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Geneza kodu genetycznego a dylemat jajka i kury

Od wielu lat obserwujemy w biologii tendencje do tworczego przy-
swajania poje¢ 1 narzedzi nalezacych do innych nauk. Jako przyktady moz-
na przywotaé wykorzystanie teorii gier w biologii ewolucyjnej' czy na-
wigzanie do teotii informaciji w genetyce”. To wlasnie uzyciu w genetyce
1 biologii ewolucyjnej pojecia informacji, a doktadniej problemowi genezy
informaciji biologicznej, poswigccony jest niniejszy tekst.

Powszechnie geny uwaza si¢ za nosniki informacji, wspotokreslajace
strukture organlzmu 1 schematy jego zachowan. Maynard Smith i Szath-
mary wprost méwia o informacji jako o centralnej idei we wspolezes-
nej biologii’. Wystarczy wskazac na uzycie w biologii molekularnej takich
pojec jak kod, translacja, transkrypcja, komunikat, kontrola (proofreading)
czy biblioteka. Rowniez w biologii rozwojowej — choc z mniejsza precyzja
— stosuje si¢ pojecia zwiazane z teoria informacji’. Na gruncie biologii
mamy do czynienia zaréwno z czytelnymi odwotaniami do teorii infor-

macji Shannona’, jak tez z bazowaniem na znaczeniach uchwytywanych

' Por. Z. Brnst, Game Theory in Evolutionary Biolygy, w: The Cambridge Companion to Philosophy
of Biology, pod red. D.L. Hulla, M. Ruse’a, New York 2007, s. 304-323.

2 Por. S. Sarkar, Biological Information: A Skeptical 1.ook at Some Central Dogmas of Molecular Biology,
w: The Philosophy and History of Molecular Biology: New Perspectives, pod red. S. Sarkara, Dordrecht 1996,
s. 187-231. Polecany tekst zawiera krétka historie wykorzystania pojecia informaciji w biologii, przed-
stawiona w kontekscie krytyki gtéwnego dogmatu biologii molekularnej gloszacego, ze informacja
przeplywa jedynie z kwaséw nukleinowych do bialek, a nigdy odwrotnie.

> Por. ]. Maynard Smith, E. Szathmary, The Major Evolutionary Transitions, ,,Nature” 1995, nr 374,
s. 231

* Por. ]. Maynard Smith, Evelution and Information, w: Images of the World. Science, Humanities, Art,
pod red. A. Koja, P. Sztompki, Krakéw 2001, s. 15.

Ze wzgledu na to, iz biologiczne rozumienie informacji nie wydaje si¢ $cisle zwiazane z ro-
zumieniem proponowanym przez Shannona, oraz z powodu ograniczonej objetosci tekstu, nie bede
przedstawial Shannona teorii informacji. Zainteresowanych czytelnikéw odsylam do prac autora,
w szczegolnosci do: C. Shannon, The mathematical theory of communication, ,,Bell System Technical Jour-
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intuicyjnie. ,,W mowie potocznej — pisze Maynard Smith® — stowo »infor-
macja« jest uzywane w dwoch odmiennych kontekstach. Moze by¢ uzy-
te bez konsekwencji semantycznych; na przyklad mozemy powiedziec,
ze ksztalt chmury dostarcza informacji, czy bedzie padaé. W tego typu
przypadkach nikt nie pomysli, ze chmura posiada taki ksztalt dlatego,
ze niesie pewna informacje. W przeciwienstwie do prognozy pogody,
ktéra zawiera informacje, czy bedzie padad, 1 ktéra ma okreslong postac,
poniewaz dostarcza informacji. Ta réznica moze by¢ wyrazona przez po-
wiedzenie, ze prognoza pogody ma charakter intencjonalny, podczas gdy
chmura nie ma. Pojecie informacji uzywane w biologii jest pierwszego
rodzaju — ono implikuje intencjonalno$¢”.

Na gruncie biologii i filozofii biologii tocza si¢ spory o to, czy nalezy
odwolywac si¢ do pojecia informacji, a jesli juz, to do ktérego 1 jakie nie-
sie to za soba konsekwencje’. Na uzytek niniejszego tekstu przyjmijmy
za Maynardem Smithem, ze biologia molekularna wymaga pojecia infor-
macji, zawierajacego wymiar semantyczny. W dalszej czesci skupimy si¢
na pewnym interesujacym zagadnieniu, ktore wylania si¢ na gruncie tak
rozumianej informacji genetycznej.

Przed postawieniem problemu powinni§my przyjrzec si¢ pokrotce bu-
dowie kwasow nukleinowych, mechanizmowi kodowania w nich informa-
cji 1 procesowi syntezy biatek, dokonywanemu na bazie tych informacji.
Kwasy nukleinowe s polimerami, zbudowanymi z nukleotydéw. Kazdy
nukleotyd sklada si¢ z zasady polaczonej z cukrem, ktory z kolei taczy si¢
z reszta fosforanowa. Kwas rybonukleinowy (RNA) jako cukier zawiera
ryboze, a takze adening (A), guaning (G), cytozyne (C) i uracyl (U) jako
zasady, natomiast kwas dezoksyrybonukleinowy (DNA) dezoksyryboze
1 wszystkie powyzsze zasady poza uracylem, ktory zastapiony jest tymina
(T). Prawie wszystkie genomy zbudowane sa z DNA (wyjatek stanowia
niektore wirusy). DNA ma posta¢ podwojnej helisy, czyli dwoch wijacych
si¢ wokol siebie tancuchéw polinukleotydow, potaczonych za pomocy za-
sad. Sekwencja trzech kolejnych zasad tworzy kodon, ktéry okresla jeden
z dwudziestu aminokwaséw (np. sekwencja TTT koduje fenyloalaning)®.
Niezwykle istotne jest to, ze adenina moze laczy¢ si¢ jedynie z tymina,

nal” 1948, 27, s. 379-423, 623-656. A takze do takich opracowan, jak L.D. Ritchie, Information, Newbu-
ry Park 1991.

