DIALEKTIKA EVOLUCIE MAKROMOLEKUL

JAN SZANTO, Virologicky astav SAV, Bratislava

Jednym z najvyznamnejsich dspechov biolégie polovice 19. storodia,
v ktorom klasici vedeckého socializmu videli potvrdenie svojej filozofie
a jeden zo zakladov jej dalSieho rozpracovania, bolo vytvorenie tedrie
evoliicie druhov Darwinom, ktord sa vSeobecne a pravom oznaduje ako
darvinizmus. Vo vyvoji Zivej hmoty, ale aj vo v3eobecnosti je moment
menlivosti neoddelitelny od momentu stédlosti. Na tomto dialektickom
chédpani evolicie Zivej hmoty je postavend Darwinova teéria o vzniku
a vyvoji drehov, Je zname, Ze evolutné myslienky vo vSeobecnej podobe
vyslovili filozofi a prirodovedeci ddvno pred Darwinom. Av$ak a¥ Dar-
win postrehol zékladné protirefenia v Zivej prirode. Je to dediCnost
a menlivost. Deditnost je zamerand na zachovanie daného stavu or-
ganizmu a variabilita na jeho rozkolisanie — zmenu. V3etky dokonalej-
Sie druhy sa vyvinuli 2z drubov jednoduchSich, existujicich predtym,
cestou zmien a negacie predchadzajacich. Darwin ako prvy vysvetlil
mechanizmus vyvoja, fylogenézy. Podstatou tohto mechanizmu je pri-
rodny vyber jedincov najlepSie prispésobenych pre Zivot. Prirodny vyber
je podmieneny existenciou nadprodukcie, variability a tzv. ,boja o Zi-
vot“, Téza ,boja o Zivot“ zahriiuje v sebe konkurentné — siifaZiace
vztahy Zivofichov medzi sebou a proti ckolitému prostrediu. Prirodnym
vybercm Darwin vedecky zdovodnil relativnu ufelnost organizmov a od-
mietol mysticky vyklad tohto faktu. Marx a Engels hodnotili Darwinovu
evolufni tedriu ako dialektickomaterialistickti, hoci zddéraziiovali, Ze
Darwin nebol uvedomelym dialektikom.

I ked Darwin vedel vysvetlit vznik novych druhov procescm diver-
gencie, t. j. odchylenim sa znakov vychodiskového druhu, nepoznal eSte
podstatu premenlivosti. Této bola vedecky objasnend skimanim de-
di¢nosti a poznanim nosifa genetickej informécie, nukleovych kyselin.
Dokdzalo sa, Ze variabilita je vysledkom rekombinédcii a mutacii génov.
Rekombinédcia znamend interakciu dvoch dedi¢nych zakladov, genémaov,
pricom ¢€ast jedného gendmu sa spoji s €astou druhého genému toho
istého druhu. Mutdcie vznikaji v prirode spontdnne pri replikécii, syn-
téze dezoxyribonukleovei kyseliny (pri niektorych virusech aj ribonukleo-
vej kyseliny), ktord je nosiCom genetickych informaécii. Vyjadrené poj-
mami a predstavami informacnej teorie, fylogenéza predstavuje otvoreny
informaény kandl. V skutofnosti poCas evolucie stipa mnoZstvo infor-
macie. Nakolkc prirastok je adekvdiny wvonkaj$im podmienkam, von-
kajSia informaécia sa musi dostat dnu a stat sa vnitornou informaéciou.
Kombinécia zosiliiovafa a selektivneho filtra je zodpovednd za vstup
vonkajSej informécie. Podla Aptera (1) pre Zivé organizmy si charak-
teristickymi vlastnostami samoudrZovanie, zladenie dejov a Etruktur za
urfitym cielom, spétnd vdzba, informacna siet, t. j. vlastnosti, ktoré sa
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nachédzaji v oblasti aplikdcie sdboru teérii, zndmych pod spolotnym
menom ,Kybernetika“. Rozvoj kybernetiky podmienili predovietkym po-
treby techniky, hlavne rieSenie problémov, ktoré sa vyskytli pri prenose
sprav, konstrukcii samoc¢innych pofitafov a samofinne riadenych rakiet.

Nezdvisle od kybernetiky, ba dckonca pred jej vznikom sa vyvinul
komplex tedrii, ktoré nazyvame spolofnym menom fyzikdlno-chemicke.
Do oblasti aplikacie fyzikdlno-chemickych teorii patria aj deje, ktoré
nachddzame v Zivych stustavdch: katalyzované chemické reakcie, kon-
formacné zmeny organickych molekdl, tvorba nadmolekuldrnych kom-
plexov, elekirochemické a fotochemické reakcie, transporiné deje a iné.
Je oprévneny predpoklad, Ze sustavy, ktoré nazyvame Zivymi, patria sa-
¢asne medzi sistavy, na Ktoré moZno aplikovat kybernetické teérie
a medzi sistavy, na ktoré moZno aplikovat fyzikdlno-chemickée tedrie.
(2, s. 12—20) Uzavreté ststavy mdéZu vymieiiat s okolim energiu, ale
nie hmotu, naproti tomu organizmy, aby zachovali svoje Zivoiné prejavy,
musia s okolim vymiefiat nielen energiu, ale aj hmotu a ako celok
zetrvévaji pritom v nerovnovaZnom stave, ktory ani nesmeruje kK rov-
novahe.

