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Tozsamos¢ genu

Gromadzenie nowych danych o mechanizmach wewngtrzkomoérkowych i roli DNA w

tych procesach powoduje niejasnosci dotyczace granic pojecia genu. Obecnie termin gen jest
uzywany i definiowany na rozne sposoby i moze odnosi¢ sie do wielu réznych struktur, zjawisk
i procesow wyrdznianych zaleznie od celow badawczych. Niejasnos¢ w kwestii granic tego, co
mozna poprawnie nazwaé genem nie musi by¢ przeszkoda w badaniach i w wymianie
informacji pomiedzy biologami. Pojecie mozna rozumie¢ na rézne sposoby, pod warunkiem, ze
jego uzytkownicy majgq jasnos$¢, jakim znaczeniem sie postugujg. Pewna nieokreslonosé
znaczeniowa moze mie¢ nawet warto$¢ heurystyczng, umozliwiajagc poréwnywanie réznych
kontekstow eksperymentalnych, a w konsekwencji badania nowych zjawisk. Brak jasnosci w
sprawie definicji tak kluczowych pojec jak ,gen" moze jednak prowadzi¢ do nieporozumien w
wymianie opinii na skale wykraczajacg poza wybrang instytucje badawcza, a takze do réznic w
rozumieniu catosci wiedzy biologicznej i konsekwencji praktycznych odkry¢ biologicznych. Z
punktu widzenia spotecznej nos$nosci pojecia genu zagrozenie to jest tym powazniejsze, ze
wiedza o ,ztych" genach niejednokrotnie wptywa na zyciowe decyzje jednostek.

Tradycyjna definicja genetyczna méwi o dziedzicznym elemencie fenotypu, niezaleznie od
tego w jaki sposob informacja niezbedna dla jego powstania jest kodowana. Gen moze by¢ na
przyktad odcinkiem chromosomu powigzanym z cechg fenotypowa. Klasyczna definicja
molekularna okresla gen jako odcinek DNA kodujacy polipeptyd [1]. Wezsza od niej jest
definicja molekularna, ktéra zaktada jednos$¢ struktury i funkcji oraz bezposrednig zaleznos¢
informacyjng pomiedzy DNA i polipeptydem. Wedtug definicji molekularnej gen to odcinek DNA
wraz z bliskimi sekwencjami regulatorowymi (promotor, sekwencja 3' konca), co pozwala
okreslic gen jako ,jednostke transkrypcji", czy "segment genomu odpowiedzialnego za
wytworzenie funkcjonalnego produktu (polipeptydu lub RNA)".

W Swietle nowych odkry¢ biologii molekularnej, wskazujacych na istnienie ztozonych
wspotzaleznych i wzajemnie warunkujacych sie proceséw zwigzanych z powstawaniem
polipeptydu, nawet ta zmodyfikowana definicja klasyczna staje sie niewystarczajgca. Przede
wszystkim statyczna i prosta zaleznos$¢ pomiedzy sekwencjg DNA a sekwencjq polipeptydu jest
uproszczeniem. Wskazuje na to szereg zjawisk, w rodzaju naktadajgcych sie genodw, istnienia
alternatywnych promotorow, odlegtych sekwencji wzmacniajacych i wyciszajacych,
alternatywnego sktadania transkryptéw i poliadenylacji, rekombinacji somatycznej,
redagowania mRNA, nieprawidtowego korygowania transkryptéw, funkcjonalnego znaczenia
ncRNA, alternatywnego fatdowania biatek czy ztozonych procesow regulacji epigenetycznej
[2]. Nie jest takze prawdg, ze wiekszos$¢ informacji genetycznej ulega ekspresji w postaci
biatek (przynajmniej w organizmach wyzszych) — wydaje sie, ze jest wrecz odwrotnie.
Pomiedzy genem a funkcjg majg miejsce niezwykle ziozone procesy, ktore tylko w czesci
zalezg od innych gendéw.

Definicja genu powinna obejmowacé przynajmniej caty zespdt transkrypcyjny (transcrption
cluster), definiowany jako miejsce genomu, wytwarzajace z tej samej nici DNA jeden lub
wiecej zblizonych transkryptéw (wraz z elementami cis-aktywnymi). Wspomniany region moze
kodowa¢ jedno lub wiecej biatek i/lub jeden lub wiecej funkcjonalnych RNA. Rozbudowana
definicja molekularna nie obejmuje np. zjawiska naktadajacych sie transkryptow, ktére
kodowa¢ moga rdézne produkty, czy zjawiska tworzenia réznych mRNA w wyniku trans-
splicingu (wspolnego sktadania roznych mRNA). Nie jest tez jasne czy ta definicja obejmuje np.
nakfadajgce sie transkrypty antysensowne, ktére moga uczestniczy¢ we wzajemnej regulacji w
uktadzie cis, a ktére nalezy uznaé za czesci tego samego genu wedtug definicji molekularnej
[3]. Nie jest oczywiste czy ncRNA mogg wchodzi¢ w zakres definicji genu, ktérego aktywnosc
regulujg. Wspotczesna definicja molekularna zawiera pewne podstawowe okreslenie genu, a
jednoczesnie dopuszcza duzg zmiennos¢ w rozumieniu tego terminu.

