
415Ewolucja istotnych cech budowy organizmu zwierzęcego

życia na ziemi) mogły występować jakieś 
szczególne warunki, całkowicie inne niż te, 
które nam są znane, obecnie powodujące 
duże zmiany fenotypowe przy tym samym 
genotypie, na przykład redukcję drugiej 
pary skrzydeł owada lub odwrotną zmia-
nę. Wówczas mutacje, które w normalnych 
warunkach dawałyby ten sam efekt, byłyby 
mutacjami neutralnymi i jako takie prędzej 
czy później ulegałyby utrwaleniu w popula-
cji poprzez dryf, a po tym byłyby zachowa-
ne po ustąpieniu owych szczególnych wa-
runków. 

(3) Niektóre mutacje w genach home-
otycznych być może miały nie tak radykalny 
charakter jak obecnie znane mutacje bitho-

rax, lecz prowadziły do stopniowej krok po 
kroku redukcji wielkości drugiej pary skrzy-
deł owada i liczby odnóży stawonogów, tak 
jak na to wskazywali Raghausen i współaut. 
(2002). Wówczas „makroewolucja” zachodzi-
łaby na drodze kumulacji drobnych zmian 
(modyfikacji budowy narządów), które pod-
legałyby selekcji wewnątrz populacji tak jak 
wszystkie inne mutacje, zgodnie z kanonem 
opisywanym w innych artykułach w tym ze-
szycie KOSMOSU (JeRzmanowski, koRona 
Łomnicki, Pilot). Łatwo zauważyć, że wyżej 
wymienione mechanizmy (1), (2) i (3) nie 
wykluczają się wzajemnie i żaden z nich nie 
wymaga przyjęcia założeń sprzecznych z teo-
rią doboru naturalnego. 

EVOLUTION OF MAJOR CHANGES IN ANIMAL MORPHOLOGY.
REMARKS ON EVOLUTION OF ANIMAL DEVELOPMENTAL PROGRAM AND ON HUMAN 

GENETIC HERITAGE

Summary

Evolution of complex organisms required addi-
tions of new gene loci and appearing of new func-
tions by duplications of preexisting genes and subse-
quent diversification of duplicated copies. However, 
the number of genes in genome is surprisingly low 
in animal and human genomes, since it is limited by 
genetic load, which is a function of mutation rate 
and real number of genes,. The genetic information 
of a higher organism is organized in a very econom-
ical way. There is hierarchical regulation of genes 
transcription by transcription factors, and pathways 
of post translational regulation of activity of gene 
products that are common for the whole animal 
kingdom. The roles of hox genes, wnt/catenin and 
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apoptosis pathways in animal development, evolu-
tion, and homology of genes involved in these regu-
lations (ortolologous and paralogous) are discussed 
in this article. It may be speculated that a common 
ancestor of all animals contained a set of genes of 
developmental program which was prerequisite for 
animal evolution. There is some difficulty in expla-
nation how extensive morphological changes could 
be favoured by natural selection. The problem of 
“macroevolution” may be reduced to evolution of 
developmental program. However, this evolution did 
not require special mechanisms not consistent with 
paradigms of the theory of evolution.
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