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Wprowadzenie

Ksigzka Karola Darwina O powstawaniu gatunkéw, ktora ukazata sie
w 1859 roku w Londynie, ' zawierala pierwsze wiarygodne, szczegotowe ujecie
ewolucji biologicznej, nie liczac niezaleznie opracowanych, krotkich szkicow
Darwina i Alfreda Russella Wallace’a opublikowanych réwnoczesnie rok wcze-
$niej. > Oczywiscie Darwin nie odkryt procesu ewolucji i nawet nie dostarczyt
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! Por. przektad polski: Karol Darwin, O powstawaniu gatunkéw droga doboru naturalnego,
czyli o utrzymaniu si¢ doskonalszych ras w walce o byt, tekst polski na podstawie przektadu
Szymona Dicksteina i Jozefa Nusbauma opracowaly Joanna Popiotek i Malgorzata Yamazaki,
Wydawnictwa Uniwersytetu Warszawskiego, Warszawa 2009.

2 Por. Charles Darw, ,,On the Tendency of Species to Form Varieties; And on the Perpetua-
tion of Varieties and Species by Natural Means of Selection. I. Extract from an Unpublished
Work on Species, II. Abstract of a Letter from C. Darwin, esq., to Prof. Asa Gray”, Journal of the
Proceedings of the Linnean Society of London 1858, vol. 3, s. 45-53; Alfred R. WaLLAcE, ,,On the
Tendency of Species to Form Varieties; And on the Perpetuation of Varieties and Species by Nat-
ural Means of Selection. III. On the Tendency of Varieties to Depart Indefinitely from the Origi-
nal Type”, Journal of the Proceedings of the Linnean Society of London 1858, vol. 3, s. 53-62
(przektad polski: Alfred R. Watrack, ,,O daznosci odmian do nieograniczonego odbiegania od
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pierwszego spdjnego opisu ewolucji — zaszczytu tego doswiadczyt zapewne
Jean-Baptiste Lamarck, ktorego opus magnum Filozofia zoologii * zostato opu-
blikowane, co ciekawe, w roku narodzin Darwina. Obraz ewolucji przedstawio-
ny przez Lamarcka wskazywal jednak na wewngtrzne dazenie ewoluujacych or-
ganizmow do doskonatodci, a jest to idea niemozliwa do zaakceptowania przez
racjonalnie zorientowany umyst. Poza tym Lamarck nie mowit o uniwersalnym
charakterze ewolucji: postulowat wielokrotne akty stworzenia, najprawdopodob-
niej po jednym dla kazdego gatunku. Darwin jako pierwszy zaprezentowal ra-
cjonalny, mechanistyczny i — co nalezy przyzna¢ — wspanialy obraz pocho-
dzenia catej roznorodnosci form zycia ,,z tak prostego poczatku”, * prawdopo-
dobnie od jednego wspolnego przodka. Darwinowska wizja ewolucji zycia byta
na tyle kompletna i potezna, aby przekona¢ lub przynajmniej gleboko wptynaé
na umysty wickszosci biologdw (oraz naukowcow, a takze wyksztatconych osob
w ogole). Wszystkie badania w ciggu ostatnich 150 lat prowadzono zatem w ra-
mach ustalonych przez O powstawaniu gatunkéw (nawet jesli ich wyniki
przeczyly ideom Darwina).

Wizja Darwina pozbawiona byla zasadniczego fundamentu w postaci gene-
tyki, poniewaz w jego czasach nie znano mechanizmow dziedzicznos$ci (praca
Mendla nie zostala dostrzezona, a wlasne idee Darwina w tym obszarze nie byly
zbyt owocne). Genetyczng podstawe ewolucji ustanowiono dopiero po ponow-
nym odkryciu praw Mendla i wraz z rozwojem genetyki populacyjnej w pierw-
szych trzydziestu latach dwudziestego wieku, gtéwnie dzieki pionierskiej pracy
Ronalda Fishera, Sewalla Wrighta i Johna Haldane’a.’ Nowe, udoskonalone
ujecie ewolucji, opierajace si¢ na teoretycznych i eksperymentalnych badaniach
w ramach genetyki, zostalo skonsolidowane w formie Nowoczesnej Syntezy
biologii ewolucyjnej, taczonej zwykle z nazwiskami Theodosiusa Dobzhan-

typu pierwotnego”, przet. Kazimierz Szarski, w: Kazimierz Perrusewicz (red.), Teoria ewolucji
w wypisach, Wiedza Powszechna, Warszawa 1959, s. 81-91).

3 Por. przeklad polski: Jean-Baptiste e Lamarck, Filozofia zoologii, przet. Krystyna Zaéwili-
chowska, Polskie Wydawnictwo Naukowe, Warszawa 1960.

* Darwin, O powstawaniu gatunkow..., s. 450.

5 Por. Ronald A. Fisuer, The Genetical Theory of Natural Selection, Clarendon Press, Ox-
ford 1930; Sewall WricnHt, Evolution: Selected Papers, University of Chicago Press, Chicago
1986; John B.S. HaLpang, The Causes of Evolution, Longmans, Green & Co., London 1932.
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sky’ego, Juliusa Huxleya, Ernsta Mayra i George’a Gaylorda Simpsona. ¢ Wy-
glada na to, ze Nowoczesna Synteza (neodarwinizm) uzyskata dojrzata posta¢
podczas obchodow setnej rocznicy wydania O powstawaniu gatunkéw, ktore
odbyly sie w Chicago w 1959 roku. ’

Obecnie, 50 lat po skonsolidowaniu Nowoczesnej Syntezy, biologia ewolu-
cyjna niewatpliwie stoi w obliczu nowego wyzwania i — jednocze$nie — per-
spektywy nowego przetomu pojeciowego. * Jezeli Nowoczesng Synteze mozna
zwigzle opisaé jako Darwinizm w Swietle Genetyki (czesto okreslany mianem
neodarwinizmu), to nowym etapem jest Biologia Ewolucyjna w Swietle Geno-
miki. W niniejszym artykule podejmuj¢ probe przedstawienia zmian, jakie do
podstawowych zasad biologii ewolucyjnej wnosza genomika poroéwnawcza
i funkcjonalna. Argumentuje rowniez, ze pod wieloma wzgledami etap geno-
miczny moze okaza¢ si¢ znacznie radykalniejszym odstgpstwem od neodarwini-
zmu niz neodarwinizm stanowit odstepstwo od klasycznego darwinizmu. W tym
celu najpierw nalezy, rzecz jasna, podsumowac gtéwne koncepcje ewolucji za-
proponowane przez Darwina i udoskonalone przez architektow Nowoczesnej
Syntezy. W pozostatej czesci artykutu powrdce do kazdego z ponizszych punk-
tow.

i. Niekierowana, losowa zmiennos$¢ stanowi gtdwny proces zapewniajacy
materiat dla ewolucji. Darwin jako pierwszy uznat przypadek za wazny
czynnik w dziejach zycia i nalezy uzna¢, ze byla to jedna z jego naj-
wazniejszych idei.

ii. Ewolucja zachodzi drogg utrwalania rzadkich korzystnych zmian i eli-
minacji zmian szkodliwych: jest to proces doboru naturalnego, ktory

8 Por. Theodosius Doszuansky, Genetics and the Origin of Species, Columbia University
Press, New York 1937; Julian S. Huxcey, Evolution: The Modern Synthesis, Allen and Unwin,
London 1942; Ernst Mavyr, Systematics and the Origin of Species, Columbia University Press,
New York 1944; George Gaylord Sivpson, Tempo and Mode in Evolution, Columbia University
Press, New York 1944.

"Por. Sol Tax and Charles CaLLenper (eds.), Evolution After Darwin: The University of
Chicago Centennial, University of Chicago Press, Chicago 1960; Stephen Jay Goutp, The Struc-
ture of Evolutionary Theory, Harvard University Press, Cambridge, Massachusetts 2002; Janet
Browng, ,,Birthdays to Remember”, Nature 2008, vol. 456, s. 324-325.

¥ Por. Michael R. Rose and Todd H. OakLey, ,,The New Biology: Beyond the Modern Syn-
thesis”, Biology Direct 2007, vol. 2, no. 30.
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iii.

obok losowej zmienno$ci stanowi, zgodnie z ustaleniami Darwina
i przedstawicieli Nowoczesnej Syntezy, gléwna site napedowa ewolu-
cji. Dobor naturalny, wyraznie przypominajacy i inspirowany ,,niewi-
dzialna reka” (rynku), ktora wedtug Adama Smitha rzadzi ekonomig, to
pierwszy mechanizm ewolucji, ktory byl prosty, wiarygodny i nie wy-
magal zadnych tajemniczych wewnetrznych sklonnosci. Byta to druga
kluczowa idea Darwina. Ojcowie genetyki populacyjnej, zwlaszcza Se-
wall Wright, podkreslali, ze przypadek moze odgrywac znaczacg rolg
w utrwalaniu zmian ewolucyjnych nie tylko przy ich powstawaniu, a to
za sprawa zjawiska dryfu genetycznego skutkujacego losowym utrwala-
niem neutralnych lub nawet szkodliwych zmian. Teoria genetyki popu-
lacyjnej wskazuje, ze dryf jest szczegdlnie wazny w matych popula-
cjach przechodzacych przez waskie gardta. ° Jednak Nowoczesna Syn-
teza, w swej ,,usztywnionej” formie, ' catkowicie odrzucita dryf jako
wazng site ewolucyjng i pozostala wierna adaptacjonistycznemu mode-
lowi ewolucji. "' Model ten nieuchronnie wigze si¢ z pojeciem ,,poste-
pu”, to znaczy z idea stopniowego udoskonalania ,,narzadow” w proce-
sie ewolucji — Darwin uznal, ze wyraza ona og6lny trend. Zaakcepto-
wat ja, pomimo ze doskonale wiedziat, iz organizmy nie sg doskonale
przystosowane, o czym dobitnie $wiadczg narzady szczatkowe, i mimo
ze czut odraze do jakichkolwiek sit przypominajacych wewnetrzne da-
zenie do doskonato$ci, o ktorym mowit na przyktad Lamarck.

Korzystne zmiany utrwalane przez dobor naturalny sa ,,nieskonczenie”
male, a wigc ewolucja zachodzi drogg stopniowej kumulacji tych ma-
lenkich przeksztalcen. Darwin chcial, aby $cisty gradualizm stanowit
istotny element jego teorii: ,,Dobor naturalny moze dziata¢ jedynie dro-
ga zachowywania i nagromadzania nieskonczenie drobnych dziedzicz-
nych zmian, korzystnych dla zachowanego organizmu. [...] Gdyby
mozna byto wykaza¢, ze istnieje jakikolwiek narzad ztozony, ktory nie

? Por. WricnT, Evolution...; Michael Lynch, The Origins of Genome Architecture, Sinauer
Associates, Sunderland, Massachusetts 2007.

1 Por. GouLp, The Structure of Evolutionary Theory....

' Por. Motoo Kimura, ,,Recent Development of the Neutral Theory Viewed from the Wright-
ian Tradition of Theoretical Population Genetics”, Proceedings of the National Academy of Sci-
ences USA 1991, vol. 88, s. 5969-5973.
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1v.

Vi.

moglby powsta¢ droga licznych nastepujacych po sobie drobnych prze-
ksztalceh — moja teoria musiataby absolutnie upas¢”. '* Nawet niekto-
rzy wspolczesni Darwinowi uwazali, ze bylo to niepotrzebne ogranicze-
nie tej teorii. Szczegolnie dobrze znane sa wczesne zarzuty Thomasa
Huxleya. Juz przed publikacja O powstawaniu gatunkéw Huxley na-
pisat do Darwina: ,,Sprawile$ sobie niepotrzebny ktopot, bezkompromi-

sowo przyjmujac dyktat Natura non facit saltum”.

Aspektem klasycznej biologii ewolucyjnej, ktory wigze si¢, cho¢ nie
jest identyczny, z przyjetym odgornie gradualizmem, jest uniformitaria-
nizm (zapozyczony przez Darwina z geologii Lyella), czyli poglad,
zgodnie z ktorym procesy ewolucyjne byly, w zasadzie, takie same
przez cale dzieje zycia.

Ewolucj¢ zycia mozna przedstawi¢ jako ,,wielkie drzewo”, co sugeruje
jedyny, stynny diagram w O powstawaniu gatunkow.

A oto nastgpstwo koncepcji jednego drzewa zycia, ktore zastuguje na
status odrgbnej zasady: cala wspodtczesna réoznorodnos¢ form zycia wy-
ewoluowala od jednego wspolnego przodka (lub kilku tylko form ance-
stralnych, jak ostroznie sugerowat Darwin '), nazwanego znacznie poz-
niej Ostatnim Uniwersalnym Wspolnym (Komoérkowym) Przodkiem
(LUCA — Last Universal Common Ancestor). '®

Miedzy Nowoczesng Synteza a genomika ewolucyjna

Rzecz jasna, biologowie ewolucyjni nie pozostawali bezczynni przez 40 lat
oddzielajacych Nowoczesng Synteze od nadchodzacej ery genomiki ewolucyj-

2 DarwiN, O powstawaniu gatunkéw..., s. 90, 178.

" Por. Sherrie L. Lyons, Thomas Henry Huxley: The Evolution of a Scientist, Prometheus,
Amherst — New York 2000.

' Por. Darwin, O powstawaniu gatunkow..., s. 108.

'3 Por. Darwin, O powstawaniu gatunkow..., s. 450.

16

Por. Antonio Lazcano and Patrick Forterre, ,,The Molecular Search for the Last Common

Ancestor”, Journal of Molecular Evolution 1999, vol. 49, s. 411-412.
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nej. Ponizej krotko podsumuje najwazniejsze nowe ustalenia (niewatpliwie ten
krotki opis jest niekompletny i mozna go uzna¢ za nieco subiektywny).

Ewolucja molekularna a filogeneza

Tradycyjna filogeneza, ktora potwierdzata Darwinowska koncepcj¢ drzewa
zycia, opierala si¢ na porownaniach charakterystycznych cech morfologii orga-
nizmow, takich jak struktura szkieletu zwierzat i architektura kwiatow ro$lin. 7
Idea, ze faktyczny molekularny substrat ewolucji, przechodzacy zmiany, na kto-
re oddziatuje dobor naturalny (czyli po prostu geny), moze stanowic¢ podstawe
analizy porownawczej dokonywanej w celu opracowania rekonstrukcji filogene-
zy, nie przyszta biologom ewolucyjnym do glowy z tego prostego powodu, ze
(prawie) nic nie wiedziano wowczas o chemicznej naturze tego substratu, a tak-
ze 0 sposobie, w jaki koduje on fenotyp organizmu. Co wigcej, adaptacjoni-
styczny paradygmat biologii ewolucyjnej zdawat si¢ implikowa¢, ze geny, bez
wzgledu na ich molekularng nature, nie beda si¢ dobrze utrwala¢ migdzy odlegle
spokrewnionymi organizmami, zwazywszy na duze réznice miedzy ich fenoty-
pami, co podkreslat zwlaszcza Mayr, jeden z gtownych architektow Nowocze-
snej Syntezy. '*

Idea, zgodnie z ktorg sekwencje zasad DNA mozna wykorzysta¢ do rekon-
strukcji ewolucji, po raz pierwszy zostala przedstawiona drukiem zapewne przez
Francisa Cricka w tym samym doniostym artykule, w ktorym przedstawit on hi-
poteze adaptoréw. " Do sformutowania rzeczywistych zasad i pierwszej imple-
mentacji ewolucyjnej analizy molekularnej doszto kilka lat pézniej, co zawdzig-
czamy pracy Emile’a Zuckerkandla i Linusa Paulinga. Bezposrednio sfalsyfiko-
wali oni przypuszczenie Mayra, pokazujac, ze znane w tamtym czasie sekwen-
cje aminokwasow roznych biatek, takich jak cytochrom c i globiny, ulegly wy-

' Por. Douglas J. Furuyma, Ewolucja, przekl. pod red. Jacka Radwana, Wydawnictwa Uni-
wersytetu Warszawskiego, Warszawa 2008.

'8 Por. Ernst Mavr, ,,The Emergence of Evolutionary Novelties”, w: Sol Tax (ed.), The Evo-
lution of Life: Evolution After Darwin, vol. 1, University of Chicago Press, Chicago 1959,
s. 349-380.

"% Por. Francis H. Crick, ,,On Protein Synthesis”, Symposia of the Society for Experimental
Biology 1958, vol. 12, s. 138-163.
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sokiemu utrwaleniu pos$rod odlegle spokrewnionych zwierzat.  Zuckerkandl
i Pauling zaproponowali rowniez koncepcje zegara molekularnego, moéwiaca
o wzglednie statym tempie ewolucji sekwencji charakterystycznym, zgodnie
z ich przewidywaniami, dla kazdego bialka, ktérego funkcja nie ulega zmianie.
W kolejnych kilku latach, glownie dzieki pracy Margaret Dayhoff i wspotpra-
cownikow, wykazano, ze utrwalenie sekwencji biatek wystgpuje takze u najbar-
dziej réznigcych si¢ od siebie form zycia, od bakterii po ssaki. *!

Punktem kulminacyjnym wczesnej fazy badan ewolucji molekularnej byta
praca Carla Woese i wspotpracownikow, w ramach ktorej wykazano utrwalenie
si¢ sekwencji pewnych czasteczek, zwlaszcza rybosomowego RNA, u wszyst-
kich komorkowych form zycia, jak réwniez ich przydatnos¢ dla analizy filoge-
netycznej. ** Szczytowym osiggnigciem w tej linii badan byto zupehie nieocze-
kiwane odkrycie trzeciej domeny zycia — archeonow — do ktorej zaliczane sg
organizmy wrzucane wczesniej do jednego worka z bakteriami. Filogenetyczna
analiza TRNA wykazata jednak zasadnicza odmiennos¢ archeonow od bakte-
rii. ® W rezultacie tych badan coraz czg$ciej zaczgto przyrownywac filogene-
tyczne drzewa rRNA, dotyczace trzech domen, ** do drzewa zycia przewidywa-

2 Por. Emile ZuckerkanoL and Linus PauLing, ,,Molecular Disease, Evolution and Genic Het-
ero-Geneity”, w: Michael Kasna and Bernard Puriman (eds.), Horizons in Biochemistry, Aca-
demic Press, New York 1962, s. 189-225; Emile ZuckerkanoL and Linus Pauring, ,,Evolutionary
Divergence and Convergence in Proteins”, w: Vernon Brysox and Henry VoceL (eds.), Evolving
Gene and Proteins, Academic Press, New York 1965, s. 97-166.

2! Por. Margaret O. Davnorr, Winona C. Barker, and Patrick J. McLaucHLIN, ,,Inferences
from Protein and Nucleic Acid Sequences: Early Molecular Evolution, Divergence of Kingdoms
and Rates of Change”, Origins of Life 1974, vol. 5, s. 311-330; Richard V. Eck and Margaret
O. DavHorr, ,,Evolution of the Structure of Ferredoxin Based on Living Relics of Primitive Amino
Acid Sequences”, Science 1966, vol. 152, s. 363-366; Margaret O. Dayrorr, Winona C. BARKER,
and Lois T. Hunr, ,Establishing Homologies in Protein Sequences”, Methods in Enzymology
1983, vol. 91, s. 524-545.

2 Por. Carl R. Woesk, ,,Bacterial Evolution”, Microbiological Reviews 1987, vol. 51, s. 221-
271.

B Por. Carl R. Woese and George E. Fox, ,,Phylogenetic Structure of the Prokaryotic Do-
main: The Primary Kingdoms”, Proceedings of the National Academy of Sciences USA 1977, vol.
74, s. 5088-5090; Carl R. WoEsk, Linda J. Macrum, and George E. Fox, ,,Archaebacteria”, Jour-
nal of Molecular Evolution 1978, vol. 11, s. 245-251.

% Por. Carl R. Worsk, Otto KanpLer, and Mark L. WhekLss, ,,Towards a Natural System of
Organisms: Proposal for the Domains Archaea, Bacteria, and Eucarya”, Proceedings of the Na-
tional Academy of Sciences USA 1990, vol. 87, s. 4576-4579.
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nego przez Darwina i po raz pierwszy objasnionego przez Ernsta Haeckela. »
Jednakze, jeszcze w erze przedgenomicznej, stalo si¢ jasne, ze nie wszystkie
drzewa genow kodujacych bialka majg takg sama topologie jak drzewo rRNA.
Przyczyny tych rozbieznos$ci pozostaja niejasne, ale sadzi si¢, ze maja one zwia-
zek z horyzontalnym transferem genow (HGT — horizontal gene transfer). *

Teoria neutralna i dobor oczyszczajacy

Wydaje si¢, ze najwazniejszym przetomem pojeciowym w biologii ewolu-
cyjnej po powstaniu Nowoczesnej Syntezy byta neutralna teoria ewolucji mole-
kularnej, zwykle faczona z nazwiskiem Motoo Kimury, *” chociaz podobng teo-
ri¢ jednoczesnie i niezaleznie rozwineli Thomas Jukes i Jack King. ** Pierwotnie
teoria neutralna powstata jako rozwinigcie idei Wrighta w zakresie genetyki po-
pulacyjnej na temat znaczenia dryfu genetycznego w ewolucji. Zgodnie z teorig
neutralng znakomita wigkszo$¢ mutacji utrwalanych w procesie ewolucji jest
neutralna pod wzgledem selekcyjnym, co znaczy, ze za ich utrwalanie odpowia-
da losowy dryf. Nastepstwem tej teorii jest to, ze sekwencje gendw ewoluuja,
w przyblizeniu, na wzor dziatania zegara (co potwierdza oryginalng hipoteze ze-
gara molekularnego autorstwa Zuckerkandla i Paulinga), natomiast sporadyczne
korzystne mutacje, podlegajace dziataniu doboru naturalnego, sa na tyle rzadkie,
ze w ramach ilo$ciowego opisu procesu ewolucji mozna potraktowac je jako za-
niedbywalne. Oczywiscie nie nalezy sadzi¢, ze w $wietle teorii neutralnej dobor
nie jest istotnym czynnikiem w ewolucji. Teoria ta glosi w istocie, ze dominuja-
cym rodzajem doboru nie jest darwinowski pozytywny dobor mutacji adaptacyj-

% Por. WoEsk, ,,Bacterial Evolution...”; Norman R. Pack, ,,A Molecular View of Microbial
Diversity and the Biosphere”, Science 1997, vol. 276, s. 734-740; Norman R. Pacg, ,,Time for
a Change”, Nature 2006, vol. 441, s. 289.

2 Por. Michael Syvanen, ,,Molecular Clocks and Evolutionary Relationships: Possible Dis-
tortions Due to Horizontal Gene Flow”, Journal of Molecular Evolution 1987, vol. 26, s. 16-23.

7 Por. Motoo Kivura, ,,Evolutionary Rate at the Molecular Level”, Nature 1968, vol. 217,
S. 624-626; Motoo Kivura, The Neutral Theory of Molecular Evolution, Cambridge University
Press, Cambridge 1983.

2 Por. Jack L. King and Thomas H. Jukes, ,,Non-Darwinian Evolution”, Science 1969, vol.
164, s. 788-798.
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nych, lecz dobdr stabilizujacy czy oczyszczajacy, ktory eliminuje szkodliwe
mutacje, umozliwiajgc utrwalanie mutacji neutralnych w wyniku dryfu. *

Dzieki kolejnym badaniom udoskonalono t¢ teori¢ i nadano jej bardziej re-
alistyczny charakter w tym wzgledzie, ze aby mutacja zostata utrwalona, nie
musi ona by¢ dostownie neutralna, a jedynie musi mie¢ na tyle mata szkodli-
wos¢, by mogta unikng¢ eliminacji przez dobdr oczyszczajacy — t¢ wersj¢ na-
Zwano nowoczesng teorig ,,prawie neutralng”. ** To, ktdre mutacje ,,postrzega-
ne” sg przez dobor oczyszczajacy jako szkodliwe, zalezy zasadniczo od rzeczy-
wistego rozmiaru populacji: w malych populacjach dryf moze utrwali¢ nawet
mutacje w duzym stopniu szkodliwe. *' Glowny sprawdzian empiryczny teorii
(prawie) neutralnej zapewniajg pomiary statosci tempa ewolucji w rodzinach ge-
now. Mimo iz wielokrotnie obserwowano, ze zegar molekularny wykazuje
znacznie wigksze rozproszenie od przewidywanego (over-dispersed), ** testy ta-
kie wyraznie wskazuja, ze mutacje neutralne rzeczywiscie stanowia znaczng
cze$¢ mutacji utrwalonych. ¥ Teoria (prawie) neutralna stanowi wielkie odstep-
stwo od selekcjonistycznego paradygmatu Nowoczesnej Syntezy. Otwarcie bo-
wiem postuluje ona, ze darwinowski (pozytywny) dobdr nie ma wplywu na
wiekszo$¢ mutacji utrwalanych w procesie ewolucji (Darwin niejako zapowie-
dziatl paradygmat neutralistyczny, gdy zwrdcit uwage, ze cechy neutralne pod
wzgledem selekcyjnym najlepiej nadaja si¢ do celéw klasyfikacji, ** nie rozwi-
nat jednak tej idei i nie stala si¢ ona czgscig Nowoczesnej Syntezy).

Co wazne, w pozniejszych opracowaniach teorii neutralnej Kimura i inni

zdali sobie sprawe z tego, ze mutacje (prawie) neutralne w momencie utrwalenia
nie byly obojetne dla procesu ewolucji. Przeciwnie, takie mutacje tworzyty pule

» Por. KiMura, ,,Recent Development of the Neutral Theory...”.

% Por. Tomoko Onta and John H. GiLiespie, ,,Development of Neutral and Nearly Neutral
Theories”, Theoretical Population Biology 1996, vol. 49, s. 128-142.

3 Por. Lyncn, The Origins of Genome Architecture....

32 Por. Naoyuki Takanata, ,,On the Overdispersed Molecular Clock”, Genetics 1987, vol.
116, s. 169-179; David J. CutLer, ,,Understanding the Overdispersed Molecular Clock”, Genetics
2000, vol. 154, s. 1403-1417.

