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IX. 17

,+Mniej ludzki” — pod takim tytutem ukazata sie w ostatnim numerze
Swiata Nauki krétka notka na temat wynikéw trzyletnich badan genomu
szympansa. '8 We wrzesniowym numerze Nature opublikowano sekwen-
cje tego genomu i jego pierwsze analizy. Przez wiele lat ewolucjonisci
utrzymywali, ze szympans jest naszym najblizszym zyjacym krewnia-
kiem i jako dowdd wskazywali na podobienistwo sekwencji DNA u obu
tych gatunkow. Twierdzili, ze podobienistwo to sigga 98-99%. 1 Jednak
czesto skupiali oni swoja uwage na tzw. kodujacych fragmentach DNA,
ktére stanowia niewielki utamek blisko 3 miliardéw nukleotyddéw, z ja-
kich sktada si¢ genom czlowieka. 20 Genom czlowieka jest znany od 2001
roku, ale do niedawna jeszcze genom szympansa byl znany tylko frag-
mentarycznie. Sytuacja si¢ zmienila, gdy ukazat sie specjalny numer Na-
ture poswigcony genomowi szympansa. 2!

Okazuje sie, ze roznice genetyczne miedzy ludzmi i szympansami
wynosza 4%, czyli dwukrotnie wiecej, niz gtoszono przez cate lata. Ale to
nie przeszkadza ewolucjonistom méwic¢ nadal o pochodzeniu od wspdl-
nego przodka. Procenty nie sa tu dla nich wazne. Gdyby réznica wynosi-
fa nawet 10%, moéwiliby to samo.

Roéznice sa wigksze, niz to wynika z podawanych procentow 22
Mowienie o procentach zaciemnia jednak tu sprawe. Na przyklad

1,23%, czyli blisko jedna czwarta z tej czteroprocentowej réznicy, polega
na podstawieniach pojedynczych nukleotydéw, z czego 1,06% to trwate

17 Przedruk z IdZ pod prqd, grudzien 2005, nr 12 (17), s. 8-9.

18 L.T., ,Mniej ludzki”, Swiat Nauki listopad 2005, nr 11 (171), s. 19.

19 Fujiyama, A., Watanabe, H., Toyoda, A., Taylor, T.D., Itoh, T., Tsai, S.F,,
Park, H.S., Yaspo, M.L., Lehrach, H., Chen, Z., Fu, G., Saitou, N., Osoegawa, K.,
de Jong, P.J., Suto, Y., Hattori, M., and Sakaki, Y. 2002. ,, Construction and analysis
of a Human-Chimpanzee Comparative Clone Map”, Science 2002, vol. 295, s. 131-
134.

20 D.E. Wildman, M. Uddin, G. Liu, L.I. Grossman, and M. Goodman, ,,Implica-
tions of natural selection in shaping 99.4% nonsynonymous DNA identity be-
tween humans and chimpanzees: Enlarging genus Homo”, Proceedings of the
National Academy of Science USA 2003, vol. 100, no. 12, s. 7181-7188.

2l The Chimpanzee Sequencing and Analysis Consortium 2005. Initial se-
quence of the cimpanzee genome and comparison with the human genome”,
Nature 2005, vol. 437, s. 69-87.

2 W tej czesci wykorzystalem dane z artykutu Davida A. DeWitta, ,Chimp
genome sequence very different from man”, T] 2005, vol. 19, no. 3, s. 4-5.
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roznice. Szympansy si¢ roznia miedzy soba. Jedne maja wiecej, inne
mniej wspdlnych nukleotydow w poréwnaniu z ludzmi. Ta zmiennos¢
wewnatrz populacji odpowiada za czes¢ réznic. Trwate réznice dotycza
tych, ktdre sa uniwersalne. Dotycza one tych nukleotydow, ktore u
wszystkich ludzi i u wszystkich szympanséw sa odmienne. 1,06% czy
1,23% nie wyglada na duza liczbe. Ale trzeba sobie uswiadomi¢, ze to 35
milionéw mutacji!