Wspomniane fakty pokazuja, ze w organizmach wyzszych informacja genetyczna
kodowana jest w wysoce skomplikowany sposéb, a jej odczytywanie nie jest jedno-
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jednoznaczne. Stowo gen wskazuje ponadto nie tylko na sekwencje DNA, lecz rowniez na
istnienie zaleznosci przyczynowej pomiedzy fragmentem DNA a sekwencjg zjawisk
prowadzacych do powstania biatka badz funkcjonalnego RNA.

Dotychczasowe proby okreslenia pojecia genu, wigczajac w to przedstawiong powyzej
rozbudowang koncepcje molekularng, koncentrowaty sie na sekwencji kwasu nukleinowego,
zaangazowanej przyczynowo w synteze polipeptydu badz funkcjonalnego RNA. Pojecia te
mozna okreslic wspdlnym mianem: pojecia genu jako DNA (DNA centered gene concept).
Wprowadzane do definicji odniesienia do réznych funkcjonalnie istotnych czynnikow, dotyczg tu
zawsze fragmentéw DNA, niezbednych do syntezy polipeptydu lub funkcjonalnego RNA [4].

Pojecie "genu jako DNA" opiera sie na przekonaniu, ze sekwencje DNA sg czyms$ bardziej
realnym, bardziej znaczacym przyczynowo i wazniejszym dla syntezy polipeptydu, niz inne
czynniki przyczynowe. Geny w tej koncepcji uznawane sg za najistotniejszy czynnik
wyjasniajacy w biologii, ze wzgledu na zdolno$¢ przyczynowego warunkowania rozwoju,
powodowania zaburzen funkcji (choroby) czy okreslania zmian populacji w czasie (ewolucja)
[5]. Geny uznawane sg za zrdédto informacji regulujgcej powstawanie cechy, podczas gdy
innym przyczynom przyznaje sie role podrzednych czynnikow materialnych [6]. Informacija,
ktéra dostarczajg geny jest uznawana za wazniejszg, zasadniczo niezmienng i bardziej
niezalezng od kontekstu, w poréwnaniu z innymi czynnikami. Innymi stowy sekwencja genu
okresla plastycznos¢ cechy, pojedyncza ,norme reakcji" produktu genowego w rdznych
warunkach otoczenia [7].

Przekonanie o dominujacej roli DNA opiera sie na dwu twierdzeniach, powtarzanych nie
tylko w popularnych mediach, lecz i w podrecznikach akademickich. Pierwsze gtosi, ze DNA jest
zdolne do samopowielania, drugie, ze DNA kieruje syntezg biatek. Jednak oba te twierdzenia sq
fatszywe, z czego zdaje sobie sprawe kazdy biolog. DNA nie jest zdolny do powielania bez
obecnosci skomplikowanej maszynerii biatkowej, prowadzacej caty proces replikacji. W istocie
ma miejsce tylko kopiowanie obu nici istniejgcego w komédrce DNA przez skomplikowany
kompleks biatkowy. Btedy powstajace w trakcie kopiowania sg poprawiane przez wspomniang
maszynerie biatkowg. DNA jest czasteczka bierng biochemicznie, niezdolng do prowadzenia
reakcji powstawania biatka. DNA okres$la jedynie liniowa sekwencje aminokwaséw nowo
powstajqcego biatka, lecz synteza ta nastepuje w wyniku dziatania skomplikowanego systemu
biatkowego. Polipeptyd nie jest jednak réwnoznaczny z funkcjonalnym biatkiem, gdyz musi
zosta¢ w rdézny sposob przeksztatcony, w procesach ktdre w czesci zalezg od otoczenia
komorkowego. Zatem gen (tu: DNA) nie jest ,nadrzedng, autonomiczng czasteczky", lecz
raczej zintegrowanym z catoscig komoérki magazynem informacji o sekwencji aminokwasow
nowych biatek. Informacja ta uruchamiana jest i realizowana w skomplikowanych procesach
prowadzonych przez biatka, w uorganizowanej przestrzeni cytoplazmy [8]. Informacja
niezbedna do powstania biatka moze miec takze nature architektoniczng, przenoszong przez
ksztatty i struktury czasteczek, macierzy cytoplazmatycznej, organelli komdrkowych, a w
przypadku np. roslin takze $ciany komoérkowej [9].

