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kiedy u trudn ia  lekturę. Język książki jest zrozum iały dla czytelników 
nie zajm ujących się p rofesjonalnie filozofią lub  biologią.

Na zakończenie m ojej oceny om awianej pracy chciałbym  podzielić 
się  sm utną refleksją. Treść książki w yraźnie w skazuje n a  to, że rosy j
ska nauka, sprzed tzw. rew olucji październikow ej sta ła  n a  bardzo 
wysokim  poziomie. Doskonałe ośrodki badaw cze mogły być porów ny
w alne z najllepszym i na świecie. Jednak  w  tym  czasie (1920—1930), 
gdy R. A. F isher, S. W right, J. B. S. H aldane, Th. D obzhansky podej
m ow ali badan ia  nad  teorią zm ieniającej się równow agi, nad  syntezą 
m endlizm u i b iom atęrii, nad  w ykorzystanie rachunku  praw dopodo
b ieństw a do oszacowania działania doboru naturalnego, w  Rosji, jak  
pokazałem  wyżej, ideologia w ym usiła zm ianę k ierunku  badań  w ielu  
naukow ców, w prow adzając te  badan ia  w sferę jałow ej i bezw artoś
ciowej „paplaniny” dialektycznego przyrodoznawstw a.

K azim ierz K loskow ski

P. H. H arvey, M. D. Pagell, The Com parative M ethod in  Evolutionary  
Biology, O xford-N ew  York-Tokyo, O xford U niversity  P ress 1991, ss. 240.

Rozwój współczesnej biologii, u jm ując spraw ę ram owo, przebiega 
w  dwóch nurtach . Pierw szy związany je st z tym  w szystkim , co dzieje 
się w  sam ej biologii m olekularnej, jak  i wokół niej. D rugi zaś n u rt 
dotyczy badań  przeprow adzanych w  ram ach  biologii ew olucyjnej. P ro 
b lem atykę tę  podejm uje się w  licznych publikacjach. N iem niej jednak  
pośród nich dom inują prace najczęściej om aw iające problem y biologii 
m olekularnej. Dlatego też niezwykłego w prost znaczenia d la  zobrazo
w an ia tendencji w ystępujących we współczesnej biologii ewolucyjnej 
nab iera  fak t ukaznia się książki P. H. H arveya i M. D. Pagela n a  te 
m a t porównaw czej m etody w  biologii ew olucyjnej. K siążka ta  została 
w ydana w  ram ach O xford Series in  Ecology and Evolution.

We współczesnej biologii ew olucyjnej m etodę porów naw czą odnosi 
się do konkretnych wzorów zm ian ew olucyjnych. Aby skutecznie to 
realizow ać, autorzy książki podejm ują próbę um iejscow ienia badań  po
równaw czych w  kontekście biologicznym i statycznym ; konsekw entnie 
pokazują, że większość analiz porównaw czych może być inspirow anych 
badaniem  wzorów przystosowanych organizmów.

O m aw iana książka składa się z przedm owy, sześciu rozdziałów  oraz 
zakończenia. W przedm ow ie autorzy w  sposób zwięzły p rezen tu ją 
głów ne założenia i tezy przy ję te w  pracy. S taw ia ją  podstaw ow e py ta
nie, dotyczące określenia re lacji pomiędzy przew idyw alnym  różnico
w aniem  grup gatunków  organizm ów  a  ich zw iązkam i filogenetyczny
mi. Szczególnie chodzi o odpowiedź n a  pytanie, w  jak i sposób charak
teryzow ać te  badan ia  porównawcze. A utorzy odrzucają trak tow an ie 
m etody porównaw czej jako opierającej się w yłącznie n a  określaniu  
zw iązków  filogenetycznych. M etoda porów naw cza m usi uwzględniać 
także sposób życia badanych gatunków. N adto po jaw iają  się py tan ia: 
w  jak im  stopniu ew olucja m olekularna jest neu tra lna , jak i sposób ży
cia pow oduje pojaw ienie się tzw. wielkiego mózgu, czy um ieralność 
zależy od w ielkości ciała (s. 1).