Ale to tylko poczatek klopotdéw, poniewaz istnieje ponadto 40—45 mi-
lionéw nukleotydow obecnych u cztowieka, ktérych nie ma u szympan-
sow, jak tez mniej wiecej taka sama liczba nukleotydéw obecnych u
szympansow i nieobecnych u czlowieka. Te dodatkowe nukleotydy na-
zywane sa insercjami lub delecjami (indelami), poniewaz w paradygma-
cie ewolucyjnym zostaly one dodane lub utracone z sekwencji DNA.
Wiegkszos¢ tych insercji jest niewielka — 96% jest krotsza niz 20 nukle-
otyddéw — ale niektore licza sobie nawet kilka tysiecy nukleotydéw. Mi-
nimalna liczba mutacji potrzebnych, aby te insercje zaszly, wynosi 5
milionow. Jesli je dodamy do liczby mutacji pojedynczych nukleotyddéw,
otrzymujemy liczbe 40 milionéw oddzielnych mutacji, ktore rozdzielity
oba te gatunki. Catkowita liczba rézniacych sie nukleotydéw wynosi 125
milionéw.

Warto uswiadomic sobie, jak wielkie to sa liczby. Typowa strona ma-
szynopisu liczy sobie ok. 2 000 znakow (30 linijek po 60 znakéw w linij-
ce). Jesli kazdej mutagji, potrzebnej do rozdzielenia gatunku szympansa i
czlowieka, odpowiadac bedzie jedna litera, to trzeba zapisac 20 tys. stron,
czyli ok. 100 dwustustronicowych ksigzek. A jesli kazdemu réznigcemu
si¢ nukleotydowi odpowiadac bedzie jedna litera, to zapis 125 milionow
wymagac bedzie ponad 60 tys. stron maszynopisu. Za niewielkimi licz-
bami procentow kryja sie naprawde wielkie liczby.

A istnieja jeszcze inne spore réznice miedzy ludzkim i szympansim
genomem, jesli chodzi o ruchome elementy genetyczne (transpozony).
Ludzie maja duzo wiecej krotkich rozproszonych elementéw (SINE) niz
szympansy, ale szympansy maja dwie nowe rodziny retrowiralnych ele-
mentéw, ktdrych nie ma u cztowieka. Poréwnanie endogennych ,,sktad-
nikéw retrowiralnych” dato 73 insercje charakterystyczne dla cztowieka i
45 insercji charakterystycznych dla szympansow. Ludzie posiadaja dwie
rodziny SINE (Alu), ktérych brak szympansom i ludzie maja znacznie
wiecej kopii (ok. 7000 w poréwnaniu z ok. 2 300 u szympansa). Znale-
ziono takze ok. 2000 zmian typu L1, ktére zgodnie z ewolucjonistycz-
nym paradygmatem pojawily sie w czasie miedzy ostatnim wspdlnym
przodkiem szympansow i ludzi oraz wspdlnym przodkiem dla wszyst-
kich ludzi. I, co wazne, nieznana jest zaleta tych modyfikacji z punktu
widzenia doboru naturalnego.
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Insercje na niewielka skale to nie jedyne réznice. Gtéwna réznica do-
tyczy tego, ze szympansy maja 48 chromosomow (24 pary), podczas gdy
czlowiek ma 46 chromosoméw (23 pary). Ewolucjonisci twierdza, ze dwa
chromosomy u wspolnego przodka ludzi i szympanséw polaczyly sie,
stanowiac ludzki chromosom nr 2. Potaczenia chromosomoéw moga sie
zdarza¢, ale zwykle redukuja sukces reprodukcyjny, gdyz powoduja
monosomig i trysomie w zygotach, powstatych przez polaczenie normal-
nego genotypu z takim, w ktéorym wystepuje potaczenie chromosomoéw.
Wiele z tych wad chromosomalnych prowadzi do uposledzenia umysto-
wego. Ewolugjonisci musza postulowaé wystapienie tego samego pota-
czenia chromosomow u dwu organizmdéw przeciwnej plci w tym samym
czasie i w tym samym miejscu, aby mogly one splodzi¢ samca i samice
zdolnych do zycia. Ale prawdopodobienstwo takiego wydarzenia jest
niezwykle male. Ponadto istnieje 9 perycentrycznych inwersji — frag-
mentéw chromosomow wycietych i wstawionych w przeciwnym kie-
runku.

