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Abstrakt. Tento pfispévek je pokusem o zmapovani oblasti, kde by teoretické pristupy
vypracované pro potieby studia lidské mysli mohly prispét i k pochopeni (¢i aspon k GspéSnému
modelovani) funkce jinych projevil zivota. Zejména v povédomi nebiologicky zaméfenych
védcu pretrvava predstava ,neinteligentnich® ¢i ,,nizS§ich® organismi jakozto viceméné
deterministickych molekularnich soustroji, jejichz stavba i chovani jsou ftizeny vyhradné
informaci zapsanou v genomu. Pti takovém chapani mimolidské zivé prirody se ovSem lidska
mysl jevi jako néco organickému svétu ciziho; jeji zrozeni v pfirozeném fylogenetickém, ale 1
ontogenetickém procesu musi byt nutné vnimano jako paradox. Soucasné poznatky molekularni
biologie v8ak ukazuji, Ze uvedeny model ,,deterministického molekularniho stroje" ziejmé neni
zcela adekvatni [1]. I v nejjednodussi bunce lze nalézt slozitou a pfitom pruznou sit’ vztahli
mezi  biologickymi  makromolekulami, ale 1 mezi hierarchicky uspofadanymi
multimolekularnimi komplexy — moduly [2]. Informaéni obsah této sité je pFinejmensSim
srovnatelny s informa¢nim obsahem genomu. Jeji potencialni proménlivost ptfitom poskytuje
prostor pro jevy podeziele podobné tomu, co jsme si zvykli nazyvat zkuSenosti, ucenim,
vytvafenim reprezentaci vnéjsiho svéta a inteligentnim rozhodovanim. Ackoli odpovéd na
otazku polozenou v nadpisu je zfejm¢ zaleZitosti vzdalené budoucnosti, na konkrétnich
prikladech lze dolozit, Ze otdzka sama ma smysl.

1. Uvodni poznamky

Studium lidské mysli neni mou profesi. M¢é setkavani s obory, jimz je toto téma vlastni,
neptesahlo obc¢asnou cast na semindfi a piilezitostné nahlédnuti do ucebnic [3,4]. Doufam
tedy, ze se nemylim, kdyz typické téma kognitivni védy spatiuji ve zkouméani toho, co
odlisuje ¢lovéka od Simpanze (nebo dokonce dospélého Elovéka od nemluvnéte). I tam, kde
se pozorovani ucinénd na jinych tvorech pfipoustéji jako relevantni, jde zejména o jejich
relevanci vzhledem k pochopeni c¢lovéka. Dobrym piikladem je zde zejména program
»kognitivni biologie* [5]. Naopak v oboru mné¢ vlastnim — rostlinné molekuldrni biologii —
jsou na clovéku zajimavé jen ty vlastnosti, které sdili s husenickem Thalovym.

I vii¢i druhému tématu smolenického setkani — konstrukcei ,,syntetickych analogt
mysli ¢ili umélé inteligenci — jsem v postaveni zvidavého laika, uZivajiciho obcas
software, v jehoz virtudlni ¢erné skiince bydli (taktéz virtudlni) neuronova sit’.

Proto se zde vskutku neminim lidskou mysli (a ¢lovékem viibec) obirat; moje
relevantni zkuSenost je zaloZena vétSinou na introspekci a nekvalifikovaném pozorovani
bliznich, coz mne v pfisluSnych oborech na védeckém foru pomérné spolehlivé
diskvalifikuje. Budu se drzet oblasti mné blizZsi, totiz molekuldrni a buné&cné biologie.
Tam se pokusim poukazat na n€které pozoruhodné vlastnosti zivych systém, které jako
by se dozadovaly SirSiho zobecnéni ptedstav formulovanych v souvislosti se zkoumanim
takovych projevu lidské mysli, jako je vytvafeni reprezentaci vnéjSiho svéta a zachazeni
s nimi, rozhodovani, pamét’ a sbirdni zkusSenosti.



1.1. Modely jakoZto mapy a karikatury skutecnosti

Virtudlni neuronovou sit’ pouzivam k teSeni uloh, které s plivodnim tcelem budovani
virtudlnich neuronovych siti nemaji spolecného vic, nez co ma spole¢ného fyzicka
implementace pfislusného programu s ,fyzickou implementaci“ jeho biologické
inspirace. V utrobach jistého pocitace v Dansku, k némuz je pfes Internet pfipojen myj
prazsky terminal, funguje dikaz toho, Ze virtualni neuronova sit' poznendhlu a téméf
nepozorované prosla proménou od obrazu biologické skutec¢nosti k svébytné skutecnosti
technické.