W pierw szym  rozdziale A utorzy skoncentrow ali się n a  problem ie 
skutecznego zastosow ania m etody porównaw czej do zrozum ienia p ro 



cesu przystosow ania. Je st fak tem  to, że różne gatunki upodobniają się 
do siebie, gdy żyją w analogicznych w arunkach, np. sowa śnieżna, 
niedźw iedź polarny w ykształciły białe p ióra lub  b ia łe  fu tra , cechy p re
ferow ane przez dobór natu ra lny , pozw alające n a  m askow anie się na 
b iałym  tle  śniegu; z kolei dla innych zw ierząt, np. zając bielak, białe 
okrycie pozw ala zabezpieczyć się przed drapieżcam i. Dostrzec m ożna 
też w  procesie ew olucji w ystępow anie zadziw iających regularności. 
A naliza stosunku przyrostu w agi do w agi ciała gatunków  Naczelnych 
pokazuje, że zależy on od w zoru krzyżow ania przyjętego przez samice. 
W reszcie P. H. H arvey i M. D. Pagel podkreślają, że podobieństw a 
blisko związanych ze sobą gatunków  dostarczają dowodów na pocho
dzenie ich od wspólnych przodków.

D rugi rozdział książki dotyczy różnego rodzaju  w ątpliw ości co do 
w łaściwego rozum ienia procesu filogenezy; chodzi tu ta j o to, że pod
czas zm ian ewolucyjnych aksjom aty związków filogenetyczynch m uszą 
być uw zględniane wcześniej, zanim  przeprow adzi się analizę porów 
nawczą. P rzykładem  może być badanie na próbce ptaków  i ssaków 
charakterystycznych cech gatunków  posiadających pióra. Okazuje się, 
że gatunki upierzone sk ładają ja ja  i posiadają dzioby, podczas gdy te  
gatunki, k tóre posiadają zęby i  futro, rodzą potomstwo. Wiadomo, że 
te  różnice nie są zw iązane ze sobą przystosowawczo ; i w łaśnie zastoso
w ana tu ta j sym ulacja filogenetyczna (w ram ach  której stosuje się an a
lizę statystyczną) pokazuje, że każda z w ym ienionych cech ewoluowa
ła oddzielnie w  swojej grupie (ss. 34—35). O dkrycie więc związków 
filogenetycznych pozwala odróżniać przyczyny od skutków. Co w ięcej, 
blisko ze sobą zw iązane gatunki w ydają się być fenotypowo podobne 
w  w yniku (1) tradycjonalizm u nisz ekologicznych, (2) filogenetycznych 
czasowych odchyleń oraz (3) podobnych reakcji przystosowawczych.

W  trzecim  rozdziale (ss.50—77) A utorzy om aw iają sposoby uzyskiw a
n ia  i w ykorzystyw ania inform acji filogenetycznych niezbędnych dla 
przeprow adzenia badań  porównawczych. Inform acja filogenetyczna s ta 
now i sw oistą h istorię genealogiczną grup zak ładającą zachodzenie 
związków pom iędzy przodkiem  i potom kiem . Z kolei określenie charak
te ru  tych związków dom aga się przyjęcia określonej klasyfikacji. Zda
niem  P. H. H arveya i M. D. Pagela klasyfikacje określone kladystycz- 
nie, opierające się n a  k ry terium  ekonomiczności i równoważności, są 
z reguły najbardzie j przydatne. N iem niej jednak  w yczerpująca cha
rak terystyka drzew  filogenetyczynch poszczególnych gatunków  dom a
ga się uw zględnienia w yników  badań biologii m olekularnej. Dane 
dotyczące DNA oraz ich um ieję tne różnicow anie w  oparciu o k lasy
fikację kladystyczną może stanow ić podstaw ę rekonstrukcji drzew 
filogenetycznych.

W kolejnej części pracy (rodział czwarty, ss. 78—113) skoncentrow a
no się na m etodach analiz porównawczych cech ukrytych lub danych, 
k tóre p rze jaw ia ją  się w  skończonej liczbie stanów  uzyskanych w  opar
ciu o h ierarchicznie uporządkow aną filogenezę. Chodzi o to, aby okreś
lić, czy w  ram ach  rozgałęzień drzew a filogenetycznego zm iany w zo
rów  ewolucyjnych nazyw ane przechodzeniem  stanów  cech, np. stanów 
równoległych dwóch cech fenotypicznych, m ają  charak te r zorganizo
wany, czy tylko stanow ią przypadkow y zbiór tych cech. Biogeografo- 
w ie wyspowi m ów ią o tzw. ro tacji gatunków : gatunki początkowo n ie 
obecne n a  w yspie mogły w  późniejszym  czasie pojaw ić się w  w yniku 
im igracji; natom iast gatunki początkowo obecne mogły zniknąć w w y
niku  czynników pow odujących ich śmierć. W konsekw encji przyjm uje



się, że procedura szacow ania podobieństw a cech ukrytych sprow adza 
się do określania praw dopodobieństw a pojaw iania się zm ian cech, n a 
w et jeśli n ie  są znane długości odgałęzień filogenetycznych.

