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Pozycja Homo sapiens
widziana z pespektywy molekularnej

Wiadystaw J. H. Kunicki-Goldfinger

POSITION OF HOMO SAPIENS SEEN FROM THE MOLECULAR PERSPECTIVE. The participation of
research results of molecular biology in the interpretations of the philogenesis of man is continually increasing. Next
to the traditional paleoanthropological methods the studies of human proteins and nucleic acids permit to determine
the chronology and connections between the taxons of Hominoidea.

Wstep

Antropologia, przynajmniej w jej euro-
pejskim ujeciu, jest przede wszystkim
naukg anatomiczno-morfologiczna, ze
stale wzrastajgcym udziatem fizjologii i
biochemii. Biologia molekularna, rozu-
miana tu jako nauka o biologicznie czyn-
nych strukturach molekularnych i supra-
molekularnych oraz o mechanizmach mo-
lekularnych lezacych u podstaw wyjas-
niania zjawisk fizjologicznych i genetycz-
nych, powstata dopiero w latach czterdzies-
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tychtego wieku. Totez antropologia dopie-
ro stopniowo zaczeta wykorzystywaé zdo-
bycze tej nowej dyscypliny. Powigzania
antropologii i biologii molekularnej maja
charakter wybidrczy; dotyczg gtdwnie
problem6w antropogenezy i etnogenezy
oraz genetyki populacyjnej cztowieka.
Pomijam tu wkitad biologii molekularnej
do zagadnien medycznych, poniewaz -
cho¢ jest on olbrzymi i w pewnym stopniu
rewolucjonizuje medycyne - odnoszac sie
wprawdzie do cztowieka nie jest bezpo-
$rednio zwigzany z antropologia.

Dla antropologii warto$ciowe sg gtow-
nie badania poréwnawcze struktur mole-
kularnych oraz ich funkcji. W krotkim
przegladzie, opierajgcym sie na dos¢ arbi-
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tralnie selekcjonowanej, olbrzymiej litera-
turze tematu, zastanowimy sie najpierw
nad rodzajem i zasobem informacji jakie
mozna zaczerpng¢ z tych badan, nad pod-
stawowymi metodami stosowanymi w tych
badaniach, nad mozliwo$ciami i ogranicze-
niami ich wykorzystania.

Struktury molekularne

Strukturami molekularnymi, wykorzys-
tywanymi w dociekaniach antropologicz-
nych, sg przede wszystkim tzw. semantydy,
tj. biatka i kwasy nukleinowe. Po pierwsze
dlatego, ze zasady budowy semantyd sg we
wszystkich organizmach niemal takie
same. WSszystkie biatka sg zbudowane z
takich samych 20 r6znych aminokwasow,
potgczonych identycznymi wigzaniami
peptydowymi. Sg tez syntetyzowane zasad-
niczo w ten sam sposéb. Podobnie, kwas
dezoksyrybonukleinowy (DNA) we wszy-
stkich organizmach wykazuje te same
cechy budowy, bedac podwodjng helisg
dwoch  komplementarnych tancuchéw
nukleinowych, zbudowanych z takich sa-
mych 4 r6znych nukleotyd6w, potagczonych
z sobg takimi samymi wigzaniami. Tak
samo podobne sg do siebie kwasy rybonu-
kleinowe (RNA) wszystkich istot zywych.
Po drugie dlatego, ze podstawowe wiasci-
wosci, charakteryzujace rézne biatka i
kwasy nukleinowe, zalezg od kolejnosci
utozenia monomerdw w ich taficuchach, a
kolejnos¢ te mozna okresla¢ stosunkowo
prosto metodami fizyko-chemicznymi. Po
trzecie dlatego, ze cho¢ r6znorodno$¢ bia-
tek jest olbrzymia, bowiem nawet u prostej
bakterii znajdujemy ich kilka tysiecy, a w
organizmach wyzszych jeszcze wigcej,
znamy wiele biatek petnigcych u réznych

organizméw takie same lub podobne fun-
kcje i podobnych do siebie budowg. Tak
wiec np. biatko przenosnika elektronéw w
oddychaniu i fotosyntezie, cytochrom c,
wystepuje u wszystkich organizmoéw zy-
wych, od bakterii do ssakow, z cztowiekiem
facznie. Histony spotykamy u wszystkich
organizméw eukariotycznych, globiny u
wiekszosci zwierzat itd. Okazuje sie przy
tym, ze wszystkie cytochromy c, niezalez-
nie od tego wjakim organizmie wystepuja,
sg do siebie podobne kolejnoscig czyli
sekwencjg utozenia aminokwasdw, a tak
samo podobne sg do siebie wszystkie histo-
ny, wszystkie globiny itd. Poniewaz o sek-
wencji aminokwaséw w biatku decyduje
sekwencja nukleotydéw w odcinku DNA,
stanowigcym gen kodujgcy owo biatko,
podobienistwo sekwencji aminokwasow
danego biatka u réznych organizméw
odzwierciedlane jest przez podobiefstwo
sekwencji nukleotydow w DNA genow
tych biatek. Umozliwia to poréwnanie
semantyd wystepujacych w réznych orga-
nizmach i okresSlenie ich podobienstwa.

Biatka

Na znaczenie badan nad sekwencjami
aminokwasdw biatek, tj. nad ich I-rzedowg
struktura, dla dociekan nad pokrewien-
stwem form zywych i ich filogenezg zwroé-
cono uwage juz przeszto 20 lat temu
[Margoliash 1963, Zuckerkandl
1963].

W poréwnawczych badaniach nad biat-
kami najpierw wyzyskano metody serolo-
giczne [BOYDEN 1932, 1958]. Za pomocg
swoistych przeciwciat okresla sie wiasci-
wosci antygenowe badanych biatek. Anty-
genowe cechy biatek zalezg w pierwszym
rzedzie od charakteru ich drugo- itrzecio-
rzedowej struktury, od powierzchni globu-
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larnej czasteczki, a ScisSlej méwiac od roz-
mieszczenia pewnych czynnych grup che-
micznych, stanowigcych wiasciwe determi-
nanty antygenowe. Rodzaj i roz-
mieszczenie tych grup zalezg od rodzaju
aminokwasOw, jakie znajdg sie na powierz-
chni czasteczki. Badania serologiczne
moga wiec nie wykry¢ podstawiern amino-
kwasowych w tafcuchach biatkowych, jesli
zlokalizowane sg wewnatrz czasteczki i nie
modyfikujg sposobu zwiniecia tancucha w
globularny splatek. Nie pozwalajgc na wy-
krycie wszystkich zmian, umozliwiajg
jednak stwierdzenie r6znic w budowie
tancucha, odbijajacych sie w modyfikacji
powierzchni splatka. Poczatkowo postugi-
wano sie w tym celu mikrometodg wigzania
dopetniacza [Wiltiams 1964; Williams,
Wemyss 1961; Sarich, Wilson 1966;
Sarich 1967; Goodman i in. 1975]. Z
czasem, opierajac sie na ilosciowej teorii
precypitacji [Heidelberger, Kendall
1935], a nastepnie na precypitacji w zelu
[OQuchtertony 1958] oraz immunoelek-
troferezie [Williams 1964; Williams,
1961; 1962;
Buetner-Janusch, Buetner-
JANUSCH 1964], udoskonalono metody
ilosciowej interpretacji wynikéw. Przy re-
akcji wigzania dopetniacza poréwnuje sie
jedynie natezenie odczynu serologicznego
przez okreslanie rozcieniczenia swoistej
surowicy odpornosciowej reagujacej z ba-
danym antygenem. O podobienstwie
dwoch badanych biatek mozna sgdzié¢ na
podstawie wielkosSci tzw. "wzglednego dys-
tansu”, obliczanego na podstawie ozna-
czania stosunku natezen reakcji miedzy
surowicg swoistg i antygenem wzorcowym,
a natezeniem reakcji tej samej surowicy z
antygenem badanym. W odczynach ilos-
ciowej precypitacji postugujemy sie bar-
dziej powtarzalnymi i miarodajnymi wyni-
kami, opierajgcymi sie na oznaczaniu ilosci

Wemyss Goodman

wytrgcanego azotu biatkowego ze statej
ilosci swoistej surowicy odpornosciowej
przez rozne ilosci badanych antygenow.
Wreszcie, w precypitacji w zelu i w immu-
noelektroforezie mierzymy nie tylko nate-
zenie reakcji, jako grubo$é pasma precypi-
tacji, ale takze zdolno$¢ antygenow do
dyfuzji w zelu, zaleznos$¢ ich wedréwki w
zelu od ich tadunku elektrycznego iformy
czasteczki, a ponadto zyskujemy informa-
cje o stopniu antygenowej ztozonosci ba-
danej substancji. R6znice i podobienstwa
biatek, wykrywane technikami serologicz-
nymi, nie pozwalajg na ostateczne wnioski
co do réznic i podobienstw w sekwencjach
aminokwasowych tych biatek, pozwalajg
jednak na wycigganie przyblizonych
wnioskow.

