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	•• PŘEDMLUVA

	 

	Lidstvo po celé planetě oslavovalo rok 2000 jako jednou za tisíc let opakující se příchod nového století a nového tisíciletí. Slavnostní ohňostroj uspořádaný na plošině v Gize nad trojicí slavných pyramid připomínal pětitisícileté bolestivé i velkolepé lidské dějiny Středomoří, kolébky euro-americké kultury. Fotografie ohňostroje nad pyramidami, symbolizujícího naši pokleslou i osvícenou minulost a naději pro budoucnost, obletěly jako poselství svět.

	Nadcházející rok 2000 byl také svědkem jiné pozoruhodné skutečnosti. Poprvé v lidských dějinách vstoupil člověk do nového století znaje svůj vlastní genom, nutno říci se všemi souvislostmi tohoto revolučního úspěchu. V roce 1988 Kongres Spojených států schválil patnáctiletý projekt zmapování lidského genomu. Soustředěné, mezinárodně koordinované úsilí zaměřené k řešení započalo formálně v říjnu 1990 a bylo úspěšně dokončeno v průběhu deseti let. Překvapivě brzy, hlavně díky výkonnosti soukromého sektoru, mohli americký prezident Bill Clinton a britský premiér Tony Blair v červnu 2000 světu oznámit, že bylo dovršeno mapování lidského genomu. Jedná se pravděpodobně o nejctižádostivější vědecký úkol, do kterého se lidé pustili za celou dobu své existence.

	Nicméně tento obrovský historický úspěch sám o sobě nás nepřiblížil k objasnění původu života, původu druhu a původu člověka. Náš současný přístup k těmto třem obecným problémům musí být založen na objevech dosažených v molekulární biologii a genetice v druhé polovině dvacátého století, které nakonec umožnily i úspěšné přečtení genomu. Náš zájem o původ člověka musí vycházet právě z experimentálních výsledků vedoucích k těmto objevům.

	Čtenář se může oprávněně ptát, proč je mu předkládána další kniha o tomto tématu, když už během uplynulých dvou set let bylo publikováno tolik knih o původu života, druhu a člověka. Jedním z důvodů je skutečnost, že autoři těchto publikací se velkým dílem opírali o čistě spekulativní úvahy, bez nezbytných vědeckých prostředků k řešení takových problémů. Teprve
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	pokroky v kosmologii, molekulární biologii a genetice poskytují údaje umožňující nám např. vypočítat stáří vesmíru a Země, dobu, kdy žila biblická Eva, nebo oprávněně odmítnout úvahy o tom, že neandertálci a primáti byli naši předkové. Čtenáři, ať jsou jakékoliv odbornosti či zaměření, se zájmem o tyto otázky by měli mít možnost zamyslet se nad významnými poznatky přírodních věd, týkajícími se problému.

	Další důvod pro tuto knihu souvisí s biologickou evolucí a jejími možnostmi. Je minimálně zarážející, kolik lidí včetně biologů ještě na počátku třetího tisíciletí věří v mechanismus „přírodního výběru“.

	Všeobecné povědomí je neustále posilováno masovými sdělovacími prostředky a různými veřejnými aktivitami, jako byl např. Beagle Project (postavení kopie lodi tohoto jména, na které se plavil Darwin kolem světa), vyražení 24karátové zlaté mince na ostrově Tristan da Cunha k oslavě dvoustého výročí Darwinova narození a oslavující jednoho z největších vědců, kteří kdy žili", nebo založení nového amerického časopisu Evolution, Education and Outreach, který „má napomáhat výuce evoluční teorie". Takové aktivity mají málo co společného s vědou.

	Kromě metod k rozluštění lidského genomu shromáždila molekulární biologie během posledních šedesáti let experimentální výsledky prokazující překvapivě velkou stabilitu tak složité struktury, jakou je jeden gen. Tato stabilita svou podstatou rozhodně nenahrává náhodným změnám genu. Intenzivní výzkum na tomto poli poskytl určitý počet dnes laboratorně používaných, ale velmi komplikovaných technik, které umožňují molekulární manipulaci s DNA, vedoucí k záměrné změně v genu. Je to právě tato komplikovanost, která vylučuje náhodnou realizaci takových změn v přírodě.

	V knize jsou vybrány některé skutečnosti, jež jsou těžko slučitelné s hypotézou o spojité biologické evoluci, založené na přírodním výběru nahodilých změn, a které tak ukazují, že představa „o původu druhů přírodním výběrem" není geniální teorií, ale špatnou hypotézou.

	Kniha je zamýšlena pro širokou, a tedy velkým dílem laickou veřejnost. Vysvětlení některých poznatků se ale nemůže vyhnout alespoň některým z velkého množství odborných termínů. Ty jsou v textu tištěny kurzívou. Přes soustavnou snahu vyhnout se terminologii nesrozumitelné i odborníkům jiných zaměření jsou některé termíny, zejména používané v molekulární biologii
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	a genetice tištěny při jejich prvním výskytu v kapitole tučnou kurzívou. Význam třiatřiceti slov uvedených tučnou kurzívou je vysvětlen v přiloženém Slovníčku. Některé složitější skutečnosti či tvrzení jsou přiblíženy ve čtyřech Dodatcích.
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	•• KAPITOLA I - ČLOVĚK V PŘIROZENÉ KLASIFIKACI

	 

	...ve které bude řeč o tom, že vědecké utřídění druhů, včetně člověka, je pouhým empirismem „na zkoušku", který nemá nic společného s nějakou objektivně existující zákonitostí objevenou v přírodě

	 

	Kráčejíce přírodou, obdarováni klidnou procházkou a všímavostí jsme na každém kroku ohromeni mnohotvárností forem zvířat a rostlin. Bez přehánění stejný zázrak nás uchvátí, vyzbrojíme-li se mikroskopem a prohlédneme si třeba složitou bizarní strukturu „šípu lásky" hlemýždě, nebo když pronikneme do mnohotvárného světa mikroorganismů. Bude pro nás pak samozřejmé, že ty miliony rozmanitých živých organismů kolem nás musejí být nějak logicky uspořádány - podle nějakých předem vytčených znaků - a zařazeny do přehledných skupin, obsahujících skupinky menší. Takové roztřídění nám pomůže orientovat se mezi rozmanitými formami života a přikročit k jejich studiu.

	Jako analogii si představme, že jsme vystaveni stejnému problému, když potřebujeme nějak přehledně uspořádat svoji knihovnu. Podle obsahu knih musíme vybrat znaky či hesla, podle kterých knihy uspořádáme. Výsledkem mohou být např. poličky obsahující knížky o historii, poličky s přírodovědnými knihami, poličky s knihami o umění atd.

	Utřídění mnohotvárných forem života je obtížnější úkol než uspořádat knihy v knihovně. Jednak je živých forem daleko více než počet svazků i v největších knihovnách, a dále pak systematická biologie vyžaduje pečlivé
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	a dlouhodobé studium charakteristických znaků, které pak biologům umožní roztřídit je do logických skupin příhodných velikostí. Taková aktivita, takové utřídění se nazývá klasifikace. Klasifikační systém používaný biology v současnosti má svůj původ v osmnáctém století a postupně se stal nepostradatelným pro odborníky po celém světě. Nejen odborníci, ale i laičtí zájemci mohou díky systematickému uspořádání lehce najít potřebnou informaci o daném zvířeti či květině nebo si po celém světě vyměňovat informace o nových nálezech.

	Jak jsme si řekli, klasifikační systém pomáhá veřejnosti v poučení a orientaci a pro odborníky je nepostradatelný. Pouze ale v tomto smyslu můžeme hovořit o vědecké klasifikaci. Zavedený systém nemá nic společného s nějakým vědeckým poznáním spočívajícím v odhalení nějaké objektivní zákonitosti, podle které příroda funguje, jako je tomu např. v systému vyjádřeném periodickou tabulkou chemických prvků. Hovoříme-li takto o vědecké klasifikaci, nemusí být momentálně důležité, jestli zákonitostmi v přírodě máme na mysli přírodní zákony, tj. matematicky nerozporné logické struktury potvrzené pokusy, nebo tím myslíme zkušenostmi shromážděné pozorovatelné znaky či vzorce chování, opakovaně se vyskytující, a tím obecně považované za skutečnost. V kontextu to znamená, že organismy samy o sobě nezapadají do dané skupiny, již jste nějak vyčlenili a pojmenovali podle charakteristických znaků. Do skupiny pro zařazení živočichů, rostlin nebo mikroorganismů. Tyto systematické skupiny nemohou existovat nezávisle na přijaté klasifikační konvenci.

	Jestliže jste vybrali charakteristické znaky pro třídění dobře, výsledný klasifikační systém bude všeobecně přijímán, protože vyhovuje současným potřebám. Nicméně jestliže se najde někdo, kdo bude ještě šikovnější ve výběru znaků, biologové se rozhodnou upřednostnit nově nalezené charakteristiky a během doby se ukáže, že je pro jejich studie praktičtější, nový systém bude přijat i přesto, že jeho třídění do skupin je od předešlého značně rozdílný. Vrátíme-li se k analogii s naší knihovnou a k problému jak organizovat knížky, můžeme v novém uspořádání zjistit, že poličky s tematikou historie zmizely, protože knihy o historii objevů jsou nyní v poličkách věnovaných objevům, knihy o králích, císařích a jejich válkách se dostaly do poliček věnovaných politice. Zavedením nového - ve své podstatě opět libovolného - uspořádání si ale musíte být vědomi jistého nepohodlí. Nepohodlí způsobeného vašim
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	přátelům, návštěvníkům knihovny, kteří se v ní původně sami dobře orientovali. Váš nový systém může být v budoucnosti lépe funkční, ale vaši přátelé mohou být v knihovně bez vaší pomoci zcela dezorientováni.

	Vraťme se ale zpět k přirozené klasifikaci. Asi víte, že každý organismus má dnes odborné latinské jméno, sestávající ze dvou částí. První jméno vyznačuje rod, druhé druh. Pokud jde o velikost obou skupin pojmenovaných těmito jmény, pak druhy jsou nejmenšími skupinami spadajícími do nejblíže vyšší skupiny klasifikačního systému, kterou je rod. Např. odborné jméno pro člověka je Homo sapiens.

	Představte si nyní, že budete chtít najít, podle jaké logiky zařadíte člověka do přirozené klasifikace, tzn. jaké jsou nejvhodnější lidské znaky, které odlišují člověka od ostatních tvorů. Lidská kostra má lebku, páteř a končetiny. Nicméně ryby, krokodýlové, ptáci, lišky, prasata - všichni mají také tyto znaky, a přesto se od člověka značně liší. Takže musíte vybrat nějaké další znaky. Lidské novorozeně saje mateřské mléko. Tento znak (vlastnost) poslouží k zařazení člověka do třídy savců. Vybrali jste dobře, protože zařazením do této třídy vyloučíte ryby, obojživelníky, plazy a ptáky. Ve třídě savců ale potřebujeme zvolit další znaky, abychom vyloučili tvory jako lišky a prasata z rodu člověka. Zatímco lišky a prasata se na první pohled od člověka značně liší, opice, a zejména bezocasé jako gorily, šimpanzi, orangutani a gibboni, jsou nám velice podobné. Takže by bylo možné je vydělit s člověkem do společné skupiny. Můžete chtít zdůraznit, že v této skupině budou savci s funkčně nejdokonalejší centrální nervovou soustavou umožňující složité vzorce chování, jejich očnice jsou v lebce orientovány čelně, děloha má jisté specifické znaky, první z pěti prstů na přední končetině se může postavit proti zbylým čtyřem... Tím jste logicky vyčlenili lišky a prasata a zavedli řád primátů, společnou skupinu pro člověka a opice. Takový postup vyžaduje precizní práci, důvěrnou znalost tříděných organismů a vede k celkem logickému přirozenému klasifikačnímu systému, umožňujícímu zoologům vzájemnou orientaci a porozumění.

	Na druhé straně ale majíce stejné vybrané znaky pro klasifikační skupiny a je třeba zdůraznit, že nic víc než tyto libovolně zvolené ukazatele - můžeme s nimi naložit velice odlišným způsobem. Než tak učiníme, upřesněme si ještě, co myslíme „charakteristickými znaky". Těmi mohou být nejen strukturální podobnosti popisované srovnávací anatomií, ale i funkční podobnosti,
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	odhalené srovnávací fyziologií, biochemií, srovnávací imunologií a dalšími obory. Abychom si vzájemně rozuměli, pojďme hovořit jen o strukturálních znacích jako příkladech. Momentálně nemusí být ani podstatné, zda uvažované strukturální znaky byly shromážděny na rozlišovací úrovni srovnávací anatomie, nebo na molekulové úrovni molekulární biologie. Po tomto upřesnění můžeme pokračovat. Savci mají čtyři končetiny jako krokodýlové a obě skupiny, savci a krokodýlové, mají čtyřkomorové srdce (na rozdíl od tříkomorového u většiny plazů). Tyto a další podobné údaje mohou posloužit pro hypotézu, že savci mají společného čtyřnohého předka, který ale není předkem krokodýlů (podle některých znaků). Nicméně předek savců a předek krokodýlů mají pomyslného společného čtyřnohého předka s typickými znaky v nějakém pomyslném čase v minulosti. Použitím stejné logiky lze postupovat dále v argumentaci, že vinné kvasinky nemají končetiny, ale jejich jednobuněčné tělo má jádro, stejně jako savci, krokodýlové a ostatní mnohobuněčné organismy. Dále pak musíme pokračovat hypotetickou úvahou o společných předcích kvasinek, krokodýlů a savců. Přidáním bakterií (buněk nemajících jádro) v této deduktivní metodě lze nakonec dospět ke společnému předku všech dnes žijících organismů.

	Na tomto místě si musíme uvědomit skutečnost základního významu, totiž že biologové mají obecně dvě cesty, jak nakládat s údaji shromážděnými pozorováním podobných organismů při jejich uspořádání do vhodně vydělených systematických skupin. První cesta, podobně jako pečlivá práce knihovníka, vede k taxonomické klasifikaci. Na druhé cestě musejí ještě přidat ke stejným pozorovaným znakům fiktivní čas. Potom mohou tvrdit, že organismy uspořádané do daných skupin získaly charakteristické znaky od hypotetického předka, žijícího v minulosti. Tento předek zavdal sérii plynulých změn, způsobených mlhavými okolnostmi, předávaných z generace na generaci a vedoucích nakonec k charakteristickým znakům, podle kterých jsou dnešní druhy zařazeny do taxonomických skupin. Tento způsob uvažování se nazývá biologická evoluce. Jak vidíte, biologická evoluce je chápána jako spojitý proces, ve kterém vznikají nové druhy výsledkem malých, kumulujících se změn původně existujících druhů v průběhu času.

	Po přečtení této kapitoly asi nebudete překvapeni, že během posledních padesáti let systematičtí zoologové podstatně přerovnali přirozený klasifikační systém,
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	včetně kmenů, představujících nejvyšší klasifikační stupeň. Biologové, kteří nejsou systematickými zoology, již se před padesáti lety dobře orientovali v systému, jsou nyní v situaci návštěvníků vaší nově uspořádané knihovny; svou orientaci musejí bez vaší pomoci vzdát. Proč zde věnujeme pozornost změněné přirozené klasifikaci? Tyto řádky by měly pomoci k porozumění podstaty současného taxonomického lešení, do něhož byl zabudován člověk. Zejména tehdy, je-li lešení použito v souvislosti s biologickou evolucí. Navíc bychom neměli přehlédnout zvláštní typ iterace, která je logickým základem evoluční hypotézy, kdy empiricky vybrané znaky, tj. charakteristiky nějaké dané taxonomické skupiny, poskytují důkaz pro evoluci, a jak se evolucionisté dovídají více a více o evoluci, nacházejí nové znaky, jež je vedou k novému uspořádání organismů v přebudovaných taxonomických skupinách.
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	•• KAPITOLA II - STÁŘÍ ČLOVĚKA

	 

	...ve které se dočtete o tom, že člověk se objevil na Zemi před 150 000 až 200 000 lety. To znamená, že člověk žije na naší planetě relativně krátkou dobu, představující pouhých 6000 až 8000 generací

	 

	Člověk, jak ho dnes vidíme, čítající více než šest miliard (na počátku 21. století), nebo více jak sedm miliard (v době vydání této knížky), žije na naší krásné planetě Zemi po dobu 150 000 až 200 000 let. V genetice počítáme dobu jedné generace 25 let. Když tedy pro počítání generací člověka vycházíme z uvedené doby jeho existence, dostáváme relativně malý počet 6000 až 8000 generací. Jak to můžeme tvrdit, jak můžeme měřit takovou veličinu, jako je stáří lidstva?

	V dnešní době jsme se dopracovali k tomuto důležitému tvrzení díky velikému úsilí a namáhavé práci na poli molekulární a buněčné biologie, genetiky, paleoantropologie, archeologie a paleontologie. Odhad stáří člověka nakonec vyplynul z výběru komplementárních dat poskytnutých těmito obory, která byla složena do výsledné skládanky.

	Pro studium právě takové otázky se ukázala jako mimořádně výhodná mitochondriální DNA (mtDNA), obsažena v kruhovém chromosomu mitochondrií. Mitochondrie jsou organely v eukaryotních buňkách (majících buněčné jádro), kde mají klíčovou roli v buněčné energetice. Pro svoji funkci obsahují vnitřní prostor vyplněný kapalinou (mitochondriální matrix), v níž plavou
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	enzymy řídící cyklus kyseliny citrónové (zvaný též Krebsův cyklus, což je cyklický řetězec chemických reakcí, ve kterém molekuly metabolitů získané z potravy uvolňují elektrony). Tento prostor je ohraničen vnitřní membránou. Ve vnitřní membráně je zabudován složitý komplex enzymů nazývaný dýchací řetězec (který využívá energii elektronů uvolněných v matrix; elektrony padají stupňovitou kaskádou řetězce a jejich energie se využívá k přesunu protonů na vnější stranu vnitřní membrány) a dále je tam zabudován proteinový komplex pro tzv. oxidativní fosforylaci (proces, v němž se - na účet energie „vyzdvižených“ protonů - syntetizují molekuly ATP, sloužící jako univerzální zásobárna energie v živých buňkách). Současné detailní vědomosti o mitochondriální energetice můžete nalézt v kterékoliv moderní učebnici biochemie nebo fyziologie.

	V souvislosti se stářím lidstva si ještě uveďme, že lidské buňky mají řádově stovky mitochondrií, přičemž každá z nich obsahuje kruhovou dvouřetězcovou molekulu mtDNA, tvořící základ mitochondriálního chromosomu. Molekula mtDNA (viz Dodatek 1) představuje lidský mitochondriální genom. Molekula sestává z 16 569 bázových párů a obsahuje 37 genů.(1)

	Molekulární biologie, zaměřená na mitochondriální chromosom, poskytuje rozhodující zdroj kvantitativní informace o stáří člověka. Molekula mtDNA nabízí pro takové studium několik výhod. Zřejmě hlavní výhodou je skutečnost, že na rozdíl od jaderných genů (na chromosomech přítomných v buněčném jádře), děděných od obou rodičů (a v důsledku toho se jejich dvojitá sada míchá v každé generaci), se mtDNA dědí pouze v mateřské linii. Ženy se v důsledku toho chovají jako haploidní, což znamená, že rodičovský pár může na potomka přenášet pouze mateřskou mtDNA (na rozdíl od čtyř rodičovských haploidních sad jaderných genů, ze kterých se náhodně kombinují ty, jež jsou přenášeny do diploidních potomků), která se tak může změnit v následující generaci potomků pouze mutacemi.

	Pro čtenáře, kteří nejsou biology, může být také užitečné, uvedeme-li si základní rysy klasické práce, která byla publikována v prestižním časopise Nature. Autoři tohoto článku izolovali molekuly mtDNA ze zástupců sedmi zeměpisných populací: Afričanů, Asiatů, kavkazské populace, domorodců z Austrálie a Nové Guineje, jednoho amerického černocha a jednoho domorodce z Jihoafrické republiky; dohromady bylo v této studii vyšetřeno
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	147 jedinců. Z každého jedince pak byla mtDNA přečištěna a nastříhána na malé kousky, 370 fragmentů od každého jedince (jako nůžky slouží v těchto studiích enzymy, tzv. restrikční endonukleázy). V každém fragmentu byly analyzovány odlišnosti v sekvencích mtDNA mezi dvěma jedinci, způsobené bodovými mutacemi (bodové mutace jsou přiblíženy v Dodatku 3). Potom byly všechny nalezené odchylky vyčísleny uvnitř každé populace a dále mezi nimi. Časové měřítko pro tyto změny bylo získáno z jiných údajů, podle kterých jedna odlišnost, mutace, v sekvenci mtDNA vzniká u lidské populace konstantní rychlostí, někde mezi dvěma až čtyřmi procenty za milion let. Výsledky ukázaly, že všechny typy mtDNA vyšetřených jedinců jsou odvozeny od společného předka, ženy, která žila před 140 000 až 290 000 lety.(2)

	Takto získaný závěr vede okamžitě k samozřejmé otázce, jaká je výpovědní hodnota použité mtDNA metody. Jaká je spolehlivost závěrů, založených na srovnávání individuálních lidských mitochondriálních genomů? Tato data, získaná metodami molekulární biologie a genetiky, patří k brilantním výdobytkům dvacátého století. Kdokoliv, kdo se hlouběji seznámí s těmito molekulárními technikami (diskuse o nich přesahuje záměr této knížky), musí přijmout vysokou a nezpochybnitelnou rozlišovací schopnost mapování mtDNA. Kalibrace rychlostí, s jakou vznikají odhalené variace na mtDNA, se musí provádět u lidských populací, které obsadily specifickou oblast v dobře určené době a dodnes zůstávají v relativní izolaci od následné kolonizace. Detailní postup při výpočtu takové rychlosti byl publikován pro mtDNA domorodců z Nové Guineje, Austrálie a pro americké indiány.(3) Je pochopitelné, že v současné době probíhá intenzivní výzkum směřující k získání přesnější kalibrace časové stupnice. Měření rychlosti „stárnutí" mtDNA má, jako kterákoliv jiná metoda kvantitativního měření, některé okrajové problémy, jak obecného (např. studie jaderné DNA, které přesně neodpovídají mladšímu stáří určitých fosilií), tak technického rázu (např. 370 fragmentů od jednoho jedince představuje pouhých 9 % jeho mtDNA genomu). Nicméně přesnější časová kalibrace a budoucí vyřešení částečných problémů už podstatně nezmění závěr o uvedeném stáří lidstva.

	Většina studií porovnávajících chronologickou metodu mtDNA s archeologickými a demografickými údaji dokládá, že lidská mtDNA se vystřídala - neboli nemá spojitost - s mtDNA všech praobyvatelů Eurasie označovaných jako
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	Homo erectus nebo Homo neanderthalensis, od kterých se odlišila před 500 000 lety, ale spíše později.(4) Stáří lidské mtDNA dobře odpovídá době, kdy se v Africe objevil člověk a před migrací možná části populace z Afriky, která je v Geografickém projektu datována do doby před 200 000 lety.(5) Proč je v této knize pro nás tak důležité určení stáří člověka? Údaje nám dovolují přijmout tuto dobu trvání lidstva jako skutečnost. Potom všechny snahy spojit člověka do společné genealogie s tvory žijícími před dobou jeho existence musejí být odmítnuty nebo jsou v současné době hypotézami s těmito výsledky ve sporu.
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	•• KAPITOLA III - KROMAŇONCI A NEANDERTÁLCI

	 

	...ve které se píše, že člověk je po celou dobu své existence, počínaje mitochondriální Evou, biologicky nezměněn. Jediným odlišným hominidním typem, který předcházel tuto dobu a na jejím počátku sdílel s člověkem teritorium, byl neandertálec. Jako prokázaná evoluce člověka může být přijat pouze vývoj životního stylu, kultury a technologie

	 

	Člověk není starší než asi 200 000 let. Tomuto zjištění základního významu byla věnována předchozí kapitola. Jinými slovy řečeno, předchozí kapitola uvádí nálezy molekulární biologie a genetiky, které přesvědčivě ukazují, že celé současné lidstvo odvozuje svůj původ po mateřské linii od mitochondriální Evy, nebo chcete-li od biblické Evy, která žila někdy před 200 000 lety.