33 Por. Kimura, The Neutral Theory of Molecular Evolution....

3 Por. Darwin, O powstawaniu gatunkéw..., s. 385-389.
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zmian, ktére mogly zosta¢ wykorzystane przez dobor naturalny w innych wa-
runkach, co mogto by¢ potencjalnie wazne dla procesu makroewolucji. *°

Samolubne geny, Smieciowe DNA i elementy ruchome

Chociaz rzadko stwierdzano to otwarcie, klasyczna genetyka z pewnoscia
implikuje, ze (prawie) wszystkie sktadniki genomu (moéwiac bardziej wspolcze-
snym, molekularnym jezykiem — wszystkie nukleotydy) pelnig okreslong funk-
cje. Te niejawnag implikacje podano jednak w watpliwo$¢ w latach szes¢dziesia-
tych i siedemdziesigtych na podstawie zwigkszajacej si¢ ilosci danych o braku
bezposredniej korespondencji migdzy genomowa a fenotypowa ztozonoscig or-
ganizmow. Wykazano, ze organizmy o mniej wigcej tej samej ztozonosci feno-
typowej czesto maja genomy réznigce si¢ rozmiarem i ztozonoscig o rzedy wiel-
kosci (tak zwany paradoks wartosci c). ** Ten paradoks uzyskat pojeciowe roz-
wigzanie dzigki dwom pokrewnym, fundamentalnym ideom, mianowicie samo-
lubnych gendéw i $mieciowego DNA. Koncepcje samolubnych gendéw rozwingt
pierwotnie Dawkins w klasycznej ksigzce o takim wiasnie tytule. ¥’ Dawkins
zdat sobie sprawe z tego — wyraznie odchodzac od organizmocentrycznego pa-
radygmatu Nowoczesnej Syntezy — ze dobor naturalny moze oddziatywac nie
tylko na poziomie catego organizmu, ale i na poziomie pojedynczego genu.
W mysl nieco prowokacyjnego sformutowania tego pogladu genom i organizm
sa po prostu nosnikami rozprzestrzeniania genow. Koncepcje te rozwingli poz-
niej W. Ford Doolittle i Carmen Sapienza ** oraz Leslie Orgel i Francis Crick, *
sugerujac, ze duza czese, jesli nie wigkszos¢, genomowego DNA (przynajmniej

3 Por. Kimura, ,,Recent Development of the Neutral Theory...”; Andreas WAGNER, ,,Robust-
ness, Evolvability, and Neutrality”, FEBS Letters 2005, vol. 579, s. 1772-1778.

36 Por. Charlie A. Tromas, Jr., ,,The Genetic Organization of Chromosomes”, Annual Review
of Genetics 1971, vol. 5, s. 237-256; Daniel L. HarTL, ,,Molecular Melodies in High and Low C”,
Nature Reviews Genetics 2000, vol. 1, s. 145-149.

37 Por. Richard Dawkins, Samolubny gen, przet. Marek Skoneczny, Na Sciezkach Nauki, Pro-
szyniski i S-ka, Warszawa 1996.

3 Por. W. Ford DooLirtLe and Carmen Sapienza, ,,Selfish Genes, the Phenotype Paradigm and
Genome Evolution”, Nature 1980, vol. 284, s. 601-603.

¥ Por. Leslie OrceL and Francis H. Crick, ,,Selfish DNA: The Ultimate Parasite”, Nature
1980, vol. 284, s. 604-607.
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w przypadku organizmow zlozonych) sktada si¢ z ré6znych rodzajow powtorzen
bioracych si¢ z replikacji samolubnych elementéw (przez Orgela i Cricka na-
zwanych ostatecznymi pasozytami). Innymi stowy, w perspektywie organizmu
duza czes¢ jego genomowego DNA nalezy uzna¢ za $§mieciowa. Ten poglad na
genom drastycznie r6zni si¢ od obrazu sugerowanego przez paradygmat selek-
cjonistyczny, zgodnie z ktorym na wigkszos¢ nukleotydow w genomie, o ile nie
na wszystkie, wptywa (oczyszczajacy lub pozytywny) dobor dzialajacy na po-
ziomie organizmu.

Pojeciowo powigzanym, wielkim osiggnieciem byto odkrycie — najpierw
u roslin przez Barbare McClintock w latach czterdziestych, “* a potem u zwie-
rzat *' — | skaczacych gendw”, nazwanych pozniej elementami ruchomymi. Sa
to elementy genetyczne majace sklonnos¢ do czestej zmiany swojej pozycji
w genomie. Wykazanie wszechobecnosci elementow ruchomych podsuneto,
jeszcze przed nastaniem wspotczesnej genomiki, obraz wysoce dynamicznych,
nieustannie zmieniajacych si¢ genomow. *

Ewolucja droga duplikacji genow i genomow

Centralna zasada Darwina — gradualistyczny nacisk na nieskonczenie mate
zmiany jako jedyny material ewolucji — zostata zakwestionowana przez kon-
cepcje ewolucji droga duplikacji sformutowang przez Susumu Ohno w klasycz-
nej ksigzee z 1970 roku. * Ideg, ze duplikacja cze$ci chromosomdw moze mieé¢
wpltyw na ewolucj¢, wyrazali juz niektérzy ojcowie wspotczesnej genetyki,

“ Por. Barbara McCLintock, ,,The Origin and Behavior of Mutable Loci in Maize”, Proceed-
ings of the National Academy of Sciences USA 1950, vol. 36, s. 344-355.

1 Por. Georgii P. Groraitv, Y.V. ILyiy, A.P. Ryskov, Nickolai A. Tcuurikov, Grigori N. YEni-
koropov, Vladimir A. Gvozpev, and E.V. AnaNiev, , Isolation of Eukaryotic DNA Fragments Con-
taining Structural Genes and the Adjacent Sequences”, Science 1977, vol. 195, s. 394-397.

2 Por. Georgii P. Georaiev, ,,Mobile Genetic Elements in Animal Cells and Their Biological
Significance”, European Journal of Biochemistry 1984, vol. 145, s. 203-220; David J. FinNEGAN,
, Transposable Elements in Eukaryotes”, International Review of Cytology 1985, vol. 93, s. 281-
326.

# Por. Susumu Onno, Evolution by Gene Duplication, Springer-Verlag, Berlin — Heidel-
berg — New York 1970.
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w szczegolnosci Ronald Fisher, * jednak Ohno jako pierwszy wysunat hipoteze,
ze duplikacja genéw ma kluczowe znaczenie dla ewolucji genoméw i organi-
zmow, 1 popart to przypuszczenie teorig o charakterze jakosciowym. Biorac za
punkt wyjscia dane wskazujace na duplikacje catego genomu na wczesnym eta-
pie ewolucji strunowcow, Ohno zasugerowat, ze duplikacja gendw moze stano-
wi¢ wazna, jesli nie glowna, droge ewolucji nowych funkcji biologicznych. Po
duplikacji jedna z kopii genu bylaby bowiem wolna od ograniczen narzucanych
przez dobor oczyszczajacy 1 moglaby stac si¢ podstawg do wyksztatcenia nowe;j
funkcji (zjawisko to nazwano pozniej neofunkcjonalizacja). Najwyrazniej po-
wstanie nowego genu na skutek duplikacji, a tym bardziej duplikacji regionu ge-
nomu zawierajgcego wiele genéw lub nawet calego genomu, ewidentnie nie za-
chodzi drogg ,,nieskonczenie malych” zmian. A jesli takie wieksze zmiany rze-
czywiscie odgrywaja wazna rol¢ w ewolucji, to paradygmat gradualistyczny jest
zagrozony.

Naroza lukow, egzaptacja, majsterkowanie
i ulomnos¢ panglossowskiego paradygmatu ewolucji

Odwazna, gruntowna krytyke programu adaptacjonistycznego w biologii
ewolucyjnej przeprowadzili Stephen Jay Gould i Richard Lewontin w stynnym
artykule ,,Spandrels of San Marco” [Naroza tukéw w San Marco]. * Swiatopo-
glad adaptacjonistyczny sarkastycznie nazwali oni paradygmatem panglossow-
skim, czynigc aluzje do stynnego bohatera Wolterowskiego Kandyda, ktory byt
przekonany, ze ,,wszystko sluzy dobru w tym najlepszym ze wszystkich $wia-
tow” (nawet wielkie katastrofy). Gould i Lewontin podkreslali, ze zamiast po-
$piesznie wymyslac ,.takie sobie bajeczki” o wiarygodnych adaptacjach, biolo-
gowie ewolucyjni powinni szuka¢ wyjasnien obserwowanych cech organizacji
biologicznej, przyjmujac podejscie pluralistyczne, w ramach ktorego pod uwage
bierze si¢ nie tylko dobdr, ale i ograniczenia wewnetrzne, losowy dryf oraz inne
czynniki. Metafora naroza tuku wskazuje, ze wiele waznych funkcjonalnie ele-

“Por. Ronald A. Fisuer, ,,The Possible Modification of the Response of the Wild Type to
Recurrent Mutations”, The American Naturalist 1928, vol. 62, s. 115-126.

* Por. Stephen Jay Goup and Richard C. LewonTtiy, ,,The Spandrels of San Marco and the
Panglossian Paradigm: A Critique of the Adaptationist Programme”, Proceedings of the Royal
Society of London B: Biological Sciences 1979, vol. 205, s. 581-598.
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mentéw organizacji biologicznej nie wyewoluowalo jako mechanizmy petnigce
doktadnie te funkcje, jakie petnig dzisiaj, lecz jako produkty nieadaptacyjnych
ograniczen architektonicznych. Podobnie jest z narozami tukéw, ktore z ko-
niecznos$ci stanowia czgs¢ tukoéw w katedrach i innych budynkach i ktére mozna
wykorzysta¢ do réznych celow, na przyktad jako podtoze dla kluczowych ele-
mentéw malowidet zdobigcych katedrg. Procesowi wykorzystujacemu naroza
tukéw do celéw biologicznych nadano specjalng nazwe egzaptacji, a Gould uz-
nat go za wazna drogg ewolucji. *

Jeszcze wezesniej Frangois Jacob propagowat pojeciowo podobng metafore
ewolucji jako majsterkowania. ¥’ Zgodnie z argumentem Jacoba, opierajagcym
si¢ glownie na rezultatach analizy pordéwnawczej mechanizméw rozwojowych,
ewolucja nie dziata jak inzynier lub projektant, lecz jak majsterkowicz, ktory —
rozwigzujac trudne problemy — w wielkim stopniu zalezny jest od przeszlych
przygodnych zdarzen i ktorego dziatania sa w zwigzku z tym nieprzewidywalne
i niewytlumaczalne bez szczegotowej wiedzy o wezesniejszym przebiegu ewo-
lucji.

Ewolucja w $wiecie mikrobow i wirusow

By¢ moze tym, co w biologii wywarlo najglebszy wptyw na zmiany w poj-
mowaniu ewolucji, byto rozszerzenie zakresu badan na $wiat bakterii (oraz ar-
cheonow) 1 wiruséw. Darwinowskie uje¢cie ewolucji 1 wszystkie ustalenia biolo-
gii ewolucyjnej w kolejnych kilku dekadach dotyczyly wytacznie zwierzat i ro-
$lin, przy czym jednokomoérkowe eukarionty (protisty) i bakterie (prokarionty)
zostaly nominalnie umieszczone przez Haeckela i jego nastgpcoéw w poblizu ko-
rzenia drzewa zycia. ** Pomimo ze w latach pie¢dziesigtych dwudziestego wieku
genetyczna analiza bakteriofagéw i bakterii byla juz zaawansowana, czyniac
oczywistym, ze genomy tych form zycia podlegaja ewolucji, ¥ Nowoczesna

 Por. Stephen Jay Goutp, ,,The Exaptive Excellence of Spandrels as a Term and Prototype”,
Proceedings of the National Academy of Sciences USA 1997, vol. 94, s. 10750-10755.

7 Por. Frangois Jacos, ,,Evolution and Tinkering”, Science 1977, vol. 196, s. 1161-1166.

* Por. Ernst Haecker, The Wonders of Life: A Popular Study of Biological Philosophy,
Watts & Co., London 1904.

¥ Por. John Carns, Gunther S. Stent, and James D. Watson (eds.), Phage and the Origins of
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Synteza w ogole nie dostrzegla tych ustalen. To, ze bakterie (a co dopiero wiru-
sy) beda ewoluowa¢ podtug tych samych zasad i dzigki tym samym mechani-
zmom, co zwierzgta i rosliny, wcale nie jest oczywiste, jesli zwazymy na ich
uderzajaca biologiczng odmiennos¢ od organizméw wielokomoérkowych, ale
zwlaszcza dlatego, ze w ich wypadku nie zachodzi regularne rozmnazanie ptcio-
we, jak rowniez nie wystepuje izolacja reprodukcyjna, ktora u zwierzat i roslin
jest kluczowa dla specjacji.

Ostatecznie prokarionty staly sie¢ ,,widoczne” dla biologéw ewolucyjnych
w 1977 roku za sprawa przetomowej pracy Woese i wspotpracownikow, do-
tyczacej filogenezy rRNA, czego efektem bylo zidentyfikowanie archeonow
i gtownych grup bakterii. ** Niedtugo potem, gdy dysponowano juz wieloma
kompletnymi sekwencjami genomow roznych matych wirusow, narodzity sie
dziedziny genomiki poréwnawczej i ewolucyjnej. Pomimo szybkiego tempa
ewolucji sekwencji charakterystycznego dla wiruséw, dzieki wezesnym bada-
niom w ramach genomiki porownawczej udato si¢ wyznaczy¢ zespoty genow
utrwalanych w duzych grupach wiruséw. *' Co wiecej, oczywista stala si¢ naste-
pujaca ogdlna zasada: podczas gdy niektore geny utrwalaly si¢ u zdumiewajaco
roéznorodnych wirusoéw, architektury genomow, struktury wirionoéw i biologicz-
ne cechy wiruséw ujawnialy znacznie wicksza plastycznos¢. Tym samym jed-
nym z gtéwnym czynnikdow w procesie ewolucji stata si¢ wymiana genow, na-
wet miedzy bardzo niepodobnymi wirusami. 3

Molecular Biology, CSHL Press, Cold Spring Harbor, New York 1966.

0 Por. WoEsk, ,,Bacterial Evolution...”; Woese and Fox, ,,Phylogenetic Structure...”; Carl
R. WoEsk, ,,There Must Be a Prokaryote Somewhere: Microbiology’s Search for Itself”’, Microbi-
ological Reviews 1994, vol. 58, s. 1-9.

5 Por. Patrick Arcos, Gregory Kamer, Martin J. Nickuiv, and Eckard Wimmer, ,,Similarity in
Gene Organization and Homology Between Proteins of Animal Picornaviruses and a Plant Como-
virus Suggest Common Ancestry of These Virus Families”, Nucleic Acids Research 1984, vol. 12,
s. 7251-7267; Gregory Kawmer and Patrick Arcos, ,,Primary Structural Comparison of RNA-De-
pendent Polymerases from Plant, Animal and Bacterial Viruses”, Nucleic Acids Research 1984,
vol. 12, s. 7269-7282; Rob GovLbpsacH, ,,Genome Similarities Between Plant and Animal RNA
Viruses”, Microbiological Sciences 1987, vol. 4, s. 197-202; Eugene V. Koonn and Valerian
V. DoLia, ,,Evolution and Taxonomy of Positive-Strand RNA Viruses: Implications of Compara-
tive Analysis of Amino Acid Sequences”, Critical Reviews in Biochemistry and Molecular Biol-
ogy 1993, vol. 28, s. 375-430.

52 Por. Kooniv and DoLsa, ,,Evolution and Taxonomy...”.
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Endosymbioza

Hipoteza, ze pewne organelle komorek eukariotycznych, zwlaszcza chloro-
plasty roslin, wyewoluowaty z bakterii, nie jest o wiele mlodsza od O powsta-
waniu gatunkow. Zaproponowalo ja kilku badaczy pod koniec dziewigtnastego
wieku, za podstawe biorac mikroskopowe badania komoérek roslinnych, ktore
ujawnity rzucajace si¢ w oczy strukturalne podobienstwo miedzy chloroplastami
a sinicami (znanymi wowczas pod nazwa niebiesko-zielonych alg). Hipoteze te
w spojnej formie przedstawit na poczatku dwudziestego wieku Konstantin Mie-
rezkowski. > Przez pierwsze dwie trzecie dwudziestego wieku hipoteza endo-
symbiozy uznawana byla za spekulacj¢ z pogranicza nauki. Ten sposob postrze-
gania ulegt jednak zmianie krotko po opublikowaniu w 1967 roku doniostej pra-
cy Lynn Sagan (Margulis), ktéra podsumowywata dostepne wowczas dane doty-
czace podobienstwa migdzy pewnymi organellami a bakteriami, w szczegdlno-
$ci zdumiewajace odkrycie genomow organelli. Doszta ona do wniosku, Ze nie
tylko chloroplasty, ale i mitochondria wyewoluowaly z endosymbiotycznych
bakterii. ** Kolejne badania, zwlaszcza filogenetyczna analiza zarowno gendw
zawartych w mitochondrialnym genomie, jak i genow kodujacych biatka, ktore
funkcjonuja w mitochondriach i najwyrazniej zostaty przetransferowane z geno-
mu mitochondrialnego do jadrowego, przeksztalcity hipoteze endosymbiozy
w dobrze ugruntowany fakt. > Co wigcej, te badania filogenetyczne przekonuja-
co wykazaly pochodzenie mitochondriow od konkretnej grupy bakterii —
a-proteobakterii. ** Wielka rola ewolucyjna przypisywana tak iscie unikalnym
zdarzeniom jak endosymbioza jest, rzecz jasna, niezgodna zaroéwno z graduali-
zmem, jak 1 uniformitarianizmem.

%3 Por. Konstantin Mierezkowsk, ,,Uber Natur und Ursprung der Chromatophoren im Pflan-
zenreiche”, Biologisches Centralblatt 1905, bd. 25, s. 593-604.

3 Por. Lynn Sacay, ,,0On the Origin of Mitosing Cells”, Journal of Theoretical Biology 1967,
vol. 14, s. 255-274.

% Por. Whitney Martiv, Meike Horrmeister, Carmen Rotte, and Katrin Henze, ,,An Overview
of Endosymbiotic Models for the Origins of Eukaryotes, Their ATP-Producing Organelles (Mito-
chondria and Hydrogenosomes), and Their Heterotrophic Lifestyle”, Biological Chemistry 2001,
vol. 382, s. 1521-1539.

5 Por. Michael W. Gray, ,,The Endosymbiont Hypothesis Revisited”, International Review
of Cytology 1992, vol. 141, s. 233-357; Michael W. Gray, Gertraud BurGer, and B. Franz Lang,
,»The Origin and Early Evolution of Mitochondria”, Genome Biology 2001, vol. 2, no. 6.
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Biologia ewolucyjna w erze genomiki
Skarbnica danych genomowych, metagenomowych i postgenomowych

Podstawowe zasady ewolucji molekularnej ustalono i wielu szczegbélowych
obserwacji o duzym znaczeniu i wptywie na podstawy neodarwinizmu dokona-
no w erze przedgenomicznej, a gtdwny argument stanowita filogeneza oparta na
rRNA. Jednak pojawienie si¢ w peini rozwinigtej techniki sekwencjonowania
genomoéw doprowadzito do jakos$ciowej zmiany w calej biologii ewolucyjne;.
Znaczenie ogromne;j liczby sekwencji dla analiz porownawczych jest oczywiste,
poniewaz materiat ten umozliwia naukowcom badanie mechanizmow i konkret-
nych zdarzen ewolucyjnych z niezbgdng statystyczna precyzja oraz ukazanie na-
wet subtelnych trendow ewolucyjnych. Warto ponadto podkresli¢, ze zbiory
réznych w petni zsekwencjonowanych genomow sa niezmiernie przydatne nie
tylko ze wzgledu na samg ilo$¢ danych na temat sekwencji. Jedynie dzigki po-
réwnaniu catych genoméw mozliwe jest ujednoznacznienie ortologowego
(wspolne pochodzenie od jednego ancestralnego genu) i1 paralogowego (duplika-
cja genu) zwigzku miedzy genami, przekonujace wykazanie nieobecnosci dane-
go genu w genomie i zidentyfikowanie zdarzen utraty gendw, a takze dokonanie
wyczerpujacego porownania organizacji genomow oraz rekonstrukcja zdarzen
przeorganizowania genomow. >’ Co wiecej, w celu zmaksymalizowania korzy$ci
dla biologii ewolucyjnej nalezy badac przestrzen genomowa zarowno gleboko
(czyli uzyska¢ sekwencje genomow wielu blisko spokrewnionych reprezentan-
tow tego samego taksonu), jak i szeroko (uzyska¢ sekwencje reprezentatywne
dla mozliwie najwickszej liczby réznych taksonéw). Genomy oddzielone rdzny-
mi dystansami ewolucyjnymi sg najbardziej odpowiednie dla réznych zadan.
Aby na przyktad ustali¢ zakres utrwalenia jakiego$ konkretnego genu lub doko-
na¢ rekonstrukcji glownych zdarzen ewolucyjnych, nalezy poréwnac odlegle
spokrewnione genomy, natomiast do ilo$ciowej interpretacji procesu selekcji

37 Por. Eugene V. Koonn and Arcady R. Musheciay, ,,Complete Genome Sequences of Cellu-
lar Life Forms: Glimpses of Theoretical Evolutionary Genomics”, Current Opinion in Genetics
and Development 1996, vol. 6, s. 757-762; Eugene V. KooniN, Arcady R. Mushecian, and Kenneth
E. Rupp, ,,Sequencing and Analysis of Bacterial Genomes”, Current Biology 1996, vol. 6, s. 404-
416; Claire M. Fraser, Jonathan A. Eisen, and Steven L. Sarzserg, ,,Microbial Genome Sequenc-
ing”, Nature 2000, vol. 406, s. 799-803; Jonathan A. Eisen and Claire M. Fraser, ,,Phyloge-
nomics: Intersection of Evolution and Genomics”, Science 2003, vol. 300, s. 1706-1707.
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oddziatujacego na genomy niezbedne sg zespoty blisko spokrewnionych geno-
mow. ** Do zbioru w pelni zsekwencjonowanych genoméw, dostgpnego w cza-
sie dwusetnej rocznicy narodzin Darwina, naleza tysigce genomow wirusow,
blisko 1000 genomow bakterii i archeonow oraz okoto 100 genomoéw eukarion-
tow. ¥ Chociaz z pewnos$cig nie wszystkie glowne taksony sg odpowiednio re-
prezentowane, to ten szybko rosnacy zbior danych w coraz wigkszym stopniu
spetnia wymogi badan mikro- i makroewolucyjnych.

Dopetnieniem osiaggnig¢ tradycyjnej genomiki jest zgromadzony p6zniej ob-
szerny zbior danych metagenomowych. Mimo ze metagenomika zwykle nie do-
starcza w peti zsekwencjonowanych genoméw, to zapewnia bezcenne informa-
cje na temat roznorodnos$ci zycia w rozmaitych srodowiskach. ©

Oprocz genomiki i metagenomiki jedng z wizytowek pierwszej dekady no-
wego tysiaclecia jest postep badan w dziedzinach genomiki funkcjonalnej i bio-
logii systemowej. Dziedziny te dostarczaja wysokojakos$ciowe, obejmujace cate
genomy dane na temat ekspresji gendw, interakcji genetycznych i interakcji
biatko-biatko, umiejscowienia bialek w komorkach i1 dotyczace wielu innych
spraw. Otwiera to nowe wymiary analizy ewolucyjnej, czemu niekiedy nadaje
si¢ miano Ewolucyjnej Biologii Systemowej. ¢ To nowe pole badan moze daé

58 Por. William C. NiermaN, Jonathan A. Eisen, Robert D. FLriscamany, and Claire M. Fraser,
,»,Genome Data: What Do We Learn?”, Current Opinion in Genetics and Development 2000, vol.
10, s. 343-348; James R. Brown, ,,Genomic and Phylogenetic Perspectives on the Evolution of
Prokaryotes”, Systematic Biology 2001, vol. 50, s. 497-512; 1. King Jorpan, Igor B. Rocozm, Yuri
I. Worr, and Eugene V. Koon, ,,Microevolutionary Genomics of Bacteria”, Theoretical Popula-
tion Biology 2002, vol. 61, s. 435-447; Pavel S. Novicukov, Yuri I. Worr, Inna Duscuak, and Eu-
gene V. Koonm, ,, Trends in Prokaryotic Evolution Revealed by Comparison of Closely Related
Bacterial and Archaeal Genomes”, Journal of Bacteriology 2009, vol. 191, s. 65-73.

% Por. Eugene V. Kooni and Yuri I. Worr, ,,Genomics of Bacteria and Archaea: The Emerg-
ing Dynamic View of the Prokaryotic World”, Nucleic Acids Research 2008, vol. 36, s. 6688-
6719; Konstantinos Liorios, Konstantinos Mavromartis, Nektarios Tavernarakis, and Nikos
C. Kvyrpipes, ,,The Genomes On Line Database (GOLD) in 2007: Status of Genomic and Metage-
nomic Projects and Their Associated Metadata”, Nucleic Acids Research 2008, vol. 36, s. D475-
D479.

% Por. Edward F. DeLong and David M. Kart, ,,Genomic Perspectives in Microbial Ocean-
ography”, Nature 2005, vol. 437, s. 336-342; David M. Kart, ,,Microbial Oceanography: Para-
digms, Processes and Promise”, Nature Reviews Microbiology 2007, vol. 5, s. 759-769.

' Por. Monica Mepma, ,,Genomes, Phylogeny, and Evolutionary Systems Biology™, Pro-
ceedings of the National Academy of Sciences USA 2005, vol. 102, suppl. 1, s. 6630-6635; Eu-
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nowy wglad w dotyczace calych genomow zwigzki miedzy ewolucja sekwencji
a innymi zmiennymi, takimi jak tempo ekspresji, oraz rzuci¢ $wiatto na selek-
cyjne i neutralne sktadniki ewolucji tych aspektow funkcjonowania genomow.

Ponizej podejme probe krotkiej syntezy gtownych ustalen genomiki ewolu-
cyjnej, ktadac nacisk na to, jak nowe odkrycia wpltywaja na centralne zasady
biologii ewolucyjnej, w szczegdlnosci zwracajac uwage na wzgledny udziat pro-
cesow selekcyjnych i procesow neutralnych, losowych.