Wiasciwie réwnoczes$nie wykorzystano
w podobnych celach metode elektroforezy
bialek [Buettner-Janusch, Buettner-
Janusch 1964;King,Wilson 1975]. Pod-
dane dziataniu pola elektrycznego, mie-
rzonego napieciem przytozonego pradu,
czasteczki biatka wedrujgw zelu, wjakim je
uprzednio  umieszczamy, z  r0zng
predkoscig. Jak sie szacuje [King, WILSON
1975], za pomocg elektroforezy wykrywa
sie okoto 1/3 podstawien aminokwasowych
w faficuchu biatkowym. Ostatnie dziesie-
ciolecie przyniosto duzy techniczny postep
tej metody i obecnie zdolnos¢ rozdzielcza
jej moze by¢ juz nieco wieksza.

Przetomowe znaczenie miato opraco-
wanie metod sekwencjonowania biatek, w
tej chwilijuz wznacznym stopniu zautoma-
tyzowanych. Stworzono dzieki temu kata-
log sekwencji réznych biatek, liczacy obec-
nie ponad 1000 pozycji [DAYHOFF 1970-
1976]. Pozwala to poréwnywac I-rzedowg
strukture zaréwno homologicznych bia-
tek, spotykanych wwielu organizmach, jak
i biatek pokrewnych budowg, a czesto i
funkcja, w tym samym organizmie. Na tej
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podstawie podzielono znane juz biatka na
szereg rodzin i nadrodzin, grupujgcych
biatka o wspolnym szkielecie budowy, przy-
puszczalnie zwigzane z sobg genetycznie.
Poznanie sekwencji aminokwasowych
umozliwia wycigganie wnioskéw dotycza-
cych stopnia pokrewienstwa organizmow i
ich stosunkéw filogenetycznych.

Badania Il- i Ill-rzedowej struktury
biatek oraz ich budowy krystalicznej sa
wciagz w stadium poczatkowym, co jeszcze
nie pozwala na ich wyzyskanie w docieka-
niach filogenetycznych. Pewne informacje
mozna natomiast uzyska¢ poréwnujac fun-
kcjonalne cechy biatek [Gordstein i in.
1982].

Kwasy nukleinowe

Przy ocenie pokrewieAstwa i wnioskach
0 pochodzeniu organizméw duze znacze-
nie zyskaty badania nad kwasami nukleino-
wymi. Pomiary iloSci DNA w genomie, tak
jak oznaczanie stosunku ilosci cytozyny i
guaniny do ilosci adeniny i tyminy, wazne w
poréwnawczych badaniach wielkich grup
systematycznych, sg nieprzydatne przy
poréwnywaniu organizméw blisko spo-
krewnionych. Wszystkie naczelne maja
mniej wiecej takg samg zawarto$¢ DNA i
taki sam stosunek CG do AT. W badaniach
poréwnawczych pomocne jest natomiast
oznaczanie udziatu i struktury repetytyw-
nego DNA. Polega ona na wyznaczaniu
szybkosci renaturacji, Co. t, bedacej
funkcjg poczatkowego stezenia DNA oraz
czasu inkubacji [Britten, Kohne 1968].
Repetytywne DNA z réznych organizméw
mozna, po uprzednim zdenaturowaniu,
hybrydyzowaé z sobg w czasie renaturacji.
Brak komplementarno$ci nukleotyddw tak
renaturowanego DNA obniza stabilno$¢
cieplng. Jesli dwa badane rodzaje DNA

zawieraja 1,5% niekomplementarnych
wzajemnie nukleotydéw, temperatura re-
naturacji obniza sie o 1° [LAIRD i in. 1969],
Wykorzystujgc te wtasciwos$¢, mozna oce-
nia¢ podobiefAstwo dwo6ch réznych DNA,
hybrydyzujac je i mierzac obnizenie tem-
peratury ich renaturacji (ATm), co tez
zastosowano w poréwnawczych badaniach
nad naczelnymi [Britten, Kohne 1968;
Kohne 1970; Kohne iin. 1972; Hoyer i
in. 1972],

Szczeg6lnie cenne informacje uzyskuje
sie przez poréwnanie sekwencji nukleoty-
déw nie w DNA repetytywnym, lecz w tzw.
DNA pojedynczej kopii, ktorego czesc
stanowig geny struktury. O sekwencjach
tych mozna wnioskowac¢ posrednio z sek-
wencji aminokwaséw w kodowanych przez
nie biatkach, lub bezpos$rednio przez ich
oznaczaniew DNA [Kohne 1970; Kohne
i in. 1972; HOYER i in. 1972, SIBLEY,
Ahlouist 1984; Diamond 1984], Wnios-
kowanie o sekwencjach nukleotydéw na
podstawie kodowanych przez nie sekwen-
cji aminokwasowych daje tylko przybli-
zone wyniki, gdyz kod genetyczny jest
“"zdegenerowany", tzn. poszczeg6lne ami-
nokwasy sa oznaczane przez kilka (do 6)
tréjek kodonowych. Znaczna cze$¢ pod-
stawien nukleotydéw, okoto 20%, nie
powoduje wiec zmian w kodowanych przez
nie biatkach. Jak sie okazato, stanowig one
niemal 50% wszystkich podstawien, znaj-
dywanych przy analizie DNA [Jukes
1980]. Sa to tzw. milczace mutacje, ktore
wykry¢ mozna jedynie przez bezposrednie
sekwencjonowanie DNA.

Dodatkowe, wartosciowe dane uzyskuje
sie takze przy badaniu polimorfizmu dtu-
gosci segmentdéw restrykcyjnych. Znamy w
tej chwili kilkadziesigt enzymow restryk-
cyjnych, thagcych DNA w okre$lonych, roz-
nych sekwencjach kilku nukleotydowych.
Rozmieszczenie miejsc takich cie¢ zalezy
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wiec od sposobu utozenia nukleotydow w
badanym fragmencie DNA ijest dla niego
charakterystyczne. Pomiedzy roznymi
fragmentami zachodzi do$¢ duza réznicaw
rozmieszczeniu takich miejsc, co jest zrod-
tem wspomnianego polimorfizmu segmen-
tow, powstajacych przy rozcinaniu DNA
przez enzymy restrykcyjne. Pordwnanie
takich polimorficznych fragmentéw poz-
wala zatem na pewne wnioski o podobien-
stwie badanych DNA. Wreszcie, wyzyskac
mozna w badaniach poréwnawczych obec-
no$¢ w genomie odcinkow DNA wiruso-
wego, w takze strukture rRNA i tRNA.

Zegar molekularny

Poréwnanie budowy semantyd pozwala
na wnioskowanie o podobieristwie irézni-
cach miedzy badanymi organizmami.
Whioski takie maja charakter jedynie
jakoSciowy: organizm A jest bardziej po-
dobny do B niz do C itd. Nie pozwalajg na
iloSciowe mierzenie stopnia pokrewien-
stwa, na dociekania o ich pochodzeniu, o
ich rozwoju ewolucyjnym. W tym celu
potrzebny jest jaki$ sposdb mierzenia po-
dobienstwa iréznic oraz szacowania czasu,
jaki bytby niezbedny aby takie rdznice
mogty sie w czasie ewolucji nagromadzic.

Sposobu tego dostarczyta hipoteza mu-
tacji neutralnych, inaczej nazywana teorig
ewolucji "nie-Darwinowskiej" [Zucker-
KANDL, PAULING 1968; Kimura 1968,
KIMURA, Ohta 1974, 1977; KING 1976].
Okreslenie to jest mylace, gdyz teoria ta nie
jest sprzeczna z poglagdami Darwina. Gtosi
ona, ze na poziomie molekularnym wiele
podstawien nukleotydow w DNA iamino-
kwas6w w biatkach prowadzi do zmian nie
majagcych zadnej wartosci selekcyjnej, nie
dostrzeganych przez dob6r naturalny.
Neutralno$¢ mutacji zapewne stuszna jest

w stosunku do wiekszosci wspomnianych
juz synonimowych podstawiern nukleoty-
dowych w kodonach, oznaczajgcych ten
sam aminokwas. Wydaje sig, ze neutralne
sg tez liczne podstawienia aminokwasow,
jesli tylko nie naruszajg w istotny sposdb
biologicznej funkcji danego biatka. Biatka
ewolucyjnie stare, o S$ciSle okre$lonej
funkcji, jak np. cytochrom c, histony,
dopuszczajg tylko nieliczne zmiany. Inne,
np. globiny i hemoglobiny, wykazujg
wiekszg zmienno$¢. U cziowieka znamy
156 mutacji alfa-hemoglobiny, przy czym
okoto 1/3 ich wydaje sie nie wywierac
zadnego wptywu na funkcje biatka. Cha-
rakterystyczne jest to, ze znaczna cze$¢
podstawieA aminokwasowych w hemoglo-
binach innych zwierzat jest identyczna
wiasnie z tymi "neutralnymi" podstawie-
niami mutacyjnymi u cztowieka. Nie ozna-
cza to, ze wszystkie, a nawet ze wiekszos¢
podstawieri ma charakter neutralny.
Hemoglobiny w réznych organizmach fun-
kcjonujg w réznych warunkach (np. r6zna
dostepnos¢ tlenu, rézne sity jonowe, obec-
no$¢ mocznika, kwasu moczowego itd.), w
ktorych okreslone podstawienia mogg
mie¢ wyraznie selekcyjne oddziatywania.
Wskazuje to jednak, iz powazna czesé
mutacji molekularnych moze nie mie¢
zadnej wartosci selekcyjnej lub moze od-
dziatywaé selekcyjnie w tak znikomy spo-
s6b, ze mamy prawo uwazac je za "neutral-
ne". Dopuszczalnos¢ takich neutralnych
podstawien zaleze¢ bedzie od typu biatka,
stopnia jego optymalizacji, natury jego
funkcji itd. Nalezy sie wiec spodziewad, ze
rézne biatka wykazywaé¢ bedg odmienng
sktonno$¢ do gromadzenia tego typu mu-
tacji. | tak jest rzeczywiscie, jak to pokazuje
rys. 1, ilustrujacy liczbe podstawien amino-
kwasowych na miliard lat w ewolucji r6z-
nych biatek.

