, RNA), and as informa-
tion molecules (carbohydrate chains of glycoproteins). Glycans, right after nuclear acids and proteins, are the third 
revolution in evolution, being the prime motor of epigenetic changes that enable organisms to adapt to their envi-
ronment without the interference into precious genetic material. They are the source of creating not only key mo-
lecular processes, but also both cell-cell and organism-organism interactions. Glycans appearance, their connection 
with proteins, their synthesis and function are the key element of an evolution puzzle that is yet to be put together.
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