Ewolucyjne utrwalanie sekwencji genow i struktur
a pltynnos¢ budowy gendow i architektury genomow

Zgodnie z fundamentalng obserwacja, potwierdzang przez catg mas¢ danych
zgromadzonych w ramach genomiki ewolucyjnej, sekwencje i struktury genow
kodujacych biatka i strukturalne RNA zostaly, na ogoét, w wysokim stopniu
utrwalone w ogromnych okresach ewolucyjnego czasu. Dzigki aktualnie zgro-
madzonemu zbiorowi zsekwencjonowanych genoméw dla znacznej wiekszosci
biatek zakodowanych w kazdym genomie znaleziono ortologi w odlegtych tak-
sonach. ® Na przyktad niedawno uzyskane wyniki sekwencjonowania genomow
prymitywnych zwierzat — ukwiata i Trichoplax — ujawnily znaczne utrwalenie
repertuaru genéw w poréwnaniu z ssakami lub ptakami, co wskazuje na to, ze
charakterystyczna dlugos¢ trwania gendw zwierzecych to miedzy innymi (przy-
najmniej) setki milionéw lat. ® Wyniki szeroko zakrojonej analizy poréwnaw-

gene V. Kooniw and Yuri I. Worr, ,,Evolutionary Systems Biology: Links Between Gene Evolu-
tion and Function”, Current Opinion in Biotechnology 2006, vol. 17, s. 481-487; Eugene
V. Kooniv and Yuri 1. Worr, ,,Evolutionary Systems Biology”, w: Mark Pacer and Andrew Po-
MiaNkowskl, (eds.), Evolutionary Genomics and Proteomics, Sinauer Associates, Inc., Sunder-
land, Massachusetts 2008, s. 11-25.

62 Por. Eugene V. Koon and Yuri I. Worr, ,,Genomics of Bacteria and Archaea: The Emerg-
ing Generalizations After 13 Years”, Nucleic Acids Research 2008, vol. 36, s. 6688-6719.

8 Por. Nicholas H. Purnam, Mansi Srivastava, Uffe HeLLsten, Bill Dirks, Jarrod CHAPMAN,
Asaf SaLamov, Astrid Terry, Harris Suariro, Erika A. Linoquist, Vladimir V. Karironov et al.,
»Sea Anemone Genome Reveals Ancestral Eumetazoan Gene Repertoire and Genomic Organiza-
tion”, Science 2007, vol. 317, s. 86-94; David J. MiLLer and Eldon E. Bart, ,,Cryptic Complexity
Captured: The Nematostella Genome Reveals Its Secrets”, Trends in Genetics 2008, vol. 24, s. 1-
4; Mansi Srivastava, Emina Becovic, Jarrod Crapman, Nicholas H. Purnam, Uffe Heristen, Take-
shi Kawasuima, Alan Kuo, Therese Mitros, Asaf SaLamov, Meredith L. CArPENTER et al., ,,The Tri-
choplax Genome and the Nature of Placozoans”, Nature 2008, vol. 454, s. 955-960.
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czej genomow roslin, grzybow i prokariontéw sa w petni zgodne z tym wnio-
skiem. * Co wiecej, glebokie rekonstrukcje ewolucyjne wskazuja, ze pierwotne
formy setek zachowanych genow wystepowaly juz u LUCA. ® Konserwatywne
rekonstrukcje zbiorow genéw wspolnych przodkow dwoch domen prokariontow
— bakterii i archeonéw — zdajg si¢ sugerowac, ze te ancestralne formy, ktore
prawdopodobnie istniaty ponad 3 miliardy lat temu, miaty poréwnywalng ztozo-
nos$¢ genetyczng do, przynajmniej, prostszych, zyjacych na swobodzie, wspot-
czesnych prokariontow. ® Z perspektywy biologii ewolucyjnej wyglada na to, ze
sekwencje wielu genéw kodujacych podstawowe funkcje komorkowe, zwlasz-
cza translacje, transkrypcje, replikacj¢ 1 glowne szlaki metaboliczne, podlegaty
silnemu doborowi oczyszczajacemu dziatajagcemu w dhugich odstepach czasu,
przy wielu okazjach, w trakcie trwajacych okoto 3,5 miliarda lat dziejow komor-
kowego zycia.

Co zadziwiajace, nie tylko sekwencje i struktury kodowanych biatek, ale
i cechy architektury genoéw niekoniecznie majg bezposrednie znaczenie dla
funkcji genow, ktore w wysokim stopniu zostaty utrwalone w dlugich okresach
dziejow zycia. W szczegdlnosci pozycje duzej czesci intronow zostaty utrwalo-
ne nawet miedzy najbardziej odlegle spokrewnionymi, bogatymi w introny ge-

5 Por. Eugene V. Kooy, Natalie D. Feporova, John D. Jackson, Aviva R. Jacoss, Dmitri
M. Kryrov, Kira S. Makarova, Raja Mazumper, Sergei L. Mexkuepov, Anastasia N. NIKoLskAYA,
B. Sridhar Rao et al., ,,A Comprehensive Evolutionary Classification of Proteins Encoded in
Complete Eukaryotic Genomes”, Genome Biology 2004, vol. 5, s. R7; Koonn and Worr, ,,Ge-
nomics of Bacteria and Archaea: The Emerging Generalizations After 13 Years...”.

5 Por. Berend SneL, Peer Bork, and Martjin A. Huynen, ,,Genomes in Flux: The Evolution of
Archaeal and Proteobacterial Gene Content”, Genome Research 2002, vol. 12, s. 17-25; Boris
G. MirkiN, Trevor 1. FEnner, Michael Y. Gavreerin, and Eugene V. Koon, ,,Algorithms for Com-
puting Parsimonious Evolutionary Scenarios for Genome Evolution, the Last Universal Common
Ancestor and Dominance of Horizontal Gene Transfer in the Evolution of Prokaryotes”, BMC
Evolutionary Biology 2003, vol. 3, no. 2; Eugene V. Koonn, ,,Comparative Genomics, Minimal
Gene-Sets and the Last Universal Common Ancestor”, Nature Reviews Microbiology 2003, vol.
1, s. 127-136; Victor Kuniv and Christos A. Ouzouns, ,,The Balance of Driving Forces During
Genome Evolution in Prokaryotes”, Genome Research 2003, vol. 13, s. 1589-1594; Arcady
R. Musteaian, ,,Gene Content of LUCA, the Last Universal Common Ancestor”, Frontiers in Bio-
science 2008, vol. 13, s. 4657-4666.

8 Por. SNEL, Bork, and Huynex, ,,Genomes in Flux...”; Kira S. Makarova, Alexander V. So-
rokIN, Pavel S. Novichkov, Yuri I. Worr, and Eugene V. Koon, ,,Clusters of Orthologous Genes
for 41 Archaeal Genomes and Implications for Evolutionary Genomics of Archaea”, Biology Di-
rect 2007, vol. 2, no. 33.
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nomami eukariontéw (25-30% utrwalenia wsrod ortologéw u roslin 1 strunow-
cow), " a znaczna wigkszo$¢ pozycji introndw jest wspolna ssakom i zwierze-
tom prymitywnym (basal animals), takim jak Trichoplax i ukwiat. %

Uderzajacy fakt utrwalenia sekwencji i struktur genéw kontrastuje z ptynno-
$cig genowego sktadu genomow wszystkich form zycia, jaki ukazywany jest
przez genomike porownawcza i rekonstrukcje ewolucyjne. Geny (prawie) uni-
wersalne stanowia tylko niewielka cze$¢ catego uniwersum genow: w sumie ten
centralny rdzen komoérkowego zycia sktada si¢ co najwyzej z okoto 70 gendw,
czyli z nie wigcej niz 10% gendw w nawet najmniejszych genomach komorko-
wych form zycia, ale zazwyczaj jest to 1% gendéw lub mniej. © Mimo ze w kaz-
dym poszczegdlnym genomie wiekszo$¢ genow nalezy do umiarkowanie utrwa-
lonego ,,pancerza” wspolnego odlegle spokrewnionym organizmom, w calym
uniwersum genow geny rdzenia i pancerza (lub precyzyjniej — zbiory genow
ortologowych) stanowig niewielkg mniejszo$¢. " Zwazywszy na te charaktery-
styczng strukture uniwersum genow, rekonstrukcje ewolucyjne nieuchronnie
przynosza dynamiczny obraz ewolucji genomu, w ktorej liczne geny sa tracone,
a wiele innych jest zyskiwanych wskutek HGT (przewaznie u prokariontow)
1 duplikacji genoéw (por. nizej).

7 Por. Alexei Feporov, Amir F. Merican, and Walter GiLerr, ,,Largescale Comparison of In-
tron Positions Among Animal, Plant, and Fungal Genes”, Proceedings of the National Academy
of Sciences USA 2002, vol. 99, s. 16128-16133; Igor B. Rocozm, Yuri I. Worr, Alexander V. So-
RrOKIN, Boris G. MirkiN, and Eugene V. Kooniy, ,,Remarkable Interkingdom Conservation of Intron
Positions and Massive, Lineage-Specific Intron Loss and Gain in Eukaryotic Evolution”, Current
Biology 2003, vol. 13, s. 1512-1517; Scott W. Roy and Walter Gigerr, ,,The Evolution of Spli-
ceosomal Introns: Patterns, Puzzles and Progress”, Nature Reviews Genetics 2006, vol. 7, s. 211-
221.

8 Por. PutNam, Srivastava, HELLSTEN, Dirks, CHAPMAN, SaLamov, TERRY, SHAPIRO, LINDQUIST,
Karitonov ef al., ,,Sea Anemone Genome...”; Srivastava, Becovic, CHapmaN, Purnam, HELLSTEN
29 bl el bl bl 9 9

Kawasuma, Kuo, Mitros, SaLamov, CARPENTER et al., ,,The Trichoplax Genome...”.

% Por. Koonm, ,,Comparative Genomics, Minimal Gene-Sets...”; J. Kirk Harris, Scott
T. KeLLey, George B. SpiegeLman, and Norman R. Pack, ,,The Genetic Core of the Universal An-
cestor”, Genome Research 2003, vol. 13, s. 407-412; Robert L. Cuarcesors and W. Ford Doo-
LITTLE, ,,Computing Prokaryotic Gene Ubiquity: Rescuing the Core from Extinction”, Genome Re-
search 2004, vol. 14, s. 2469-24717.

0 Por. Kooniv and Worr, ,,Genomics of Bacteria and Archaea: The Emerging Generalizations
After 13 Years...”.
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Architektura genomdw, czyli utozenie genow w genomie, w jeszcze wiek-
szym stopniu niz genowy sktad genoméw ukazuje ewolucyjna niestabilnos¢
w poréwnaniu z sekwencjami genow. "' Za wyjatkiem organizacji matych grup
funkcjonalnie powigzanych ze soba genéw w operonach, ktére w pewnych przy-
padkach wspolne sa odlegle spokrewnionym bakteriom i archeonom — prawdo-
podobnie po czgéci za sprawg szeroko zakrojonego HGT (por. nizej) — obser-
wujemy na ogot wzglednie niewielkie utrwalenie porzadku genow nawet mig-
dzy blisko spokrewnionymi organizmami. > W szczegdlnosci u prokariontow
dalekosigzne utrwalenie porzadku genow zupelnie znika nawet w pewnych gru-
pach blisko spokrewnionych genomow, ktore zachowuja zgodnos¢ gendéw orto-
logowych niemal jeden do jednego oraz ponad 99% S$rednia identycznos¢ se-
kwencji miedzy ortologowymi biatkami. 7 Tak wiec u prokariontow organizacja
genow poza poziomem operonow jest, w wickszosci, determinowana rozlegtym
losowym tasowaniem, zwlaszcza przez masowe inwersje, ktore doprowadzity
do powstania procesu replikacji. * Eukarionty wykazuja nieco wigksze utrwale-
nie dalekosi¢znej genomowej syntenii, ale nawet w tym wypadku istnieje nie-
wiele wspolnych elementow architektury genomow miedzy, na przyktad, rozny-
mi typami zwierzat, za$§ migdzy krolestwami nie wystepuja zadne wspdlne ele-
menty. 7

Zmienno$¢ architektur genomow stawia biologéw ewolucyjnych przed inte-

resujacym dylematem: czy organizmy majg unikalne architektury genomow,
ktore sg specjalnie przystosowane do tego, by spetia¢ unikalne wymogi funk-

" Por. Eugene V. Koonm, ,,Evolution of Genome Architecture”, The International Journal of
Biochemistry and Cell Biology 2009, vol. 41, s. 298-306.

2 Por. Arcady R. Mushecian and Eugene V. Koonn, ,,Gene Order Is Not Conserved in Bacte-
rial Evolution”, Trends in Genetics 1996, vol. 12, s. 289-290; Takeshi Iton, Keiko Takemoto, Hi-
rotada Mori, and Takashi Goiosori, ,,Evolutionary Instability of Operon Structures Disclosed by
Sequence Comparisons of Complete Microbial Genomes”, Molecular Biology and Evolution
1999, vol. 16, s. 332-346.

™ Por. Novicikov, WoLr, Duscrak, and Kooni, ,, Trends in Prokaryotic Evolution...”.

™ Por. Novicukov, WoLr, Duschak, and Kooniy, ,,Trends in Prokaryotic Evolution...”; Jona-
than A. Eisen, John F. HemEeLserG, Owen WHitTE, and Steven L. SaLzeerg, ,,Evidence for Symmet-
ric Chromosomal Inversions Around the Replication Origin in Bacteria”, Genome Biology 2000,
vol. 1, RESEARCHO0011; Elisabeth R. TiLLier and Richard A. CoLuixs, ,,Genome Rearrangement
by Replication-Directed Translocation”, Nature Genetics 2000, vol. 26, s. 195-197.

5 Por. Koonn, ,,Evolution of Genome Architecture...”.
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cjonalne odpowiednich organizmoéw, czy tez ewolucja architektury genoméw
jest w wigkszos$ci procesem neutralnym? Chociaz wielokrotnie obserwowano lo-
kalne zgrupowania funkcjonalnie powigzanych ze sobg genéw oraz inne wzorce
wskazujace na istotng pod wzgledem funkcjonalnym wspotekspresje genow,
trendy te sg wzglednie stabe i weale nie powszechne. 7 Tak wigc wyglada na to,
ze dominujacym czynnikiem w ewolucji architektury genomow jest losowa, nie-
adaptacyjna reorganizacja, nie zas dobor oczyszczajacy lub pozytywny.

Horyzontalny transfer genow, sie¢ ewolucji
i las w miejsce drzewa zycia

Jeszcze na dlugo przed nadejsciem ery genomicznej mikrobiologowie zdali
sobie sprawe z tego, ze bakterie maja zdolno§¢ wymiany informacji genetycznej
droga HGT, co prowadzi w pewnych przypadkach do skutkéw o wielkim zna-
czeniu, na przyktad do odpornosci na antybiotyki. 77 Odkryto wiele molekular-
nych mechanizmoéow HGT, w tym wymiang plazmidow, transdukcje (HGT reali-
zowany przez bakteriofagi) i transformacj¢. ® Pomimo tych odkryé, HGT po-
strzegany byt na ogot jako zjawisko o niewielkiej wadze, istotne tylko w szcze-
golnych okolicznosciach, a w kazdym razie nie uwazano, by zagrazato ono kon-
cepcji drzewa zycia mozliwego do zrekonstruowania dzigki filogenetycznej ana-
lizie TRNA i innych utrwalonych genéw. To fundamentalne przekonanie za-
chwiato si¢ w posadach za sprawg wczesnych wynikoéw analizy poréwnawczej
genomow bakterii i archeonow, wskazujacych, ze — przynajmniej w genomach
pewnych prokariontow — duza czgs¢ genow ewidentnie zostata nabyta droga
HGT. Doskonaty tego przyktad stanowig wyspy patogennosci i podobne wyspy
symbiotyczne, tworzace ponad 30% genomu wielu patogennych i symbiotycz-

6 Por. Jeffrey G. Lawrenck, ,,Gene Organization: Selection, Selfishness, and Serendipity”,
Annual Review of Microbiology 2003, vol. 57, s. 419-440; Laurence D. Hurst, Csaba Par, and
Martin J. LercHER, ,,The Evolutionary Dynamics of Eukaryotic Gene Order”, Nature Reviews Ge-
netics 2004, vol. 5, s. 299-310.

7 Por. Michael Syvanen and Clarence 1. Kapo (eds.), Horizontal Gene Transfer, Academic
Press, San Diego 2002.

™ Por. Frederic Busuman, Lateral DNA Transfer: Mechanisms and Consequences, Cold
Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor, New York 2001.
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nych bakterii. ” Co wigcej, analiza porownawcza genomow hipertermofilnych
bakterii i archeonéw wskazuje, ze nawet miedzydomenowy HGT moze mie¢
szeroki zakres przez wzglad na wspdlne siedliska. *

Jednoznaczne wykazanie dziatania HGT, a zwlaszcza odrdéznienie go od
masowej utraty genéw, moze sprawia¢ trudnosci i w zwigzku z tym zakres po-
ziomej mobilnosci genow migdzy prokariontami nadal stanowi przedmiot dys-
kusji. ¥ Niemniej w miar¢ powigkszania si¢ genomowej bazy danych obszerne
analizy w ramach genomiki poréwnawczej i analizy filogenetyczne daja coraz
wigksze podstawy dla wniosku, ze HGT jest wlasciwie wszechobecny w §wiecie
prokariontdow — w tym sensie, ze jest bardzo mato (lub nie ma zadnych) zbio-
row genow ortologowych, ktérych dzieje nie wykazujg udziatu HGT. * Tempo
HGT znacznie r6zni si¢ w przypadku réznych genow w zaleznosci od ich funk-
cji, po czesci — jak glosi tak zwana hipoteza ztozonosci postulujaca, ze moga
istnie¢ bariery dla horyzontalnego transferu genéw kodujacych podjednostki
kompleksow biatkowych — z tego powodu, ze skutki takich zdarzen, to jest nie-
réwnowaga dawkowania oraz mieszanie heterologowych podjednostek, moga

™ Por. Jorg H. Hacker and James B. Kaper, ,,Pathogenicity Islands and the Evolution of Mi-
crobes”, Annual Review of Microbiology 2000, vol. 54, s. 641-679; Howard Ocuman and Nancy
A. Moran, ,,Genes Lost and Genes Found: Evolution of Bacterial Pathogenesis and Symbiosis”,
Science 2001, vol. 292, s. 1096-1099; Nicole T. Perna, Guy Prunkerr 111, Valerie BurLanp, Bob
Mau, Jeremy D. Grasner, Debra J. Rose, George F. Mavuew, Peter S. Evans, Jason GREGor,
Heather A. KirkpaTrick et al., ,,Genome Sequence of Enterohaemorrhagic Escherichia coli O157:
H7”, Nature 2001, vol. 409, s. 529-533.

% Por. L. Aravino, Roman L. Tatusov, Yuri I. Worr, D.R. WaLker, and Eugene V. Koon,
,Evidence for Massive Gene Exchange Between Archaeal and Bacterial Hyperthermophiles”,
Trends in Genetics 1998, vol. 14, s. 442-444; Karen E. NEeLson, Rebecca A. Cravrton, Steven
R. Gir, Michelle L. Gwmn, Robert J. Dopson, Daniel H. Harr, Erin K. Hickey, Jeremy D. Pe-
tersoN, William C. NeLson, Karen A. Kercuum et al., , Evidence for Lateral Gene Transfer Be-
tween Archaea and Bacteria from Genome Sequence of Thermotoga maritima”, Nature 1999, vol.
399, s. 323-329.

81 Por. Jeffrey G. Lawrence and Heather L. Henprickson, ,,Lateral Gene Transfer: When Will
Adolescence End?”, Molecular Microbiology 2003, vol. 50, s. 739-749; Eugene V. Koon, ,,Hor-
izontal Gene Transfer: The Path to Maturity”, Molecular Microbiology 2003, vol. 50, s. 725-727;
Charles G. KurLanp, Bjorn Cansick, and Otto G. Bera, ,,Horizontal Gene Transfer: A Critical
View”, Proceedings of the National Academy of Sciences USA 2003, vol. 100, s. 9658-9662.

82 Por. J. Peter Gogarten, W. Ford DooLittig, and Jeffrey G. Lawrence, ,,Prokaryotic Evolu-
tion in Light of Gene Transfer”, Molecular Biology and Evolution 2002, vol. 19, s. 2226-2238;
J. Peter Gogarten and Jeffrey P. Townsenp, ,,Horizontal Gene Transfer, Genome Innovation and
Evolution”, Nature Reviews Microbiology 2005, vol. 3, s. 679-687.
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by¢ szkodliwe. ®* Analizy filogenetyczne wskazuja jednak, ze nawet takie geny
— na przyktad geny kodujace biatka rybosomalne i podjednostki polimerazy
RNA — nie sg zabezpieczone przed HGT. %

Zgodnie z hipotezg samolubnego operonu duza przewaga HGT u prokarion-
tow moze, po czesci, wyjasni¢ utrzymywanie si¢ organizacji wielu operonow
w szerokim zakresie organizmow. ¥ Chociaz operony mogg by¢ poczatkowo se-
lekcjonowane ze wzgledu na korzystng wspotekspresje i wspolregulacje genow
powigzanych z jakim$ funkcjami, najpewniej s3 one utrzymywane i rozpo-
wszechniane w §wiecie prokariontow z uwagi na zwigkszone prawdopodobien-
stwo utrwalenia operonu na skutek HGT w porownaniu z, na przyktad, para ge-
now nieoperonowych. Scenariusz ten przedstawia znakomity przyktad kombina-
cji sit selekcyjnych (wspotregulacja) i neutralnych (HGT), ktore odgrywaja role
w ewolucji waznego aspektu organizacji genomu. *

Eukarionty r6znia si¢ od prokariontow pod wzgledem roli, jaka odgrywa
HGT w ewolucji genoméw. U eukariontoéw wielokomorkowych, u ktérych ko-
morki linii zarodkowej r6znig si¢ od somy, HGT wydaje si¢ zjawiskiem rzad-

% Por. Ravi Ja, Maria C. Rivera, and James A. Lak, ,,Horizontal Gene Transfer Among
Genomes: The Complexity Hypothesis”, Proceedings of the National Academy of Sciences USA
1999, vol. 96, s. 3801-3806; Alon WEeLLNER, Mor N. Lurig, and Uri Gopana, ,,Complexity, Con-
nectivity, and Duplicability as Barriers to Lateral Gene Transfer”, Genome Biology 2007, vol. 8,
s. R156.

8 Por. Corinne Brochier, Hene’ PriLippi, and Débora Regina b MELo MorEIRa, ,,The Evolu-
tionary History of Ribosomal Protein RpS14: Horizontal Gene Transfer at the Heart of the Ribo-
some”, Trends in Genetics 2000, vol. 16, s. 529-533; Kira S. Makarova, V.A. Ponomarev, and Eu-
gene V. Koonn, ,,Two C Or Not Two C: Recurrent Disruption of Zn-Ribbons, Gene Duplication,
Lineage-Specific Gene Loss, and Horizontal Gene Transfer in Evolution of Bacterial Ribosomal
Proteins”, Genome Biology 2001, vol. 2, RESEARCHO0033; Lakshminarayan M. Iver, Eugene
V. Kooniy, and L. Aravinp, ,,Evolution of Bacterial RNA Polymerase: Implications for Large-
Scale Bacterial Phylogeny, Domain Accretion, and Horizontal Gene Transfer”, Gene 2004, vol.
335, s. 73-88.

% Por. Jeffrey G. Lawrence, ,,Selfish Operons: The Evolutionary Impact of Gene Clustering
in Prokaryotes and Eukaryotes”, Current Opinion in Genetics and Development 1999, vol. 9,
s. 642-648; Jeffrey G. LawreNnckg, ,,Selfish Operons and Speciation by Gene Transfer”, Trends in
Microbiology 1997, vol. 5, s. 355-359.

% Por. Kooniy and Worr, ,,Genomics of Bacteria and Archaea: The Emerging Dynamic View

of the Prokaryotic World...”; LaAwrenck, ,,Gene Organization...”.
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kim, ¥ aczkolwiek nie niemozliwym. ¥ W pewnych szczegdlnych okoliczno-
Sciach, takich jak stale wystepowanie endosymbiotycznych bakterii u zwierzat,
transfer duzych odcinkéw genoméw bakteryjnych do genomow gospodarza
okazuje si¢ zjawiskiem powszechnym. ¥ Wyglada na to, ze eukarionty jednoko-
morkowe uzyskuja geny bakteryjne i wymieniajg geny migdzy soba wzglednie
czesto. * Znacznie wazniejszy jest jednak duzy wktad genomoéw endosymbion-
tow do zestawow gendow wszystkich eukariontow. Odkrycie organelli przypomi-
najacych mitochondria i gendw o wyraznie mitochondrialnym pochodzeniu
u wszystkich gruntownie opisanych jednokomorkowych eukariontéw zasadni-
czo upewnia nas, ze ostatni wspolny przodek ocalatych eukariontow miatl juz
mitochondrialnego endosymbionta. *' Majac na wzgledzie ich wyrazne filogene-
tyczne powinowactwa, eukariotyczne geny z fatwo rozpoznawalnymi prokario-
tycznymi ortologami mozna wyraznie podzieli¢ na geny o prawdopodobnym

% Por. Jan O. AnpErsson, ,,Lateral Gene Transfer in Eukaryotes”, Cellular and Molecular
Life Sciences 2005, vol. 62, s. 1182-1197.

8 Por. Fyodor A. Konprastov, Eugene V. Koon, Igor G. MorGunov, Tatiana V. FINOGENOVA,
and Marie N. Konprastova, ,,Evolution of Glyoxylate Cycle Enzymes in Metazoa: Evidence of
Multiple Horizontal Transfer Events and Pseudogene Formation”, Biology Direct 2006, vol. 1, no.
31

% Por. Julie C. Dunning Hotorp, Michael E. Crark, Deodoro C.S.G. Ouiveira, Jeremy M. Fos-
TER, Peter Fiscuer, Monica C. Munoz Torres, Jonathan D. Gieser, Nikhil Kumar, Nadeeza IsumaeL,
Shiliang Wang et al., ,,Widespread Lateral Gene Transfer from Intracellular Bacteria to Multicel -
lular Eukaryotes”, Science 2007, vol. 317, s. 1753-1756; Naruo Nikon, Kohjiro Tanaka, Fukashi
SuiBata, Natsuko Ito Konpo, Masahiro Hizume, Masakazu SuimMapa, and Takema Fukatsu, ,,Wol-
bachia Genome Integrated in an Insect Chromosome: Evolution and Fate of Laterally Transferred
Endosymbiont Genes”, Genome Research 2008, vol. 18, s. 272-280.