Jesli wbiatkach iw kodujgcych je genach
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Rys. 1 Zmienno$¢ ewolucyjna niektéiych biatek
(na podstawie: LEWONTIN [19741).

struktury gromadzg sie¢ mutacje neutralne,
gromadzenie to jest wynikiem losowo zda-
rzajgcych sie przypadkow, awiec winno byé
proporcjonalne do czasu. Oczywiscie w
réznych biatkach gromadzenie to odbywac
sie bedzie z rézng szybkoscig, ale dla
kazdego biatka mozna bedzie wyznaczy¢
proporcjonalno$¢ miedzy tg szybkoscig a
uptywem czasu. Te zatozenia legty u postaw
koncepcji tzw. zegara molekularnego.
Koncepcja ta zaktada, ze mozna, po
uwzglednieniu wspomnianych réznic mie-
dzy biatkami, mierzy¢ czas przemian ewo-
lucyjnych, prowadzacych od jednego bada-
nego organizmu do drugiego, przez ozna-
czanie liczby zgromadzonych mutacji.
Mozna tez ustalaé linie filogenetyczne,
prowadzace od badanych organizméw do
ich wspolnego, hipotetycznego przodka.
Prace takie wymagajg przyjecia pewnych
zatozen, algorytmdw, a nastepnie wykona-
nia komputerowych przeliczen, ktorych

opis mozemy tu
[FITCH, Farris
Langley 1976]

Zastanowi¢ sie jednak trzeba nad
pewnymi ograniczeniami tej metody,
bez uzmystowienia ktérych trudna
bytaby jakakolwiek ich interpretacja.

CzestoSci  mutacji i czestosci
utrwalania mutacji sg bardzo rézne,
zegar molekularny wymaga zatem
jakiej$ kalibracji. Wykorzystuje sie w
tym celu dane paleobiologiczne. Dajg
one przyblizony czas pojawienia sie
np. eukariota, kregowcow, plazéw,
gadow, ssakéw, a wsrdd nich naczel-
nych itd. Czas gromadzenia si¢ muta-
cji u ssakdw mierzymy od czasu ich
pojawienia sie na Ziemi. Kalibro-
wanie zegara molekularnego zalezy
zatem od doktadnosci oznaczen
paleobiologicznych, a jest ona, jak
wiemy, rézna, dotyczac przy tym
zawsze jedynie najwczesniejszego momen-
tu pojawienia sie danej grupy istot zywych,
bez pewnosci czy momentu tego nie bedzie
sie musiato przesungé wstecz po dokona-
niu nowych znalezisk.

Czesto$¢ mutacji zmienia sie tez w
czasie. Wprawdzie niekiedy przyjmuje sie,
ze szybko$¢ gromadzenia podstawien jest
wzglednie stata w okreslonej grupie, np. u
naczelnych [Sarich, Cronin 1976], be-
dac jednak r6zna u réznych ssakéw
[Goodman 1975, 1976], ale zalozenia
takie zawsze sg tylko tymaczasowe. Nie-
ktorzy sadza np. ze jest mniejsza u
Hominidaeniz u innych naczelnych.

chyba opuscic¢
1974; FITCH,

1W artykule przyjeto systematyke zaproponowa-
ng przez Goodmana i odbiegajaca od podawanej
przez Simpsona: cztowiek wraz z matpami czteko-
ksztattnymi Afryki zaliczany jest do podrodziny
Homininae, ktéra wraz z podrodzing Ponginae tworzy
rodzine Hominidae.
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Doskonatym  przykltadem  zawodnoSci
zegara molekularnego sg wyniki badan nad
histonami. Histony sa, jak wzmiankowano,
niestychanie konserwatywne. Histon H4
ssakdw rozni sie od swego homologa u
ro$lin zaledwie dwoma podstawieniami.
Ale ten sam histon u orzeskow
(Tetrahymena) rézni sie od histonu ssakow
az 15 podstawieniami na 66 pozycji dotych-
czas ustalonych [Glover, Gorovsky
1979]. Gdybysmy przyijeli, ze jedna zmiana
w histonie przypada raz na 400 miliondw
lat [Witson i in. 1977], okazatoby sie, ze
orzeski oddzielity sie od innych eukariota
mniej wiecej 6 miliardéw lat temu, a zatem
nie tylko na dtugo przed pojawieniem sie
aukariota na Ziemi, ale nawet przed jej
powstaniem! Przyktad ten pokazuje
potrzebe ostrozno$ci przy stosowaniu ze-
gara molekularnego.

Badanie innych struktur komérkowych

Cenne informacje otrzymuje sie w
poréwnawczych badaniach DNA mito-
chondrialnego (MtDNA) [Ferris i in.
1981; Brown iin. 1981; Barton, Jones
1983; Cann,Wilson 1983; Johnson iin.
1983]. Te autonomiczne organelle komor-
kowe majg bardzo maty genom, zbudowany
tak prosto jak genom prokariota, zawiera-
jacy niewiele genow struktury. Mitochon-
dria czesto charakteryzujg sie pewnymi
odrebnosciami kodu genetycznego,
ponadto napotykanymi tylko u niektorych
pierwotniakéw i archaebakterii. Ponadto
odznaczajg sie stosunkowo duzg zmien-
noscig. Zwigzane to jest, by¢ moze, z
wzgledng niezaleznos$cig tych tworéw od
presji Srodowiskowej. Mitochondria u
wielu organizméw, w tym i u ssakdw,
przekazywane sg zygocie jedynie ze strony
matki. Ta okoliczno$é, jak i wspomniana

duza zmienno$¢ genomow mitochondrial-
nych, sa podstawg do ich wykorzystania w
badaniach poréwnawczo-ewolucyjnych.

Okreslanie struktury rRNA i tRNA,
wazne przy poréwnywaniu wielkich grup
organizmow, jest raczej mato przydatne w
badaniach istot blisko spokrewnionych.

Dodatkowe dane, jakie mogg by¢ wyzys-
kane wdociekaniach nad pokrewieAstwem
form, mozna uzyska¢ w badaniach nad
strukturg genomow, a zwiaszcza nad garni-
turami chromosomowymi, typami prazko-
wan chromosomaéw, nad lokalizacjg okres-
lonych genow struktury i nad rozmieszcze-
niem regionéw homologii DNA.

Znajomo$¢ budowy bton jest jeszcze
zbyt niepetna, by nadawata si¢ do wyko-
rzystania w pracach poréwnawczo-ewolu-
cyjnych, podobnie jak nieprzydatne sg
jeszcze dla tego celu nasze wiadomosci na
temat fizjologii rozwoju.

Jak zaznaczono na wstepie, zdobycze
biologii molekularnej sg wykorzystane w
rozwigzywaniu probleméw antro-
pogenezy, etnogenezy i genetyki popula-
cyjnej cztowieka. Postaramy sie szkicowo
nakresli¢ te problemy.

Antropogeneza

Zagadnienia antropogenezy sg przed-
miotem zainteresowania paleo-
antropologii, a materiaty kopalne nie moga
by¢ w zasadzie obiektem badan biologii
molekularnej, poza bardzo mtodymi wyko-
paliskami. Te ostatnie mogg mie¢ pewne
znaczenie przy rozpatrywaniu etnogenezy,
odnoszac sie jedynie do skamielin iresztek
Homo. Dla probleméw antropogenezy
wazne sgjednak tez badania poréwnawcze
cztowieka i innych naczelnych, a udziat



22 W. J. H. Kunicki-Goldfinger

biologii molekularnej jest w nich znaczacy.

W takich badaniach, okre$lajac podo-
biefAstwa irdznice struktur molekularnych,
nalezy uwzgledni¢ jedno$¢ podstawowych
elementéw budowy molekularnej catego
Swiata zywego. Wykrywane podobienistwa
czesto sgprzejawem takiej og6lnej jednoli-
tosci molekularnej, nie dajgc w istocie
zadnych informacji o pokrewienstwie czto-
wieka i jego postulowanych bliskich. W
jakim$ stopniu jesteSmy bowiem krewnymi
nawet najprymitywniejszej bakterii, nie
mowiacjuz o catym Swiecie zwierzecym. Nie
beda wiec nas interesowaty cechy wspélne
wszystkim organizmom, lecz wytgcznie te,
ktére bedgc wspolne naczelnym, a przede
wszystkim Hominidae, r6znié sie beda od
spotykanych u innych ssakow.