	Doba před 200 000 lety se v geologické časové stupnici promítá do pleistocénu, do svrchní paleolitické epochy, datované do období před 1 800 000 až 11 000 lety. Podle antropologů a archeologů existují v paleolitu (starší době kamenné) dva představitelé, v současné klasifikaci druhů uvedení jako Homo sapiens a ve všeobecném povědomí známí jako kromaňonci a neandertálci.

	Kromaňonský člověk je pojmenován podle prvotního nálezu pozůstatků jeho pěti koster ve skalní jeskyni Cro-Magnon poblíž Les Eyzies-de-Tayac-Sireuil v okrese Dordogne v roce 1868. Kdybyste se chtěli blíže seznámit s tímto místem, s nádherným krajem v jihozápadní Francii hraničícím s krajem elegantních vín Bordeaux, musíte se nechat nadchnout odvahou a smělostí
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	gaskoňských kadetů, musíte nechat na sebe působit hlubokou citlivost Cyrana z Bergeracu a poddat se dojmu pláten Henriho de Toulouse-Lautreca.

	Během následujícího půldruhého století byl původní nález v Les Eyzies doplněn množstvím nálezů v dalších místech Evropy, od Španělska s jeho slavnou jeskyní Altamira přes nálezy zkamenělin v Předmostí a Mladečských jeskyních uprostřed Moravy až po Ural. Od 70. let 20. století se název kromaňonský člověk používá obecně pro pravěké lidi po celém světě, ať již byli nalezeni v severní Africe, na Středním východě, v centrální Asii, nebo dokonce jako paleoindiáni v Severní a Jižní Americe.

	Jakého stáří jsou nálezy nejstarších kromaňonců? Údaje jsou získány hlavně radiokarbonovou metodou, jejíž princip je vysvětlen v Dodatku 2. Stáří vzorků z prvotního nálezu kromaňonců v Les Eyzies je odhadováno na 28 000 let.(6) V rumunské Pestera cu Oase byly nalezeny asi nejstarší ostatky z Evropy, stanovené radiokarbonovou metodou 14C spektrometrií na 34 000 až 36 000 14C let, což se rovná době asi před 45 000 kalendářními lety.(7) V této souvislosti nesmíme opominout paleoantropologické studie zabývající se migrací kromaňonců. Jejich exodus z Afriky do Eurasie začal před 100 000 lety a pokračoval přes Arabský poloostrov do Střední Asie a zpět do Evropy, pravděpodobně koridorem podél Dunaje do míst výše zmíněných evropských nalezišť.(5) Podle těchto studií musí být původ kromaňonců o něco starší než 100 000 let, tento závěr je v dobré shodě s výsledky získanými na mitochondriální DNA.

	Kromaňonci byli svojí anatomií stejní jako my, protože jejich genotyp je shodný se současnou populací. Na rozdíl od jejich vzhledu, neměnného až do současnosti, se jejich životní styl neustále měnil, a to tím rychleji, čím blíže jsme 21. století. Kromaňonci žijící na území paleolitických fosilních nalezišť byli převážně lovci. Jejich kmeny ale představovaly společnost, která od počátku používala ekonomicky rozvinutou dělbu práce. Jak říkal herec Jiří Voskovec, „kdo byl odvážný, chodil lovit mamuta, kdo byl zodpovědný, staral se o oheň, a kdo nebyl ani odvážný, ani zodpovědný, dělal náčelníka nebo kouzelníka“. Není pochyb o tom, že člověk té doby provozoval různé rituály. Jinými slovy, od počátku své existence podléhal „ideologii". Vraťme se do evropských archeologických nalezišť; při lovu používal oštěpy, oboustranně broušené nože ze štípaných kamenů, kyje a doma měl různorodé nářadí (archeologové dělí dobu kamennou do tří
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	epoch, hlavně podle typu používaných nástrojů). Lidé vyráběli látky a ozdoby. Podle ústní/krční anatomie a podle organizace života archeologové soudí, že v této době lidé rozvíjeli řeč. Řeč umožňovala učení, tj. předávání vědomostí z generace na generaci, a rozvoj kultury.

	Procházejíce touto převratnou lidskou evolucí mějme ale na paměti latinské přísloví Nihil novi sub sole (Nic nového pod sluncem). Lidé doby kamenné vytvářeli pozoruhodné obrazy lovených velkých zvířat. Množství paleolitických jeskynních nástěnných maleb udivuje kromě jiného vynalézavými technikami polychromatického umění. Byly používány trvalé barvy - červená, černá, bílá a hnědá - připravené z bobulí, z přirozených minerálních pigmentů, z oxidu manganatého a železitého, z oharků z ohniště, roztíraných ve vodě a v živočišných tucích. Podívejme se na působivý styl jeskynních maleb (obr. 1,2) a potěšme se stojícím bizonem v Altamiře nebo koněm v Lascaux. Sochaři tvořili plastiky Venuše (obr. 3), rituální sošky z hlíny (jíl smíchaný s rozemletými zvířecími kostmi), kamene a kostí. Všimněte si zvýrazněných mateřských znaků, tj. ňader a oblastí pánve.
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	K procházce rychle se měnícím životním stylem od dob kromaňonců k dnešku nám na začátku stačí jedno tisíciletí jako jednotka sledované časové škály. Počátek neolitu před 10 000 lety je charakterizován rozvojem zemědělství a domestikací rostlin (mezi prvními pšenice, ječmen, fazole, hrách, stromy se subtropickým ovocem a olivy) a velkých zvířat (skot, ovce, kozy a koně). Rozměr jednoho tisíciletí jako časové jednotky nám umožňuje stanovit počátek neolitu s tím, že vědomě přehlížíme komplikující detaily. Např. počátek této mladší doby kamenné má určité trvání;
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	zemědělství, byvši zdomácněno nejdříve na Středním východě, se odtud šířilo přes evropský kontinent, až dosáhlo britských ostrovů. Proto někteří archeologové používají od roku 1892 termín mezolit pro období před 10 000 až 9000 lety. Pro náš účel postačí, zapamatujeme-li si, že před 10 000 lety, s počátkem neolitu, vedly zemědělství a domestikace ke změně polokočovného životního stylu (kdy lidé sledovali táhnoucí zvířata) na sedavý způsob života (který bohužel praktikuje většina euroamerické civilizace dosud) a že následkem této změny začala lidská populace růst a později dramaticky narůstat (jak sledujeme v současnosti).

	Posuneme-li se po naší časové stupnici s jednotkami jednoho tisíciletí dále, před 5000 lety se neznámý muž vydal na cestu přes Ötztalerské Alpy. Pravděpodobně osamocen, usnul na vrcholu průsmyku do dnešní Itálie, místo vlněné deky byl v této výšce přikryt ledovcem, a to až do jeho nalezení v roce 1991. Nikdo už nám nepoví, jak se jmenoval. V Innsbrucku jsme mu říkali „náš Ötzi“. Stojí za zmínku, že zástupce jedné moderní obuvnické firmy, navštíviv v té době Innsbruck, obdivoval Ötziho 5000 let staré sandály s tím, že musí okopírovat technologii a systém řemínků. Doba před 5000 lety, tj. 3000 let př. Kr., je doba zavedení písma, ručního písemnictví sumerské civilizace. Nejprve piktografického písma (obrázkové znaky na hliněných tabulkách nalezených v Uruku), později klínového písma, tvořeného znaky sestavenými z klínků (vytlačenými lodyhami rákosu, seříznutými na konci do trojúhelníkové plošky), postupem doby rozšířeného do staré Persie a Asýrie. Je vskutku zajímavé číst, dnes bohužel bez původního hudebního doprovodu, Epos o Gilgamešovi, vynikající dílo babylonské literatury, obsahující asi 3600 až 3800 veršů, psaných na klínopisných tabulkách, vzniklé asi 2750 let př. Kr. Gilgameš, král z Uruku, se snaží o svou nesmrtelnost. Bohužel neuspěl a po posledním velkém činu dochází k závěru, že nesmrtelnost je pro lidstvo nedosažitelná, nicméně jeho skutky mu mohou zajistit nesmrtelnou slávu. Kolikrát jste v současnosti slyšeli od někoho nostalgii po minulosti, smutnou touhu po „starých zlatých časech"? Jak překvapivé je číst stejné postesknutí na sumerských hliněných tabulkách, konstatující, že „dneska už to není, co bývalo".

	Použijeme-li od této doby písemné záznamy historických událostí, musíme změnit základní jednotku na naší časové stupnici, abychom zvýšili její rozlišovací schopnost. Nadále bude časovou jednotkou jedno století, a přeskočíme
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	rovnou do století devatenáctého. Životní styl v 19. století dosáhl v Evropě pozoruhodné úrovně. Koncem století byla pro Světovou výstavu konanou v roce 1889 v Paříži postavena Eiffelova věž jako symbol století železa a páry. Evropa končila století spokojeně ve stylu secese (L‘art nouveau style, the Modern Style), ve kterém moderní malířství v galeriích odpovídalo architektuře a zdobení fasád v městských ulicích, ve kterém vyčesané účesy dam ladily s dekorativními šaty a šperky, a bytové interiéry s podstavci strojů v továrnách. Tento zatím poslední univerzální styl v umění, v bytech a ulicích zdobil i procítění života.
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	Jak plynul čas na konci století v srdci Evropy, v Praze? Každý den v pravé poledne vyšel hvězdář na ochoz věže observatoře v Klementinu na Starém Městě. S pohledem upřeným k obloze přesně ve dvanáct mávnul praporem, dělostřelecký důstojník c. & k. rakousko-uherské armády stojící nad městem na Mariánských hradbách s polními skly přiloženými k očím zavelel „Feuer!“ a výstřel z děla oznámil c. & k. poledne. Důstojní měšťané v restauracích, čtouce noviny v očekávání oběda, blahosklonně sáhli do vesty po svých hodinkách a srovnali si správný čas.

	„A (svět) bloudil dál - Leč zestaral - Stín do srdce mu padá... “ Tím stínem byl pro svět Soumrak bohů (Götterdämmerung, Twilight of the Gods), ve kterém si starý svět šlápl na dlouhé vousy, Němci ho postrčili a stařík upadl do Evropu devastující první světové války. Nicméně tím jsme se už dostali do dalšího, tj. dvacátého století. Na jeho počátku měli lidé ještě v živé paměti století minulé a při pohledu na Eiffelovu věž diskutovali, zda symbolem toho nového bude auto, samo se pohybující auto-mobil, nebo letadlo, kterým se člověk odpoutal od země. Později, v roce 1958, bylo na Světové výstavě v Bruselu vztyčeno Atomium jako symbol století, ve kterém člověk pochopil složení atomu a rozbil jeho jádro. Jenomže těmito převratnými pokroky dospělo století teprve do své první poloviny (digr v2e8p). Ve stejné době pracoval ve Spojených státech ENIAC (the Electronic Numerical Inegrator and Computer), orákulum vážící 30 tun, které ke své činnosti potřebovalo 18 000 elektronek a stejný počet relé. Dnes se nám zdá neuvěřitelné, že v roce 1967 byly v Japonsku pouze tři prakticky fungující počítače. Invaze počítačů, která následovala, nominovala na symbol století počítač. Nicméně ve velmi krátké době byly počítače zastíněny prokázáním bosonů, velmi těžkých částic s hmotou 100 x větší, než má přírodní proton. Byly „syntetizovány" v CERN v Ženevě, v roce 1983. Získání bosonů, jako hmatatelného výsledku teorie pole, v sobě zahrnovalo oba předchozí úspěšné stupně - „osedlání" atomu a výkonné počítače. Není divu, že dokončení teorie vedoucí k bosonům bylo některými přírodovědci považováno za největší vědecký počin dvacátého století. Bohužel bosony byly příliš ezoterickou a komplikovanou záležitostí na to, aby byly veřejností přijaty a prohlášeny za symbol. No a tak století přišlo o možnost pyšnit se svým symbolem. Místo toho, možná jako řešení, dostala Země internet, mozek planety.

	Dobrá, vraťme se nyní zpět do doby začínající před 200 000 lety. V této době kromaňonci žili v evropském teritoriu s neandertálci, kteří se před tím
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	vynořili z temnot dávnověků. Podle archeologů žili na planetě až do doby před 30 000 lety. Vědci je ještě stále považují za odlišný typ druhu Homo sapiens. Jejich jméno je odvozeno od prvního naleziště, objeveného v romantickém údolí řeky Düssel poblíž Düsseldorfu v Německu v roce 1856. Dnes už jsou k dispozici stovky exemplářů neandertálců, získaných z fosilních nalezišť po celé Evropě a Asii. Interdisciplinární výzkum údolí Neanderthal stanovil stáří tamějších ostatků na cca 40 000 14C let.(8)

	V těch dobách žili neandertálci v mírném podnebí třetí meziledové doby. Postupem času ale museli čelit přicházejícímu sněhu a mrazu počátkem poslední doby ledové a jejich život se přiblížil životu dnešních Eskymáků. Časový rozsah jejich existence předběhl počátek kromaňonců, aby asi před 30 000 až 20 000 lety neandertálci náhle zmizeli z fosilních nalezišť. To znamená, že v průběhu dvou epoch, meziledové a poslední ledové doby, měli kromaňonci a neandertálci na společném území stejné podmínky k životu. Proč první přežili a druzí ne, zda oba typy žily spolu v míru, v boji o přežití, jestli se sobě přizpůsobily, nebo proběhla genocida - na tyto otázky nemají paleoantropologové jednotný názor.

	Pro téma této knížky si připomeňme, že nejen vymizení neandertálců, představující jistou nespojitost mezi námi a nimi, ale rovněž jejich počátek byl hojně diskutován v průběhu 19. a 20. století. Vedle robustní kostry také typy nástrojů a některé další indicie vedly antropology k umístění počátku neandertálců do střední doby kamenné, tudíž před kromaňonce. Tyto nesporné skutečnosti byly a jsou často používány i v hypotetických úvahách o dlouhé evoluci vývoje člověka. Úsilí v hledání našich hypotetických předků (a tím biologické evoluce člověka) bude zpochybněno v následující kapitole.
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	•• KAPITOLA IV - PŮVOD ČLOVĚKA

	 

	...ve které se dozvíte, proč neandertálec není naším biologickým předchůdcem. I kdybychom rozšířili dobu existence člověka na jeden milion let, zachytíme pouze další hominidní typ. Tyto skutečnosti mohou být spíše interpretovány jako současný výskyt dvou podobných hominidních typů doprovázejících vznik člověka

	 

	Není to tak dlouho, co někteří přírodovědci spekulovali o neandertálcích jako o našich předcích. Tuto myšlenku, okamžitě rozšířenou a předkládanou veřejnosti, můžete najít v používaných učebnicích týkajících se předmětu. Zastánci této myšlenky (někteří ji zastávají dosud) sledují intelektuální schéma, které je také podkladem pro přirozenou klasifikaci, probíranou v první kapitole knížky. Ve srovnání s námi (tj. kromaňonci), neandertálci měli mohutnější, trochu kratší dopředu nahnutou kostru, lebka měla výraznější obličejovou část a jejich nejstarší naleziště jsou starší než kromaňonců. K těmto řekněme přímým charakteristikám se přidružuje řada nepřímých, jakože žili samostatně, postrádajíce sociální organizaci, jejich obytné prostory neměly části vyčleněné pro specifické účely. Před nějakými 150 lety trvala naléhavá potřeba propojit evoluční řetězec mezi námi a prehistorickými typy označovanými jako Homo erectus. V této souvislosti je pochopitelné, že se evolucionisté okamžitě a ochotně chopili objevu neandertálce, a předchůdce pro nás, jeho potomky, byl nalezen. V současnosti ale, jsouce postrkováni objevy nabízejícími přímý
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	důkaz genetické nespojitosti mezi námi a neandertálci (získanými metodou mtDNA, popsanou v druhé kapitole), evolucionisté prezentují neandertálce jako slepou větev na evolučním stromu předpokládané fylogeneze primátů a člověka.

	Při hledání našeho mlhavého předchůdce nelze přehlédnout, že analýzy sekvencí mtDNA neandertálců a lidské mtDNA prokazují nespojitost obou mitochondriálních genomů. Je těžké tuto odlišnost smířit s hypotézou, že neandertálci svou částí přispěli do současné evropské genové nádrže, jinými slovy, že by mohli být našimi biologickými předky.

	Srovnávací studie sekvencí mitochondriální D-smyčky (což je variabilní oblast mitochondriálního genomu - viz Dodatek 1), získaných od Evropanů, neandertálců a kromaňonců, prokazují vzorec genetické kontinuity v naší lidské genealogii od kromaňonců ze svrchního paleolitu až po současnost, ale zřetelnou odlišnost v případě neandertálců ze stejné doby.(9)

	Tyto původní výsledky byly opakovaně potvrzeny. Vzájemná srovnání sekvence mitochondriálních genomů současných Evropanů, současných mimoevropských obyvatel (vybraných s geneticky nejvíce odlišnými liniemi), neandertálců a kromaňonců opakovaně prokazují genetickou spojitost v genealogii dnešního lidstva od svrchního paleolitu až po současnost, ale zřetelnou nespojitost s neandertálci.

	Pro ověření spolehlivosti metody poskytující tyto zásadní výsledky je důležité, že různí lidé z geograficky nejodlehlejších fosilních nalezišť mají úzce příbuzný, řekněme typický mitochondriální genom. Naproti tomu výsledky ze čtyř nalezišť v Německu, Rusku a Chorvatsku získané stejnou metodou prokazují, že mtDNA sekvence neandertálců jsou si velice blízké, a opět takový typ nelze nalézt u současné lidské populace.(10)

	Vycházejíce z takto prokázané skutečnosti, že nemáme s neandertálci geneticky nic společného, nemůžeme přehlédnout, že existující představa biologické evoluce (procesu, ve kterém vznikají nové druhy včetně člověka změnami původních druhů v průběhu času) má alternativní interpretaci výsledků. Jak neandertálci, tak kromaňonci se objevili více méně současně bez společného předka, přibližně před 500 000 až 200 000 lety. V současnosti je oboje perlení našeho interpretačního ducha přibližně rovnocenné. „Rovnocenné“ znamená, že obě myšlenky postrádají přímé důkazy. „Přibližně" znamená, že
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	evoluční hypotéza (vytvořená, aby vysvětlila existenci fosilií) má celkem vzato výhodu pro povrchní tvrzení o původu člověka předkládané veřejnosti hmatatelný materiál, tj. fosilie. Nicméně obecně řečeno, jednotlivostmi, tj. jednotlivými body vytrženými ze souvislosti, lze dokázat nebo vysvětlit cokoliv (v kontextu je bodem bez souvislosti myšlen fosilní nález, časově omezený vzhledem ke stáří Země a trvání života. Nezáleží na tom, jestli časově omezený bod představuje kousek fosilní lebky nebo soubor kompletních koster z daného, časově určeného naleziště). Takže přijmeme-li tuto obecnou logiku, pak výhoda hmatatelného materiálu je ztracena a obě myšlenky jsou vyrovnané.

	Pojďme ale dále. Mitochondriální, či biblická Eva žila před 200 000 lety a zcela jistě ne výrazněji dříve, jak popisuje kapitola II. V této době jediným blízce podobným hominidním typem, který sdílel území s kromaňonci, byl neandertálec, jak bylo řečeno v kapitole III. Přesto, že archeologové připouštějí možnost, že neandertálci se objevili dříve než kromaňonci (tento aspekt uvažovaný sám o sobě nominuje pro někoho neandertálce jako naše biologické předky), prokázaná odlišnost mezi mitochondriálními genomy neandertálců a současné lidské populace vylučuje neandertálce jako naše předky.

	Je-li tomu tak, musíme přijmout důsledky plynoucí z těchto výsledků. Majíce je na mysli, musíme odmítnout všechny typy zařazené do „lidské genealogie", které žily prokazatelně dříve před počátkem člověka. Na rozdíl od takového přístupu si může kdokoliv v současných středoškolských a vysokoškolských učebnicích najít naše předky, kteří jsou do údajně dvacetimilionového rodokmenu člověka seřazeni takto:

	Homo erectus (objevil se před 1,6 milionu let) — Australopithecus (jeho různé formy žily před 4 až 1,5 milionu let) — předchůdci australopithecinae (jsou datováni do pliocénu, poslední, tj. páté doby třetihor. Pozůstatky byly nalezeny v Africe s datovaným stářím 3,5 milionu let) — ardipithecinae (opice, které evolucionisté považují za počátek rodokmenu primátů. Měly morfologické znaky svědčící pro „bipedalismus", tj. pohyb po zadních končetinách) — Dryopithecus (větší opice žijící v miocénu, předposlední, tj. čtvrté době třetihor, před 20 až 8 miliony let. Během své doby se rozšířil z východní Afriky přes Evropu a Indii do Číny).

	Evolucionisté nám předkládají dryopitéka jako nejstaršího „známého předka" v rodokmenu člověka. Jeho fosilní pozůstatky, prvně nalezené ve Francii
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	v roce 1856,(11) byly do dnešní doby odkryty na mnoha místech kontinentu, od Španělska přes Kavkaz do Turecka. Původní nález dvou úlomků dolní čelisti se zuby a horní část kosti pažní v roce 1856 byl postupně doplněn kompletní lebkou a množstvím různých kostí. Pečlivé srovnávací studie pozůstatků umožnily odborníkům získat dobrou celkovou charakteristiku této opice. Dryopiték byl asi 60 cm vysoký, a přestože měl obličejovou část podobnou současným šimpanzům či gorilám, více připomínal současné opičky než dnešní opice bezocasé. Jejich loketní kloub umožňoval pohyb ve všech směrech, což neumějí opice pohybující se po čtyřech. Pozoruhodné je, že tento druh se rozšířil - na rozdíl od dnešních opic - z tropů na sever, na tak odlehlá území. Nálezy prokazují, že dryopiték těchto vlastností (a několik jemu podobných typů) žil na území fosilních nálezů před 25 až 9 miliony let a že tento druh vyhynul jako tisíce druhů před ním i po něm. Konstatujeme-li toto, zůstáváme na poli vědy. Všechno ostatní může být - za současného stavu poznání - pouhou hypotézou. Hypotéza prezentující dryopitéka jako nejstaršího známého předka v rodokmenu člověka je založena na dobře známé větší či menší podobnosti živých organismů, podle kteréžto podobnosti jsou organismy klasifikovány do taxonomických skupin příslušných velikostí. No, budeme-li chtít sdílet tuto hypotézu, musíme přiznat, že dryopiték je daleko podobnější dnešním velkým opicím a nám než např. krokodýl; nic víc.

	V této souvislosti se připomíná stará příhoda z dob „studené války“. Chytré děvče studující na počátku šedesátých let na univerzitě v Praze přišlo na zkoušku z antropologie. Tou dobou začala pracovat na své disertaci, která se týkala dětské antropologie. Na zkoušku, jako na všechny ostatní, se připravovala velmi pečlivě. Zkoušející zahájil první úvodní otázkou: „Jak marxismus-leninismus dokázal původ člověka?" Otázka vyvedla studentku poněkud z míry a pouze si byla vědoma toho, že na katedře je dryopiték vydáván jako počáteční člen evoluční hypotézy o genealogii člověka. Pro své zaměření na dětskou antropologii už této otázce při studiu nevěnovala větší pozornost. Další otázka tak byla pro ni fatální: „Jak byl dryopiték přesně veliký?" „Asi jako pes," odpovědělo děvče po krátkém zaváhání. Odpověď se zdála být stejně relevantní jako otázka, ve vztahu k moderní antropologii.

	Hledajíce svého předka, zkusme se zaměřit na opačný konec řetězce rodokmenu, tj. na nejbližší článek předcházející kromaňonce a současného
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	člověka. Takové zaměření pozornosti se zdá být důležitější. „Důležitější" znamená, že Homo erectus je v současnosti vydáván za přímého předka kromaňonců, a na této pozici by tedy měl být k nám nejbližším hledaným článkem. Netřeba zdůrazňovat, že pokud by tímto spojovacím článkem nebyl, tj. pokud by se prokázala nespojitost mezi tímto typem a kromaňonci, potom by se nám spojovací článek v lidském rodokmenu jaksi rozlomil. Za této situace by pak byly dvě možnosti, jak se s tím vyrovnat. Buďto se musí celá konstrukce řetězce rodokmenu odmítnout jako celek, nebo H. erectus musí být nahrazen jiným představitelem nominovaným evolucionisty, sám by se přestěhoval na, pro něho vymyšlenou, slepou větev. Tím by byl jeho evoluční osud stejný, jaký postihl neandertálce. Tertium non datur.