Wielokrotnie pojawiaty sie gtosy biochemikéw, cytologdw czy embriologéw, ze odpowiedz
0 pytanie o istote zycia nie jest tak prosta, jak chciat Francis Crick, kiedy 50 lat temu, po
zaproponowaniu struktury DNA zakrzyknat ,OdkryliSmy tajemnice zycia" [10]. Obecnie istnieje
szereg wskazéwek, pozwalajacych oszacowa¢ ziozonos¢ komorki, postep teoretyczny i
praktyczny wymaga jednak ponownego zdefiniowania takich podstawowych poje¢ jak: gen,
jednostka funkcjonalna, genom, szlak biochemiczny czy modut funkcjonalny. Jasne definicje
tych poje¢ pozwolag nie tylko lepiej zrozumie¢ rzeczywistosé, ale tez ustali¢, ktéore z
poznawanych proceséw i catosci sg rzeczywiste, a ktére sg jedynie konstrukcjami naszego
umystu.

Jak przedstawiono wyzej kod genetyczny jest reguta taczacq kodony w DNA, z
konkretnymi aminokwasami w polipeptydzie. Gdy méwi sie o kodzie genetycznym, zwtaszcza w
dyskursie publicznym, czesto domysinie przyjmuje sie perspektywe ,instrukcji" i ,,programu".
Idea kodu genetycznego wptywa przede wszystkim na rozrdznienie miedzy genetycznymi i
pozagenetycznymi czynnikami przyczynowymi. Uznaje sie wowczas, ze wyrdznione ze
wszystkich szlakéw przyczynowych wiodacych do powstawania cech czy rozwoju organizmu, sq
tylko te szlaki, ktére obejmuja ekspresje zapisu genetycznego. Taka interpretacja nie ma
jednak uzasadnienia ani teoretycznego, ani dos$wiadczalnego. Mozna powiedzieé¢, ze geny
okreslajg sekwencje aminokwasowg konkretnych polipeptydow, lecz nie kodujg one ztozonych
cech organizmu. Nawet struktura przestrzenna poszczegodlnych biatek nie jest ,kodowana"
przez DNA, gdyz wymaga istnienia wielu przyczynowych oddziatywan na poziomie komorki i



organizmu. Bez watpienia geny, poprzez fakt okreslania sekwencji aminokwasow polipeptydu
uczestniczg przyczynowo w procesie powstawania cech.

~Kodowanie" (wytwarzanie polipeptydu) jest jednak czescig szerszych zjawisk i proceséw
lezacych u podstaw np. rdéznicowania organizmu czy powstawania zdolnosci mowy, zatem
stosowanie terminologii semantycznej nie wiec uzasadnione. Kod genetyczny jest wiec reguig
przyczynowej specyficznosci, a nie regutg interpretacji, reprezentacjg czy instrukcjg. Godfrey-
Smith zwraca uwage, ze nie zaprzecza znaczeniu kodu genetycznego, lecz wskazuje, ze
wiasciwie rozumiany jest czescig molekularnych proceséw komorkowych. Wraz z utworzeniem
liniowej sekwencji aminokwasow biatka konczy sie rola kodu genetycznego. Idea kodu
genetycznego nie przyczynita sie do powstania szerokich teoretycznych koncepdiji,
zmierzajacych do zrozumienia zjawisk rozwoju i ewolucji. Wrecz przeciwnie, spowodowata
btedne rozréznienie pomiedzy cechami kodowanymi przez geny (istotnymi ewolucyjnie) i nie
kodowanymi przez geny (nieistotnymi w ewolucji). Kod genetyczny nie jest dobrg podstawg do
analizy roznic miedzy cechami dziedzicznymi, a nabytymi [11].

Godfrey-Smith przeprowadzit bardzo interesujacy eksperyment myslowy, wskazujacy, ze
mozna wyobrazi¢ sobie $wiat, niewiele rézny od rzeczywistego, w ktédrym nie istnieje kod
genetyczny (w Scistym, nie semantycznym, znaczeniu) [12]. Otéz przyjmuje on (podobnie jak
czynili to np. Astbury czy Delbruck przed odkryciem struktury DNA), ze materialnym podtozem
genu sg czasteczki biatkowe, a ich powielanie polega na rozprostowaniu struktury
przestrzennej i dobudowaniu za posrednictwem ,czasteczek facznikowych" identycznej
czasteczki polipeptydu. W takim systemie nie istniatby kod genetyczny. Gen nie zawieratby
zadnej reprezentacji polipeptydu, bytby po prostu wzorcowg probka, matryca. Dalsze elementy
tancuchow przyczynowych, regulacji aktywnosci takich genéw, dalsze etapy powstawania cech,
roznicowania, dziedziczenia, czy ewolucji, bylyby jednak analogiczne jak w S$wiecie
rzeczywistym. Geny takie moglyby réwniez uczestniczyé w ,programach genowych" oraz
~programach rozwojowych", oddziatywaé z otoczeniem, bedac jednoczesnie ukryte w jadrze
komorkowym. Niemniej, dziedziczenie ,biatkowych genéw" polegatoby nie na przekazywaniu
informacji, lecz na przekazywaniu matrycy.