6 J. Maynard Smith, The Concept of Information in Biology, ,,Philosophy of Science” 2000, nr 67,
s. 192-193.

7 Por. P. Godfrey-Smith, Information in Biology, w: The Cambridge Companion to Philosaphy of Biology,
pod red. D.L. Hulla, M. Ruse’a, New York 2007, s. 103-119.

8 Jak nietrudno obliczyé, istnieja 64 mozliwosci utozenia trzech kolejnych zasad (gdy dysponu-
jemy tylko czterema rodzajami zasad). Jest ich zatem znacznie wigcej niz aminokwasow, dlatego tez
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a guanina z cytozyna. Dzigki temu mozliwe jest odtworzenie drugiego
tanicucha nukleotydéw wylacznie na podstawie pierwszego, co skutkuje
tatwoscia kopiowania DNA. Odbywa si¢ to w ten sposob, ze enzymy,
zwane polimerazami DNA, rozdzielaja helis¢ na pojedyncze tanicuchy,
do ktérych dolaczaja si¢ nukleotydy, tworzac tancuchy komplementarne
i — w konsekwencji — helisy, bedace kopiami wyjsciowego DNA. Z kolei
synteza bialek mozliwa jest dzigki enzymowi, nazywanemu polimeraza
RNA. Enzym ten przesuwa si¢ wzdtuz kawatka taicucha DNA, odpo-
wiadajacemu danemu genowi, syntetyzujac kornplernentarny wobec niego
tanicuch matrycowego RNA (mRNA) Ten ostatni przyczepia si¢ do ry-
bosomu, w ktérym znajduja si¢ poszczegolne aminokwasy, doczepione
do czastek tzw. przenosnikowego RNA (tRNA). Kiedy czastki tRNA roz-
poznaja kodony na matrycowym RNA, umieszczaja aminokwasy w od-
powiednim miejscu, w rezultacie czego powstaje czasteczka biatka, ktore;
uktad aminokwaséw jest kopig uktadu kodonéw w wyjsciowym genie’.

Zatrzymajmy si¢ na chwile przy zasadnosci uzywania pojecia kodu ge-
netycznego. Maynard Smith dostrzega podobienistwa miedzy ludzkim je-
zykiem a jezykiem genetycznym. Wedlug niego przejawiaja si¢ one w na-
stepujacych punktach'’:

1. Na gruncie obu tych jezykow mozna wygenerowac nieograniczona
liczbe r6znych komunikatow.

2. W obu przekazy sa budowane z uzyciem niewielkiej, skoficzonej
liczby elementéw.

3. Niewielkie zmiany w przekazach maja zasieg lokalny, a nie globalny
(np. zmiana jednej zasady skutkuje zmiang jednego aminokwasu w bial-
ku ll

4. W obu znaczenie przekazu jest mezalezne od jego formy w tym
sensie, ze relacj¢ pomiedzy wyrazem ,,pies” a pewnym zwierzeciem ustala
jedynie pewna konwencja, z kolei przypisanie aminokwasow poszczegol-
nym kodonom jest arbitralne (tj. nie istnieja zadne oddzialywania fizyczne
czy chemiczne wymuszajace to przypisanie).

niektére aminokwasy sa kodowane przez wiecej niz jeden triplet zasad. Oprocz tego wystepuja trzy
kodony oznaczajace koniec genu.

° Por. B. S. Guttman, Ewolugionizm, przel. ]. Klag, Gliwice 2008, s. 44-47.

1% Por. J. Maynard Smith, Evolution and Information, s. 16-17.

" Ten punkt wydaje si¢ dyskusyjny. W komunikacie jezykowym niewielka zmiana moze niesé
ogromne konsekwencje dla calego komunikatu (jak chociazby w przypadku dodania badZ usuniecia
partykuly ,,nie”). Podobnie jest w przypadku jezyka genetycznego. Dodanie jednej zasady na poczatku
lub w §rodku komunikatu (tj. faficucha kwasu nukleinowego) zmienia sposob odczytania catego ko-
munikatu, poczawszy od dodanej zasady. Sekwencja ,, TGCACGTTA”, czytana jako ,,(TGC), (ACG),
(TTA)”, po dodaniu na jej poczatku zasady ,,A” zostanie odczytana jako ,,(ATG), (CAC), (GTT)”.
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5. Oba s3 liniowe (jednowymiarowe) — chodzi o to, ze przekazy, uzy-
skane na ich bazie, maja posta¢ ciagu znakéw.

