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O CO CHODZI
W HIPOTEZIE EWY

MITOCHONDRIALNE]?

Rozmowa z profesor Ann Gauger

Ani zapis kopalny, ani badania genetyczne nie wykluczaja mozliwos$ci
historycznego istnienia Adama i Ewy. Jest tez zbyt wczesnie, aby
ktokolwiek mégl twierdzi¢, ze nauka obalila historyczne istnienie
Adama i Ewy. Zachecalabym do wielkiej ostroznosci i pokory w obliczu
zagadnienia o tak wielkim znaczeniu.

Rozmawia Michat Chaberek OP

Jestes biochemikiem pracujagcym w laboratorium, tak
samo jak tysigce innych biochemikéw w USA i Europie.
Jednak praca Twoja i Twoich kolegow jest wyjatkowa.

0 ile wiekszos¢ naukowcow uwaza, ze makroewolucja
biologiczna zostata udowodniona juz dawno temu, wy
dochodzicie do przeciwnych wnioskéw. Uzywacie tej samej
wiedzy, takich samych narzedzi i baz danych. Jak to jest
mozliwe?

— Musisz wiedzie¢, ze biologowie byli uczeni akceptacji idei
makroewolucji poprzez nieustanne powtarzanie tego twierdzenia



w podrecznikach — twierdzenia, ktore jest prezentowane jako fakt. Poniewaz
jednak wiekszo$¢ badan biologicznych w istocie jest zupelnie niezalezna

od idei makroewolucji, to wiekszo$¢ biologéw nie ma powodu, aby bada¢
prawdziwo$¢ tych koncepcji dla wlasnych potrzeb. Przyjmuja prawdziwos$¢
makroewolucji na podstawie $wiadectwa biologéw ewolucyjnych, bez
glebszego namystu.

Biologia jest tak wielka dziedzing wiedzy. Nie ma mozliwosci, aby
jedna osoba byla ekspertem we wszystkich jej dziedzinach. Musimy ufa¢
pracy innych naukowcéw. Jednak czasami nawet podstawowe zalozenia
moga by¢ bledne. W takich momentach powinna wkroczy¢ autokorekcyjna
natura nauki. Nauka powinna by¢ otwarta na rewizje wlasnych twierdzen,
w miare jak dochodza nowe dane. Problem pojawia sie wtedy, gdy btedny
poglad jest gleboko zakorzeniony, a zwlaszcza, gdy ten bledny poglad
jest SciSle zwigzany z wyznawanym $wiatopogladem lub postrzeganiem
rzeczywisto$ci.

Idea Darwina byla prawdopodobna, gdy wiedzieliSmy niewiele na temat
niezwyklego wewnetrznego $wiata komorek lub skomplikowanego tanca
rozwoju embrionalnego. Jednak w ciggu minionych czterdziestu lat idea, ze
zycie powstalo i ewoluowalo bez zadnego kierowania, wylacznie poprzez
mechanizmy neodarwinistyczne, stawala sie coraz bardziej problematyczna.
Obecnie rosnie liczba naukowcow i filozofow, ktérzy przyznaja, ze
potrzebujemy nowego wyjasnienia, nowego paradygmatu pochodzenia
zlozonosci biologicznej. Niektérzy z nich sa teistami, jak na przyklad ja,

a inni nie. Niektorzy nadal poszukuja czysto naturalistycznych wyja$nien.
Ja osobiscie uwazam, ze wszystkie dowody rozpatrywane razem, czy to

z kosmologii, chemii, fizyki czy biologii, wskazuja na potrzebe istnienia

i dzialania ponadnaturalnego projektanta, Stworcy.

Jako katolik jestem zywotnie zainteresowany
pochodzeniem cztowieka. Jako teolog wiem, ze
specjalne stworzenie kazdej duszy ludzkiej stanowi
przedmiot pewnego nauczania Kosciota. Kiedy
jednak zapytamy o pochodzenie ludzkiego ciata,
pojawia sie wiele zamieszania, zwtaszcza gdy
poréwnamy tradycyjne stanowisko chrzescijanskie ze
wspotczesng historig ewolucyjng dominujaca wsrod
teologow. Czy naukowcy sg zainteresowani tym
zagadnieniem?