Tento osud konkrétniho modelu sam muze byt modelem jednoho z moznych
osudli, jaké mohou postihnout jakykoli nami vytvofeny model skute¢nosti. Nikdy
nezaskodi zdlraznit, ze véda se neobira skutecnosti, nybrz jejimi modely, a snahy o
reifikaci (zvécnéni) téchto modell pfinaseji zpravidla vice zIého nez dobrého. Reifikace
s sebou navic v ptfipadé, Ze pozorovanou skutecnost vystihuje vice nez jeden model,
nese potiebu zvolit ,,ten pravy” a zavrhnout vSechny ostatni, a to i tam, kde z podstaty
véci nelze rozhodnout, zda je néktery model ,,spravnéjsi nez mozné alternativy [6,7].
BohuzZel biologie se zda byt reifikacnim bludem zatizena vice neZ jiné obory. Povazuji
proto za nezbytné zdlraznit, Ze model nemuize byt ni¢im vice (a ni¢im méné!) nez
mapou, na niz promitdme nékteré dimenze skutecnosti, a ona ndm ,,na oplatku“ poméaha
v orientaci ve svéte. Pojem mapy sice vzesel z potieby vyznat se v krajing, ale postupné
byl roz$ifen 1 na ,krajiny* tak vzdalené, jako jsou ty, které mapujeme v ramci studia
genomu. [ jiné druhy modelll v sobé podobné mohou nést prilezitost k zobecnéni,
rozsifeni a plodnému pouzivani i v situacich, pro které piivodné nebyly sestrojeny.

Druhou obecnou vlastnosti modeld je to, ze postihuji pouze vybér dimenzi
skutecnosti (od turistické mapy nelze cekat, Ze zachyti barvu vyvésniho $titu naddrazni
hospody). Model je karikaturou skutecnosti, a funguje také proto, ze vime, odkud kam
si jej miZzeme dovolit aplikovat. Paradoxy nemuseji byt znamenim zasadni koncep¢ni
vady modelu, ale mohou ohlaSovat nebezpecnou blizkost hranic jeho pouZzitelnosti.
Tajemstvi mistrovského zachazeni s Occamovou bfitvou spociva nejen v ofezavani
nadbyte¢nych vyhonki hypotéz, ale i v umném vyfiznuti kousku svéta, pro ktery budou
mit naSe hypotézy smysl — tedy ve vymezeni hranic koberce, pod ktery nam pak bude
zametati odfezky Occamovym kostétem [8].

2. Klasicky model (neinteligentniho) organismu

Jednim z divodii nedlvéry, kterd poznamendva vztahy mezi védci zabyvajicimi se
Clovékem atémi, kdo zkoumaji zbytek zivé piirody, mize byt spiSe tradicni nez
raciondln¢ zdivodnitelné presvédceni o lidské vylucnosti. My laikové mizeme toliko
spekulovat o tom, zda vinu svadét na Cirkev svatou, na Descarta nebo na prostou
skuteCnost, ze cloveék je jedinym tvorem, jehoz duSevni pochody jsou dostupné
introspekci.

At jiz je ale divod jakykoli, skutec¢nosti alespoii v naSem kulturnim prostiedi
zustava celkem vSeobecna vira, ze inteligentni chovani (ve smyslu ,,rozumné® orientace
ve svéte a rozhodovani na zaklad€ zivotni zkuSenosti) je lidskym privilegiem, a ze asi
nema smysl hovoftit o né€em podobném u takzvané ,niz§ich* tvord, a uz viibec ne u
téch, ktefi nemaji odpovidajici hardware, tedy nervovou soustavu. I kdyZ sou¢asnd moda



kulturnich vypijcek z nejriznéjSich skuteénych ¢i smyslenych tradic v jistych Zanrech
ochotné ptipousti duchovni spfiznénost mezi Ceskym ministerskym predsedou
asosnou', v zanru védeckém se na hledani podobnych souvztaznosti mezi lidskym
a mimolidskym hledi velmi podeziravé.

Mimolidské formy zivota jsou dnes bézné chapany jako pouhé reifikace
neobycejné UspésSného modelu, ktery pro jejich popis vypracovaly celé generace védcu.
V centru tohoto modelu je ptedstava organismu jakozto molekularniho soustroji
vzniklého procesem akumulace ndahodnych mutaci a darwinovské selekce, jehoz
vlastnosti i chovani jsou pokud mozno beze zbytku urceny genetickou konstituci. Neni se
co divit, ze v takto chdpaném organismu neni mista pro inteligenci, rozhodovani ¢i
svobodnou vuli: Ize tedy vlastné uvitat, ze se biologie tradi¢né ,,lidskou” doménou
inteligence nemusi obirat. Narazila by totiz nutn¢ na otdzku, odkud se inteligence bere,
a to nejen v métitku evoluénim, ale i v méfitku ontogeneze individudlni.

Jak ale brzy uvidime, ,klasicky* model ani v ramci tradi¢nich mezi biologie neni
prost paradoxii, a proto i v moderni biologické komunité lze vysledovat jisté nadznaky
snah o jeho radikélni pfebudovani.