Roéwniez wedlug Kiippersa zachodzi $cista analogia migdzy mowa
ludzka a jezykiem molekularno-genetycznym. Poszczegoélne nukleotydy
odpowiadaja literom, kodony fonemom czy morfemom, geny slowom
lub zdaniom prostym, chromosomy rozdzialom i wreszcie genom catemu
tekstowi. Genotyp, czyli genom wraz z cytoplazmatycznymi nosnikami
informaciji, stanowi z kolei odpowiednik tekstu opatrzonego komentarza-
mi". Informacja genetyczna, podobnie jak informacja, ktérej nosnikami
sq elementy ludzkiego jezyka, moze by¢ rozpatrywana w trzech aspektach
(wymiarach). Aspekt syntaktyczny obejmuje wzajemne relacje miedzy
znakami, aspekt semantyczny relacje miedzy znakami a tym, do czego si¢
odnosza, a aspekt pragmatyczny relacje migdzy znakami a dziataniami na-
dawcy i odbiorcy®. Dla Kiippersa wszystkie te wymiary sa ze soba na tyle
powiazane, ze ich wyréznienie stanowi pewna idealizacje: ,,Zgodnie z po-
wyzszq definicja pragmatyczny wymiar informacji zawiera wymiar seman-
tyczny, a ten z kolei — syntaktyczny. I odwrotnie, informacja syntaktyczna
pozbawiona jest sensu, o ile odbiorca nie dysponuje uprzednio informa-
cja semantyczng. Do tego, aby dany znak moc rozpoznac jako symbol,
niezbedna jest juz — jak powiedzielismy — pewna wiedza, a mianowicie
porozumienie miedzy nadawca a odbiorca. Co wigcej, informacja seman-
tyczna bylaby nie do pomyslenia bez informacji pragmatycznej, poniewaz
rozpoznanie semantyki wlasnie jako semantyki musi wywolac¢ u odbiorcy
pewng reakcje”!.

Przel6zmy to na jezyk genetyki. Nadawca informacji bedzie tutaj od-
cinek DNA lub RNA. Odbiorca przekazu bedzie komoérka, ktéra — dzig-
ki swojemu wyposazeniu — jest w stanie odczyta¢, skopiowaé informacje
i wytworzy¢ na jej podstawie odpowiednie biatka". Jak si¢ okazuje, aby
sensownie mowi¢ o kodzie genetycznym i jego no$nikach, nalezy wzia¢
pod uwage elementy zbudowane z biatek, odpowiedzialne za dekodowa-
nie informacji genetycznej, a takze za jej kopiowanie 1 wykorzystywanie.

12 Por. B-O. Kiippers, Geneza informai biologiczngj, przel. W. Lugowski, Warszawa 1991, s. 27-39.

3 Por. ibidem, s. 42-65.

Y Ibidem, s. 42-44.

!> Maynard Smith poréwnuje kod genetyczny z alfabetem Morse’a. W przypadku alfabe-
tu Morse’a stowa sa kodowane do postaci ciagu kropek, kresek 1 pauz przez nadawce komunikatu,
po czym przesylane w tej formie do odbiorcy, ktéry odkodowawszy informacie, otrzymuje na wyjsciu
stowa. Podobnie jest w przypadku kodu genetycznego. Nadawca, ktérym jest DNA (pierwotnym ,,ko-
derem” jest wedlug Maynarda Smitha dobér naturalny), wysyta komunikat w postaci faicucha RNA
do odbiorcy, czyli do rybosomu, w ktérym komunikat zostaje odkodowany, w wyniku czego powstaja
odpowiednie biatka. Por. J. Maynard Smith, The Concept of Information in Biolgy, s. 179-180.
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Nasuwa si¢ tu pytanie o genez¢ informacji genetycznej, w tym jej nosni-
kéw oraz mechanizméw kopiowania 1 dekodowania. ,,W ramach cyklu
biosyntetycznego — pisze Kuppers'® — nosniki informacji biologicznej
(kwasy nukleinowe) oraz nosniki funkcji (biatka) sa od siebie nawzajem
uzaleznione. Replikacja kwasoéw nukleinowych zachodzi dzigki pomocy
katalizatoréw biatkowych, te za$ z kolei budowane s3 wedlug planéw za-
pisanych w kwasach nukleinowych — przez nie wiasnie replikowanych.
Poszukiwanie przyczynowego wyjasnienia genezy cyklu biosyntetycznego
przypomina wigc proby rozwigzania znanej zagadki: »Co bylo pierwsze,
kura czy jajo?«. W przekladzie na jezyk biologii molekularnej zagadka
ta brzmi: »Co istnialo wczesniej, biatko — czyli molekularna maszyneria,
czy tez kwasy nukleinowe — czyli program molekularny?«” Innymi sto-
wy: do powstania bialek wymagana jest informacja genetyczna zawarta
w kwasach nukleinowych, ale do jej odczytania, skopiowania 1 uzycia po-
trzebne sa bialka. Co zatem powstato jako pierwsze: kwasy nukleinowe
czy biatka (a na poziomie bardziej abstrakcyjnym: informacja czy mecha-
nizmy jej odczytywania)?

John Maynard Smith uwaza, ze przedstawiony wyzej problem, cho¢
wydawal si¢ nierozstrzygalny na przetomie lat 70. 1 80., dzi$ znajduje swo-
je rozwiazanie. Dawniej uwazano, ze do replikacji potrzebne sa zaréwno
kwasy nukleinowe, jak i bialka. Dzi§ wiemy, Zze niekoniecznie. Czasteczki
RNA mogge jednoczesnie petni¢ funkcje nosnikéw informacji oraz enzy-
mow, potrzebnych przy kopiowaniu informacji'’. Réwniez Kuppers zwra-
ca uwage na wspolczesne modele i eksperymenty pokazujace, ze kwasy
nukleinowe moga w okreslonych warunkach reprodukowac si¢ same, bez
pomocy biatek'.

Tyle tylko, ze nie rozwiazuje to problemu genezy informacji genetycz-
nej. Zauwazmy, ze kopiowane moga by¢ wszelkie struktury, takze te, kto-
rych elementy nie posiadajg zadnego odniesienia (np. rozsypuj¢ na podlo-
dze kilka réznokolorowych kulek, po czym odtwarzam ich rozmieszczenie
na innym kawalku podltogi). Replikacji ulegajg krysztaly, a w ich przypadku
trudno moéwié, ze struktury krystaliczne co$ koduja, tak jak odcinki DNA

16 B.-O. Kiippers, Geneza informagfi biologicznej, s. 139. Problem ten wezesniej zasygnalizowal Mo-

nod: por. J. Monod, Le Hasard et la Nécessité, Paris 1970, s. 182. Pisat o nim m.in. Maynard Smith: por.
J. Maynard Smith, Ewolution and Information, s. 13-17. A na polskim gruncie Heller: M. Heller, Logika
stworzenia, w: Informagia a rozumienie, pod red. M. Hellera, J. Maczki, Krakéw 2005, s. 115-116.