— W ostatnich latach temat naszego pochodzenia powrocit jako
przedmiot sporu. Obecna wrzawe wzbudzila seria blogéw i artykulow
prasowych, w ktorych niektérzy badacze chrze$cijanscy, bedacy takze
naukowcami, zaczeli twierdzi¢, ze nauka obalila historyczno$¢ Adama i Ewy
i w konsekwencji powinni$my przemysle¢ chrzescijanska teologie od nowa.

Dobrze. Zatem rozumiem, ze nawet juz po tym,
gdy ewolucyjna historia zostata zaakceptowana
przez teologéw, nadal jeszcze niewielu z nich
podawato w watpliwos¢ historycznos¢ Adama i Ewy.
Jaki byt powéd, aby zrobic¢ kolejny krok naprzéd

W uniewaznianiu wiary?

— Wszyscy znaliSmy ewolucyjne historie wcze$niej, jak to na przestrzeni
czasu pierwotne naczelne staly sie hominoidami, nastepnie hominidami,
nastepnie nami samymi, bez wykluczania historycznego istnienia Adama
i Ewy. Wiekszo$¢ Amerykanoéw ogladala programy edukacyjne na kanale PBS
lub odwiedzila muzeum opowiadajace te historie. Pobieznie ogladaliSmy
skamieniale ko$ci i styszeliSmy postepujacy lancuch nazw od australopiteka,
przez Homo erectus, az do nas. Przypuszczam, ze tej historii nauczano réwniez
w waszym kraju. Niemniej to wszystko nie wystarczalo, aby wierzacy
porzucili historie Adama i Ewy. Dlaczego? Poniewaz skamienialo$ci moga
ukaza¢ jedynie serie form wystepujacych na przestrzeni czasu. Nie moga
pokazac¢, kto pochodzi od kogo, lub jak wiele osobnikéw przyczynilo sie do
powstania nowego gatunku. Skamienialo$ci nie powiedza, w jaki sposéb
zaszly zmiany prowadzace do kolejnego gatunku, czyli, jakiego rodzaju
przemiany lub mechanizmy wystapily — o ile w ogole jakie$. Pozostaje
wiec wiele miejsca na pierwsza pare u zarania ludzkosci, a takze jest wiele
mozliwych wyjasnien, jak mogto sie to stac.

Co wiec zmienito sie w dowodach naukowych? Dlaczego
mowi sie, ze w Swietle nowych odkry¢ teologia musi by¢

poprawiona?

— To pytanie jest zwigzane z dwiema kwestiami — genetyka populacyjna
i sekwencjonowaniem DNA. W oparciu o rozumienie genoéw jako jednostek

O co chodzi w hipotezie Ewy mitochondrialnej?



dziedziczenia w powiazaniu z darwinistyczna koncepcja naturalnej selekcji,
naukowcy rozpoczeli badania nad tym, jak geny moga rozprzestrzeniac sie

w populacjach. Wypracowali eleganckie i wyszukane rownania matematyczne
opisujace zachowanie genéw w idealnych populacjach i sprawdzili je, mierzac
zachowanie rzeczywistych cech w rzeczywistych populacjach organizméw.
Nastepnie, wraz z pojawieniem sie sekwencjonowania DNA, otworzyl sie
szerszy $wiat zmienno$ci genetycznej, dzieki czemu naukowcy podjeli proby
$ledzenia historii naszych przodkéw poprzez poréwnywanie DNA.