Schematicky prebieha autoreprodukcia organizmu pofas fylogenézy
takto. Redifovsky organizmus naprodukuje nadbytok potomstva. Tento
nadbytok jedincov v uvedenom modell predstavuje zosililoval. Pretoie
pri prencse informécie existuje urcitd drovedl Sumu [mutécie), vlast-
nosti dcérinych organizmov nie sd identickou kdpiou rodiCovského or-
ganizmu. MnoZina tychto variabilnych jedincev sa dostdva do interakcie
s prostredim. Prosiredie predstavuje selekény filter. Filter prepusti iba
takych jedincov, ktorych vlastnosti si v sthlase s vonkajsimi podmien-
kami. Tak sa priemer vlastnosti jedincov prvej generacie posunie v sme-
re selekfného tlaku prostredia. Z toho vyplyva, Ze poCas fylogenézy
selekcia funguje mechanizmom spédtnej vazby. Pri tomto mechanizme
informécie o rozdiele medzi ,ofakavanym” a faktickym stavom sa meni
na prifinu stdle vAZSieho sa pribliZovania sistavy (organizmu)] k poZa-
dovanému stavu [preZitie). _

V kaZdom Zivom organizme je zapisand jeho minulost, zatinajuca
sa momentom vzniku Zivota na zemi. Tento zéznam v zakddovanej
forme sa zachovdva v cbrovskych molekuldch DNEK, ktoré tvoria gendm
organizmu alebo celd z&sobu jeho genetickych informécii. V chranice-
nejSej forme genetickd informécia sa prejavuje v proteinovych mole-
kuléch, ktoré uréuji formu a funkciu organizmu. Struktdru molekuly
DNK popisal Chargaff {3, 5. 737—738), Wilkins (4] a Watson a Crick
(5], pracu genetického kdédu a syntézu bielkovin Crick (6, s. 138—1631,
Jacob a Monod (7, s. 318—356) a Nirenberg a spol. (8, s. 548—557)
DNK a bilelkoviny st Zivymi dokumentmi evolu€nej historie. Velmi
sa liSia chemickou skladbou, ale stCasne majG jeden velmi podstatny
vSecbecny priznak: ich molekuly predstavuji linedrne sekvencie (po-
stupnosti} subjednotiek liSiacich sa medzi sebou len malo, tak ako roz-
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nofarebné gulocky v ndhrdelniku. Kazda ,gulka“ je upevnend na uréité,
presné miesto. Ndsledkom mutdcii méZe nastat zmena farby ,gulky”,
zdmena, vymiznutie alebao pribudnutie zbyto&nej ,gulky“. Molekuly biel-
kovin maji uréiti priestorovii konfigurdciu, €o im dovoluje vykondvat
Specifické funkcie. Vo virusoch, ktoré nesd informéciu pre vlastni syn-
tézu, sa nachddza aZ niekolko sto génov. V podstate gén pozostava
z niekolkych stoviek kodujacich ,pismen”. Pokial ide o chemickd Struk-
tiru peptidovych retazcov, v ktorych je stelesnend informécia zakédo-
vana v prisludnych génoch, td sa da skimat. Zakladny retazec proteino-
vej molekuly, t. j. sekvencia aminokyselinovych molekdl spojenych
- peptidovymi védzbami, nazyva sa polypeptidom. Peptidovd vdzba vznikd
pri spojeni dvoch molekdl aminokyselin s vyli€enim jednej molekuly
vody. i