7 Por. J. Maynard Smith, Evolution and Information, s. 14. Co ciekawe, poniewaz czasteczki RNA
maja budowe jednoniciowa, to moga wyksztalca¢ przez pofaldowanie i uloZenie nici swoiste ,,fe-
notypy”, mogace wplywaé na stabilnos¢ czasteczki, a takze ulatwia¢ badZ utrudniaé jej replikacje.
Por. J. Maynard Smith, Problemy biologiz, przet. M.A. Bitner, Warszawa 1992, s. 168-169.

18 Por. B.-O. Kiippers, Geneza informagji biolygicznej, s. 140-141.
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koduja biatka. Mozliwo$¢ samoreplikacji RNA nie dostarcza odpowiedzi
na postawione pytanie. Nie dowiadujemy sig, jak doszto do tego, ze dane
triplety zasad koduja odpowiednie aminokwasy, nadal nie wiemy, czy po-
wstanie kodu genetycznego wymagato uprzedniego istnienia maszynerii
komorkowej 1 czy jej schemat musial by¢ zapisany w genach. Sam May-
nard Smith zdaje sobie z tego sprawe, piszac o przejsciu od ,,swiata RNA”
do ,,$wiata DNA-biatek” jako o ,,gléwnym przejScin” (major transition)"

Jak zatem Maynard Smith wyjasnia owo ,,gléwne przejscie”? W Prob-
lemach biologii, w rozdziale dotyczacych powstarna zyc1a pisze: ,,Pozostaje
jeszcze dodatkowa trudno$é, by¢ moze najpowazniejsza ze wszystkich: re-
lacja miedzy biatkami i kwasami nukleinowymi. Kwasy nukleinowe moga
kopiowac sig, lecz sa enzymatycznie obojetne: chemicznie nie robia one
nic interesujacego. Biatka sa cudownymi katalizatorami, jednak nie moga
sic one kopiowaé. Zycie zalezy od polaczenia tych dwoch funkcji. Dzi-
siaj polaczenie to nastgpuje przez kod genetyczny i proces kierunkowe;j
syntezy biatek. W procesie tym zasadniczy krok, czyli ten, w ktérym ami-
nokwasy i kwasy nukleinowe oddzialuja na siebie, wystepuje wowcezas,
kiedy okreslony aminokwas przyczepia si¢ do okreslonego tRNA. Specy-
ficznos¢ tego przyczepu uzyskuje si¢ dzigki enzymom. Rozwiazanie takie
nie moze by¢ prymitywne. Pierwsze przylaczenie aminokwasow do kwa-
séw nukleinowych musialo nastapi¢ pod nieobecnos¢ odpowiednich en-
zymow. Mamy jednak dzisiaj stabe pojecie, jak to moglo nastapié: tak
naprawde¢ malo wiemy o chemii oddzialywan pomigdzy aminokwasami
1 kwasami nukleinowymi. Wiemy, ze sa one mozliwe [...] lecz jest to pra-
wie wszystko”?.

Czegdciowa odpowiedZ juz mamy. Pierwsze byly kwasy nukleinowe,
do ktérych przytaczone zostaly aminokwasy, dopiero poznic;j gléwng role
przejely odpowiednie enzymy. Nie znaczy to, ze powstarne kwasow nu-
kleinowych poprzedzilo powstanie bialek, lecz tylko to, ze kwasy nukle-
inowe sa starsze od pewnego typu bialek, pelnigcych funkcje enzyméw:
Wedlug Maynarda Smitha synteza prymitywnych bialek mogta wygladac¢
w nastepujacy sposob. Funkcje DNA petnily czasteczki informacyjnego
RNA, nie bylo ani wyksztalconych rybosoméw, ani odpowiednich enzy-
moéw, przyczepiajacych aminokwasy do czasteczek tRNA, a liczba czaste-
czek tRNA 1 aminokwaséw wlaczanych w biatka byla znacznie mniejsza
niz dzis*. Tyle tylko, ze przedstawiony model nadal nie wyjasnia, na ja-
kiej zasadzie aminokwasy zostaja przyczepione do czasteczek tRNA; in-

