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Wieloznaczno$¢ pojecia modelu sprawia, iz w literaturze przedmiotu mozna
znalezé wiele, czesto ze sobg niezgodnych, jego analiz oraz klasyfikacji. Mozna réwniez
wyrdzni¢ wiele definicji modelu, ktérych przydatnos¢ metodologiczna jest wzgledna i
zalezy przede wszystkim od rodzaju zagadnien, jakie sg rozwazane. W analizie wiedzy
empirycznej dwoma gtéwnie omawianymi rodzajami sg jednak modele semantyczne
oraz modele teoretyczne.

Modele semantyczne sg zwigzane z programem logicznej rekonstrukcji wiedzy, a
metody semantyki teoriomodelowej znalazty gtdwnie zastosowanie w
zrekonstruowanych na gruncie logiki teoriach naukowych. Jednak w zwigzku z
koniecznoscig zastosowania dla postugiwania sie nimi mocnych zatozen idealizacyjnych
oraz w zwigzku z faktem, iz nie oddawaty one w petni intuicji zwigzanych z pojeciem
modelu, jakie jest stosowane w naukach empirycznych, zaproponowano w metodologii
kolejne pojecia modelu, z ktdérych na szczegdlng uwage zastuguje wtasnie pojecie
modelu teoretycznego [Zeidler 1997, 54].

Semantyka teoriomodelowa wykorzystuje aparat pojeciowy matematycznej
teorii modeli, przy czym zastosowanie tej teorii do analizy wiedzy empirycznej spotkato
sie z krytykg miedzy innymi dlatego, iz obiekty sSwiata realnego, w przeciwienstwie do
konstruktow matematycznych, nie posiadajg nigdy petnej charakterystyki. Argumenty
te wskazywaty, iz powstata ona w celu badania obiektéw o odmiennej naturze niz

przedmioty badan nauk empirycznych. Wydaje sie jednak, iz zastosowanie metod
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teoriomnogosciowych oraz matematyki byto podejsciem catkowicie naturalnym w
sytuacji, gdy metodologia nauk empirycznych nie posiadata wtasnych, odpowiednio
precyzyjnych metod badawczych. Odejscie od stosowania semantyki teoriomodelowej
do teorii empirycznych jest wspodiczesnie w wiekszym stopniu zwigzane ze zbyt
mocnymi zatozeniami przyjmowanymi przez neopozytywistow w stosunku do jezyka
teorii empirycznej, ktdre przejawiajg sie w przeprowadzeniu podziatu terminow
pierwotnych danej teorii na terminy teoretyczne i obserwacyjne. Terminy obserwacyjne
sg interpretowane ostensywnie, natomiast terminy teoretyczne uzyskujg sens
empiryczny poprzez powigzanie ich z wymienionymi wczesniej za pomocg postulatow
znaczeniowych. Dwa podstawowe warunki jakie s nakfadane na postulaty
znaczeniowe to warunek semantycznej nietwdrczosci, oraz jednoznacznosci
wyznaczanych przez nie interpretacji termindw teoretycznych. Warunki te mogg by¢
spetnione réwnoczesnie jedynie przez definicje o postaci rownowaznosciowej.
Postulaty w takiej postaci przyjmowane byty jedynie na poczatku, a dalszy rozwdj
badan neopozytywistéw doprowadzit do ostabienia zwigzkéw termindw teoretycznych
z obserwacyjnymi, co doprowadzito do powstania kanonicznego modelu teorii
empirycznej.

Antypozytywistycznie nastawieni filozofowie nauki dazyli natomiast do
stworzenia opisu praktyki badawczej, ktéry bytby oparty na mniejszej liczbie zatozen
idealizacyjnych, i podawatby takg eksplikacje pojecia modelu, ktéra oddawataby istotne
wiasciwosci modeli budowanych w naukach empirycznych. Modele te tworzg obszerng
i zroznicowang klase tzw. modeli przedmiotowych, wsréd ktorych mozna wyrdznic
modele teoretyczne.

