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kiedy utrudnia lekture. Jezyk ksiazki jest zrozumialy dla czytelnikéw
nie zajmujgcych sie profesjonalnie filozofig lub biologia.

Na zakonczenie mojej oceny omawianej pracy chcialbym podzielié
sie smutng refleksjg. Tre$§é ksigzki wyraznie wskazuje na to, ze rosyj- -
ska nauka, sprzed tzw. rewolucji paZdziernikowej stala na bardzo
wysokim poziomie. Doskonale oérodki badawcze mogly byé poréwny-
walne z najllepszymi na $wiecie. Jednak w tym czasie (1920—1930),
gdy R. A. Fisher, S. Wright, J. B. S. Haldane, Th. Dobzhansky podej-
mowali badania nad teorig zmieniajacej sie ré6wnowagi, nad syntezg
mendlizmu i biomaterii, nad wykorzystanie rachunku prawdopodo-~
biefistwa do oszacowania dzialania doboru naturalnego, w Rosji, jak
pokazalem wyzej, ideologia wymusila zmiane kierunku  badan wielu
naukowcdéw, wprowadzajgc te badania w sfere jalowej i bezwartos-
ciowej ,paplaniny” dialektycznego przyrodoznawstwa.

Kazimierz Kloskowski

P. H. Harvey, M. D. Pagell, The Comparative Method in Evolutionary ’
Biology, Oxford-New York-Tokyo, Oxford University Press 1991, ss. 240.

Rozw6j wspblczesnej biologii, ujmujgec sprawe ramowo, przebiega
w dwéch nurtach. Pilerwszy zwigzany jest z tym wszystkim, co dzieje
sie w samej biologii molekularnej, jak i wokét niej. Drugi zas nurt
dotyczy badah przeprowadzanych w ramach biologii ewolucyjnej. Pro-
_blematyke te podejmuje sie w licznych publikacjach. Niemniej jednak
poéréd nich dominujg prace najcze$ciej omawiajgce problemy biologii
molekularnej. Dlatego tez niezwyklego wprost znaczenia dla zobrazo-
wania tendencji wystepujgcych we wspdlczesnej biologii ewolucyjnej
nabiera fakt ukaznia sie ksigzki P. H. Harveya i M. D. Pagela na te-
mat poréwnawczej metody w biologii ewolucyjnej. Ksigzka ta zostala
wydana w ramach Oxford Series in Ecology and Ewvolution.

We -wspdiczesnej biologii ewolucyinej metode poréwnawczg odnosi
si¢ do konkretnych wzoréw zmian ewolucyjnych. Aby skutecznie to
realizowaé, autorzy ksiazki podejmuja prébe umiejscowienia badan po-
réwnawczych w kontek$cie biologicznym i statycznym; konsekwentnie
_pokazuja, ze wiekszo§¢ analiz poréwnawczych moze byé inspirowanych
badaniem wzor6w przystosowanych organizméw. ‘

Omawiana ksigzka sklada sie¢ z przedmowy, szeiciu rozdzialéw oraz
zakoniczenia., W  przedmowie autorzy w spos6b zwigzly prezentujg
gléwne zalozenia i tezy przyjete w pracy. Stawiajg podstawowe pyta-
nie, dotyczace okreflenia relacji pomiedzy przewidywalnym réznico-
waniem grup gatunkéw organizméw a ich zwigzkami filogenetyczny-
mi. Szczegblnie chodzi o odpowiedZ na pytanie, w jaki spos6b charak-
teryzowaé te badania poréwnawcze. Autorzy odrzucajg traktowanie
metody poréwnawczej jako opierajacej sie wylacznie na okreslaniu
zwigzkéw filogenetycznych., Metoda poréwnawcza musi uwzgledniaé
takze sposéb zycia badanych gatunkéw. Nadto pojawiaja sie pytania:
w jakim stopniu ewolucja molekularna jest neutralna, jaki sposéb zZy-
cla powoduje pojawienie sie tzw. wielkiego mézgu, czy umieralnogé
zalezy od wielko$ci ciala (s. 1).