Badania kariologiczne Hominidae sg
stosunkowo niedawne. Ostatecznie dopie-
ro w 1956 r. ustalono kariotyp cztowieka
[Tijo, Levan 1956; Ford, Hamerton
1956]. Ostatnio opublikowano dobre prace
przegladowe na temat Kkariologii
Hominidae [SEUANEZ 1979; YUNIS,
Prakash 1982]. Cztowiek ma 46 chromo-
somoéw, wielkie matpy cztekoksztattne po
48, a gibony 44-52. Dane Kkariologiczne,
gtownie dotyczgce struktury chromoso-
mow i typow ich prazkowar wskazuja, ze do
garnituru chromosomowego cztowieka
najbardziej zblizony jest garnitur szym-
pansa. Wydaje sie, ze tak jest, mimo iz typ
prazkowania chromosomoéw goryla nie-
kiedy jest bardziej niz u szympansa zbli-
zony do znajdywanego u cztowieka. Garni-
tur chromosomow cztowieka rézni sie od
szympansiego 3 inwersjami pericentrycz-
nymi i 1 fuzjg telometryczng, podczas gdy
od garnituru gorylego réznig go dwie
dodatkowe inwersje pericentryczne. Naj-
bardziej odmiennyjest garnitur chromoso-
mowy orangutana, réznigc sie od cztowie-
czego jeszcze jedng inwersjg para-

centryczng. Chromosomy Homo i innycl
Hominidae wykazujg wysoki stopier
homologii; zwiaszcza dotyczy to chromo
somow 6, 19, 20, 21 i X (numery odnoszi
sie do kariotypu cztowieka). Homologia U
nie jest petna. Niedawno stwierdzone
obecnos$¢ diugiej (36 kb) sekwencji w
dtugim ramieniu chromosomu X cztfo-
wieka i odpowiedniej, homologicznej sek-
wencji w krétkim ramieniu chromosomu
Y. U Pan, Gorilla i Pongo takg homolo-
giczng sekwencje znaleziono jedynie w
chromosomie X [Erickson, Good-
FELLOW 1984; Page i in. 1984],

Lokalizacja okreslonych genéw na posz-
czegblnych chromosomach ostatnio jest
poznawana coraz lepiej. Zlokalizowano
juz kilkaset gendw na chromosomach
ludzkich. Na temat lokalizacji genéw u
matp cziekoksztattnych wiemy bardzo
mato. Pewng liczbe gendw, jak np. dla
dehydrogenazy glukozo-6-fosforanu, zlo-
kalizowano na chromosomie X cztowieka i
matp cztekoksztattnych. Gen ten ma jed-
nak identyczng lokalizacje u wszystkich
badanych ssakéw. Wskazuje to na podo-
bienstwo wszystkich ssakéw, ale nie jest
przydatne przy ocenie pokrewiefAstwa mie-
dzy naczelnymi. Region tzw. organizatora
jaderkowego, kodujacy 18S i 28S rRNA
wystepuje i u cztowieka i u szympansa na
pieciu chromosomach, ale sa to inne chro-
mosomy [Seuanez 1979]; wyzyskanie
podobnych danych w badaniach poréw-
nawczych nie jest jeszcze mozliwe.

Specjalng uwage zwrécono na szybka
zmiane kariotypéw u naczelnych i zwig-
zang z tym specjacje [Bush iin. 1977]. Jest
to znamienne, zwtaszczaw $wietle koncep-
cji [WILSON i in. 1977; 1974; 1975], pod-
kredlajacej brak korelacji miedzy ewolucja
organizmalng a molekularng oraz brak
zaleznosci zmian chromosomowych od
uptywu czasu.
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Badane przejawy ewolucji molekularnej
dotyczg wytacznie genow struktury, a jak
zobaczymy pOzniej, pod tym wzgledem
cztowiek rézni sie bardzo nieznacznie od
innych Hominidae. RoOznice dotycza
bowiem, bez watpienia, mechanizméw
regulacyjnych i rozwojowych. O ich podto-
zu molekularnym wiemy bardzo mato.
Wiemy jednak, ze sg one zwigzane z mody-
fikacjami garnituréw chromosomowych i
samych chromosomoéw, cho¢ nie potra-
fimy, bez poznania podtoza molekularnego
tych modyfikacji, okresli¢ zachodzacych tu
zwigzkéw przyczynowych. Dotychczasowe
wyniki badan chromosomoéw Hominidae
wykazuja, ze podrodzina Homininae
stanowi jedng grupe o duzym podobien-
stwie kariologicz.nym, sugerujac blizsze
pokrewienstwo Homo z Pan niz z Gonlla.
Ponginae wyraznie odbiegajg od tej grupy,
nie mowiac juz o Hylobatinae. Poniewaz
brak zalezno$ci miedzy zmianami chromo-
somow a uptywem czasu, wyniki te nie
pozwalajg na ustalenie terminarza czaso-
wego wykrywanych dywergencji.

Opierajac sie na poréwnawczych bada-
niach biatek i kwasow nukleinowych moze-
my natomiast wykorzysta¢, z pewnymi za-
strzezeniami, zasade zegara mole-
kularnego. Umozliwia to nie tylko okresle-
nie stopnia pokrewienstwa badanych ga-
tunkéw, ale takze szacowanie czasu, jaki
uptynat od momentu rozejscia sie bada-
nych linii rozwojowych. Zilustrujemy to
kilkoma przyktadami.

Badania immunologiczne pozwolity
do$¢ dawno ustali¢ duze podobieristwo
miedzy biatkami Hominidae. Przyktady
takich wynikéw pokazuje tab. 1, napodsta-
wie pomiaréw natezenia ilosciowej reakcji
precypitacji albumin i 7 -globulin u naczel-
nych ze swoistymi surowicami przeciw al-

buminie i 7-globulinie ludzkiej. Zwraca

uwage znaczne podobiefistwo antygenowe
Homo, Pan i Gonlla, znacznie mniejsze
Pongo i zupetnie mate Rhesus.

Tabela 1. Podobiefistwo immunologiczne biatek krwi
naczelnych (za: WILLIAMS [1964] )

Gatunek Stopien precypitacji krzyzowej,
w % (natezenie precypitacji z biatkami
Homo przyjetego arbitralnie za 100)
albumina 7 -globulina
Homo 100 100
Pan 70-78 90
Gorilla - 63
Pongo 63-73
Rhesus 35-41 17

Wszechstronnie zbadano poréwnawczo
hemoglobiny, poczatkowo za pomocg
metod immunologicznych i elektroforety-
cznych, a nastepnie przez sekwencjonowa-

nie [Ingram 1963; Zuckerkandl,
Schroeder 1961; Goodman 1983].
Okazato sie, ze hemoglobiny a, i 7 sg

zupetnie identyczne u cztowieka i szym-
pansa, hemoglobiny cztowieka i goryla
réznig sie zaledwie jednym podstawieniem
aminokwasu. Nieco wieksze, choé nadal
mate r6znice wykrywa sie miedzy hemoglo-
binami cztowieka i orangutana. Jesli
uwzgledni sie, ze u cztowieka znamy stokil-
kadziesiat mutacji z r6znymi jednoamino-
kwasowymi podstawieniami w hemoglobi-
nie a, przy czym sa to podstawienia analo-
giczne do znajdywanych u matp czteko-
ksztattnych [BOYERiin. 1972,1978] podo-
bieristwo tych biatek w obrebie Hominidae
jest uderzajace.
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Tabela 2. Genetyczny dystans (D*) biatek krwi Hominidae,
okreslany metoda elektroforezy poliakrylamidowo-skro-
biowej (za: BRUCE, AYALA (19781).

Gatunek D w stosunku do Homo
Pan 0,312 - 0,386
Gorilla 0,373

Pongo 0,347
Hylobates 0,716 - 1,099

* D wyraza liczbe elektroforetycznie wykrywalnych alle-
licznych podstawien, jakie zgromadzity sie w okresie od
dywergencji od hipotetycznego wspélnego przodka

Potwierdzity to badania elektroforetycz-
ne 23 biatek krwi naczelnych (tabela 2),
wykazujgce, iz réznice wéréd Hominidae sg
mniejsze niz znajdywane miedzy 8 gatun-
kami Drosophila [BRUCE, Ayala 1978].
Podobnie duze podobienstwo stwierdza
sie porownujac inne biatka Hominidae, np.
myoglobine, a-krystaline soczewki A, cyto-
chrom c, fibrynopeptydy A i B. Z reguly
najwieksze podobienstwo wykrywa sie mie-
dzy Homo a Pan, nieco mniejsze miedzy
Homo a Gorilla, najbardziej za$ odmienne
sg biatka Pongo. Usredniajagc, mozna obli-
czy¢, ze biatka Hominidae wykazujg prze-
cietnie 7,2 do 8,2 podstawien na 1000
aminokwaséw, co stanowi mniej niz 1%
monomerdw. Jest to r6znica mniejsza niz
znajdywana w blizniaczych i siostrzanych
gatunkach innych grup zwierzecych, np. u
myszy lub Drosophila [KING, WILSON
1975].