Len €0 sa vypracovali metéddy na urcenie postupnosti aminokyselin
hielkovin, biochemici zacali skimal druhové rozdiely v sekvencii ami-
nokyselin. Hoci pdvodnym cielom bolo zistit aminokyselinové zvy3ky
potrebné pre proteinovd funkciu, rychlo sa zistilo, Ze komparativne vy-
skumy bielkovin, stibeZne s rovnakym vyskumom nuklecvych kyselin
umoZnili nazriet do evolicie na Grovni génov. Hlavne porovnanie sek-
vencii a €asové rozpdtie evolufnej divergencie druhov umoZnilo urobit
odhad rychlosti, pri ktorej sa hromadili mutdcie v génoch. Hoci bole
vela diskusie okolc rychlostnei konStanty zmeny sekvencii a faktoroch
ju podmiefiujicich, vysledky pozorovani indikujd, Ze varidcie rychlosti
v ramci danej triedy bielkovin sd pribliZne dvojnésobns vidiie, ako by
sa dalo ofakavat podia jednoduchého Poissonovho procesu, ako je tomu
pri radioaktivnom rozpade. Existencia kon3tainej rychlosii zmeny sek-
vencie aminpgkyselin v molekule bielkoviny viedla k zavedeniu pojmu
yJevolutnych hodin“. Empirické zistenie, Ze gény a bielkoviny sa spri-
vaji ako evolutné hodiny, sa ukdzalo uZitotnym na poli paleontologie,
antropologie a systematickej bioclogie. KedZe evolicia sekvencii je hlav-
ne divergentnd, je relativne jednoduché rekonStruovat fviogenetické
stromy za sekveninych tidajov. EvoluCné stromy znézoriuit pribliZng
poradie rozvetvenl pribuznych vetvi vedicich k sidfasnym druhom zo
spolofného predka. Fylogenetickd analyza sekvenfnych Udajov najviac
prispela k pochopeniu evolutnych vztahov medzi organizmami a orga-
nelami. (8, s. 573—5639)

Aj ked v&CSina biochemikov, ktorl skimaji makromolekularnu evo-
IGcin, snnlasi s tym, Ze evoldcia sekvencil aminokyselin zdavisi od uply-
nulého Casu, je uZ mendi sihlas s tym, €1 hodiny st pohéiiané rokmi
alebo generdciami. Wilson a spol. [9, s. 573—639) pouZil ddaje, ktoré
mali k dispozicii z dvandstich polypeptidov a porovnali pofet sekvenc-
nych zmien, ktoré sa nahromadili v pribuznych vetvach dvadsiatich-
Siestich druhovych péarov organizmov s dlhou alebo kratkou generacnou
dizkou od odchylky z ich spoloéného predka. Vysledky autorov sveddia
o tom, Ze aspeil u cicavcov st déleZitejSie roky ako generdcie pre evo-
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laciu sekvencii aminokyselin. Hoci evoliicia sekvencil napreduje pri-
bliZzne konStantnou rychlostou v proteinoch tej istej funkénej skupiny,
evoluénd rychlost nie je nevyvhnutne rovnakd v proteinoch s rozliénymi
funkciami. Napr. sérovy albumin sa vyvija podstatne vdcSou rychlostou
ako cytochrom c. Rozdiely v evelu€nej rychlosti sa pripisujd rozdielom
v pravdepodobnosti fixdcie mutacii. Predpokladd sa, Ze rychlost evoli-
cie bielkoviny zavisi od pravdepcdobnosti, Ze substittGcia bude v sialade
s biochemickou funkciou bielkoviny, ako aj od postrddateInosti orga-
nizmom, t. j. od pravdepodobnosti, Ze organizmus méZe preZivat a roz-
mnoZovat sa aj bez tejto bielkoviny.

Na zdklade stucasnych poznatkov o sekvencii aminokyselin v nie-
kiorgch polypeptidoch uZ dnes moZno preverit sprdvnost troch zdklad-
nych postuldtov, Fodla prvého vznikli polypeptidové retazce stfasnych
organizmov v procese evolidcie ako vysledok divergencie homolognych
polypeptidovych retazcov, ktoré existovall uZ skorZie. Druhy postuléat
hovori o tom, Ze vysledkom duplikdcie génov, ktord sa uskutolnila
v dalekej minulesti, je vyskyt génov v dvoch alsbo vo viacerych Zastiach
genomu potomkov. Preto sufasné organizmy moZu mat dva alebo viacej
hemolégnych génov a potom mob6Zu riadit syntézu dvoch alebo viacej
homolégnych polypeptidovych retazcov. V dallom sa gény menia mu-
tdciami nezdvisle jeden od druhého. Podla toho prisludné polypeptidové
retazce musia meat roznu Struktdru. Nakoniec treti postuldt potvrdzuje,
e v procese prirodngho vybern sa naifastejiie upeviiujii tie mutdcie,
ktoré spbsubuji zdmenu jednotlivich aminokyselinovych zvy3kov v po-
lypeptidovom retazci.