	H. erectus je klasifikován jako druh našeho rodu. Jak bylo řečeno, objevil se v Africe asi před 1,6 milionu let. Relativně brzy se rozšířil až do východní Asie a v Eurasii žil až do doby před 250 000 lety. Na hypotetickém stromu fylogeneze člověka je kreslen spolu s námi na stejné větvi jako náš předek, a tím dosáhl na stromu vrcholu mezi předky.

	Pokud není v tomto rodokmenu chyba a H. erectus je umístěn správně, potom se musí prokázat spojitost mezi ním a současnou populací. Ze souvislosti je zřejmé, že musejí být provedeny poctivé analýzy nejmladších zástupců tohoto druhu, protože mají představovat k nám nejbližší spojovací článek. Nicméně některé skutečnosti budí podezření, že poslední článek je opět prasklý a že spojování celého rodokmenu člověka s námi je založeno pouze na víře.

	Předposlední zástupce tohoto druhu je „člověk z Jávy" H. erectus erectus, dříve nazývanýPithecanthropus, který vznikl před 600 000 lety. Jako nejmladší typ se objevil „člověk z Pekingu" H. erectus pekinensis, dříve Sinanthropus, před 500 000 až 400 000 lety v Číně. V současné době se nepodařilo extrahovat mtDNA z tak starých fosilií, a tím získat přímý důkaz. Nepřímé údaje, založené na genealogii rozrůznění lidské mtDNA, ale spolu s výsledky paleoantropologie a archeologie nasvědčují tomu, že „nejbližší článek řetězu" se rozlomil, že je nepravděpodobné, že by H. erectus byl předkem H. sapiens(2) Různě konstruované důkazy ukazují, že všichni známí asiatští hominidé jsou mladší než jeden milion let.(12) Takový závěr nabízí možnost, že původ člověka zahrnuje současný výskyt více než jednoho typu. Tyto řekněme různé druhy
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	rodu Homo jsou v kapitole VI prezentovány jako další typy tvořící s člověkem poslední krok v materializaci myšlenky, tj. předpisu k sestavení člověka.

	Co ještě dodat k řečenému? Na jedné straně si můžeme podržet víru v evoluci. Pak ale je třeba zapudit rušící údaje o mtDNA, poskytované genetikou a molekulární biologií. V souhlase s tímto postojem musejí být výsledky shromážděné paleoantropologií a archeologií považovány za následky evoluce. Na podporu tohoto stanoviska je možné najít několik detailů, kterými lze zpochybňovat význam metody mtDNA. Byly už zmíněny v kapitole II. Jmenovitě diskutovaným problémem zůstává skutečnost, že mitochondriální genom sestává z 16 569 bázových párů (viz Dodatek 1), který na jednom chromosomu tvoří 37 genů. Naproti tomu jaderná DNA v diploidní buňce má 6 x 109 bázových párů rozdělených do 46 chromosomů (počet genů, z důvodů v této knížce neprobíraných, není přesně znám, ale odhaduje se na 70 000 až 80 000).

	Sluší se uvést, že tato disproporce je povrchně používána některými autory k tvrzením, jako že „neznalost sekvencí jaderné DNA neandertálce a H. erectus činí odhady o vztazích člověk-neandertálec a člověk-erectus pouhými domněnkami". No, je to řekněme značné nedorozumění. Není pochyb o tom, že znalost jaderné DNA neandertálce a H. erectus by se hodila, že by nám poskytla kompletní informaci. Bohužel ale není také pochyb o tom, že nebudeme mít ani jednu živou buňku od každého z nich (živá buňka má dvě výhody: 1. nepoškozenou DNA a 2. umíme ji rozmnožit v kultuře pro karyotyping umožňující vyšetření chromosomů).

	Dvě námitky nám brání přijmout bez výhrad argumentace podobného stylu. Za prvé předpokládejme zcela hypoteticky, že máme k dispozici archaickou DNA a jaderný genom. K čemu ale budou oponentům dobré? Oponenti budou v situaci analogické forenzní analýze DNA k určení otcovství či vraha. Na základě výsledků DNA je možné dokázat, že vyšetřovaný subjekt není vrahem či otcem. Striktně řečeno je ale nemožné dokázat, že subjekt je vrahem či otcem. Můžeme je určit jen s větší nebo menší pravděpodobností, a to podle rozsahu vyšetřené DNA. Pokud se jedná o současné a archaické genomy, je možné dokázat genetickou nesouvislost, nikoliv genetickou souvislost mezi nimi. Za této hypotetické situace mají oponenti ještě další obrannou zeď. Mohou pokračovat argumentem, že majíce oba archaické genomy, musíme čekat na budoucí technický pokrok, který umožní analyzovat genom jako celek.
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	Takže zatím můžeme jen porovnat sílu současných výsledků se silou oponující víry.

	Za druhé určení vzájemného vztahu srovnáním mitochondriálních genomů je subjektem per se (něco, co je uvažováno jako takové). Výsledky této metody se musejí vyhodnotit a interpretovat bez vztahu k jaderným genům přesto, že je samozřejmé, že funkce obou genomů musejí být řízeny vzájemně, v živé buňce nemohou fungovat nezávisle. Jako příklad lze uvést enzymatický komplex, jenž má dvě části, které dohromady řídí jednu funkci. Jedna část komplexu je exprimována z mitochondriálního genomu a druhá z genomu jaderného. V současnosti ale neexistuje jediný údaj o tom, že by jaderný genom nějakým neznámým mechanismem přestavil sekvenci bází v mtDNA, že by způsobil změnu, kterou detekujeme analýzou rozdílů v sekvencích mtDNA.

	Na druhé straně musíme přijmout objevy současné biologie, získané vývojem molekulárních metod. To je věda hledající nové cesty, nebo, chcete-li, vůle člověka nalézt odpovědi na otevřené otázky svého bytí. V tomto smyslu jsme vystaveni trvajícímu imperativu, abychom si nová data vestavěli do našeho individuálního lešení, vybudovaného z předchozích vědomostí.

	Dospěli jsme k potřebě správně interpretovat genetickou nespojitost mezi výše uvedenou hypotetickou genealogií (od dryopitéka k H. erectus) a kromaňonci (tj. současnou populací). Jaká to byla zvláštní událost, zásadní pro člověka, která se stala před 200 000 lety? Buď se náhle v celé části dále přežívající populace H. erectus vyměnil mitochondriální genom, tj. ve všech buňkách nadále žijících žen byly vyměněny populace mitochondrií. Je ale obtížné, byť teoreticky, si představit způsob, jak by se to dalo udělat. Řekli jsme si, že komplementární výsledky týkající se jaderného genomu nejsou k dispozici, ale stále platí, že proces, kdy se v krátké době změní celá populace, je jako problém totožný s problémem evolučního původu druhů. Nebo nějaký mechanismus působící takovou změnu spočívá v samotném zavedení nového druhu, člověka, vybaveného novou populací mitochondrií. Takovýmto způsobem nazírání se dostáváme k nejobecnějšímu problému nespojitého původu druhů uskutečněného skokem.
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	•• KAPITOLA V - O PŮVODU DRUHŮ

	 

	...ve které najdete, proč biologická evoluce založená na přírodním výběru náhodných variací je špatnou hypotézou. Stabilita genu může být překonána moderními technikami umožňujícími genovou manipulaci. Jejich komplikovanost ale vylučuje náhodnou možnost použití v přírodě směrem k novému druhu

	 

	Jak už bylo zmíněno v předmluvě této knížky, otázka provokující následný text zní: proč na počátku 21. století tak mnoho lidí věří či podléhá hypotéze o původu druhů přírodním výběrem nahodilých variací (mutací)? Bezpochyby taková víra zakládá obdiv k Darwinově „geniální teorii". Z jedné strany je obliba, které se hypotéza těší, pochopitelná, protože nepotřebuje žádné hlubší proniknutí do problému. Není ani ohrožena skutečností, že myšlenka sama vyjadřuje pouhou domněnku, „jak by evoluce mohla probíhat", místo „jak by se mohla uskutečnit na základě současných výsledků, získaných na molekulární úrovni". Hypotéza tak nabízí, zejména pro laickou veřejnost, povrchní odpověď na zneklidňující, nezodpovězenou otázku po původu života, druhu a člověka. Na druhé straně ale nelze pominout výhrady, jež se nahromadily během uplynulých 150 let. Kniha, kterou máte v ruce, nechce zpochybňovat, nebo dokonce kritizovat Darwina jako přírodovědce. Počet jeho nadšených následovníků, stejně tak jako kritiků je obrovský a zakládá tak citační index (SCI), který by mu mohla závidět spousta úspěšných současných vědců.
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	Myšlenka o variacích a jejich přírodním výběru pro vznik druhů byla publikována před cca 150 lety. Její původní podoba formulovaná Darwinem je citována v následujících bodech s upřímnou nadějí, že vytrženými doslovnými citacemi nebude zkreslena idea a její logická konstrukce :(13)

	 

	
		Mějme na paměti, jak ... komplexní a těsně do sebe zapadající jsou vzájemné vztahy všech živých bytostí ... k jejich fyzikálním podmínkám života... Máme důvod věřit ... že změna životních podmínek ... působí či zvyšuje variabilitu...

		Jestliže člověk může dosáhnout ... velkého výsledku svými metodickými... prostředky selekce, proč by nemohla tak působit příroda?

		„Divergence charakteru“ (pozn.: charakter - viz Slovníček) je princip, který jsem označil tímto termínem... Jak menší odlišnost mezi dvěma variacemi se začne zvětšovat na větší odlišnost mezi dvěma druhy?

		Když se živé bytosti v dlouhém průběhu věků a za měnících se životních podmínek ... ve všech jednotlivých částech jejich uspořádání ... když se vyskytnou variace užitečné pro kteroukoliv živou bytost, nesporně jedinci s takovou charakteristikou budou mít nejlepší naději být chráněni v boji o život, a díky silnému principu dědičnosti budou mít tendenci produkovat podobně charakterizované potomstvo. Tento princip ochrany jsem nazval ... přírodní výběr.

		Přírodní výběr také vede k divergenci charakteru; čím více živých bytostí může být podpořeno na společném území, tím více se odlišují strukturou... Takto se malé odlišnosti, rozlišující variace v rámci stejného druhu, budou trvale zvětšovat, dokud nedosáhnou větších rozdílů mezi druhy stejného rodu, nebo dokonce mezi rody.



	 

	Jednu z myšlenek citovaného Darwinova textu (připusťme, že není základním logickým kamenem, nosnou částí konstrukce o původu druhů) si musíme vyjasnit hned na začátku. „Jestliže člověk může dosáhnout ... velkého výsledku svými metodickými... prostředky selekce, proč by nemohla tak působit příroda?“ Kdyby něco takového bylo napsáno v dnešní době, muselo by to být jednoznačně odmítnuto jako zmatečné. Jestliže půjdeme na nákup zeleniny, jako je brokolice, květák, kapusta, kedlubna, zelí nebo růžičková kapusta, pak jsouce nebiologové, mohli bychom být velice překvapeni, že tato - v kuchyni značně odlišná - zelenina byla člověkem vyšlechtěna z jediného druhu divoké hořčice
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	(Brassica sp.). Zelenina v tom pořadí, v jakém byla jmenována, byla z hořčice vyšlechtěna pro lodyhy s květy - květenství - listy - lodyhy - vrcholové pupeny a postranní pupeny (obr. 4).

	Abychom porozuměli problému, v čem je citovaná Darwinova myšlenka chybná, nemůžeme se vyhnout některým odborným genetickým termínům, které mají v této souvislosti základní význam, a proto nemůže být problém odsunut do dodatku. Mějme tedy chvilku trpělivost a směle vpřed. Jedinci jakéhokoliv druhu v dané populaci vykazují variace daného charakteru, který se projevuje navenek jako znak. Např. člověk má, jak si pamatujeme ze školy, různé typy červených krvinek (tj. charakter): A, B, AB a 0 (tj. znak), jejichž reakce je důležitá při transfúzi. Krevní snášenlivost je určena přítomností nebo absencí určitých bílkovin (antigenů) na povrchu červených krvinek. Vybavení těmito antigeny je dáno různými formami genu pro tento charakter, kterým říkáme alely. Jsou v určitém místě chromosomu, nazývaném lokus. (V uvedeném příkladě alely kódují proteiny, tzv. transferázy, enzymy řídící syntézu antigenů.) Obdobně jako rostlináři stvořili „novou zeleninu“ z divoké hořčice
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	selekcí, mohli bychom v nějaké populaci, řekněme na izolovaném ostrově, během kratší či delší doby (závislé na šíři genetické základny, tj. na množství ostrovanů a jejich generací použitelných pro selekci) stvořit všechny obyvatele ostrova jako např. univerzální příjemce (krevní skupina AB) pro transfúzi. Tak a nyní jsme dospěli k důležitému bodu. Součet všech alel existujících v populaci pro daný charakter tvoří genovou nádrž. Selekce pro určitý znak může být dosaženo jedině výběrem z existujících alel, tj. z variací, které obsahuje genová nádrž. Pro další čtení už tedy nebude místa pro zmatečnost mezi pojmem „variace" s tímto obsahem umožňujícím šlechtění, jež nemůže překročit rámec stávajícího druhu, a obsahem pojmu „variace", který měl na mysli Darwin (vznik nové alely jako objektu pro přírodní výběr) a který dnes označujeme termínem „mutace" (tj. nějaká nově získaná a dědičná změna v sekvenci genomické DNA).

	Klást rovnítko mezi šlechtitelství a přírodní výběr k novému druhu je tedy principiálně chybné; nicméně toto srovnání, jak už bylo předesláno, není stavebním kamenem Darwinovy konstrukce. Podívejme se tedy na podstatu hypotézy o původu druhů. Dříve než budou uvedeny některé z mnoha výhrad proti hypotéze samotné (nebo nepřesvědčivým pozdějším argumentům na její podporu), bylo by slušné pokusit se o její formulaci v přehledných bodech, aby bylo jasné, s čím kniha v této kapitole polemizuje. Darwinova koncepce o původu druhů může být shrnuta jeho slovy do pěti bodů:

	 

	1) Nové podmínky prostředí vyvolávají růst variací daného druhu.

	2) Nové variace umožňují lepší individuální přizpůsobení novým podmínkám.

	3) Tyto „užitečné" variace k ochraně v boji o přežití poskytují větší šanci k přežití v přírodním výběru.

	4) Výhoda (nová variace) je děděna potomky.

	5) V generacích potomků, během dlouhého běhu věků, se tyto malé variace v rámci stejného druhu budou akumulovat a porostou směrem k větším rozdílům mezi druhy stejného rodu, nebo dokonce mezi různými rody.

	 

	 

	Těchto pět bodů představuje pro někoho geniální teorii, možná proto, že během minulých dvou století lidé věřili ve svou moc porozumět jakémukoliv procesu či úkazu v přírodě a vysvětlit ho. Ano, obecně v to můžeme věřit, ale, jak praví Angličané, „všechno v dobrý čas". Možná také to byl důvod, proč se, bez
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	hlubších znalostí, této koncepci věřilo - ne v dobrý čas - jako podanému vysvětlení dlouho trvajícího nevyřešeného problému, jakým mechanismem vznikají nové druhy. Vysvětlení bylo přijato a následně propagováno jako vědecká teorie. Nicméně v druhé dekádě 21. století následující dekalog (pro termín „dekalog“ lze nahlédnout do Slovníčku) ukazuje, že selekce nového druhu s novým genotypem, který vznikl postupně náhodnými mutacemi, nemůže být vysvětlením mechanismu, jímž by mohly vzniknout nové druhy. Na základě dnešních znalostí DNA, genů a chromosomů není možné vybrat nějaký známý mechanismus na molekulární úrovni, umožňující manipulaci s genem, jenž by čistě hypoteticky vedl k novému genotypu. Z toho vyplývá, že těch pět bodů formuluje velice špatnou hypotézu, kterou není možné nějak smířit s nálezy současné vědy. K dokreslení můžeme probrat některé cesty, jak lze manipulovat s mutacemi a geny, přestože jsou v přírodě asi neuskutečnitelné, jak se následně dočtete.

	 

	 

	•• Dekalog jako výzva Darwinově koncepci

	 

	• De-1. Rozdíl mezi teorií a hypotézou

	 

	Na rozdíl od běžného života je v přírodních vědách podstatný rozdíl mezi teorií a hypotézou. Oba termíny mají rozdílný obsah, a tudíž velice rozdílný význam. Newtonova mechanika je teorie. Jeho Principia (1687) začínají uvedením konečného množství definic, které zavádějí termíny ve vztahu k systému vyčleněnému jako část přírody (označujícímu jevy tohoto světa, nebo zkušenosti pozorovatele), a axiomů, tj. tvrzení přijatých bez důkazu jako pravdivé. Propojení termínů, tj. vztahy mezi nimi, je popsáno konečným počtem matematických rovnic. Čtenáři s hlubším zájmem o strukturu teorie a o základní požadavky, jež musí teorie splňovat, je možno nabídnout prezentaci zákonů mechaniky v poslední práci Hertze, sepsané 200 let po Newtonovi, zachycující stav této teorie na konci 19. století.(14) Kvantová teorie završená během prvních tří dekád 20. století a později vypracovaná kvantová elektrodynamika QED (její formalismus kombinující elektromagnetické a slabé, tj. radioaktivní, síly předpovídal dva typy hmotných částic, bosonů, zmíněných v kapitole III) jsou teorie.
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	Podívejme se na obecnější otázku, čím je charakteristická teorie, tj. systém definicí axiomů a vztahů. Asi nejdůležitějším rysem je její matematické vyjádření jako jediného způsobu, který prokáže, že vytvořený systém neskrývá nějaké vnitřní rozpory. Dále musí teorie platit pro široký okruh zkušeností. Rozsah platnosti není vymezen nerozpornou konstrukcí matematických vztahů per se. Rozsah platnosti, tj. do jaké míry odpovídá přírodě, musí být nalezen pokusy,(15) jinými slovy musí být zjištěn experimentálními aplikacemi, jež jsou matematicky přípustné a mají jasnou fyzikální podstatu.

	Dvě poznámky by ještě mohly posloužit ke správnému porozumění. Když je nějaká teorie hotova a tvoří uzavřený nerozporný systém, pak nemůže být později opravována či vylepšena. Tedy kdykoliv bude jakýkoliv jev v přírodě uvažován mechanicky, musí se chovat podle Newtonových pohybových zákonů. Předchozí formulaci, že „Hertz vyjádřil zákony mechaniky 200 let po Newtonovi, zachycující stav této teorie na konci 19. století", je třeba rozumět takto: jak šel čas, byly objeveny po Newtonovi další zákony. Musely zcela odpovídat Newtonovu systému, ale v souhlasu s ním znamenaly rozšíření jeho použitelnosti. Například zdokonalení matematické metody integrálního počtu umožnilo uvést nový integrační princip, podle něhož se tělesa pohybují cestou nejmenšího rozdílu mezi kinetickou a potenciální energií. Jako jiný příklad může sloužit vynásobení rovnice vyjadřující Newtonův druhý pohybový zákon:

	 

	F  =  m  x  a

	 

	rychlostí, jak objevil Leibniz. Pamatujeme si tuto rovnici z našich školních let, která matematickou řečí praví, že „zrychlení (a), které působí síla (F), je závislé na hmotě (m) zrychleného tělesa". Když trochu přesáhneme základní školní znalosti, uvědomíme si její vektorový charakter vzhledem k mechanickému systému. Vynásobení zavedené Leibnizem dává (po integraci) důležitou skalární rovnici, vyjadřující obecný princip zachování energie. Zlí jazykové říkají, že Newton na Leibnize žárlil pro tento intelektuální příspěvek.

	Druhá poznámka se týká vztahu biologie k matematice. Obecně řečeno, teorie odhalily v přírodních vědách určitá uspořádání, určitým způsobem nastavenou krásu přírody. Avšak
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	pro ty, kteří neznají matematiku, je obtížné dostat se ke skutečnému prožitku krásy... přírody. Opravdu si myslím, že dvě kultury dělí lidi na ty, kteří mají a kteří nemají zkušenost s porozuměním matematice do té míry, aby někdy ocenili přírodu... Všechny intelektuální argumenty, které uvedete, neumožní hluchým uším opravdovou zkušenost s poslechem hudby. Stejně tak všechny intelektuální argumenty na světě nepřivedou k porozumění přírodě ty z „jiné kultury “. Filozofové se mohou snažit vás poučit, vyprávějíce vám kvalitativně o přírodě. Já se snažím ji popsat. Ale překonat rozdíl je nemožné. (16)

	Je pravda, že mnoho vynikajících biologů se vyhnulo matematice. Oni většinou objevili nové pohledy, vyvinuli nové metody, vysvětlili funkce, ale nekonstruovali teorie. Je také skutečností, že problémy v biologii týkající se života představují stupeň obrovské složitosti a komplexnosti, který za současného stavu poznání vylučuje kvantifikaci pro experimentální studie a úvahy. Dále někteří biologové mluví a píšou o svých „teoriích", majíce na mysli své hypotézy. Zdá se, že v jejich případech jde spíše o lingvistiku než o skutečný obsah, a tak je jejich vyjadřování přijatelné.

	Není tomu tak v Darwinově případě. Jakákoliv teorie popisující tak komplikovaný problém, jako je původ druhů, musí mít nezbytnou průhlednost, dosaženou definicemi pojmů a nerozpornou konstrukcí jejich vztahů. Darwinova koncepce nemá definice, pouze předpoklady doprovázené důsledně příklady, které jsou, jak se domnívá, výsledkem právě těch předpokladů. Koncepce založena tímto způsobem, výhradně na domněnkách, představuje pouze hypotézu.

	 

	• De-2. Mutace (variace) v rámci stejného druhu

	 

	Od poloviny 20. století je jasné, že variace v Darwinově koncepci (řekněme se zřetelem na určitý znak), která způsobí změnu fenotypu, musí být dnes chápána jako mutace, dědičná změna uvnitř odpovídajícího genu, tj. uvnitř příslušné sekvence bázových párů DNA (deoxyribonukleové kyseliny), tvořící část genotypu.

	Jak máme rozumět předchozímu odstavci? Jakákoliv „variace užitečná pro kteroukoliv živou bytost... v boji o život“ znamená, že užitečné změny ve fenotypu musí být dosaženo změnou ve složení proteinu/ů. Není důležité, zda se
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	změna týká regulačního proteinu, tedy nějakého enzymu, nebo stavební bílkoviny, řekněme v nějakém novém orgánu. Obecně tedy hovoříme-li o mutaci, hovoříme v této souvislosti o změně ve složení proteinové molekuly. Čtení genetické informace pro složení proteinové molekuly probíhá ve dvou krocích, původně objevených a prezentovaných jednosměrně, jako centrální dogma molekulární biologie:

	 

	DNA → RNA → protein

	 

	První krok, jehož výsledkem je syntéza RNA (ribonukleové kyseliny), se nazývá transkripce. Molekula RNA obsahuje informaci, kterou získala z genu, informaci o pořadí aminokyselin ve tvořené bílkovině. Poněkud komplikovanější proces, při němž se aminokyseliny vážou do správného pořadí v narůstajícím polypeptidovém řetězci, se nazývá translace. Chemická struktura RNA je podobná DNA kromě několika detailů (obsahuje cukr ribózu místo deoxyribózy a bázi uracil - U místo thyminu - T). Struktura DNA, vzorce bází, princip párování bází v DNA molekule a úloha, jakou má lineární pořadí bází, jsou v Dodatku 3.

	Nejjednodušší genomické změny na molekulární úrovni DNA jsou změny v jednotlivých bázích, nazývané bodové mutace. Jak může být změněna jedna báze v řetězci? „Chemicky“ řečeno, i když je reaktivita aromatických heterouhlíkatých sloučenin obecně nízká (což umožňuje slušnou úroveň stability ve prospěch udržování stabilní genetické informace v DNA), všechny čtyři báze: adenin, guanin, cytosin a thymin (A, G, C, T) jsou dostatečně reaktivní ve prospěch mutací.