2.1. Univerzalni neodarwinismus

Moderni biologie je budovéana na pfedstavé, ze hnaci silou evoluce je nahodny vznik
genetické variability v kombinaci s pfirozenym vybérem. Existenci darwinovskych
selekénich mechanisml zajisté nelze zpochybiiovat, fada otevienych otdzek by ale
mohla vést k pochybnostem o tom, zda Ize v mechanismu pfirozené selekce
z neusmérnéné variability zivociSnych a rostlinnych populaci vskutku spatiovat nutnou
a postacujici podminku evoluce tak, jak ji dnes chapeme.

Tak napiiklad: pokud se v teorii vilbec hovoii o ditvodu variability populaci
ajejich ptipadnych mezich, odbyvéa se tento problém poukazem na nespecifikovana
evoluéni omezeni (constraints). Pokud povahu téchto omezeni nezname, je zcela
legitimni dosazovat na jejich misto pro potreby modelovani ndhodu. Ale tato pracovni
substituce ndhodného za neznamé lehce svadi k reifikaci — a posléze se v dnes jiz
klasickych knihach docitame, Ze neni jinych zdrojh variability kromé ndhodnych mutaci
genomu, a ze kdyby prase potfebovalo 1état, zajisté by se metodou pokusu a omylu
ptiroda dopracovala k okiidlenym vepitim (napf. [9]).

Podobnym pracovnim zjednoduSenim, které Casem ziskalo téméf ontologicky
status, je 1 predstava, Ze veskera relevantni rozmanitost populaci je dédicnd, protoze to,
co neni dédicné, stejné — bez ohledu na selekci — nebude predavano dal§im generacim.
Jak jesté uvidime, ,,dédi¢né* v standardnim neodarwinovském pojeti znamena totéz co
»zapsané v DNA®; proto byva obcas dokonce evoluce sama ztotoziiovana s ,,progresivni
zménou genetického obsahu populace v prubéhu mnoha generaci® [10].

Obecn¢ problematicka ostatné muze byt role pfirodniho vybéru v situacich, na
néz teorie ,,neni stavéna® — pfipomenime si, ze prakticky jedinou situaci, na niz
stavéna je, je vznik variet ¢i speciace (tedy vznik druhii prostfednictvim tvorby
reprodukénich bariér mezi vzajemné pfibuznymi organismy), a to u makroskopickych
sexualné se rozmnozujicich tvora.

' Zde by se sluselo zafadit citaci na rozhovor s M. Zemanem o objimani stromii v Lidovych novinach asi
tak pfed dvéma lety, ale ty noviny jsem samoziejm¢ vyhodila...



Jak jiz bylo feceno, od Zddného modelu nemiZeme pozadovat universalitu, kterd by
nas zbavila povinnosti zabyvat se hrani¢nimi podminkami jeho platnosti, atedy vibec
nevadi, ze takovéto hrani¢ni podminky nekdy velmi zteteln€ vystupuji do poptedi i v piipadé
neodarwinismu. Avsak zplsob, jakym byva neodarwinisticka teorie evoluce presentovana
laické vefejnosti, miva sklon pomijet otazky spojené s mezemi platnosti teorie. VSeobecné
stfedoskolské vzdélani nds uvadi do realného svéta vybavené virou, Ze evoluce byla védecky
vysvétlena na zékladé piirodniho vybéru. Zvykli jsme si pohlizet na Zivé bytosti jako na
témef dokonalé stroje, jejichz ucelnost je dilem nevédomé moudrosti mutacniho a selekéniho
procesu, ktery v nasi ucty prosté dobé zaskakuje za ruku Bozi. Je pozoruhodné, Ze ndm Cini
mensi potize pfipustit existenci déje, jehoz vysledky se zdaji byt GZasn&jSi nez orloj
vytvoteny slepym hodindfem [11], neZ zpochybnit nevysloveny vychozi predpoklad — Ze
totiZ ziva bytost neni nic neZ nesmirné komplikované molekularni hodinky.

2.2. Geneticky determinismus

Pfirovnani oka ke kamefe, srdce k Cerpadlu a celého organismu k hodinkdm, byt i
molekularnim, se nadm dnes miZe jevit jako vcelku roztomily anachronismus
upominajici na atmosféru doby, kterou ve zpétném pohledu tak krasné dokazal zachytit
Kamil Lhotak. Ale s mechanickymi metaforami se setkdvame i v pomérné modernich
biologickych uc¢ebnicich a monografiich, je-li fe¢ o uspofadani nitra bunck [12,13].

V genomu mame dnes sklon vidét zapis programu, ktery tidi ,,samosborku‘
(mechanického) organismu. Program ovSem musi byt dosti zvlastniho druhu — ndm se
pfece az doposud nepodafilo vytvofit software, ktery by beze zbytku specifikoval
konstrukci vlastniho hardwaru! Ale tento problém byvd obycejné pomijen bez
komentafe, snad proto, Ze jedinou myslitelnou alternativou je postulovat konstruktéra
mimo konstruovany systém... ¢ehoz se moderni véda boji jako Cert kiize.