Eksperyment ten wskazuje, ze determinizm genetyczny jest w duzej mierze (cho¢ nie
wytacznie) wynikiem semantycznej interpretacji proceséw dziedziczenia i powstawania cech.
Ponadto, jak pisze James Shapiro: "Istnieje wiele réznych koddéw genetycznych, poza
podstawowym kodem tréjkowym, oznaczajagcym aminokwasy. Inne rodzaje kodow okreslajg
wiele réznych funkcji genomu, takich jak replikacja, transkrypcja, rekombinacja, upakowanie
DNA i organizacja chromatyny, lokalizacja chromosomdw, ich parowanie w mejozie oraz
rozdziat [do komdrek potomnych] [13]." najdtuzszym, ontologicznie rzeczywistg podjednostkag
wydaje sie tylko kodon. Natomiast terminy ,operon", ,region kodujacy", ,ekson", ,intron", a
nawet ,gen" nie oznaczajg w sposob konieczny funkcjonalnych jednostek w DNA, lecz stanowig
w duzej mierze konstrukcje teoretyczne, umozliwiajgce organizowanie badan i stawianie
hipotez.

Przyktadem teoretycznych trudnosci w opisywaniu rzeczywistych zjawisk mogag byc¢ np.
kontrowersje woko6t "onkogendéw. Jednym z deklarowanych celdw HUGO byto wiasnie
wyizolowanie gendéw odpowiedzialnych za proces onkogenezy, od etapu promocji do
powstawania przerzutow. Spodziewano sie, ze geny te mozna bedzie opisaé, sklasyfikowac i
powigza¢ z charakterystycznymi typami nowotworéw. Od tego czasu stosunkowo dobrze
poznano wczesne etapy powstawania nowotworow. Scharakteryzowano szereg onkogendw,
lecz zaden z nich nie jest naturalnie czy fizjologicznie wyodrebniong catoscig, podobnie jak
catoscig takg nie jest nowotwdr. Nowotwdr nie jest bowiem procesem fizjologicznym, lecz
zaktéceniem procesu. O ile normalny proces fizjologiczny mozna opisa¢ za pomocg pewnych
parametrow mieszczacych sie w pewnych granicach zmiennosci, to procesy zaktdcone mogq
przyjmowac¢ bardzo wiele odmian. ,Onkogeny" to zatem sztuczna konstrukcja biologow i
lekarzy, nie mowiaca nic (lub niewiele) o procesach rozwojowych przebiegajagcych w komodrce.
Termin ten nie jest neutralny i nie opisuje rzeczywistosci, lecz jest jedynie materializacjg
pewnej idei. W pewnym sensie ksztattuje jednak dyskusje i hipotezy dotyczace powstawania
nowotworow, takze w dyskursie publicznym. Obecnie obserwuje sie przesuniecie
zainteresowan badawczych w onkologii, tak ze nadzieje wigze sie z poznawaniem zmian wzoru
catosciowej transkrypcji komadrki nowotworowej (co jest rowniez uproszczeniem) [14].

Analogiczne problemy dotycza np. ,gendéw zwigzanych z rozwojem", gendéw o dziataniu
pleiotropowym, gendw szlakow przekazywania sygnatdw komorkowych. Na poziomie
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molekularnym funkcja produktu genu np. biatka, moze polega¢ na wigzaniu sie z konkretng
sekwencjg DNA. Pleiotropia, zréznicowanie funkcji, pojawia sie jednak dopiero na wyzszych
poziomach organizacji wraz z udziatem dodatkowych elementéw (biatek, regulacyjnych ncRNA)
i procesow, z ktérymi oddziatuje produkt tej sekwencji DNA. Na przyktad podstawowa funkcja
receptora Notch, polegajagca na odbieraniu sygnatéw, jest taka sama w rdznych rodzajach
komorek. Aktywacja Notch prowadzi do szeregu funkcji, zaleznych jednak od obecnosci innych
biatek i od fizjologicznego kontekstu komorki.W tej perspektywie sekwencja DNA jest jednym z
elementow warunkujacych sie wzajemnie tancuchéw przyczynowych.

Informacja genetyczna

Jedng z charakterystycznych cech determinizmu genetycznego jest obecno$¢ catego
zestawu poje¢ zwigzanych z informacjg genetyczng. O DNA mowi sie, ze jest nosnikiem
informacji genetycznej, ktéra za posrednictwem transkrypcji, translacji, redagowania itp.
prowadzi do powstawania okreslonych produktéw biatkowych, tkanek i organéw. Zgodnie z
obowigzujgacym paradygmatem zaréwno czynniki sSrodowiskowe jak i genetyczne sg powodem
istnienia konkretnej cechy organizmu, jednak tylko geny ,kodujg" wspomniang ceche. Wbrew
jednak przyzwyczajeniu genetykdw, postugiwanie sie pojeciem informacji zawartej w genach
nie jest niekontrowersyjne i nie ma jasnosci, jaki rodzaj informacji miatby by¢ zawarty w
genach.