% Por. Anoek P. pe Koning, Fiona S.L. Brinkman, Steven J.M. Jones, and Patrick J. KerLiNG,
,Lateral Gene Transfer and Metabolic Adaptation in the Human Parasite Trichomonas vaginalis”,
Molecular Biology and Evolution 2000, vol. 17, s. 1769-1773; Matthew B. Rocers, Russell
F. Watkins, James T. Hareer, Dion G. Durnrorp, Michael W. Gray, and Patrick J. KeeLiNG,
,»A Complex and Punctate Distribution of Three Eukaryotic Genes Derived by Lateral Gene
Transfer”, BMC Evolutionary Biology 2007, vol. 7, no. 89; Jan O. Anpersson, Asa Siocren, David
S. Horner, Colleen A. Mureny, Patricia L. Dyar, Staffan G. Svirp, John M. Logspon, Jr., Mark
A. Racan, Robert P. Hrr, and Andrew J. Rocer, ,,A Genomic Survey of the Fish Parasite Spiro-
nucleus salmonicida Indicates Genomic Plasticity Among Diplomonads and Significant Lateral
Gene Transfer in Eukaryote Genome Evolution”, BMC Genomics 2007, vol. §, no. 51.

' Por. T. Martin EmBLEY, ,,Multiple Secondary Origins of the Anaerobic Lifestyle in Eukary-
otes”, Philosophical Transactions of the Royal Society of London B: Biological Sciences 2006,
vol. 361, s. 1055-1067; T. Martin EmsLey and William Mari, ,,Eukaryotic Evolution, Changes
and Challenges”, Nature 2006, vol. 440, s. 623-630.
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pochodzeniu od archeonéw (gltéwnie, cho¢ nie wylacznie, sa to sktadniki ukta-
dow przetwarzajacych informacje) oraz geny o prawdopodobnym pochodzeniu
od bakterii (w wigkszos$ci enzymy metaboliczne i elementy roznych struktur ko-
morkowych). ** Czesto czyni si¢ ogolne zalozenie, ze wiekszo$¢ ancestralnych
,bakteryjnych” genéw u eukariontow ma pochodzenie mitochondrialne, ale
trudno wykazac¢ to bezposrednio, poniewaz zgodnie z wynikami analizy filoge-
netycznej geny te zwigzane sg z roznymi grupami bakterii. ** Ustalenia te niefa-
two jest interpretowac, gdyz sktady genéw endosymbionta i jego gospodarza nie
sa znane i jest mozliwe, ze jeden z nich lub oba mogly juz zgromadzi¢ liczne
geny z roznych zrodet. ** Jeszcze bardziej niepewny jest rzeczywisty scenariusz
powstania eukariontow (szczegdlowe omowienie tego waznego tematu wykra-
cza poza zakres niniejszego artykutu *°). Krotko mowigc, rywalizujace i gorgco
dyskutowane hipotezy sa nastepujace:

i.  Scenariusz symbiogenetyczny, zgodnie z ktorym o-proteobakteryjny
przodek mitochondriéw zaatakowal gospodarza bedacego archeonem
i zdarzenie to uruchomito proces genezy eukariontow, w tym uformo-
wanie si¢ charakterystycznych cech strukturalnych komoérki eukario-
tycznej, takich jak uktad bton wewnetrznych, cytoszkielet i jadro. *

2 Por. Christian Esser, Nahal AnmapiNeiap, Christian Wiecanp, Carmen Rorte, Federico
L. Sesastiani, Gabriel GeLiws-Dietric, Katrin Henze, Ernst Krerscamann, Erik Ricury, Dario Lei-
STER et al., ,,A Genome Phylogeny for Mitochondria Among Alpha-Proteobacteria and a Predomi-
nantly Eubacterial Ancestry of Yeast Nuclear Genes”, Molecular Biology and Evolution 2004,
vol. 21, s. 1643-1660; Natalya Yuriv, Kira S. Makarova, Sergey L. Mekuepov, Yuri I. Worr, and
Eugene V. Koonn, ,,The Deep Archaeal Roots of Eukaryotes”, Molecular Biology and Evolution
2008, vol. 25, s. 1619-1630.

% Por. Esser, AHMADINEIAD, WIEGAND, ROTTE, SEBAsTIANI, GELIUS-DIETRICH, HENZE, KRETSCHMANN,
Richiy, LEister et al., ,,A Genome Phylogeny for Mitochondria...”.

% Por. Christian Esser, William Martiv, and Tal Dacan, ,,The Origin of Mitochondria in
Light of a Fluid Prokaryotic Chromosome Model”, Biology Letters 2007, vol. 3, s. 180-184.

% W tej sprawie por. najnowsze artykuty przegladowe i dyskusje: EmLey and MarTi, ,,Eu-
karyotic Evolution...”; Charles G. KurLanp, Laura J. CoLrins, and David Penny, ,,Genomics and
the Irreducible Nature of Eukaryote Cells”, Science 2006, vol. 312,s. 1011-1014; William MARTIN
and Eugene V. Koon, ,,Introns and the Origin of Nucleus-Cytosol Compartmentation”, Nature
2006, vol. 440, s. 41-45; Anthony M. PooLe and David Penny, ,,Evaluating Hypotheses for the
Origin of Eukaryotes”, BioEssays 2007, vol. 29, s. 74-84; Tal Dacan and William Mari, ,, Test-
ing Hypotheses Without Considering Predictions”, BioEssays 2007, vol. 29, s. 500-503.

% Por. Martin and Koon, ,,Introns...”; William Martiv and Miklos MULLER, ,,The Hydrogen
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ii. Scenariusz méwigcy o archezoa, wedle ktorego gospodarzem mito-
chondrialnego endosymbionta byl prymitywny eukariont posiadajacy
juz wszystkie gtéwne cechy komorki eukariotycznej, ktore wyewolu-
owaly zupelnie niezaleznie od endosymbiozy, ale utatwity ja dzigki fa-
gocytowemu potencjatowi tego protoeukarionta. *’

Niezaleznie od doktadnej roli odgrywanej przez endosymbioze w eukarioge-
nezie, nie ma powaznych watpliwosci co do tego, ze zestaw genéw eukariontow
stanowi chimere zlozong z funkcjonalnie odrebnych gendéw pochodzacych od
archeonow i bakterii. ® Ponadto endosymbioza najwyrazniej miala znaczny
wklad do zestawow genoéw niektorych indywidualnych, duzych grup eukarion-
tow. Przedstawiono mocne §wiadectwa masowego HGT tysigcy genéw z endo-
symbionta nalezagcego do sinic (chloroplastu) do genoméw (roslinnych) gospo-
darzy. * Podobnie geny wyraznie pochodzace od alg wykryto u Chromalveola-
ta, ktore pochtonely czerwone algi w akcie wtornej endosymbiozy. '

Obserwacje opisanego wyzej masowego, wszechobecnego, zachodzacego
wieloma drogami HGT prowadza do podstawowego uogoélnienia: genomy
wszystkich form zycia sa zbiorami genéw o ro6znych historiach ewolucyjnych.
Nastepstwem tej generalizacji jest to, ze koncepcj¢ drzewa zycia nalezy zasadni-
czo zrewidowac lub porzucié, poniewaz topologia pojedynczego drzewa lub na-
wet odpowiednie topologie drzew dla wysoce utrwalonych genéw prawdopo-
dobnie nie mogg przedstawia¢ historii wszystkich czy choc¢by wigkszosci ge-

Hypothesis for the First Eukaryote”, Nature 1998, vol. 392, s. 37-41.

7 Por. KurLanp, Coruins, and Penny, ,,Genomics and the Irreducible Nature...”; Anthony
Poote and David Penny, ,,Eukaryote Evolution: Engulfed by Speculation”, Nature 2007, vol. 447,
s. 913.

% Por. Esser, AHMADINEIAD, WIEGAND, ROTTE, SEBAsTIANI, GELIUS-DIETRICH, HENZE, KRETSCHMANN,
Richiy, Leister et al., ,,A Genome Phylogeny for Mitochondria...”; Maria C. Rivera and James
A. Lakg, ,,The Ring of Life Provides Evidence for a Genome Fusion Origin of Eukaryotes”, Natu-
re 2004, vol. 431, s. 152-155.

% Por. William MarTiN, Tamas Rusan, Erik RicHLy, Andrea Hansen, Sabine CorneLSEN, Tho-
mas Lins, Dario Leister, Bettina StoeBe, Masami HaseGawa, and David Penny, ,,Evolutionary
Analysis of Arabidopsis, Cyanobacterial, and Chloroplast Genomes Reveals Plastid Phylogeny
and Thousands of Cyanobacterial Genes in the Nucleus”, Proceedings of the National Academy
of Sciences USA 2002, vol. 99, s. 12246-12251.

1% Por, Tetyana Nosenko and Debashish BuaTracuarya, ,,Horizontal Gene Transfer in Chro-
malveolates”, BMC Evolutionary Biology 2007, vol. 7, no. 173.
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now. "' Adekwatnym przedstawieniem dziejow zycia jest wiec raczej sie¢ wy-

mian genow niz pojedyncze drzewo, a tym samym wyniki uzyskiwane przez ge-
nomike poréwnawczg falsyfikuja ,,mocng” hipotez¢ drzewa zycia mowiaca
o istnieniu ,,drzewa gatunkowego” dla catych dziejow zycia komorkowego.

Z pewnoscia wniosku tego nie nalezy uznawac za rownoznaczny z teza, ze
wprowadzona przez Darwina koncepcja drzewa ewolucji ' powinna zosta¢ cat-
kowicie zarzucona. Po pierwsze, drzewa moga zapewnia¢ adekwatne ilustracje
ewolucji pojedynczych rodzin gendw. Po drugie, ponad wszelka watpliwos¢ ist-
niejg ekspansywne okresy dziejow zycia, w przypadku ktérych mozna otrzymac
stosowne drzewa dla duzych zbioréw genéw ortologowych, a tym samym spoj-
ng topologi¢ tych drzew mozna uzna¢ za drzewo gatunkowe. Ewolucja glow-
nych grup eukariontéw, takich jak zwierzgta lub ro$liny, jest przyktadem naj-
oczywistszym, ale ewolucja drzewopodobna miata najwyrazniej miejsce rOw-
niez w przypadku wielu grup prokariontow na wzglednie niskich poziomach fi-
logenetycznych. Otwarta pozostaje kwestia, czy calg ewolucje zycia najlepiej
przedstawi¢ jako:

i. spojne drzewo wysoce utrwalonych gendéw, reprezentujace ,,glowny
trend” ewolucji, w polaczeniu z wystgpowaniem HGT — takze maso-
wym HGT, ktéremu towarzyszyta endosymbioza — prezentujacym po-
ziome potgczenia miedzy galeziami drzewa (por. rysunek 1A), ' lub

ii. skomplikowang sie¢, w ktorej fazy ewolucji drzewopodobnej (z pozio-
mymi potaczeniami) sg poprzeplatane fazami ,,Wielkiego Wybuchu”,
czyli gwattownej horyzontalnej wymiany informacji genetycznej, kto-
rych juz w samej zasadzie nie da si¢ zaprezentowac jako drzew (por. ry-

" Por. W. Ford DoouirTLE, ,,Phylogenetic Classification and the Universal Tree”, Science
1999, vol. 284, s. 2124-2129; Eric Barrteste, Edward Susko, Jessica W. Leign, Dave MacLeob,
Robert L. CuarceBors, and W. Ford DootirtLe, ,,Do Orthologous Gene Phylogenies Really Support
Tree-Thinking?”, BMC Evolutionary Biology 2005, vol. 5, no. 33; Tal Dacan and William
F. Marn, ,, The Tree of One Percent”, Genome Biology 2006, vol. 7, no. 118; W. Ford DooLirtLE
and Eric BAPTESTE, ,,Pattern Pluralism and the Tree of Life Hypothesis”, Proceedings of the Na-
tional Academy of Sciences USA 2007, vol. 104, s. 2043-2049.

12 Por. Darwin, O powstawaniu gatunkéw..., s. 108.

% Por. Yuri I. Worr, Igor B. Rocoziv, Nick V. Grisui, and Eugene V. Koon, ,,Genome
Trees and the Tree of Life”, Trends in Genetics 2002, vol. 18, s. 472-479.
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Rys. 1. Dwa poglady na dzieje zycia jako alternatywy dla hipotezy drzewa zycia. (A)
Model , drzewa zycia jako gtéwnego trendu”. Dzieje zycia przedstawione sa w formie
drzewa z liniami laczacymi galezie ilustrujacymi HGT oraz szarymi trapezami ilu-
strujacymi fazy skroconej kladogenezy. '® Powstanie eukariontéw przedstawione jest
zgodnie z hipoteza o archezoa, w mys3l ktérej gospodarzem mitochondrialnego endo-
symbionta byl protoeukariont (archezoa). Przewiduje sie istnienie komérkowego
Ostatniego Uniwersalnego Wspélnego Przodka (LUCA). (B) Model ,Wielkiego Wy-
buchu”. Dzieje zycia przedstawione w postaci sukcesji drzewopodobnych faz, ktérym
towarzyszy HGT, oraz niedrzewopodobnych faz Wielkiego Wybuchu. Linie tgczace
galezie drzew ilustruja HGT, a kolorowe trapezy — fazy Wielkiego Wybuchu. '® Po-
wstanie eukariontéw przedstawione jest zgodnie z modelem symbiogenezy, w Swietle

1% Por. Eugene V. Koonw, ,,The Biological Big Bang Model for the Major Transitions in
Evolution”, Biology Direct 2007, vol. 2, no. 21.

% Por. Antonis Rokas and Sean B. Carrort, ,,Bushes in the Tree of Life”, PLoS Biology
2006, vol. 4, e352.

1% Por. Koonn, ,,The Biological Big Bang Model...”.
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ktérego gospodarzem mitochondrialnego endosymbionta byt archeon. Przewiduje sie
istnienie przedkomoérkowego Ostatniego Uniwersalnego Wspoélnego Stanu Ancestral-
nego (LUCAS — Last Universal Common Ancestral State). Ar, archeon (gospodarz mito-
chondrium w B); AZ, archezoa (gospodarz mitochondrium w A); BB, Wielki Wybuch
(Big Bang); C, chloroplast; CC, skrécona kladogeneza (compressed cladogenesis); M, mi-
tochondrium.

Metagenomika, rozszerzajacy sie Swiat
samolubnych replikonow i ich fuzja

Metagenomika to wazny nowy kierunek badan genomicznych, ktérego ce-
lem jest (zwykle, na tym etapie, czeSciowe) zsekwencjonowanie genomow
wszystkich form zycia zajmujacych pewne siedlisko. Metagenomika, mimo ze
jest to mtoda dziedzina, juz moze pochwali¢ si¢ duzymi osiagni¢ciami w cha-
rakteryzowaniu roznorodno$ci bakterii w roznych siedliskach, szczegolnie
w oceanach. '’ Kierunkiem, ktéry w moim przekonaniu ma szczegdlne koncep-
tualne znaczenie dla biologii ewolucyjnej, jest metagenomika wirusow. '® Zna-
miennym wnioskiem ptynagcym z réznych metagenomicznych badan wirusoéw
jest to, ze przynajmniej w niektorych, zwtaszcza morskich, siedliskach wirusy
(bakteriofagi) sg najliczniejszymi istotami biologicznymi, przy czym liczba cza-
steczek wirusowych przewyzsza liczbe komorek o rzad wielkosci. ' Mimo ze
genomy wirusoOw sg mate w porownaniu do genomoéw komorkowych form zy-
cia, wyniki badan metagenomicznych wskazuja, ze genomy wiruséw stanowig
duzg czes¢ genetycznego uniwersum, ktore jest co najmniej porownywalne roz-

197 Por. Martin LanGer, Esther M. Gagor, Klaus Lieseton, Guido MEurer, Frank Nienaus, Re-
nate Scuurze, Jirgen Eck, and Patrick Lorenz, ,,Metagenomics: An Inexhaustible Access to Na-
ture’s Diversity”, Biotechnology Journal 2006, vol. 1, s. 815-821; Susannah G. Tringe, Christian
voN MErING, Arthur KoBayashi, Asaf A. Satamov, Kevin Cren, Hwai W. CHang, Mircea Popar, Jay
M. SHorr, Eric J. MaTHUR, J. Chris DEetter et al., ,,Comparative Metagenomics of Microbial Com-
munities”, Science 2005, vol. 308, s. 554-557; Shibu YoosepH, Granger Surton, Douglas B. Rusch,
Aaron L. Haveern, Shannon J. WiLLiamson, Karin RemingTon, Jonathan A. Eisen, Karla B. HeipeL-
BERG, Gerard ManniNng, Weizhong Li ef al., ,,The Sorcerer 1I Global Ocean Sampling Expedition:
Expanding the Universe of Protein Families”, PLoS Biology 2007, vol. 5, el6.

1% Por. Eric L. DeLwarr, ,,Viral Metagenomics”, Reviews in Medical Virology 2007, vol. 17,
s. 115-131.

% Por. Florent E. AncLy, Ben FeLts, Mya Brermsart, Peter Saramon, Robert A. Epwarbs,
Craig CarcsoN, Amy M. Cuan, Matthew Havnes, Scott KeLLey, Hong L et al., ,,The Marine Vi-
romes of Four Oceanic Regions”, PLoS Biology 2006, vol. 4, €368; Robert A. Epwarps and Forest
Ronwer, ,,Viral Metagenomics”, Nature Reviews Microbiology 2005, vol. 3, s. 504-510.
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miarami do cze$ci zajmowanej przez genomy organizmow komorkowych. Co
wigcej, zwazywszy na to, ze w przypadku wiruséw o duzych genomach znaczna
cze$¢ gendw nie posiada wykrywalnych homologdéw w aktualnych bazach da-
nych sekwencji, """ najprawdopodobniejsze wydaje sie, ze wirusy stanowig
wigksza cze$¢ roznorodnosei genetycznej na tej planecie. Ustalenia te wspolgra-
ja z faktem duzej dominacji r6znych klas elementow ruchomych w genomach
wielu organizmow komorkowych. W istocie w genomach ssakow sekwencje be-
dace pochodnymi elementow ruchomych, gltéwnie retrotranspozonow (SINE
i LINE), stanowia przynajmniej 40% genomowego DNA. '"!

Wirusy i rozne inne samolubne replikony (definiowane jako elementy gene-
tyczne, ktore nie kodujg kompletnego systemu translacji), takie jak rozmaite pla-
zmidy i transpozony, tworza powigzana pulg genetyczng zwang mobilomem,
wirosferg lub $wiatem wirusow. ''? Tozsamo$¢ $wiata wirusow przejawia sie
w istnieniu zbioru ,,charakterystycznych genow”, ktore koduja biatka o kluczo-
wych rolach w reprodukcji samolubnych elementow (wlacznie z wirusowymi
biatkami kapsydu) i wystepuja w skrajnie réznych elementach rozpowszechnio-
nych w szerokim wachlarzu gospodarzy, lecz nie w komoérkowych formach zy-
cia. Istnienie odrebnej puli charakterystycznych genow obejmujacej migdzy in-
nymi zalezng od RNA polimerazg RNA i DNA, to jest enzymy replikacji, ktore
prawdopodobnie istniaty wczesniej niz duze genomy DNA, silnie wskazuje na
to, ze Swiat wirusow wspotwystepowat z komoérkowymi formami zycia przez

"19Por. Lakshminarayan M. Iver, Sandhiya Bacan, Eugene V. Koon, and L. Aravin, ,,Evo-
lutionary Genomics of Nucleo-Cytoplasmic Large DNA Viruses”, Virus Research 2006, vol. 117,
s. 156-184; David PranaisuviLi, Roger A. Garrert, and Eugene V. Koonn, ,.Evolutionary Ge-
nomics of Archaeal Viruses: Unique Viral Genomes in the Third Domain of Life”, Virus Re-
search 2006, vol. 117, s. 52-67; Galina Grazko, Vladimir Makarenkov, Jing Liu, and Arcady Mu-
SHEGIAN, ,,Evolutionary History of Bacteriophages with Double-Stranded DNA Genomes”, Biol-
ogy Direct 2007, vol. 2, no. 36.

"""Por. John L. Goopier and Haig H. Kazazian, Jr., ,,Retrotransposons Revisited: The Re-
straint and Rehabilitation of Parasites”, Cell 2008, vol. 135, s. 23-35.

2 Por. Koonw and Worr, ,,Genomics of Bacteria and Archaea: The Emerging Dynamic
View of the Prokaryotic World...”; Laura S. Frost, Raphael LerLaE, Anne O. Summers, and Ari-
ane ToussanT, ,,Mobile Genetic Elements: The Agents of Open Source Evolution”, Nature Re-
views Microbiology 2005, vol. 3, s. 722-732; Patrick Forterrg, ,,The Origin of Viruses and Their
Possible Roles in Major Evolutionary Transitions”, Virus Research 2006, vol. 117, s. 5-16; Eu-
gene V. Koonin, Tatiana G. Senkevich, and Valerian V. Douia, ,,The Ancient Virus World and
Evolution of Cells”, Biology Direct 2006, vol. 1, no. 29.
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cate ich dzieje 1 by¢ moze wywodzi si¢ z pierwotnej, przedkomorkowej puli ele-
mentéw genetycznych. '

Pomimo swej odrgbnosci, $wiat wiruséw nieustannie wchodzi w interakcje
z pula genomowsg komdrkowych form Zycia, na co wskazuje ciagly ruch genow
miedzy przenoszonymi bakteriofagami, plazmidami i chromosomami bakteryj-
nymi ' lub przechwytywanie genéw komorkowych (protoonkogenow) przez
zwierzece retrowirusy. ''° Niedawne obserwacje przeprowadzanego przez bakte-
riofagi transferu genow migdzy odlegle spokrewnionymi bakteriami, nawet bez
rozpowszechnienia faga w organizmie bgdacym biorca, wskazuje, ze przeptyw
genow przeprowadzany przez samolubne replikony moze by¢ zjawiskiem
znacznie powszechniejszym niz dotad przypuszczano. ''® Co wazne, czgéci ele-
mentdéw ruchomych sa czesto werbowane (ulegaja egzaptacji) przez geny go-
spodarzy jako elementy regulatorowe, ''” a w niektorych przypadkach jako czg-
$ci sekwencji kodujacych biatka. '"* Znane sg tez indywidualne przypadki eg-
zaptacji kompletnych genow z elementéw ruchomych, co dobitnie ilustruje ewo-
lucja genu hedgehog, kluczowego regulatora rozwoju zwierzat, z inteiny. '°

113 Por. KoonN, SEnkevich, and DoLia, ,, The Ancient Virus World...”.

4 Por. Kooniw and Worr, ,,Genomics of Bacteria and Archaea: The Emerging Generaliza-
tions After 13 Years...”.

'3 Por. Amanda Swam and John M. Corriv, ,,Mechanism of Transduction by Retroviruses”,
Science 1992, vol. 255, s. 841-845.

"6 Por. John Xi Cuen and Richard P. Novick, ,,Phage-Mediated Intergeneric Transfer of
Toxin Genes”, Science 2009, vol. 323, s. 139-141.

" Por. I. King Jorpan, Igor B. RocoziN, Galina V. Grazko, and Eugene V. Koon, ,,Origin of
a Substantial Fraction of Human Regulatory Sequences from Transposable Elements”, Trends in
Genetics 2003, vol. 19, s. 68-72; Nalini PoLavararu, Leonardo Marivo-Ramirez, David LANDSMAN,
Jonh F. McDonaLp, and 1. King Jorpan, ,,Evolutionary Rates and Patterns for Human Transcrip-
tion Factor Binding Sites Derived from Repetitive DNA”, BMC Genomics 2008, vol. 9, no. 226.

8 Por. Jittima PirivaronGsa, Mark T. RutLepck, Sanil PateL, Mark Borobovsky, and 1. King
Jorban, ,,Evaluating the Protein Coding Potential of Exonized Transposable Element Sequences”,
Biology Direct 2007, vol. 2, no. 31.

"9 Por. Tracy M. Havt, Jeffery A. Porter, Keith E. Youne, Eugene V. Koon, Philip A. Be-
Achy, and Daniel J. Leany, ,,Crystal Structure of a Hedgehog Autoprocessing Domain: Homology
Between Hedgehog and Self-Splicing Proteins”, Cell 1997, vol. 91, s. 85-97; Thomas R. BUrGLIN,
~Evolution of Hedgehog and Hedgehog-Related Genes, Their Origin from Hog Proteins in Ances-
tral Eukaryotes and Discovery of a Novel Hint Motif”’, BMC Genomics 2008, vol. 9, no. 127.
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Wszystkie, bez wyjatku, geny prokariotyczne noszg $lady integracji wielu
plazmidow i fagow. Jeszcze wiele wigcej mowiace jest to, ze genomy arche-
onéw zwykle majg wiele wersji operonu, ktory koduje kluczowe elementy ma-
szynerii podzialu plazmidow, i czesto wiaze si¢ z nimi wiecej niz jedna historia
pochodzenia replikacji. '™ W zwigzku z tym wydaje sie, ze fuzja roznych repli-
konoéw jest stalym zjawiskiem u prokariontow, a w trakcie ewolucji taka fuzja
mogla stanowi¢ gléwny czynnik w ksztaltowaniu obserwowanej architektury
prokariotycznych chromosoméow. !