	Za tento na první pohled rozporný charakter bází mohou elektrony kolem atomů vytvářejících kruhy těchto cyklických molekul. Jejich vazby jsou stručně vysvětleny v Dodatku 4. Jejich elektronový systém tvoří tzv. rezonanční strukturu, která vytváří onen dvojitý charakter. Na jedné straně vede k určité úrovni stability bází, na druhé straně umožňuje reakce funkčních skupin, jež jsou podstatou jednoho typu bodových mutací, a to výměny nějaké báze.

	Uvedený závěr, odvozený z charakteristik na molekulární úrovni DNA, nás varuje před mlhavou, nicméně obecně rozšířenou domněnkou o všeobsáhlé síle nedefinovaných typů bodových mutací. Možnosti jsou překvapivě
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	jednoduché a omezené, majíce ve hře pouhé tři funkční skupiny: aminoskupinu -NH2, karbonylovou skupinu >C=0 a metylovou skupinu -CH3, které mohou být vzájemně vyměnitelné. Nic víc.

	Představu o tom, jak bodové mutace mohou být navozeny výměnami mezi těmito třemi skupinami, získáme porovnáním struktur všech pěti bází, tj. adenin (A), guanin (G), cytosin (C), uracil (U) a thymin (T). Jejich struktury jsou v Dodatku 3. Takže například C v DNA může být přeměněn na U deaminací. Štěpení vazby mezi uhlíkem a dusíkem je exotermickou reakcí s velice nízkou aktivační energií, což znamená, že ke ztrátě aminoskupiny může dojít i spontánně. V laboratoři to můžete jednoduše demonstrovat okyselením, třeba kyselinou dusitou, kteréžto reakce může být analogicky dosaženo v přírodě nějakými lokálně zvýšenými kyselými metabolity. A naopak karbonylová skupina v U může podstoupit nukleofilní spojení, při němž atom dusíku v amoniu, nebo v aminoskupině nějaké báze, atakuje atom uhlíku v karbonylové skupině. Stejným mechanismem může být přeměněn A na G a opačně, nebo metylací může být U přeměněn na T. Určitou podporu mutace C lze očekávat z přirozené aktivity specifického buněčného enzymu cytosin-metyltransferázy. Metylace C tímto enzymem tvoří nestabilní metyl cytosin, který spontánní deaminací dává T.

	Jinou možností, jak navodit bodovou mutaci v genomu, je buď inzerce, nebo delece (vnesení, nebo vypuštění) jednoho bázového páru v sekvenci genu. K tomu někdy dochází chybami v chromosomové replikaci. Protože, měřeno od místa počátku transkripce, sekvence bázových párů je buď větší, či menší o jeden pár, stejná chyba je přenesena do sekvence RNA. Během následujícího kroku translace je genetická informace načítána (a aminokyseliny jsou sestavovány do uspořádání nového proteinu) po tripletech, tj. uspořádaných skupinách tří nukleotidů v lineární sekvenci RNA, nazývaných kodony. Předpokládejme, že správná informace zní: CAT AGATTA, po tripletech správně čtena jako CAT AGATTA. Vnesení chybné báze „B“ má za následek posunutí čtecího rámce, a tím mutovanou sekvenci kodonů, která se pak bude číst: BCA TAG ATT... Podobně ztráta jedné báze, např. cytosinu (C), vede ke změněné sekvenci: ATA GATTA... Tento posun čtecího rámce může také vytvořit falešný stop kodon, jenž ukončuje další přepis informace, což vede k ukončení syntézy proteinu dříve, než dosáhne plné délky. Prakticky ale můžeme pro
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	působení užitečných variací ve fenotypu tyto typy bodových mutací ignorovat, protože vždy vedou k vytvoření nefunkčních, degenerovaných proteinů.

	Shrnutím prezentovaného docházíme k několika závěrům. Darwinovy variace vlohy může být teoreticky dosaženo mutací, tj. změnou v příslušném genu. Nejjednodušší mutace jsou změny v jednom místě genové sekvence, nazývané bodové mutace. Mutace těchto typů jsou dosažitelné buďto přidáním, ubráním jedné báze, nebo nahrazením jedné báze jinou v molekule DNA. Pouze ale druhý mechanismus, tj. nahrazení, můžeme mít na mysli pro protektivní úlohu v boji o život. Tím se ale molekulární mechanismus dramaticky omezuje na dobře známé chemické reakce tří funkčních skupin mezi pěti dostatečně známými nukleotidy. Za současného stavu vědění: za prvé není vypracována jediná koncepce založená na srozumitelné chemii, která by experimentálně prokázala, jak by mohla vyjmenovaná nahrazení zlepšit (ve vztahu k fenotypu) gen. Za druhé jak se tyto variace (tato nahrazení) v daném genu určitého druhu mohou kumulovat, tj. jak „se budou trvale zvětšovat, dokud nedosáhnou větších rozdílů. .. mezi druhy".(13) Molekulární reakce DNA vykazují zcela zřetelně opačný trend. V závislosti na velikosti genu dosáhne vzrůstající počet mutovaných nukleotidů určitého procenta celkové délky sekvence, které zničí genetickou informaci, což se projeví vytvořením nefunkčního proteinu, stejně tak jako v případech ostatních typů bodových mutací. Tento závěr zcela jistě nesvědčí pro úlohu mutací, tj. variací, jež jim je připisována v Darwinově koncepci.

	 

	• De-3. Chromosomové aberace jako zdroj variace

	 

	Chromosomové aberace mají pro vznik nějaké vývojově vhodné mutace jednu podstatnou výhodu, ve srovnání s bodovými mutacemi. Místo změny jedné báze vytouženým směrem k novému genu chromosomové aberace manipulují rovnou s celým genem, nebo dokonce s celou skupinou genů. Když během rozmnožování buňky dochází také k replikaci chromosomů, může přitom dojít ke čtyřem typům změn, které souborně nazýváme chromosomové aberace či chromosomové mutace. Během dramatických morfologických změn, k nimž dochází v dělící se buňce:

	 

	a) se část molekuly DNA může ulomit, tento kousíček se může ztratit a nevstoupí tak do dceřiné buňky;

	b) se ulomený kousek může navázat na homologní chromosom, a tím vytvoří dvě kopie příslušného segmentu na přijímacím chromosomu;

	c) se ulomený kousek DNA může následně znovu navázat na původní místo, ale „vzhůru nohama“, takže v dceřiné buňce bude čten obráceně;

	d) se kousek ulomené DNA může navázat na jiný chromosom, nebo se mohou dva segmenty dvou odlišných chromosomů navzájem vyměnit.
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	Jestliže bude přírodní výběr (viz citaci původního textu na počátku této kapitoly: když se vyskytnou užitečné variace..., nesporně jedinci s takovouto charakteristikou... a díky silnému principu dědičnosti... budou mít... podobně charakterizované potomstvo)(13) něčím víc než jen spekulací, pak musí být nalezen nějaký mechanismus rozšíření genotypu, tj. navázání nových genů. Je zcela zřejmé, že tři typy mutací uvedené pod body a), c) a d) nemohou splnit takový úkol. Výměna segmentů typu d) je jako možný mechanismus vyloučena, protože v nejlepším případě, jestliže se nic neztratí, výměna je, jak říkají genetici, balancovaná, tj. nedochází k žádné změně, k žádnému rozšíření genotypu. Pro další úvahy tak zbývá pouze typ b). Existuje velké množství známých jevů spojených s tímto typem. Například určitý kousek z jednoho chromosomu (řekněme 9), po uvolnění ze svého přirozeného místa a navázání na jiný chromosom (řekněme 22) balancovanou výměnou, má za následek syntézu chimérického proteinu (v uvedeném příkladě výměny mezi chromosomy 9 a 22, pozměněný protein se vyskytuje u pacientů s určitým typem leukémie). Chromosomové aberace způsobené prodloužením DNA nejsou odkázány na pohyby pouhých kousků různé délky, neboť genotyp může být rozšířen také celým chromosomem. V kapitole II bylo v souvislosti s mtDNA zdůrazněno, že na rozdíl od haploidní mtDNA jsou všechny jaderné geny či chromosomy - po oplodnění - přítomny v diploidní sadě, po jedné zděděné od každého z rodičů. Výskyt třetího chromosomu stejného typu se nazývá trisomie.

	Při povrchním nebo evolučním uvažování by se mohlo zdát, že segment přidaný k nějakému chromosomu, či dokonce přidaný homologní chromosom nabízí možnost řešení, jak se vyskytne variace užitečná pro živou bytost, tj. u nějakého jedince: původní přirozený chromosom, dárce segmentu, by pokračoval v produkci funkčního/ch proteinu/ů a paralelní partner, chromosom který segment přijal, nebo třetí chromosom, by akumuloval genetickou informaci směrem k vytvoření nového genu, bez poškození
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	nositele. Bohužel za současného stavu poznání je taková koncepce pouhou fabulací, nebo v nejlepším případě domněnkou. U člověka jsou pouze tři trisomie slučitelné s postnatálním přežíváním, tj. trisomie chromosomů 13,18 a 21, každá z nich spojena s mentálním poškozením a poruchami růstu. Všechny ostatní jsou smrtelné. Je tedy vskutku obtížné hledat mezi chromosomovými aberacemi přijatelný mechanismus tvořící variace.

	 

	• De-4. Rekombinace a variace

	 

	Mutace dvou kategorií ovlivňující DNA, které byly probrány v předchozím pojednání, mohou být buď spontánní, nebo mohou být vyvolány nějakým faktorem působícím na buňku z venku. Nicméně obě kategorie jsou zcela závislé na souběžně působících náhodách. Vedle námitek uvedených výše je právě ta náhodná změna vedoucí k rozšíření genomu a počtu genů mutacemi myšlenkou, jež přírodovědce rozděluje. Zdá se, ale opět jen na první pohled, že se nabízí cesta, jak překonat tuto nahodilost, a tou by byla rekombinace DNA. Tento mechanismus se uplatňuje, na rozdíl od působení náhody, pravidelně během produkce gamet, tedy v každé generaci jakéhokoliv druhu.

	V počáteční fázi meióze se k sobě těsně přiloží analogická raménka dvou homologních chromosomů v místě překřížení, a po jejich odlomení se navážou na opačná raménka. Během tohoto procesu, nazvaného crossing-over, se výměna normálně týká prohození stejně dlouhých segmentů z obou chromosomů, zřídka ale mohou být segmenty i různě dlouhé. V obou případech se vytvářejí nové rekombinantní řetězce DNA. Dále je skutečností, že místo překřížení může mít dvě různé pozice. Jestliže dochází k překřížení v místě genové sekvence, může vzniknout nový gen, který označujeme jako fúzující gen. Budeme-li uvažovat čistě teoreticky (zajisté mimo rámec této knížky), jev nerovnoměrného crossing-overu může vést k prodloužení původního genu, nebo dokonce k jeho duplikaci. Taková možnost by nepochybně nahrávala variační hypotéze. Teoreticky můžeme také očekávat, že pár homologních chromosomů má u např. ovocné mušky větší šanci vytvořit crossing-overem nové typy gamet než např. bakterie (která jen velmi zřídka praktikuje pohlavní rozmnožování, nemajíc tak běžně tento zdroj variace).
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	Bohužel pro evoluci, praxe je odlišná. Konverze genů na fúzující gen byla popsána pouze u primitivních druhů a z několika důvodů k ní nemůže dojít u vyšších organismů. V humánní genetice jsme si vědomi skutečnosti, že nerovnoměrná rekombinace mezi nekódujícími sekvencemi homologní DNA může nastat, ale vždy způsobuje genetické onemocnění. Např. v poslední době se mnoho lidí obává „zlého“ LDL-cholesterolu (low-density lipoproteins). Při této nemoci může vést rekombinace k duplikaci určité části genu pro LDL receptor, což má za následek nebezpečné zvýšení LDL v plazmě a následně riziko zvýšeného cholesterolu.

	Shrneme-li tyto skutečnosti, všechny známé typy jevu crossing-over mohou vést k rozšíření genomu, ale prakticky vždy poškozují výsledný protein, a tím i původní funkci. Je tedy obtížné nějak smířit tyto údaje s hypotézou o permanentním procesu kumulujícím variace směrem k novému genu.

	 

	• De-5. Opravy mutace

	 

	Minimálně pět velice přesně řízených mechanismů, opravujících mutace na úrovni molekuly DNA v živé buňce, představuje materiální překážku pro myšlenku setrvalého vývoje „divergence charakteru kdy se „malé odlišnosti, rozlišující variace v rámci stejného druhu, budou trvale zvětšovat, dokud nedosáhnou větších rozdílů mezi druhy stejného rodu, nebo dokonce mezi rody“.(13) 

	Představme si, že bychom čistě teoreticky chtěli provést sérii mutací v daném existujícím genu, které ale nebudou provedeny nahodile, nýbrž jejich výběr bude zrychlen fundovanou studií. Máme tedy na mysli nějakou sekvenci mutací vedoucí k novému genu, kódujícímu nějaký nový znak. Abychom si úlohu usnadnili, předpokládejme výběr genu, který bude velice malý, řekněme pro nějakou transferovou RNA, tvořený dvěma či třemi stovkami bázových párů. Taková volba nám zjednodušuje praktické provedení zamýšlené série mutací. Podle našeho plánu k vytvoření nového genu začněme úvodní mutací, spočívající v nahrazení stávající báze A vnesením báze G do iniciačního kodonu. Prakticky máme k dispozici adekvátní chemické metody, jak udělat dvě reakce tohoto prvního kroku, tj. deaminaci (rozštěpením vazby mezi uhlíkem a dusíkem), vytvářející karbonylovou skupinu, a nukleofilní navázání aminoskupiny jako druhou reakci (obě reakce jsou uvedeny v bodě De-2 Dekalogu),
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	a také máme prakticky k dispozici adekvátní genovou technologii, jak to udělat v DNA. To znamená, že nám nestojí v cestě ani teoretická, ani praktická překážka, chceme-li v DNA změnit adenin na guanin.

	Dosažením této úvodní mutace v zamýšlené sérii (kterou chceme provést v existujícím genu) nemáme zdaleka vyhráno. Obrovský problém se vynoří, jakmile budeme chtít uskutečnit totéž v živé buňce. Genetici a molekulární biologové označují obecně tento problém jako genový targeting. Problém je v tom, že v buňce je hromada hlídajících enzymů, které umějí: a) zvrátit naši exemplární mutaci zpátky na adenin, b) vyloučit guanin jeho vystřižením, c) kontrolními mechanismy doplnit řetězec „správným" adeninem, d) zachytit námi vnesený guanin jako chybu v replikaci DNA a srovnáním našeho zmutovaného řetězce s komplementárním řetězcem v dvojité šroubovití - díky upozornění komplementární bází, tj. tyminem, z původního AT bázového páru označit G-bázi jako chybu a napravit ji, e) u vyšších organismů navodit postreplikační opravu, kdy jeden z dvojice řetězců homologního chromosomu vytěsní řetězec poškozený neboli zmutovaný naším zásahem, jímž jsme změnili adenin na guanin.

	Pouze teoreticky můžeme připustit výjimku, že bychom byli schopni nějak zaštítit či ochránit naši první mutaci proti jmenovaným pěti tvrdošíjným mechanismům v buňce. Nicméně i pod touto ochranou bychom dosáhli jen dočasného úspěchu. Ve dvojité šroubovici DNA jsme totiž provedli mutaci (G-bázi) jen v jednom řetězci. Podle schématu na obr. 5 by při následné replikaci

	mutovaná DNA
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	byla opět vytvořena přirozená (nezmutovaná) DNA. Tato nově vytvořená přirozená DNA je funkční v sestavě buněčných enzymů, zatímco mutovaná molekula je atakována opravnými mechanismy.

	Pro potřeby evoluce by bylo vskutku obtížné dosáhnout mutovaného genu v živé buňce sérií mutací za použití moderních technologií, natož prokázat, že by to byla cesta, kterou by mohla postupovat nahodile příroda.

	 

	• De-6. Mutace v populaci

	 

	Již od časů Darwina se několik kompetentních autorů hlouběji zamyslelo nad přetrváváním mutací v populaci a nad pravděpodobností, s jakou se mutovaný gen v populaci přenese do následující generace. Z různých hledisek kritizovali myšlenku o významu malé variace pro evoluci. Od té doby bylo také mnohokrát opakováno, že hypotéza o úloze variací sama v sobě skrývá zvláštní samozničující rys, který může být shrnut asi takto: jestliže se evoluce uskutečňuje „užitečnou variací", pak hypoteticky vzrůstající podíl nositelů alely v populaci, díky jejich vyšší rychlosti reprodukce, postupně přeroste populaci, a tím vyloučí ostatní genotypy (ostatní genotypy vymizí z reprodukce). Potom ale už nadále neexistuje v populaci variace, což znamená, že je třeba další, nové variace, aby evoluce pokračovala.

	Základní překážky se ale objeví při jakémkoliv kvantitativním uvažování hypotézy. Pečlivější kvantitativní pohled ukazuje, že na rozdíl od postupného hromadění malých rozdílů (viz: „takto se malé odlišnosti, rozlišující variace v rámci stejného druhu, budou trvale zvětšovat,..“)(13) příroda postupuje naprosto opačně, redukujíc relativní podíl mutované alely v populaci, a tím více u potomků. Zamysleme se nad následujícími dvěma názornými příklady, ukazujícími kvantitativní váhu jedné „ užitečné“ mutace v netrvalé tendenci“ k hypotetickému zvyšování jejího relativního podílu v populaci.

	První příklad. Prof. F. Jenkin byl současníkem Darwina, profesorem techniky a spolupracovníkem a přítelem prof. W. Thomsona (později Sira W. Thomsona a ještě později Lorda Kelvina - vynikajícího teoretika v termodynamice). Jenkin byl vedle své teoretické fundovanosti také šikovný praktik jako kabelový inženýr, a podle Feynmanovy „kulturní klasifikace lidí"
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	vzpomenuté v bodě De-1 této kapitoly, jistě patřil k lidem, „kteří měli zkušenost s porozuměním matematice.“ Napsal pečlivou a obsáhlou odmítavou esej o původu druhů, a pokud jde o populační hledisko, okamžitě mu bylo jasné, že přírodní výběr nemůže fungovat na základě jednotlivé variace (jím nazývané „zrnko"):

	 

	Darwin říká, že v boji o přežití může nějaké zrnko změnit rovnováhu ve prospěch dané struktury, která je potom zachovávána... Zrnko může vychýlit váhy jen, jsou-li jemně vyváženy, a výhoda ve změně struktury se započítává jako výhoda počtu tvořícího váhu...

	 

	a použil (možná příliš) primitivní popularizace:

	 

	Představme si, že miskou na vahách přírody bude počet jedinců daného kmene. Ať je 7000 Áček a 7000 Béček, představujících dvě formy... a nechť všechna Béčka působením nepatrného rozdílu ve struktuře mají větší naději na přežití o jednu sedmitisícinu. Musíme připustit, že existuje nepatrná pravděpodobnost, že potomci Béček budou vytlačovat potomky Áček. Nicméně, bude-li na počátku pouhých 7001 Áček proti 7000 Béček, budou naděje opět vyrovnány, a bude-li na počátku 7002 Áček, bude převaha pravděpodobnosti posunuta ve prospěch Áček. Pravda, budou mít větší šanci být zabiti, ale potom si mohou lépe dovolit být zabiti(17)

	 

	Čtyřicet let poté byl v genetice zaveden pojem rovnovážná populace pro populaci, která se geneticky z generace na generaci nemění. Podmínky rovnováhy může čtenář najít kdekoliv jako „Hardyho-Weinbergovu rovnováhu". Možná si ještě pamatujete ze školy rovnovážný princip chemické reakce, podle kterého reakce probíhá ve směru od reaktantů k produktům, nebo obráceně, a to podle poměru počátečních koncentrací reagujících látek. V každém případě ale směrem k rovnováze, ve které se reakce makroskopicky zastaví. Analogicky jednoduché rovnice definující populaci v rovnováze ukazují, např. proč dominantní alely nenahradí recesivní a že je v populaci dosaženo rovnováhy, když dvě alely (dominantní a recesivní) jsou rozšířeny o třetí, řekněme mutovanou alelu.

	 

	Druhý příklad. Před nějakou dobou zavedli genetici pojem mutační rychlost označený písmenem „µ“ pro relativní podíl mutace (můžeme tomu
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	rozumět jako pravděpodobnost mutace; historický pojem nemá tedy rozměr fyzikální rychlosti) pro daný lokus v generaci. Jaká je pravděpodobnost, že se určitá alela změní na nějakou novou alelickou formu v jedné generaci? Podívejme se na velice jednoduchý, ale kvantitativní příklad, v němž je nějaká populace kompletně homozygotní, tzn. mající pouze alelu A, a mutace na alelu B se vyskytuje rychlostí µ rovnající se 10-5 (číslo znamená, že k mutaci dojde u jednoho jedince uvnitř 100 000 populace. Nezvolili jsme přehnaně malou hodnotu, jak ukazuje srovnání např. s bakteriofágem: µ = 10-9, nebo s bakterií E. coli: µ = 10-8). To znamená, že v následující generaci bude relativní proporce alel B pouze 1,0 x 1/100 000 = 0,00001 a proporce alel A = 0,99999. V další generaci nesoucí mutaci proporce B vzroste o 0,99999 x 1/100 000 = 0,000009 na novou proporci 0,000019, zatímco proporce původní alely A se sníží na 0,999981. Z příkladu je zřejmé, že rychlost růstu nové (mutované) alely je extrémně pomalý a že se každou generací zpomaluje prostě proto, že stále méně kopií původní alely A zůstává k mutaci. Nárůst nové alely B vzhledem k počtu generací dosáhne ustálení po asi 200 000 generací.(18)

	Pro jiný ilustrativní příklad můžeme sáhnout do klinické praxe humánní genetiky. Mutační rychlost je obecně přijímána jako µ = 10-9 na bázový pár na generaci. Z toho vyplývá, že každá lidská gameta obsahující DNA o velikosti 3 x 109 bázových párů by mohla zachytit (když v buňce selže všech pět opravných mechanismů probraných v bodě De-5) jednu novou mutaci v každé generaci. Můžeme tedy počítat, že každé oplodněné vajíčko může mít v průměru dvě nové mutace. Jaká je ale pravděpodobnost, že obě padnou do místa - vhodného pro evoluci -, kde je nějaký gen, na pozadí 6 x 109 bázových párů?

	 

	• De-7. Dlouhý běh věků

	 

	Často opakovaná povrchní myšlenka, že obyvatelný svět tu existuje po nepředstavitelně dlouhou dobu, vyjádřená Darwinem jako „dlouhý běh věků“,(13) představuje pro evoluční hypotézu (a pro její nadšené interprety) nutný předpoklad, podmínku sine qua non. Jak je to ale ve skutečnosti s tím neomezeně dlouhým časem, který byl k dispozici pro náhodné kombinace?

	Jednoduchý příklad, založený na středoškolském kombinatorickém počtu (připomeňme si, že k-členná variace V s opakováním z n-prvků se rovná nk),
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	byl použit Eigenem.(19) Představme si, že máme protein o 100 aminokyselinách. (Zopakujme si, že v přírodě existuje 20 aminokyselin jako stavebních jednotek bílkovin. Správná fyziologická funkce proteinu je podmíněna přesným pořadím jednotlivých aminokyselin v řetězci, v tzv. primární struktuře proteinu. Navíc bílkovina o 100 aminokyselinách použitá v příkladu je relativně malá molekula). Kolik je stejně pravděpodobných variací (V) v uspořádání našeho proteinu, z nichž by náhodou byla vybrána ta funkční:

	 

	V = 20100  10130

	 

	Pokračujme: jaká může být teoreticky maximální rychlost mutací, tj. výměny jednotlivých aminokyselin? Je jasné, že nemůže být rychlejší, než je pohyb molekuly potřebný ke srážce, k chemické reakci. Z nějakého důvodu(20) jsme měřili rotační časy molekuly jistého proteinu, sestávajícího z 381 aminokyselin (klíčového enzymu energetického metabolismu). Rotační čas proteinu byl 35 nanosekund,(21) tj. přibližně 10-8 sekund. Představme si nyní, že by se každou otáčkou touto obrovskou rychlostí vyměnila v molekule jedna aminokyselina. Kolik bychom potřebovali času (t) k sestavení našeho proteinu náhodným prokombinováním stejně pravděpodobných variací:

	 

	t  10130-8 = 10122 s

	 

	Stáří vesmíru je ale „jen“ 1017 s. Rozdíl v mocninách je obrovský. (Pro čtenáře, který nemá matematický cit a podle Feynmana patří do ,jiné kultury“- viz bod De-1, jen příklad: s mocninou 1017 nepohne ani tak nepředstavitelně dlouhá doba 2 miliard let rozptylu měření. Jestli je vesmír starý 13 miliard let = 4,1 x 1017 s, nebo 15 miliard let = 4,7 x 1017 s).