Tylko 29% biatek jest identycznych u cztowieka i szympansa. Okoto
5% tych, ktore sie roznia, jest wynikiem insercji lub delecji catego kodonu
aminokwasu (trzech nukleotydéw). Najbardziej odmiennymi biatkami u
cztowieka sg biatka zaangazowane w procesie transkrypcji. Co ciekawe,
poziom zastapienia aminokwasow u szympansow i cztowieka jest wiek-
szy niz u myszy i szczurow, chociaz ewolucjonisci uwazaja, ze ludzie i
szympansy sg sobie blizsze ewolucyjnie niz myszy i szczury.

Czego dowodzi podobienstwo genetyczne?

Ewolucjonisci wskazywane podobienstwa genetyczne miedzy ludzmi
i szympansami traktuja jako dowdd pochodzenia obu tych gatunkéw od
wspolnego przodka. Ale wniosek taki wynika tylko po przyjeciu bardzo
mocnego zatozenia: ze Bog-Stwdrca albo nie istnieje, albo nie miat nic
wspolnego z powstaniem cztowieka. Kolejne wersje samochodéw cha-
rakteryzuja si¢ réwniez ponad 90-procentowy podobienstwem, ale nie
stanowi to dowodu, ze jedna wersja powstata ewolucyjnie z drugiej, tyl-
ko ze zostala zaprojektowana przez tego samego konstruktora. W spra-
wie pochodzenia czlowieka istnieja zasadniczo dwie fundamentalnie
odmienne koncepcja — ewolucjonistyczna i kreacjonistyczna. Obie one
postuluja wysoki stopient podobienistwa organizméw zywych. W takim
razie powolywanie si¢ na to podobienstwo nie moze by¢ dowodem na
rzecz jednej z nich. Jezeli podobienstwo genetyczne ma wykluczac jakas
hipoteze kreacjonistyczna, to tylko te, ze szympansy i cztowiek zostaly
stworzone przez dwu réznych i niewspodtpracujacych ze soba bogdéw. Ta
hipoteza jest rzeczywiscie obalona przez wyniki badan genomoéw ludzi i
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szympansow. Ale nie hipoteza, Ze zycie i rézne formy zycia stworzyt
jeden i ten sam Projektant.

Dylemat Haldane’a »

Kreacjoni$ci uwazaja, ze Bog stworzyt Adama z prochu ziemi, jak
mowi Biblia. Gdyby prawda byto to, co méwia ewolucjonisci, to znaczy-
loby to, ze w ciagu 57 milionéw lat, jakie minety od czasu, gdy zyt
wspdlny przodek szympansow i ludzi, 2 zaszto 40 milionéw oddzielnych
mutagji, tysiace modyfikagji transpozonéw, modyfikacje dtugosci chro-
mosomu Y, liczne perycentryczne inwersje oraz fuzja chromosomalna.
Ale w ciagu 6 milionow lat istniato tylko ok. 300 000 pokolen — za mato,
zeby osiagna¢ wszystkie te zmiany.