W pierwszym rozdziale Autorzy skoncentrowali si¢ ma problemie
skutecznego zastosowania metody poréwnawczej do zrozumienia pro-
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cesu przystosowania. Jest faktem to, ze rézne gatunki-upodobniajg sie
do siebie, gdy zyja w analogicznych warunkach, np. sowa $niezna,
niedzwiedZz polarny wyksztatcily biale piéra lub biate futra, cechy pre-
ferowane przez dobdr naturalny, pozwalajgce na maskowanie sie na
bialym tle éniegu; z kolei dla innych zwierzat, np. zajgc bielak, biale
okrycie pozwala zabezpieczyé sie przed drapiezcami. Dosirzec mozna
tez w procesie ewolucji wystepowanie - zadziwiajgcych regularnosci.
Analiza stosunku przyrostu wagi do wagi ciala gatunkéw Naczelnych
pokazuje, ze zalezy on od wzoru krzyzowania przyjetego przez samice.
Wreszcie P.H. Harvey i M.D. Pagel podkre§lajg, ze podobienstwa
blisko zWwigzanych ze sobg gatunkéw dostarczaja dowodéw na pocho-
dzenie ich od wspélnych przodkéw.

Drugi rozdzial k31azk1 dotyczy réznego rodzaju watpliwos$ci co. do
wlasciwego rozumienia procesu filogenezy; chodzi tutaj o to, Zze pod-
czas zmian ewolucyjnych. aksjomaty zwigzkéw filogenetyczynch musza
byé uwzgledniane wczedniej, zanim przeprowadzi sie analiz¢ poréw-
nawczg. Przykladem moze byé badanie na prébce ptakéw i ssakéw
charakterystycznych cech gatunkéw posiadajgeych piéra. Okazuje sie,
ze gatunki upierzone skladajq jaja i posiadajg dzioby, podczas gdy te
gatunki, ktére posiadajg zeby i futro, rodzg potomstwo. Wiadomo, ze
te réznice nie sg zwigzane ze sobg przystosowawczo; i wlasnie zastoso-
wana tutaj symulacja filogenetyczna (w ramach kiérej stosuje sie ana-
lize statystyczna) pokazuje, ze kazda z wymienionych cech ewoluowa-
la oddzielnie w swojej grupie (ss. 34—35). Odkrycie wigc zwigzkow
filogenetycznych pozwala odr6zniaé przyczyny od skutkéw. Co wiecej,
blisko ze sobg zwigzane gatunki wydaja sie byé fenotypowo podobne
w wyniku (1) tradycjonalizmu nisz ekologicznych, (2) filogenetycznych
czasowych odchylen oraz (3) podobnych reakeji przystosowawczych.

W trzecim rozdziale (ss.50—77) Autorzy omawiajg sposoby uzyskiwa-
mnia i wykorzystywania informacji filogenetycznych niezbednych dla
przeprowadzenia badai poréwnawczych. Informacja filogenetyczna sta-
nowi swoistg historie genealogiczng grup zakladajgcg zachodzenie
zwigzkéw pomiedzy przodkiem i potomkiem. Z kolei okre§lenie charak-
teru tych zwigzkéw domaga sie przyjecia okreslonej klasyfikacji. Zda-
niem P. H. Harveya i M. D. Pagela klasyfikacje okre$lone kladystycz-
nie, opierajgce sie na kryterium ekonomiczno$ci i réwnowazno$ci, sg
Zz reguly najbardziej przydatne. Niemniej jednak wyczerpujgca cha-
rakterystyka drzew filogenetyczynch poszezegélnych gatunkéw doma-
ga sie uwzglednienia wynikéw badann biologii molekularnej. Dane
dotyczace DNA oraz ich umiejetne réznicowanie w oparciu o klasy-
fikacje kladystyczng mo?e stanowié - podstawe rekonstrukeji drzew
filogenetycznych.

W kolejnej cze$ci pracy (rodzial czwarty, ss. 78—113) skoncentrowa-
no sie na metodach analiz poréwnawczych cech ukrytych lub danych,
ktére przejawiajg sie w skoriczonej liczbie stanéw uzyskanych w opar-
ciu o hierarchicznie uporzadkowang filogeneze. Chodzi o to, aby okre§-
lié, czy W ramach rozgalezien drzewa filogenetycznego zmiany wzo-
réw ewolucyjnych nazywane przechodzeniem stanéw cech, np. stanéw
réwnoleglych dwéch cech fenotypicznych, majg charakter zorganizo-
wany, czy tylko stanow1a przypadkowy zbiér tych cech. Blogeografo-
wie wyspowi mowxa o tzw. rotacji gatunkéw: gatunki poczatkowo nie-
obecne na wyspie mogly w pbéiniejszym czasie pojawié sie w wyniku
imigracji; natomiast gatunki poczatkowo obecne mogly zniknaé¢ w wy-
niku czynnikow powodujgcych ich $mieré, W konsekwenc;u przyjmuje
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sie, ze procedura szacowania podobiefistwa cech ukrytych sprowadza
sie do okre$lania prawdopodobienstwa pojawiania si¢ zmian cech, na-
wet je$li nie sg znane diugosci odgalezien filogenetycznych.