	K tomu ještě musíme připočíst reálnou nutnost změn genotypu, tj. DNA, protože funkčně výhodné změny našeho proteinu musejí být dědičné. Potom je zřejmé, že - na rozdíl od evolucionistů - kdokoliv začne uvažovat reálný běh času, musí odmítnout náhodné sestavení proteinu, jinými slovy „dlouhý běh věků“(13) umožňující kombinaci náhodných mutací směrem k dosažení požadované sekvence v proteinu a DNA.
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	• De-8. Vsunutí genů

	 

	Předchozí body Dekalogu ukazují, jak teoreticky omezený, komplikovaný, časově náročný, a tudíž prakticky nemožný je hypotetický „přírodní výběr“ mutací jako evoluční mechanismus ke vzniku nového genu, a postupně ke vzniku genomu tvořícího nový druh. Zcela hypotetická je myšlenka jakéhosi obejití těžkopádné kumulace postupných mutací tím, že by byl vsunut rovnou celý nový gen do stávajícího genomu. Bohužel pro evoluci by mělo být řečeno, že technicky je taková myšlenka velice těžko uskutečnitelná.

	Každý z nás si jistě všiml nějakých virových onemocnění, projevujících se jako kazy na zelenině v kuchyni. Takové vady zeleniny jsou způsobeny velice malými kruhovými molekulami RNA, nazývanými viroidy, které mohou vstupovat do rostlinných buněk. Byly ale nalezeny pouze u rostlin. Dále je skutečností, že existují přirozené mechanismy, stejně jako moderní techniky, jež umožňují přenesení genu z jedné bakteriální buňky do druhé. Jedna z technik používá kousky DNA nazývané transpozony (transponovatelné elementy), které se mohou navázat do náhodného místa v genu či chromosomu. V rámci bakteriálního genomu se tak tyto fragmenty DNA mohou dostat na různá místa, a tímto způsobem mohou změnit uspořádání genomu. Mobilní genetické elementy byly nalezeny také u eukaryotních organismů. Mnoho typů transpozonů bylo popsáno též v genomu člověka. Aktivitou těchto elementů mohou tedy vznikat nové kopie genů. Pohybují se náhodně po genu či podél chromosomu, v důsledku aktivity speciálních rekombinantních enzymů. Jenže právě tato nahodilost jejich transpozice se zatím jeví jako vážná překážka pro postupnou kumulaci variací směrem k novému genu. Jejich vnesení či transpozice se často projeví i změnou fenotypu, dlužno ale říci poškozením genů, do nichž byly vneseny.

	U zvířat je možné vpravit do živých buněk příjemce molekulu cizí DNA či fragment její sekvence, čímž složitou technologií vznikne transgenní zvíře. První přenosy genu u člověka byly oznámeny v devadesátých letech. Požadavky na léčbu genetických nemocí přenosem genu, stejně jako diskuse odpovídajících technologií přesahuje rámec této knížky. Můžeme konstatovat, že vnesení genu je teoreticky možné, nicméně podle pečlivě připraveného scénáře a techniky, a zcela jistě ne náhodou. Tento závěr činí přenos genů v přírodě směrem k novému genomu velice nepravděpodobným.
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	• De-9. Mezidruhová homologie chromosomů

	 

	Jako lidé máme ve svých diploidních buňkách 23 párů chromosomů, po jedné sadě od každého z obou rodičů. Páry chromosomů stejného typu v diploidní buňce jsou označovány jako homologní chromosomy, nebo krátce homology. Při studiu chromosomů byly na počátku sedmdesátých let minulého století zavedeny tzv. proužkovací techniky, které se od té doby používají rutinně v klinických cytogenetických laboratořích k identifikaci chromosomů. Každý chromosomový pár, když je vystaven speciálnímu barvivu, vytváří pro něj charakteristický vzorec světlých a tmavých proužků různé šíře. Vzorce připomínají černé a bílé proužkování na podkolenkách nebo čárový kód na zboží v obchodech. Díky tomuto, pro každý pár podkolenek charakteristickému, vzorku proužků a mezer můžete v hromadě podkolenek najít hledaný pár „homologních podkolenek". Navíc kromě identifikace homologního páru umožňuje vzorek nepravidelných proužků identifikovat na jednotlivém chromosomu strukturální abnormality, jež jsou příčinou různých genetických onemocnění. Použijeme-li opět analogii podkolenek: jestliže vystřihnete z podkolenky kousek a přišijete jej na stejné místo obráceně nebo když z podkolenky odstřihnutý kousek odstraníte, okamžitě poznáte místo a charakter zásahu. V případě chromosomů místo a rozsah genetického poškození.

	Termín homology (nebo orthology, pokud máme na mysli homologní geny) je ve srovnávacích studiích také používán pro stejné typy chromosomů u různých druhů, jež jsou k sobě více či méně přiřazeny taxonomií. Při sledování obrovské variability forem života, od nejjednodušších jednobuněčných organismů po člověka, upoutá naši pozornost překvapivá jednotnost struktur, které se tím zdají být charakteristické pro všechno, co je živé. Např. všechny organismy od bakterie po člověka používají molekulu ATP jako univerzální zdroj energie. Z toho ale vyplývá, že můžeme očekávat podobnosti v enzymech působících v energetickém metabolismu, a tím také homologii genů, které tyto enzymy kódují. Proto nás také nepřekvapí, že srovnávací proužkovací studie odhalily značný stupeň homologie mezi druhy, jako jsou gorily, šimpanzi, orangutani a lidé. Podobný rozsah homologie lze nalézt i na molekulární úrovni v sekvencích bází v DNA. Už dlouhou dobu je známo, že 98 % lidské DNA (když počítáme molekulu jako celek; počítáme-li pouze geny, pak nejméně 30 % genomu šimpanze neodpovídá genomu člověka) je identických
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	s šimpanzem, jestliže uvažujeme homologii odpovídajících si sekvencí v obou molekulách. Dnes můžete na internetu najít výsledky sekvenujících projektů, které srovnávají sekvence v DNA člověka a opic bázi po bázi. Obr. 6 ukazuje příklad velké podobnosti mezi dvěma rameny lidského chromosomů 2 a dvou chromosomů z karyotypů šimpanze, gorily a orangutana.(22)

	Vysoký stupeň podobnosti naproužkovaných chromosomů je prokázanou skutečností. Tři zobrazené opičí druhy mají 24 párů chromosomů na rozdíl od člověka, který má 23 párů. To je druhá prokázaná skutečnost. Podstatně jiná ale bude písnička, začne-li někdo z těchto dvou skutečností vyvozovat hypotézy o společném předkovi s podobnou organizací chromosomů a o čase, kdy nastaly domnělé chromosomové nebo genové mutace, směřující k lidskému karyotypu. Obr. 6 na první pohled nabízí fabulaci o společném předkovi lidí a velkých opic, který měl 24 párů chromosomů, u kterého dva opičí chromosomy označené 2A a 2B prodělaly v nějakém hypotetickém čase telomerickou fúzi (telomery jsou charakteristické krátké sekvence na obou koncích každého chromosomu), kterážto měla za následek redukci z 24 párů u opic na 23 párů u lidí. Nutno ale zdůraznit, pouze na první pohled.

	Domněnka o společném předkovi zůstává hypotézou bez ohledu na to, kolik autorů ji prosazuje. Proč? Tak nejprve se podívejme blíž, co vlastně znamená, že si jsou naproužkované vzorky dvou chromosomů velice podobné. Už dlouhou dobu je v této otázce nápadný zvláštní nesoulad mezi teoretickými znalostmi a praxí současné medicíny. Více jak čtyřicet let nám proužkovací techniky umožňují
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	zhotovení perfektních karyotypů k určení (nebo vyloučení) různých genetických nemocí. Na rozdíl od této užitečné praxe teoreticky pouze víme, že při použití nejběžnější techniky nazývané G-pruhování se barvivo váže specificky na fosfátové skupiny v molekule DNA a na částečně natrávených chromosomech jsou tmavými pruhy vyznačené úseky DNA relativně bohaté na báze A a T, ale chudé na geny. Stejné vzorce nám ještě ukazují, že celková hmota obou chromosomů je přibližně stejná; ale nic víc.

	Takže, sledujíce obr. 6, můžeme přijít i s jinou pohádkou o společném předkovi, který nevznikl fúzí. Můžeme se domnívat, že předek měl 23 párů jako moderní lidé a v nějakém hypotetickém čase se chromosom 2 rozštěpil na dva chromosomy 2A a 2B u současných opic. Zkušenosti dvou cytogenetických laboratoří ve dvou zdravotnických zařízeních v Praze (každá z nich vyšetřuje ročně karyotypy u více než 1000 osob) ukazují, že chromosomové zlomy jsou diagnostikovány u cca 1-2 % vyšetřované „normální" populace (termínem „normální" se myslí populace neovlivněná nějakou mutagenní ekologickou katastrofou). Na rozdíl od zlomů se dva nejzkušenější cytogenetici (po jednom z obou medicínských center) ve své dlouhé praxi setkali jednou a dvakrát s pacientem s chromosomovou fúzí. Jak je tedy patrno, zlom je daleko pravděpodobnější než fúze. Toto srovnání, vyčíslené na základě zkušeností z cytogenetické praxe, rozhodně nechce tvrdit, že dva opičí chromosomy vznikly v minulosti rozštěpením chromosomu 2 v karyotypu člověka. Samozřejmě taková fabulace by byla nepřijatelná i pro evolucionisty, ale pokud jde o logiku, obě pohádky o sloučení a rozštěpení jsou si rovnocenné. Na rozdíl od obou interpretací nasvědčuje podobnost naproužkovaných vzorců jakémusi společnému plánu, podle něhož se organizoval jak lidský, tak opičí genom. Tento společný plán byl realizován v relativně krátké době a je probírán v kapitole VI (Aspekt 3).

	Jak vypadá místo hypotetické fúze na molekulární úrovni? Lidský chromosom 2 je druhým největším chromosomem, jehož DNA molekulu tvoří 255 milionů bázových párů. Hypotetické místo fúze opičích chromosomů 2A a 2B odpovídá úseku lidského chromosomů (číslovanému 2ql3), tvořenému něco víc než čtyřmi miliony bázových párů a začínajícímu asi 17 milionů bázových párů od centromery (místa primárního zaškrcení chromosomů). Předpokládáme-li hypotetickou fúzi, je zajímavé, že se z chromosomů 2A a 2B neztratil
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	prakticky žádný materiál a zcela jistě žádné geny. Naopak v úseku 2ql3 člověka je zhruba 150 000 bázových párů sekvence, která není v chromosomech 2A a 2B. Na základě těchto skutečností, pomineme-li detaily, je opravdu těžké udělat si nějakou představu o mechanismu spojení chromosomů 2A a 2B. Úsek 2ql3 nenasvědčuje ani mechanismu telomerické fúze obou chromosomů, ani jejich fúzi jako dvou akrocentrických chromosomů, se kterou se čas od času setkáváme v cytogenetické praxi.

	Když se podíváme poněkud hlouběji na geny samotné, vynoří se řada údajů představujících zásadní problémy pro hypotézu o společném předkovi, z něhož se vyvinuly nové druhy velkých opic a člověka. Lidská oblast 2ql3 obsahuje 64 genů, z nichž 8 produkuje rodinu interleukinů (skupinu polypeptidů) růstových faktorů spojených s funkčním komplexem T-lymfocytů. T-lymfocyty (typ bílých krvinek) mají klíčovou úlohu v obranné reakci imunitního systému proti cizím proteinům. Aniž bychom zacházeli do velice komplikovaného systému imunitní obrany, mohli byste si ověřit rozdíl mezi lidskými a opičími interleukiny - a tudíž mezi jejich geny -, kdybyste vpravili nějaký opičí polypeptid nebo protein do člověka.

	K dokreslení odlišnosti genů si z velkého množství srovnávacích údajů genomů uveďme ještě jeden příklad. Jednodušší, než byl předchozí. Gen USP9Y na samčím/mužském chromosomu Y, jehož produkt se uplatňuje ve spermatogenezi. Z humánní medicíny víme, že jakékoliv poškození v jeho lokusu mutacemi má za následek mužskou azoospermii (nepřítomnost živých spermií v ejakulátu). V této souvislosti je důležitý fakt, že u šimpanze je gen „poškozen" závažnou mutací rámcovým posunem, způsobeným ztrátou čtyř bázových párů,(23) ale viditelně bez omezení plodnosti opičáka.

	V našem úsilí porozumět svému genomu byl učiněn první krok, tj. identifikace genové struktury. Před lidstvem nadále stojí dva důležité kroky: objasnit, jak jsou v buňce geny organizovány a jak je řízena jejich biologická funkce, tj. jejich exprese.

	Ve světle současného poznání užívá styl evolučních úvah založený na strukturálních charakteristikách chromosomů moderních hominidů (podobně jako srovnání na obr. 6) stejnou logiku, a tudíž vyvolává stejné námitky, jaké byly uvedeny v kapitole I, v kontextu taxonomické přirozené klasifikace. Opět není podstatné, zda strukturální znaky vybrané k podpoře evoluce jsou makroskopických rozměrů, podle nichž jsou druhy zařazeny do taxonomických skupin, nebo zda jsou popsány na molekulární úrovni DNA.
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	• De-10. Epigenetická dědičnost variací

	 

	Předchozí body měly zdůraznit stabilitu genu a technické obtíže provázející jejich cílenou změnu. Je to právě tato stabilita genu, která představuje vážnou překážku pro Darwinovu domněnku o „divergenci charakteru".(13) Jestliže variace, tj. mutace na úrovni genu či genomu nemohou podle předchozích bodů vést ke vzniku nových druhů, pokusme se ještě v rámci molekulární biologie o poslední možnost, jak vysvětlit divergenci charakteru. Jestliže jsou geny tak stabilní, nebylo by možné dosáhnout dědičné změny fenotypu beze změny v jejich DNA sekvenci? Teoreticky to možné je a faktory, jež mohou vyvolat takovou změnu, se označují jako epigenetické. Stručně řečeno stále ale platí, že nějaká dědičná změna fenotypu musí být způsobena změnou proteinu.

	K takové změně může dojít na dvou odlišných úrovních podle centrálního dogmatu molekulární biologie, uvedeného v bodě De-2. Na úrovni transkripce mohou enzymy v živé buňce část sekvence nějakého genu „přikrýt čepičkou", tvoříce tak tiché, mlčící geny. Přirozeně se takto ovlivněné geny vyskytují při diferenciaci a vývoji buňky, a bohužel v mnoha nádorech při vyřazení obranných genů. Nejlépe prostudované čepičky jsou metyl-skupiny, které reagují tzv. metylací. Mezi dalšími mechanismy na této úrovni můžeme zmínit ještě imprinting, když je genová exprese řízena odlišně podle toho, zda gen pochází z mateřského, nebo otcovského chromosomu. Na úrovni translace a během následných posttranslačních modifikací mohou jako příklad sloužit konformační změny, jež se mohou šířit v určité populaci bílkovinných molekul a postupně měnit přirozenou konformaci na novou formu, mající jiné biologické vlastnosti. Nákaza priony je všeobecně známým příkladem. Věnovat delší pozornost proteinovým konformačním změnám, vedoucím k odlišnému chování v subcelulárních strukturách, by jistě přesáhlo rámec této knížky.

	Shrneme-li výše uvedené, epigenetické změny mohou ovlivnit buď expresi genu, nebo vlastnosti jeho produktu, tj. proteinové molekuly. Změna
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	proteinové molekuly ale nabízí pouze iluzorní únik z rigidity genu či genomu směrem k novému druhu. Úloha náhodných mutací a jejich pravděpodobností je pouze posunuta z úrovně DNA na bílkovinu. Tato cesta ke vzniku nového druhu by asi nebyla příliš produktivní. Uvědomme si, že mnohé proteinové homology člověka a šimpanze se liší pouze dvěma aminokyselinami. To znamená, že jakákoliv proteinová molekula je v živé buňce začleněna do mnoha biochemických reakcí, tvořících jakýsi komplex řídicích mechanismů, které kromě molekuly samotné určují její funkci. Navíc extrémní složitost bílkovinných molekul vylučuje nahodilost „užitečných" mutací. Spolu s velice krátkou dobou, jež byla k dispozici pro nahodilé kombinace, jak bylo ukázáno v bodě De-7, tato fakta prakticky vylučují epigenetické změny jako cestu ke vzniku nového druhu.

	Deset bodů Dekalogu představuje deset vybraných aspektů nebo deset zastavení týkajících se tématu o původu druhů. Dokládají, že současný stav vědomostí, kterého dosáhla velkým úsilím molekulární biologie a genetika, poskytuje výsledky, jež jsou neslučitelné se základními částmi Darwinovy (nebo evoluční) hypotézy. Jak by se dalo uzavřít toto, teoreticky obtížné a pro čtenáře popularizující knížky náročné téma? Přes fascinující nárůst přírodovědných poznatků v průběhu posledního půldruhého století se můžeme v naší pýše poučit z Jenkinovy eseje (současník Darwina, citovaný v bodě De-6):

	 

	 

	...naše neschopnost vysvětlit určité jevy jinak než jedním způsobem není důkazem pravdy tohoto vysvětlení, nýbrž pouhým přiznáním naší nevědomosti. Když někdo tvrdí, že svítící světluška musí hořet a na naše pochybnosti odpoví výzvou, ať tedy řekneme, jak jinak může vydávat světlo, když nehoří, nepřijmeme jeho výzvu jako nějaký důkaz jeho tvrzení, a jistě nepřipustíme jeho výzvu jako jakkoliv zásadní proti našemu pozitivnímu důkazu, že ta světluška nehoří. Máme za to, že Darwinova teorie je přesně ten případ; myslíme, že její nesprávnost může být dokázána, a jeho či naše neschopnost vysvětlit některá izolovaná fakta, která vyhovují jeho pohledu, pouze dokazuje jeho a naší neschopnost podat pravdivé vysvětlení.(17)
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	•• KAPITOLA VI - MYŠLENKA VEDOUCÍ K ČLOVĚKU

	 

	...ve které se vypráví o vývoji života na Zemi až k člověku jako o nespojitém procesu ve skocích, ve kterém se po latentních obdobích objevily v krátké době nové formy života, nesoucí nový typ genomu

	 

	• Na počátku bylo Slovo

	 

	Myšlenka vedoucí k člověku - jak máme rozumět názvu této kapitoly? Přeformulována tato otázka zní, jak se člověk objevil na Zemi. Jedna dobře známá odpověď tvrdí, že „Bůh stvořil člověka". Jiná dobře známá odpověď říká, že „člověk povstal z určitých uspořádání mezi jevy v přírodě, kterým říkáme přírodní zákony". První odpověď formuluje Bible, druhou exaktní vědy jako matematika, fyzika, chemie, molekulární biologie a genetika. Jestliže se oprostíme od radikálních postojů některých ideologií, můžeme dojít k závěru - pro někoho možná překvapivě - že mezi oběma odpověďmi není tak zásadní rozdíl. Jestli chcete, obě odpovědi se mohou spojit formulací, že „Bůh pracoval podle přírodních zákonů", nebo pro věřícího čtenáře prohlásit, že „Bůh stvořil samotné přírodní zákony".

	Tyto odpovědi jsou ale zásadně odlišné, a tudíž neslučitelné s pohádkou vyprávějící, jak koacervátové kapičky jednoduchých chemických sloučenin
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	díky náhodným srážkám, náhodným kombinacím a „nepředstavitelně dlouhé době“, po kterou existuje obyvatelný svět, vytvořily živou buňku. Jak jednoduché organismy, během „nekonečné doby", kterou měla evoluce k dispozici, daly vzniknout organismům složitým. Jak procesem, který Darwin nazval „přírodní výběr“, živočichové náhodně zvýhodnění v boji o přežití budou mít sklon produkovat podobně zvýhodněné potomstvo. Jak potomci akumulují malé výhody (užitečné variace), až dosáhnou větších rozdílů, charakteristických pro odlišný druh v rámci stejného rodu, či dokonce charakterizujících odlišné rody. Jak tímto procesem, během „dlouhého běhu věků", se z půlmetrové opice jménem Dryopithecus stal člověk.

	Jde tedy nyní o to, zda život, jakkoliv strukturálně složitý, může být vysvětlen buď čistě na základě fyziky, chemie (na úrovni molekulárních mechanismů mohou být obě vědy považovány za identické) a náhodných kombinací v průběhu dlouhých věků, nebo zda vývoj světa a života zahrnuje nějaký určující program, nějaký stanovený pořádek, nějaký plán sestavený předem, nějakou myšlenku, symbolizovanou tím „Slovem", použitým v názvu této podkapitoly. Název podkapitoly je použit jako citace úvodní myšlenky Evangelia podle Svatého Jana. Nelze přehlédnout, že pro náhodné kombinace tady nebyla k dispozici nepředstavitelně dlouhá doba, ale právě naopak, jak bylo ukázáno v bodě De-7 Dekalogu, čas pro nahodilosti byl nápadně krátký Navíc existuje spousta historických argumentů proti nahodilosti, jež se vyskytovaly po celou dobu trvání problému. Udělejte si názor na dva z nich:

	 

	{Kolikrát by asi musel člověk rozhodit po zemi sadu písmen, jež předtím promíchal ve vaku, než by padly přesně tak, aby vznikla báseň či alespoň dobré kázání v próze! A může snad útlá knížka vzniknout takovouto náhodou nesnadněji než celý ten velký svazek, jakým je svět?

	John Tillotson, Arcibiskup z Canterbury (1630-1694)}

	 

	V dávných dobách kdy ještě hodinky tikaly říkávali jsme svým studentům: vezměte fungující budík z vašeho nočního stolku, rozmontujte jej na jednotlivé součástky a tyto dejte do kartónové krabice. Krabici zavřete, třeste s ní po nějakou dobu, potom otevřete a podívejte se na výsledek. Zkuste třást znovu a znovu, a i když budete třást po „nevyčíslitelné věky‘, po „nekonečnou
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	dobu“, nikdy se nestane, že by se součástky složily dohromady do sestavy tikajícího budíku. Potřebujeme právě to Slovo - myšlenku - umožňující zasunutí ozubených koleček do nepokoje tikajícího mechanismu.

	Vracejíce se zpět k závěru bodu De-7 Dekalogu, potřebujeme na začátku ne pro nekonečný běh, ale pro skutečný běh času to Slovo, tzn. nějaký program, kterým lze v reálném čase věnovaném životu na Zemi nahradit časově náročnou nahodilost (která by pro domnělou roli v evoluci potřebovala čas trvající minimálně o sto řádů déle).

	 

	• Odvěká touha člověka létat

	 

	Připomeňme si pro ilustraci historii letectví jako poučnou analogii procesu probíhajícího v přírodě směrem k původu člověka. Samozřejmě podle českého přísloví „každé přirovnání kulhá", ale přirovnání k historii aviatiky má dvě podstatné podobnosti: spojité trvání myšlenky (létat) a její nespojitou realizaci po sobě jdoucími vymezenými kroky. Nepochybně už první lidé měli touhu napodobit létající ptáky, které obdivovali na obloze, a zcela jistě mnoho
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	z nich se o to snažilo. Toto latentní období, řekněme pro první krok - pro let, bylo nezbytné pro získání zkušeností s pokusy létat, jež byly stále neúspěšné. Novodobá fyziologie a termodynamika objasnily důvod historických neúspěchů. Kosterní svaly trénovaného člověka jsou schopny generovat maximální výkon jen určité hodnoty. Tato hodnota je na hraně vypočteného minimálního výkonu, nezbytného pro zařízení pracující s termodynamicky maximální účinností, které udrží v letu sportovce dané tělesné váhy. Po dlouhotrvajícím úsilí v minulém století lidé teoreticky i prakticky uspěli s vyřešením obou částí problému, maximálního výkonu svalů a létajícího zařízení požadovaného minimálního výkonu pro první let člověka výkonem lidské síly.