Prvymi modelmi, na ktorych zacal sktmat Zuckerkandl (10) a spo-
lupracovnici zdkonitosti evolticie makromolekdl, boli globiny: hemo-
globin {Hg] a myoglobin [Mg]. Mg je bielkovina — monomér, kiora
méa funkeciu uchovavat kyslik [0,]. Hg — bielkovina krvi m& funkciu
prendasat O,. Je to tetramér nachddzajuci sa v niekolkych forméch v tom
istom Zivo&iSnom druhu. U dospelého je molekula Hg tvorena zo Styroch
subjednotiek: z dvoch «- a dvoch g-retazcov. Pofas embryondlneho vy-
vinu Hg prechadza niekolkymi formami. Najprv je to aglomeréat tvoreny
dvoma «- a dvoma c-retazcami, neskdr s to dva «- a dva y-retazce;
nakoniec dva «- a dva §-retazce, Sulasne s J-retazcom sa tvorli g-reta-
zee, ktory tvori aglomerdt s «-refazcom v dospelom jedincovi. Sledo-
vanim priméarnej §truktary Mg a Hg toho istého organizmu sa zistila
homolégia ich retazcov, t. j. maja niektoré aminokyseliny v poradi zhod-
né a iné zmenené. Zistilo sa, e poCet vynimiek aminokyselin je vadsi
medzi Mg a Hg ako medzi vlastnymi [« a &, ¢ a y, atd.) retazcami Hg.
Najmenej sa li§i g-refazec od §-retazca. Zaroveil s tymto sa sledovali
rozdiely medzl homolognymi polypeptidovymi retazcami z réznych sd-
casnych Zivolichov. Stupefl homolégie medzi tymito polypeptidovymi
retazcami je viacmenej proporciondiny stupiiu pribuznosti Zivodichov,
ktord sa urfila ich miestom na ifylogenetickom strome. Z tohc vyplyva,
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Ze polet zhoéd a nezhdd aminokyselin medzi homolégnymi polypepti-
dovymi retazcami urcitej bielkoviny je dokladom a zaroveii meradlom
Casu od momentu ich vzniku. Na zdklade ziskanych faktov v chemickej
paleogenetike Pauling (11, s. 110—118), Ingram (12, s. 110—118] a Zu-
ckerkandl (10, s. 110—118) zaviedli predstavu duplikdcie StruktGrneho
génu v kombindcii s divergenciou. Podla nej vznikli sti¢asné homologne
retazce Mg a Hg takto: Duplikdciou Struktdrneho pragénu (Struktirne
gény nesi informdciu pre vytvorenie kaZdého polypeptidového retazca)
sa vytvorili dva identické gény. Tieto v priebehu dlhého obdobia evoli-
cie podliehajd mutécidm (ide zvi&Sa o bodové mutdcie) nezdvisle jeden
od druhéhec a teda im cdpovedajlce polypeptidové retazce musia mat
réznu primdrnu $truktdru. Duplikdcia Struktdrneho génu v dalekej mi-
nulosti mala za nédsledok vznik génu Mg a pravekého génu Hg. Gén pra-
vekého Hg v désledku opakovanych duplikdcii pravdepodobne dal vznik
e-, -, y- aj d-retazcu sifasného Hg. Potvrdenim sprdvnosti tejto pred-
stavy vyvoja Struktdrneho génu procesom duplikédcie a divergencie je
fakt, e v DNK vy38ich organizmov (cicavce] sa =zistili opakuitce sa
tseky — redundancis. Polntc od najniZsSich organizmov k vy38im podet
redundancii stapa. Percento opakovanych sekvencii, ktoré ma opica
Rhesus maccacus spolofné s inymi Zivo€ichmi v zavislosti od ¢asu, kedy
doSlo k od3tiepeniu vyvojovych linii tejtc opice od prisluSnych druhov,
ukdzalo, Ze ¢im je dlh8i Cas od odStiepenia, tym majn mengie percento
opakovanych spolofnych sekvencii,

Treba pamdtat, Ze molekulové mutécie, ktoré si zdkladom evo-
luéného procesu, nevznikaja v polypeptidovych molekuldch. Tietc muta-
cie vznikaid v Struktirnych génoch, ktoré nest informdéciu pre skladbu
polypeptidového retazca. Byva pravidlom, Ze tyntéza inej aminokyse-
liny na zaklade zmenenej genetickej informdcie je Skodlivd pre orga-
nizmus. AvSak niektoré zmeny, ktoré vznikli, zvySuji pravdepodobnost
pre preZitie organizmu. V tomio pripade sa gén odovzdéva potomstvu.
Takyto je molekuldrny zaklad prirodného vyberu. Ale s aj mutédcie,
ktoré spoOsobujii vypadnutie alebo pridanie inych aminokyselinovych
zvyskov v polypeptidovych retazcoch. MoéZu sa vyskytovat eSte zloZitejsie
genetické procesy, pri ktorych, ake uZ bolc spomenuté, vznika dupli-
kdcia 3trukidrnych génov. Duplicitné gény maja vyznam nielen pre
evoliiciu druhu, ale pre vyvoj samého organizmu. Z hladiska evolicie
druhu je doleZité to, Ze sa vytvaraji dve alebo viac koépil genetického
materidlu, ktoré sa moéZu dalej vyvijal nezévisle jeden od druhého.
Tak sa moZe duplicitny gén natolko zmenit, Ze umoZiiuje syntézu
nového typu polypeptidového retazca s celkom inou funkciou ako
u jeho predka. Z hladiska jednotlivého organizmu je velmi vyhodny
vyskyt duplicitnych génov v rozlicnych Castiach genomu, a to preto,
Ze v takomto pripade, ked je peptid nepostradatelny pre udrZanie
sa organizmu, nie je potrebnd aktivdcia celého gendému. Takto dupli-
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cita génov poskytuje moZnost pre fungovanie zloZitej§ieho mechanizmu
aktivacie a inaktivdcie génov v procese vyvoja.