Na czym polega wspolczesnie rozumiany dobor naturalny? Organi-
zmy zywe — rosliny, zwierzeta i drobnoustroje — wystepuja jako odreb-
ne osobniki zdolne do zamiany wtasciwego dla siebie pozywienia w
swoje wlasne cialo i do produkowania podobnych do siebie osobnikéw.
Osobniki te r6znia si¢ miedzy soba i réznice te zwiekszaja lub zmniejsza-
ja ich zdolnos¢ do wykorzystywania pozywienia i do wtasnej reproduk-
¢ji. Podobienstwo miedzy osobnikiem i jego potomkiem jest rezultatem
tego, ze rodzice przekazuja potomkom swoj program genetyczny, cechy
osobnikow wynikajg za$ zarowno z tego programu, jak i z modyfikacji
spowodowanych przez $rodowisko. Warunki zewnetrzne nie zmieniajg
jednak programu genetycznego, cechy nabyte nie dziedzicza sie. Jedyne
zmiany mozliwe w tym programie to rzadko pojawiajace sie btedy prze-
kazu, tzw. mutacje. Bledy te nie maja charakteru przystosowawczego.
Najczesciej zmniejszaja one zdolnos¢ do wykorzystania pozywienia, do
przezycia i rozmnazania sie. Tylko nieliczne z tych rzadko wystepuja-
cych btedéw zdolnosci te moga zwigksza¢. Wowczas zmutowane osob-
niki z jakiegos powodu sa bardziej ptodne lub rzadziej spotyka ich
przedwczesna $mier¢, dzieki czemu maja w zyciu do dyspozycji wiecej
czasu na wykorzystanie swoich mozliwosci rozrodczych. Mowi sie¢ w
zwiazku z tym, ze dobor naturalny dziala albo przez réznicowa ptod-

B W tej czesci wykorzystatem nastepujace zrodta: Walter James ReMine, The
Biotic Message. Evolution versus Message Theory, St. Paul Science, Saint Paul,
Minnesota 1994, s. 208-211; Don Batten, , Haldane’s Dilemma has not been
solved”, T] 2005, vol. 19, no. 1, s. 20-21; Walter James ReMine, , Cost theory and
the cost of substitution — a clarification”, TJ 2005, vol. 19, no. 1, s. 113-125.

2 Sudhir Kumar, Alan Filipski, Vinod Swarna, Alan Walker, and S. Blair
Hedges, ,Placing confidence limits on the molecular age of the human-
chimpanzee divergence”, PNAS December 27, 2005, vol. 102, no. 52, s. 18842—
18847, http://www.pnas.org/cgi/reprint/0509585102v1.
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nos¢, albo przez réznicowa przezywalnosé. Z punktu widzenia loséw
zyciowych jednostki sg to dwa mechanizmy bardzo rézne, ale z punktu
widzenia ich wplywu na sktad populacji (z punktu widzenia ewolugji)
ich efekt jest dokladnie taki sam — stopniowe narastanie w populacji
odsetka osobnikéw o zmutowanym genotypie. Programy genetyczne,
ktore zapewniajq najlepsze przezycie i najwigksza liczbe wydanego po-
tomstwa, utrzymuja sie¢ w przysztych pokoleniach, eliminujac programy
alternatywne. Caly system dziata zatem w kierunku maksymalizacji
przez pojedyncze osobniki prawdopodobienistwa przezycia i liczby wy-
danego potomstwa. Istota ewolugji biologicznej przez dobdr naturalny
polega wlasnie na tej maksymalizagji.

W latach 1950-tych brytyjski genetyk ewolucyjny, J.B.S. Haldane, wy-
liczyt maksymalny stopien zmian genetycznych wywotanych réznicowa
przezywalnoscia. W rezultacie niechetnie wywnioskowal, Ze istnieje tu
powazny problem, znany obecnie jako dylemat Haldane’a. > Jego obli-
czenia wykazuja, ze wiele gatunkéw wyzszych kregowcow nie mogto
wyewoluowac¢ w dostepnym czasie.