Jinak totiz nelze wuchranit svidnou bezrozpornost teoretického systému
souCasné¢ho Skolniho neodarwinismu pramenici z piesvédCeni, zZe jediny zdroj
»instrukci pro utvafeni a fungovani organismu, na kterém zalezi, je geneticka
informace zapsana v molekulaich DNA. Néhodnd poSkozeni DNA achyby pfi jeji
replikaci jsou zdrojem mutaci, a ty jsou pfi¢inou jediné¢ho druhu variability, kterd mize
byt prenaSena do dalSich generaci. I kdyby existovaly jiné zdroje proménlivosti, kterd by
mohla byt selektovana, 1ze je bezpecné zanedbat — nemohou se totiz dédit.

Predpokladame-li, ze genom obsahuje veskeré informace potfebné k vybudovani
organismu, stava se zédkladnim tématem biologie hledani algoritmu, ktery by umoznil na
zaklad¢ znalosti struktury genomu piedvidat strukturu a vlastnosti organismu vcetné
jeho chovani. (Predpoklada se zde ovSem, ze pravidla Cteni a provadéni programu jsou
stejna pro clovéka, slona, borovici i bakterii — coZ je samo o sob& hrubé zjednoduseni.)
Jen na pozadi takto formulovanych (a dostatecné obecné piijimanych) teoretickych
zakladl biologie 1ze americké i evropské danové poplatniky presveédcit, ze by misto let
na Mésic méli financovat sekvenovani genomu — v jehoz vysledcich vSak jiz dnes ¢iha
zarodek néceho, co mozna celé mechanické pojeti biologie obrati vzhiiru nohama!

Nase soucasné genetické znalosti totiz vedou ke dvéma piekvapujicim az
paradoxnim zjiSténim: genomy vzdjemné podobnych tvorii si mohou byt velmi
nepodobné, a naopak nekdy na urovni genomu nalezneme prekvapujici pribuznost mezi
organismy, u kterych by se nic takoveho nedalo ocekavat.



2.3. Paradox komplexity

Predstava genomu jakozto viceméné uplného a maximdlné ucelného (a tudiz
kompaktniho) popisu struktury i fungovani organismu narazi na jisté t€zkosti. Pomérné
pifimocCarou cestou zni totiz vyplyva, Ze komplexita organismu by meéla korelovat
je pon¢kud znepokojujici, Ze my panové tvorstva mame 200x méné¢ DNA nez ménavka
(fadu udajt tohoto druhu vcetné bibliografie ¢tenaf najde v databazi DOGS [14])

Slozitost genomu Ize celkem snadno vycislit jakozto soucet délek vSech
jedinecnych nukleotidovych sekvenci, ¢asto vyjadfovany hodnotou velikosti haploidni
sady chromozomu (C — complexity). Se sloZitosti organismu je to t&éz§i: shora uvedeny
piiklad by bylo moZzno odbyt konstatovanim, ze sotva lze objektivné porovnat miru
komplexity c¢lovéka, ménavky, sekvoje a dvoukilometrové mycelidlni sit€¢ v lesni
hrabance. Dobrym nahradnim méftitkem slozZitosti organismu je vSak jeho fylogenetické
postaveni. Dva tvorové, ktefi jsou si taxonomicky blizce ptibuzni, by méli byt
srovnatelné komplexni. Paradox komplexity (C-value paradox) vyjadiuje pozorovanou
absenci korelace mezi velikosti haploidniho genomu a fylogenetickym postavenim
organismu - fikd tedy, Ze vzdjemné podobné organismy mohou mit vzdajemné velmi
naSeho stoleti (propastny rozdil ve velikosti genomu Arabidopsis a fepky), a je vskutku
pozoruhodné, Ze piedstava genomu jakozto vyCerpavajiciho nédvodu ke konstrukci
organismu prezila i zjiSténi, ze moucha doméci ma 5x vétsi genom nez octomilka, nebo
ze velikosti genomu raznych hlodavct se pohybuji v témét plynulém rozsahu hodnot,
z nichz nejvetsi je zhruba dvojnasobkem nejmensi [14].

2.4. Paradox podobnosti

vV

V jistétm smyslu obrdceny amoznd jest¢ zavaznéj§i  paradox s sebou pfinesla
postgenomova éra, do niz jsme vkrocili pfed necelymi 6 lety dokoncenim sekvenovani
prvniho zvefejnéného genomu bakterie Haemophilus influenzae [15]. Pocet Uplné ¢i
témet Upln€ zmapovanych genomt se dnes blizi stovce, a kromé fady bakterii a archei
jsou mezi nimi 1 mnozi eukaryonti, véetné nas samotnych (kompletni seznam s odkazy
na jednotlivé genomové projekty lze nalézt na http://www.tigr.org). Z hlediska
akademické védy je podstatné zejména to, Ze zname sekvenci genomu fady modelovych
organismi - bakterie Escherichia coli, pekatské kvasinky, hlistice Caenorhabditis
elegans, octomilky a husenicku, a pfinejmensim Castecné sekvence z mnoha dalSich.