1 Por. ]. Maynard Smith, Evolution and Information, s. 14.
20 . Maynard Smith, Problemy biologis, s. 178.
2 Por. ibidem, s. 179.
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nymi stowy, nie wyjasnia genezy kodu genetycznego. Autor Problemaéw biolo-
g zastanawia si¢ takze nad tym zagadnieniem. Jak si¢ mozna spodziewac,
Maynard Smith uznaje kod genetyczny za wytwor ewolucii, a wigc za cos,
co ksztaltowalo si¢ w toku pewnego procesu. Za jedyna ceche, ktora byla
obecna od samego poczatku i ktéra nie mogla si¢ zmienié, uznaje May-
nard Smith tréjkowy charakter kodu. Sam kod genetyczny powstawal stop-
niowo. Ze wzgledu na to, ze nieenzymatyczna replikacja jest dokladniejsza
w przypadku pary G-C, jest bardzo prawdopodobne ze plerwszymi dwoma
tripletami byly GGC i GCC, a kolejnymi GAC i GUC. Biorac pod uwage
fakt, iz dwoma najliczniejszymi aminokwasami sq glicyna i alanina, moglo
dojs¢ do skojarzenia tripletéw GGC i GCC wiasnie z tymi aminokwasami
(i tak jest dzisiaj: glicyna jest kodowana przez triplet GGC, a alanina przez
GCC). Nastepnymi najpospolitszymi aminokwasami sa kwas asparaginowy
1walina, 1 tu takze moglo doj$¢ do powstania relacji miedzy nimi a tripletami
GAC 1 GUC (wlasnie tak jest obecnie: kwas asparaginowy jest kodowany
przez triplet GAC, a walina przez GUC). Zakladajac, Ze mamy juz przypo-
rzadkowane powyzsze cztery triplety odpowiednim aminokwasom, moz-
na sprébowaé wyjasni¢ pochodzenie kolejnych przyporzadkowan. Triplety,
ktore oznaczaja poczatek 1 koniec genu, mogly uzyskac znaczenie w wyniku
dzialania doboru naturalnego. Dobér naturalny faworyzowatl te tréjkowe
odczytania sekwencji zasad, w ktérych wyniku otrzymywalo si¢ najwigcej
tripletéw ,,znaczacych”, a na podstawie tych odczytan niektére rodzaje tri-
pletow zaczely by¢ traktowane jako znaki ,,stop”*.

Nie rozwigzuje to jednak naszego problemu. Jezeli jest tak, jak chce
Maynard Smith, czyli Ze miedzy kodonami a aminokwasami nie istniejq
zadne oddzialywania fizyczne czy chemiczne, wymuszajace ich wzajemne
przypisanie, to nasuwa si¢ mozliwo$¢, ze w Swiecie moglyby egzystowaé
obok siebie organizmy, bazujace na odmiennym kodzie genetycznym.
W kodzie genetycznym jednego organizmu kodon GGC kodowalby gli-
cyng, z kolei w kodzie genetycznym drugiego ten sam triplet kodowalby
alanine. Jesli te przyporzadkowania sa czysto arbitralne, to mogliby$Smy
si¢ spodziewac réznych odmian kodu genetycznego, z ktoérych — przy-
puszczalnie — cz¢$¢ moglaby przetrwaé do naszych czaséw. Tak jednak
nie jest. A zatem albo istnieja pewne fizyczne lub chemiczne zaleznosci
miedzy tripletami a aminokwasami, ktérych nie bierze pod uwage May-
nard Smith, albo istnieja powody, dla ktérych dobor naturalny faworyzo-
wal tylko jeden rodzaj kodu genetycznego.

W przypadku kodow, bedacych wytworami czlowieka, sprawa jest pro-
sta. Tworcy czy uzytkownicy kodu — mniej lub bardziej arbitralnie — usta-

2 Por, ibidems, s. 179-181.
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laja, do czego odnosza si¢ poszczegodlne elementy kodu. Tak utworzona
konwencja zostaje zaakceptowana i zaczyna by¢ stosowana przez jego
uzytkownikéw, co jest gwarantem uzytecznosci komunikacyjnej kodu.
Faworyzowane sg te odczytania kodu, ktére pozwalaja na skuteczne od-
tworzenie nadanego komunikatu. Oczywiscie, zarowno tworey kodu, jak
ijego uzytkownicy moga wprowadzac¢ zmiany do kodu (i cz¢sto to robia —
vide proces rozwoju jezykow naturalnych), zawsze jednak majac na wzgle-
dzie jego uzyteczno$¢ w kontekscie komunikacji.

Jezeli chodzi o kod genetyczny, to trudno moéwié, ze istnieje ktos od-
powiedzialny za ustalenie tych ,,znaczeniowych” konwencji. Chyba ze tym
,,kim§” jest dobér naturalny. Tyle tylko, ze trudno podac racje, ze wzgledu
na ktére dobér naturalny doprowadzil do zachowania tylko jednego ro-
dzaju kodu i to w tym ksztalcie, jaki znamy obecnie. Dlaczego kodowanie
glicyny jako GGC, a nie jako GCC mialoby zwigksza¢ przystosowanie?
I czego byloby to przystosowanie: danego genu, grupy gendw, osobni-
ka, populacji czy gatunku®? Brak odpowiedzi sklanialby do ponownego
przyjrzenia si¢ potencjalnym oddzialywaniom fizycznym i chemicznym
miedzy kodonami a aminokwasami.

Zrekapitulujmy uzyskane rezultaty w perspektywie filozofii nauki 1 me-
todologii nauk. Pytanie, co bylo pierwsze — kwasy nukleinowe czy biatka —
nalezy uznac¢ za wymagajace doprecyzowania. Zauwazmy, ze nie tyle chodzi
o same rodzaje biosktadnikow, ile o funkcje przez nie petnione. Jest to o tyle
istotne, ze w procesie ewolucji dane struktury moga zyskiwa¢ nowe funk-
cje. Dzieje si¢ tak na przyklad wtedy, gdy organizm znajdzie si¢ w nowym
srodowisku, gdzie juz obecna u niego struktura, niewykorzystywana wczes-
niej w okreslony sposob (ze wzgledu na odmienno$¢ dawnego srodowiska),
okaze si¢ przydatna i zacznie petni¢ nowg funkcje. Poza tym istnieje mozli-
wos$¢ odkrycia organizmow, ktorych struktury si¢ od siebie r6znia, a mimo
to pelnia identyczne funkcje. Dlatego tez wykazanie istnienia w dalekiej
przeszlosci pewnej struktury nie musi oznaczac, ze struktura ta petnila wte-
dy funkcje, ktora przypisujemy jej obecnie. Dzi§ wiemy, ze niektore kwasy
nukleinowe (RNNA) moga odgrywac role zaréwno nosnikéw informacii, jak
1 enzymow, niezbednych do kopiowania. To jednak nie gwarantuje, ze kwa-
sy te moga jednoczesnie pelni¢ funkcje nosnika informacji, mechanizmu
dekodujacego przechowywane informacje 1 mechanizmu wytwarzajacego