Molekuldrne biologické pristupy k vysvetleniu evolu€nych procesov
pri bakteriofdgoch a virusoch sa zakladaji v podstate na osvedcenych
metddach biochémie, biofyziky a molekularnej genetiky. Morfologicka
truktara ZivoliSnych a rastlinnych viriénov, symetria nukleckapsidu
je vyrazom priestorového usporiadania molekuly nukleovej kyseliny
a okolo nej rozmiestnenych bielkovinovych molektl, ktoré tvoria spolu
virusovy kapsid., Okolo nukleokapsidu st v niektorych Celadiach virusow
druhotné obaly, VSetky latky zodpovedné za architektiru virusov sd
priestorove i poftom definované a predstavuji velmi ekonomicky sys-
tém. Architekttra virusov je jednoduch3ia ako bakteriofdgov, predo-
vietkym tych, €o maji bicik. KedZe fyzikdlna Struktdra je determino-
vand vyvojom preverenou optimdlnou a ekonomickou funkciou v zhode
s fyzikalnymi zakonitostami skladby hmoty, mohlo by sa z tohto ustudit,
Ze bakterlofdgy sd vyvojove starSie, lebo maju zloZitejSie Struktiry po-
trebné pre proces interakcie fdga s vnimavou bunkou. Zivocidne virusy
nemajd takéto zloZitd povrchové Struktiry. Morfolégia Struktary viri-
onov a jej porovnavanie medzi virusmi rozliénych Celadi je vyznamnym
taxonomickym kritériom a uplatiiuje sa v komparativnej 1 evolutnej
virologii. Chemickd skladba virionov je urend primérnou, sekunddrnou
a tercidrnou 3truktdrou bielkovin a nukleovych kyselin. Pod chefhickou
skladbou viriénov si predstavujeme sekvenciu bdz alebo bdzovich péa-
rov nukleovych kyselin, jednovldknitost alebo dvoiviaknitost molekuly
nukleovej kyseliny virusu alebo fdga a molekulovii hmotnost nukleovej
kyseliny, ako aj primérnu, sekundédrnu a tercidrnu Struktiru bielkovin.
Primdrna Struktira je sekvencia aminckyselin spojenych kovalentnou
vidzbou. Sekunddrnu a.tercidrnu Struktiru vytvaraju hydrofobne, elek-
trostatické, vodikové a disulfidové vdzby. Priestorové usporiadanie biel-
kovinovych molekil vo viriéne zabezpeCuje rozliéné funkcie. Bielkovina
ma predovietkym ochrannG funkciu pre nukleovi kyselinu, ked ju
‘obaluje. Nukleoprotein, ktory vykonava taktto iilohu, je £asto spolotny
(alebo velmi pribuzny] pre rody a druhy alebo skupiny virusov. Z evo-
luéného hladiska by tento protein, kédovany virusovym gendmom,
mohol byt najstar§im proteinom viriénov. Dal3ie bielkoviny virusov a
fagov maji rozlicny biologicky vyznam. Uplatiiuji sa v procese adsorp-
cie, maji vyznamné vlastnosti pre virulenciu a antigénnu charakteris-
tiku viriénov. Niektoré z nich maji déleZité enzymatické aktivity a zi-
gastiiuji sa rozlitnym sposobom na zaclatku a priebehu replikatného
cyklu virusu v bunke [RNK polymeraza, reverznd transkriptdza). Struk-
tarne bielkoviny fdgov a virusov st kodované zvidcsa virusovym geno-
mom. AvSak obalené virusy zaclefiuji snad do svojej Struktdry aj bun-
kové bielkoviny (ATP-&zu a iné). Vysoko 3pecifikovany vyznam maji
povrchové membrdany obalenych virusov, ktoré obsahuji aj z buniek
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ziskané latky ako lipidy a cukry. Velmi déleZitou povrchovou 3Struk-
tiirou obalenych virusov st glykoproteiny. Nimi sa charakterizuju pri-
sludné druhy a typy virusov, resp. ich rekombinanty. Ich dékaz vo vi-
rusoch pochédzajtcich z rozliénych druhov Zivolichov, stojacich na
rozlicnych stupiiocch fylogenetické€ho rebrika, dovcluje uvaZovat o ces-
tdch Sirenia [ekolGgia]) sledovanych virusov, ako aj o ich evolicii.