Pigty rozdzial (ss. 114—170) Autorzy poswigcili oméwieniu metod
analizy cigglych zmiennych cech. Badania morfologiczne, fizjologiczne,
historia zycia oraz zachowanie (chodzenie, latanie, plywanie) pozwa-
laja przyjaé, ze cechy ciagle zmieniajace sig trudno jest zaklalsyfiko-
waé do cech ukryfych. Autorzy przedstawiajg ten problem nastepujgco
(s. 115). Zalézmy, ze proces pojawiania sie cechy ciggle zmieniajgcej
sie zachodzi podczas szeregu etapéw ukrytych. ,,Odleglo$é” pokonywa-
na na kazdym z tych etapéw przez ceche jest wartoscig stalg — albo
0 jedng jednostke ,naprzéd”, albo o jedng jednostke ,wstecz” w przy-
jetej skali, Ruchy ,naprzéd” oraz ,wstecz” wydajg sie byé jednakowe.
Przyjmijmy ze jeden etap odpowiada kazdej z kolejnych epok, gdzie
jedng epoke oznaczaé sie bedzie jako 7. Pozycja na skali po uplywie
n epok jest sumg wszystkich uprzednich etapéw. Te okoliczno$ci wska-
Zujg na mozliwosé powstawania tego, co nazywa sie ,marszem przy-
padkowym”. Niektére ,marsze przypadkowe” bedg oscylowaé w stro-
ne wartosei +1, inne bedg kierowaé sie w kierunku warto§ei —1, a
jeszcze inne osiggaé bedg wyzszg warto$é od +1 i nizszag od —1. Ma-
jac dane dotyczace wystepowania jednego z dwu mozliwych rezulta-
tow, w okre$lonym przedziale czasowym, latwo stwierdzié, ze pojawia
sig 2n prawdopodobnych rezultatéw ,marszu przypadkowego” po n
etapach. Teoria statystyczna pozwala przewidzieé rozklad rezultatéw
tego procesu, gdy uwzglednia sie z jednej strony ,zanikanie” jednostki
czasu 7, z drugiej za$ kiedy n posiada znaczng wartosé. Tak wiec roz-
galezwmowa struktura filogenezy potwierdza, ze okresleme cechy ga-
tunkéw jest zalezne od statystycznych badan.

P. H. Harvey i M. D. Pagel w széstym rozdziale prezentowanej pra-
¢y (ss. 171—202) podejmujg probe wykorzystania zjawiska allometrii,
nieréwnomiernosci wzrastania, do okreSlenia nie tyle zachodzenia
zwigzkéw pomiedzy dwiema zmiennymi cechami, ale raczej do wska-
zania formy, w Kktérej zwigzek ten =zachodzi. Autorzy nadto opisali
sposoby szacowania zwigzkoéw allometrycznych za pomoca logiki po-
réwnan mniezaleznych, a nastepnie przedstawili podstawy teoretyczne
niezbedne do tworzenia krzywych allometrycznych.

W zakonczeniu ksigzki (ss. 203-205) Autorzy podkre§laja, ze  sku-
tecznoéé stosowania metody pordéwnawczej zalezy od okredlenia cha-
rakteru wzajemnego oddzialywania dziedzictwa filogenetycznego, zda-
rzeni przypadkowych oraz przystosowania do aktualnego $rodowiska.
Co wiecej, same analizy poréwnawcze osadzone sa na proponowanych
modelach prezentujacych prawdopodobny przebieg procesu ewolucji.
Wybér modelu rzutuje na rekonstrukcje przeszio$ci filogenetycznej ga-
tunkoéw.

Ksigika Pordwnawcza metoda w biologii ewolucyjnej zasluguje na
szczegblng uwage biologéw, filozoféw biologii i t¥ch wszystkich, kto-
rzy zajmuja sie procesami ewolucyjnymi ujmowanymi w aspekcie sta-
tystycznym. Autorzy uwzgledniajg wiedze w zakresie biologii ewolu-
cyjnej, biologii matematycznej, ekologii, potwierdzajgc niekiedy za-
skakujace twierdzenia: ,musimy nauczyé sie traktowaé dane pordw-
nawcze z takim samym szacunkiem, z jakim podchodzimy do wyni-
kéw eksperymentalnych” (J. M. Smith, R. Holliday — Wprowadzenie
do The Ewvolution of Adaptation by Natural Selection, London 1979,
s. VID.