W biologii mozna wskaza¢ wystepowanie co najmniej dwdch pojeé¢ informaciji:
cybernetycznej i intencjonalnej (czy teleosemantyczne). Zgodnie 2z rozumieniem
cybernetycznym informacja to cokolwiek, co zmienia stan uktadu. W tym sensie informacjq
bedzie sygnat jednego uktadu przesytany do innego uktadu, ktéry reaguje zmiang swego stanu.
Informacja przekazywana jest poprzez kanat taczacy nadawce informacji (sygnatu) z odbiorca,
gdy zmiana stanu odbiorcy jest zwigzana przyczynowo ze zmiang stanu nadawcy. Informacja w
tej koncepcji jest przyczynowg kowariancjg lub tez systemowgq zaleznoscig przyczynowgq. Teoria
informacji wskazuje ponadto, ze przypisanie elementom naturalnego systemu przyczynowego
roli zrodfa badz kanatu przekazywania informacji, zalezy od przyczynowej kowariancji badz tez
od obserwatora. Przy zastosowaniu tego pojecia informacji, geny nalezy uzna¢ za jedno ze
zrodet informaciji, obok srodowiska i pozostatych elementéw komorki. Informacja jest bowiem
cechg catego systemu (np. komérki), bedac miarg jego uporzadkowania.

Korzystanie z tego pojecia informacji poza kontekstami cybernetycznymi, w ktérych jest
ono synonimem przyczyny, jest mylace, poniewaz sugeruje swiadome procesy lub rodzaj
zapisu, ktéry podlega interpretacji [15]. Stosowanie do gendéw tego deterministycznego i
systemowego (a wiec anty-redukcjonistycznego) pojecia informacji nie uprzywilejowuje genéw
w procesach przyczynowych na poziomie komorki czy organizmu.

Cybernetyczne pojecie informacji nie pozwala uzna¢ nadrzednosci genow w
determinowaniu zjawisk na poziomie komorki [16]. Uznanie bowiem jakichs elementéw
uktadéw cybernetycznych za wywotujgce okreslony stan odbiornika wymaga przyjecia, ze
~przekaz" informacji dokonuje sie w okreslonych warunkach zaréwno ukfadu nadawczego jak i
odbiorczego. Takie warunki wystepuja np. w laboratoriach, gdzie niezmiennos¢ warunkéw
eksperymentu jest jednym z kluczowych wymogoéw metodologicznych, a jego przestrzeganie
rzeczywiscie sprawia, ze DNA staje sie nadrzedng przyczyng powstania polipeptydu czy
efektorowego RNA. W probdwce, w uktadzie in vitro pominiete lub znaczaco ograniczone
zostaja np. procesy biochemicznej czy fizjologicznej regulacji transkrypcji i translacji,
dziatajagce w sposob niecigglty i zalezny od otoczenia, wptywajace w warunkach naturalnych
przyczynowo na powstawanie produktu (-6w) genu [17]. Upraszczanie kontekstu in vitro
uzyskuje sie utrzymujac pewne czynniki na statym poziomie, manipulujac jednym lub niewielkg
liczbg pozostatych. Decyzja, ktére z parametréw kontrolowaé jest decyzjg pragmatyczng, gdyz
korzystne jest ograniczy¢ kontekst, w celu badania wewnatrz systemowych czynnikéw
przyczynowych. Ujecie to ma jednak teoretyczne konsekwencje: poznawanie systemu nie jest
przedmiotem obiektywnego ustalania, lecz zalezne staje sie od czynnikdw pragmatycznych i
decyzji badacza [18]. Nawet jednak i w tak kontrolowanych warunkach przyczynowos¢ nie jest
zlokalizowana w danym elemencie uktadu, lecz jest rozproszona w systemie. Informacja jest
cechq catego systemu i miarg jego uporzadkowania [19].

Dopiero po przyjeciu intencjonalnej (semantycznej) koncepcji informacji, wprowadzajacej
intencjonalnos¢ informacji biologicznej przez zréwnanie znaczenia z funkcjq, nadawang w
procesie selekcji naturalnej (informacja teleosemantyczna) staje sie mozliwa nadrzednosc



przyczynowa genu. Jest to najpopularniejszy sposéb ,naturalizacji intencjonalnosci" [20].