Pri predpcklade, Ze urfity druh virusu vznikol v urcitom druhu
Fivodicha alebo rastliny po tom, Co sa tento objavil na naSej planéte,
boli by dve moZnosti potvrdzovat takyto pévod virusov. Biochemicka
analyza sekvencie baz nukleovych kyselin v prvoitnom hostitelovi by
mala aspoti v urfitych tisekoch zodpovedat sekvencii bdz v nukleovej
kyseline chromozomu bunky prisludného ZivofiSneho druhu. Treba pri-
pustit, Ze nemoZno po tolk¢ch stovkédch miliénov rokov dokézat skoro
Gplna identitu, lebo znaky Zivych systémov sa vyvijali divergentine,
konvergentne i paralelne. (13, s. 4—8) Otdzku pribuznosti Tudskych
a ZivoCisnych virusov sa pokuasili rieit Subak—Sharpe a spolupracov-
nici (14, s. 4—8}, ktori pouZivali ind, velmi démyselnd metédu, ktord
umo#nila charakterizovat sekvencie DNK. Metoda sa nazyva ,analyza
sekvencie najbliZ8ieho suseda” a ddva ¥tatisticky cbraz o detailnej¥om
usporiadani sekvencie bdz v nukleovej kyseline. Touto metédou dokazali
hlizku pribuznost DNK malych virusov (papova) s DNK bunky cicavca.
Naproti tomuw DNK herpetickych virusaov a poxvirusov skér pripominala
bakteridlnu DNK. Tam, kde sekvencia baz je vo viruse a jeho hostitel-
skej bunke velmi podobnd, mohla virusovad nukleova kyselina vzniknit
osamoestatnenim segmenta hostitelskej nukleovej kyseliny. Tam, kde
dochédza k rozdielom vo frekvencii bazovych dupletov vo virusovych
nukleovych kyselindch a Zivo€iSnych druhov, odkial sa tieto virusy
pravidelng izoluji, virusy pochddzaji alebo vznikli z evolulne vzdia-
leného hostitela. Je tu ale aj alternativny vyklad. Malé virusy nedokazu
kodovat svoje vlastné transferové RNK. Aby mohli €o najekonomic-
kejSie vyuZit translatny apardt bunky, ich DNK musi mat kodény v ta-
kom pomere, v akom ich mé& bunka. Potom sa podobnost sekvencie
baz mohla vyvinit konvergenciou zo sekvencii pévodne odlisnych. Velké
virusy si ale koéduja samy niektoré transferové RNK, €im modifikuja
transtaény aparét bunky, a preto ich sekvencie sa mdéZu od bunkovych
tiplne odli¥ovat.

V stafasnosti je velmi sTubny molekulérne geneticky pristup. Vo vy-
voji virusov a ich hostitelskych buniek sa uplatiiuje mutdcia, rekombi-
nacia a selekcia, Mutdcie pri fdgoch a virusoch vedi k rézne zavaZnym
zmendm v gendme fdga alebo virusu a majd za néasledok napr. vimenu
jednej aminokyseliny za druht alebo int zmenu v sekvencii. Zmeny
sa tykaji jediného znaku alebo spriahnutych znakov. Zivotnost mutan-
tov preveruje ich schopnost reprodukovat sa a odolat selekénému
tlaku okolia vratane podmienok prostredia. Vznik mutantov sa doka-
zuje znakmi, ktorymi sa mutant 1i3i od vlasinosti rodicovského virusu.
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Mutécia virusu sa v8ak mdéZe prejavit aj pri infekcii celého organizmu,
ak mutécia postihla gény zodpovedné napr. za zmenent virulenciu, &i
uZ v zmysle plus alebo minus. Niektorl autori sa domnievajd, Ze rekom-
bindcie st vyznamnejSim genetickym faktorom evoliicie virusov a fagov,
lebo pri rekombinécii sa vymieiiaji vd&3ie tseky genomu. Rekombinacie
sa uskutofiiuji v priebehu infekcie jednej bunky dvoma geneticky roz-
licnymi virusmi toho istého druhu. Rekombinanty méZu ziskat takeé
noveé antigénne vlastnosti, Ze proti nim nie je u ludi imunita z pred-
chédzajicich infekeii. Takto sa vysvetluje vznik chripkovych epidémii
alebo pandémii.