Podsumowujac, genomika poréwnawcza i metagenomika ukazuja ogromny,
dynamiczny, zespolony $wiat samolubnych replikonow, ktory wchodzi w inte-
rakcje z genomami komorkowych form zycia i — w trakcie dlugich okresow
ewolucji — wywiera duzy wptyw na sktad chromosoméw. U prokariontow inte-
rakcje miedzy chromosomami bakterii i archeonéw a samolubnymi replikonami
sa tak intensywne, a odrgbnos¢ chromosomoéw i megaplazmidow zatarta do tego
stopnia, ze chromosomy prawdopodobnie najlepiej postrzegaé jako ,,wyspy”
wzglednej stabilnosci w niespokojnym ,;morzu” elementéw ruchomych. '*
U eukariontow, szczegolnie u form wielokomorkowych, ktore wyksztatcily
w toku ewolucji rozdzial migdzy linig zarodkowg a soma, odrgbno$¢ chromoso-
mow i samolubnych replikondw jest wyrazniejsza. Niemniej wewnatrzgenomo-
wa mobilno$¢ samolubnych elementow przestawialnych i mie¢dzygenomowa
mobilnos¢ przynajmniej w ramach danego gatunku jest w istocie ulatwiana
przez istnienie plci, przy czym serie rozpowszechniania elementow przestawial-
nych prawdopodobnie zaznaczajg ewolucyjne przejscia. ' Centralna rola ele-
mentow ruchomych w ewolucji genomow podwaza tez koncepcje drzewa zycia,

2 Por. Lakshminarayan M. Iver, Kira S. Makarova, Eugene V. Koon, and L. AravinD,
»Comparative Genomics of the FtsK-HerA Superfamily of Pumping ATPases: Implications for
the Origins of Chromosome Segregation, Cell Division and Viral Capsid Packaging”, Nucleic
Acids Research 2004, vol. 32, s. 5260-5279.

121 Por. Koonin and Worr, ,,Genomics of Bacteria and Archaea: The Emerging Generaliza-
tions After 13 Years...”; Adam T. McGeocn and Stephen D. BeLL, ,,Extra-Chromosomal Elements
and the Evolution of Cellular DNA Replication Machineries”, Nature Reviews Molecular Cell Bi-
ology 2008, vol. 9, s. 569-574.

22Por. Kooniw and Worr, ,,Genomics of Bacteria and Archaea: The Emerging Generaliza-
tions After 13 Years...”.

12 Por. Lynch, The Origins of Genome Architecture....
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chociaz drzewa filogenetyczne indywidualnych charakterystycznych gendw mo-
g3 by¢ bardzo przydatne dla rekonstrukcji ewolucji samych samolubnych ele-
mentow. '

Natura Ostatniego Uniwersalnego Wspolnego Przodka
i wezesne przejscia ewolucyjne

Genomika poréwnawcza potwierdza domyst Darwina na temat pochodzenia
wszystkich istniejacych form zycia od jednego wspolnego przodka. W rzeczy
samej, ewolucyjne rekonstrukcje wskazuja, ze setki utrwalonych genow naj-
prawdopodobniej wywodza sie od LUCA. '° Scisle rzecz biorac, rekonstrukcje
te dajg do zrozumienia, ze LUCA posiadal juz kompletny system translacji, kt6-
ry nie roznil si¢ diametralnie od (przynajmniej) prostszych wersji wspotczesnej
maszynerii translacyjnej (sktadajacej si¢ z okoto 100 czasteczek RNA i biatek).
Miat réwniez podstawowy system transkrypcji i r6zne kluczowe szlaki metabo-
liczne, na przyklad dla biosyntezy nukleotydow puryny i pirymidyny. '** Zesta-
wom gendéw przypisywanym w tych rekonstrukcjach LUCA brakuje jednak
pewnych istotnych elementéw wspolczesnej maszynerii komorkowej. W szcze-
golnosci podstawowe sktadniki maszynerii replikacji DNA sg niehomologiczne
(lub przynajmniej nieortologowe) u bakterii, z jednej strony, oraz u archeonéow
i eukariontow, z drugiej. ¥’ Istnieje tez inny ostry podziat: lipidy blonowe maja
odmienne struktury, a enzymy biorace udziat w biogenezie bton sa odpowiednio
niehomologiczne (nieortologowe). '**

12 Por. Yue Xiong and Thomas H. Eicksush, ,,Origin and Evolution of Retroelements Based
Upon Their Reverse Transcriptase Sequences”, EMBO Journal 1990, vol. 9, s. 3353-3362; Eu-
gene V. Koon, Yuri . Worr, Keizo Nacasaki, and Valerian V. Doia, ,,The Big Bang of Picorna-
Like Virus Evolution Antedates the Radiation of Eukaryotic Supergroups”, Nature Reviews Mi-
crobiology 2008, vol. 6, s. 925-939.

12 Por. SNEL, Bork, and Huyney, ,,Genomes in Flux...”; MirkiN, FENNER, GaLPERIN, and Koo-
NIN, ,,Algorithms for Computing Parsimonious Evolutionary Scenarios...”; Koon, ,,Comparative
Genomics, Minimal Gene-Sets...”, Kuniv and Ouzounis, ,,The Balance of Driving Forces...”.

1%6 Por. Koon, ,,Comparative Genomics, Minimal Gene-Sets...”.

27 Por. Detlef D. Lerpk, L. Aravino, and Eugene V. Kooni, ,,Did DNA Replication Evolve
Twice Independently?”, Nucleic Acids Research 1999, vol. 27, s. 3389-3401.

"2 Por. Juli Pereto, Purificacion Lorez-Garcia, and David Morenra, ,,Ancestral Lipid Biosyn-
thesis and Early Membrane Evolution”, Trends in Biochemical Sciences 2004, vol. 29, s. 469-477.
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Duze luki w zrekonstruowanym zestawie genow LUCA stanowig potwier-
dzenie dla idei, ze rozne uktady komorkowe ,,skrystalizowaty si¢” asynchronicz-
nie, jak tez wskazuja na ,,przejsScia fazowe” na wczesnych etapach ewolucji ko-
morkowej. '* Zgodnie z jedna klasa hipotez LUCA byt skrajnie odmienny od
wspotczesnych komorek, a by¢ moze nawet w ogoéle nie byt komorka, lecz pula
elementow genetycznych stosujacych rozne strategie replikacji i ekspresji. Mogt
ponadto zajmowac¢ nieorganiczne obszary, na przyktad przy kominach hydroter-
malnych. *° Zgodnie z tymi scenariuszami systemy replikacji DNA i blony
wspotczesnego typu wyewoluowaly co najmniej dwukrotnie i niezaleznie
w dwoch domenach zycia (zaktadajac symbiogenetyczne powstanie eukarion-
tow). W tym wypadku samo pojecie LUCA staje si¢ niejednoznaczne i by¢
moze stosowniej mowi¢ o LUCAS — Ostatnim Uniwersalnym Wspo6lnym Sta-
nie Ancestralnym (Last Universal Common Ancestral State). ' Alternatywna
klasa scenariuszy postuluje, ze LUCA byt komorka wspolczesnego typu, posia-
dajacag archeonowg albo bakteryjng odmiang systemow replikacji DNA oraz bto-
ny, a moze nawet systemy mieszane. *> Ta klasa scenariuszy implikuje, ze
w ewolucji kazdego z tych kluczowych uktadow komoérkowych zachodzity
zmiany od jednego do drugiego typu lub zréznicowana utrata poszczegdlnych
genow.

Bez wzgledu na to, ktory scenariusz jest preferowany, brak utrwalenia cen-
tralnych uktadow komorkowych posréd domen zycia wskazuje, ze wczesne sta-
dia ewolucji komoérki obejmowaty radykalne zmiany, ktore trudno pogodzi¢
z uniformitarianizmem.

12 Por. Koonn, ,,The Biological Big Bang Model...”; Carl WoEsE, ,,The Universal Ancestor”,
Proceedings of the National Academy of Sciences USA 1998, vol. 95, s. 6854-6859.

139 Por. William Martiv and Michael J. RusseLL, ,,On the Origins of Cells: A Hypothesis for
the Evolutionary Transitions from Abiotic Geochemistry to Chemoautotrophic Prokaryotes, and
from Prokaryotes to Nucleated Cells”, Philosophical Transactions of the Royal Society of London
B: Biological Sciences 2003, vol. 358, s. 59-83 (dyskusja na s. 83-55); Eugene V. Koo~ and
William MarTiN, ,,On the Origin of Genomes and Cells Within Inorganic Compartments”, Trends
in Genetics 2005, vol. 21, s. 647-654.

! Por. Eugene V. Koon, ,,On the Origin of Cells and Viruses: Primordial Virus World Sce-
nario”, Annals of the New York Academy of Sciences 2009, vol. 1178, s. 47-64.

2 Por. Perero, Lopez-Garcia, and Morera, ,,Ancestral Lipid Biosynthesis...”; Nicholas
Gransporrr, Ying Xu, and Bernard Lasepan, ,,The Last Universal Common Ancestor: Emergence,
Constitution and Genetic Legacy of an Elusive Forerunner”, Biology Direct 2008, vol. 3, no. 29.
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Kwantyfikacja selekcji w calych genomach i Smieciowe DNA:
odmienne rezimy ewolucyjne dla réznych genomow

Istniejg duze roznice w sktadzie genomow migdzy réznymi liniami ewolucji
zycia. Prokarionty i, zwlaszcza, wirusy maja genomy ,,0d brzegu do brzegu”
(wall-to-wall) sktadajace si¢ glownie z genéw kodujacych biatka i struktural-
nych RNA, przy czym regiony niekodujace stanowig, poza niewieloma wyjatka-
mi, nie wigcej niz 10-15% genomowego DNA. Genomy eukariontow jednoko-
morkowych majg mniejsza gestos¢ charakterystycznych genow, ale na ogoét nie
odbiegaja zbyt daleko od zasad obowigzujacych u prokariontow, gdyz pomimo
odmiennej egzonowo-intronowej architektury genéw, wigkszos¢ DNA koduje
biatka. Genomy wielokomorkowych eukariontow sa radykalnie odmienne pod
tym wzgledem, ze jedynie mniejszos¢ (niewielka mniejszos¢ u kregowcow) ge-
nomowego DNA sklada si¢ z sekwencji kodujacych biatka lub strukturalne
RNA. Ogodlnie rzecz biorac, w calym zakresie form zycia obserwuje si¢ wyrazna
negatywng, wyktadniczg zalezno$¢ migdzy gestosciag gendw kodujacych biatka
a rozmiarem genomow, chociaz znaczne odchylenia od tej ogodlnej zaleznosci
obserwowane sg rowniez szczegolnie u prokariontow (por. rysunek 2).

Ta zasadnicza r6znica w organizacji genomow (wiekszosci) jednokomorko-
wych i wielokomérkowych organizméw wymaga wyjasnienia, a najprostszego
wiarygodnego wyjasnienia dostarcza teoria genetyki populacyjnej, zgodnie
z ktora intensywno$¢ doboru oczyszczajacego oddziatujacego na populacje jest
proporcjonalna do rzeczywistego rozmiaru populacji. Utrwalanie sekwencji nie-
kodujacych, takich jak introny lub elementy ruchome, jest — w najlepszym wy-
padku — procesem neutralnym, albo — co bardziej prawdopodobne — nie-
znacznie szkodliwym, nawet jesli tylko z powodu dodatkowego obcigzenia ma-
szynerii replikacyjnej. Obszerne nagromadzenie takich sekwencji jest wigc moz-
liwe jedynie we wzglednie matych populacjach, w ktorych intensywnos$¢ doboru
oczyszczajacego znajduje si¢ ponizej ,,progu kompleksyfikacji”. Méwiac do-
ktadniej, teoria przewiduje, ze mutacje o wspotczynniku selekcji (s) mniejszym
niz 107 nagromadzatyby si¢ w genomach wielokomoérkowych eukariontow jako
mutacje neutralne. Wiele insercji sekwencji niekodujacych rzeczywiscie zwigza-
nych jest z takimi matymi warto$ciami s. '**

133 Por. Lynch, The Origins of Genome Architecture...; Michael Lyncu and John S. Conery,
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Rys. 2. Zaleznos$¢ miedzy rozmiarem genomow a gestoscia genéw dla duzych wiru-
s6w i réznych komoérkowych form zycia. Wykres jest semilogarytmiczny. Punkty od-
powiadajace wybranym organizmom zaznaczono jako: Af, Archaeoglobus fulgidus (ar-
cheon); Cp, Cryptosporidium parvum (jednokomérkowy eukariont, Alveolata); Hs, Ho-
mo sapiens; Os, Oryza sativa (ryz); Mg, Mycoplasma genitalium (obligatoryjna bakteria
pasozytnicza); Mv, mimiwirus; Tv, Trichomonas vaginalis (jednokomoérkowy eukariont,
Excavata).

Wzigwszy pod uwagg badania nad ewolucja w skali genomu, kolejny ciag
waznych pytan dotyczy rozktadu wspotczynnikéw selekcji po genomach: jaka
cze$¢ niekodujacego DNA jest naprawde Smieciowa, jaka presje wywiera dobor

,»The Origins of Genome Complexity”, Science 2003, vol. 302, s. 1401-1404; Michael LyncH,
,»The Frailty of Adaptive Hypotheses for the Origins of Organismal Complexity”, Proceedings of
the National Academy of Sciences USA 2007, vol. 104, suppl. 1, s. 8597-8604.
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oczyszczajacy na rdézne geny i jak czesto rzeczywiscie oddziatuje dobdr pozy-
tywny (darwinowski)? Chociaz pomiar doboru dla indywidualnych gendéw,
a tym bardziej dla indywidualnych miejsc, szczegdlnie w regionach niekoduja-
cych, stanowi nie lada wyzwanie techniczne, ** pojawito si¢ kilka analiz doty-
czacych calych genomow. Szeroko zakrojona analiza ludzkiego zestawu bialek,
taczaca dane na temat patogenetycznych mutacji, niesynonimicznych SNP i roz-
bieznosci w przypadku ludzkich i szympansich ortologéw, umozliwita oblicze-
nie, ze tylko w wypadku ~12% reszt aminokwasowych s < 107, natomiast bli-
sko potowa miejsc ma warto$ci s miedzy 10 a 102 *° Tak wiec wiekszo$¢ se-
kwencji biatkowych wydaje si¢ podlega¢ dos¢ silnemu dziataniu doboru oczysz-
czajacego. Uzupelniajace si¢ z tg analiza badanie, dotyczace ewolucji rezimow
wielu grup blisko spokrewnionych bakterii i archeonéw, takze ujawnito zazwy-
czaj silne dziatanie doboru oczyszczajacego. Przy tym odnotowane w calych ge-
nomach $rednie wartosci stosunkow dN/dS (stosunek tempa substytucji nukle-
otydow niesynonimicznych wzgledem synonimicznych, ktory jest tradycyjng
miarg selekcji w przypadku sekwencji kodujacych biatka) wynoszg miedzy 0,02
a 0,2 (dV/dS << 1 to sygnatura doboru oczyszczajacego). *¢

Zakrojone na cate genomy badania pozytywnego doboru (mierzonego jako
specyficzny dla genow stosunek dNV/dS) w genach kodujacych biatka u szesciu
gatunkow ssakow ujawnity ~400 genow (~2,5%), ktore najwyrazniej doswiad-
czyly doboru pozytywnego w przynajmniej jednej gatezi drzewa filogenetyczne-
go analizowanych gatunkéw. Wartosci dla wigkszosci poszczegolnych gatezi
byly bardzo mate. ¥’ Szacunki te, mimo iz sa konserwatywne, pokazuja, ze
przynajmniej u ssakéw oddzialywanie doboru pozytywnego na calg sekwencje

1 Por. Martin Krerrman, ,,Methods to Detect Selection in Populations with Applications to
the Human”, Annual Review of Genomics and Human Genetics 2000, vol. 1, s. 539-559; Jianzhi
ZHANG, ,,Frequent False Detection of Positive Selection by the Likelihood Method with Branch-
Site Models”, Molecular Biology and Evolution 2004, vol. 21, s. 1332-1339.

5 Por. Lev Y. YamroLsky, Fyodor A. Konprastov, and Alexey S. Konprasmov, ,,Distribution
of the Strength of Selection Against Amino Acid Replacements in Human Proteins”, Human
Molecular Genetics 2005, vol. 14, s. 3191-3201.

136 Por. Novichkov, WoLF, Duschak, and Koo, ,,Trends in Prokaryotic Evolution...”.

137 Por. Carolin KosioL, Toma§ ViNak, Rute R. pa Fonseca, Melissa J. Husisz, Carlos D. Bus-
TAMANTE, Rasmus NieLseN, and Adam SiepeL, ,,Patterns of Positive Selection in Six Mammalian
Genomes”, PLoS Genetics 2008, vol. 4, ¢1000144.
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genow jest dos¢ rzadkie, chociaz w wielu genach, ktdre na ogét podlegaja dobo-
rowi oczyszczajacemu, prawdopodobnie wystepuja tez miejsca powstale w wy-
niku dziatania doboru pozytywnego. Szeroko zakrojone analizy miejsc koduja-
cych aminokwasy *° w 12 genomach Drosophila przyniosty bardzo odmienne
wyniki, co wskazuje, ze znaczna czes¢, a by¢ moze wigkszo$¢ substytucji ami-
nokwasow podlega doborowi pozytywnemu, aczkolwiek korzystne skutki wigk-
szo$ci tych substytucji wydaja si¢ do$¢ niewielkie. '** Zwlaszcza rozktad miejsc
podlegajacych doborowi pozytywnemu jest silnie nielosowy posrod funkcjonal-
nych kategorii genoéw, za$§ szczegolnie wrazliwe na dziatanie doboru pozytyw-
nego sg geny zwigzane z odpornoscig i innymi funkcjami obronnymi, reproduk-
cja oraz percepcja zmystowa. Wyglada na to, ze rozklad ten byt stabilny u bar-
dzo odmiennych zwierzat, w tym u ssakow, much i nicieni. '*°

Palaca kwestig w badaniach ewolucyjnych nacelowanych na cale genomy,
zwlaszcza jesli chodzi o ssaki z ich ogromnymi genomami, jest to, jaka czgs¢
niekodujacego DNA jest ,,naprawde” $mieciowa i jaka jego czes¢ podlega jesz-
cze nieznanym wymogom funkcjonalnym. Mozliwo$¢, ze pomimo braku wy-
krywalnego utrwalenia ewolucyjnego duza cz¢$¢, o ile nie wigkszos¢, ludzkiego
DNA ma w istocie znaczenie funkcjonalne i tym samym podlega doborowi, jest
czesto dyskutowana, zwlaszcza w $wietle wynikéw pokazujacych, ze bardzo
duza cze$¢ genomu ulega transkrypcji. '*° Odkrycie, ze tak zwane ultrakonser-

" (Przyp. thum.) Miejsca kodujgce aminokwasy — skrot myslowy Autora, dotyczacy sekwen-
cji w obrebie badanych genéw odpowiadajacych poszezegdlnym aminokwasom w polipeptydach
kodowanych przez te geny.

8 Por. Andrew G. Crark, Michael B. Eisen, Douglas R. Smitn, Casey M. Beraman, Brian
Otiver, Therese A. Markow, Thomas C. Kaurman, Manolis Kerus, William Gersart, Venky
N. Iver et al., ,,Evolution of Genes and Genomes on the Drosophila Phylogeny”, Nature 2007,
vol. 450, s. 203-218; Stanley A. Sawver, John Parsch, Zhi Zuang, and Daniel L. Harrtr, ,,Preva-
lence of Positive Selection Among Nearly Neutral Amino Acid Replacements in Drosophila”,
Proceedings of the National Academy of Sciences USA 2007, vol. 104, s. 6504-6510.

139 Por. KosioL, VINAR, pa Fonseca, Hupisz, BustamanTe, NIELsEN, and SiepeL, ,,Patterns of Posi-
tive Selection...”; Crark, Eisen, Smita, BERGMAN, OLIVER, MarRKOW, KAUFMAN, KELLIS, GELBART, IYER
et al., ,Evolution of Genes...”; Cristian I. Castio-Davis, Fyodor A. KonprasHov, Daniel
L. Hartr, and Rob J. KuratHiNaL, ,,The Functional Genomic Distribution of Protein Divergence in
Two Animal Phyla: Coevolution, Genomic Conflict, and Constraint”, Genome Research 2004,
vol. 14, s. 802-811.

"Por. Emile Zuckerkanpt, ,,Why So Many Noncoding Nucleotides?: The Eukaryote Ge-
nome as an Epigenetic Machine”, Genetica 2002, vol. 115, s. 105-129; Michael Pueasant and
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watywne sekwencje, ktore wydaja si¢ podlega¢ niezwykle silnemu doborowi
oczyszczajacemu, ! jest zgodne z tg ideg. Ponadto znaczna cze$¢ ,,$mieciowe-
g0” DNA moze by¢ zaangazowana w funkcjonalne role, ktére pociagajg za sobg
tylko ograniczone utrwalanie sekwencji, ale s3 wazne szczegolnie dla utrzymy-
wania i reorganizowania struktury chromatyny, jak w przypadku regionow przy-
taczeniowych pehigcych funkcje rusztowania/matrycy (SAR/MAR). '* Nie-
mniej niedawno przeprowadzona, dotyczaca catych genomow analiza rozktadu
insercji i delecji (poréwnanie genomow cztowieka, myszy i psa) wskazuje, ze
tylko ~3% ludzkiej euchromatyny DNA podlega wymogom selekcyjnym. '
Zwazywszy na to, ze sekwencje kodujace biatka stanowia jedynie ~1,2% eu-
chromatyny, wyniki te wskazujg, ze wigkszos¢ sekwencji DNA o znaczeniu
funkcjonalnym u ssakow nie koduje bialek, lecz potwierdzaja tez wezesne przy-
puszczenia, iz wigksza czg$¢ ludzkiego genomu jest niefunkcjonalna, czyli mi-
mo wszystko $mieciowa. '** Oczywiscie nalezy pamietac o tym, ze kazda defini-
cja tego, co $mieciowe, jest warunkowa, to znaczy niegdysiejsze §mieci jutro
moga zosta¢ zwerbowane do pelienia funkcjonalnej roli. Natomiast migdzyga-
tunkowe poréwnania niekodujacych regionéw genomowych u Drosophila
wskazuja, ze wigkszos¢ (70% lub wigcej nukleotydow) tych sekwencji wyewo-
luowata, podlegajac wymogom selekcyjnym, a znaczna cze$¢ (do 20%) najwy-

John S. MartTick, ,,Raising the Estimate of Functional Human Sequences”, Genome Research
2007, vol. 17, s. 1245-1253; Paulo P. AmaraL, Marcel DinGer, Tim R. MercEr, and John S. Mart-
TICK, ,, The Eukaryotic Genome as an RNA Machine”, Science 2008, vol. 319, s. 1787-1789.

' Por. Gill Bererano, Michael Preasant, Igor MakuniN, Stuart Stepren, W. James Kent, John
S. Marrick, and David HaussLer, ,,Ultraconserved Elements in the Human Genome”, Science
2004, vol. 304, s. 1321-1325; Sol Karzman, Andrew D. Kern, Gill Begrano, Ginger Fewert, Lu-
cinda Furron, Richard K. WiLson, Sofie R. SaLama, and David HaussLer, ,,Human Genome Ultra-
conserved Elements Are Ultraselected”, Science 2007, vol. 317, s. 915.

2 Por. Galina V. Grazko, Eugene V. Koon, Igor B. Rocozin, and Svetlana A. SHABALINA,
,.A Significant Fraction of Conserved Noncoding DNA in Human and Mouse Consists of Pre-
dicted Matrix Attachment Regions”, Trends in Genetics 2003, vol. 19, s. 119-124; Amelia K. Lin-
NEMANN, Adrian E. Prarts, and Stephen A. Krawerz, ,Differential Nuclear Scaffold/Matrix At-
tachment Marks Expressed Genes”, Human Molecular Genetics 2009, vol. 18, s. 645-654.

143 Por. Gerton Lunter, Chris P. Ponting, and Jotun Hen, ,,Genome-Wide Identification of
Human Functional DNA Using a Neutral Indel Model”, PLoS Computational Biology 2006, vol.
2, e5.

14 Por. DooLiTTLE and SAPIENZA, ,,Selfish Genes...”; OrGiL and Crick, ,,Selfish DNA...”.
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razniej podlega wptywowi doboru pozytywnego. '* Bez watpienia badania te
opierajg si¢ na roznych upraszczajacych zatozeniach (ktorych nie moge tu
szczegdtowo omowic), tak wigc do wniosku o duzych réznicach w rezimach se-
lekcyjnych migdzy r6znymi liniami rodowymi nalezy podchodzi¢ z ostroznoscia
i trzeba podda¢ go dalszej weryfikacji. Niemniej sam fakt, ze organizmy o po-
réwnywalnych rozmiarach zestawow gendw i1 poziomach ztozonosci organiza-
cyjnej, takie jak owady, z jednej strony, i ssaki, z drugiej, tak radykalnie r6znig
si¢ gestoscig genow i ilosciag domniemanych genomowych ,,$mieci” (por. rysu-
nek 2), wskazuje, ze ich genomy ewoluuja, podlegajac réznym naciskom selek-
cyjnym.

Badania wzajemnej zalezno$ci procesow neutralnych, doboru oczyszczaja-
cego 1 doboru pozytywnego wciaz znajduja si¢ na wczesnym etapie. Zbior zesta-
wow blisko spokrewnionych genomow z réznych taksonéw, ktory ma istotne
znaczenie dla tej analizy, jest obecnie maty, chociaz szybko si¢ powieksza,
a metody odrdzniania réznych trybow ewolucji ciggle sa aktywnie opracowywa-
ne. Niemniej nawet dostgpne juz wyniki zupetnie jasno wskazuja, ze wktad kaz-
dego z tych czynnikow jest wysoce zmienny posrod organizmow, w zaleznosci
od rzeczywistego rozmiaru populacji, charakterystycznego tempa mutacji i re-
kombinacji, a calkiem prawdopodobne, ze nie odkryto jeszcze wktadu innych
czynnikow.