Ewolucja wymaga zastapienia dawnych powszechnie wystepujacych
cech przez nowe rzadkie cechy. Jednak istnieja granice dla stopnia, w
jakim te zastapienia moga mie¢ miejsce. Granice te zalezg glownie od
zdolnosci reprodukcyjnej gatunkéw. Dylemat Haldane’a dotyczy wtasnie
tych granic.

Wyobrazmy sobie populacje ztozona ze 100 000 osobnikéw. Wy-
obrazmy sobie nastepnie, ze w populacji tej pojawiaja sie¢ dwa osobniki,
samiec i samica, posiadajace jakas nowa ceche, podczas gdy pozostale
99 998 organizmdéw posiada zamiast niej jakas inna ceche. Wyobrazmy
sobie w koncu, ze ta nowa cecha powstata ze starej wskutek jakiejs ko-
rzystnej mutacji. Zadaniem ewolugji jest zastapienie tej starej cechy przez
nowa. Aby to zadanie wykona¢, réznicowa przezywalnos¢ musi wyeli-
minowac 99 998 osobnikéw i wszystkich ich potomkow.

Zatézmy, ze ewolucja dziala stale, pokolenie za pokoleniem przez mi-
liony lat. Jedno pokolenie u czlowieka trwa z grubsza trzydziesci lat, 26 a
niektérzy przyjmuja, ze 25 lat. 7 Poniewaz jeszcze inni uwazaja, ze dla

% ].B.S. Haldane, , The Cost of Natural Selection”, Journal of Genetics 1957, vol.
55, 5. 511-524,
http://www blackwellpublishing.com/ridley/classictexts/haldane2.pdf.

2% M. Kimura and T. Ohta, Theoretical Aspects of Population Genetics,
Princeton University Press 1971, s. 28.

2 F.J. Ayala, ,Reduction in Biology: A Recent Challenge”, w: D.J. Depew and
B.H. Weber (eds.), Evolution at a Crossroads: The New Biology and the New
Philosophy of Science, Bradford Books, MIT Press, Cambridge 1985, s. 72 [65-
80]; R. Dawkins, Slepy zegarmistrz czyli, jak ewolucja dowodzi, ze $wiat nie
zostal zaplanowany, Biblioteka Mysli Wspotczesnej, PIW, Warszawa 1994, s. 357.
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ancestralnej linii hominidéw ok. 4 milionéw lat i wczesniej trwato ono 20
lat, 28 zalézmy taka najkorzystniejszg dla ewolucjonizmu wielkos¢. We-
diug syntezy neodarwinowskiej zastepowane cechy saq zwykle jakas no-
wa wersja genu-allela. Nowy gen zwykle rézni sie od starego jakims
zmutowanym nukleotydem. Jak wiele nukleotydéw w tym tempie mogto
zostac zastapionych w ciagu 6 milionéw lat? Jesli jeden na pokolenie, to
razem 300 000. A samych pojedynczych rézniacych sie nukleotydéw w
genomach szympansa i cztowieka jest 40 milionow. Nie méwiac o innych
typach réznic.

Czy mozna w ten sposéb wyjasni¢ pojawienie sie znacznie ulepszo-
nych czaszek, szczek, zebow, stop, mowy, postawy wyprostowanej, abs-
trakcyjnego myslenia i zachwytu dla muzyki?

A nie mozna zapominaé, ze powyzsze wyliczenia sa nadmiernie
optymistyczne dla ewolucjonizmu.

Po pierwsze, dobdr w przyrodzie nie jest tak doskonaty, by w kazdym
pokoleniu ulegaly eliminacji wszystkie osobniki ze starymi cechami po-
zostawaly jedynie te dwa, ktdre maja nowaq ceche i te dwa osobniki od-
twarzaly od razu cata populacje. Ale jesli dobdr nie jest tak intensywny,
to zastepowanie cech wymaga wiecej czasu.