Ako sa uZ spomenulo, Ivlogeneticky strom ziskany molekularnym
vyskumom sthlasi s poradim vetvenia na fvlogenetickom strome ziska-
nym vSechecne §itidiom evolicie organizmov. AvSak existuje doleZity
rozdiel medzi evoldciou sekvencil polypeptidovych retazcov a evoldciou
na freovni organizmu. Evolutné stromy sa robili viskumom mimo uZ
spomenutého Hg a Mg aj vyskumom sekvencii aminokyselin cytochro-
mu c. (15, s. 279—284) V tom istom Casovom rozpdti jedna skupina
organizmov [napr. cicavce) mbZe javit velky rozsah morfologickei
evolicie, k¥m ind skupina (napr. Zaby) maéZe ostat morfologicky v pod-
state nezmenend. Ale bielkoviny Ziab v3ecbecne javia ten isty stupefi
zmien sekvencii ako cicavce. Wilson a jeho speolupracovnici (9, s. 573—
639]) neodhalill Ziaden presvedfivy dokaz, Ze fenotypicky konzerva-
tivie organizmy (t. j. ,Zijice fosilie“]) maji retardovani eveliciu sek-
vencii, alebo Ze evoltcla sexvencil je zrychlend v organizmoch, Ktorych
rychlost fenotypickych zmien je necobyCajne rapidna.

Experimentdlne vysledky molekuldrnej biolégie si priam vynucujg,
aby sa na ich zdklade vypracovala jednotnd interpretdcia. Ifjin (16,
s. 282—294) o tom piSe: ,Je symptomatické, Ze medzi zndmymi bio-
l6gmi rastie presvedCenie, Ze evolutné ufenie ako zdkladny pilier bio-
logického poznania musi aj nadalej plnit funkciu jednotiaceho faktora,
aby sa tak prostrednictvom integratného uplatnenia vietkych postupov
mohla utvorit jednotnéd tedria Zivota (teoreticka bioldgia). Teoreticka
biologia ako jednotny zdklad celého komplexu biclogickych disciplin
musi byt zdroven tedriou poznédvania Zivého.“ Z hladiska marxistickej
filozofie je to zvlast déleZité, lebo marxisticki filozofi sa uZ traditne
venuji problémom prirodn¥ch vied, vratane biolégie. Z prirodnych
vied vZdy smeroval prad mySliencok k marxistickej filozofil. Vieme,
Ze biologia ovplyvnila vyvin marxistickej filozofie. Poznatky z moleku-
larnej biolégie a molekuldrnej genetiky spolu s evolufnou teériou
zdokonaluja a upresiiuja filozofické tézy, ako je napr. determinizmus
a dialektické koncepcia vyvinu.

Na druhej strane v8ak treha vidiet, Ze medzi burfodznymi filozofmi
st taki, ktori dokazuji, Ze veda nie je filozofii potrebnd, lebo prirodné
vedy, vritane biolégie, nemé6Zu filozofii ni¢ poskytnit. S takymito na-
zormi polemizuje zndmy anglicky biolég Waddington (17) v predslove

Filezefia 22, 8 615



ku knihe Cesta k teoretickej biolégii. Medzi burZodznymi vedcami si aj
taki, ktori kriticky vystupujd proti dialektickomaterialistickej filozofii
a odmietaja dialektiku v Zivej prirode. Tak to urobil franciazsky genetik
Monod (18) vo-svojej knihe Ndhoda a nevyhnutnost.

Podla Monoda poznatky molekuldrnej biclogie vyvracaja dialekticko-
materialisticky ndzor na vyvin. Molekularna biolégia vraj potvrdzuje,
Ze v Zivej prirode md prevahu stabilita, nemennost a invariantnost.
Vyvin, ak sa vyskyine, nemoZno pokladat podla Monoda za zdkonity
proces smerujlici od niZSieho vyvinového stupiia k wvy3Siemu, ale len
za obycajni a celkom nahodnd odchylku od zvycajného priebehu uda-
losti, kde sa vZdy reprodukuje urcity stabilny stav. Za zdklad biolégie
povaZuje teoriu genetického kodu a podla jeho ndzoru vo svetle dspe-
chov molekuldrnej biolégie a molekuldrnej genetiky ustupuje evolucnd
teoria. do fizadia. Monod sa prisne dodrZiave ,centralnej dogmy geneti-
ky"“, podia ktorej informdcia ide vZdy smerom od DNK cez RNK k biel-
kovindm. AvSak novsie vyskumy nadorovych virusov ukézali, Ze tieto
cbsahuja enzym -— reverznd transkriptdza — ktory obrati normalny
tok genetickej informécie a DNK sa syntetizuje na matrici RNK. (19,
s. 129—186) Podobny obrateny prepis genetickej informdcie sa neskor-
Sie opisal aj v oocytoch amfibii a pri syntéze DNK génu pre globin
na matrici RNK z retikulocytov. Vidime, Ze ,centrdlna dogma genetiky“
vo svojej klasickej definicii je neudrZatelnd vo' svetle noviich moleku-
larne biclogickych poznatkov. V Monodovej interpretdcii vyznieva dia-
lektika tak, ako by ignorovala moment stability a nsmennosti v pro-
cesoch prebiehajicich v Zivej prirode. Dialektika vychddza z pohybu,
zmeny a vyvinu, aviak predpokladd moment stdlosti, deditnosti, ktoré
sa riadia podla ,stdlych” zdkonov, :