Sprawdzmy, czy to dobrze rozumiem. Poprzez
poréwnywanie réznych sekwencji DNA mozemy
potencjalnie sledzi¢ wstecz historie ré6znych gatunkoéw.
Poréwnujac to z zapisem kopalnym, mozemy
spekulowaé na temat tego, ilu przodkéw musiato istniec
w okreslonym czasie. Juz na tym etapie widze jednak,
Zze metoda ta jest dos¢ niepewna. Wyobrazmy sobie, ze
na parkingu stoi kilkanascie samochodéw. Zatézmy, ze
wszystkie sa modelami tej samej marki, ale pochodza

z innych lat. Poprzez poréwnywanie wybranych réznic
miedzy nimi, takich jak na przyktad ich kolor, typ radia
samochodowego, czy materiatu, ktorym pokryte sg
siedzenia, usitujemy okresli¢ wiek poszczeg6lnych
samochodéw. W tej analogii zapis kopalny stanowitby
niejako katalog firmowy méwigcy, jaki sprzet byt
instalowany w samochodach w jakim okresie. Jednak
dos¢ naiwne bytoby przyjecie zatozenia, ze zaden

z samochodow nie przeszedt nigdy zadnego remontu lub,
ze wszystkie doktadnie odpowiadajg danym katalogowym.
Nawet sam katalog moze zawiera¢ btedy. Jak dla mnie
to przedsiewzigcie wyglada bardziej na zgadywanie niz
udowadnianie czegokolwiek. Jak to sie ma do poczatkéw
cztowieka?

— To, co méwisz, jest stuszne. Korzystanie z DNA w celu odkrycia naszej
historii niesie szereg wyzwan. W metodach filogenetycznych jest wiele
ukrytych zalozen, ktore opieraja sie dokladnie na tym, czego usituja dowies¢.
Na przyktad algorytmy ukazujace rozchodzenie sie form zycia w postaci
galezi wyrastajacych z jednego wspoélnego pnia zakladaja, ze istnieje wspolny



przodek. Zakladaja takze, ze przypadkowe procesy sa jedyna przyczyna
zmian genetycznych na przestrzeni wiekow. Jest to zalozenie wynikajace
z naturalizmu — koncepcji, wedlug ktorej jedynie sily natury dzialaly

w przyrodzie.

W jaki sposéb naturalizm wptynat na badania nad
pochodzeniem cztowieka?

— W pierwszych prébach odtworzenia naszej historii korzystano
z mitochondrialnego DNA. Mitochondria to malenkie organella zawierajace
DNA, znajdujace sie w kazdej komoérce naszego organizmu. Ze wzgledu
na ich niewielki rozmiar i ze wzgledu na to, ze ich DNA wystepuje tylko
w jednej kopii na mitochondrium, bylo wzglednie latwo oczysci¢ i sczytac
DNA mitochondrialne wielu oséb rozproszonych po calym $wiecie.
A poniewaz DNA mitochondrialne jest dziedziczone wylacznie od matek,
powstajaca na ich podstawie sekwencja informacyjna mogtaby by¢ uzyta
do zbudowania matrylinearnego rodowodu ludzi. W 1987 r. A.C. Wilson
ijego zespo6l badawczy opublikowali wyniki badan oparte na rodowodzie
mitochondrialnym, z ktérego wynikalo, ze wszystkie kobiety moglyby
wywie$¢ swoje pochodzenie od jednej kobiety zyjacej w Afryce okolo
160 tysiecy lat temu. Media nadaly owemu matrylinearnemu przodkowi
miano ,.Ewy mitochondrialnej”. Niedlugo pdzniej, gdy pojawily sie
takze dane z DNA w Y-chromosomie, zbudowano meski rodowdd, ktory
wskazywal na pojedynczego mezczyzne zyjacego w Afryce ok. 70 tysiecy lat
temu.

Dla teologa to brzmi wspaniale. Nauka potwierdzita to,
co wierzacy wiedzieli z Pisma Swietego. Na poczatku
byli jedna kobieta i jeden mezczyzna, ktérzy dali
poczatek wszystkim ludziom. Jedyny problem to
réznica odlegtosci czasowe;.