	Pravda, jen na okraj bychom mohli poznamenat, že tyto termodynamické výpočty nevylučují některé výjimky v minulosti, kdy vzlety obešly termodynamiku a úspěšně započaly, ale nakonec skončily jako známé tragédie. Vzpomeňme Ikara, jehož křídla z peří a vosku byly příčinou nezdaru, když se vosk rozehřál přiblížením letícího Ikara ke slunci. Poněkud komplikovanější neštěstí postihlo Phäethona. Selhal při řízení otcova slunečního vozu, přiblížil se
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	nebezpečně blízko k Zemi, a tak ho Zeus musel zabít, aby zabránil katastrofě, sežehnutí Země.

	Myšlenka letět měla dlouho trvající latentní období 200 000 let (tj. od počátku člověka, viz kapitolu II) končící uskutečněním prvního nespojitého kroku, když bratři Joseph a Jacques Montgolfierové vypustili svůj první balon naplněný teplým vzduchem. V roce 1783 byl tento let předveden na zahradě královského paláce ve Versailles (obr. 7) před zraky francouzského krále Ludvíka XVI. a královny Marie Antoinetty. Povel (později slavný) „lachez tout“ odstartoval osmiminutový let s prvními živými bytostmi v košíku, aby se otestoval účinek „velké výšky" na živé tvory. S ovcí (jako přiblížením k fyziologii člověka), s kachnou a kohoutem (jako experimentálními kontrolami - ptákem, který létá a nelétá ve velkých výškách).

	Všimněte si další analogie mezi pokrokem v aviatice a procesem ke vzniku člověka. Tento krok zahrnuje ještě další typy létajících „udělátek" různých konstrukcí, ale všechny mající společnou charakteristiku daného kroku, tj. „udělátka" lehčí než vzduch. První krok trval přibližně půldruhého století, až do katastrofy vzducholodi Hindenburg v roce 1937 (obr. 8), která prakticky znamenala konec éry vzducholodí.

	Další krok, řekněme druhý, v procesu materializace myšlenky létat, má počátek v roce 1903 v Severní Karolíně, v dvojplošníku Orvillea a Wilbura Wrightů, jménem Flyer (obr. 9). Krok je charakterizován letadly těžšími než vzduch. Opět se setkáváme s velice rozmanitými formami či typy této společné charakteristiky, jako jsou dvojplošníky, a dokonce trojplošníky první světové války, stíhačky druhé světové války, civilní jumbojety, airbusy.
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	Poslední, tj. třetí krok v realizaci myšlenky bychom mohli vidět ve vývoji monster, jako jsou Stealth, F-117 Nighthawk či bombardér B-2 Spirit. Podívejte se na obr. 10. Cena tohoto extrémně sofistikovaného zařízení, které kromě obrovského množství funkcí je také schopno létat, je cena zlata o hmotnosti rovnající se hmotnosti samotného monstra. Neptejte se prosím, zda včetně hmotnosti raket a bomb.

	Majíce nyní na zřeteli analogii s původem člověka, jak můžeme vměstnat monstrum na obr. 10 do evoluční domněnky, jež bude tvrdit, že B-2 Spirit byl vyvinut malými postupnými vylepšeními, vzniklými a vybranými na Flyeru Wrightů během předchozího evolučního kroku zcela náhodně, bez jakékoliv invence či myšlenek inženýra? Navíc musíme mít na paměti náročnou nutnou podmínku evoluce. Náhodná vylepšení musejí být shromažďována během dlouhotrvajícího a spojitého létání Flyeru.

	 

	• Probíhají fyzikálně-chemické a biologické procesy v přírodě spojitě, nebo nespojitě?

	 

	Zdržme se hluboké filozofie nebo dosti komplikované teorie. Přesto ti čtenáři, jimž se bude zdát tato podkapitola příliš obecná, jsou vyzváni k trpělivosti, protože oslovený problém má zásadní význam v uvažování o původu člověka, a tudíž nemůže být odsunut mezi dodatky. V prvním odstavci předchozí podkapitoly jsme se setkali se zdánlivou nesrovnalostí: spojité trvání myšlenky (létat) a její nespojitá realizace v oddělených krocích. Jak se tedy věci v přírodě mají, mění se plynule, nebo skokem?

	V klasických dobách a v časech scholastiky byla odpověď jednoznačná: „Natura nonfacit saltus“ (což česky znamená „příroda nedělá skok“). Výrok v této podobě pochází z Linnéovy Philosophia Botanica, publikované latinsky v roce 1751. Více než o století později Hertz přeformuloval stejný princip: „Příroda vykazuje spojitost v nekonečně malých částicích všude a v každém smyslu. “ Zdálo se, že tento princip je rozřešen navždy, a tak byl přijímán jako axiom během fantastického rozmachu fyziky v 17. a 18. století (např. v mechanice: Galileova koncepce setrvačnosti jako trvající spojení mezi prostorem, časem a hmotou. Newtonovy čtyři základní myšlenky formulované v pohybových zákonech). 
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	Jak bylo uvedeno v bodě De-1 Dekalogu, Newtonova mechanika je teorie, což znamená, že myšlenky jsou vyjádřeny matematickým formalismem, který je výhradně spojitý (např. slovo „energie" prvně použil ďAlembert ve francouzské Encyklopedii vyšlé roku 1785 „pro těleso v pohybu“. Každý z nás od svých školních let chápe takovou energii jako energii kinetickou (E), definovanou jako E = 1/2 mv2. Spojitá cesta k této formulaci začíná vyčíslením práce působící na těleso po dráze a pokračuje integrálem přes čas za použití Newtonova druhého zákona síly, uvedeného v bodě De-1 Dekalogu). Pro vědeckou komunitu se tedy spojitost dění v přírodě zdála samozřejmá a neotřesitelná.

	Tento princip spojitosti byl v biologické souvislosti použit Darwinem a jeho následovníky věřícími v evoluci v následujícím, tj. 19. století. Aplikace principu spojitosti v biologii skrývá ale vážný problém, který se více jak půldruhého století rozprostírá pod baldachýnem tvořeným tuhou vírou. Je totiž stále trvající skutečností, že evoluce není schopna vysvětlit, proč se v předpokládané genealogii druhů nevyskytují „přechodné formy". Jestli je evoluce pravdivá, pak by musely fosilie v „dlouhém běhu věků“(13) obsahovat obrovské množství přechodných forem. Zcela jistě tím víc, čím více genů určuje charakter, jenž se během evoluce mění směrem k novému druhu, tj. k novému genomu. Tato námitka se často vyjadřuje - a zdá se, že výstižně - analogií: jestliže se kruhy vyvinuly ze čtverců spojitou posloupností drobných změn, museli bychom nalézt přechodné formy, jak schematicky ukazuje obr. 11.
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	Počátkem následujícího, tj. 20. století se začal doposud jasný a dobře zavedený pohled na spojitost v přírodě komplikovat. Z praxe známe jev, který se ve fyzice nazývá problém záření černého tělesa. Pokud souvisle zahříváme železnou tyčku, těleso začne akumulovat teplo a po nějakém čase i žhnout. Ve vyšších teplotách začne měnit svou barvu, postupně od tmavě červené přes světle červenou a oranžovou do žluté. Konečně ve vysokých teplotách bude svítit bíle. Protože se jedná o jasně pozorovatelný jev, musí být možné jej jednoduše vysvětlit, použitím zákonů záření a tepla. Mimochodem, jedná se o kus hezké historie kvantové teorie. Pro účely této knížky postačí, přijmeme-li závěr, že aplikace těchto zákonů nedávala smysluplné výsledky. Žádné z teoretických řešení nesouhlasilo s experimentálními výsledky. Když začal tento problém studovat Max Planck, tak podle jeho pozdějších pamětí byl v jednu chvíli připraven „jako akt zoufalství ukřižovat jeho předchozí víru ve fyziku“. Naštěstí to neudělal a nakonec dospěl k zásadnímu revolučnímu objevu, který dnes známe jako Planckův postulát. Říká, že elektromagnetická energie nemůže být vyzářena spojitě, ale pouze nespojitě v kvantované formě (fyzikové tato kvanta nazývají fotony).

	Cestu ke všeobecné platnosti kvantové teorie můžete nalézt jinde. Planck obdržel za své práce o kvantové teorii Nobelovu cenu za fyziku. Ke čtení další podkapitoly postačí, přijmeme-li skutečnost, objevenou v minulém století, že některé procesy v přírodě jsou ze své podstaty zásadně nespojité.

	 

	• Myšlenka vedoucí ke vzniku člověka a její nespojitá materializace

	 

	Záměrem této předposlední podkapitoly knihy a následující poslední je uvedení některých skutečností, které vytyčují nespojitý vývoj života směrem k člověku. Během vývoje to, co trvá, je myšlenka, jež se materializuje postupným uskutečněním předpřipravených a oddělených kroků.

	Takto formulovaný postoj samozřejmě znamená odmítnutí evoluce jako domněnky založené na hypotéze o náhodně dosažených malých odlišnostech, trvale a postupně hromaděných, až konečně po čase tvořících novou sekvenci DNA nebo proteinu. V předchozích kapitolách už byly uvedeny některé
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	výsledky získané přírodními vědami, které jsou neslučitelné s evolucí. I přes tyto překážky je možné si představit zvídavého studenta, který přijde s nápadem stát se evolucionistou. Zdá se ale být velice obtížné poskytnout jemu či jí radu, jak se přitom stát také vědcem, tzn. jak vytvořit uchopitelnou kvantitativní hypotézu, jež nebude v rozporu s experimentální zkušeností. Jako rada k řešení by mohla sloužit „srozumitelná chemie", zmíněná ve shrnutí bodu De-2 Dekalogu. Určitou výhodou pro konstrukci hypotézy je skutečnost, že molekulární mechanismus ke změně původního genu na gen nový je podstatně omezen na velice dobře prozkoumané chemické reakce tří funkčních skupin mezi dobře známými pěti nukleotidy.

	Problém spočívá v obrovské nepravděpodobnosti uspořádání specifické sekvence (tj. sekvence zmíněné ve shrnutí bodu De-4 Dekalogu: „permanentní proces kumulující variace směrem k novému genu“ a ve shrnutí bodu De-5: „dosáhnout mutovaného genu sérií mutací“) dosažené vybranými variacemi, skloubenými jako statisticky nezávislé, individuální a stejně pravděpodobné jevy. Abychom si pro ilustraci přiblížili pravděpodobnostní výpočet uvedené „obrovské nepravděpodobnosti", představte si rodičovský pár, který chce mít tři děti, samé chlapce. Pravděpodobnost, že jejich prvorozené dítě bude chlapec, je 0,50. Druhé těhotenství je statisticky nezávislé na prvním, takže působí se stejnou pravděpodobností pro chlapce. Jenomže pravděpodobnost, že druhé dítě bude chlapec, klesá. Spojená pravděpodobnost se rovná pouze 1/4 = (1/2 x 1/2) = 0,25. Spojená pravděpodobnost pro třetího chlapce klesá na 1/8 = (1/2 x 1/2 x 1/2) = 0,125. Nebudeme pochybovat o tom, že sekvence individuálních jevů ke změně proteinové molekuly, a tím spíše k postupné změně bází genové sekvence v molekule DNA jsou trochu delší než sekvence tří synů v rodině.

	Můžete si nyní říct, ano, to je snadné odmítnout evoluci, když chybí jakákoliv pozitivní schopnost poskytnout jasnou alternativní informaci o tom, jak vznikl život, druhy a člověk. Tedy za prvé, akt odmítnutí není snadný, ale podložený výsledky dosaženými v různých oborech přírodních věd. Některé z nich jsou vybrány a probírány v této knížce. Za druhé, současná neschopnost matematiků, fyziků, buněčných a molekulárních biologů a fyziologů poskytnout pozitivní důkaz, jak proces vzniku funguje, nevylučuje přesvědčení, že v „dobrém čase" bude vysvětlující princip objeven.
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	Aby uspěla v tomto objevu, musí odpovědná vědecká komunita přibrat mezi sebe také kosmology a radioastronomy. Tím získá problém svůj časový rozměr - pro lidskou zkušenost nepředstavitelnou dobu - přibližně 13 miliard let. Začátek této doby je odstartován zrozením vesmíru, tj. počátkem expanze z původního kompaktního a horkého stavu, označovaným jako velký třesk (pro naše úvahy můžeme vyloučit otázky o tom, co se dělo před velkým třeskem). Dovršení doby můžeme vnímat ve vytvoření lidského mozku (jmenovitě mozkové kůry) s velkolepou schopností mocné abstrakce. V současnosti je ale obtížné porozumět fyziologickému základu těchto funkcí. Jaké jsou to principy, integrující činnost třeba jen jediné nervové buňky v kůře - neuronu. Umíte si představit neuron, mající tisíce spojení - synapsí - s dalšími neurony, z nichž část reaguje na skokovou elektrickou změnu buněčné membrány, část reaguje na plynulou analogovou změnu membránového potenciálu, podráždění na části synapsí má budivý účinek, na jiné části účinek tlumivý?

	Proč můžeme vidět v člověku dokončení, vrchol vývoje života? Důvodem není ani odmítnutí věštit budoucnost, ani nedostatek představivosti, ani jakési sebeuspokojující povědomí. Postoj je vyvolán jistotou, že když už jednou Slunce, naše hvězda, zažehla jadernou fúzi (proces měnící vodík na helium s uvolněním energie, doprovázené odpovídajícím úbytkem hmoty), je blízko konce svého života. To je jistota; ovšem jistota značně odlišná od čas od času deklarovaného „konce světa", předpovídaného různými skupinkami bláznivých lidí. Nicméně můžete být klidní. Pro nás, kteří se pohybujeme v časovém rozměru menším, než je stoletá historie, není důvodu k panice, protože cesta sluníčka k rudému obru (majícímu za následek neobyvatelný svět na spálené Zemi) spotřebuje ještě nějaký čas.

	Jak je to s počátkem vesmíru? Během dlouhých čtyřiceti let vlády „vědeckého světového názoru" v socialistických státech středoškoláci, stejně jako studenti všech typů vysokých škol při zkouškách z marxismu-leninismu opakovali dogma příslušných ideologů a jejich interpretů, že „vesmír nevznikl ani nezanikne, že jeho trvání je věčné". Myšlenka těžko uchopitelná přemýšlivými studenty a pravděpodobně stejně obtížně i samotnými ideology. Její účelovost však byla zřejmá: přiznání počátku by vedlo k hledání okolností a podstaty takového startu, a odtud už je jen krůček k hledání konstruktéra, tj. k myšlence absolutně neslučitelné se státní ideologií. Můžeme jako amatéři
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	přijmout myšlenku velkého třesku? Zcela jistě ano. Máme pro to nejméně dva dobré důvody. Měřené pohyby galaxií s určením jejich směru a rychlosti ukazují, že galaxie se nyní od sebe vzdalují, což znamená, že v minulosti musely být blíže u sebe. Výpočty ukazují, že přibližně před 13 miliardami let byla veškerá hmota vesmíru stlačena do prostoru velikosti přibližně naší současné sluneční soustavy, odkud se začala rozpínat. Druhým argumentem může být objev radiace kosmického pozadí. Stručně řečeno, jak se prostor rozpíná, natahuje (zvětšuje) vlnovou délku radiace, šířící se tímto prostorem. Z toho vyplývá, že současný vesmír musí být naplněn dlouhovlnným zářením, původně vytvořeným jako krátkovlnné záření extrémně horké hmoty, vyvolané obrovským tlakem mladého vesmíru. Kosmické záření má právě tuto vlnovou délku. Za objev radiace kosmického pozadí byla R. Wilsonovi a A. Penziasovi udělena v roce 1978 Nobelova cena. Proč může být udělení Nobelovy ceny argumentem? No, je pozoruhodné, že při obrovském a překotném nárůstu komplikovaných poznatků fyziky, chemie, fyziologie, molekulární biologie, genetiky v minulém století se výbor pro udělování cen ani jednou nespletl.

	Kosmologové v nadcházející době poskytnou více údajů o velkém třesku. Mohli by také třeba objevit život kolem hvězd podobných našemu Slunci. Takový objev by byl silným matematickým argumentem pro kreativní program vzniku života, vylučující nahodilost. (Pravděpodobnost stejných nahodilostí, které se v takovém rozsahu údajně udály na Zemi a vedly kolem mnoha jiných hvězd k opakujícím se počátkům života, je zanedbatelná.) Navíc jestli velký třesk obsahuje nějaký obecný kreativní program, potom by kdekoliv ve vesmíru, kolem hvězd podobných našemu Slunci, měl mít život podle tohoto programu stejné formy jako na Zemi.

	Pro objev počátečního uspořádání a sil vedoucích k původu člověka jsou k dispozici některé významné pokroky, kterých již přírodní vědy dosáhly:

	 

	
		Pokročilé metody umožňující pozorovat děje dramaticky se odehrávající ve vesmíru, umožňující formulaci základních představ o hmotě, prostoru a času.

		Základní vědomosti o složení hmoty a chování atomů. Jaderným silám stále nerozumíme v jejich teoretické podstatě. Nicméně je dostatečně prostudováno chování elektronů, uspořádaných kolem jádra a odpovědných za všechny reakce v biochemii života.

		Současný stav sjednocení různých sil do čtyř typů: silná jaderná síla, vázající dohromady protony a neutrony v atomovém jádře; elektromagnetická síla, která působí mezi elektricky nabitými částicemi; slabá síla, působící při rozpadu částic, projevující se radioaktivitou; gravitační síla, působící mezi všemi částicemi či tělesy a stahující dohromady veškerou hmotu. Bosony (zmíněné v kapitole III a v bodě De-1 Dekalogu) prokazují, že mezi slabými (tj. radioaktivními) silami a elektromagnetickými silami je hlubší propojení.

		V 19. století se začala chápat, komplementárně k nalezené podstatě sil, souvislost mezi atomy a energií. V současné době rozumíme podstatě energie, jejím přeměnám na různé typy a teplo. Máme k dispozici „první zákon termodynamiky" formulující zachování energie. Pozoruhodně komplikovaný „druhý zákon termodynamiky “ umožňuje obecně porozumět všem procesům působícím při všech událostech ve vesmíru, tedy i původu člověka na Zemi. Zákon obsahuje koncepci entropie. Tato abstrakce je ryze matematická, a tudíž s obtížemi přístupná „těm z druhé kultury, kteří neznají matematiku“ (viz bod De-1 Dekalogu). Zvídavému čtenáři je snad možné naznačit hrubou orientaci k přitažlivé a mocné teoretické koncepci entropie, cestu vyznačenou třeba na internetu postupně jmény Rudolf Clausius, Josiah W. Gibbs, Ludwig Boltzmann, Albert Einstein a Ilya Prigogine. Opusťme teoretickou oblast uvedením dvou příkladů ilustrujících působení zákona, ukazujících rozsah praktické aplikace při studiu životních funkcí. Aplikace zákona objasňuje fyziologický problém disproporce mezi spotřebou kyslíku a výdejem tepla během zvýšeného metabolismu v nekontrahujícím se kosterním svalu,(24) Pozoruhodnou zkušenost poskytl nález Hillovy rovnice (ve fyziologii svalu základní vztah mezi silou a rychlostí kontrakce), odvozené z bilance entropie také v novém obecném vyjádření.(25)

		Složení buňky a funkce jejích struktur objasněné biology. Objev DNA molekuly, její struktury a základních funkcí (stručně shrnutých v Dodatku 3). Identifikace genů a vypracování metod ke sledování genomu.



	 

	Uvedené vědecké pokroky poskytují údaje, jejichž interpretace souvisí s problémem původu života a člověka. Některé z nich budou zdůrazněny v následujících čtyřech podkapitolách.
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	• Čtyři aspekty týkající se materializace myšlenky vedoucí ke vzniku člověka

	 

	Stáří sluneční soustavy je přibližně 4,5 miliardy let. Stáří nejstarších hornin na Zemi (stanovené metodou radioaktivního draslíku, která je vysvětlena v Dodatku 2) je přibližně 3,5 až 3,8 miliardy let (nejstarší vzorky zemské kůry odebrané v Grónsku v roce 2007). Časový rozdíl vyznačuje dobu, po niž se formovaly horniny ze žhavého tekutého materiálu.

	 

	- Aspekt 1: První buňka

	 

	Vychází z pozoruhodné skutečnosti, že grónské skály staré 3,8 miliardy let už obsahují biogenní uhlík(26) (viz Dodatek 2), pocházející pravděpodobně z fosilních bakterií. Tato skutečnost nám vymezuje nejstarší život na Zemi. Přímý důkaz nejstarších fosilních bakterií byl podán nálezem fotosyntetizujících cyanobakterií, starých přibližně 2,5 miliardy let.(27) Zdržme se na chvilku u těchto údajů, abychom si všimli dvou důsledků plynoucích z těchto objevů.

	Za prvé to znamená, že - předpokládáme-li tekuté horniny tvořící zemský povrch po dobu téměř 1 mld. let - život začal (v rozměru času, ve kterém uvažujeme) prakticky okamžitě s počátkem historie naší obyvatelné planety.

	Za druhé si pamatujme, že buňka je základní jednotka, nejjednodušší forma života. Všechny živé organismy jsou tvořeny z buněk. Nicméně ale, a to bez přehánění, buněčná struktura představuje mikrokosmos, představuje obrovsky složité uspořádání, nesoucí nepředstavitelné množství funkcí. Čím více se začnete věnovat podstatě jakékoliv buněčné funkce na molekulární úrovni, tím více jste ohromeni úžasným komplexem interakcí probíhajících v příslušném prostoru buňky. Vezměme si například plazmatickou membránu, která odděluje každou buňku od jejího okolí, ale jistě ne pasivně jako nějaký plastový sáček. Pokud jde o její složení, u bakterií stejně jako u člověka se stavební molekuly nazývají fosfolipidy, mající hydrofilní (vodě přilnavé) a hydrofobní (vodu odpuzující) konce, jsouce uspořádány do dvojvrstvy, která je jako „sendvič" sevřena mezi vrstvami proteinů a na vnější straně ještě vrstvou uhlovodíků. Hydrofobní konce vnějších fosfolipidů chrání bakteriální buňku, stejně jako kteroukoliv buňku člověka před zaplavením okolní vodou, jež by
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	buňku zničila. Dále má membrána otvory, které jsou svou velikostí průměru propustné pro malé ionty, ale nepropustné pro větší částice. Tato konstrukční vlastnost má za následek rozdílnou distribuci difuzibilních iontů na obou stranách membrány, vytvářející ve svém důsledku membránový elektrický potenciál. K tomu si ještě představte, že zvláštní molekuly proteinů, enzymy, mohou selektivně ovládat průchod skrze tyto otvory, jsouce tak schopny řídit napětí elektrického potenciálu, jeho zvýšení nebo snížení (této vlastnosti se specificky využívá v buňkách vzrušivých tkání, jako jsou nervy či svaly), nebo určit, kterým molekulám z okolí bude dovoleno vstoupit do buňky.

	Důsledkem komplexní aktivity membrány je zásadní rozdíl mezi chemickým složením buňky a jejího okolí. Pouze 27 chemických prvků tvoří všechny formy života. Z toho pouze čtyři prvky: uhlík, kyslík, vodík a dusík tvoří 99% hmoty většiny buněk. Také složení anorganických a organických molekul je odlišné (molekulová hmotnost vody je 18, hmotnost nějakého jednoduchého proteinu je kolem 105). Nemáme více prostoru, abychom pokračovali v popisu plazmatické membrány, natož po vstupu do buňky si všímali jejích subcelulárních struktur.