Po drugie, korzystne mutacje sa niezmiernie rzadkie. Populacja
100 000 osobnikéw prawdopodobnie nie jest zdolna do utworzenia na-
wet jednej korzystnej mutacji w kazdym pokoleniu nawet przy wysokiej
dzietnosci, a to ze wzgledu na niewielkie prawdopodobienstwo mutacji
(od jednej stumilionowej do jednej miliardowej na jedna zasade i jedna
replikacje). %

Po trzecie, nie uwzgledniliSmy skutkéw mutacji niekorzystnych. Mu-
szg one by¢ wyeliminowane przez réznicowa przezywalnosé, ale to
zwieksza koszty procesu.

Po czwarte, nie braliSmy pod uwage tych okreséw, kiedy populacja
osiaga szczyt lokalnego dostosowania, nie podlegajac tym samym zad-
nym zmianom. Zjawisko to znane jako staza jest gldwna cecha zapisu
kopalnego. Punktualisci twierdza, ze gatunki istnieja wiekszos¢ swego
czasu w stanie stazy. Na podstawie zapisu kopalnego Gould oszacowat,
ze typowy gatunek trwa przez 90% swego czasu w stazie, kiedy nie wy-
stepuja zadne zmiany morfologiczne.®® A taka staza morfologiczna
prawdopodobnie oznacza tez staze genetyczna.

28 G.L. Stebbins, Darwin to DNA, Molecules to Humanity, Published by W.H.
Freeman and Company 1982, s. 357-358.

» Halina Krzanowska, ,Zapis informacji genetycznej”, w: Halina Krzanowska,
Adam Lomnicki, Jan Rafinski, Henryk Szarski, Jacek M. Szymura, Zarys mecha-
nizmoéw ewolucji, Wydawnictwo Naukowe PWN, Warszawa 1995, s. 35 [17-70].

% S.J. Gould, , The Meaning of Punctuated Equilibrium and Its Role in Validat-
ing a Hierarchical Approach to Macroevolution”, w: R. Milkman (ed.), Perspec-
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[Teoria przerywanej rownowagi] ogranicza do pewnego stopnia zmien-
nos¢ genetyczna. Stopniowe i kolejno po sobie nastepujace zastepowanie
genéw nie bedzie dobrym modele pochodzenia wyzszych taksondéw w sy-
tuacji, w ktdrej przewaza staza. 3!

Zjawisko stazy w istotny sposéb redukuje czas, jaki jest dostepny dla
zastapien nukleotydow. Liczba takich zastapien bedzie wiec wynosita ok.
jednej dziesiatej poprzedniej wartosci, czyli ok. 30 tys. (w poréwnaniu z
koniecznymi 40 milionami).

Po piate, czesto cechy nie sg zastepowane bezposrednio przez inne ce-
chy. Moze istnie¢ wiele posrednich etapéw w takim procesie. Na przy-
ktad wiele zastapien wymaga, aby kilka gendéw pojawito si¢ we wtasciwej
kolejnosci i byto wzajemnie powiazanych w chromosomach. Tego si¢ nie
osiagnie jednym zastapieniem.

Po széste, populacja hominidow nie mogta posiada¢ zdolnosci repro-
dukcyjnej wymaganej do tego procesu. Nie ma sposobu, by samica rodzi-
fa $rednio 100 000 dzieci, a w mniejszych populacjach radykalnie spada
prawdopodobienistwo pojawienia si¢ korzystnej cechy.

Populacja musi ponosi¢ koszty zastepowania. Ale jesli nie jest ona w
stanie ponosi¢ tych kosztéw, to trzeba przyja¢, ze wyjasnienia ewolucyjne
nie sa wiarygodne.

tives on Evolution, Sinauer Associates 1982, s. 84 [83-104]; S.J. Gould, ,Punctu-
ated equilibrium — a different way of seeing”, New Scientist, April 15, s. 137 [137-
141].

3 Gould, ,,Punctuated equilibrium...”, s. 138.