Mechanizmom prircdného vyberu boli organizmy schopné prispé-
sobit sa a adaptivnou radidciou vznikali nové druhy zo spolotného
predka. AvSak sotva by stacila adaptivna radidcia na wvznik takého
rozmanitého mnoZstva bielkovin sufasnych najvy$ich organizmov z jed-
nej bielkovinove] pramolekuly. Ak by sa nebrala do tvahy duplikécia
trukturneho génu, muselo by sa predpokladat, Ze by sa z p6évodnej
baktérie vyvinuli iba dalsie formy baktérii. Pohlad na evoliciu na mo-
lekuldarnej drovni ndm ukédzal nielen vznik novych kvalit — funkeil
{Hg prendsa kyslik) zo starych (Mg len uchovaval Oz2), ale nam odhalil
aj formu prechodu. Duplikdciou génu narastd kvantita a prdve tento
kvantitativny vzrast je predpokladom zmeny kvality. Bez zmeny kvan-
tity nem&Ze nastat zmena kvality. Potom vyzerd prirodny vyber na mo-
lekuldrnej tdrovni takto: Duplikdcia Strukturdlnych génov zabezpetuje
ynadprodukciu” génov a nezavislé mutdcie tychto génov zabezpeluji
variabilitu, Iba nadbyto®ny gén moZe akumulovat inak ,zakdzané“
(letdalne) mutdcie do takej miery, Ze sa vytvorli novy génovy lokus.
Uplatnia sa a odovzdaji potomstvu zmeny funkcie, ktoré zvicsia Sancu
organizmu na preZitie. Tieto ,vybrané®* nové funkcie sd na vy3§ej tirovni
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ako predchddzajice. Linedrna konStrukcia nukleovych kyselin a poly-
peptidovych retazcov sama osebe vedie k operdcidm ako substiticia,
adicia, delécia a fiuzia (tieto ,zabezpefujui® variabilitu génov). Kom-
bindciou tychto operédcii s duplikdciou génov moZno vysvetlit vznik
nekonetne velkého mnoZstva sifasnych bielkovin z jednej bielkovinovej
pramolekuly. Z evoliicie globinov je zrejmé, Ze nmahromadenim postup-
nych kvantitativnych zmien (zmnoZenie génov mechanizmom duplika-
cie) moZe po dosiahnuti urfitej miery viest k podstatnym kvalitativnym
zmendm — zmend&m funkcie. Jedine vnatorné mechanizmy [duplikdcia
a divergencia génu] urcuji kvalitu a mieru zmien vyvolanych vonkaj-
Sim podsobenim. Predstava duplikdcie a divergencie Struktadrneho génu
je zéaroveil dobrym prikladom aj na objasnenie nahodnosti a nutnosti.
Duplikdcie génu, ako aj mutdcie, ktoré sposobuji divergenciu, st vzhla-
dom na vychodiskovy organizmus javy nahodné, av3ak si nevyhnutné
pre vznik nového druhu. Duplikdcia génu, ktord sa n&hodou vyskytla
v urCitej Casti gendmu a nie v inej, a v urCitom a nie v inom géne
z mnohych, v urcitom a nie v inom organizme tcho istého druhu, je na-
hodou. Zaroveii je vSak nevyhnutnym doésledkom sahry uréitych pricin
(pravdepodobne {fyzikdlno-chemického charakterv). Duplikdcia génu,
ako aj mutdcie sl javy nahodné z hiadiska vychodiskového organizmu,
naproti tomu ich moZny dosledok, v¥hodne zmenend starda funkcia
alebo vznik novej funkcie stdva sa, alebo je nevyhnutnostou pre druh,
ktory ju ma. Vdaka tejto nadobudnuiej novej funkcii dany druh méZe
,Drezit”, Predstava duplikdcie a divergencie Struktirneho génu je iba
jednym aspektom nedelitelného javu — vyvoja organizmu,

V burZodznej filozofii i nadalej preirvdva snaha modernizovat
metafyzickQl koncepciu evolicie a prispfsobit ju noviim, prenikaveidim
vedeckym poznatkom. Materialisticky obsah biclogickych a genetickych
teorii burZoazni filozofi prispésobuja idealistickym schémam metafyzic-
kej koncepcie. Preto je dileZitg, Ze marxisticki filozofi zacinaji inten-
zivnejSie rozpracovavat principy 3StruktGrnosti, systémovosti, celostnosti
a determinizmu. (16, s. 282—294) Experimentalne vysledky molekularnej
biolégie, vratane genetiky, poskytujG dost rozsiahly materidl na to,
aby sa mohlo ¢elit vypadom burZedznych filozofov a niektorych ved-
cov proti dialektickému materializmu.”
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