# We wspolczesnej biologii wiele si¢ dyskutuje na temat pozioméw dzialania doboru natural-
nego. Jako gléwne potencjalne poziomy uznaje si¢ poziom genu, poziom organizmu i poziom po-
pulacji (cho¢ ten ostatni jest wspdlczesnie mniej popularny). Niektorzy uwazaja, ze dobor naturalny
dziala tylko na jednym poziomie (Dawkins, Wynne-Edwards), inni — ze na wielu (Wilson, Mayr).
Por. RM. Brandon, The Levels of Selection: A Hierarchy of Interactors, w: The Philosophy of Biology, pod red.
D.L. Hulla, M. Ruse’a, New York 1998, s. 176-197.
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na tej podstawie bialka. Najprawdopodobniej samoreplikujace si¢ kwasy
nukleinowe dopiero od pewnego momentu zaczely petni¢ funkcje nosnika
informacji o okreslonych sekwencjach aminokwaséw. Zeby do tego doszlo,
poszczegdlne aminokwasy musialy zosta¢ skojarzone z odpowiednimi tri-
pletami zasad. Mechanizm tego przyporzadkowania pozostaje niewyjas-
niony. Mozna przy tym zapytaé, czy przyporzadkowanie, z ktérym mamy
do czynienia obecnie, jest powszechne i konieczne (oczywiscie, nie chodzi
tu o koniecznos¢ w sensie logicznym). Jak nietrudno zauwazy¢, zachodza
cztery mozliwosci, ale tylko trzy z nich warto wzia¢ pod uwage. Przypo-
rzadkowanie to moze by¢ zarazem powszechne, jak i konieczne, by¢ po-
wszechne, ale niekonieczne, nie by¢ ani powszechne, ani konieczne. Przypa-
dek, w ktorym przyporzqdkowame jest konieczne, ale nie jest powszechne,
przy standardowym rozumieniu koniecznosci 1 powszechnosci jawi si¢ jako
sprzeczny wewnetrznie (gdyz jezeli co$ jest konieczne, to — o ile w ogole
wystepuje — jest takze powszechne). Jezeli znane nam przyporzadkowanie
jest nickonieczne, to trudno wyjasnic jego powszechnos¢. A nie mamy do-
statecznych podstaw do przyjecia koniecznosci tego przyporzadkowania
(vide punkt 4 wypowiedzi Maynarda Smitha).

Zastanoéwmy si¢ nad rodzajami wyjasniania, ktore wchodza w gre przy
analizie powstalego problemu. Chcemy wyjasni¢ pewna prawidlowos¢ do-
tyczaca przyporzadkowania poszczegélnych aminokwaséw okreslonym
kodonom. To wlasnie ta prawidlowos¢ bedzie znajdowala si¢ w explanan-
dum. Jesli Maynard Smith si¢ myli i odkryjemy takie fizyczne i chemiczne
prawa, z ktorych bedzie wynikala (wraz z uwzglednieniem odpowiednich
warunkow poczatkowych) wspomniana prawidlowosc, to nasze wyjasnie-
nie podpada pod standardowy model Hempla-Oppenheima®!. W przy-
padku, gdy prawa te beda mialy charakter statystyczny, bedziemy miec
do czynienia z Wy]asmemem w my$l modelu dedukcyjno-statystycznego.
Jako taki omawiany problem sytuuje si¢ na styku biochemii, biofizyki
1 biologii molekularnej. Jezeli zas§ Maynard Smith ma racje i nie istnieja
zadne prawa, wyjasniajace omawiang prawidtowos¢, to bedziemy szukac
przyczyn zachodzenia tej prawidtowosci. Odwolamy si¢ wéwczas do wy-
jasnienia rozumianego wedlug przyczynowej koncepcji wyjasniania®. Jed-

2 Grobler charakteryzuje dedukcyjno-nomologiczny model wyjasniania poprzez cztery warunki:
(1) wnioskiem jest explanandum (to, co wyjasniane), a zbidr przestanck stanowi explanans (to, co wyjas-
nia); (2) explanans musi zawiera¢ przynajmniej jedno prawo i musi ono by¢ taka przestanka rozumo-
wania, bez ktérej rozumowanie nie jest poprawne logicznie; (3) explanans musi mie¢ tres¢ empiryczna;
(4) zdania nalezace do explanansa musza by¢ prawdziwe. Rozumowanie, ktore spelnia trzy pierwsze
warunki, ale nickoniecznie czwarty, jest potencjalnym wyjasnieniem. Por. A. Grobler, Metodologia nauk,
Krakéw 2000, s. 104.