Doktadniejszych danych dostarczajg
nam badania poréwnawcze kwaséw nukle-
inowych. Nalezy jednak oddzielnie rozpat-
rze¢ prace nad DNA repetytywnym i DNA
jednej kopii. llosci DNA repetytywnego u
Hominidae sg znaczne, do 35-40% catosci

DNA jadrowego. Cztowiek odznacza sie
wyjatkowo duzg iloscig repetytywnego
DNA, znajdywanego we wszystkich chro-
mosomach; u szympansa i orangutana
ilosci te sa wyraznie mniejsze, a repety-
tywne DNA znajduje sie u nich tylko w
niektérych chromosomach (Corneo i in.,
za WHITE [1979]). Jak zobaczymy za
chwile, DNA jednej kopii u cztowieka jest
bardzo podobne do znajdywanego u in-
nych Hominidae. Zaskakujgce sgwiec duze
réznice w DNA repetytywnym. Nie wyklu-
czone, ze jest to zwigzane z postulowang
rolg regulacyjng DNA repetytywnego. Jak
wspomniano, réznice miedzy Homo ainny-
mi Hominidae dotycza nie tyle struktur
molekularnych, co mechanizmoéw regulacji
genetycznej i rozwojowej.

Pordwnawcze prace nad DNA jednej
kopii opierajg sie gtdwnie na pomiarach
hybrydyzacji. Najczesciej oznacza sie r6z-
nice temperatury topnienia helisy w petni
komplementarnych nici oraz helisy hybry-
dowej. Zaleznie od metod statystycznych
opracowan wynikdw i technik pomiaréw,
wyraza sie je jako ATmlub AT50H. Niekie-
dy okresla sie ilosci niezhybrydyzowanego
DNA jednoniciowego za pomocg nukleazy
Sj, degradujgcej tylko pojedyncze nici.
Poréwnawcze badania wykazaly, ze hybry-
dyzacja daje wyniki porownywalne z rezul-
tatami sekwencjonowania nuekleotydow
[Andrews 1985; Brown i in. 1984].
O podobienstwie DNA jednej kopii u
Hominidae daje wyobrazenie tabela 3. Jak
wida¢ AT50H w podrodzinie Homininae
nie przekracza wartosci 2,4. Warto wiec
zwrdci¢ uwage, ze w badaniach nad ponad
1000 gatunkdéw ptakéw stwierdzono, ze
AT50H, nawet w obrebie jednego gatunku
moze siega¢ wartosci 4,0 [Sibley, Ahl-
OUIST 1984]. Odpowiednie przeliczenia
wskazujg, ze DNA jednej kopii cztowieka i
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szympansa rozni sie o okoto 2,4%

podstawienn nukleotydowych.

Tabela 3. Podobieristwo DNA jednej kopii u Hominidae,
wyrazone jako AT50H.

Gatunki At50h.
Pan - Homo 188 - 19
Pan - Gorilla 21 -23
Homo - Gorilla 2.4
Pan - Pongo 37
dwa gatunki szympansa 0.7
dwa gatunki gibona 2.2

Za: SIBLEY, AIILQUIST [1984|; DIAMOND [1984];
ANDREWS [19851; BROWN i in. [1984J.

Podobne rezultaty daja poréwnania
DNA mitochondrialnego; nalezy jednak
uwzgledni¢ duzg zmiennos$¢ i polimorfizm
mtDNA u naczelnych. Mimo tej zmien-
nosci, mtDNA cztowieka rézni sie od
mtDNA goryla $rednio tylko 95 podstawie-
niami par zasad. Jest to niewiele, jesli
uwzgledni sie, ze mtDNA cztowieka i
gibona rdznia sie az w 18% pozycji nukleo-
tydowych [Brown iin. 1981]. Doktadniej-
sza analiza statystyczna podobnych wyni-
kéw [Ferris iin. 1981;Templeton 1983]
sugeruje, ze szympans i goryl wydzielity sie
z Homininae przed rodzajem Homo.

Liczba podstawien nukleotydowych
pozwala zastosowa¢ w dociekaniach nad
filogeneza Hominidae zegar molekularny.
Trzeba jednak pamieta¢, ze szybko$¢ ku-
mulacji podstawien, nawet w homologicz-
nych genach, podlega zmianom. Wielu
badaczy uwaza, ze szybkos¢ ta jest stata u
naczelnych, cho¢ nizsza niz u innych ssa-
kéw; inni sadza, ze ulegta ona zmniejszeniu

u Hominoidca [HOLMOUIST i in. 1976]. Z
tych wzgleddw zegar molekularny, zwtasz-
cza stosowany do mierzenia krotkich okre-
sow, kilku i kilkunastu milionéw lat, sam
nie wystarcza do okreslenia czasu
dywergencji  poszczegOlnych rodzajow
Hominidae. Konieczne jest kalibrowanie
tego zegara za pomoca jakiego$ przedziatu
€zasowego wyznaczanego w inny sposob.
Takie przedziaty czasowe dostarcza paleo-
biologia, przy czym przy rozpatrywaniu
antropogenezy, jako wybrany czas kalibra-
cji bierze sie pod uwage albo czas wydziele-
nia siec matp Starego Swiata albo czas
dywergencji orangutana. Pierwsze tego
rodzaju prace (np. Goodman [1975]).
uwzgledniajac czas dywergencji malp
(okoto 30 milionéw lat) i opierajagc sie na
szybkosci zmian molekularnych, zapropo-
nowaty potgczenie rodzajow Homo, Pan i
Gorilla w jedng podrodzine Homininae,
jednocze$nie przesuwajac czas dywergen-
cji tej grupy na 12 do 20 miiionow lat.
Odnosze wrazenie, ze sugestie te zostaly
nastepnie przyjete przez wielu antropo-
logéw.

Bliskie pokrewienstwo cztowieka i matp
cztekoksztattnych nie podlega watpliwosci,
tak jak nie jest juz kwestionowana wczes-
niejsza dywergencja orangutana. Ciggtym
modyfikacjom podlega natomiast czas dy-
wergencji. Odkad paleontolodzy uznali, ze
Ramapithecus i Sivapithecus nie powinny
by¢ uwazane za przodkéw Hominidae, lecz
jedynie za wczesniejsze odgatezienie linii,
prowadzacej do orangutana [Andrews,
Cronin 1982], czas dywergencji tego osta-
tniego przesung¢ nalezato na wcze$niejszy
okres [Lewin 1981; Lawrence 1985].
Propozycje wysuwane przez biologéw mo-
lekularnych co do czasu dywergencji
Homininae réznig sie bardzo: od 2 do 9, a
nawet 14 min. lat [SIBLEY, Ahlouist
1984;: Diamond 1984; FERRIS i in. 1981;
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1985, Templeton 1983;
Smith, Wilson 1967]. Wydaje sie przy
tym, ze przesuwanie czasu dywergencji na
okres krotszy niz 6 do 9 milionoéw lat nie
wynika w sposéb przekonywajacy z rozwa-
zah molekularnych. Jest ponadto sprzecz-
ne z danymi zebranymi przez paleoantro-
pologéw. Jak wykazujg ich badania [Isaac,
Leakey 1979; Johanson, White 1979;
Leakey i in. 1976; Leakey 1976],
Australopithecus zyt na Ziemi juz przed 3,8
milionami lat. Je$li ostatnio znalezione w
Kenii fragmenty koséca [Hin1 1985] nale-
zaly rzeczywiscie do formy zblizonej do A.
afarensis, okres ten nalezatoby przedtuzyé
do 5 milionéw lat.

Biologia molekularna moze dostarczy¢
pewnych informacji na temat genetycznych
odlegtosci, dzielgcych cztowieka i pokre-
wne mu gatunki Hominidae. Nie ulega wiec
watpliwosci, ze najwczesniej oddzielita sie
od wspolnego pnia linia prowadzaca do
Pongo. PGZniej oddzielita sie liniawsp6lna
d\aHomo,Pan iGorilla [HOYER iin. 1972].
Czas wydzielenia z tej linii trzech tych
rodzajow Homininae nie jest pewny.
Poréwnanie struktury biatek, DNA jadro-
wego, a ostatnio tez mtDNA sugeruje
wieksze podobieristwo miedzy Homo\Pan,
niz miedzy Homo i Gorilla oraz miedzy Pan
i Gorilla.

Z tego, co powiedzieliSmy powyzej,
wynikatoby, ze najprawdopodobniejszy
scenariusz  przewidywatby wydzielenie
cztowieka i wielkich matp afrykanskich na
terenie Afryki. Sugestia ta zostata zakwes-
tionowana [Benveniste, Todaro 1976]
na podstawie badan struktury wirogen-
nego DNA. U Papio i kilku pokrewnych
rodzajow matp afrykanskich znaleziono
RNA wirusa, tzw. wirusa C, wykazujgcego
znang iu innych wiruséw RNA zdolno$¢ do
wbudowywania sie, przy udziale odwrotnej
transkryptazy, w DNA jadrowe gospoda-

Andrews

rza. Wirus ten nie wywotuje ujawniajacej
sie infekcji u innych naczelnych. Natomiast
w ich DNA wykrywa sie sekwencje homo-
logiczne z wirusowym RNA. Wykry¢ te
sekwencje mozna hybrydyzujac wirusowy
kwas nukleinowy z DNA zwierzecia
badanego. Przekonano sig, ze takie
sekwencje, tzw. wirogenne DNA, znajduja
sie u wszystkich badanych gatunkéw
naczelnych, ale ich ilosci moga by¢ bardzo
rézne (tabela 4).