— Problem w tym, ze te wyniki w istocie nie oznaczaja, ze wszyscy
pochodzimy od tego konkretnego chromosomu Y Adama i mitochondrialnej
Ewy. Wedlug nowszych badan jest malo prawdopodobne, ze Adam zyt 70,
a Ewa 160 tysiecy lat temu. Problem polega na tym, ze zgodnie z dynamika

O co chodzi w hipotezie Ewy mitochondrialnej?



populacyjna, linie rodowodowe zawsze maja tendencje do zbiegania

sie w koficu w jednym punkcie. Mozna to zobrazowac na przykladzie
dziedziczenia ojcowskiego nazwiska. Na ponizszym rysunku kazda kropka
przedstawia mezczyzne o nazwisku Thomasson, a kazdy rzad reprezentuje
jedno pokolenie.

(
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Rys. 1. Przyktad mozliwego drzewa genealogicznego mezczyzn o nazwisku
Thomasson. W pierwszym pokoleniu cho¢ mezczyZni nie sq ze sobq spokrewnieni
majq to samo nazwisko. W ostatnim pokoleniu wszyscy majq to samo nazwisko
i dodatkowo majq jednego przodka, czyli sq spokrewnieni. Analogiczna
sytyuacja mogtaby mie¢ miejsce w przypadku dziedziczenia chromosomalnego
Iub mitochondrialnego. Dlatego hipoteza ,Ewy mitochondrialnej” nie stanowi
dowodu na wspélne pochodzenie wszystkich ludzi.

W pierwszym pokoleniu bylo jedenastu mezczyzn o nazwisku
Thomasson. Synowie w kolejnym pokoleniu odziedziczyli ich nazwisko.
Jednakze mezczyzni, ktérzy nie mieli synéw z jakiegokolwiek powodu,
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nie zdotlali przekazaé swojego nazwiska. W tym przykladzie po siedmiu
pokoleniach wszyscy Thomassonowie majg za przodka jednego
mezczyzne. Wszyscy zyjacy Thomassonowie pochodza wiec od jednego
protoplasty — Thomassona. Ale to nie oznacza, ze oni wszyscy pochodza
tylko od jednego protoplasty — Thomassona. W konicu w kazdym pokoleniu
do klanu Thomasson6w dotacza kobieta z innej rodziny. Nie oznacza to
rowniez, ze byl tylko jeden zyjacy Thomasson w pierwszym pokoleniu.

W naszym przykladzie, po siedmiu pokoleniach, tylko jeden Thomasson
nadal miat potomstwo, ktore nosito jego nazwisko, ale przeciez wielu
innych Thomassonéw istnialo w pierwszym pokoleniu.

Ta sama logika odnosi sie do dziedziczenia chromosomu Y. Poniewaz
chromosom Y jest przekazywany wylacznie z ojca na syna, jezeli
mezczyzna nie ma syna, jego Y-chromosomowa linia sie konczy.
Ostatecznie, ze wzgledu na asymetrie w genealogii, pozostaje tylko jedna
linia z chromosomem Y.

A co z mitochondrialng Ewa?

— Mitochondria sa dziedziczone tylko od matki. Oznacza to, ze
dziedziczenie mitochondrialne podlega zasadniczo tym samym regulom,
co dziedziczenie chromosomu Y, z ta réznica, ze dziedziczenie odbywa
sie raczej w linii matek niz ojcow. Mitochondrialna linia kobiety, ktora nie
ma corki, zakonczy sie na tej kobiecie. Ostatecznie wszystkie linie, oprocz
jednej, znikna zgodnie z wyzej opisanym schematem zbiegania sie linii
rodowodowych.

Mozesz wiec teraz zobaczy¢, dlaczego historie mitochondrialnej
Ewy i Y-chromosomalnego Adama nie moga same przez sie wykazac, ze
pochodzimy tylko od dwoch oséb. Moglo istnie¢ wiele kobiet i mezczyzn
w tym samym czasie, gdy oni zyli, a ktérych linie rodowe sie zakonczyty.
Takiej mozliwosci nie mozna wykluczy¢ i dlatego genetycy nieustannie
powracaja do takiej interpretacji. Faktycznie, tutaj dopiero zaczynaja sie
prawdziwe klopoty z Adamem i Ewa.

