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GMO W PERSPEKTYWIE EWOLUCJI

KilkanaScie lat temu w dawnym Zakladzie
Genetyki Uniwersytetu Warszawskiego w Ale-
jach Ujazdowskich na tablicy ogloszen wisiat
wyciety z jakiego$S pisma rysunek, ktory zgi-
nal przy przeprowadzce na ul. Pawinskiego, i
ktorego nie udato mi sie odnalez¢. Na rysun-
ku bylo zwierze zlozone z elementow wielu
roznych organizmow, a obok stalo dwoch
panow, z ktorych jeden mowit do drugiego:
,1 mowicie kumie, ze to nie zadna inzynieria
genetyczna tylko zwykla ruja i porobstwo?”.

GMO s3 z nami od ponad 30 lat i obawy
przed nimi sa tak powszechne, i tak gtebokie,
ze trudno z nimi walczyC. Znacznie bardziej
boimy si¢ rzeczy nieistniejacych w naturze,
niz naturalnych — na przyktad w polowie lat
70. w prestizowej uczelni amerykanskiej Mas-
sachusetts Institute of Technology znacznie
wiecej zezwolen wymagalo wprowadzenie
genu bakterii Escherichia coli do tej samej
bakterii niz praca z wirusem biataczki kocie;j.
Zreszta wowczas przeciwnicy GMO (wte-
dy byly to tylko mikroorganizmy — roSliny i
zwierzeta pojawily sie pOzniej) twierdzili, ze
nie ma sensu prowadzi¢ badan z ich zasto-
sowaniem, bo mozna i aplikacyjne i podsta-
wowe badania prowadzi¢ starymi i znanymi
metodami, osiagajac te same efekty. Oczywi-
Scie nikt nie jest prorokiem, ale patrzac na
osiagniecia ostatnich 30 lat — takie jak re-
kombinowane leki, szczepionki przeciwko
wielu chorobom, znajomos¢ genomu ludzkie-
go, mozliwosci wczesnego wykrywania wielu
chor6b czy terapii specyficznych dla pew-
nych nowotworow, i majac nadal przed soba
perspektywy terapii genowej, mozna si¢ tyl-
ko cieszy¢, ze przeciwnikom GMO nie udato
sie powstrzymac postepu nauki.

Jednak cel tej pracy jest troch¢ inny
— nawiazujac do tego, co bylo napisane na
samym poczatku, natura bez ingerencji czlo-
wieka dokonywala rzeczy dziwnych i intere-
sujacych w dziedzinie przenoszenia genow
z jednego organizmu do drugiego — i gdyby
nie to, Swiat w obecnej swojej postaci by nie
istnial. Nie jest mozliwe opisanie wszystkich
przypadkow tego typu, ogranicze sic wiec do
ogolnego zarysu zjawiska i paru szczegoto-
wych przyktadow. Chciatabym napisa¢ o po-
wstaniu komorki eukariotycznej, powstaniu
organelli i zmniejszaniu genomow przodkOow
chloroplastow i mitochondriow oraz o prze-
noszeniu genOw mie¢dzy bakteriami i miedzy
organizmami eukariotycznymi i bakteriami.

Od 1976 r. uwaza si¢, ze istnieja 3 wiel-
kie galezie (domeny) drzewa ewolucyjnego
organizmoéw — archeony, bakterie (eubakte-
rie) i eukarionty (DOOLITTLE 1999). Pierwsza
komorka bedaca przodkiem wspotczesnych
eukariontow  powstata  prawdopodobnie
przez zlanie si¢ dwoch bakterii — naleza-
cych do Eu- i Arche- bakterii. Geny jadrowe
eukariontow wykazuja podobienstwa do ge-
nOw obu grup bakterii, ale bardzo ogolnie
geny zwiazane z metabolizmem sa bardziej
podobne do genow eubakteryjnych, a apa-
rat transkrypgji, translacji itp. do genow ar-
chebakterii. Nie uwaza si¢ juz obecnie, ze
kiedykolwiek istnialy eukarionty pozbawione
mitochondriow, raczej powstanie mitochon-
drium i powstanie komorki eukariotycznej
sa tym samym momentem. Komorki eukario-
tyczne pozbawione mitochondriow, dawniej
koronny dowod na istnienie prymitywnych
eukariontow przed wejSciem eubakterii do
wczesnej komorki eukariotycznej, wykazuja