Tabela 4. Zawarto$¢ wirogennego DNA u réznych
gatunkéw naczelnych

Gatunek Zawarto$¢, jako:

% frakcji wrazliwej % hybrydyzacji

na nukleaze S} AR (°c)
mandry| 69)
szympans 135 9
goryl 14,0 10
orangutan 638 3
cztowiek 7,0 3

Za: BENVENISTE, TODARO [1976]

Whudowanie wirusowego kwasu nukle-
inowego do genomu gospodarza nadaje
zwierzeciu, przypuszczalnie, opornos¢ na
infekcje tym wirusem. Moze zatem miec
pozytywnawarto$¢ selekcyjng, a w konsek-
wencji genomy z wbudowanym wirusowym
kwasem nukleinowym mogg opanowac
catg populacje. Jesliby tak byto, gatunki
naczelnych stykajace sie z pawianami mog-
tyby charakteryzowaé sie czestszym wbu-
dowywaniem DNA wirogennego. Czto-
wiek, pod wzgledem zawarto$ci wirogen-
nego DNA, przypomina bardziej orangu-
tana niz matpy afrykanskie. Wniosek, jaki
wyciggajg autorzy powotanej pracy
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[Benveniste, Todaro 1976] o azjatyc-
kim pochodzeniu rodzaju Homo nie jest
jednak w peini przekonywajacy. Wielkie
matpy cztekoksztattne Afryki, a zwilaszcza
szympans, zyja w bliskim kontakcie z
pawianami. Wydaje sig¢, ze Homo, a takze
Australopithecus, wykorzystywaty inne
nisze ekologiczne niz pawiany, a kontakty z
nimi mogty byé bardzo luzne isporadyczne.
Mimo wiec geograficznego sasiedztwa
mogty by¢ tak daleko od pawiana, z powo-
déw ekologiczno-behawioratnych, jak
malpy azjatyckie. Nie wiem oczywiscie,
gdzie byta praojczyzna cztowieka, ale bra-
kuje podstaw dla przyjmowania wynikéw
badan nad wirogennym DNA jako dowo-
déw azjatyckiego pochodzenia Homo.
Badania molekularne mogtyby wnies¢
wiecej do wyjasniania antropogenezy,
gdyby poza kopalnymi szczatkami kost-
nymi mozna byto bada¢ kopalne makro-
molekuty. Jak zobaczymy przy omawianiu
etnogenezy, jest to mozliwe w stosunku do
wzglednie  niedawnych  pozostatosci,
zachowujacych sie w specjalnych warun-
kach. Jak dotychczas, badania molekular-
ne starszych resztek kostnych prowadzono
tylko w jednym os$rodku [Lengyel i in.
1969], Z kopalnych kosci izolowano kola-
gen i badano go elektroforetycznie, przy
czym badano kosci nie tylko Homo sapiens,
ale takzeH .erectus, co najmniej sprzed
300 000 lat. Z prac tych wynikatoby, ze
struktura kolagenu podlegata w czasie
kierunkowym zmianom, przy czym u H.
erectus roznita sie od znajdywanej u H.
sapiens. Prace tego typu sg bardzo trudne i
nietatwo unikng¢ w nich artefaktow.
Musimy wiec chyba poczeka¢ na dalsze
wyniki, przed prébami wyciggania wyraz-
nych wnioskow. Czy w przysztosci okaze sie
to mozliwe - nie wiadomo. Makromelukuty
biologiczne tatwo podlegajg degradacji
pod wptywem enzymdw tkankowych, czyn-

nych takze po $mierci osobnika, jak i pod
wptywem drobnoustrojow. Zachowac sie
zatem moga tylko w wyjatkowych warun-
kach, np. zamrozenia, szybkiego wysusze-
nia, zetkniecia sie z czynnikami chemicz-
nymi inaktywujgcymi enzymy i bakterie.
Warunki takie moga zaistnie¢ w naturze,
np. w asfalcie, torfie, wiecznej zmarzlinie,
podczas mumifikacji. Przetrwanie w tych
warunkach kolagenu jest prawdopodobne.
Mozliwo$é zachowania innych makromo-
lekut jest mata, w kazdym badZ razie przez
czas mierzony setkami tysiecy lub milio-
nami lat. Z tych tez wzgledéw molekularna
paleobiologia moze sie okaza¢ mato przy-
datha w badaniach nad antropogeneza,
cho¢ oczywiscie nigdy nie mozna wyklu-
czy¢, ze jakie$ nowe znalezisko dostarczy
materiatdbw nadajgcych sie do analizy
molekularnej.

Etnogeneza i inne problemy

Podtytut jest o tyle mylacy, ze etnoge-
neza dotyczy ewolucji grup etnicznych, ate
sg nie tyle jednostkami biologicznymi, co
spoteczno-kulturowymi. Jak to pisat
Norwid: "naréd jest wewnetrznym powi-
nowatych ras sojuszem" (w Listach do
emigracji). Podtoze genetyczne narodéw
jest ukryte i wynika raczej z wymieszania
elementédw niz z ich ujednorodniania. Na
tym skomplikowanym podtozu biologicz-
nym ewolucja spoteczno-kulturowa ksztat-
tuje to, co nazywamy narodem. Stuszniej
wiec bytoby mowié o genezie populacji
ludzkich, a jedynie dla uproszczenia uzyto
tu terminu etnogeneza.

Nie mam zamiaru wdawaé sie tu w
dyskusje pojecia rasy. Pragne jedynie
zauwazyé¢, ze antropolodzy wyro6zniajg rasy
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z zasady na podstawie zbioru cech antropo-
metrycznych, a nie genetycznych. Cechy te,
przewaznie zalezace od wielu gendw, doty-
czg wiasciwosci "powierzchniowych", o
charakterze adaptacyjnym [Bodmer, Ca-
valli-Sforza 1976; Cavalli-Sforza
1977], Sa to zatem cechy szybko selekcjo-
nowane, a ich obecno$¢ wiecej nam moéwi o
warunkach zycia, przez jakie populacja
przechodzita wswojej historii, niz o genety-
cznym jej pochodzeniu. To samo odnosi sie
réwniez do cech molekularnych o duzej
wartosci selekcyjnej, jak np. w anemii
sierpowatej lub talasemii. Wynikatoby z
tego, ze przy rozpatrywaniu genezy okres-
lonych populacji ludzkich wiekszg wage
winno sie przywigzywa¢ do cech moleku-
larnych o malej lub nie dostrzegalnej war-
tosci selekcyjnej.

Nalezy przy tym uwzgledni¢ olbrzymia
heterozygotyczno$¢ tych populacji. Wiele
genow, wyznaczajagcych cechy molekular-
ne, wystepuje w wielu allelach. W rezulta-
cie, badajac te cechy stwierdza sie wysoki
odsetek heterozygot. Dla wielu cech, np.
dla kwasnej fosfatazy erytrocytow, alkali-
cznej fosfatazy tozyska, transaminazy
glutaminowo-pirogronianowej, dehydro-
genazy alkoholowej, przekracza ona 50%
[ALLISON 1964], Przy badaniu 25 loci
znaleziono wysoki stopien heterozygotycz-
nosci u ludzi tej samej rasy, siegajacy 25-
30%. Godne jest uwagi, ze stopien hetero-
zygotycznosci, roznigcy odmienne rasy,
jest tylko nieznacznie wiekszy, wynoszac
35-40% [Harris, Hopkinson 1972].
Rdznice genetyczne miedzy rasami sg
zatem bardzo male, gdy rozpatruje sie
cechy molekularne.

Cechami molekularnymi najlepiej zba-
danymi sg grupy krwi i antygeny kompleksu
zgodnosci tkankowej (HLA). Wystepo-
wanie tych cech zbadano w wielu populac-
jach na catej kuli ziemskiej. Wydaje sie, ze

cechy te nie majg istotnej wartosci selek-
cyjnej, cho¢ wystepowanie okreslonych
grup krwi lub antygenéw HLA skorelo-
wane jest z nieco wieksza zapadalnoscig na
niektore choroby. Ludzie z grupg 0 zapa-
dajg czesciej na chorobe wrzodowg zotad-
ka i dwunastnicy, a ludzie z grupa A - na
nowotwory zotadka i anemie ztosliwg; an-
tygen HLA-DW?2, skojarzony jest z wyste-
powaniem sclerosis multiplex, a antygen
HLA-B8 z zaburzeniami w metabolizmie
glutenu. Réznice te sg jednak znikome i
zdaniem genetykéw populacyjnych ich
ewentualny efekt selekcyjny jest zupetnie
niewykrywalny. Stwierdzono, ze rejony, w
ktérych grupa krwi 0 wystepuje u mniej niz
50% ludzi, a grupa B czesciej niz w 10%,
majg charakter marginalny i mato liczne
populacje [Brues 1954]. Zjawisko to moze
by¢ jednak wynikiem dryfu genetycznego.
Mozna zatem przypuszcza¢, ze te i im
podobne cechy moga stuzyé do réznico-
wania populacji ludzkich i by¢ pomocne
przy szukaniu ich genezy.