Rozumiem teraz, ze ani mitochondrialna Ewa, ani
Y-chromosomowy Adam nie mogg by¢ ,uzyci” jako

dowdd istnienia jednej pary ludzkiej na poczatku.

O co chodzi w hipotezie Ewy mitochondrialnej?



Jak dla mnie jest to raczej kwestia logiki — ze zdania:
»Wszyscy ludzie pochodza od jednej pary” nie wynika,
ze na poczatku byta tylko jedna para. Przeciez jest
oczywiste, ze wszystkie dzieci pochodza od swoich
rodzicéw, ale to nie oznacza, ze nie byto innych
rodzicéw wczesniej, pozniej lub w tym samym czasie.
Jak wiec to mozliwe, ze ta koncepcja naukowa moze
by¢ uzywana przeciwko religii?

— Kilku biologéw populacyjnych postanowilo wprost zakwestionowac
istnienie Adama i Ewy. Wspomne tutaj tylko jednego z nich — Francisco Ayale'.
Przebadat on allele (warianty) tylko jednego specyficznego genu HLA-DRB1
czlowieka, malpy starego $wiata i szympansa. Istnieje wiele wariantow
tego genu zaro6wno wsréd populacji naczelnych, jak i czlowieka. Ten gen
koduje budowe biatka komoérki krwi zaangazowanego w system obronny
organizmu (system immunologiczny). Ayala obliczyl, ze istniaty 32 r6zne
wersje HLA-DRB1 w pierwotnej populacji, ktéra dala poczatek szympansom
iludziom. Minimalna liczba, przez ktéra musiala przej$¢ populacja, byta
nie mniejsza niz 4 tysiace osobnikéw, a dlugoterminowa efektywna Srednia
wielko$¢ populacji musiala wynosi¢ 100 tysiecy. Argument Ayali stwierdzal,
ze nie jest mozliwe, aby ludzka populacja przeszla kiedykolwiek w historii
przez waskie gardlo (bottleneck) dwoch osobnikéw. Po prostu odziedziczona
réznorodno$¢ HLA-DRB1 jest zbyt duza.

Czy analiza Francisco Ayali byta poprawna?

— Aby odpowiedzie¢ na to pytanie, powré¢my na chwile do tego,
w jaki sposob badania te zostaty przeprowadzone. Twierdzenia Ayali
o braku mozliwo$ci dostownego istnienia Adama i Ewy opieraly sie na
modelach genetyki populacyjnej. Okre$laja one, w jaki sposob czestotliwo$¢
wystepowania genu zmienia sie na przestrzeni czasu oraz jak dziedziczone
linie genetyczne lacza sie w przesziosci — podobnie jak to widzieliSmy na
przykladzie linii Thomassonéw. Réwnania uzywane przy rekonstrukeji tych

1 Francisco Ayala (ur. 1934) jest hiszpansko-amerykanskim biologiem promujacym ewolucjonizm darwinow-
ski. W 1960 r. zostal wy$swiecony na kaptana w zakonie dominikanéw. W tym samym roku porzucit kaptanstwo,
a w kolejnym roku przeprowadzit sie do USA. W 1964 r. obronit doktorat z biologii na Uniwersytecie Columbia.
Obecnie mieszka i pracuje w Irvine w Kalifornii. W 2009 r. otrzymal doktorat honoris causa Uniwersytetu War-
szawskiego. Jego pisma obejmuja nie tylko zagadnienia $ci$le naukowe, ale takze krytyke kreacjonizmu i teorii
inteligentnego projektu. Wedlug Ayali ewolucjonizm darwinowski wyjasnia problem zla (stanowi rodzaj teody-
cei). Ayala jest takze propagatorem teistycznego ewolucjonizmu. Na jego prace powolywat sie m.in. J. Zycifiski.



drzew i szacowaniu wielko$ci pierwotnych populacji opieraja sie na wielu
uproszczeniach, ktére maja sprawi¢, aby obliczenia matematyczne byly
mozliwe do zastosowania w opisie zjawisk. Do najwazniejszych zalozen
naleza takie jak:

¢ stale tempo mutacji,

¢ brak silnej selekcji zmian genetycznych i brak konwersji genéw

(wymiany fragmentéw DNA pomiedzy chromosomami),

¢ dowolne krzyzowanie sie osobnikéw w obrebie populacji, brak migracji

do lub z populacji oraz staly rozmiar populacji.