Celem genetycznej informacji teleosemantycznej, nadrzednej do innych przyczyn, jest
wiec wywotanie okreslonego skutku, ktory jest wyselekcjonowany w procesie ewolucji ze
wzgledu na fitness organizmu. Geny w tej koncepcji zawierajq informacje bedacq nie tylko
rezultatem powigzania z fenotypem, lecz wynikiem faktu, ze funkcjq genu jest wytworzenie
konkretnego, wyselekcjonowanego fenotypu [21]. Takie rozumienie informacji jest zgodne z
rozumieniem potocznym (semantycznym) tego stowa i implikuje, ze geny odmiennie od innych
czynnikdw przyczynowych zawierajq instrukcje potrzebng do wywofania zamierzonego efektu.
Stosowanie jezyka informacyjnego umozliwia nastepnie przeciwstawienie przyczyn genowych i
srodowiskowych. Geny sg zatem intencjonalnie nakierowane na efekt, ,kodujg" konkretng
ceche i ich funkcjg jest powodowanie pojawienia sie cechy. Paradygmat neodarwinowski jest
wiec dodatkowym powodem koncentrowania uwagi na DNA i zawezania liczby czynnikéw
sprawczych proceséw rozwojowych organizmu. Takie ujecie pozwala — jak twierdzg jego
zwolennicy — zapewni¢ wzgledna niezmiennos$¢ informacji, i uniezalezni¢ jg od zmian
parametréow kanatu przekazywania informacji, czyli catej maszynerii komérkowej i sSrodowiska
[22].

Informacja teleosemantyczna nie musi by¢ jednak powigzana koniecznie i wytacznie z
przyczynami genetycznymi. Hipoteza rozszerzonego replikatora [23] przyznaje réwng role
zarowno genetycznym, jak i niegenetycznym czynnikom uczestniczacym przyczynowo w
rozwoju organizmu. W koncepcji tej zwraca sie uwage na epigenetyczny (w sensie szerokim)
system dziedziczenia, definiowany jako dowolny mechanizm biologiczny, nie zwigzany z DNA,
zapewniajacy miedzypokoleniowg ciggtos¢ (podobienstwo) organizmow [24].

Mechanizmy dziedziczenia genetycznego =zapewniaja miedzypokoleniowg stabilnosc
czynnikow genetycznych, ktére dziatajgq tak samo w pokoleniu rodzicielskim i potomnym.
Podobnie czynniki niegenetyczne zapewniajg miedzypokoleniowe podobienstwo, powodujac
stabilno$¢ czynnikow niegenetycznych (rozwojowych, srodowiskowych i in.) [25].

Roézne zjawiska i cechy organizméw majg niewatpliwe wyjasnienia ewolucyjne, co
oznacza ze posiadajg wyselekcjonowang funkcje biologiczng i ze tym samym — zgodnie z
koncepcjq informacji teleosemantycznej — zawierajg informacje.

W biologii molekularnej terminem ,,modyfikacja epigenetyczna" okresla sie np. metylacje
DNA czy modyfikacje biatek zwigzanych z DNA, wptywaja na aktywnos¢ genow [26]. Zmiany
te mogg by¢ przekazywane miedzypokoleniowo, w odroznieniu od specyficznym wzgledem ptci
wzoréw metylacji DNA, pozwalajacym na wygaszanie aktywnos¢ kopii genu lub chromosomu,
pochodzacego od jednego z rodzicdw. Tego typu modyfikacje epigenetyczne sg usuwane
zasadniczo kazdorazowo podczas tworzenia gamet, i tworzone od nowa po zaptodnieniu.
Natomiast zmiany zwigzane np. z metylacjg sekwencji ruchomych DNA, wywodzacych sie z
retrowirusow, i obecnych w duzych ilosciach w genomach zwierzecych, sg zmianami stabilnie
przekazywanymi miedzypokoleniowo [27]. Podobne zjawiska wykryto u roslin, drozdzy, czy
owaddw.

Zakres modyfikacji epigenetycznych DNA i zwigzanych z nim biatek pozwala moéwi¢ o
chromatynie, czyli ztozonym kompleksie DNA z biatkami i RNA, tworzgacej chromosomy, jako o
.matrycy informacji genetycznej" [28]. Kazdy z poziomdéw organizacji strukturalnej
chromatyny moze wptywaé na regulacje funkcjonowania genomu i by¢ dziedziczony przez
komorki potomne. Czesto moéwi sie, ze nawet jesli biatka zwigzane z DNA warunkujg
dziedziczenie cech, to ,ostatecznie" informacja dziedziczna zawarta jest w DNA, jako ze okresla
on strukture wspomnianych biatek. Jednak zapomina sie, ze w przypadku wielu rodzajéow
epigenetycznego dziedziczenia, zalezy ono od komplekséw makroczasteczkowych, mogacych
wystepowac w wielu alternatywnych stanach. DNA okresla strukture aminokwasowa, lecz nie
okresla funkcjonalnych stanéw wspomnianych biatek i kompleksow, ktére mogag by¢ stabilne
przez pokolenia. Zatem za ostateczne zrdédto dziedziczonej informacji mozna uznac strukture
chromatyny, a nie sam DNA.

Od wspomnianych modyfikacji epigenetycznych, mozna odroézni¢ dziedziczne zmiany nie
zwigzane z materiatem genetycznym (,dziedziczenie paragenetyczne", ,niekonwencjonalne
systemy genetyczne"). Dotyczg one tak rdznych zjawisk jak np. dziedziczenie proceséw
hierarchicznego sktadania elementow struktur komodrkowych, dziedziczenie stabilnych petli
metabolicznych u bakterii, czy informacji przekazywanej w uporzadkowaniu przestrzennym
komorki i jej poszczegdlnych elementéw sktadowych [29].