B Por. ibidem, s. 107-112.
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na z mozliwych przyczyn jest dzialanie doboru naturalnego, faworyzujace
okreslone przyporzadkowanie. Nalezaloby jednak pokazac, ktére wias-
nosci tego przyporzadkowania maja charakter adaptacyjny. Tego typu do-
ciekania prowadzone sa w obrebie biologii ewolucyjnej. Inna przyczyna
moga by¢ pewne unikatowe cechy srodowiska, w ktorym doszto do po-
wstania kodu genetycznego. Ze wzgledu na prawdopodobng przyczyno-
wa zlozono$é fenomenu nalezaloby zachowac daleko idaca ostroznosé
w kwalifikowaniu przyczyn jako mniej lub bardziej istotnych. Jedno wy-
daje si¢ pewne — przedstawiony problem nalezy do zagadnien biologii 1,
co wigcej, do zagadnien fundamentalnych dla tej nauki. Co prawda, posia-
da on swoje ogodlniejsze sformulowania, takie jak dylemat jajka czy kury,
czy tez problem pierwszefstwa miedzy wiedza-ze (wiedza deklaratywna)
a wiedza-jak (wiedza proceduralng)®, a przez to moze byé rozpatrywa-
ny z perspektywy filozofii. Jednakze znalezienie przyczyn prawidlowo-
$ci w kodowaniu okreslonych aminokwasow przez pewne triplety zasad,
dzi¢ki ktérym kwasy nukleinowe sa nosnikami informaciji, uzytecznej przy
wytwarzaniu bialek, lezy w gestii biologow.

Bez wzgledu na przyjety model wyjasniania przydatne beda wyniki
nowych badan. Material badawczy moze pochodzi¢ z wielu zrédel. Chyba
najciekawsze byloby poréwnanie Zycia ziemskiego z zyciem pochodza-
cym spoza naszej planety (o ile takie istnieje). Pozwoliloby to na udziele-
nie przynajmniej cz¢sciowych odpowiedzi na nastepujace pytania: Czy zy-
cie powszechnie opiera si¢ na strukturach biatkowych? Czy tylko kwasy
nukleinowe nadaja si¢ do przechowywania informacji genetycznej?

W przypadku odkrycia zyjacych organizmoéw, zbudowanych ze sktad-
nikéw innych niz biatka, otrzymaliby$my odpowiedi negatywna na pierw-
sze postawione pytanie. Jezeli do tego organizmy te uzywalyby kwasow
nuklemowych do przechowywania informaciji, to wiedzielibySmy, iz
nie istnieja zadne fizyczne czy chemiczne prawa, wiazace okreslone sek-
wencje zasad z danymi aminokwasami. Gdyby za$ nie uzywaly kwaséw
nukleinowych, to nasz problem jajka i kury przeniostby si¢ na inne ro-

% \Wiedza-2e to wiedza o charakterze propozycjonalnym dotyczaca faktéw i regul dzialania.

Z kolei wiedze-jak stanowia umiejetnosci. Wiedza deklaratywna jest mniej wigcej odpowiednikiem
wiedzy-ze, a wiedza proceduralna z grubsza odpowiada wiedzy-jak (terminéw ,,wiedza deklaratywna”
i,,wiedza proceduralna” uzywa si¢ w psychologii). Jezeli wiedza proceduralna pochodzi z przeksztal-
cenia wiedzy deklaratywnej (np. w wyniku procesu automatyzacji) albo si¢ do niej sprowadza, jak glo-
sza niektorzy, to jak wyjasnié, ze do nabywania wiedzy deklaratywnej potrzebne sa pewne umiejetnosci
poznawcze, stanowiace wiedze proceduralna? Innymi stowy, co byto pierwsze — wiedza deklaratywna
czy wiedza proceduralna? Ten dylemat jest dosy¢ prosty do rozwiazania, o ile uznaje si¢ autonomie
wiedzy proceduralnej wzgledem wiedzy deklaratywnej. Wtedy tatwo pokazad, ze zaréwno w rozwoju
filogenetycznym, jak i ontogenetycznym pierwotna jest wiedza proceduralna.
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dzaje zwiazkow, odgrywajacych w tym przypadku role bialek (mecha-
nizméw dekodujacych) 1 kwasow nukleinowych (nosnikéw informacii).
Gdybysmy z kolei odkryli pozaziemskie organizmy, zbudowane z bialek,
to, co prawda, nie udowodniliby$§my odpowiedzi pozytywnej na pierwsze
pytanie, lecz jedynie bysmy ja uprawdopodobnili. Gdyby organizmy te
wykorzystywaly kwasy nukleinowe, a kod genetyczny byl ten sam, czy-
niloby to bardziej prawdopodobng hipotezg, iz zycie na Ziemi pochodzi
z kosmosu. Jezeli tak, to przy prébach odpowiedzi na pytanie o geneze
zycia 1 kodu genetycznego powinnismy uwzgledni¢ nie tylko warunki pa-
nujace kiedys na Ziemi, ale takze warunki charakterystyczne dla innych,
potencjalnych miejsc narodzin zycia. Jesli pozaziemskie organizmy bial-
kowe nie korzystalyby z kwaséw nukleinowych badzZ je wykorzystywaty,
ale kod genetyczny r6znilby si¢ od tego, ktory znamy, to upada wtedy teza
o istnieniu fizykochemicznej podstawy jedno-jednoznacznego przypisa-
nia okreslonego aminokwasu do danej sekwencji zasad.

Nie tylko astrobiologia mogtaby dostarczy¢ tego typu wynikéw. Row-
nie dobrze mozemy sobie wyobrazi¢, ze na Ziemi (chociazby w niedo-
stepnym, izolowanym $rodowisku) natrafiamy na organizm niebialkowy
lub niekorzystajacy z kwasow nukleinowych badz tez wykorzystujacy inny
kod genetyczny (gdzie np. triplet GCC koduje waling). Konsekwencje ta-
kiego odkrycia bylyby podobne do konsekwencji znalezienia organizmu
pozaziemskiego o wspomnianych wlasciwosciach.