P ią ty  rozdział (ss. 114—170) Autorzy poświęcili om ówieniu metod 
analizy ciągłych zm iennych cech. B adania morfologiczne, fizjologiczne, 
h isto ria  życia oraz zachow anie (chodzenie, la tan ie, pływanie) pozw a
la ją  przyjąć, że cechy ćiągle zm ieniające się trudno  je st zaklalsyfiko- 
w ać do cech ukrytych. A utorzy przedstaw iają ten  problem  następująco 
(s. 115). Załóżmy, że proces po jaw iania się cechy ciągle zm ieniającej 
się zachodzi podczas szeregu etapów  ukrytych. „Odległość” pokonyw a
na na każdym  z tych etapów  przez cechę je s t w artością sta łą  — albo 
o jedną  jednostkę „naprzód”, albo o jedną jednostkę „wstecz” w  przy
ję tej skali. Ruchy „naprzód” oraz „wstecz” w ydają się być jednakow e. 
P rzy jm ijm y że jeden etap  odpow iada każdej z kolejnych epok, gdzie 
jedną epokę oznaczać się będzie jako т. Pozycja n a  skali po upływ ie 
n epok jest sum ą w szystkich uprzednich etapów. Te okoliczności w ska
zu ją  n a  możliwość pow staw ania tego, co nazyw a się „m arszem  przy
padkow ym  ”. N iektóre „m arsze przypadkow e” będą oscylować w stro 
nę w artości + 1 , inne będą kierow ać się w  k ie runku  w artości —1, a  
jeszcze inne osiągać będą wyższą w artość od +1  i niższą od —1. M a
jąc dane dotyczące w ystępow ania jednego z dw u m ożliwych rezu lta 
tów, w  określonym  przedziale czasowym, łatw o stw ierdzić, że pojaw ia 
się 2« praw dopodobnych rezultatów  „m arszu przypadkowego” po n  
etapach. Teoria statystyczna pozw ala przewidzieć rozkład rezultatów  
tego procesu, gdy uw zględnia się z jednej strony „zanikanie” jednostki 
czasu r, z drugiej zaś kiedy n  posiada znaczną w artość. Tak więc roz- 
gałęzieniowa s tru k tu ra  filogenezy potw ierdza, że określenie cechy ga
tunków  jest zależne od statystycznych badań.

P. H. H arvey i M. D. Pagel w  szóstym rozdziale prezentow anej p ra 
cy (ss. 171—202) podejm ują próbę w ykorzystania zjaw iska allom etrii, 
nierów nom ierności w zrastan ia , do określenia nie ty le zachodzenia 
zw iązków pomiędzy dw iem a zm iennym i cechami, ale raczej do w ska
zania form y, w  której zw iązek ten zachodzi. A utorzy nad to  opisali 
sposoby szacowania związków allom etrycznych za pom ocą logiki po
rów nań  niezależnych, a  następnie przedstaw ili podstaw y teoretyczne 
niezbędne do tw orzenia krzyw ych allom etrycznych.

W zakończeniu książki (ss. 203-205) A utorzy podkreślają , że sku
teczność stosowania m etody porównaw czej zależy od określenia cha
rak te ru  w zajem nego oddziaływ ania dziedzictwa filogenetycznego, zda
rzeń przypadkow ych oraz przystosow ania do aktualnego środowiska. 
Co w ięcej, sam e analizy porównaw cze osadzone są na proponowanych 
m odelach prezentujących praw dopodobny przebieg procesu ewolucji. 
W ybór m odelu rzu tu je  na rekonstrukcję przeszłości filogenetycznej ga
tunków .

K siążka Porównaw cza m etoda w  biologii ew olucyjnej zasługuje na 
szczególną uw agę biologów, filozofów biologii i tÿch wszystkich, k tó 
rzy za jm ują się procesam i ew olucyjnym i u jm ow anym i w  aspekcie sta 
tystycznym. A utorzy uw zględniają w iedzę w  zakresie biologii ew olu
cyjnej, biologii m atem atycznej, ekologii, potw ierdzając niekiedy za
skakujące tw ierdzenia: „m usim y nauczyć się trak tow ać dane porów 
naw cze z takim  sam ym  szacunkiem , z jak im  podchodzim y do w yni
ków eksperym entalnych” (J. M. Sm ith, R. H olliday — W prow adzenie 
do The Evolution of A dapta tion  by Natural Selection, London 1979, 
s. VII).