Tabela 5. Czesto$¢ wystepowania grup krwi A iB (w %)

Populacja grupa A grupa D
Europejska 41,8-46,8 10,2-20,4
Arabi, Turcy, Rosjanie

Zydzi 37,6-44,4 24,0-28,2
Murzyni 27,6-30,7 28,2-34,2
Hindusi, Indochinczycy 27,5-29,6 35,6-49,7

Indianie amerykanscy praktycznie brak

Za: Bodmer,cavalli-Sforza [1976]

GHéwne grupy krwi,A, BiO(a dotyczy to
takze takich grup jak M i N) wystepuja z
rézng czestoscig w réznych populacjach
[Hirszfeld, Hirszfeld 1919;
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Mourant i in. 1958], jak pokazuje to
tabela 5. Jesli przyjrzeé sie rozmieszczeniu
tych grup na mapie $wiata, rzuca sie w oczy,
izbrak tu jakichkolwiek granic oddzielajg-
cych populacje od siebie. Czestosci wyste-
powania poszczegdlnych grup zmieniajg
sie stopniowo, a populacje charakteryzo-
wane przez takie wskazniki przechodzg w
siebie w sposob ciagly.

Niektore inne grupy krwi réznicujg jed-
nak populacje w sposob wyraZzniejszy.
Grupe Rh' napotyka sie w Europie z
czestoscig 16-30%, u Afrykandw zaledwie
w 1%, a brak jej niemal zupetnie u narodéw
orientalnych. Grupa Diego jest wzglednie
czesta u Indian amerykanskich, rzadsza u
narodéw mongolskich abrak jej u Europej-
czykow, Afrykanow i Eskimoséw. Grupe
Dujjy Fy°, wykrywa sie u niemal 100%
Murzynéw afrykanskich, rzadko (ponizej
3%) u Europejczykéw, a brak jej u naro-
déw mongolskich. Zmiany czestosci wyste-
powania tej grupy wykorzystano przy Sle-
dzeniu procesu mieszania ras. Jak wspom-
niano, Murzynéw w Afryce charakteryzuje
allel Fy°, Europejczykdw - allele Fyai Fyb.
Murzyni z potudnia USA, z Charleston,
majg nadal niemal wylacznie grupe Fy°,
tylko 2% ujawnia grupe Fya. Natomiast
Murzyni z p6tnocy USA, z Detroit, gdzie
procesy mieszania si¢ ras sg o wiele silniej-
sze, wykazujg Fya z czestoScig 12% [REED
1969], Grupa Duffy nie wplywa, jak sie
zdaje, na fitness; zmiana jej czestosci nie
wynika zatem z selekcji. Jest to wazna
okolicznos¢, gdyz przy wyraznej wartosci
selekcyjnej zmiana czestosci cechy zwykle
nie $wiadczy o wymieszaniu populacji. llus-
trujg to losy mutacji, powodujgcej anemie
sierpowatg u Murzyndéw amerykarskich.
Heterozygoty AS wykazujg do 15% wie-
kszg przezywalnos¢ przy zakazeniu malarig
niznormalne homozygoty AA, totez, mimo
iz homozygoty SS sg wyraznie upoSle-

dzone, bowiem zaledwie 20-40% ich prze-
zywa do okresu rozrodczego, w popula-
cjach narazonych stale na infekcje malarig
ustala sie okre$lony stosunek miedzy
czestoscia alleli A 1S, zapewniajacy opty-
malne przezycie populacji. W rezultacie
Murzyni afrykanscy wykazuja az w 30%
genotyp *5. Murzyni amerykanscy, zyjacy
przez 200 do 300 lat w srodowisku wolnym
od malarii, majg genotyp AS znacznie
rzadziej, tylko w 7-8% [Reeda 1969], Bada-
nia takich cech, jak anemia sierpowata,
talasemia, niedobér dehydrogenazy gluko-
zo-6-fosforanu, ktdérych heterozygoty
wykazujg znaczng opornos¢ na malarie,
moze zatem nam dostarczy¢ danych dla
wnioskowania o historii srodowiska zycia,
a nie o pochodzeniu grupy.

Selekcyjnie obojetne wydajg sie tez
antygeny HLA. Antygen HLA-B8 i Al sg
czeste w Europie, rzadziej spotykane u
narodow afrykanskich i mongolskich.
Natomiast antygen A9 jest czesty (40%) u
naroddw mongolskich, a znacznie rzadszy
u Afrykanow i Europejczykéw [Bodmer,
BODMER 1973]. Duze ro6znice etnhiczne
wykrywamy tez badajgc czesto$¢ np. wy-
znacznika immunoglobulinowego Gm i
wielu innych cech molekularnych.
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Rys. 2. Drzewo rodowe grup etnicznych, sporzadzone na
podstawie analizy markeréw genetycznych, molekularnych
(wg CAYALLI-SFORZA [1977]).
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Analizujgc czesto$¢ wystepowania 58
podobnych markeréw, starano sie przepro-
wadzi¢ klasyfikacje ras i wnioskowac o ich
pochodzeniu (rys. 2). Trzeba tu zaznaczy¢,
ze dtugos¢ gatezi odbija wielko$¢ roznic
badanych cech miedzy dang grupg a hipo-
tetycznym weztem dywergencji. To, ze ja-
kas gataz jest krotsza, moze jednak by¢ tez
wynikiem silnej hybrydyzacji, a nie
rzeczywistej matej szybkosci ewolucji tej
grupy.

SZWEDZI

Rys. 3. Drzewo rodowe grup etnicznych, sporzadzone na
podstawie danych antropometrycznych (wg CAVALLI-
-SFORZA [19771).

Warto poréwnac to "drzewo rodowe" z
podobnym, sporzadzonym jednak na pod-
stawie danych antropometrycznych (rys.
3).Jak widac, obate "drzewa rodowe" maja
zupetnie inny wyglad, inaczej grupujg po-
pulacje i inaczej na ich podstawie rysowa-
toby sie ich pokrewienstwo i pochodzenie
tych populacji. Cechy antropometryczne,
dotyczace powierzchni ciata ijego fizycznej
konstytucji, majg bez watpienia wiekszg
warto$¢ adaptacyjng, niz specjalnie dobra-
ne tu cechy molekularne. Niemniej, "drze-
wo rodowe", opierajgce sie na danych
genetycznych, daje rowniez jedynie bardzo
przyblizony obraz. Jak piszag Bodmer i
Cavalli-Sforza [1976]: "Whnioski histo-
ryczne tego rodzaju sg z koniecznosci
stabe, a potwierdzenie ich przez inne dane
jest oczywiscie konieczne".

Obliczanie, na podstawie analizy czes-
tosci  wystepowania grup Kkrwi, czasu
wydzielania poszczegélnych grup raso-
wych, wydaje sie mato uzasadnione. Sza-
cunki gtoszace, iz grupa negroidalna od-
dzielita sie od kaukaskiej 115 000 lat temu,
od mongoloidalnej - 120 000 lat, a roz-
szczepienie grup kaukaskiej i mongolo-
idalnej miato miejsce 55 000 lat temu
[Coon 1978], wydajg sie wiec przedwczes-
ne i mato miarodajne. Podobnie przed-
wczesne sg hipotezy, wedle ktérych obecna
populacja ludzka miataby sie wywodzi¢ ze
Srodkowego Wschodu, opierajace sie je-
dynie na tym, ze u ludnoSci tego regionu
znajduje sie wartosci dla wielu cech mole-
kularnych zblizone do sredniej, obliczonej
dla catej ludzkos$ci [Piazza i in. 1981].

Genetycznastruktura badanych popula-
cji jest przeciez wynikiem naktadania sie
wielu procesdw: krzyzowania sig, czasem
dryfu genetycznego, a moze tez niekiedy
dziatania selekcji. Pojawianie sie i utrwala-
nie mutacji neutralnych nie sg w takich
przypadkach dobrg miarg szybkosci
ewolucji.

Czesto$¢ mutacji o duzej wartosci selek-
cyjnej moze nam powiedzie¢ nieco o nie-
ktérych aspektach $rodowiska, w jakim
dana populacja zyje lub zyla. Jak obliczajg
genetycy populacyjni, czesto$é genotypu
AS, charakteryzujgcego anemie sierpo-
watg, znajdywana obecnie w tropikalnej
Afryce, mogta sie ustali¢ w ciggu mniej
wiecej 2 000 lat. Dane te mowig wiec nam,
ze badana populacja musiata sie stykac z
malarig przez co najmniej taki sam okres.
Innym przyktadem takiej informacji sg
wyniki badan nad tolerancjg w stosunku do
laktozy. W tym przypadku cechy kulturowe
zmodyfikowaty wtérnie ceche genetyczna.
Grupy etniczne w Afryce i na Wschodzie,
nie spozywajgce mleka nie przetworzo-
nego, odznaczajg sie brakiem enzymu
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laktazy, rozszczepiajgcego cukier mle-
kowy. W rezultacie, grupy te nie sg w stanie
wykorzysta¢ tego cukru w mleku [Ca-
valli-Sforza 1977; Kretschmer 1972].
Cecha ta jest zalezna od jednego genu, a
mutacja tego genu jest usuwana przez
selekcje w populacjach stale wykorzystuja-
cych mleko. Wspotczynnik selekcji jest w
tym przypadku ws$réd Europejczykow bar-
dzo wysoki, siegajac 2-4%.

Stosunkowo duzo miejsca poswiecilismy
omawianiu cech molekularnych, gdyz
obecnie dajg one stosunkowo najwiecej
materiatow przy poréwnywaniu grup etni-
cznych i dociekaniach nad ich pokrewien-
stwem i pochodzeniem.