Okazuje sie, ze ten okre$lony fragment DNA z HLA-DRB1, ktérego uzyl
Ayala w swych badaniach, naruszyt przynajmniej trzy z wymienionych
zalozen. Wiadomo, ze podlega silnej selekcji ze wzgledu na heterozygote?
i okazuje sie by¢ punktem zapalnym dla konwersji i mutacji genetycznych.
Konwersje genéw odwracaja do gory nogami wszelkie zaleznosci
filogenetyczne, a selekcja i hipermutacje zaburzaja obliczenia dotyczace
odlegtosci czasowej zdarzenia.

Zatem, jezeli dobrze rozumiem, Ayala wybrat taki
fragment DNA, ktéry gwarantowat mu pozadany wynik?

— Tak. W p6zniejszych badaniach wzieto pod uwage ten sam gen
HLA-DRB1, ale wybrano inny fragment genu — taki, gdzie konwersje i mutacje
najprawdopodobniej zachodza w podstawowym tempie. Wynik tych badan
byt taki, ze w pierwotnej populacji istniato tylko 7 wersji genu w okresie,

w ktérym doszlo do rozdzielenia linii hominidéw i czlowiekowatych okoto
4-6 milionow lat temu. Uwzgledniajac tylko dwa z powyzszych zalozen
(brak konwersji i brak punktéw zapalnych mutacji), naukowcy ci doszli do
znacznie nizszych szacunkoéw co do liczby wariantéw HLA-DRB1 obecnych
w pierwotnej populacji — 7 alleli wobec 32, ktore uzyskal Ayala w swoich
badaniach. Naukowcy ci przyznali ponadto, ze nawet te wyniki moga by¢ za
wysokie, poniewaz introny, ktére badali, sa $ciSle powiazane z rejonem HLA
bedacym jako cato$¢ pod silna selekcja heterozygotyczna. Kolejne badania

2 Heterozygota — organizm posiadajacy zréznicowane allele tego samego genu, w tym samym obszarze na
chromosomach homologicznych. Gamety osobnika heterozygotycznego moga by¢ rozne, tzn. moga zawierac
zupelnie odmienny materiat genetyczny. Osobniki heterozygotyczne (posiadajace dwie wersje tego samego genu)
maja wigksze szanse przetrwania i rozmnozenia niz homozygotyczne (z takimi samymi kopiami). Dzieje sie tak,
poniewaz ten rodzaj genéw (HLA-DRB1) odpowiada za obrone przed chorobami i pasozytami. Osobnik posiada-
jacy dwie wersje zwieksza szanse systemu immunologicznego na rozpoznanie i zwalczanie réznorakich infekcji.

O co chodzi w hipotezie Ewy mitochondrialnej?



przeprowadzone przez te sama grupe z wykorzystaniem lepszych danych
ujawnily, ze tylko cztery wersje genu sa starsze niz 5 milionéw lat, a kolejne
trzy wersje powstaly gdzie$§ pomiedzy 5 milionéw a 500 tysiecy lat temu.

Jakie to ma znaczenie dla naszej wiedzy o pochodzeniu
cztowieka?

— Cztery odmiany HLA-DRB1 moga by¢ przekazywane przez minimum
dwa osobniki — kazdy z dwoma r6znymi kopiami. Siedem odmian moze
by¢ przenoszonych przez cztery osobniki. To bardzo blisko czterech kopii
Adama i Ewy.