	Musíme se vrátit k původu první (bakteriální) buňky. Tato událost, představující první krok v materializaci myšlenky vedoucí k člověku, vyžadovala předcházející latentní období, analogicky prezentované už v této kapitole, v podkapitole o historii aviatiky. Během tohoto období bylo nezbytné shromáždit potřebný materiál. V gravitačním poli masivních hvězd (o hmotnosti alespoň pětkrát větší a více, než je hmotnost Slunce), pod obrovským tlakem a teplem vyvolaným gravitačním stlačením, musely být vytvořeny těžší prvky (než vodík a helium). Například uhlík (C), základní prvek v organické chemii a v buňce (mající 6 protonů a 6 neutronů), byl vytvořen - tak jako je tvořen v současném vesmíru - z helia jadernou reakcí:

	 

	[image: Image]

	 

	Všech 27 výše zmíněných prvků nezbytných pro život na Zemi, předně uhlík, kyslík, dusík a fosfor, muselo být po jejich vytvoření vymrštěno do vesmíru směrem k naší sluneční soustavě a Zemi výbuchem supernovy. Během putování vesmírem už vytvářely mezihvězdné molekuly; dnes už známe více než 100 takových molekul.
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	Dále tento proces, někdy nazývaný chemická evoluce, pokračoval na Zemi. Na tomto místě je třeba zdůraznit, že je zásadní rozdíl mezi chemickou evolucí a tím, čemu se říká biologická evoluce. Zásadní rozdíl spočívá v tom, že chemická evoluce může být chápána jako synonymum pro „chování atomů“, které je důsledkem uspořádání jejich elektronové slupky kolem atomového jádra, popsané kvantovou teorií. Biologická evoluce ve smyslu původu a vývoje života je výhradně hypotézou, byť obsáhle rozpracovanou a hojně popularizovanou. Vyprávění o koacervátových kapičkách, vzpomenutých na počátku této kapitoly, můžeme rozumět, máme-li na mysli chemickou evoluci. Jejich role, tak jak je postulovaná v biologické evoluci, je - za nynějšího stavu poznání v přírodních vědách - prostou fabulací. Za současného pokroku, kterého dosáhla chemie, můžete syntetizovat jakoukoliv jednoduchou organickou molekulu vyskytující se v buňce a tvrdit, že podmínky někde a někdy na Zemi byly podobné fyzikálním podmínkám, jež jste připravili pro syntézu v laboratoři. Tímto postupem jste ale praktikovali pouze chemickou evoluci. Chemickou evolucí se tedy během latentního období formovaly funkční skupiny: -CH3 (metyl), -OH (hydroxyl), -COOH (karboxyl), >C=0 (karbonyl), -P03 (fosfát), -NH2 (aminoskupina), které byly stavebními jednotkami malých molekul, jež nacházíme v buňkách, jako jsou cukry, lipidy, aminokyseliny a nukleotidy (puriny a pyrimidiny s reakcemi jejich bází v důsledku jejich n-elektronového rezonančního systému - viz Dodatek 4).

	Dostáváme se k věčné a stále ještě nezodpovězené otázce, jaký je nejzazší bod dosažený chemickou evolucí na dlouhé cestě prebiotické syntézy k nukleovým kyselinám a proteinům. Molekulární evoluce, živě se rozvíjející vědní obor, se zaměřuje na proces evoluce na úrovni DNA, RNA a bílkovin. Podařilo se prokázat, že oddělený kousek z molekuly RNA může mít katalytickou aktivitu v reakcích s polypeptidy a nukleotidy (T. Cech se tímto objevem podílel na Nobelově ceně v roce 1989). Jednoduše řečeno, kousek RNA může manipulovat s oběma typy molekul. V kontextu této podkapitoly ale musíme mít na paměti, že kousek RNA už je biotickou molekulou izolovanou z buňky. Zatím neznáme, jak probíhala prebiotická evoluce, ale v současnosti chápeme aminokyseliny a nukleotidy jako konečný výsledek spojitého chemického procesu. Shrneme-li, co bylo řečeno, chemická evoluce poskytla všechny sloučeniny potřebné k molekulární výstavbě života. Stále ale chybí nějaký
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	organizující princip, který je třeba k tomu, aby se vytvořily biotické makromolekuly a buňka.

	V „dobrém“ a relativně krátkém čase byl záměr pro buňku materializován „zasunutím koleček" (viz analogii uvedenou výše), tzn. sestavením a uspořádáním částí živé (bakteriální) buňky. Tento záměr, plán, program, myšlenka, jakkoliv to nazvete, pro buňku, materializovaný v počáteční době bakterií, je dále realizován v následujících krocích, završených vznikem člověka. V kapitole I jsme hovořili o mnohotvárnosti forem zvířat a rostlin a o významu vědecké klasifikace organismů. Jestliže přijmeme moderní rozhodnutí rozdělit všechny žijící organismy do tří základních domén, potom pro klasifikační účely může být přijato rozdělení prokaryot do dvou domén Bacteria Archaea, doprovázené tvrzením systematických biologů, že jednobuněčné Archaea jsou blíže příbuzné eukaryotním organismům (jsou více podobné nám) než bakteriím. No, z druhé strany vzato, tato argumentace zapadá do představy obecného společného plánu, myšlenky (sdílené v této knížce) pro bakterii a člověka. Sestavení buňky je sine qua non podmínkou života. Nemajíce zde prostor pro taxativní výčet všeho, co představuje společnou část obecného plánu, všimněme si jen několika charakteristik. Je to už výše uvedená struktura a funkce buněčné plazmatické membrány; struktura a funkce DNA (viz Dodatek 3); struktura a funkce bílkovin, vznikajících transkripcí a translací (viz bod De-2 Dekalogu), jejichž úloha v buňce je unifikovaná na různých úrovních života od bakterie po člověka; bakteriální a lidské buňky pracují podle stejného schématu poskytujícího energii pro život. Energie z živin v potravě je metabolickými drahami (např. glykolýzou, tj. štěpením glukózy za nepřítomnosti kyslíku) uskladněna do ATP, univerzální molekuly sloužící pak k poskytnutí energie pro jakoukoliv buněčnou funkci.

	Nápadné jsou také některé společné obecné charakteristiky; pro ilustraci uveďme dvě:

	
		Schrödingerova parafrázovaná myšlenka, proč se jakékoliv reakce v buňce účastní tak mnoho molekul; jinými slovy, proč je stejný rozsah (milimolárních) koncentrací metabolitů v bakteriálních i lidských buňkách (důvodem je komplikovaný systém metabolických drah, které musejí pracovat s velkou přesností, podle fyzikálních zákonů, jež jsou ale zákony statistickými. To znamená, že působí přesně jen v systémech obsahujících velké množství částic).

		Nastavený program pracuje v buňce evidentně úsporně. „Bůh je šetrný“ a používá stejné molekuly (a chemické reakce), které jsou základem různých funkcí. Pro příklad se podívejte na exkurzi do heterocyklické chemie v Dodatku 4 na purin. Během latentního období chemické evoluce purin navázal aminoskupinu, čímž vznikla molekula adeninu. Adenin před 3,8 miliardy let v bakteriální buňce, stejně jako v současné lidské buňce, slouží jako báze v molekule DNA (viz Dodatek 3). Zcela odlišnou úlohu má jako lešení, na něž se váže v molekule ATP fosfát, sloužící jako univerzální zásobárna energie v drahách buněčného energetického metabolismu. Mechanismem známým jako nukleofilní atak se hydroxylová skupina ribózy váže na nejbližší fosfor v molekule ATP za vzniku cyklického AMP (cAMP), důležité signální molekuly fungující jako multifunkční nitrobuněčný přenašeč informace. Totožným mechanismem stejných funkčních skupin (hydroxylovou skupinou ribózy a fosfátu) vzniká kostra řetězce DNA (viz Dodatek 3).



	 

	Navzdory tomu, že se o myšlence týkající se stvoření člověka hovoří už po staletí, musíme připustit naši nevědomost, nemajíce ani zdání o podstatě a prostředcích její materializace. Zdá se ale, že slibnou cestu k takovému objevu nabízí bakterie Mycoplasma genitalium. Tento jednobuněčný organismus je parazitem žijícím v urogenitálním traktu člověka. Všechny své aminokyseliny odebírá z okolního prostředí, což znamená, že nepotřebuje enzymy pro řízení metabolismu aminokyselin, rovněž tak nepotřebuje enzymy pro transkripci a translaci k tvorbě proteinů. Z tohoto důvodu se předpokládalo, že bakterie bude mít velmi malý genom. Předpoklad byl potvrzen koncem devadesátých let minulého století, když „ruční“ sekvenace prokázala nejmenší známý genom autonomně žijícího organismu, mající pouze 470 genů. Výsledek okamžitě vyvolal otázku, kolik genů je zapotřebí jako minimum k životu tohoto jednobuněčného organismu. Použitím metody mutageneze vyvolané transposony (viz zmínku o transposonech v bodě De-8 Dekalogu) bylo dosaženo vskutku překvapivého výsledku, že Mycoplasma může ztratit ještě 133 genů, takže může žít s minimem čítajícím 337 genů. Takový relativně velmi malý počet genů by teoreticky mohl být syntetizován v laboratoři k vytvoření buňky.

	Řešení tohoto problému (jinými slovy také nazývaného jako problém umělého života) může otevřít cestu k fundovanému studiu vzniku života na Zemi, k němuž se nabízejí známé techniky molekulární biologie, pravděpodobně
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	ve spolupráci s radioastronomy (viz dále). Proč obracíme pozornost k účasti radioastronomů na řešení? Jestliže odmítneme nahodilost kombinací jako organizační princip, kterým vznikla buňka, potom musíme přijmout nějaký plán (myšlenku), podle něhož byla buňka sestavena (stvořena), a nějaký hmatatelný, fyzikálně měřitelný prostředek působení. Jaké jsou obecné požadavky na takový prostředek působení, jinými slovy na materializaci takové myšlenky? Za prvé musí mít mimozemské působiště, nějaký zdroj kompletní informace, zakódované do nějakého způsobu přenosu, kterým se šíří vesmírem. Za druhé kompletní zakódovaná informace musí být v „dobrý" čas přítomna kolem vhodných planet, nebo po částech musí být distribuována rychlostí, která je adekvátní rozloze kosmického prostoru. Za třetí přenosový prostředek musí mít dostatečnou kapacitu pro zakódování obsáhlého schématu k uspořádání aminokyselin a nukleotidů do proteinů a nukleových kyselin a také k sestavě buňky.

	Existuje určitý fenomén, jenž splňuje všechny tři požadavky, a tím je kosmické elektromagnetické záření. Přirozeně se vyskytující elektromagnetické vlny přicházející z vesmíru zkoumá radioastronomie. Tyto vlny představují širokou škálu měřitelné energie (od oblasti nejkratších paprsků gamma až po oblast nejdelších radiovln), šířící se vesmírem rychlostí světla. Aminokyseliny, stejně jako nukleotidy, pohlcují záření maximální velikosti ve velmi úzkém absorpčním pásu, specifickém a selektivním pro každý typ jejich molekul. Když molekuly určité aminokyseliny - řekněme té nejjednodušší, tj. glycinu - zachytí fotony, zachytí energii velikosti svého absorpčního pásu, glycin je „energetizován", tzn. je vybuzen do excitačního stavu. Ve svém vybuzeném stavu může molekula vstoupit do chemické reakce (např. navázat jinou excitovanou aminokyselinu), nebo podstoupit řadu dalších fotofyzikálních procesů, které po absorpci následují. Až sem jsou tyto údaje nespornou skutečností.

	Co následuje, musí být přijímáno pouze jako ilustrativní hypotéza. Hypotéza, jež chce pouze říct, že existují-li dvě hypotézy, biologická evoluce a specifický vzorec radiace (který následuje), může kdokoliv přijít s hypotézou třetí. Už jednou (viz bod De-9 Dekalogu) jsme použili čárový kód na zboží v supermarketu jako ilustraci. Nechť na tomto místě znamená vzorec bílých a černých pruhů různé šířky vzorec tvořený různými vlnovými délkami
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	elektromagnetického záření. Specifický vzorec radiace je tvořen buď prostorově (pohybem vitálních molekul), nebo pulsuje v čase, v obou případech ale vyvolává specifický sled molekulárních reakcí, tvořících tak sekvenci aminokyselin v polypeptidu, nebo nukleotidů v nukleových kyselinách. Podívejme se na vzorec elektromagnetické radiace.

	Na obrázku představuje specifický vzorec radiace vzorec krátkých-dlouhých-dlouhých-krátkých vlnových délek záření. Nechť krátkovlnné záření vyvolává excitační stav molekul (aminokyselin či nukleotidů) označených černými kroužky a záření dlouhých vln excituje molekuly označené na obrázku kroužky bílými. Jejich excitační stav je stimuluje k chemické reakci. Reakce v tomto případě vedou k navázání a tvorbě specifické makromolekuly proteinů a nukleových kyselin. Jak je všeobecně známo, radioastronomové pátrají po radiových signálech, které by prokázaly existenci mimozemských civilizací. Registrace radiových signálů uspořádaných do vzorce typu, o němž zde hovoříme, by bylo jistě pozoruhodným objevem. Bylo by ale bláhové očekávat pomoc v řešení tohoto problému od fabulování evolucionistů o úloze koacervátových kapiček a jejich náhodných srážek, které postupně vytvořily buňku.

	 

	- Aspekt 2: Kambrická exploze

	 

	Geologická časová stupnice zaznamenává události v historii Země a jejich trvání. Éra, která se nazývá paleozoikum (prvohory), začíná první dobou nazvanou kambrium. Údaje se shodují v tom, že tato doba trvala asi 50 milionů let. Její počátek je v časové stupnici většinou uváděn před 540 a konec před 490 miliony let. Na počátku této doby se v historii života přihodilo cosi podivného. Počínaje časem před asi 540 miliony let se v relativně velmi malém časovém rozpětí objevily všechny kmeny bezobratlých živočichů (všichni, kteří nemají páteř), jak jsou tříděny podle současné klasifikace. Připomeňme si, že kmen v Linnéově systému byl po dlouhou dobu přijímán jako nejvyšší úroveň v klasifikaci organismů. V současné době se bezobratlí zařazují do o něco více než 30 kmenů. Nicméně upusťme dále od biologické klasifikace (viz kapitolu I), abychom se soustředili na pozoruhodnou skutečnost, že během této geologické doby se náhle objevily fosilie - od jednoduchých organismů, jako jsou mořské houby, přes červy, korály, medúzy, sépie, šneky až po korýše, pavouky

	84$

	 

	a hmyz. Od této doby byste se mohli obávat dnešních pavouků, červů, agresivního hmyzu, mohli byste se štítit šneků, nebo naopak si pochutnávat na ústřicích, mušlích, chobotnicích či korýších, jako jsou krevety, raci, langusty, krabi a humři. Protože tato doba je z geologického hlediska velice krátká, je relativně velmi rychlý výskyt celé této rozmanité fauny označován jako „kambrická exploze".

	Jaký má tato skutečnost význam? Realizaci mnohobuněčných živočichů můžeme považovat za další krok - po realizaci buňky - ve skokovém procesu života. Prekambrická moře zcela jistě obsahovala spoustu typů mnohobuněčných kolonií mikroorganismů. Buňky kolonií si ale udržovaly svoje autonomní řízení a organizaci buněčných funkcí. Proč tedy výskyt mnohobuněčných bezobratlých znamená revoluční krok (na rozdíl od evolučního!) s novými základními vlastnostmi života? Jejich buňky jsou diferencovány, tvoříce různé tkáně s velice odlišnou specifickou funkcí. To znamená, že genom, stejný ve všech buňkách, je v buňkách různých tkání, v různých orgánech „čten" různě. Navíc různě vybavené buňky a množství různých procesů uvnitř buněk musejí být pečlivě a s velkou přesností řízeny hormonálním a nervovým systémem, aby byla zachována integrita celého organismu. Tyto funkce a jejich struktury musely být stabilizovány a ochráněny během latentních období dalších kroků směrem k výskytu člověka.

	Je zřejmé, že kambrická exploze jako skutečnost není jakkoliv slučitelná s propagovanou evolucí. Dlouho trvající úsilí nějak podpořit myšlenku evoluce sběrem několika izolovaných fosilií, vydávaných za důkaz prekambrických mnohobuněčných organismů, nemůže ovlivnit či zeslabit skutečnost, že před 540 miliony let se náhle a výjimečně objevili bezobratlí, jejich rozmanitost rostla v průběhu kambria a následně poklesla a ustálila se přibližně 10 milionů let před další dobou, které se říká ordovik.

	 

	- Aspekt 3: Hominidae - bezocasé velké opice a člověk

	 

	Člověk byl stvořen, myšlenka vedoucí ke vzniku člověka byla materializována či původ člověka je datován, jakkoliv chcete nazvat tuto událost, před asi 200 000 lety (viz kapitolu II). Odpověď na otázku zajímající se o charakteristiku tohoto kroku a jeho předcházejícího latentního období jako nutné
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	podmínky závisí na tom, jak budeme úspěšní při výběru vlastností, které jsou specifické pro člověka. V tomto ohledu asi nebude mezi biology všeobecná jednota. Pro vzájemné porozumění budeme muset tento problém poněkud zjednodušit. Jedna lidská vlastnost je úžasná i pro neodborníky, a tou je ohromná schopnost abstrakce vytvářená v lidské mozkové kůře. Když pozorujete své batole, je fantastické, jak jeho mozek začíná operovat řekněme s číslem „dvě“. Nejprve to mohou být dvě ruce. Ale něco jiného jsou dvě nohy. A v „dobrý čas“ se to stane; mozek děťátka začíná zkoušet: jsou to dvě jablka? Ano. A dvě čajové lžičky? Ano, samozřejmě. A je to tu! Obsáhnutí abstraktního významu číslic. To je počátek lidské schopnosti ohromující abstrakce. Žádná velká opice není schopna komponovat hudbu nebo číst její notový zápis, složit nějakou lyrickou báseň, spočítat, zda výbuch atomové pumy nezapálí celou atmosféru kolem zeměkoule, počítat diferenciální rovnice, rozvíjet termodynamickou koncepci entropie.

	Schopnost abstrakce této kvality může být vybrána jako dobrý rozlišovací charakteristický znak. Na základě takového výběru jsou všechny velké opice separovány do latentního období předcházejícího realizaci člověka a vyloučeny z hypotetického uvažování o nějakém společném předku s opicemi ve fylogenezi anthropoidů či v lidské genealogii (viz kapitolu IV). K čemu ale dochází během latentního období v souvislosti s člověkem, je organizace genomu v chromosomech, jež je společná pro velké opice a člověka.

	Z cytogenetického hlediska bylo latentní období završeno novým uspořádáním genomu a velikostí chromosomů, prvně zavedených v opičí formě. Pro lepší vzájemné porozumění tomu, co se myslí „formou nějakého genomového uspořádání", použijme přirovnání. Formou může být bonboniéra s bonbony jako geny. Velikost bonboniéry a počet vylisovaných mističek do podkladu pro bonbony představuje příslušnou formu. Je ale velký rozdíl mezi karamelkou, nugátem, čokoládovým bonbonem nebo likérovou pralinkou jako mezi geny, a tudíž v obsahu genomu.

	Bod De-9 Dekalogu ukazuje značný stupeň podobnosti mezi homologními chromosomy velkých opic a lidí. Můžeme také vyčíslit rozsah podobnosti genů, jako procenta homologie v příslušných sekvencích DNA. Shoda lidské DNA a DNA šimpanze dosahující 98% není překvapující, uvážíme-li značný rozsah stejných biochemických reakcí, a tudíž stejných enzymů, které už
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	mimochodem působí u daleko primitivnějších organismů. Tato na první pohled velká podobnost chromosomů (podle použitého příměru velká podobnost obou bonboniér, co do rozměru a počtu bonbonů) skrývá ale podstatné rozdíly mezi odpovídajícími geny, jak je ukázáno na dvou příkladech v bodě De-9 Dekalogu.

	Jakou úlohu hraje uspořádání opičího genomu v původu člověka? Představuje pouze, během latentního období dosaženou, nezbytnou materializaci pro počátek člověka. Tento typ uspořádání genomu hraje v plánu pro počátek člověka stejnou úlohu jako plán obecné stavby proteinové molekuly a aminokyselin nebo obecná stavba atomů těžších prvků, realizovaná během chemické evoluce před 13 mld. let, stejně tak jako v nových hvězdách zrozených v současném vesmíru.

	Jedna obzvláštní skutečnost ještě zasluhuje naši pozornost. Pro analogii se můžete podívat na „ostatní typy“ tvořící každý krok v historii letectví uvedené na počátku této kapitoly. Tam např. druhý krok je charakterizován letadly těžšími než vzduch. Nicméně tato charakteristika zahrnuje velice odlišné typy, jakými jsou civilní a vojenská letadla, dvojplošníky, či dokonce trojplošníky. Podobně krok charakterizovaný počátkem člověka se uskutečnil v relativně (ve srovnání se stářím vesmíru a Země) velice krátkém čase, menším než jeden milion let, a zahrnuje rozdílné typy - řekněme lidí-Homo erectus erectus (Pithecanthropus), H. erectus heidelbergensis, H.e.mauritanicus, H.e.capensis, H.e.pekinensis (Sinanthropus), neandertálce a kromaňonce. Jak vidíte, fosilie hominidů mohou být interpretovány způsobem, jenž je velice odlišný od úsilí evolucionistů, hledajících naše předky pro lidskou genealogii. K odlišné interpretaci jsme nuceni z prostého důvodu, že v časové stupnici několika stovek tisíc let, které jsou k dispozici, můžeme očekávat (podle mutační rychlosti) v mtDNA(3) přibližně 5 mutací za 100 000 let (viz kapitolu II). Taková rychlost je ale extrémně pomalá pro změnu byť jediného genu Homo erectus jako spekulativního předka našeho genomu, směrem ke genu Homo sapiens.
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	- Aspekt 4: Proč nemohl pravěký člověk lovit dinosaury místo mamutů

	 

	V průběhu více než dvou století předvádějí evoluční biologové neúspěšné úsilí v hledání přechodných forem fosilních organismů, aby podpořili svoji víru v pomalý proces plynulého shromažďování náhodných změn, vedoucích ke vzniku nových druhů a nakonec člověka. Jejich neúspěch pokračuje, protože přechodné formy neexistují, vývoj forem života je nespojitý. Je jednoduché tvrdit, že např. ryby jistého druhu, „naši předci", opustily moře, odstrkovaly se od břehu ploutvemi a osídlily souš. Bohužel autoři a zastánci této myšlenky zatím nikdy ve své hypotéze nepokračovali dále, aby ukázali, jak určité geny pro ploutev mohou být přeměněny na geny pro nohu. Ještě problematičtější a těžko pochopitelná je jejich představa o způsobu, jakým se přes přechodné formy stanou ze žáber plíce.

	Skokový vývoj života na Zemi je nespojitý, uskutečňuje se v oddělených krocích. Tři z nich: buňka, kambrická exploze a objevení se člověka, jsou vzpomenuty v této knížce. Jako zajímavý znak tohoto vývoje upoutá existence zvláštních zpomalujících bariér, působících přestávky mezi jednotlivými kroky, zde nazvané jako latentní období.

	Abychom si vzájemně rozuměli, vyjasněme si, proč se tyto zpomalující, omezující bariéry jeví jako zvláštní, unikátní a specifické. Především musejí být odlišeny od - řekněme - „fyzikálních překážek", které v historii Země zpomalovaly vývoj života. Je pochopitelné, že žhavé tekuté horniny na zemském povrchu zpomalily jako překážka krok charakterizovaný vznikem buňky (viz Aspekt 1 této kapitoly) nebo že raná atmosféra mladé Země, bohatá na jedovaté plyny jako metan (CH4) a amoniak (NH3), bránila suchozemským formám života.