Pokud vétfime vySe nastinénému klasickému modelu organismu, mohli bychom
ocekavat, ze na zakladé¢ znalosti kompletni genomové sekvence lze ne-li predvidat
vlastnosti jednotlivych organismt, tedy aspont organismy od sebe rozpoznat. Je-li
struktura stroje vcetné jeho vlastnosti podminéna strukturou jeho soucastek, mély by se
sob¢ odpovidajici soucastky raznych stroju lisit.

Opak vSak je pravdou: dnes, kdyz mame k dispozici techniky molekularniho
klonovéani, dobie vime, ze nejen metabolické enzymy, ale 1 regulacni proteiny mohou
uspésné fungovat po umélém pirenosu do nepiibuzného organismu. Tak napiiklad schopnost
zivociSnych nebo dokonce rostlinnych bilkovin nahradit (komplementovat) poskozené
bilkoviny v buiikéch kvasinek je jiz po 1éta zakladem velice uspesné metody izolace homologti
znamych kvasinkovych genti (nase vlastni vysledky s vyuzitim této metody viz [16]).



Navic z ,celoplosného porovnadvani genomovych sekvenci vyplyva, ZzZe
pozoruhodné velka frakce genli nejriiznéjSich organisml je zjevné piibuzna s jinymi
geny u tvort evolucné velice vzdalenych. V genomu Arabidopsis thaliana ma cela fada
gent strukturni homology mimo rostlinnou i$i, a to nékdy znacné prekvapivé — najdou
se tam tfeba 1 geny, jejichZ zivo€iSni pfibuzni ,,mohou” za takové vlastnosti, jako je
pocet prsti u nohou [17], ablizci pfibuzni 139 gent, jejichz mutace jsou pii¢inou
lidskych dédi¢nych chorob [18].

Takova na prvni pohled piekvapiva zjisténi lze do klasického modelu zabudovat;
ostatné¢ ani u skutecnych, clovékem vytvorenych stroji nds neptekvapi, ze stejny
normalizovany Sroub nalezneme jako soucast traktoru 1 nadzvukového letadla. Nezélezi jen
na vyctu druhd soucastek, ale i na jejich kvantité¢ a na potadi, v jakém jsou pfi konstrukei
stroje zabudovavany. I u ,,molekularnich mechanismii*“ zodpovédnych za bunéény chod se
nyni (prdvem) klade diraz spiSe na regulacni aspekty, na casovy prubéh aktivace gent
a tvorby 1 odbourdvani proteintl, a na studium nekodujicich usekit DNA, které jsou praveé za
fizeni genové aktivity zodpovédné. Na povaZenou vSak bude, ukaze-li se, Zze evolucné
konzervativni jsou i tyto regula¢ni oblasti a proteiny, které se na n¢ vazi.

Mira evoluéni stability transkripcnich regulatori u vzajemné velmi vzdalenych
organismil je pomérné omezena — jen asi 23 % transkripcnich faktorti Arabidopsis ma
ptibuzné v zivocisné, houbové nebo bakterialni #isi [18]. Pozorovana blizka vzajemna
pfibuznost genomit Cloveéka aSimpanze [19], strukturni podobnost dlouhych
mnohogenovych tseki mysiho a lidského genomu [20,21] a kolinearita genomu trav
[22] v8ak ukazuje, Ze alesponl v ramci nékterych taxonomickych jednotek (primati, savci
vibec, jednodélozné rostliny) zajisté nelze predpokladat pfili§ zasadni rozdily v genové
regulaci na celogenomovém méftitku.

3. Alternativy klasického modelu

Proklamovana ,alternativnost” ¢ehokoli v dneSni dobé neziidka zavani nécéim
podezielym. ,,Alternativni ndzory v biologii* byvaji v horSim piipad€é podivnymi relikty
dob davno minulych (kreacionismus) ¢i sice komeréné UspéSnymi, ale z podstaty véci
tézko dolozitelnymi spekulacemi (Sheldrakova teorie morfické rezonance - [23]),
v lepSim ptipad¢ pak odvdznymi a moznd i genidlnimi, ale pfimému testovani sotva
pfistupnymi hypotézami (Penrosova piedstava mikrotubularniho pocitace [24]).

Zde se vSak soustfed'me na dva pomérné neddvno formulované pfistupy, které
jsou obecné povazovany za uctyhodné vétve centralniho proudu molekularné biologické
védy. Samy sebe zajist¢ za ,alternativni“ nepovazuji, ajsou-li jakoZzto takové
oznacovany, neznamend to nic vice anic méné neZz upozornéni na skuteCnost, Ze
zasadné prekraCuji meze vySe shrnutého klasického modelu ,univerzalniho
darwinismu®. Nejsou samoziejmé jedinymi alternativami existujicimi uvniti modernich
biologickych véd; zdjemce o piehlednou diskusi fady pozapomenutych, le¢ inspirujicich
smérii, které zanechaly stopy na dneSni podobé biologie, odkazuji na dostupnou
literaturu [25].