Koncentrujac uwage na DNA zapomina sie, ze komorki potomne otrzymuja z komorek
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macierzystych szereg elementéw, ktdre nie mogg by¢ tworzone de novo, lecz powstajg w
wyniku powielania istniejgcych struktur. Przyktadem moze by¢ Sciana komodrkowa, biony
biologiczne, retikulum endoplazmatyczne, aparat Golgiego, hydrogenosomy, mitochondria,
cytoszkielet, przedziaty komorkowe, gradienty cytoplazmatyczne, centromery. Elementy
sktadowe wspomnianych struktur komérkowych (np. biatka) syntetyzowane sg w wyniku
ekspresji konkretnych gendow. Ekspresja gendw nie wystarcza jednak do utworzenia wielu
struktur subkomédrkowych, ktére powstajg jedynie w obecnosci tréjwymiarowej ,,matrycy"”, czyli
struktury juz istniejgcej w komoérce macierzystej. ,Matryce" te petnig role analogiczng do
jednej z nici podwdjnej helisy DNA [30]. Ztozonych proceséw powstawania mitochondriow,
biatkowo-lipidowej struktury bton biologicznych czy sciany komérkowej roslin, nie mozna
wytlumaczy¢ analizujac jedynie sekwencje gendw zaangazowanych w tworzenie elementow
budulcowych tych struktur [31].

Na przyktad w komédrkach eukariotycznych nowo syntezowane biatka btonowe
wprowadzane sg najpierw do bton retikulum endoplazmatycznego (ER). Proces ten zachodzi
rownoczesnie z translacjg, a biatkowy kompleks kierujacy synteza polipeptydu uczestniczy
jednoczesnie w ich integracji z blong. W tym samym czasie powstajgce biatka btonowe ulegajg
szeregu modyfikacjom chemicznym (np. glikozylacji, tworzeniu wigzan disiarczkowych),
wycinaniu okreslonych sekwencji sygnalnych oraz fatdowaniu. Miejsca w obrebie ER, ktére
obejmujg catg tg skomplikowang maszynerie biatkowg okresla sie mianem translokonéw [32].
Duza role w funkcjonowaniu translokonéw odgrywajq takze lipidy btonowe, wptywajace m.in.
przyjmowanie wiasciwej topologii przez domeny transbtonowe oraz fatdowanie biatek
btonowych. W przypadku badania biogenezy bton biologicznych czy poszczegdlnych biatek
btonowych nalezy zatem zwraca¢ uwage nie tylko na biatka, lecz réwniez na ich naturalne
srodowisko w btonach, okreslane m.in. przez lipidy.

Nieco mniej tylko skomplikowany przebieg ma analogiczny proces powstawania biatek
btonowych u bakterii [33].

Bez watpienia struktura DNA zawiera podstawowy zapis, niezbedny do utworzenia w
trakcie proceséw transkrypcji i translacji elementéw budulcowych struktur wyzszego rzedu.
Jednak nawet w przypadku biatek cytoplazmatycznych, sekwencja DNA nie wyznacza w sposdb
jednoznaczny trzeciorzedowej struktury kodowanego biatka. W przypadku wiekszosci biatek
sekwencja aminokwasow posiada wiecej niz jedng stabilng termodynamicznie konformacije.
Przyjecie fizjologicznie wtasciwej, zalezy m.in. od biatek pomocniczych (czaperonéw) oraz
fizjologiczno-biochemicznego skfadu cytoplazmy. Podobnie na wyzszym poziomie organizacji
elementy funkcjonalne (biatka, RNA) sg sktadnikami skomplikowanych struktur i sieci, ktérych
cechy strukturalne oraz parametry w konkretnych warunkach nie sg zalezne bezposrednio od
DNA, tak jak zjawiska chemiczne nie sq jedynie fizykq stosowana. Na przyktad poszczegdlne
enzymy w roztworze moga wykazywac niski poziom aktywnosci katalitycznej. Te same
enzymy, tworzace wielosktadnikowy, stabilny, tréjwymiarowy uktad wykazujg wysokie
aktywnosci i sprzezong aktywnos$¢ przeksztatcajgcg w sposob stopniowy czgsteczke substratu.
Podobnie komérki watroby wydzielajg enzymy trawienne z jednego konca komorki. W stanach
chorobowych cecha polarnosci zanika, wraz z dezorganizacjg miedzykomérkowej macierzy
organizujacej tkanke.

Skomplikowane ukfady wyzszego rzedu (btony biologiczne, wielosktadnikowe kompleksy
biatkowe) mogg powstawacé i funkcjonowac zasadniczo jedynie w kontekscie komorkowym,
obejmujacym takze procesy oscylacyjne, mechanizmy tworzenia form, czy dynamike
chaotyczng [34].