218

EwA BARTNIK

Slady, ze kiedyS mialy mitochondria. Eubak-
teryjny partner tej fuzji najprawdopodob-
niej byt do$¢ podobny do wspotczesnych
alfa-proteobakterii. Miat okoto 1000 genow,
ktore powoli byly przekazywane do genomu
jadrowego. Ten proces przebiegal roznie w
roznych gateziach eukariontow, w ktorych
pozostalo w genomie mitochondrialnym od
kilku do okoto stu genéw, a u niektorych or-
ganizmow DNA mitochondrialny catkowicie
zostal usuniety. Czyli nastapilo przenoszenie
genéw na ogromna skale, na ogot z powo-
dzeniem, ale nie zawsze — w genomie ludz-
kim znajduja si¢ na przyklad niefunkcjonalne
pseudogeny homologiczne do genow znajdo-
wanych w mitochondrialnym DNA (DOOLIT-
TLE 1999; GRAY i wsp. 1999).

W ewolucji mitochondriow zaszio dziwne
zjawisko — bakteryjna polimeraza RNA, ktora
musiala pierwotnie posiadac¢ bakteria, z kto-
rej powstaly mitochondria, zostala zastapiona
przez polimeraze pochodzaca od wirusa bak-
teryjnego z grupy bakteriofagow T-nieparzy-
stych (CERMAKIAN i wspotaut. 1997). Jednak
to zjawisko nie nastapilo od razu — mito-
chondria pierwotniaka Reclinomonas ame-
ricana, majace najwiecej genéw w swoim
DNA, ktory najbardziej przypomina pierwot-
ny genom mitochondrialny, maja bakteryjna,
a nie fagowa polimeraz¢ RNA (GRAY i wspot-
aut. 1999). Czyli mozemy jako przyklad prze-
noszenia gendw w procesie ewolucji podac
takze gen faga, ktory jest w mitochondriach
ogromnej wiekszoSci organizmow eukario-
tycznych, a ktory wbudowal sie kiedyS do
DNA mitochondrialnego, zastepujac bakteryj-
na polimeraze, i juz tam pozostal.

U roslin oprocz mitochondriow obecne
sa tez chloroplasty, potomkowie wnikniecia
bakterii do komorki eukariotycznej. Tu takze
nastapito przekazywanie genow z DNA wcze-
snych chloroplastow do genomu jadrowego,
z dodatkowymi komplikacjami przekazow w
trojkacie  jadro-chloroplast-mitochondrium.
Warto moze dodac¢, ze w odrbéznieniu od w
miare stabilnych genomoéw mitochondrial-
nych zwierzat, u roSlin genomy te maja roz-
ne wielkoSci u jednego gatunku i rekombi-
nuja miedzy soba (GRAY i wspotaut. 1999).

Bakterie maja szereg mechanizmow, kto-
re umozliwiaja przenoszenie genow miedzy
nimi, sa to: transformacja (czyli pobieranie
DNA przez bakterie i wbudowywanie go
do genomu), transdukcja (czyli przenosze-
nie fragmentow DNA przez bakteriofagi)
i koniugacja (czyli proces przekazywania
DNA w zjawisku, gdzie bakterie dwoch