3.1. Epigenetické informa¢ni sité

V moderni molekulérni, bunééné a vyvojové biologii dosahl jiz obecného piijeti pojem
epigenetické dedicnosti, totiz dédiCnosti, kterd je zaloZena jinak nez v sekvenci DNA.



Ptikladem jsou stabilni regulacni stavy genl zaji§téné vazbou bilkovin na DNA nebo
kovalentni chemickou modifikaci chromatinu (ptehled viz napft. [25,26]), nebo stabilni
zmény konformaci proteini vedouci ke vzniku prionii — 1 zde jde o dva ¢i vice
funk¢nich stavli, které se od sebe liSi nikoli sekvenci genu, ale trojrozmérnym
poskladdnim genem koédované bilkoviny (viz napft. [27]).

V teorii evoluce se s epigenetickou dédi¢nosti zachazi jako s jakoukoli jinou
dédi¢nosti; at’ uz je gen ,zapsan“ vsekvenci DNA nebo ve vzorci fosforylace
chromosomalnich proteinti, mize se dédit a mutovat — tot’ vSe. Mozna vsak, Ze modni
straSidlo nemoci $ilenych krav je asponi k né¢emu dobré: pfipomina nam, Ze na rozdil od
klasického genu, jehoz mutace nejsou ovlivnény stavem dalSich alel v organismu nebo
v populaci, epigenetické ,,mutace* se mohou piendset i horizontalné — z proteinu na
protein, v rdmci buiiky z jedné alely na druhou, a dokonce 1 mezi jedinci daného druhu
¢i riznych druhl. Jinak feceno: pokud pfijmeme a trochu rozsifime Dawkinsovu
terminologii [28], epigenetické déje se mohou chovat tak trochu jako memy, které vsak
neobyvaji nase mozky, ale sloZité siteé nitrobunécnych makromolekularnich interakci.
Jako by se zde zac¢inala rysovat cesta, kterou by do naseho mechanického modelu Zivota
mohly proniknout zéleZitosti, jako je uceni a pamét — a nutné se nabizi otdzka, zda se
pro zkoumani tohoto zpusobu ,,ufeni® a ,,paméti“ nehodi metody, jaké byly ptivodné
vypracovany pro studium uceni a paméti v jejich tradicni doméné — lidské mysli.

Se vstupem epigenetickych jevi do povédomi molekularnich biologii se pozornost
obraci od gentim k jejich vzajemnym interakcim, jakoz 1 k interakcim jinych bunéénych
slozek — proteind, multimolekularnich struktur (jako jsou membrany, organely
a bunécné stény) a malych molekul. Potencidlni informacni obsah téchto interakci je
pfitom vskutku ohromujici. Obsahuje-1i bunika n riznych proteintll, 1ze pocet vSech
moznych interakci mezi dvéma riznymi proteiny N vypocist jako

N="%n-(n-1) (1)
coZ pro zhruba 25 000 proteini kodovanych genomem Arabidopsis znamena 3.10° réiznych
binarnich interakci. I kdybychom pifedpokladali, ze kazda z téchto interakci mize nabyvat
pouze dvou stavil (zapnuto-vypnuto), je potencidlni informacni obsah interakcni sité
srovnatelny s obsahem genomu (genom Arabidopsis obsahuje zhruba 1,2.10° nukleotidf). A
to zcela pomijime vicendsobné interakce proteinti, malé molekuly, membrany a dalsi
bunécné slozky, apro jednoduchost predpokladame, ze pocet proteind je roven poctu
koduyjicich gend, 1 kdyZ u eukaryot Casto geny specifikuji celou fadu variant proteinu (byl
popsan i extrémni ptipad az n€kolika desitek tisic variantnich mRNA z jediného genu[29])!

Na rozdil od sekvence genomu, kterd je jednoznacné popsatelnd linedrnim fetézcem
znakl, vSak jsou komplexni sit¢ interakci formaln€ obtizné zachytitelné. Vyznamnym
pokusem v tomto sméru je projekt Kjotské encyklopedie genti a genomti (KEGG). Inicidtor
tohoto projektu prof. Minoru Kanehisa se nikterak netaji svym piesvédcenim, ze sekvence
genomu moznd obsahuje pouze zlomek informace potiebné k vybudovani buniky ¢i tela [1,30].
Zbytek informace je obsazen prave v siti interakci, kterd se dédi spolu s bunéénymi strukturami
pti kazdém déleni buiiky, a kterou se Kanehisova skupina snazi alespoii pro n€kolik vybranych
modelovych mikroorganismil mapovat a katalogizovat na zaklad¢ experimentalnich dat. Cilem
tohoto usili je jednak zkoumani, jaka ¢ést informace potiebné k utvareni organismu je obsazena
v genomu samotném a co naopak musi byt jinde (napt. ve struktute buiiky), jednak vytvoreni
»virtualni syntetické buiky™ — tedy pocitacového modelu, ktery by reagoval na podnéty
z prostiedi podobnymi zménami metabolickych parametrti a vzorcli genové exprese jako burika
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Vyznamné je zde zejména zavedeni formalnich nastroji pro popis a analyzu
nitrobunécnych interakénich siti, predev§im aplikace metod odvozenych z teorie grafii
k vyhledavani souvislosti mezi geny agenovymi produkty. Zpisob, jakym jsou pfi
konstrukci vychozich grafli extrahovéana relevantni data, je zndzornén obr. 1 na ptikladu
jedné z evoluéné konzervovanych signalizacnich drah eukaryotni buitky — MAP kinadzové
drahy.
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(receptorovy L» RC-ligand l Ligand
komplex) v
MAPKKKK
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c MAPKKK MAPKKK -® MAPKKK