Zatem tylko cztery wersje genu HLA-DRB1 wygladaja
na starsze niz 5 milionéw lat. Taka réznorodnos¢
genetyczna moze by¢ przekazana przez populacje
sktadajaca sie zaledwie z dwoch osobnikow.
(Oczywiscie nie oznacza to, ze byli to Adam

i Ewa). W okresie do 2 milionéw lat temu, czyli
momentu, kiedy pojawiaja sie slady prawdziwego
cztowieczenstwa, istniato siedem wersji genu, ktére
wymagaja czterech osobnikéw do przekazywania.
Mozliwe jednak, ze ludzkos¢ istniata duzo wczesniej
niz 2 miliony lat temu. Niektére dowody kopalne
zdaja sie na to wskazywac. Nie jest takze wykluczone,
ze w koncu odnajdziemy wiecej ludzkich sladow,
starszych niz 2 miliony lat, ktére pomoga nam okresli¢
wiek ludzkosci bardziej precyzyjnie.

— Jeszcze wazniejsze jest to, ze ani zapis kopalny, ani badania genetyczne
nie wykluczaja mozliwosci historycznego istnienia Adama i Ewy. Osobiscie
jest to dla mnie zachecajace, ze argument Ayali, ktory wydawatl sie jednym
z najsilniejszych argumentéw przeciwko Adamowi i Ewie, zasadniczo
zostal obalony. Jednocze$nie musze przyznaé, ze sa jeszcze inne szacunki
genetyki populacyjnej, ktére musimy podda¢ pod dyskusje. Od badan Ayali
wielu innych naukowcéw prébowalo wyjasni¢ zagadnienie pochodzenia
czlowieka. O wiele wiecej danych na temat réznorodnosci ludzi jest obecnie
dostepnych dzieki projektom HapMap i 1000 genomoéw. Przykladowo
badania uwzgledniajace wiele loci [miejsc w genomie — M.Ch.] opublikowane



w 2011 r. szacuja, ze istnialo 14 tysiecy osobnikbw w momencie, gdy ludzie
i szympansy sie rozdzielily. Szacunki réznia sie znaczaco w zaleznosci od
tego, ktore chromosomy zostaly wziete pod uwage, jakie zastosowano
modele zachowan populacyjnych i ile zaproponowano waskich gardel
(bottlenecks). Badania te okreslily rozejscie sie linii ludzkiej z liniami
naczelnych gdzie$ miedzy 380 tysiecy a 2,4 mln lat temu. Inne artykuty
oszacowaty wielko$¢ pierwotnych populacji w okolicy 10 tysiecy, z waskim
gardtem miedzy 100 a 1000, z czasem rozejscia sie od 150 tysiecy do
milionow lat wstecz.

To jest bardzo szeroki zakres warto$ci. Powodem takich rozbieznosci jest
to, ze im dalej cofamy sie w czasie, tym wiecej czynnikéw znieksztalcajacych
wynik moze wchodzi¢ w gre. Populacyjne waskie gardla, zmiana selekgji,
izolacja populacji (chéw wsobny), migracje — wszystko to wplywa na
dynamike genomu. Rownolegle mutacje, mutacje wsteczne oraz konwersje
genoéw moga pogmatwac linie rodowodowe i utrudni¢ narysowanie drzewa
genealogicznego. Ze wzgledu na te trudno$ci otwartym pozostaje pytanie,
czy obecna r6znorodno$¢ genetyczna stanowi wystarczajaca baze wiedzy,
na podstawie ktérej mozna wyciaga¢ wnioski na temat dawnych populacji.
Aby sprosta¢ temu wyzwaniu, niektérzy badacze faktycznie przestawili sie
z retrospektywnych analiz danych genetycznych na symulacje wybiegajace
wprzod.

Biorac wiec pod uwage liczbe zalozen, ktére wchodza tutaj w gre, jest
zbyt wczeénie, aby ktokolwiek mogt twierdzié, ze nauka obalita historyczne
istnienie Adama i Ewy. Zachecalabym do wielkiej ostroznosci i pokory
w obliczu zagadnienia o tak wielkim znaczeniu. I