réznych pilci tacza sie ze soba, i bakteria
meska przekazuje geny bakterii zenskiej).
Zjawisko transformacji kilkadziesiat lat
temu bylo tym, ktére udowodnilo, ze mate-
riatem genetycznym jest DNA a nie bialka,
jak wowczas przypuszczalo wielu naukow-
cOw. Przenoszenie genow wsSrod bakterii
jest zjawiskiem niestychanie powszechnym.
Z praktycznego punktu widzenia moze sta-
nowi¢ powazny problem, przy przenosze-
niu opornoSci na leki z jednej bakterii do
innych; ale takze stanowi problem przy
badaniach nad pokrewienstwem miedzy
bakteriami. Na ogo6l badania takie oparte
sa na porOwnywaniu sekwencji wybranych
genow i okazuje sie czesto, ze rozne geny
daja r6zne wyniki. Dla przyktadu warto po-
da¢, ze poréwnanie kilku réznych odmian
tego samego gatunku moze dac szokujace
wyniki pod katem liczby wspolnych genow
— czesto spora czeS¢ genoOw jest charak-
terystyczna tylko dla danego szczepu. Na
przyktad dwa szczepy E. col, K12 i O157:
H7, maja oprocz wspoOlnych gendéw takie,
ktore wystepuja wylacznie w jednym ze
szczepOw, ale nie w drugim — jest ich od-
powiednio 528 i 1387, co stanowi znaczna
czeS¢ genomu tej bakterii (PERNA i wspot-
aut. 2001). Badajac 8 szczepow Streptococ-
cus agalactiae stwierdzono, ze genom tego
organizmu zawiera 3 klasy genow: obecne
we wszystkich szczepach, obecne w pew-
nych, ale nie wszystkich izolatach i takie,
ktore sa tylko w jednym, ale nie w pozosta-
tych (patrz FRASER-LIGGETT 2000).
Przenoszenie genow z bakterii do orga-
nizmow wielokomorkowych wydaje si¢ byc
bardzo rzadkie. Nieliczne przyktady obejmu-
ja m.in. obecnos¢ genomow endosymbionta
Wolbachia w genomie gospodarza Drosophi-
la (Hotopp i wspotaut. 2007), jednak linia
plciowa organizmow wielokomoérkowych
wydaje si¢ by¢ w znacznym stopniu chro-
niona przed tego typu ,wtratami”. Wiekszos¢
podawanych przykladow przenoszenia ge-
now bakterii do organizmow eukariotycz-
nych obejmuje organizmy jednokomorkowe
pobierajace pokarm za pomoca fagocytozy
(ANDERSSON 2005). W literaturze jest wie-
le przykladow zjawiska zwanego badz LGT
(ang. lateral gene transfer) badz HGT (ang.
horizontal gene transfer) — horyzontalnego
przenoszenia genow. Na ogot zaklada sie,
ze gen jest wynikiem takiego procesu jesli
jest podobny w znacznym stopniu do genu
innego organizmu. W miar¢ jak ro$nie licz-
ba genomow o w pelni poznanej sekwencji
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prawdopodobnie liczba znanych przykladow
LGT/HGT bedzie rosta.

Warto wspomniec jeszcze o tym, ze prze-
noszenie genOw nie jest zakoficzonym proce-
sem, odbywa si¢ nadal. W genomach obecne
sa ruchome sekwencje (sekwencje insercyj-
ne, transpozony), czy tez endonukleazy typu
,2homing”, spotykane w genomie mitochon-
drialnym wielu grzybow i w genomie jadro-
wym bakterii i drozdzy, ktore ,wskakuja” do
genomoOw nie zawierajacych tych ruchomych
sekwencji. Czyli genomy nasze i innych
zywych organizmOw sa w stanie ciaglych
zmian, z ktorych niektore beda tez przecho-
dzi¢ na nastepne pokolenia.

Gdyby nie wiele zjawisk w przeszloSci, w
ktorych geny przechodzity z jednej bakterii

do drugiej, czy z organelli do jader komorko-
wych, Swiat istot zywych by wygladat inaczej.
Inzynieria genetyczna wykorzystuje catkiem
naturalne enzymy i fragmenty DNA po to by
precyzyjnie zmienia¢ organizmy, szczegolnie
takie, ktore maja znaczenie przemystowe.
Na rynku jest wiele lekow pozyskiwanych z
organizméw typu GMO; bedzie ich na pew-
no wiecej. W USA spore obszary upraw ob-
sadzone sa przez rosliny transgeniczne. Nie
jest celem tego artykulu zachecanie wszyst-
kich do hodowania transgenicznych roslin
czy zwierzat, ale moze warto zastanowic sie
nad tym, Zze W naturze przenoszenie genow
bylo czyms, co zachodzito przez wiele lat bez
pomocy inzynierii genetyczne;j.

GMO IN THE LIGHT OF EVOLUTION

Summary

Genetically modified organisms are perceived by
many as unnatural man-made creations, which are an
inappropriate intervention into the natural order. In

this paper I try to show that had genes not jumped
and recombined, we would not be here.
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