ATP ADP l l
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MAPE MAPK-© MAPK
ATP ADP l / \
TF1
(transkripcni 7—? TFI1 -® TF1 TF2
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faktor) ‘ s
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Obrazek 1. Tti reprezentace MAP kinazové drahy: a) popis chemickych reakci, b) vyjadieni
genetickych interakci, ¢) graf (vstupni a vystupni uzly ¢erng).

Je nutno zduraznit, ze uvedend formalizace sice zahrnuje nékolik zasadnich
zjednoduSeni (pfevedeni veskerych interakci na bindrni, pomijeni kvantitativniho
aspektu — interakce bud’ je, anebo neni), pfesto vSak umoznuje nckterd vyznamna
zobecnéni. Tak napft. nas priklad je typickym exemplafem tfidy drah, které se vyznacuji
jednim vstupem a vétSim poctem vystupti. Podobné¢ Ize na urovni grafu rozpoznat drahy,
které obsahuji vnitini vétveni nebo zpétnovazebné smycky atd.

Pokroéme nyni — alespoii na spekulativni roviné — za ramec postupt
uplatiiovanych v konstrukci databdze KEGG a pfedstavme si, jak by vyse
nastinénou reprezentaci nitrobunéénych interak¢nich siti obohatilo rozsifeni spektra
zaznamendvanych vlastnosti jednotlivych vztahl o silu interakce. Draha zndzornéna
na obr. 1 by se nejspiSe stala soucasti slozité sité. Obr. 2 znédzoriiuje grafickou
reprezentaci propojenych MAP kindzovych drah s proménlivou silou interakci,
vyjadienou tloustkou spojnic mezi uzly grafu (sestaveno na zaklad¢ konkrétnich
prikladii z bunék kvasinek a rostlin [31-33]). Témeér kazdy uzel sité je mistem
rozhodovani mezi nékolika moznostmi, jejichz pravdépodobnost (vdha) nejen neni
rozloZzena rovnomérn¢, ale dokonce ani neni stald. Odrazi totiz predchozi historii
systému: o pravdépodobnosti konkrétni volby interakéniho partnera urcité molekuly



bilkoviny (reprezentované uzlem grafu) rozhoduje mimo jiné prostorové usporadani
okolnich molekul, které je samoziejmé& odrazem minulych interakci — sit’ tedy ma
pamet. Nasnadé¢ je pringjmensim formalni podobnost této predstavy
s konekcionistickymi modely fungovani mozku [4], a takovato reprezentace piimo
vola po uplatnéni odpovidajicich metod v analyze nitrobunéénych procesu.

RC-ligand
MAPKKKK

MAPKKK

MAPKK

MAPK

TF

Obrazek 2. Propojené MAP kinazové drahy.

3.2. Modularni biologie

Druhym vyznamnym vykroCenim zramce standardniho neodarwinistického modelu
vposledni dob€ je program modularni biologie, formulovany Lelandem Hartwellem
a spolupracovniky [2]. Jeho jadrem je pfesvédceni, ze ve fungovani zivych systému hraji
klicovou tlohu vlastnosti a interakce funkcnich modulu, tedy multimolekularnich soustav o
jasn¢ vymezené funkci. Zatimco nékteré moduly jsou totozné s tradicnimi
multiproteinovymi komplexy, jako je tfeba ribosom, jiné odpovidaji spiSe epistatickym
draham popisovanym klasickou genetikou (jako je MAP kindzova draha z naseho piikladu).

Moduly na rozdil od vétSiny ostatnich pojma moderni biologie piedstavuji entity,
které existuji jinak, nez prostfednictvim pouhého zaujimadni mista v (trojrozmérném)
prostoru — o pfisluSnosti jednotlivych molekul k modulu totiz rozhoduje jejich funkcni,
nikoli fyzické propojeni. Lze si dokonce ptedstavit i modul, jehoz nckteré slozky se
nikdy nesetkaji v téZe buiice. I u drahy z obrazku 1 by napf. mezi aktivaci MAPKKK
a MAPK mohlo dojit k buné¢nému déleni nésledovanému vymizenim receptoru
a aktivaci genu pro cilovy transkripcni faktor, pficemz by informace o tom, ze receptor
byl v matefské bunice aktivovan, ziistala zachovana ve vzorci fosforylace jednotlivych
proteinil signalni drahy.