Duplikacja genow i genomow: glowna Sciezka genomowej innowaciji

Analiza licznych sekwencji genomow potwierdzita wysnutg przez Ohno wi-
zje duplikacji genow jako glownego mechanizmu ewolucji, ' by¢ moze nawet
w wigkszym stopniu niz przewidywat tworca tej koncepcji. Wigksza czes$é ge-
now w wiegkszosci genomoéw komoérkowych form zycia (z wyjatkiem najmnie;j-
szych genomow obligatoryjnych pasozytéw) posiada paralogi wskazujace na to,

1% Por. Peter AnpoLratTo, ,,Adaptive Evolution of Non-Coding DNA in Drosophila”, Nature
2005, vol. 437, s. 1149-1152; Daniel L. Harrican and Peter D. KeigutLEY, ,,Ubiquitous Selective
Constraints in the Drosophila Genome Revealed by a Genome-Wide Interspecies Comparison”,
Genome Research 2006, vol. 16, s. 875-884; Penelope R. Happrirr, Doris Bachtrog, and Peter
Anporratto, ,,Positive and Negative Selection on Noncoding DNA in Drosophila simulans”,
Molecular Biology and Evolution 2008, vol. 25, s. 1825-1834.

16 Por. Onno, Evolution by Gene Duplication....
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ze w pewnym momencie ewolucji nastgpita duplikacja, '’ a wiele genow nalezy
do duzych rodzin paralogow, z ktorymi wiaze si¢ charakterystyczny rozktad wy-
ktadniczy odno$nie do liczby ich cztonkow. ' Jesli chodzi o wkiad duplikacji
w powstawanie nowych genow, nalezy zauwazy¢, ze dysponujemy niewieloma
$wiadectwami powstania genéw de novo z sekwencji niekodujacych, chociaz
geny mogg si¢ rozrasta¢ dzigki werbowaniu matych, przylegtych odcinkow nie-
kodujacych sekwencji. '* Kuszaca jest wigc generalizacja, zgodnie z ktorg du-
plikacja genow jest nie tylko wazna, ale i dominujaca Sciezkg powstawania no-
wych genéw. Nalezy jednak dodac, ze po duplikacji czgsto nastgpuje przyspie-
szona ewolucja sekwencji, jak rowniez przemodelowanie genu — jest to tryb
ewolucji zacierajacy wykrywalne zwigzki z pierwotnym zrédtem.

Idea Ohno na temat eliminacji lub ostabienia doboru po duplikacji genu, do-
puszczajaca ewolucje mogaca tworzy¢ funkcjonalne nowosci, rowniez zostata
potwierdzona przez dane genomiki porownawczej, chociaz towarzyszyl temu
wazny zwrot wypadkow. Argumentowano na poziomie teoretycznym, a nastgp-
nie wykazano droga empirycznych pomiaréw presji selekcyjnej wywieranej na
niedawno zduplikowane sekwencje genow, ze ostabienie doboru oczyszczajace-
go byto najprawdopodobniej symetryczne i wptywato na obie kopie w mniej lub
bardziej rownym stopniu. '* Tak wigc powszechniejsza $ciezka ewolucji zdupli-
kowanych gendéw moze nie by¢ neofunkcjonalizacja postulowana przez Ohno,

T Por. Lynch, The Origins of Genome Architecture...; Kooniy, MuskEaian, and Rupp, ,,Se-
quencing and Analysis...”.

8 Por. Martijn A. Huynen and Erik van Nimwecen, ,,The Frequency Distribution of Gene
Family Sizes in Complete Genomes”, Molecular Biology and Evolution 1998, vol. 15, s. 583-589;
Georgy P. Karev, Yuri I. Worr, Andrey Y. RzueTsky, Faina S. Berezovskava, and Eugene V. Koo-
NIN, ,,Birth and Death of Protein Domains: A Simple Model of Evolution Explains Power Law Be-
havior”, BMC Evolutionary Biology 2002, vol. 2, no. 18. Por. tez ponizsze omowienie.

' Na przyktad z intronu (por. Fyodor A. Konprastov and Eugene V. Koo, ,,Evolution of
Alternative Splicing: Deletions, Insertions and Origin of Functional Parts of Proteins from Intron
Sequences”, Trends in Genetics 2003, vol. 19, s. 115-119). Powstanie zupelnie nowego genu ta
droga wydaje si¢ zjawiskiem wyjatkowym (por. Manyuan Long, Esther BETrAN, Kevin THORNTON,
and Wen Wang, ,,The Origin of New Genes: Glimpses from the Young and Old”, Nature Reviews
Genetics 2003, vol. 4, s. 865-875).

%9 Por. Michael Lyncn and John S. Conery, ,,The Evolutionary Fate and Consequences of
Duplicate Genes”, Science 2000, vol. 290, s. 1151-1155; Fyodor A. Konprastov, Igor B. Rogozin,
Yuri I. Worr, and Eugene V. Koonm, ,,Selection in the Evolution of Gene Duplications”, Genome
Biology 2002, vol. 3, RESEARCHO0008.
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lecz subfunkcjonalizacja, w ktdérej nowej paralogi zachowujg odrgbne podzbiory
pierwotnych funkcji genu ancestralnego, podczas gdy reszta funkcji degeneruje
sie w sposob zrdznicowany. ' Bardziej wyrafinowane analizy zdajg sie wska-
zywacé, ze oba rezimy ewolucji moga zachodzi¢ na réznych stadiach historii ge-
now paralogowych, przy czym szybka subfunkcjonalizacja zachodzaca bezpo-
$rednio po duplikacji nastgpowata po dalszej, wolniejszej neofunkcjonaliza-

cji. 192

Duplikacja genéw nastepuje przez caty okres ewolucji kazdej linii rodowej,
ale tempo duplikacji nie jest jednakowe w duzych skalach ewolucyjnych. Przej-
$ciom organizacyjnym w ewolucji zdaja si¢ wiec towarzyszy¢ eksplozje dupli-
kacji genow, umozliwione, jak mozna przypuszczac, przez staby dobor oczysz-
czajacy podczas nastgpowania populacyjnych waskich gardet (por. nizej). By¢
moze najlepiej ilustruje to powstanie eukariontow, ktoremu towarzyszyta maso-
wa fala duplikacji, co utworzyto charakterystyczny, wielo-jednoznaczny, wspot-
ortologowy zwigzek miedzy genami eukariontow a ich prokariotycznymi przod-
kami. '’ Podobnie sadzi si¢, ze zroznicowana duplikacja grup genéw Hox i in-
nych regulatoré6w rozwoju odgrywata decydujacg rolg w procesie réznicowania
si¢ typodw zwierzat. '** Mozliwe, Ze najdramatyczniejsze przypadki ,.saltacyjnej”
duplikacji genéw obejmowaty duplikacj¢ calych genoméw (WGD — whole-

13! Por. Michael Lyncn and Allan Forck, ,,The Probability of Duplicate Gene Preservation by
Subfunctionalization”, Genetics 2000, vol. 154, s. 459-473; Michael Lyncu and Vaishali Kartiu,
,»The Altered Evolutionary Trajectories of Gene Duplicates”, Trends in Genetics 2004, vol. 20,
s. 544-549.

12 Por. Xionglei He and Jianzhi Zuanc, ,,Rapid Subfunctionalization Accompanied by Pro-

longed and Substantial Neofunctionalization in Duplicate Gene Evolution”, Genetics 2005, vol.
169, s. 1157-1164; Devin R. ScannerL and Kenneth H. WoLrg, ,,A Burst of Protein Sequence Evo-
lution and a Prolonged Period of Asymmetric Evolution Follow Gene Duplication in Yeast”,
Genome Research 2008, vol. 18, s. 137-147; Gavin C. Conant and Kenneth H. WoLr, ,,Turning
a Hobby into a Job: How Duplicated Genes Find New Functions”, Nature Reviews Genetics 2008,
vol. 9, s. 938-950.

133 Por. Kira S. Makarova, Yuri I. Worr, Sergey L. Mekuepov, Boris G. Mirkin, and Eugene
V. Koon, ,,Ancestral Paralogs and Pseudoparalogs and Their Role in the Emergence of the Eu-
karyotic Cell”, Nucleic Acids Research 2005, vol. 33, s. 4626-4638.

13 Por. Simone Horc and Axel MEvEr, ,,Hox Clusters as Models for Vertebrate Genome
Evolution”, Trends in Genetics 2005, vol. 21, s. 421-424; Gunte P. WacNer, Chris Amemiva, and
Frank Rupbtk, ,,Hox Cluster Duplications and the Opportunity for Evolutionary Novelties”, Pro-
ceedings of the National Academy of Sciences USA 2003, vol. 100, s. 14603-14606.
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genome duplication). ' Podgzajac za pierwotng hipotezg Ohno, analiza geno-
mow wykazata §lady niezaleznej WGD zachowane w rozkladzie rozmiar6w ro-
dzin gendéw paralogowych lub pozycji paralogowych regioné6w w genomie, po-
mimo rozlegtej utraty genéw po WGD u drozdzy, "*° strunowcow "7 i roslin. '*
Pod wzgledem mechanicznym duza przewaga WGD u eukariontow moze nie
by¢ szczegoblnie zaskakujaca, poniewaz jest skutkiem dobrze znanego, po-
wszechnego zjawiska genetycznego — poliploidyzacji. Ewolucyjne konsekwen-
cje WGD okazuja si¢ jednak donioste, gdyz zdarzenia te stwarzaja mozliwo$¢
jednoczesnej szybkiej sub/neofunkcjonalizacji w calym zestawie genow organi-
zmu. ' W szczegdlno$ci uwaza sie, ze grato kluczowa rolg w poczatkowej ra-
diacji strunowcow. '™ Trudno wykluczy¢ mozliwos¢, ze bardziej niedawne
WGD nie sg juz tatwo wykrywalne ze wzgledu na liczne utraty genow, ktore za-
gluszaja sygnat WGD. Zwlaszcza eksplozje duplikacji, ktore nastapity po euka-
riogenezie, lecz poprzedzaja ostatniego wspolnego przodka istniejacych obecnie

15 Por. Michael FreeLING, ,,The Evolutionary Position of Subfunctionalization, Downgraded”,
Genome Dynamics 2008, vol. 4, s. 25-40.

156 Por. Devin R. ScanneLL, Geraldine ButLer, and Kenneth H. WoLrk, ,,Yeast Genome Evo-
lution — The Origin of the Species”, Yeast 2007, vol. 24, s. 929-942; Kenneth H. WoLre and De-
nis C. SmiELps, ,,Molecular Evidence for an Ancient Duplication of the Entire Yeast Genome”,
Nature 1997, vol. 387, s. 708-713.

17 Por. Paramvir Deuar and Jeffrey L. Boore, ,,Two Rounds of Whole Genome Duplication
in the Ancestral Vertebrate”, PLoS Biology 2005, vol. 3, e314; Dannie Duranp, ,,Vertebrate Evo-
lution: Doubling and Shuffling with a Full Deck”, Trends in Genetics 2003, vol. 19, s. 2-5; Aoife
McLysagur, Karsten Hokamp, and Kenneth H. Worre, ,,Extensive Genomic Duplication During
Early Chordate Evolution”, Nature Genetics 2002, vol. 31, s. 200-204; Georgia Panorourou, Stef-
fen Hennig, Detlef Groth, Antje Krause, Albert J. Poustka, Ralf Herwig, Martin VinGron, and
Hans Lenrach, ,,New Evidence for Genome-Wide Duplications at the Origin of Vertebrates Using
an Amphioxus Gene Set and Completed Animal Genomes”, Genome Research 2003, vol. 13,
s. 1056-1066.

'8 Por. Douglas E. Sovts, Charles D. BeLL, Sangtae Kiv, and Pamela S. Sorrs, ,,Origin and
Early Evolution of Angiosperms”, Annals of the New York Academy of Sciences 2008, vol. 1133,
s. 3-25; Gerald A. Tuskan, Stephen Dirazio, Stefan Jansson, J. Bonimany, Igor Gricoriev, Uffe
Hevisten, Nicholas Putnam, S. Raceh, Stephane Romsauts, Asaf Satamov et al., ,,The Genome of
Black Cottonwood, Populus trichocarpa (Torr. & Gray)”, Science 2006, vol. 313, s. 1596-1604.

% Por. Marie Stmon and Kenneth H. Worrg, ,,Consequences of Genome Duplication”, Cur-
rent Opinion in Genetics and Development 2007, vol. 17, s. 505-512.

1% Por. Denat and Boorg, ,,Two Rounds of Whole Genome Duplication...”.
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eukariontow, mogly by¢ skutkiem pierwszej WGD w ewolucji eukariontow. !

Zwazywszy na szerokie wystepowanie WGD w wielu liniach rodowych eu-
kariontéw, warto zauwazy¢, ze jak dotad zadnych takich zdarzen nie wykryto
w ramach analizy licznych dostgpnych genoméw prokariontdéw, chociaz wielo-
krotnie obserwowano przej$ciowg poliploidalno$¢. ' Jak mozna przypuszczac,
brak wykrywalnej] WGD u prokariontéw ma zwigzek ze skutecznym doborem
oczyszczajacym, ktory dziata w duzych populacjach prokariontow (por. nizej)
i prowadzi do szybkiej eliminacji zduplikowanych genow, ktora zatarlaby slady
WGD, gdyby takie zdarzenie nastapito.

Na poziomie ogoélnych koncepcji biologii ewolucyjnej, ktore mam tu glow-
nie na mysli, genomowe badania nad duplikacja genéw prowadza co najmniej
do dwdch istotnych uogélnien. Po pierwsze, wykazanie zasadniczego ewolucyj-
nego znaczenia duplikacji, wliczajac w to duplikacje duzych regiondéw geno-
mow i catych genomow, to wlasciwie gwo6zdz do trumny gradualizmu darwi-
nowskiego: nawet pojedyncza duplikacje genu trudno uznaé za nieskonczenie
matg zmiang, natomiast WGD kwalifikuje si¢ jako prawdziwe zdarzenie salta-
cyjne. Po drugie, nadrzedno$¢ duplikacji genu, w potaczeniu z dalsza (niekiedy
szybka) dywersyfikacja paralogow jako droga powstawania nowych genow,
wzmacnia metafore ewolucji jako majsterkowicza: ewolucja wyraznie przejawia
tendencje¢ do tworzenia nowych funkcjonalnych mechanizméw, majstrujac przy
starych mechanizmach po wykonaniu kopii zapasowej, nie za§ tworzgc nowosci
od zera.

Powstawanie i ewolucja zlozonosci genomow: paradygmat
nieselekcjonistyczny i blednos¢ idei postepu ewolucyjnego

Bez watpienia wielokomorkowe eukarionty, takie jak zwierzeta i rosliny, ce-
chuje znacznie wigksza ztozono$¢ organizacyjna niz jednokomoérkowe formy

1! Por. Makarova, WoLr, MekrEDOV, MIRkIN, and Kooniy, ,,Ancestral Paralogs and Pseudopa-
ralogs...”.

192 Por. Jennifer E. MenpeLL, Kendall D. CLements, J. Howard CHoat, and Esther R. ANGERT,
~Extreme Polyploidy in a Large Bacterium”, Proceedings of the National Academy of Sciences
US4 2008, vol. 105, s. 6730-6734; Deborah M. Tosiason and H. Steven Seirerr, ,,The Obligate
Human Pathogen, Neisseria gonorrhoeae, Is Polyploid”, PLoS Biology 2006, vol. 4, ¢185.
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zycia. W duchu Nowoczesnej Syntezy ztozono$¢ t¢ postrzega si¢ na ogoét jako
skutek licznych zmian przystosowawczych napgdzanych przez dobér naturalny,
a tym samym mozna j3 uznawaé za przejaw ,,postepu” w ewolucji. Korespon-
dencja miedzy zlozonoscia organizacyjng a ztozono$cia genomowa nie jest ta-
twa do zdefiniowania. Prosta i mozliwa do przyjecia definicja moze skupiac sie
na liczbie nukleotydéw przenoszacych funkcjonalng informacjg, to jest na ktore
oddziatuje dobdr. ' W $wietle tej definicji genomy wielokomorkowych euka-
riontdw sg oczywiscie znacznie bardziej ztozone od genomoéw form jednoko-
morkowych, a wigksza zlozonos¢ genomowa przeklada si¢ tez na zlozonos¢
funkcjonalng.

Dobitnym tego przyktadem jest alternatywny splicing, to jest kluczowy
funkcjonalny mechanizm w ztozonych organizmach, takich jak ssaki, u ktorych
tworzy kilkakrotnie wigcej bialek niz jest gendéw kodujacych biatka '** (tak wiec
faktu, ze ludzie maja ~20 000 genéw w poroéwnaniu z ~10 000 gendow u bakterii
Myxococcus xanthus, nie nalezy przektada¢ na twierdzenie, ze ,,ludzki proteom
jest dwukrotnie bardziej ztozony od proteomu bakterii”: prawdziwa réznica wig-
cej zawdzigcza alternatywnemu splicingowi). Alternatywny splicing jest mozli-
wy dzigki stabym sygnatom splicingowym, ktore sg przetwarzane lub pomijane
przez spliceosom z porownywalnymi czesto$ciami. ' W pewnym sensie majace
funkcjonalne znaczenie przypadki alternatywnego splicingu sa zakodowane
w tych taczach splicingowych i do pewnego stopnia w dodatkowych sekwen-
cjach intronow. Czy jednak alternatywny splicing wyewoluowat jako funkcjo-
nalna adaptacja? Z calym prawdopodobienstwem — nie. W istocie wykazano,
Ze genomy bogate w introny zwykle majg stabe sygnaty splicingowe, podczas
gdy genomy majace mato introndw (przewaznie genomy jednokomorkowych

1% Por. Christoph Apami, ,,What is Complexity?”, BioEssays 2002, vol. 24, s. 1085-1094; Eu-
gene V. Kooniy, ,,A Non-Adaptationist Perspective on Evolution of Genomic Complexity Or the
Continued Dethroning of Man”, Cell Cycle 2004, vol. 3, s. 280-285.

1% Por. Rotem Sorek, Ron Suammr, and Gil Ast, ,,How Prevalent Is Functional Alternative
Splicing in the Human Genome?”, Trends in Genetics 2004, vol. 20, s. 68-71; Irena 1. ArTamo-
Nova and Mikhail S. GeLranp, ,,Comparative Genomics and Evolution of Alternative Splicing:
The Pessimists’ Science”, Chemical Review 2007, vol. 107, s. 3407-3430; Jung Woo Park and
Brenton R. GraveLey, ,,Complex Alternative Splicing”, Advances in Experimental Medicine and
Biology 2007, vol. 623, s. 50-63.

1% Por. Douglas L. Brack, ,,Mechanisms of Alternative Pre-Messenger RNA Splicing”, An-
nual Review of Biochemistry 2003, vol. 72, s. 291-336.
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eukariontdw) maja sztywne tacza splicingowe, ktore przypuszczalnie zapewnia-
ja wysoka wierno$¢ splicingu. '® Niedawno przeprowadzone, szczegbtowe ba-
dania wykazaty niskg precyzje splicingu u organizmow bogatych w introny,
przez co powstaja liczne warianty bedace rezultatem btednego splicingu, ktore
w wigkszosci sa niszczone za posrednictwem wykrywajacego nonsensownosé
systemu rozpadu (NMD — nonsense-mediated decay).'®’ Ewolucyjne rekon-
strukcje stanowczo wskazuja, ze pradawne eukarionty, w tym ostatni wspolny
przodek istniejgcych dzi$ form, miaty duze gestosci intronow poréwnywalne ze
wspolczesnymi genomami bogatymi w introny, takimi jak u kregowcow, ' i —
w konsekwencji — mialy stabe sygnaly splicingowe przynoszace liczne alterna-
tywne transkrypty. '* Utrwalenie maszynerii NMD u wszystkich eukariontow '™
w pelni wpisuje si¢ w ramy tej hipotezy. Wydaje si¢ wigc, ze alternatywny spli-
cing pojawil si¢ jako ,.,genomowy defekt”, ktorego omawiane organizmy nie
mogly si¢ pozby¢, przypuszczalnie z powodu dziatania doboru oczyszczajacego,
1 wyksztalcity one specjalny mechanizm, ktory potrafit sobie z tym poradzic,
mianowicie NMD. Stopniowo wyksztalcity takze sposoby uzywania tego ,,naro-
za tuku” do pehienia wielu funkcji.

Powyzsze ujecie pochodzenia alternatywnego splicingu moze stanowi¢ wy-
raz nieadaptacjonistycznej, populacyjno-genetycznej teorii ewolucji ztozonosci

1% Por. Manuel Irivmia, David Penny, and Scott W. Rov, ,,Coevolution of Genomic Intron
Number and Splice Sites”, Trends in Genetics 2007, vol. 23, s. 321-325.

17 Por. Olivier JaiLon, Khaled Bouwouckk, Jean-Frangois Gour, Jean-Marc Aury, Benjamin
NokL, Baptiste Saubemont, Mariusz Nowacki, Vincent Serrano, Betina M. Porcer, Béatrice
SeGURENS et al., ,, Translational Control of Intron Splicing in Eukaryotes”, Nature 2008, vol. 451,
s. 359-362.

1% Por. Scott W. Roy, ,,Intron-Rich Ancestors”, Trends in Genetics 2006, vol. 22, s. 468-471;
Liran Carmer, Yuri I. Worr, Igor B. Rocoziy, and Eugene V. Koon, ,, Three Distinct Modes of
Intron Dynamics in the Evolution of Eukaryotes”, Genome Research 2007, vol. 17, s. 1034-1044;
Miklos Csuros, Igor B. Rocozin, and Eugene V. Koon, ,,Extremely Intron-Rich Genes in the
Alveolate Ancestors Inferred with a Flexible Maximum-Likelihood Approach”, Molecular Biol-
ogy and Evolution 2008, vol. 25, s. 903-911.

19 Por. Irimia, PENNY, and Roy, ,,Coevolution of Genomic Intron...”.

" Por. Michael Lyncu and Avinash KewaLramani, ,,Messenger RNA Surveillance and the
Evolutionary Proliferation of Introns”, Molecular Biology and Evolution 2003, vol. 20, s. 563-
571.
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genomowej, ktorg przedstawit niedawno Michael Lynch. '"' W poprzedniej cze-
$ci poczynitem juz aluzje do tego, ze gtdéwng zasada tej teorii jest teza, iz zmia-
ny genetyczne prowadzace do wzrostu ztozonosci, takie jak duplikacje genow
lub insercje introndw, sa nieznacznie szkodliwe i dlatego moga zosta¢ utrwalone
w dos¢ szybkim tempie tylko wowczas, gdy dobor oczyszczajacy w populacji
jest staby. Zatem, zwazywszy na to, ze sita doboru oczyszczajacego jest propor-
cjonalna do rzeczywistego rozmiaru populacji, znaczny wzrost ztozonosci geno-
mowej jest mozliwy jedynie podczas populacyjnych waskich gardet. Zgodnie
z ta koncepcja zlozono$¢ genomowa nie jest pierwotnie przystosowawcza, lecz
powstaje za sprawg neutralnych procesow ewolucyjnych, gdy dobor oczyszcza-
jacy nie jest skuteczny. Innymi stowy, punktem wyjscia kompleksyfikacji jest
»genomowy syndrom”, chociaz ztozone cechy (,,naroza tukoéw”) sa nastgpnie
werbowane do pehienia réznych funkcji i zaczynajg podlega¢ dziataniu doboru.
Natomiast w odnoszacych sukcesy, duzych populacjach, jak w przypadku wielu
prokariontow, dobor oczyszczajacy jest tak intensywny, ze zaden wzrost ztozo-
nosci genomowej nie jest realny i bardziej prawdopodobne jest kurczenie si¢ ge-
nomu.

Oczywiscie istnieja wyjatki od tych zasad, na przyktad genomy bakterii li-
czace ponad 12 000 genow, '™ genomy wirusoéw z mocno namnozonymi zdupli-
kowanymi genami '* oraz genomy jednokomorkowych eukariontow (na przy-

ktad Chlamydomonas '™ lub Trichomonas '), ktore — wedle wigkszosci kryte-

" Por. Lynch, The Origins of Genome Architecture...; Lyncn and Conery, ,,The Origins of
Genome Complexity...”; Lynch, ,,The Frailty of Adaptive Hypotheses...”.

"2 Por. Susanne Scuneker, Olena PerLova, Olaf Kaiser, Klaus Gerth, Aysel Avici, Matthias
O. ALtMEYER, Daniela Barters, Thomas Beker, Stefan Bever, Edna Book et al., ,,Complete Gen-
ome Sequence of the Myxobacterium Sorangium cellulosum”, Nature Biotechnolology 2007, vol.
25,s. 1281-1289.

'3 Por. Iver, Baran, Kooni, and Aravinb, ,,Evolutionary Genomics...”.

17 Por. Sabeeha S. MErcuanT, Simon E. Procunik, Olivier VarLon, Elizabeth H. Harris, Ste-
ven J. Karrowicz, George B. Witman, Astrid Terry, Asaf Saramov, Lilian K. Fritz-Lavyiiy, Lau-
rence MARrECHAL-DRoUARD et al., ,,The Chlamydomonas Genome Reveals the Evolution of Key
Animal and Plant Functions”, Science 2007, vol. 318, s. 245-250.

173 Por. Jane M. CarLton, Robert P. Hirt, Joana C. SiLva, Arthur L. DELcuER, Michael ScHaTz,
Qi Zuao, Jennifer R. Wortman, Shelby L. BioweLt, U. Cecilia M. ALsmark, Sébastien BEsTEIRO et
al., ,Draft Genome Sequence of the Sexually Transmitted Pathogen Trichomonas vaginalis”,
Science 2007, vol. 315, s. 207-212.
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riow — sa rownie ztozone, jak genomy wielokomdrkowych zwierzat lub ro$lin.
Ponadto niektore genomy prokariontéw (na przyktad Sulfolobus solfataricus na-
lezacego do Crenarchaeota '"%) i genomy jednokomoérkowych eukariontow (na
przyktad Trichomonas vaginalis '"") sg jednymi z posiadajacych najwyzszg za-
warto$¢ elementow przestawialnych. Najwyrazniej wynik ewolucji genomow
zalezy od rownowagi migdzy presja doboru oczyszczajacego, ktory sam jest za-
lezny od rozmiaru populacji, tempa mutacji, intensywnosci procesé6w rekombi-
nacyjnych i aktywnosci elementow samolubnych, a adaptacjg do szczegdlnych
siedlisk. '’® Pewna atrakcyjna hipoteza glosi, ze — przynajmniej u prokariontow
— goma granica liczby genow w genomie (dobry zastepnik ztozonos$ci genomo-
wej) determinowana jest przez ,.koszty regulacyjne (biurokratyczne)”. '” Istnie-
nie takich kosztow jest sugerowane przez godng uwagi obserwacje, ze rozne
funkcjonalne klasy genow majg rozne skalowania ze wzgledu na catkowitg licz-
be gendw w genomie. Zwlaszcza geny regulatorowe (takie jak represory i akty-
watory transkrypcji) wykazuja (niemal) skalowanie do drugiej potegi. '** Jak
mozna przypuszczac, przy pewnym stosunku liczby regulatoréw do liczby regu-
lowanych genow, by¢ moze bliskim 1:1, obcigzenie regulatoréw staje si¢ nie do
utrzymania. Tak wigc ewolucja ztozonosci genomowej niewatpliwie zalezna jest
od ztozonej kombinacji procesow stochastycznych (neutralnych) i adaptacyj-

176 Por. Qunxin Sue, Rama K. SiNgu, Fabrice ConraLonierl, Yvan Zivanovic, Ghislaine Ar-
LARD, Mariana J. Awavez, Christina C.-Y. Cuan-WEener, Ib Groth Crausen, Bruce A. Curtis, Anick
DEe Moors et al., ,,The Complete Genome of the Crenarchaeon Sulfolobus solfataricus P2”, Pro-
ceedings of the National Academy of Sciences USA 2001, vol. 98, s. 7835-7840.