Jak  się w ydaje, m etoda porównaw cza należy do kluczowych proce
d u r badaw czych biologa ew olucjonisty. Służy ona n ie tylko do u s ta 
lan ia  stanu  wiedzy na tem at pochodzenia gatunku w raz ze w skaza
n iem  wszelkich lub inform acyjnych na ten  tem at, ale rów nież otw iera 
możliwość uzasadniania hipotez uogólniających, określających przebieg 
rozw oju filogenetycznego i adaptacyjnego. O m aw iana książka przede 
w szystkim  koncentru je  się na charakteryzow aniu  czasowo wcześniej
szych procesów filogenetycznych na podstaw ie znajom ości później
szych. Zbyt mało jednak  wskazano w  ram ach  proponow anej m etody 
porównaw czej na konieczność „odkryw ania” związków przyczynowych 
w oparciu o zasady indukcji elim inacyjnej. N adto n iew iele m ateria łu  
poświęcono zagadnieniu sprow adzania hipotez dotyczących związków 
filogenetycznych ew oluujących gatunków.

Niezwykle pomocny podczas lek tury  recenzow anej książki, okazuje 
się sta rann ie  przygotowany zestaw  bibliograficzny, indeks osobowy 
i przedm iotowy. Nie bez znaczenia są też liczne diagram y, w ykresy, 
tabele opisane i z in terpretow ane językiem  zrozum iałym  n ie tylko dla 
biologów. Zastosowane w  pracy m etody m atem atyczne pozw alają (1) 
przeanalizow ać ilościowo w yniki eksperym entów  m olekularnych doty
czących zagadnienia filogenezy, (2) przedstaw ić modele związków za
chodzących an  różnych poziomach odgałęzień filogenetycznych gatun 
ku  oraz (3) skonstruow ać hipotezy w yjaśn iające skuteczność stosowa
n ia m etody porównaw czej w biologii teoretycznej.
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A. Brack, F. R aulin : L ’évolution chim ique et les origines de la vie, 
P aris  1991, Masson, X IV+181 (Les grands problèm es de l’évolution).

Całościowa prezen tacja aktualnego stanu  wiedzy w  zakresie proble
m atyki genezy życia n a  Ziemi jest przedsięw zięciem  niezw ykle tru d 
nym  i to z w ielu powodów. P rzede w szystkim  jesteśm y św iadkam i 
intensyw nych badań  in terdyscyplinarnych, obejm ujących aspekty nie 
tylko ściśle biologiczne, ale także kosm ochem iczne (m. in. m eteory - 
tyczne, kom entarne), paleobiochem iczne, laboratory jne i inne. Ponad
to problem  sam  w sobie, co unaoczniają w skazane badania, okazuje 
się  tak  som plikowany, iż każda próba w yjaśn ien ia takiego czy innego 
aspektu  czy fragm entu  procesu abiogenezy rodzi coraz to nowe znaki 
zapytania.

Dlatego n ie dziwi nas to, co w  Przedm ow ie  do om aw ianej pracy 
stw ierdza G uy Ourisson, członek francuskiej A kadem ii Nauk, m iano
wicie, że nap isan ie książki ujm ującej w szystkie aspekty pochodzenia 
życia w ym aga „wiele odwagi i w ielkiej kom petencji erudycji”. R eali
zacji takiego zadania podjęli się: A ndré Brack, dyrektor badań  w 
CNRS, w centrum  biofizyki m olekularnej w  O rleanie, oraz François 
Raulin, profesor U niw ersytetu Paryskiego (Paris-V al de M arne), obaj 
dobrze znani z prowadzonych przez siebie i swe ekipy badań  labo ra
toryjnych w  zakresie syntez prebiotycznych. K siążka została w ydana 
w  serii W ielkie  problem y ewolucji, zainicjow anej przez prof. Jean  P i- 
veteau  i przeznaczonej do prezentacji w  sposób popularnonaukow y, ale 
kom petentny, aktualnego stanu  wiedzy ew olucyjnej w  w ybranej dzie
dzinie.