Pojecie ,informacji genetycznej" w biologii molekularnej wydaje sie zatem bardziej
metaforg, niz koncepcja teoretyczng, i z takim zastrzezeniem bedziemy dalej go stosowac
[35]. Natomiast $cisle rzecz biorgc sekwencja DNA odpowiada jedynie pierwszorzedowej
strukturze polipeptydu. Mowienie o informacji poza tym obszarem jest metafora, opisujaca
zwigzki przyczynowe i statystyczne korelacje [36]. Mowigc scisle w przypadku DNA informacja
pojawia sie np. w trakcie procesu replikacji DNA lub procesu transkrypcji, gdy kompleksy
biatkowe rozplataja podwdjng helise i rozpoznajg uktad nukleotyddw. Procesy te nie majq
charakteru celowego, przyczynowo-skutkowego, a informacyjny, wigzacy konkretne struktury i
funkcje [37].

Sekwencja DNA jest znaczaca jedynie w kontekscie komorki Ilub  uktadu
eksperymentalnego, zawierajacego niezbedne skfadniki komérkowe umozliwiajace
powstawanie okreélonych produktéow biatkowych. Scista i cykliczna zalezno$é pomiedzy
strukturg DNA, a strukturg komorki (i wyzszych poziomdw organizacji fizjologicznej), bierze



swoj poczatek z procesow ewolucyjnych, w ktérych ksztattowata sie minimalna cato$¢, zdolna
do rozwoju i zmiennosci osobniczej, bedacej podstawg filogenezy.

Zmiany epigenetyczne rozumiane jeszcze szerzej, jako oddziatywania pomiedzy
tkankami, a otoczeniem fizycznym, czy pomiedzy metabolizmem komorek, a otoczeniem
fizykochemicznym uznawane sg w niektorych nie-neodarwinowskich koncepcjach ewolucji za
zrodto nowych cech [38]. Na przyktad w koncepcji Newmana i Mullera fizyczny charakter
agregatow komorek, oddziatywania miedzytkankowe, czy wplyw czynnikédw zewnetrznych
ustalajg pierwotne matryce rozwojowe w trakcie ewolucji planu budowy ciata i organéw, ktére
dopiero wtornie ulegajg ,genetycznej rutynizacji". Czynniki epigenetyczne sg jednak nadal — w
réoznym stopniu — czynnikami determinujgcymi rozwdj wspotczesnych organizmow .

Udziat dziedziczenia niegenetycznego w ewolucji wymaga podjecia systematycznych
badan, w ktoérych odrzucone zostanie wstepne zatozenie, ze jedynym mechanizmem
odpowiedzialnym za powstawanie fenotypéw miedzypokoleniowo stabi czynniki genetyczne. W
celu rozroznienia, ktére z czynnikdw sg genetyczne, a ktére pozagenetyczne, konieczne bedzie
podjecie badan ujmujacych zjawiska ewolucyjne w Swietle osobniczych mechanizmow
rozwojowych czy zmiennosci powodowanej sSrodowiskowo. Poniewaz zmiennos¢ typow
srodowiskowych moze by¢ wynikiem uczenia (np. wzorce zachowan), mozliwe jest
wprowadzanie zmian adaptacyjnych [39]. Wydaje sie réwniez, ze zmienno$¢ niegentyczna
moze odgrywac¢ role w miedzypokoleniowej zmiennosci pomiedzy grupami organizmow
(selekcja grupowa) [40].

Zréwnywanie sekwencji DNA z informacjg genetyczng (rozumiang jako synonim
informacji dziedzicznej) jest jednak nadal uznawane za najzupetniej poprawng metafore. A
nawet wiecej, za bezwzgledng prawde: ,Poglad, ze genom jest ksiegg, nie jest Scisle mowiac,
nawet metaforg. Jest literalng prawda. (...) tancuch DNA jest informacjg, wiadomoscig
zapisang w chemicznym kodzie (...) w sposéb ktory moze by¢ przez nas zrozumiany" [41].
Analogiczne stwierdzenia znajduja sie w wielu podrecznikach akademickich [42].

Jednak jesli nawet przyjmiemy, ze genom jest ksiegg Zycia, to ksiega ta zawiera
niestychanie wiele luk i fragmentdéw zrozumiatych jedynie w kontekscie catego organizmu i jego
$rodowiska. ,Brakujgca informacja" znajduje sie poza genomem, podobnie jak funkcje nie sg
»zapisane" w DNA. Mozna metaforycznie powiedzie¢, stosujac pojecia E.T.Halla, ze genom
postuguje sie ,jezykiem wysokiego kontekstu" [43]. Perspektywa DNA jako ,kodu zycia"
odsuwa na drugi plan ztozone oddziatywania pomiedzy DNA, a komdrkowym srodowiskiem w
ktéorym przechowywany jest i wyrazany zapis zawarty w DNA [44].
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