Funkci jednotlivych modull Ize studovat klasickymi molekularné biologickymi
technikami (tak vznikaji schémata typu obr. 1); z hlediska modulérni biologie vSak jsou
vysledky takového zkoumdni v jistém smyslu irelevantni. Zabyvame-li se totiz vztahy mezi
moduly, vstupuji moduly samy do naSich ivah pouze jako ,.Cerné skiiiiky* charakterizované
svymi vstupy a vystupy, avSak na jejich vnitini struktuie prakticky nezalezi. A praveé
struktura sit¢ vztahii mezi moduly je jednim z dulezitych aspekt fungovani buriky.

Snad nejzajimavéjsi vlastnosti této struktury je jeji ,,stavebnicovd® povaha —
zavedené moduly jsou casto vyuzivany k mnoha rlznym ucelim. Rzné varianty



MAP kindzové drahy se napiiklad jen v ramci kvasinkové bunky propojuji s fadou
vstupll a vystupti a ucastni se tak rozdilnych pochodid, jako je pohlavni proces
(konjugace, nikoli rozmnozovani), pfizpisobeni buniky zménam koncentrace soli
v okolnim prostfedi a fizeni rGstu bunééné stény [31]. V rostlinnych bunikéach je
analogicky modul soucésti fady drah, které reguluji mimo jiné mnozeni bunék
meristému, reakci na stres a odpoveéd’ na dvé rizné tfidy fytohormona [33]. Alespoil
v jednom pfipad¢ pfitom byla komplementaci mutace (viz 2.4.) prokézana funkéni
kompatibilita mezi proteiny kvasinkového a rostlinného pivodu [34]. Pravé odliSeni
vstupnich a vystupnich miize byt cestou k feSeni vySe formulovaného ,,paradoxu
podobnosti‘.

Sami autofi pojmu moduldrni biologie vyslovné upozoriiuji na analogii mezi
problémem integrace signali pochazejicich z vnitiniho 1 vné&jSiho prostfedi bunky
a zpracovavanych riznymi moduly na strané jedné a otdzkami feSenymi v neurobiologii
na stran¢ druhé — az po zcela vazné minénou otdzku, zda existuji specifické moduly
odpovidajici bunécnému ekvivalentu nervove soustavy [2]! Ptipustime-li tuto analogii,
vpoustime samoziejm¢é do bunécné biologie celou baterii metod amodeld
vypracovanych ptivodné pro studium nejriznéjsich projevii nervové soustavy. Autofi
sami vSak tuto vétev dale nerozpracovavaji a zaméfuji se spiSe na problémy detekce,
analyzy a evolu¢nich dasledkti modularni stavby Zivych systémi, coz do jist¢ miry
ptfesahuje oblast naSeho momentélniho z&jmu.

4. Perspektivy zobecnovani

Program mapovani epigenetickych siti byl pivodné formulovan pouze pro jedinou
uroven popisu Ci kauzalni doménu [35] — totiz pro vztahy mezi jednotlivymi
molekulami, zatimco modularné biologicky ptistup se pohybuje ,,na sousedni hlading*
— tedy na arovni interakci multimolekularnich moduli. Podobnost mezi obéma zptisoby
uchopeni zivych systému je vSak vskutku napadna: ve vrcholech Kanehisovych grafi by
na misté jednotlivych genti a proteinii mohly sedét celé moduly.

Jiz Ludwig von Bertalanffy upozornil na to, ze ve slozitych systémech, jakymi
organismy nepochybné jsou, pravdépodobné¢ nalezneme projevy hierarchické struktury,
kterd mtize byt popsatelna podobnymi ndstroji na nejriznéj$ich urovnich [36]. I kdyz
jesté nemame ani ,,inteligentni“ konekcionistické modely interakei molekul ¢i moduld,
je svidné uvazovat o budouci moznosti obdobného popisu urcitych aspekti biologické
skuteCnosti na Urovni vztahi mezi buikami, organismy, ¢i spoleCenstvy. I na
nadbunééné ¢i dokonce nadorganismalni irovni by se tak mohl vynofit prostor pro jevy
jako je pamét ¢i inteligentni rozhodovédni, o jejichz existenci moderni biologie
neuvazuje prosté proto, Ze si nedovede predstavit mechanismus jejich vzniku.

I kdyby se tyto nadéje nepotvrdily, jiz sama moznost zavedeni postupii a model
puvodné vypracovanych v rdmci kognitivni védy do molekuldrni a bunécné biologie
vede k pouze zdanlivé prekvapivému zjisténi, Ze my sami bychom mohli byt lepSim
modelem ,,obecného organismu* nez nami vytvotfené artefakty — stroje; a ze tudiz
navzdory obecné panujicimu piesvédCeni introspekce miize byt relevantnim zdrojem
pfedstav, z nichZ budujeme obraz svéta vné nasich vlastnich hlav.
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