Préby precyzyjnego zdefiniowania tego ostatniego terminu napotkaty duze
trudnosci, w zwigzku z czym uzasadnionym podejsciem wydaje sie by¢ wskazanie
jedynie zakresu tego pojecia oraz niektdérych z jego najwazniejszych funkcji. Przypisuje
sie mu bowiem miedzy innymi petnienie w nauce roli: reprezentacyjnej, heurystycznej,
eksplanacyjnej oraz konstrukcyjnej. Wskazanie cech konstytutywnych modeli
teoretycznych nie jest tatwe, a sami uczeni nie sg zgodni co do tego, jakie wtasciwosci

jednoznacznie odrdzniajg je od teorii naukowych. (Jednym z wyznaczonych ramowo
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poje¢ modelu jest np. charakterystyka modelu teoretycznego przedstawiona przez P.
Achinsteina, w oparciu o szczegdtowa analize modeli teoretycznych budowanych w
nauce) [Zeidler 1997, 56-57].

Interesujgcym podejsciem do zagadnienia modelu teoretycznego jest
stanowisko Evelyn Fox Keller, w Swietle ktérego rola narzedziowa modelu wydaje sie
pierwotna w stosunku do jego funkcji reprezentacyjnej. Zdaniem Keller, krytyka ze
strony wielu filozoféw oraz historykdow, dotyczgca konwencjonalnego dychotomicznego
podziatu na praktyke oraz teorie badan naukowych, byta gtéwng przyczyng poszukiwan
nowych sposobdéw pisania o nauce, ktére wierniej charakteryzowatyby dziatalnosé
uczonych, réwniez w zakresie dyscyplin przyrodniczych. Zgodnie z jej opinig, potrzeba
stworzenia takiego opisu jest szczegdlnie istotna dla zrozumienia miejsca teorii oraz roli
modelowania w takich dziedzinach nauki jak na przyktad biologia molekularna.
Powodem tego jest miedzy innymi fakt, iz w obszarze zagadnien tej dziedziny granica
pomiedzy teorig i eksperymentem wydaje sie szczegdlnie nieostra, a dziatalnos¢
doswiadczalna jest czesto oparta na obszernych i skomplikowanych analizach
teoretycznych oraz modelowaniu. Keller podejmuje probe opisu praktyki teoretycznej
w pracy naukowe] biologéw, ktory wyprowadza bezposrednio z analizy ich dziatalnosci
badawczej, posiadajgcej charakter kombinacji elementéw konceptualnych oraz
materialnych. Przyktadem tejze praktyki teoretycznej, na jakim koncentruje sie ona w
jednym ze swoich tekstow, jest analiza rozwoju modelu regulacji genéw z prac
eksperymentalnych Erica Davidsona i jego wspdtpracownikéw z Cal Tech. Wynika z niej,
iz cechy istotng dziatalnosci teoretycznej w obrebie biologii nie wydaje sie
poszukiwanie uniwersalnych praw lub ogdlnych abstrakcyjnych zasad dziatania, lecz
bardziej skonkretyzowanych wyjasnien teoretycznych, jakie sg niezbedne dla nadania
sensu wynikom manipulacji w obszarze eksperymentalnym. W zwigzku z tym, stawiajac
sobie za cel znalezienie adekwatnego opisu tej dziatalnosci, autorka zakfada, ze na
wstepie potrzebne jest odejscie od przyjmowanego a priori podziatu na teorie i
praktyke.

Rozpoczyna ona swojg analize od przywotania koncepcji modeli zawartej w

pracach Nancy Cartwright i Margaret Morrison, rozumianych jako swoiste "narzedzia"
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lub "instrumenty", ktérych zadaniem jest w pierwszej kolejnosci umozliwienie
zrozumienia, czyli zastosowanie w obszarze konceptualnym interpretacji i reprezentacji,
w drugie]j zas dopiero dokonywanie manipulacji w materialnym Swiecie.