177 Por. CarLTON, HIRT, SiLva, DELCHER, ScHATZ, ZHAO, WORTMAN, BIDWELL, ALSMARK, BESTEIRO
et al., ,,Draft Genome Sequence...”.

178 Por. Koon, ,,Evolution of Genome Architecture...”.

" Por. Kooniw and Worr, ,,Genomics of Bacteria and Archaea: The Emerging Generaliza-
tions After 13 Years...”; Erik van NimweGeN, ,,Scaling Laws in the Functional Content of Gen-
omes”, w: Eugene V. Kooniy, Yuri I. WoLr, and Georgy P. Karev (eds.), Power Laws, Scale-Free
Networks and Genome Biology, Landes Bioscience, Georgetown, Texas 2006, s. 236-253; Juan
A.G. Ranea, Alastair Grant, Janet M. THornTON, and Christine A. Orenco, ,,Microeconomic Prin-
ciples Explain an Optimal Genome Size in Bacteria”, Trends in Genetics 2005, vol. 21, s. 21-25.

"% Por. Kooniw and Worr, ,,Genomics of Bacteria and Archaea: The Emerging Generaliza-
tions After 13 Years...”; van NIMweGeN, ,,Scaling Laws...”; Erik van Nimweaen, ,,Scaling Laws in
the Functional Content of Genomes”, Trends in Genetics 2003, vol. 19, s. 479-484; Luke E. UL-
ricH, Eugene V. Koonm, and Igor B. ZnuLi, ,,One-Component Systems Dominate Signal Trans-
duction in Prokaryotes”, Trends in Microbiology 2005, vol. 13, s. 52-56.
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nych. Okazuje si¢ jednak, ze zgodnie z obecnie najspojniejsza, prosta hipoteza
zerowg ewolucji genomow rozbudowa genomu, warunek wstepny kompleksyfi-
kacji, nie jest skutkiem adaptacji, lecz konsekwencja stabego doboru oczyszcza-

jacego.

Kolejne wielkie pytanie, jakie nalezy zada¢ odnosnie do problemu ztozono-
$ci, zar6wno organizacyjnej, jak i genomowej, jest nastgpujace: czy w trakcie
~3,5 miliarda lat ewolucji zycia na Ziemi istniat spojny trend ku wzrostowi zto-
zono$ci? Najprawdopodobniejsza odpowiedz brzmi ,,nie”. Nawet bardzo kon-
serwatywne rekonstrukcje ancestralnych genoméw archeondéw i bakterii wska-
zuja, ze te genomy byly porownywalne rozmiarami i ztozonoscia do genomow
wzglednie prostych form wspotczesnych. '®' Ponadto rekonstrukcje przeprowa-
dzone dla pewnych indywidualnych grup, nie tylko pasozytow, wskazuja na
utrate genow i kurczenie si¢ genomoéw jako dominujacy trend ewolucji. ' Zwa-
Zywszy na to, ze liczne grupy prokariontdw niewatpliwie wymarty w toku dzie-
jow zycia, istnieja wszelkie powody do uznania, ze — nawet przed radiacja
wszystkich znanych dzisiaj duzych linii rodowych — rozktad rozmiarow genow
i §redniej ztozonosci prokariontow byt (niemal) taki sam jak obecnie. Oczywi-
$cie mozna sobie wyobrazi¢, ze najbardziej zlozone formy, jakie znamy, po-
wstaly w przebiegu ewolucji wzglednie p6zno, ale — gdyby rzeczywiscie tak
byto — datoby si¢ to wyjasni¢ dziataniem proceséw czysto stochastycznych,
biorac pod uwagg fakt, ze zycie, w etapach poprzedzajacych ewolucje LUCAS,

musiato wywodzi¢ sie ,,z tak prostego poczatku”. '

W tym samym duchu odkrycie duzych i zlozonych genomoéw u zwierzat

macierzystych (to jest zwierzat o promienistej symetrii, takich jak parzydetkow-
ce, ktore oddzielily si¢ od pnia ewolucji wielokomorkowcow przed powstaniem

181 Por. SNEL, Bork, and Huyney, ,,Genomes in Flux...”; MirkiN, FENNER, GaLPERIN, and Koo-
NIN, ,,Algorithms for Computing...”; Kunin and Ouzounis, ,,The Balance of Driving Forces...”;
Makarova, SorokiN, Novicikov, Wotr, and Koon, ,,Clusters of Orthologous Genes...”.

18 Por. Kira S. Makarova, Alexei 1. Siesarev, Yuri I. Worr, Alexander V. SorokiN, Boris

G. MirkiN, Eugene V. Kooniv, Andrey Paviov, N. Paviova, V. KaramycHev, N. PoLoucHINE ef al.,
~Comparative Genomics of the Lactic Acid Bacteria”, Proceedings of the National Academy of
Sciences USA 2006, vol. 103, s. 15611-15616.

'8 Por. DarwiN, O powstawaniu gatunkéw..., s. 450; Stephen Jay Gourp, Full House: The
Spread of Excellence from Plato to Darwin, Three Rivers Press, New York 1997.
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zwierzat dwubocznie symetrycznych '*%) wskazuje, ze w trakcie ewolucji wielo-
komorkowcdw nastapil niewielki, lub nawet zerowy, wzrost zlozonosci geno-
mowe;j (aczkolwiek wrosta ztozonos$¢ organizacyjna). Najbardziej dominujagcym
procesem ewolucyjnym byla za$ nawracajaca utrata genéw w roznych liniach
rodowych.

Z pewno$cig znane sg epizody duzych wzrostow ztozonosci, jak na przyktad
przy powstaniu eukariontow i form wielokomérkowych, by wymieni¢ oczywiste
przypadki. Nie wydaja si¢ one jednak stanowi¢ czesci spojnego gradualistyczne-
go trendu, lecz sg jednostkowymi, mniej lub bardziej katastroficznymi zdarze-
niami inicjowanymi przez rzadkie, przypadkowe zjawiska, takie jak oswojenie
endosymbionta w wypadku powstania eukariontow.

Ogolnie rzecz biorac, teoretyczne i empiryczne badania ewolucji ztozonosci
genomowej wskazuja, ze w dziejach zycia nie istnial zaden trend ku kompleksy-
fikacji i ze gdy ztozonos¢ znacznie wzrasta, nie jest to skutek adaptacji. Jest to
natomiast konsekwencja stabego doboru oczyszczajacego, ktory — cho¢ moze
wydawac si¢ to paradoksalne — sam w sobie stanowi znamienng oznake niepo-
wodzenia ewolucji. Wydaje si¢, ze te ustalenia wystarczg do odrzucenia idei
»postepu” ewolucyjnego, co sugerowano wczesniej na ogélniejszych podsta-
wach.

Genomika funkcjonalna, biologia systemowa
i determinanty tempa ewolucji genow

Tak jak ostatnia dekada dwudziestego wieku byta era genomiki, podczas
ktorej liczbg sekwencji genomowych przeksztatcono w nowg jakos¢, umozliwia-
jac nowe uogolnienia, jak ,,wyrwanie z korzeniami” drzewa zycia, tak pierwsza
dekada kolejnego stulecia stata si¢ erag genomiki funkcjonalnej i biologii syste-
mowej. Dyscypliny te przynosza coraz to wiarygodniejsze dane nowego typu,
ktore zaczelty wypetiac razacg dotad luke migdzy genotypem a fenotypem or-
ganizmow (od tej chwili bed¢ je nazywa¢ zmiennymi fenomowymi). Zmienne

18 Por. PutNaM, Srivastava, HELLSTEN, DIRks, CHAPMAN, SaLaMov, TERRY, SHAPIRO, LINDQUIST,
Karrronov et al., ,,Sea Anemone Genome...”; MiLer and Bartt, ,,Cryptic Complexity Cap-
tured...”; Srivastava, Becovic, CuapmaN, Putnam, HeLLsten, Kawasniva, Kuo, MiTros, SaLamov,
CARPENTER et al., ,,The Trichoplax Genome...”.
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fenomowe to migdzy innymi utworzone na podstawie analizy calych genoméw
profile poziomoéw ekspresji genow, petne mapy interakcji biatko-biatko i inte-
rakcji genetycznych, informacje o skutkach nokautowania genow (zbednos¢ ge-
néw definiowana zwykle jako istotno$¢ danego genu dla wzrostu na bogatych
pozywkach). ' Pierwsze analizy pordwnawcze, ktore staty sie mozliwe, gdy
uzyskano dostateczne informacje o ekspresji genow u wielu organizmow, ujaw-
nily wzajemng zalezno$¢ miedzy procesami neutralnymi a selekcyjnymi. Cho-
ciaz poziomy ekspresji mi¢dzy genami ortologowymi u ludzi i myszy ukazujg
znaczgce utrwalenie (w porownaniu z losowymi parami genow), rozbiezno$é
w ekspresji jest wyrazniejsza niz migdzy bialkowymi sekwencjami ortolo-
goéw. ' A wiec mimo ze — ogdlnie moéwiac — ewolucja ekspresji gendw jest
podobna do ewolucji sekwencji w tym, ze dobdr oczyszczajacy stanowi glowna
sif¢ ograniczajaca, '*” autentycznie neutralny, swobodny sktadnik prawdopodob-
nie pelni wigksza role w ewolucji ekspresji.

Potaczona analiza nowej klasy zmiennych fenomowych opisanych przez
biologi¢ systemowa oraz miar ewolucji genow, takich jak tempo ewolucji se-
kwencji 1 sklonno$¢ do utraty gendéw, ukazata dos¢ niespodziewang strukture
korelacji (por. rysunek 3A). '™ Pomimo intuicyjnego zwiazku miedzy tempem
ewolucji a zbgdnoscig genow (,,wazne” geny powinny ewoluowa¢ wolniej od
mniej waznych '¥), wykryto jedynie (w najlepszym wypadku) staby zwigzek

1% Por. Koonin and Worr, ,,Evolutionary Systems Biology: Links Between Gene Evolution
and Function...”; Koo~y and Worr, ,,Evolutionary Systems Biology...”.

1% Por. 1. King Jorpan, Leonardo Marivo-Ramirez, and Eugene V. Koon, ,,Evolutionary
Significance of Gene Expression Divergence”, Gene 2005, vol. 345, s. 119-126; Ben-Yang Liao
and Jianzhi Zuang, ,.Evolutionary Conservation of Expression Profiles Between Human and
Mouse Orthologous Genes”, Molecular Biology and Evolution 2006, vol. 23, s. 530-540.

"7 Por. Philipp Kunarrovicu, Wolfgang Enarp, Michael Lacumann, and Svante Piigo, ,,Evolu-
tion of Primate Gene Expression”, Nature Reviews Genetics 2006, vol. 7, s. 693-702.

1% Por. Koonin and Worr, ,,Evolutionary Systems Biology: Links Between Gene Evolution
and Function...”; Dmitri M. Kryrov, Yuri I. Worr, Igor B. RocoziN, and Eugene V. Koonin,
,Gene Loss, Protein Sequence Divergence, Gene Dispensability, Expression Level, and Interac-
tivity Are Correlated in Eukaryotic Evolution”, Genome Research 2003, vol. 13, s. 2229-2235;
Yuri I. Worr, Liran CarmeL, and Eugene V. Koo, ,,Unifying Measures of Gene Function and
Evolution”, Proceedings of the Royal Society of London B: Biological Sciences 2006, vol. 273,
s. 1507-1515.

18 Por. Allan C. WiLson, Steven S. CarLson, and Thomas J. WHitk, ,,Biochemical Evolution”,
Annual Review of Biochemistry 1977, vol. 46, s. 573-639.
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miedzy tymi zmiennymi. ' Zwigzek miedzy tempem ewolucji a funkcjonalnym
znaczeniem danego genu zashuguje na dalsze badania, poniewaz wyczerpujaca
analiza ukazuje mierzalny fenotypowy efekt znokautowania prawie kazdego
genu drozdzy w pewnych warunkach. "' Niezaleznie jednak od wyniku takich
badan, zwiazek ten jest najwyrazniej subtelny, nawet jesli okaze sig¢ silny. Nato-
miast najsilniejsza korelacj¢ we wszystkich porownaniach zmiennych ewolucyj-
nych i fenomowych dostrzezono miedzy poziomem ekspresji gendw a tempem
ewolucji sekwencji lub sktonnoscig do utraty genow: geny o wysokiej ekspresji
rzeczywiscie maja tendencje do znacznie szybszej ewolucji niz geny o niskiej
ekspresji. ' Odkrycie to wzmacniaja obserwacje pozytywnej korelacji migdzy
dywergencja sekwencji a dywergencja profilow ekspresji posrod ludzkich i my-
sich genow ortologowych '** oraz stosunkowo niskiego tempa dywergencji pro-
filow ekspresji genow cechujgcych sie wysokg ekspresjg. '**

Ogolng strukture korelacji miedzy zmiennymi ewolucyjnymi a fenomowymi
zwiezle ujmuje pojecie ,,statusu” gendw w genomie. '° Geny o wysokim statu-
sie ewoluujg wolniej, rzadziej sg tracone w toku ewolucji i zwykle cechuja si¢
wysoka ekspresja, wchodzac w wiele interakcji biatko-biatko i interakcji gene-
tycznych i majac liczne paralogi (por. rysunek 3B). Nalezy jednak zauwazy¢, ze
pomimo tego obserwowanego uporzadkowania w strukturze korelacji, wszystkie

1% Por. Laurence D. Hurst and Nick G.C. Smrtn, ,,Do Essential Genes Evolve Slowly?”, Cur-
rent Biology 1999, vol. 9, s. 747-750; Aaron E. Hrst and Hunter B. Fraser, ,,Protein Dispensabil-
ity and Rate of Evolution”, Nature 2001, vol. 411, s. 1046-1049; 1. King Jorban, Igor B. Rogozin,
Yuri I. Worr, and Eugene V. Koon, ,,Essential Genes Are More Evolutionarily Conserved Than
Are Nonessential Genes in Bacteria”, Genome Research 2002, vol. 12, s. 962-968.

1 Por. Maureen E. HiLLENMEYER, Eula Fune, Jan WiLpenHAIN, Sarah E. Pierce, Shawn Hoon,
William Lee, Michael Proctor, Robert P. St. Onge, Mike Tvers, Daphne Koiier et al., ,,The
Chemical Genomic Portrait of Yeast: Uncovering a Phenotype for All Genes”, Science 2008, vol.
320, s. 362-365.

12 Por. KryLov, WoLF, Rocozi, and Koonm, ,,Gene Loss...”; Csaba PAL, Balazs Parp, and

Laurence D. Hursr, ,,Highly Expressed Genes in Yeast Evolve Slowly”, Genetics 2001, vol. 158,
s.927-931.

1% Por. Liao and ZHaNG, ,,Evolutionary Conservation...”.

1% Por. Ben-Yang Liao and Jianzhi Znang, ,,Low Rates of Expression Profile Divergence in
Highly Expressed Genes and Tissue-Specific Genes During Mammalian Evolution”, Molecular
Biology and Evolution 2006, vol. 23, s. 1119-1128.

1% Por. Worr, CarmeL, and Kooni, ,,Unifying Measures...”.
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korelacje sa wzglednie stabe i ich sita nie ro$nie znacznie w miar¢ udoskonala-
nia jakosci danych. ¥° Obserwacje te wskazujg na wielorako$¢ determinantéw
przebiegu ewolucji genow i1 prowadza do przypuszczenia, ze istotnym czynni-
kiem moze by¢ prawdziwie losowy, stochastyczny szum.

A

zmienne pozytywne
fenomowe

negatywne

zmienne
Cl ewolucyjne pozytywne

(niski)

(niskie) Zmienne fenomowe (wysokie)

(wolne)  Zmienne ewolucyjne (szybkie)

Rys. 3. Genomika ewolucyjna i biologia systemowa. (A) Zmienne ewolucyjne i feno-
mowe. Zmienne fenomowe postrzega sie jako wzajemnie od siebie zalezne i wptywa-
jace na zmienne ewolucyjne (po lewej). Pozytywne korelacje przedstawione sa za po-
moca czerwonych strzatek, a korelacje negatywne za pomoca strzatek niebieskich. (B)
Pojecie statusu genu. Czerwone punkty schematycznie przedstawiajg rozrzut danych.

Pojawienie si¢ zwigzku miedzy tempem ewolucji sekwencji jako najbardziej
wyrozniajacy si¢ zwigzek miedzy zmiennymi ewolucyjnymi a fenomowymi do-

1% Por. Kryrov, WoLr, Rocoziv, and Koon, ,,Gene Loss...”; WoLr, CarMEL, and Koonn,
,,Unifying Measures...”.



Filozoficzne Aspekty Genezy — 2018, t. 15 337

prowadzito do nowej koncepcji gtownych determinantow ewolucji biatek.
W erze przedgenomicznej na ogot zaktadano, ze tempo ewolucji sekwencji po-
winno by¢ funkcja, po pierwsze, wewngtrznych ograniczen strukturalno-funk-
cjonalnych, ktore wplywaja na dane bialko, i, po drugie, znaczenia biologicznej
roli tego biatka w organizmie. " Wraz z nastaniem biologii systemowej uswia-
domiono sobie, ze zmienne fenomowe, zwlaszcza ekspresja genow, moga by¢
rownie lub nawet bardziej wazne niz czynniki rozwazane tradycyjnie. ** Stad
wzigta si¢ hipoteza Blednego Sfaldowania Wywotanego Bledng Translacja
(MIM — Mistranslation-Induced Misfolding), zgodnie z ktora poziom ekspres;ji
lub, $cislej rzecz biorac, tempo zdarzen translacyjnych rzeczywiscie stanowi do-
minujgce uwarunkowanie tempa ewolucji sekwencji. Za przyczyng kowariancji
miedzy tempem ewolucji sekwencji a poziomem ekspresji uznaje si¢ selekcje
w kierunku odpornosci na bledne faldowanie bialek, ktorej znaczenie wzrasta
dla biatek o wysokiej ekspresji ze wzgledu na szkodliwe skutki btednie sfatdo-
wanych biatek. ' Hipoteza MIM moze dodatkowo tlumaczy¢ do$¢ zagadkowa,
ale spdjng i silng pozytywna korelacje miedzy tempem ewolucji w synonimicz-
nych i niesynonimicznych pozycjach (odpowiednio — dN i dS) sekwencji kodu-
jacych biatka. ™ W rzeczy samej, ta korelacja jest prawdopodobnie konsekwen-
cja powolnej ewolucji w obu tych klasach miejsc w genach o wysokiej ekspres;ji,
ktora to ewolucja — w przypadku miejsc synonimicznych — jest zapewne spo-
wodowana przez selekcje kodondéw minimalizujgcych bledng translacje. 2

17 Por. WiLsoN, CarLson, and WHrTE, ,,Biochemical Evolution...”.

1% Por. Csaba PAL, Baldzs Papp, and Martin J. LErchER, ,,An Integrated View of Protein Evo-
lution”, Nature Reviews Genetics 2006, vol. 7, s. 337-348; James O. McInernEy, ,, The Causes of
Protein Evolutionary Rate Variation”, Trends in Ecology and Evolution 2006, vol. 21, s. 230-232.

% Por. D. Allan Drummonb, Jesse D. BLoom, Christoph Apami, Claus O. WiLke, and Frances
H. Arnorp, ,,Why Highly Expressed Proteins Evolve Slowly”, Proceedings of the National Acad-
emy of Sciences USA 2005, vol. 102, s. 14338-14343; D. Allan Drummonp, Alpan Ravar, and
Claus O. WiLkg, ,,A Single Determinant Dominates the Rate of Yeast Protein Evolution”, Molecu-
lar Biology and Evolution 2006, vol. 23, s. 327-337.

20 Por. Wojciech Makatowski and Mark S. Boguski, ,,Evolutionary Parameters of the Tran-
scribed Mammalian Genome: An Analysis of 2,820 Orthologous Rodent and Human Sequences”,
Proceedings of the National Academy of Sciences USA 1998, vol. 95, s. 9407-9412.

21 Por. I. King Jorpan, Leonardo Marmo-Ramirez, Yuri I. Worr, and Eugene V. Koonm,
,Conservation and Coevolution in the Scale-Free Human Gene Coexpression Network”, Molecu-
lar Biology and Evolution 2004, vol. 21, s. 2058-2070; D. Allan Drummonp and Claus O. WiLkE,
-Mistranslation-Induced Protein Misfolding as a Dominant Constraint on Coding-Sequence Evo-
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Szczegotowe symulacje komputerowe ewolucji biatek wskazujg, ze szkodliwy
skutek btednie zwinigtych biatek rzeczywiscie moze wystarczy¢ do wyjasnienia
obserwowanej kowariancji poziomu ekspresji i tempa ewolucji sekwencji. >
Analiza ewolucji biatek wielodomenowych ukazala znaczng homogenizacje
tempa ewolucji specyficznego dla domen w poréwnaniu z tg samg parag domen
u odrgbnych biatek. Jak mozna przypuszczac, da si¢ to przypisa¢ wyrdéwnanemu
tempu translacji, jednak duze ro6znice migdzy tempem ewolucji specyficznym
dla domen utrzymywaly si¢ nawet w przypadku biatek wielodomenowych. ***
W ten sposob dochodzimy do uogolnionej hipotezy MIM, zgodnie z ktora tem-
po ewolucji biatek zalezy glownie od dwoch czynnikow:

i.  Wewnetrznej odpornosci na bledne faldowanie, ktora jest zalezna od
charakterystycznej trwatosci i projektowalnosci danego biatka (dome-

ny).

ii. Tempa translacji, ktore mozna postrzega¢ jako amplifikator kosztow
dostosowania towarzyszacych btednemu faldowaniu i — odpowiednio
— jako amplifikator selekcji w kierunku odpornosci na blgdne przyta-
czenie aminokwasow.

Ewolucyjna biologia systemowa ujawnita nowg warstwe zwigzkéw miedzy
ewolucja a funkcjonowaniem genomu. Staje si¢ jasne, ze procesy taczace genom
i fenotyp organizmu, zwlaszcza ekspresja gendw, prowadza do istotnego sprze-
zenia zwrotnego w ewolucji genow. Tempo ewolucji genow kodujacych biatka
moze zaleze¢ bardziej od ograniczen zwigzanych z zapobieganiem szkodliwym
skutkom bl¢dnego sfatdowania niz od ograniczen towarzyszacych specyficznym
funkcjom biatek.

Powszechniki ewolucji genomow

Genomika porownawcza i biologia systemowa zapewniaja ogromng liczbe

lution”, Cell 2008, vol. 134, s. 341-352.
22 Por. Drummonp and WiLKE, ,,Mistranslation-Induced Protein Misfolding...”.

203 Por, Maxim Y. WoLr, Yuri I. WoLr, and Eugene V. Koon, ,,Comparable Contributions of
Structural-Functional Constraints and Expression Level to the Rate of Protein Sequence Evolu-
tion”, Biology Direct 2008, vol. 3, no. 40.
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danych, a to bogactwo informacji az prosi si¢ o poszukiwanie wzorcéw i prawi-
dlowosci. W istocie odkryto rozne takie prawidtowosci, ktore sa rozpowszech-
nione i moga by¢ nawet uniwersalne w calym przebiegu ewolucji zycia. W po-
przedniej czesci omowitem jeden z takich wyraznych powszechnikéw — nega-
tywna korelacje migdzy tempem ewolucji sekwencji genéw a poziomem ekspre-
sji — wystgpujacy najwyrazniej u wszystkich organizmow, dla ktorych posiada-
my odpowiednie dane, i zmuszajacy do ponownej oceny czynnikoéw wptywaja-
cych na ewolucje gendw. *

Inne potencjalne, wazne prawidtowosci przybierajg posta¢ utrwalonych roz-
ktadow zmiennych ewolucyjnych i funkcjonalnych. Co uderzajace, ustalono, ze
rozktady tempa ewolucji sekwencji genéw ortologowych migdzy blisko spo-
krewnionymi genomami sg bardzo podobne w réznych taksonach. *** Po standa-
ryzacji rozktady te sg praktycznie nieodroznialne u bakterii, archeonow i euka-
riontdow, a ich najlepszym przyblizeniem jest rozktad logarytmicznie normalny
(por. rysunek 4A). Zwazywszy na radykalne réznice w ztozonos$ci genomowej
i architekturze (por. wyzej), jak rowniez na biologi¢ tych organizmow, to, ze
rozktady tempa sg niemal identyczne, jest zaskakujace i domaga si¢ wyjasnienia
poprzez odwotanie do uniwersalnych czynnikow wplywajacych na ewolucje ge-
nomoéw. Omowiona wyzej odpornos¢ na btedne faldowanie biatek wydaje si¢
dobrym kandydatem na taki uniwersalny czynnik, chociaz nalezy jeszcze opra-
cowac ilosciowe modele wyjasniajace rozktady tempa.