Struktura semantyd u cztowieka jest
dos$¢ ujednolicona. Dwoje ludzi rézni sie
miedzy sobg zaledwie okoto stu tysigcami
par nukleotydéw, podczas gdy nasz najbliz-
szy krewniak, szympans, rézni sie od nas az
5 x 107 parami nukleotydow, co stanowi
okoto 1% catego genomu. Troche wiecej
informacji mozemy uzyskaé z badan
mtDNA. U cztowiekajest ono jednak mato
polimorficzne. Rdéznice pomiedzy dwoj-
giem ludzi nie przewyzszajg 0,2%, awiec sg
znacznie mniejsze niz u innych naczelnych.
Dokfadniejsze badania na 112 osobach
nalezacych do rdznych grup etnicznych
potwierdzity maty polimorfizm mtDNA
cztowieka. U os6b tych wykryto jedynie 35
wariantéw, w tym trzy spotykano we wszy-
stkich badanych grupach. Wydaje sie, ze
populacje afrykanskie sg, pod tym wzgle-
dem, bardziej zréznicowane. Dotychczas
nie jest jednak znana ani czesto$¢ mutacji
mtDNA, ani czesto$¢ ich utrwalania. Wy-
cigganie na tej podstawie daleko siegaja-
cych wnioskdw nie wydaje sie wiec uzasad-
nione. Tak wiec wnioskowanie, na podsta-
wie badanh nad mtDNA, ze Buszmeni wy-
dzielili sie ze wsp6lnego pnia 320 000 lat
temu, a Europejczycy dopiero przed 5 500

laty (1) [Johnson i in. 1983] chyba jest
przedwczesne. Mimo to, dalsze badania
nad mtDNA moga dostarczy¢ cennych
danych.

W przysztosci wazne dane bedzie mozna
zapewne uzyskac z badan nad polimorfiz-
mem diugosci segmentédw restrykcyjnych.
Polimorfizm ten wystepuje przede wszyst-
kim we fragmentach DNA repetytywnego,
czesto w okreslonych miejscach genomu, i
jest przekazywany dziedzicznie. Juz teraz,
postugujac sie tg metoda, zréznicowano
populacje afrykanskie, charakteryzujgce
sie wystepowaniem anemii sierpowatej
[Jeffreys i in. 1985]. Na podstawie
poréwnania polimorficznych segmentow
zwigzanych z genem hemoglobiny zasuge-
rowano, ze poétnocno-afrykanskie grupy
ludzi chorych na te anemie wywodzg sie z
Nigerii. Oczywiscie dane te wymagajg po-
twierdzenia i skonfrontowania z innymi
badaniami, ale pokazuja potencjalne moz-
liwosci tej techniki badan.

Pare stdw poswieci¢ nalezy paleobiologii
molekularnej. Ekstrahujac biatka zzamro-
zonych mamutéw i bizondéw, a nastepnie
poddajac je analizie immunologicznej,
mozna byto stwierdzi¢ np. duze podobien-
stwo biatek mamuta i stonia (Lowestein,
za: lsaac [1980]). Badano takze grupy
krwi mumii [Harrison iin. 1969]. Otrzy-
mane rezultaty sg jednak watpliwe, gdyz
substancje podobne do wyznaczajgcych
grupy krwi sg do$¢ pospolite w naturze i
syntezowane przez niektére bakterie.
Ostatnio udato sie izolowaé i sklonowaé
segment DNA ludzkiego z mumii egip-
skiej [Jones 1985; Paabo 1985]. Autorzy
izolowali DNA z skory, gdzie zachowato
sie ono wzglednie dobrze. Ttumaczg to
tym, ze skora stykata sie z substancjami
stosowanymi przy mumifikacji, hamuja-
cymi dziatanie enzymoéw tkankowych i
bakterii. Praca ta otwiera zupetnie nowe
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mozliwosci badan molekularnych nad
populacjami ludzkimi sprzed kilku tysiecy
lat. Mumie ludzkie sg bowiem dosc¢ czeste,
nie tylko w Egipcie, ale iw innych rejonach,
np. w Peru.

Jak zaznaczono, pominieto tu zagadnie-
nia genetyki cztowieka zwigzane bezpo-
$rednio z medycyng [Mc KUSICK 1971],
Warto chyba jednak wspomnie¢, ze wiele
choréb dziedzicznych wykazuje wyraZzny
zwigzek z pewnymi grupami etnicznymi.
Jest to przypuszczalnie wynikiem izolacji
geograficznej, jak np. w przypadku fenylo-
ketonurii, wystepujacej czesciej u Europej-
czykow (0,010-0,015) nizu narod6éw orien-
talnych (0,005) lub Murzyndéw (0,0025). W
innych przypadkach moze to wynika¢ z
izolacji kulturowej igeograficznej, jak np.
w przypadku choroby Tay-Sachsa. Jest to
bardzo rzadka, $miertelna choroba, zwia-
zana z recesywna mutacja autosomalna,
wystepujaca prawie wylacznie u Zydow
aszkenazyjskich. Mutacja szkodliwa moze
niekiedy, zaleznie od warunkéw, ujawnic¢
sie jako choroba lub jako zmiana dla
populacji korzystna. Przyktadami byty
wspomniana juz anemia sierpowata i
talasemia. Niektérzy [NEEL 1962Jsugeru-
ja, ze nawet cukrzyca, w zakresie w jakim
powodowana jest przez blok genetyczny,
moze by¢ cecha utrwalong w populacji
ludzkiej w epoce przedrolniczej. W owych
czasach, wskutek spozywania diety ubogiej
w weglowodany, mutacja ta, prowadzgca
do ekonomiczniejszego zuzywania cukro-
wcow, mogla by¢ korzystna i selekcjono-
wana pozytywnie. Badania niektérych cho-
réb dziedzicznych moga zatem by¢ czasem
pomocne przy dociekaniach nad prze-
sztymi losami badanej grupy.

Pominiemy tu ustugi biologii molekular-
nej w paleoekologii. Badania wzajemnych
ilosci izotopdw wegla, izotopéw azotu oraz
wapnia i strontu w kosciach mogg dostar-

cza¢ informacji na temat diety naszych
przodkéw. Pozwalajg one na rozréznienie
diety miesnej i roslinnej, morskiej i lgdo-
wej, a takze diety z roslin typu C3 i C4
[Isaak 1985; Seai.ey, Van der Merwe
1985, Van der Merwe, Vogei. 1978,

Van der Merwe 1982, Schoeninger i
in. 1983].

Sadze, ze czlowiek rozpatrywany z
punktu widzenia biologii molekularnej
wyglada tak samo, jak wtedy gdy spogla-
damy na niego z perspektywy innych dys-
cyplin biologicznych. Biologia molekular-
na, wyrazniej niz inne dziaty biologii, pod-
kreslita jedno$¢ Swiata zywego iprzynalez-
nos¢ don cztowieka. Pozwolita tez na wyka-
zanie bliskich genetycznych zwigzkéw z
matpami  cztekoksztattnymi, zwiaszcza
afrykanskimi. Daje tez antropologom
pewien zaséb informacji, mogacy wzboga-
ci¢ zbierany przez nich zesp6l danych
antropometrycznych i umozliwiajacy roz-
patrywanie pokrewienstwa i pochodzenia
grup etnicznych z jeszcze innego punktu
widzenia. Ufam, ze w przysztosci wspot-
praca biologii molekularnej zantropologig
bedzie sie coraz silniej rozwijac¢ i pozwoli
na rozwigzanie przynajmniej niektérych
probleméw antropologicznych.

Cztowiek jest jednak  osobliwym
zwierzeciem. Oprdcz genetyki ma kulture,
oprécz samy - psyche. | ani antropologia,
ani biologia molekularna nie mogg dopro-
wadzi¢ same do poznania cztowieka.
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Summary

These studies refer primarily to the proteins and DNA. Works on rRNA and tRNA have a smaller
significance in comparison with closely related groups. Comparative studies of proteins were started with the
help of immunological methods, mainly precipitation and complement fixation reaction, then Immuno-
electrophoresis and electrophoresis in gel were applied, and finally the sequencing of proteins. In the works on
DNA the amount of repetitive DNA was determined, renaturalization and hybridization were defined, and then
sequencing of DNA, particularly of the one drop DNA. Recently the mitrochondrial DNA started to be studied
and quite recently the polymorphism of the length of restrictive segments has been investigated. Asupplement of
this are the cariological works, studies on the number and structure of chromosomes, their type of striation and
the recent studies on the localization of genes. Discussions are carried out on the possibility and limitation of
these studies, particularly on the so called melecular clock.

Molecular studies refer at present to the living species of Hominidae family and particularly of the subfamily of
Homininae with man included. Subsequent discussions refer to the relation of man with apes, their mutual
philogenetic relations and the contribution of molecular biology to the achievements of anthropogenesis.
Isolated molecular studies on the extinct forms are mentioned. The applicability of molecular methods in the
studies on human populations and their value in the investigations on the ethnogenesis and the history of
definite populations are discussed. The necessity is stressed that there is a need of a different interpretation of
data obtained in the investigation on adaptation features and features with no adaptational values, taking into
account not only the investigation of semandides but also the works on the frequency of mutations, on the
genetic composition of different populations and the polymorphism of restriction segments. Finally the work
discusses briefly the molecular studies of mummies and bones.