Nancy Cartwright wskazuje w szczegdlnosci na to, w jaki sposdb naukowe
zrozumienie S$wiata jest uwarunkowane, czy wrecz zakodowane w wynikach
uzyskiwanych za pomocg instrumentéw badawczych, stosowanych technik
matematycznych, metod przyblizania wynikow, warunkéw laboratoryjnych oraz
struktury rozwoju przemystowego. W jej rozumieniu ,narzedzia poznania” nie
posiadajg charakteru twierdzen naukowych, lecz zdolnych do adaptacji ,elastycznych”
narzedzi, stuzgcych do interpretacji i reprezentacji fragmentdéw swiata, w sposéb mniej
lub bardziej uzyteczny. Nie nalezy wiec ich ocenia¢ w kategoriach prawdy lub fatszu,
lecz na przyktad pod katem ich wiekszej lub mniejszej doktadnosci, z jakg sg w stanie
przewidywac zachowanie konkretnego uktadu.

Margaret Morrison rowniez przedstawia instrumentalistyczny sposéb widzenia
modeli. Podobnie jak Cartwright, Morrison uwaza, ze ich podstawowg funkcjg jest rola
reprezentacyjna, podkreslajac, iz nie s3 one obiektami, do ktdrych mozna stosowac
pojecia prawdy i fatszu. Legitymizacjg zastosowania modelu ma by¢ jego ,wydajnos¢
eksperymentalna”, efektywne zastosowanie w inzynierii i innych rodzajach dziatalnosci
manipulacyjnej, zamiast ich przyblizanie do prawdy [Morrison 1998, 81]. Morrison
opisuje wiele typéw modeli oraz odpowiednio szeroki zakres ich funkcji (wtgcznie ze
znaczeniem wykonywania materialnych instrumentéw takich jak soczewki), ale jej
uwaga koncentruje sie gtoéwnie (podobnie jak w przypadku Cartwright) na dynamice
modelowania, szczegdlnie na jego roli w rozwoju teorii. W jednej ze wspdlnych prac
Morrison razem z Morgan wyrazita opinie, iz "tak, jak uzywamy narzedzi jako
instrumentéw do budowania rzeczy, tak uzywamy modeli jako instrumentéw do
budowania teorii” [Keller 2000, 73-74].

W obydwu stanowiskach istotng role petni metafora instrumentu w odniesieniu
do modelu, ktdrej zadaniem jest uchwycenie i scharakteryzowanie jego funkcji jako
posrednika pomiedzy dwoma przeciwstawnymi obszarami: sferg rzeczy i sferg teorii.

Wiekszos¢ sposrdd modeli rozpatrywanych przez wspomnianych autoréw nie nalezy do
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zadnej z tych pfaszczyzn. Mogg one by¢ bytami teoretycznymi, ale w rzeczywistosci
same jej nie stanowig, poniewaz zarédwno sposob ich konstruowania, jak i
funkcjonowanie wykazuje pewng niezaleznos¢ w stosunku do obowigzujgcych teorii.
Wtasnie ta czesciowa autonomia modeli ma pozwala¢ na okreslenie ich mianem
,harzedzi”, stuzgcych réwniez dalszemu ,wytwarzaniu” wiedzy.

Evelyn Fox Keller zadaje pytanie, gdzie nalezy w takim razie umiesci¢ modele
przy zatozeniu tak przeprowadzonego podziatu na Swiat teorii oraz rzeczy oraz co
stanowi o ich szczegdlnej funkcji mediatoréw pomiedzy tymi zasadniczo réznymi
ptaszczyznami? Jej zdaniem dla realistycznego opisu dziatalnosci naukowcéw jest
niezbedne wieksze zradykalizowanie poglagdu o mieszanym charakterze teoretyczno-
doswiadczalnym pracy badawczej. Biologia stanowi tu dobry przyktad ze wzgledu na
tradycyjnie ugruntowany brak podziatu w jej obszarze na wymiar czysto teoretyczny
oraz czysto doswiadczalny.

Przy dos¢ powszechnym braku zainteresowania ze strony biologii molekularnej
czysto abstrakcyjng teorig, autorka wykazuje, iz inny rodzaj dziatalnosci teoretycznej
jest niezbedny w tej dziedzinie. Przywotuje ona wstepnie proste rozréznienie na dwa
znaczenia terminu teoria, jakie przypisuje mu stownik Webstera: pierwsze to "analiza
zbioru faktow w ich relacji wzgledem siebie”, a drugie "ogdlne lub abstrakcyjne zasady
rzgdzace zbiorem faktow”. Wyjasnia, iz nieobecnos$é¢ teorii w niektéorych naukach
biologicznych, takich jak biologia molekularna, dotyczy jedynie drugiego z tych znaczen
oraz wskazuje, iz zaréwno interpretacja danych doswiadczalnych, jak i projektowanie
nowych eksperymentow zalezy od rozlegtej i skomplikowanej teoretycznej analizy
mozliwych relacji pomiedzy zebranymi danymi.