[27] R RECENZJE I SPRAWOZDANIA - 207

Jak sie wydaje, metoda poréwnawcza nalezy do kluczowych proce-
dur badawczych biologa ewolucjonisty. Stuzy ona nie tylko do usta-
lania stanu wiedzy na temat pochodzenia gatunku wraz ze wskaza-
niem wszelkich lub informacyjnych na ten temat, ale réwniez otwiera
mozliwoéé uzasadniania hipotez uogédlniajgcych, okreslajgcych przebieg
rozwoju filogenetycznego i adaptacyjnego. Omawiana ksigzka przede
wszystkim koncentruje sie na charakteryzowaniu czasowo wczeéniej-
szych proceséw filogenetycznych na podstawie znajomosci pdzniej-
szych. Zbyt malo jednak wskazano w ramach proponowanej metody
poréwnawczej na konieczno§é¢ ,odkrywania” zwigzkéw przyczynowych
w oparciu o zasady indukeji eliminacyjnej. Nadto niewiele materialu
poswiecono zagadnieniu sprowadzania hipotez dotyczacych zwigzkéw
filogenetycznych ewoluujgcych gatunkéw.

Niezwykle pomocny podczas lektury recenzowanej ksigzki, okazuje
sie starannie przygotowany zestaw bibliograficzny, indeks osobowy
i przedmiotowy. Nie bez znaczenia sg tez liczne diagramy, wykresy,
tabele opisane i zinterpretowane jezykiem zrozumialym nie tylko dla
biologéw. Zastosowane w pracy metody matematyczne pozwalaja (1)
przeanalizowa¢ iloSciowo wyniki eksperymentéw molekularnych doty-
czacych zagadnienia filogenezy, (2) przedstawi¢ modele zwigzkéw za-
chodzacych an réznych poziomach odgalezien filogenetycznych gatun-
ku oraz (3) skonstruowaé hipotezy wyjasniajgce skuteczno$é stosowa-
nia metody poréwnawczej w biologii teoretycznej.

Kazimierz Kloskowski

A. Brack, F. Raulin: L’évolution chimique et les origines de la vie,
Paris 1991, Masson, XIV-+181 (Les grands problémes de Pévolution).

Calosciowa prezentacja aktualnego stanu wiedzy w zakresie proble-
matyki genezy zycia na Ziemi jest przedsiewzieciem niezwykle trud-
nym i to z wielu powoddéw. Przede wszystkim jesteSmy §wiadkami
intensywnych badan interdyscyplinarnych, obejmujgcych aspekty nie
tylko S$ciSle biologiczne, ale takze kosmochemiczne (m.in. meteory-
tyczne, komentarne), paleobiochemiczne, laboratoryjne i inne. Ponad-
to problem sam w sobie, co unaoczniaja wskazane badania, okazuje
sie tak somplikowany, iz kazda préba wyjasnienia takiego czy innego
aspektu czy fragmentu procesu abiogenezy rodzi coraz to nowe znaki
zapytania. '

Dlatego nie dziwi nas to, co w Przedmowie do omawianej pracy
stwierdza Guy Ourisson, czlonek francuskiej Akademii Nauk, miano-
wicie, ze napisanie ksigzki ujmujgcej wszystkie aspekty pochodzenia
zycia wWymaga ,wiele odwagi i wielkiej kompetencji erudycji”. Reali-
zacji takiego zadania podjeli sie: André Brack, dyrektor badan w
CNRS, w centrum biofizyki molekularnej w Orleanie, oraz Francois
Raulin, profesor Uniwersytetu Paryskiego (Paris-Val de Marne), obaj
dobrze znani z prowadzonych przez siebie i swe ekipy badan labora-
toryjnych w zakresie syntez prebiotycznych. Ksigzka zostala wydana
w serii Wielkie problemy ewolucji, zainicjowanej przez prof. Jean Pi-
veteau i przeznaczonej do prezentacji w sposéb popularnonaukowy, ale
kompetentny, aktualnego stanu wiedzy ewolucyjnej w wybranej dzie-
dzinie. :