Oprocz tego w gre wechodza eksperymenty laboratoryjne, w ktorych
odtwarzano by procesy, lezace u podstaw genezy zycia, a w tym i powsta-
nia kodu genetycznego. Na przeszkodzie stoja dwie rzeczy. Po pierwsze,
nie posiadamy pelnej wiedzy o tym, jakie warunki panowaly w momencie
powstawania zycia. Wickszo$¢ tego stanowia mniej lub bardziej potwier-
dzone spekulacje. Po drugie, proces powstania i ewolucji zycia liczony
jest w miliardach lat. Na wyniki eksperymentéw nie mozna tyle czekac.
Nalezatoby wi¢c na potrzeby laboratoryjne przyspieszy¢ ten proces. Albo
skonstruowa¢ jego odpowiedni model i uciec si¢ do komputerowej sy-
mulacji. W tym ostatnim przypadku nasuwa si¢ problem adekwatnosci
modelu 1 kryteriéw oceny tej adekwatnosci. Nie wchodzac w dalsze dy-
gresje na temat materialu badawczego, nalezy przyznad, iz zgromadzona
dotychczas wiedza nie pozwala na wyjasnienie omawianego problemu.
Dlatego tez istnieje potrzeba dalszych badan, angazujacych reprezentan-
tow roznych dziedzin biologii.

Pora na krotkie podsumowanie. Znamy przynajmniej cz¢sciows od-
powiedz na przedstawiony wyzej biologiczny paradoks ,jajka i kury”.
Aminokwasy, stanowigce budulec biatek i kwasy nukleinowe powstaly
najprawdopodobniej niezaleznie. Trudno powiedzie¢, czy ktéres z nich
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bylo pierwsze, czy tez pojawily si¢ mniej wigcej jednoczesnie. Znacznie
wigkszy problem mamy z wyjasnieniem, jak doszlo do wyksztalcenia
powiazan miedzy skladnikami kwaséw nukleinowych (tripletami zasad)
a poszczegolnymi aminokwasami. W kontekscie omawianego paradoksu
jako bardziej interesujaca jawi si¢ biosynteza bialek niz replikacja DNA,
poniewaz replikacja nie zaklada, ze DNA koduje pewne informacje (ko-
piowaniu ulegaja takze elementy nieznaczace), proces biosyntezy zaktada
natomiast, ze biatka powstaja w wyniku odczytania informacji zawarte;
w DNA. Dlatego tez pokazanie, ze RNA jest zdolne do reprodukcji bez
pomocy bialek, nie rozwiazuje problemu. Tu dochodzimy do jego sed-
na: jak mozliwe jest odczytanie kodu, gdy mechanizmy odczytujace same
powstaja w wyniku jego odczytania. Przedstawione zagadnienia nadal
czekajg na swoje pelne rozstrzygniecie. Whrew temu, co glosi dzi§ wielu
biologéw 1 filozoféw biologii, takich jak Maynard Smith czy Kippers, je-
stesmy jeszcze daleko od ich wyjasnienia. Zreszta wielu biologdw sprawia
wrazenie osob, ktére albo nie zdajgq sobie sprawy z omawianych w ni-
niejszym tekscie probleméw, albo tez je ignoruja*. Nie trzeba dodawac,
ze ignorowanie problemu nie przyczynia si¢ do jego rozwigzania.

The Origin of the Genetic Code and the Chicken-Egg Dilemma

The article focuses on some problems connected with using the notion
of information in molecular biology. Genes are universally considered as
information carriers, which code proteins. A problem arose, analogous
to chicken-egg dilemma. The information from the nucleic acids is

77 Jako przyklad mozna podaé Dawkinsa. W Samolubnym genie (co prawda, jest to ksiazka z 1976 r.,
jednakze jubileuszowy wstep z 2005 nie podejmuje omawianych przeze mnie zagadnien)) przedstawia
on geneze zycia i cho¢ uznaje swoj opis za ,,spekulatywny”, to zarazem za ,,nie odbiegajacy przypusz-
czalnie zbyt daleko od rzeczywistosci”. Dawkins nakresla obraz pierwotnych warunkéw panujacych
na Ziemi, opisuje tzw. bulion pierwotny, wreszcie dochodzi do kwestii powstania replikatoréw. Poni-
zej cytat z Dawkinsa — warto zwrdci¢ uwage na latwos$é zalozenia o istnieniu powinowactwa miedzy
cze$ciami replikatora a pewnymi organicznymi czastkami bez wyjasnienia, na czym owo powinowa-
ctwo polega: ,,Replikator jest rodzajem formy lub wzorca. WyobraZ go sobie w postaci duzej cza-
steczki — dlugiego taficucha ztozonego z réznych elementéw skladowych. Male czasteczki budulcowe
byly tatwo dostepne w bulionie otaczajacym replikator. Zatézmy teraz, ze kazda z tych elementar-
nych cegietek wykazuje powinowactwo do innej, nalezacej do tego samego typu. Gdy taka czastecz-
ka, plywajac w bulionie, znajdzie si¢ w poblizu tej czesci replikatora, do ktérej wykazuje powinowa-
ctwo, to si¢ w tym miejscu przylaczy. Wychwycone w ten sposéb czasteczki skladowe utoza si¢ wiec
w tej samej kolejnosci sekwencji jak w replikatorze. Nietrudno teraz wyobrazi¢ sobie ich polaczenie
i utworzenie stabilnego taficucha podobnego do wyjsciowego replikatora”, R. Dawkins, Samolubny gen,
przel. M. Skoneczny, Warszawa 2007, s. 42.
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meaningless without the translation machinery, but the specification for
his machinery is itself coded in the nucleic acids. What was first: nucleic
acids, which code information, or proteins, which are necessary to encode
and use the information? In this context, it is very important to explain
the origin of the genetic code. But the precise analysis demonstrates that
all current solutions seem to be insufficient. The article shows possible
explanations and considers potential data, which can shed a new light on
discussed problems.
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