	Na druhé straně je ale dobře známo, že z doby před 3,5 mld. let, tj. 3 mld. let před kambriem, pocházejí první důkazy o fotosyntéze sirných bakterií, produkujících kyslík. Před asi 2,5 mld. let se atmosféra stává bohatou na kyslík a koncentrace kyslíku už je dostatečně vysoká pro eukaryotické (jádro mající) buňky. To ale znamená, že fyzikálně-chemické podmínky prostředí umožňovaly kambrickou explozi (viz Aspekt 2 této kapitoly) zhruba o 2 mld. let dříve, a tedy že latentní období pro tuto explozi trvalo asi tak dlouho.
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	Podobně asi před 250 miliony let se objevili dinosauři a je známo, že jejich fosilie už provázejí fosilie malých savců. Znamená to tedy, že fyzikálně-chemické podmínky vnějšího prostředí umožňovaly vznik člověka, který mohl lovit dinosaury o 250 milionů let dříve než mamuty. Proč tedy pravěký člověk nemohl lovit dinosaury? Latentní období před jeho vznikem muselo zavést uspořádání jeho karyotypu (viz bonboniéru v Aspektu 3), takového, jaký je společný a „odzkoušený" s velkými opicemi. Teprve zavedení takto uspořádaného genotypu slouží jako předpoklad pro poskládání lidských genů, jejichž produkty, mimo jiné, vytvářejí specifickou neurální síť v mozkové kůře člověka. Protože je uspořádání karyotypu společné s velkými opicemi (viz obr. 6), můžeme předpokládat stejný karyotyp (bonboniéru) také u ostatních typů hominidů, majících paralelní původ uvnitř kroku zahrnujícího vznik člověka, tj. Homo erectus, a jestliže trvání kroku člověka rozšíříme na dobu dvou milionů let, také Homo habilis.
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	•• EPILOG

	 

	Co by mělo být řečeno v optimistickém epilogu, věnovaném životu v celé jeho šíři, od jednobuněčných organismů po člověka? Během první poloviny dvacátého století biologové intenzivně pátrali po molekulách dědičnosti, které by materializovaly ideu genů. Dlouhou dobu se uvažovalo, a také tak byl zaměřen výzkum, o nějakých velkých bílkovinách. Proč nějaké bílkoviny? V těch dobách byl protein jedinou známou látkou, jejíž molekula splňovala dva základní požadavky pro materializaci: za prvé její obrovský rozměr nabízel přenos obsáhlé genetické informace a za druhé to byla velká specificita, s níž proteiny vstupovaly do chemických reakcí. V roce 1953 byla v této roli objevena zcela jiná molekula, molekula DNA, a jak je uvedeno v předmluvě, v roce 2000 bylo završeno zmapování celého lidského genomu.

	V současnosti, v novém století, postupujeme k ještě náročnějšímu cíli, pátrajíce po způsobu, jakým se materializuje myšlenka života a buňky. Co nám umožní nahlédnout do „božské kuchařky"? Na přelomu 19. a 20. století studium problému záření černého tělesa (viz kapitolu VI) vytvořilo kvantový model atomu a výzkumy dalších vynikajících fyziků nakonec vedly k mohutné kvantové teorii, formulující naše současné znalosti o atomové struktuře. Právě struktura atomů určuje jejich chování a následně složení molekul, které nacházíme v buňkách, včetně aminokyselin a nukleotidů. Tento proces je nazýván chemická evoluce (viz kapitolu VI, Aspekt 1). Máme také k dispozici slibné odhalení minimální sestavy relativně velmi malého množství 337 genů, jež je v buňce schopna zajistit život (viz kapitolu VI, Aspekt 1). Toto malé množství vitálních genů spolu s budoucími většími znalostmi o buněčné organizaci naznačují cestu k řešení problému prezentovaného v kapitole VI (Aspekt 1) jako umělý život.

	V budoucnu bude jistě formulována nová teorie, která objasní (podobně jako kvantová teorie objasňuje cestu chemické evoluce) základní princip, podle něhož se formovala, sestavila, stvořila - jakkoliv chcete nazvat tuto událost - buňka. Touto cestou budou budoucí generace obohaceny o nové odpovědi na odvěké otázky lidstva o Bohu, o našem místě ve vesmíru. Doufejme, že to bude ve prospěch historického sjednocujícího procesu smíření vědy, různých kultur a náboženství, vedoucího ke zmírnění současného smutného napětí mezi lidskými populacemi po celé Zemi.
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	•• SLOVNÍČEK

	 

	Nechť čtenáři laskavě prominou, že se vysvětlení mnoha termínů neobejde bez použití termínů (tištěných kurzívou), které jsou samy subjekty slovníčku. Bez tohoto prohřešku by ale příslušná vysvětlení byla velice nepřehledná a těžkopádná.

	 

	alela - jedna z alternativ (popřípadě eventualit) genu, vyskytujícího se v daném místě, lokusu, na chromosomu

	biologická evoluce - hypotetický, pouze kvalitativně uvažovaný spojitý proces, kterým vznikají nové druhy výsledkem drobných změn na předchozích druzích v průběhu času. Termín musí být odlišen od jasně definovaného kvantitativního procesu chemické evoluce, probíhajícího jako důsledek struktury a funkce atomů a molekul

	centrální dogma molekulární biologie - historické poznání, že genetická informace se přenáší z DNA (genu) transkripcí na RNA, a následně z RNA translací na bílkovinu

	crossing-over - anglický termín v češtině nepřekládaný, označující reciproční výměnu segmentů mezi dvěma homologními chromosomy, k níž dochází během meiotického dělení buňky. Tímto způsobem získá určitý chromosom část genetické informace od partnerského (homologního) chromosomu

	dekalog - podle Ďáblova slovníku (Devil’s Dictionary) A. Bierce jde o sérii (...) v počtu deseti, což je právě dost k tomu, aby umožňoval inteligentní výběr pro naši pozornost, ale ne dost k tomu, aby nás náš výběr uvedl do pochybností

	dominantní - charakteristika pro znak. Znak je dominantní, když se projeví ve fenotypu takového genotypu, který má v daném lokusu na páru homologních chromosomů dvě odlišné alely

	epigenetický - termín, jenž označuje jakýkoliv faktor, který může změnit fenotyp beze změny v genotypu

	fenotyp - pozorovatelné vlastnosti organismu, ve striktním slova smyslu dané expresí příslušného genu (genů)

	gen - jednotka dědičnosti. Na molekulární úrovni jde o sekvenci chromosomální DNA, nesoucí instrukci pro tvorbu nějakého funkčního produktu (nejčastěji proteinové molekuly)

	genom - všechny geny nesoucí kompletní genetickou informaci v pohlavní nebo somatické buňce
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	genotyp - obvykle se termín používá pro jednotlivý charakter a označuje alely v obou lokusech na, k sobě patřících, homologních chromosomech

	genová nádrž - poněkud násilný český ekvivalent anglického výrazu „gene pool“, který se v odborné literatuře nepřekládá. Označuje všechny geny (alely) vyskytující se v příslušném lokusu uvnitř definované populace

	genové zacílení - opět poněkud násilný český ekvivalent anglického výrazu „gene targeting", jenž se v odborné literatuře nepřekládá. Označuje metodu, kterou se vnáší mutace do vytypovaného genu uvnitř intaktní buňky, mající za následek inaktivací genu, nebo jeho pozměněnou expresi. Standardní cestou je rekombinace mezi homologními chromosomy, při níž se fragment z dárcovského chromosomu přenese do genu příjemce

	homologní chromosomy (homology) - dvojice chromosomů jednoho typu, po jednom zděděných od obou rodičů. Termín se také používá pro dva chromosomy jednoho typu, náležející odlišným, blízce příbuzným druhům

	charakter - termín, který je v genetice chápán jako definovaná a dědičná vlastnost organismu (viz též znak)

	chemická evoluce - proces vzniku těžších prvků z vodíku a následně z těžších atomů vznik molekul a makromolekul. V podstatě jde o kvantitativní (exaktní) funkce struktury atomů a molekul v čase. V této knížce se rozumějí atomy a molekuly nezbytné pro sestavení života na Zemi

	chromosom - subcelulární struktura obsahující především jednu molekulu DNA s lineárně uspořádanými geny, doprovázenou specifickými typy proteinů

	imprinting - odlišná exprese alel v daném lokusu, závislá na tom, zda exprimovaná alela pochází od otce, nebo matky, tzn. zda daný lokus je na chromosomu zděděného od muže, či ženy, od samce, či samice

	karyotyp (karyotyping) - soubor jaderných chromosomů nějakého jedince. Karyotyping znamená postup přípravy chromosomů vyšetřovaného jedince a jejich uspořádání do standardní sestavy; v lidské genetice pro diagnostické účely

	kodon - triplet tří bází v molekule DNA či RNA, určující volbu molekuly jedné aminokyseliny jako stavební jednotky při syntéze bílkoviny

	lokus - místo (pozice) genu na chromosomu

	meióza - zvláštní proces dělení diploidních zárodečných buněk, kterým vznikají gamety (pohlavní buňky), obsahující haploidní počet chromosomů

	mutace - termín se v širším slova smyslu používá na třech odlišných úrovních organizace DNA: genové mutace, chromosomové mutace a genomové mutace.

	Ve všech třech kategoriích mutací jde o dědičnou změnu v sekvenci genomické DNA. Dědičná změna v DNA mimo genomickou sekvenci se obvykle označuje jako variace

	mutační rychlost - historický termín nemající rozměr fyzikální rychlosti. Znamená kvantitativní odhad, kolikrát se setkáme s novou změnou uvnitř genu sledovaného v určité generaci. Vyjadřuje se jako poměr mutovaných genů ku všem genům daného lokusu uvnitř sledované generace. Např. jestliže nalezneme 10 postižených dětí s mutovanou dominantní alelou v nové generaci 100 000 narozených dětí (tzn. 200 000 alel), potom mutační rychlost = 5 x 10-5

	recesivní znak - projeví se, když obě alely (po jedné od každého rodiče) jsou identické

	rekombinace - tvorba molekuly DNA, která obsahuje připojenou část, nepocházející od příslušného jednoho rodiče. Takto pozměněná molekula může vzniknout bud’ přirozenou cestou během procesu crossing-over, nebo uměle, použitím různých technik

	telomera - struktura na obou koncích chromosomu, která chrání konce molekuly DNA

	transkripce - syntéza molekuly RNA podle předlohy tvořené molekulou DNA

	translace - syntéza bílkoviny (polypeptidu) podle předlohy tvořené molekulou RNA

	transposon - segment molekuly DNA, který může být vpraven speciální technikou do sekvence genu (v jiném lokusu nebo v cizí DNA příjemce), a který tak ovlivňuje funkci atakovaného genu

	trisomie - genomu, mající tři představitele určitého chromosomového typu, na rozdíl od obvyklého páru homologních chromosomů

	variace - fenotypová změna znaku vyvolaná buď prostředím (např. v Darwinových úvahách), nebo na molekulární úrovni změna zakódovaná do sekvence v molekule DNA. Máme-li na mysli DNA, pak změna v genové sekvenci je mutací, a termínem variace se rozumí dědičná změna mimo sekvence genů

	znak - v genetice je chápán jako konkrétní forma charakteru. Barva květu je charakter; bílá a fialová barva květů jsou znaky
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	•• DODATEK 1

	 

	• Mitochondriální (mt) DNA

	 

	Jak už bylo řečeno v kapitole II a IV, molekula mtDNA sestává z 16 569 bázových párů a obsahuje 37 genů. V detailním pohledu zachytíme určité zvláštní vlastnosti mt genetického kódu, odlišné od uspořádání genomu jaderného. Např. genové sekvence vykazují extrémní prostorovou úspornost v tom smyslu, že geny nemají, nebo mezi geny je jen minimálně nekódujících bází, geny postrádají nekódující sekvence (introny), zvláštní je nepřítomnost terminálních kodonů ve většině čtecích rámců (což je spojeno s určitými zvláštnostmi v expresi mt genů... atd.).

	mtDNA je sestavena ze tří typů stavebních jednotek (pětiuhlíkatý cukr deoxyribóza, dusík obsahující báze a fosfát) a jejich uspořádání, založené na komplementárním párování bází, vzniká stejným způsobem jako jaderná DNA, jejíž schéma je uvedeno v Dodatku 3. Čím se mtDNA odlišuje, je její uspořádání do kruhového chromosomu, který je schematicky znázorněn na obr. 12.

	Kruhovou dvojřetězcovou DNA tvoří „těžký" (H) a „lehký" (L) řetězec s poněkud odlišným chováním během replikace. Dohromady obsahují těch 37 genů, z nichž 28 nese H-řetězec a 9 L-řetězec. Genovými produkty jsou: 22 molekul mt-tRNA, 1 molekula 23S rRNA (součást velké podjednotky ribosomů) a 1 molekula 16S rRNA (součást malé podjednotky ribosomů). Zbývajících 13 genů kóduje polypeptidy. Sedm z nich, kódujících nepatrně odlišné formy důležitého enzymu NADH dehydrogenázy, je vyznačeno na obrázku.

	Jak je popsáno v kapitole II, mitochondrie jsou organely v eukaryotních (jaderných) buňkách mající klíčovou úlohu v buněčné energetice. Krebsův cyklus, rovněž zmíněný v kapitole II, představuje cyklickou metabolickou dráhu, tvořenou osmi stupni chemických reakcí, ve kterých je část Gibbsovy volné energie metabolitů z potravy zachycena nukleotidy NAD, FAD a ADP pro energetické potřeby buňky. Následně dýchací řetězec využívá energii elektronů, procházejících (jak uvedeno v kapitole II) velice důmyslnou a zcela jistě ne jednoduchou strukturou. Přiblížíme-li si toto složité uspořádání analogií
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	v H-řetězci je číslována od 1 do 16 569. SH a SL vyznačuji začátek a směr syntézy H- a L-řetězce. Geny NlN7 představují sedm forem enzymu NADH dehydrogenázy. G, A, jsou okrajové báze guanin a adenin. Popis „D-smyčky" a „kontrolní oblasti” je v textu

	s hydroelektrárnou, tato energie může být vyčíslena potenciální energií, tj. hladinou vody nad turbinami. Jak můžeme vyčíslit potenciální energii dýchacího řetězce?

	Energie, která je k dispozici, může být vyjádřena jako termodynamický potenciál, pro naše účely vyjádřený v explicitní formě redox potenciálu. Primárním zdrojem energie jsou spřažené oxidačně-redukční reakce, krátce redox reakce v Krebsově cyklu, v nichž metabolity existují v jejich oxidované (Mm) a redukované (Mred) podobě. Příkladem může být sukcinát-fumarátový systém:

	 

	COOH-CH2-CH2-COOH (Mred) COOH-CH = CH-COOH (Mox) + 2H+ + 2e-
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	Jeho redox potenciál je dán součtem tzv. standardního redox potenciálu (v analogii s padající vodou to bude výška umístění turbín. Pro uvedenou chemickou reakci se standardní potenciál rovná nule voltů) a poměru koncentrací Mox / Mred (přesněji řečeno je redox potenciál úměrný logaritmu tohoto poměru. V analogii to může být výška hladiny vody).

	Nyní si v jiné analogické situaci představte starou paní, která na nástupišti nastupuje do vlaku a potřebuje, aby dveře vagonu byly na stejné úrovni, jako je nástupiště. Podobně systém NADVNADH (jehož standardní redox potenciál = - 0,32 V) musí mít stejný potenciál jako daná dvojice metabolitů, aby je bez ztráty energie připojil k dýchacímu řetězci. No a protože je v Krebsově cyklu sedm takových párů metabolitů, je to důvodem, proč je „taková pozornost" věnována expresi NADH, kdy sedm příslušných genů představuje téměř pětinu celého mt genomu.

	Když jste se pročetli až do tohoto místa, stáváte se expertem, který zná vše, téměř vše, co se týká mt genomu a mt energetiky. Nicméně ale, v souvislosti s kapitolou II, musíme ještě věnovat pozornost replikaci mtDNA člověka. Replikační proces začíná syntézou H-řetězce ve specifickém místě nazývaném kontrolní oblast (podle číslování bázových párů použitého na obr. 12 je počátek na pozici 192). Syntéza dceřiného H-řetězce pokračuje jednosměrně proti otáčení hodinových ručiček (používajíc L-řetězce jako matrici po odchlípení starého H-řetězce) do dvou třetin dráhy podél molekuly, až do sekvence na pozici 5742-5753. V tomto místě je spuštěna replikace L-řetězce. Jednosměrná syntéza L-řetězce z tohoto místa pokračuje opačným směrem, tj. ve směru hodinových ručiček kolem molekuly (používajíc H-řetězec jako matrici). Kontrolní oblast je tvořena 546 bázovými páry (od 16 023 do 16 569) a v této části je DNA dokonce trojřetězcová. Je tomu tak proto, že se krátká sekvence H-řetězce replikuje ještě podruhé, za vzniku sekvence o 192 bázových párech, označované jako 7S DNA nebo D-smyčka (the displacement loop, na obr. 12 vyznačena čísly 1-192).

	Jak můžeme vyvodit z těchto skutečností, kontrolní oblast má klíčovou roli v replikaci mtDNA, tzn. při správném dělení mitochondrií. Srovnávací studie mtDNA různých lidí nebo lidských populací odhalily značný počet mutací. Příčinou je fakt, že kontrolní oblast nemá žádný gen, což představuje v kontextu této knihy značnou výhodu. Kdyby tomu tak nebylo, mutace by poškodily
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	přepsané mtRNA, a tím příslušné enzymatické systémy. Poškozené mitochondrie by nemohly přežívat delší čas, nemajíce tak šanci dostat se do potomstva v dalších generacích. Tím by mutace následně vymizely. Naproti tomu mutace v kontrolní oblasti nemají genetický význam, a tudíž bez jakékoliv projekce do fenotypu jsou akumulovány po celou dobu trvání lidské existence.
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	•• DODATEK 2

	 

	• Radiochemické datovací metody

	 

	Radiochemické datování je ve své podstatě aplikací znalostí o radioaktivním rozpadu k určení stáří pradávných pozůstatků a fosilií (datování radioaktivním uhlíkem), pozemských hornin, planet a hvězd (datování izotopy uranu a draslíku).

	 

	• Metoda radioaktivního uhlíku

	 

	Neutrony z kosmického záření v atmosféře bombardují jádra dusíku-14, který se tím mění na izotop uhlíku-14:
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	Jádro uhlíku 14C je nestabilní a rozpadá se π-zářením zpět na 14N:
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	Metoda předpokládá, že poměr 14C k 12C je v současné době konstantní, stejně jako byl konstantní tisíce let v minulosti. Oxidovaný 14C je v podobě C02 přijímán rostlinami a následně konzumován lidmi a zvířaty. Pokud žijí, vylučují 14C, a tím po dobu života zůstává poměr 14C/12C konstantní. Po smrti ale 14C v mrtvém těle pokračuje v rozpadu. Protože radioaktivní uhlík už není doplňován, poměr 14C/12C začíná klesat. Stanovením tohoto poměru v nějakém objektu (vedle kostí se dává přednost tkáním, které měly za života rychlejší obrat, jako je kolagen nebo dentin) a s použitím poločasu rozpadu pro 14C může být určeno stáří objektu.
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	• Metoda radioaktivního draslíku

	 

	Používá se k měření delších časů. Využívá zvláštního případu, který se v radiochemii nazývá „pohlcení elektronu". Někdy je považován za čtvrtý typ přirozeného rozpadu (vedle α, (3 a γ záření). V tomto případě zachytí elektron jádro izotopu draslíku. Touto událostí zůstává hmotové číslo draslíku nezměněno, ale atomové číslo se snižuje o jedničku, čímž vzniká argon:
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	Metody vycházejí z předpokladu, že při vniku kupříkladu skály všechen argon jako plyn unikne z roztaveného žhavého materiálu. Když pak materiál tuhnul, zachytil určité množství radioaktivního draslíku, ale žádný argon. Potom tedy čím více argonu nyní skála obsahuje, jako dceřiných atomů v poměru k počátečnímu množství atomů draslíku, tím je starší.

	 

	• Uranová metoda

	 

	Používá izotop uranu 238/9U, který v osmistupňové kaskádě radioaktivního rozpadu dospěje ke stabilnímu olovu. Protože poločas radioaktivního uranu-238 je velice dlouhý (4,5 x 109 let), souměřitelné stáří objektu se může spočítat z poměru stávajících atomů uranu k jejich původnímu počtu.
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	•• DODATEK 3

	 

	• Struktura DNA a její základní funkce

	 

	Na obr. 13 je schéma molekuly DNA. Dva cukr-fosfátové řetězce vytvářející „bočnice žebříku“ jsou drženy pohromadě „příčkami“, tvořenými vodíkovými můstky mezi selektivně párovanými čtyřmi bázemi, kterými jsou: adenin (A), guanin CG), cytosin (C) a thymin (T). Vzorek komplementárního párování bází vytváří na obrázku ony příčky žebříku, v konečné podobě pak zkrouceného do šroubovice.

	Sekvence bází na jednom bočním řetězci vytváří v úseku genu genetický kód, tj. soubor instrukcí v jazyce sestaveném z oněch čtyř písmen A, G, C a T. Komplikovaný přenos informace z genu na syntetizovanou molekulu peptidu má několik stupňů, počínaje transkripcí do RNA transkriptu (viz též centrální dogma v kapitole V a bodě De-2 Dekalogu). Molekuly RNA, které určují sestavení proteinu, jsou známy jako messenger RNA (mRNA). Sestavení nového peptidu ze stavebních jednotek, tj. aminokyselin, je řízeno tripletovým genetickým kódem, tj. postupnými skupinami tří bází, nazývanými kodony, v lineární sekvenci RNA. Např. kodon AUG (RNA obsahuje místo thyminu uracil) určuje téměř vždy methionin, počáteční aminokyselinu v primární struktuře proteinu.
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	•• DODATEK 4

	 

	• Exkurze do „heterocyklické chemie"

	 

	Abyste jen v nezbytné míře porozuměli chemickému chování bází, mějte prosím trpělivost s rychlou exkurzí do „heterocyklické chemie" (kde můžete nalézt podrobnosti). Možná si pamatujete ze školních let, že benzen (objevený Faradayem v parách velrybího oleje) je nejjednodušší cyklický aromatický uhlovodík. Jeho struktura (obr. 14) byla navržena až po dlouhotrvajícím úsilí, v polovině 19. století. Chemici byli v těch dobách postaveni před problém: benzen, v němž se jevily dvojné vazby, by měl být - jako vysoce nenasycená látka - velice reaktivní. Nebyl, naopak vykazoval relativně značnou míru stability. Vysvětlení jeho stability spočívá v tzv. „aromatickém π-elektronovém systému" tvořeném řekněme π-elektronem kolem každého uhlíkového atomu v kruhu. (Přesněji formulováno, a blíže ke skutečnosti, každý uhlíkový atom využívá své tři orbitaly k formování planárně uspořádaných sp2 hybridizačních vazeb, které jej spojují s dvěma sousedními atomy uhlíku a jedním vodíkem. Zbývající nehybridizovaný π-orbital přesahuje na obou stranách nad a pod rovinu kruhu a je obsazen jedním π-elektronem.)

	Na druhé straně má ale přítomnost heteroatomuů (s volným elektronovým párem) v kruhu dramatický efekt, zvyšuje reaktivitu k elektrofilním atomům. Nahrazením dvou skupin CH dusíkem vzniká pyrimidin (obr. 14), jak je tomu v případě bází C a T v molekule DNA. (Nespleťte si nahrazení skupiny
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	CH dusíkem s nitrační reakcí, při níž se nitroskupina NO2 váže na uhlík v benzenovém kruhu.) Stejné zákonitosti platí také pro případy šesti- a pětičlenných hybridů. Fúze dvou aromatických kruhů vytváří pyrimidin-imidazolový hybrid, nazývaný purin (viz též obr. 13), tvořící struktury bází A a G v DNA.

	Můžete mít poslední vtíravou otázku, proč v uvedených bázích dochází přednostně k nahrazení dusíkem místo k jeho prostému navázání. Odpověď je jednoduchá, přestože zdaleka ne lehká: protože substituce je energeticky výhodnější (vyjádřeno množstvím joulů na mol). Můžeme tedy uzavřít, že tyto struktury jsou popsanými vlastnostmi otevřeny pro navázání či výměnu „funkčních skupin“, tj. pro mutace.
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	••ŽIVOTOPIS AUTORA
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Obr. 7. Vypusténi montgolfiéry pred kralovskym palicem ve Versailies (dobova kresba)
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Obr. 13. Dvousroubovice molekuly DNA. Puriny (A G se paruji s pyrimidiny (T a C), tvotice tak .pfieky” mezi
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Obr. 12. Mitochondridini DNA Elovéka. H- a L-fetézec je vyznaten vnéjéi a vnitini kruznici, Sekvence bazi
v Hefetézci e islovana od 1.do 16 569. SH a SL vyznacuil zattek a smér syntézy H- a L-etézce. Geny Ni-
N7 predstavuil sedm forem enzymu NADH dehydrogenszy. G. A, jsou okrajové baze guanin a adenin. Popis
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Obr. 14. Vzorce molekul benzeny, pyrimidinu a imidazolu