Jak wspomniatem wyzej, duplikacja genow ksztaltuje wszystkie genomy,
za$ rozktad rozmiaru rodzin we wszystkich zsekwencjonowanych genomach jest
zgodny z rozktadem wyktadniczym, przy czym jedyna zauwazalng roznice sta-
nowi wykladnik. ** Tak wigc rozktad ten wydaje si¢ powszechnikiem ewolucji
genoméw. Ponadto dobrze mu odpowiada prosty model narodzin i $mierci od-
nosnie do ewolucji genéw, w ktdrym mowa jest o zrbwnowazonym tempie na-

24 Por. Drummonp and WiLkE, ,Mistranslation-Induced Protein Misfolding...”.

25 Por. Nick V. Grisni, Yuri I. Worr, and Eugene V. Koonn, ,,From Complete Genomes to
Measures of Substitution Rate Variability Within and Between Proteins”, Genome Research
2000, vol. 10, s. 991-1000.

206 Por. Huynen and van NimweGeN, ,,The Frequency Distribution...”; Karev, WoLF, RzHETsKY,

Berezovskaya, Koon, ,,Birth and Death of Protein Domains...”.
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rodzin i $mierci przy braku bezposredniego wplywu jakiejkolwiek formy selek-
cji (por. rysunek 4B). *7

Skalowanie niezréwnowazone funkcjonalnych klas genow przy wspomnia-
nym wyzej rozmiarze genomu wskazuje na istnienie catego zbioru fundamental-
nych statych ewolucji. Stosunki tempa duplikacji do tempa eliminacji genow,
ktore okreslaja wyktadniki rozktadu wyktadniczego dla kazdej klasy genow,
wydaja sie takie same dla wszystkich linii rodowych prokariontéw i niezmienni-
cze w czasie, a zwiazku z tym funkcjonalne klasy genow najwyrazniej posiadajg

uniwersalne ,,potencjaty ewolucyjne”. 2%

Wyrazna uniwersalnos$¢ tych i innych podstawowych cech ewolucji geno-
mow wskazuje, ze wzglednie proste nieselekcjonistyczne modele mogg wystar-
czy¢ do utworzenia ramy ogolnej teorii ewolucji, w ktorej dobor oczyszczajacy
zapewniatby warunki brzegowe (ograniczenia), za§ pozytywny, darwinowski
dobor (adaptacja) jawitby si¢ jako ilo§ciowo skromny, cho¢by nawet i kluczowy
pod wzgledem funkcjonalnym, modulator procesu ewolucji.

Whioski

200 lat od narodzin Darwina, 150 lat od publikacji jego O powstawaniu
gatunkow i 50 lat od skonsolidowania Nowoczesnej Syntezy analiza porow-
nawcza setek genomow nalezacych do wielu réznych taksonéw oferuje niespo-
tykane mozliwosci testowania przypuszczen (neo)darwinizmu i odszyfrowania
mechanizméw ewolucji. Genomika poréwnawcza ujawnita uderzajacg roézno-
rodno$¢ procesoOw ewolucyjnych, co byto niewyobrazalne w erze przedgeno-
micznej. Poza mutacjami punktowymi, ktére mozna utozsamic¢ z ,,malenkimi
przeksztatceniami”, o jakich méwit Darwin, duzy wklad w ewolucje genomow
zapewniaja duplikacje genow i catych genomow, duze delecje, w tym utrata ge-
now lub grup genow, horyzontalny transfer genéw i catych regionéw genomu,
rozne typy przeorganizowania genomow oraz interakcje mi¢dzy genomami ko-

27 Por. Karev, WoLr, RzHETskY, BErEzZOVSKAYA, KooONIN, ,,Birth and Death of Protein Do-
mains...”; Eugene V. Kooniy, Yuri I. Worr, and Georgy P. Karev, ,,The Structure of the Protein
Universe and Genome Evolution”, Nature 2002, vol. 420, s. 218-223.

28 Por. van NIMWEGEN, ,,Scaling Laws...”; Nacho MoLma and Erik van NmvweGen, ,,The Evo-
lution of Domain-Content in Bacterial Genomes”, Biology Direct 2008, vol. 3, no. 51.
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morkowych form zycia a rozmaitymi samolubnymi elementami genetycznymi.
Waznym skladnikiem wytaniajacego sie¢ krajobrazu ewolucji genomoéw nadal
jest klasyczny, darwinowski dobor naturalny, lecz jest to krajobraz znacznie bar-
dziej pluralistyczny i ztozony niz przewidywata prosta wizja Darwina wzmoc-
niona przez Nowoczesng Synteze. ** Wigkszo$¢ sekwencji we wszystkich geno-
mach ewoluuje pod presja doboru oczyszczajacego lub — w przypadku organi-
zmo6w posiadajacych najwicksze genomy — neutralnie, przy czym tylko mala
cze$¢ mutacji rzeczywiscie jest, wbrew przewidywaniom Darwina, korzystna
i utrwalana przez dobor naturalny. Ponadto wzgledny wkiad réznych sit ewolu-
cyjnych bardzo rézni si¢ migdzy liniami rodowymi organizmow, glownie ze
wzgledu na réznice w strukturze populacji.

Genomika ewolucyjna skutecznie obalita prosta koncepcje drzewa zycia,
ujawniajgc dynamiczny, posiatkowany charakter ewolucji, w ktorej gtowna rolg
odgrywaja HGT, fuzja genoméw oraz interakcje miedzy genomami komorko-
wych form Zycia a r6znymi samolubnymi elementami genetycznymi. W $wietle
tego dynamicznego $wiatopogladu kazdy genom stanowi palimpsest, zréznico-
wang kolekcje genow o réznych losach ewolucyjnych i bardzo réznigcych sie
prawdopodobienstwami ich utraty, transferu lub zduplikowania. Tak wigc drze-
Wwo zycia staje si¢ siecig lub by¢ moze — najstosowniej — lasem zycia sktadaja-
cym si¢ z drzew, krzakow, gaszczu lian i oczywiscie licznych martwych pni
i galezi. Otwartg kwestig pozostaje, czy da si¢ ocali¢ drzewo zycia jako glowny
trend ewolucji wielu utrwalonych genow, czy tez koncepcje t¢ nalezy zupetie
porzuci¢ na rzecz idei lasu zycia. *'°

Tabela 1 przedstawia status gtownych twierdzen klasycznej biologii ewolu-
cyjnej w erze genomiki ewolucyjnej i biologii systemowej. Wszystkie klasyczne
koncepcje ulegly przeksztatceniu, zmieniajac si¢ w znacznie bardziej zlozone,
pluralistyczne opisy procesu ewolucji. ' Opiszmy te zmiang mozliwie najogdl-

29 Por. Lynch, The Origins of Genome Architecture...; Lynch, ,,The Frailty of Adaptive
Hypotheses...”.

219 Por. Maureen A. O’MaLLey and Yan Boucher, ,,Paradigm Change in Evolutionary Micro-
biology”, Studies in History and Philosophy of Science Part C: Studies in History and Philosophy
of Biological and Biomedical Sciences 2005, vol. 36, s. 183-208.

21 Por. Rosk and OakLEy, ,,The New Biology...”.
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Rys. 4. Powszechniki ewolucji. (A) Rozklady tempa ewolucji miedzy ortologami
w parach genomoéw bakterii, archeonéw i eukariontéw. Ewolucyjne odlegloéci miedzy
poréwnywanymi sekwencjami nukleotydéw genéw ortologowych obliczono przy
uzyciu poprawki Jukesa-Cantora i tak znormalizowano, aby $rednia kazdego rozkla-
du byla réwna 0, zas standardowe odchylenie wynosito 1. Wykres jest semilogaryt-
miczny. Metma — Methanococcus maripaludis C5 versus M. maripaludis C7 (Euryarche-
ony); Bursp — Burkholderia cenocepacia MCO-3 versus B. vietnamiensis G4 (Proteobakte-
rie); Salsp — Salinispora arenicola CNS-205 versus S. tropica CNB-440 (Aktynobakterie).
Wszystkie sekwencje pochodza z bazy danych NCBI RefSeq. Krzywe gestosci praw-
dopodobieristwa otrzymano za pomoca ziarnistego rozmycia gaussowskiego pojedyn-
czych punktéw danych. (B) Dostosowanie empirycznych rozkladéw rozmiaréw ro-
dzin genéw paralogowych do zréwnowazonego modelu narodzin i $§mierci. Pokazane
wyniki dotycza drozdzy Saccharomyces cerevisiae (Sc, po lewej) i ludzi (Hs, po prawej).
Gorne wykresy przedstawiaja stupkowe rozklady rozmiaréw rodzin genéw paralogo-
wych; srodkowe wykresy ukazujg rozklady rozmiaréw rodzin genéw paralogowych
wyrazone podwoéjnymi wspélrzednymi logarytmicznymi; dolne wykresy pokazuja
funkcje kumulatywnego rozkladu rozmiaréw rodzin genéw paralogowych. Linie
przedstawiaja przewidywania zréwnowazonego modelu narodzin i $émierci. Rysunek
zaczerpnieto z: Karev, WoLr, RzHErsky, BErREZOVSKAYA, and Koonin, ,,Birth and Death of
Protein Domains...”.

niej: najwazniejsze spostrzezenie Darwina na temat wzajemnej zaleznos$ci przy-
padku i porzadku (uzyskiwanego przez dzialanie doboru naturalnego) przetrwa-
to, nawet jesli w nowej, znacznie bardziej ztozonej i subtelnej formie, obejmuja-
cej szczegblny wkiad roznych typoéw proceséw losowych i selekcji. Natomiast
nacisk na to, by adaptacja byla glownym trybem ewolucji — widoczny w O po-
wstawaniu gatunkow, ale zwlaszcza w Nowoczesnej Syntezie — stal si¢ za-
chowaniem mocno podejrzanym, lub nawet anachronicznym, i ustgpit miejsca
nowemu $wiatopogladowi, ktory znacznie wigksze znaczenie nadaje procesom
nieadaptacyjnym. 2

Czy poza zdumiewajaca, nieoczekiwang réznorodnoscig organizacji geno-
mow i trybéw ewolucji, ujawniong przez genomike poréwnawcza, istnieje szan-
sa odkrycia tkwigcych u podstaw ogoélnych zasad? Czy moze jednak jedyna taka
zasadg jest kluczowa rola przypadku i przygodnosci w ewolucji, elegancko ujeta
przez Jacoba *"* w metaforze ,,ewolucji jako majsterkowania®? Kusi, by zadaé
nieco ironiczne pytanie: czy Postnowoczesna Synteza jest mozliwa do wyobra-
zenia? A moze juz znajduje si¢ w zasiggu wzroku?

22 Por. Lynch, ,,The Frailty of Adaptive Hypotheses...”.

23 Por. Jacos, ,,Evolution and Tinkering...”.
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Tab. 1. Status glownych twierdzen darwinizmu i Nowoczesnej Syntezy w §wietle genomiki
ewolucyjnej @

Twierdzenie Obecny status

Material dla ewolucji dostarczany
jest gtownie przez losowe, dzie-
dziczne zmiany

Utrwalanie (rzadkich) korzystnych
zmian przez dobor naturalny stano-
wi gtéwna sit¢ napgedowa ewolucji,
ktdra na og6t tworzy coraz bardziej
ztozone cechy przystosowawcze
organizméw, a stad mozna mowic
o postepie jako ogdlnym trendzie
ewolucji

Zmiany utrwalane przez doboér na-
turalny sa ,,nieskonczenie mate”.
Ewolucja ma charakter graduali-
styczny

Uniformitarianizm: procesy ewolu-
cyjne byly na og6t takie same
w trakcie catej ewolucji zycia

Catla ewolucj¢ zycia mozna przed-
stawi¢ jako jedno ,,drzewo zycia”

Prawda. Repertuar istotnych losowych zmian bardzo
si¢ rozrost, obejmujac duplikacje genow, regiondw
genomow i calych genoméw; utrate genoéw i, ogdlnie,
materiatu genetycznego; HGT, w tym masowy prze-
plyw gendéw w przypadkach endosymbiozy; inwazj¢
samolubnych elementéw ruchomych i werbowanie
sekwencji z nich; a takze wiecej

Fatsz. Dobér naturalny (pozytywny) jest waznym
czynnikiem ewolucji, ale stanowi tylko jedna z wielu
podstawowych sit i nie jest ilosciowo dominujacy,
poniewaz to procesy neutralne potaczone z dziata-
niem doboru oczyszczajacego dominuja w procesie
ewolucji. Ztozonos$¢ genomowa prawdopodobnie wy-
ewoluowata jako ,,genomowy syndrom” spowodowa-
ny stabym doborem oczyszczajacym w matych popu-
lacjach, nie za$ jako adaptacja. Nie istnieje zaden
spojny trend ku wzrastaniu zlozonosci w procesie
ewolucji, a pojecie postgpu ewolucyjnego nie ma zad-
nych podstaw

Fatsz. Nawet duplikacje i HGT pojedynczych genéw,
a tym bardziej delecje lub uzyskiwanie wigkszych re-
giondéw, przeorganizowania genomow, duplikacje ca-
tych genomoéw i — w najskrajniejszym przypadku —
endosymbioza, nie sg w zadnej mierze ,,nieskonczenie
mate”. Gradualizm nie stanowi gléwnego rezimu
ewolucji

W duzej mierze prawda. Jednak najwczes$niejsze sta-
dia ewolucji (poprzedzajace LUCA) prawdopodobnie
obejmowaty roézne procesy, ktore nie wystgpowaly
w poézniejszej, ,,normalnej” ewolucji. Wielkie przej-
$cia w ewolucji, takie jak powstanie eukariontow,
mogty by¢ skutkiem (naprawdg) unikatowych zda-
rzen, na przyktad endosymbiozy

Fatsz. Odkrycie fundamentalnego wktadu HGT i ru-
chomych elementow genetycznych w ewolucj¢ geno-
mow uniewaznia koncepcj¢ drzewa zycia w jej pier-
wotnym znaczeniu. Drzewa nadal odgrywaja jednak
rolg istotnych schematoéw przedstawiajacych ewolucje
pojedynczych gendéw i wielu faz ewolucji w grupach
wzglednie blisko spokrewnionych organizmow.
Weciaz istnieje mozliwos¢ ocalenia drzewa zycia jako
gléwnego trendu ewolucji
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Wszystkie istniejace obecnie for- Prawda. Genomika poroéwnawcza nie pozostawia wat-

my zycia pochodza od bardzo nie- pliwo$ci na temat wspdlnoty pochodzenia zycia ko-

wielu, a prawdopodobnie od jednej moérkowego. Wskazuje jednak rowniez na to, ze

formy ancestralnej (LUCA) LUCA(S) moégt by¢ bardzo odmienny od wspoicze-
snych komoérek

4 Tred¢ sze$ciu przeanalizowanych tutaj fundamentalnych twierdzen (neo)darwinizmu jest
taka sama jak we Wprowadzeniu. Lacze tu twierdzenia Darwina z O powstawaniu gatunkéw
z twierdzeniami Nowoczesnej Syntezy. Rozréznienie migdzy nimi jest pouczajace, lecz obja-
$nienie tej kwestii wymaga znacznie pelniejszego ujg¢cia historycznego. Glgbokie, cho¢ by¢
moze idiosynkratyczne, omowienie réznic mig¢dzy nimi mozna znalez¢é w: Gourp, The Struc-
ture of Evolutionary Theory....

Pewne niedawne ustalenia w dziedzinie genomiki ewolucyjnej moga kandy-
dowa¢ do roli uogolnien wyzszego rzgdu lezacych u podstaw réznorodnosci
proceséw ewolucyjnych. By¢ moze najdalej idacym z nich jest populacyjno-
genetyczna koncepcja ewolucji genomu sformutowana przez Lyncha. ** Zgod-
nie z nig glowne cechy genomu ksztattowane sg nie przez adaptacje, lecz przez
stochastyczne procesy ewolucyjne, ktore nieuchronnie zaleza od intensywnosci
dziatania doboru oczyszczajacego determinowanego, z kolei, przez rzeczywisty
rozmiar populacji i tempo mutacji odpowiednich organizméw. W szczegdlnosci
ztozono$¢ genomow wielokomdrkowych eukariontéw interpretuje si¢ jako re-
zultat ewolucji przebiegajacej nie, gldwnie, na zasadzie adaptacji zapewniajacej
ztozonos¢ organizacyjng i funkcjonalna, lecz na zasadzie ,,genomowego syndro-
mu” spowodowanego nieskutecznym dziataniem doboru oczyszczajacego
w matych populacjach. Niektore elementy sekwencji nagromadzane drogg pro-
cesow neutralnych sg nastgpnie werbowane do pelienia funkcji biologicznych,
ktore wspdlnie, w gruncie rzeczy, prowadza do ewolucji strukturalnie i funkcjo-
nalnie zlozonych organizméw. I odwrotnie: upakowane genomy prokariontow
i niektorych jednokomorkowych eukariontow moga nie by¢ ksztattowane przez
selekcje w kierunku ,,usprawniania genomoéw”, lecz przez skuteczne ulepszanie
nawet nieznacznie szkodliwych sekwencji w duzych populacjach. *** Nieadapta-
cjonistyczny poglad na ewolucje ztozonosci genomowej nie implikuje oczywi-
$cie, ze zadne zlozone cechy nigdy nie ewoluujg jako bezposrednie adaptacje
lub Ze usprawnianie genoméw nigdy nie moze stanowic¢ gtéwne;j sity napedowe;j

24 Por. Lynch, The Origins of Genome Architecture....

15 Por. Kooniv and Worr, ,,Genomics of Bacteria and Archaea: The Emerging Generaliza-
tions After 13 Years...”.
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ewolucji genomow. Sadze jednak, ze dane empiryczne zgromadzone w ramach
genomiki ewolucyjnej wystarczaja do wymuszenia zmiany centralnej hipotezy
zerowej co do ewolucji genomow z adaptacjonistycznej na neutralistyczna, przy
czym ciezar dowodu spada na zwolennikow koncepcji wszechobecnej adapta-
le 216

Koncepcja zasadniczo nieadaptacyjnego charakteru ewolucji genomow rze-
czywiscie zdaje si¢ wplywac¢ na nasze podstawowe rozumienie znaczenia utrwa-
lania cech genomowych. Oto $wietny przyktad: dos¢ zagadkowe utrwalenie po-
zycji duzej czesci intronow w trakcie ewolucji eukariontéw moze nie by¢ konse-
kwencja dziatania silnego doboru oczyszczajacego, ktoéry powodowatby elimi-
nacj¢ wariantow z utraconymi odpowiednimi intronami (jest to domys$lna inter-
pretacja sugerowana przez samo pojecie doboru oczyszczajacego, w pelni zgod-
na z teorig neutralng). Przeciwnie, utrwalanie intronéw i innych cech genomo-
wych niepeliacych ewidentnych funkcji moze by¢ konsekwencja dziatania sta-
bego doboru oczyszczajacego w matych populacjach ztozonych organizméw,
ktory nie jest w stanie skutecznie usunaé tych elementow. Nie jest to roéwno-
znaczne ze stwierdzeniem, ze wiele cech genomowych (takich jak pojedyncze
geny, reszty aminokwasowe * lub nukleotydy) nie jest utrwalanych podczas
ewolucji ze wzglgdu na ich znaczenie funkcjonalne. Jest to natomiast sugestia,
ze nawet to ,,Swiete”, gtdbwne twierdzenie biologii ewolucyjnej — ,.to, co ulega
utrwaleniu, ma znaczenie funkcjonalne” — nie jest bezwzglednie prawdziwe,
za$ alternatywe nieadaptacjonistyczng nalezy traktowac¢ powaznie. Jezeli uswia-
domimy sobie ponadto, ze kurczenie si¢ genomow jest w ewolucji zjawiskiem
co najmniej rownie czestym, jak ich rozbudowa, i ze wzrost ztozono$ci genomo-
wej nie stanowi gtownego trendu ewolucyjnego, to koncepcja nieadaptacyjnej
ewolucji genoméw implikuje, ze mozna bezpiecznie porzucic ideg postgpu ewo-
lucyjnego.

Niekiedy argumentuje si¢, ze ostatnie odkrycia genomiki i biologii systemo-
wej tworzg labirynt zwigzkow migdzy roznymi rodzajami danych, ktore sg trud-
ne do rozwigzania w jaki$ jednoznaczny sposob, co niweczy nadzieje na odkry-
cie prostych, ,,prawopodobnych” prawidtowosci i redukuje mozliwosci badan

216 Por. Koon, ,,A Non-Adaptationist Perspective on Evolution...”.

* (Przyp. ttum.) Reszty aminokwasowe — tak zgodnie z oryginatem.
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w tych obszarach, ktére moglyby doprowadzi¢ do opracowania algorytmow pre-
dykcyjnych. *'7 To jednak wia$nie ten rodzaj prostych i najwyrazniej uniwersal-
nych prawidlowosci wytania si¢ z polaczonej analizy danych dostarczanych
przez genomike porownawcza i biologie systemowa. Rozklad tempa ewolucji
w zbiorach gendéw ortologowych, rozklad rozmiaréw rodzin genéw paralogo-
wych, negatywna korelacja migdzy poziomem ekspresji a tempem ewolucji se-
kwencji danego genu, a takze inne zwiazki migdzy kluczowymi zmiennymi
ewolucyjnymi i fenomowymi zdaja si¢ stanowi¢ autentyczne powszechniki
ewolucji. Prostota tych uniwersalnych prawidlowosci wskazuje na to, ze zostaty
one uksztaltowane przez réwnie proste, podstawowe procesy ewolucyjne, nie
za$ przez selekcje w kierunku specyficznych funkcji. W pewnych przypadkach
modele takich procesow zostaly juz opracowane i wykazano, ze s3 one zgodne
z danymi. Modele te badz w ogole nie obejmuja selekcji, badz nadaja jej nowa
interpretacj¢. Dobry przyktad stanowi uogolniona hipoteza btednego fatdowania
wywolanego bledna translacja, ktora wyjasnia kowariancje ekspresji genow
1 tempa ewolucji sekwencji poprzez potraktowanie selekcji w kierunku odporno-
$ci na btedne faldowanie jako gtdéwnego wyznacznika ewolucji biatek. Niespo-
dziewanym nastgpstwem tego modelu jest to, ze glowna sita napgdowa doboru
oczyszczajacego moze nie by¢ utrzymywanie funkcji biologicznej, lecz ochrona
przed niespecyficznymi, szkodliwymi skutkami btednie sfaldowanych bialek.

Zarysowane tutaj ustalenia genomiki ewolucyjnej i biologii systemowej
wskazuja, ze chociaz obecnie formutowane sa dopiero izolowane elementy no-
wej, ,,postnowoczesnej” syntezy biologii ewolucyjnej, synteza taka naprawde
moze zosta¢ zrealizowana. Co wigcej, jest catkiem prawdopodobne, Ze ostatecz-
ny ksztalt przyjmie ona dtugo przed 250 rocznicg narodzin Darwina.
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Ewolucjonizm darwinowski w §wietle genomiki

Streszczenie

Genomika poréwnawcza i biologia systemowa oferujg niespotykane mozliwosci testowania
gtownych zasad biologii ewolucyjnej sformutowanych przez Darwina w O powstawaniu
gatunkow w 1859 roku i rozszerzonych sto lat pozniej w ramach Nowoczesnej Syntezy.
Badania w dziedzinie genomiki ewolucyjnej pokazuja, ze dobor naturalny stanowi tylko
jedng z sit ksztattujacych ewolucje genomu i weale nie wystepujaca najczesciej, natomiast
procesy nieadaptacyjne maja znacznie wigksze znaczenie niz wczesniej przypuszczano.
Duzy wktad horyzontalnego transferu genéw i roznych samolubnych elementéw genetycz-
nych w ewolucje genomu podwaza koncepcje drzewa zycia. Adekwatny opis ewolucji wy-
maga bardziej ztozonej koncepcji sieci lub ,,lasu” zycia. Nie istnieje spojny trend ewolucji
w kierunku wigkszej ztozonos$ci genomowej, a kiedy ztozono$¢ wzrasta, wydaje sie, ze jest
to raczej nieadaptacyjna konsekwencja ewolucji droga stabego doboru oczyszczajacego niz
adaptacji. Odkryto rozmaite powszechniki ewolucji genomu, w tym niezmiennicze rozkla-
dy tempa ewolucji posrdd genow ortologowych z réznych genoméw oraz rozmiaréw ro-
dzin gendéw paralogowych. Dostrzezono tez negatywna korelacj¢ migdzy poziomem eks-
presji genow a tempem ewolucji sekwencji. Niektore z tych powszechnikoéw uzyskuja wy-
jasnienie dzigki zastosowaniu prostych, nieadaptacjonistycznych modeli ewolucji, co suge-
ruje, ze w dos¢ nieodleglej przysztosci powsta¢ moze nowa synteza biologii ewolucyjne;.

Stowa kluczowe: darwinizm, Nowoczesna Synteza, genomika ewolucyjna, biologia syste-
mowa, Postnowoczesna Synteza biologii ewolucyjnej, dobor oczyszczajacy, neutralne pro-
cesy ewolucyjne, nicadaptacjonistyczna teoria ewolucji.

Darwinian Evolution in the Light of Genomics

Summary

Comparative genomics and systems biology offer unprecedented opportunities for testing
central tenets of evolutionary biology formulated by Darwin in the Origin of Species in
1859 and expanded in the Modern Synthesis 100 years later. Evolutionary-genomic studies
show that natural selection is only one of the forces that shape genome evolution and is not
quantitatively dominant, whereas non-adaptive processes are much more prominent than
previously suspected. Major contributions of horizontal gene transfer and diverse selfish
genetic elements to genome evolution undermine the Tree of Life concept. An adequate de-
piction of evolution requires the more complex concept of a network or “forest” of life.
There is no consistent tendency of evolution towards increased genomic complexity, and
when complexity increases, this appears to be a non-adaptive consequence of evolution un-
der weak purifying selection rather than an adaptation. Several universals of genome evolu-
tion were discovered including the invariant distributions of evolutionary rates among or-
thologous genes from diverse genomes and of paralogous gene family sizes, and the nega-
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tive correlation between gene expression level and sequence evolution rate. Simple, non-
adaptive models of evolution explain some of these universals, suggesting that a new syn-
thesis of evolutionary biology might become feasible in a not so remote future.

Keywords: Darwinism, Modern Synthesis, evolutionary genomics, systems biology, Post-
modern Synthesis of evolutionary biology, purifying selection, neutral evolutionary pro-
cesses, non-adaptationist theory of evolution.