W analizie rozwoju genetyki molekularnej mozna zaobserwowac znaczenie,
jakie ma budowa tymczasowych modeli formutowanych dla integracji nowych danych z
wczesniejszymi obserwacjami z podobnych doswiadczen. Z uwagi na wzrost ztozonosci
danych doswiadczalnych, rownolegle nastepuje komplikacja modeli wykonanych w celu
nadania sensu zebranym obserwacjom. Tego typu modele mogg wydawa¢ sie zupetnie
odmienne od tych, jakimi postuguje sie na przyktad fizyka teoretyczna, ale sg one,

zdaniem autorki, modelami teoretycznymi, w wiekszym stopniu w pierwszym z
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przytoczonych powyzej znaczeniu tego stowa. Stanowig one dobre przyktady modeli
"narzedzi" lub "instrumentéw", stuzgcych koncepcyjnemu rozwojowi nauki, co stanowi
poparcie dla tez wysuwanych przez Morrison, Cartwright oraz Morgan. Jednoczesnie sg
one jednak zdaniem Evelyn Fox Keller, instrumentami, jakie umozliwiajg fizyczng
interwencje w swiecie. Autorka przytacza dla zilustrowania takiego stanowiska przyktad
modelu regulacji gendéw zaczerpniety z prac Erica Davidsona i jego wspotpracownikow,
(opisujacy strukture organizacyjng z promotora transkrypcji Endo 16, genu kodujgcego
wielofunkcyjne biatko, ktére ma fundamentalne znaczenie dla koncowego etapu

rozwoju zarodka jezowca) [tamze, 74-77].

Wybrane przyktady modeli DNA.

Ogromne zainteresowanie, jakim cieszy sie DNA, wigze sie z aktualnie
powszechnie znanym faktem, iz kwas ten stanowi czgsteczke dziedzicznosci u
wszystkich znanych organizmow prokariotycznych i eukariotycznych, a takze, podobnie
jak RNA, petni role materiatu genetycznego w przypadku wiruséw [Stryer 1997, 93].
Jest to dtuga makroczasteczka, zbudowana z duzej ilosci jednostek monomerycznych —
deoksyrybonukleotyddow. Kazda z nich sktada sie z zasady, cukru deoksyrybozy i jednej
lub kilku grup fosforanowych. Reszty cukrowe i fosforanowe petnia w niej role
strukturalnego szkieletu, natomiast zasady stanowig wtasciwy nosnik informacji [tamze,
76].

Zdolnos¢ DNA do przenoszenia informacji genetycznej zostata wykazana
pierwszy raz w doswiadczeniach Avery, MaclLeod i McCarty w roku 1944 [Granner 1995,
443]. Powszechnie jednak uznano znaczenie DNA jako materiatu genetycznego dopiero
po opublikowaniu przez Jamesa Watsona i Francisa Cricka pracy, w ktorej
zaproponowali oni model budowy tej czgsteczki. Szczegdlny wktad obydwu uczonych
polegat na bardzo trafnym powigzaniu faktéw dotyczgcych DNA oraz jego fizycznych i
chemicznych wtasciwosci, jakich dostarczyty prace wspdtczesnych im naukowcéw.
Niezwykle waznym zrédtem informacji o tej czgsteczce byly wéwczas badania dyfrakcji
promieni X na krysztatach oczyszczonego DNA, prowadzone przez Rosalind Franklin w

laboratorium M. H. F. Wilkinsa. Pomiar dyfrakcji stanowit podstawe wyznaczenia
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odlegtosci pomiedzy regularnymi i powtarzajacymi sie elementami budowy czgsteczki
badanego kwasu. Otrzymane przez nig zdjecia ukazywaty charakterystyczny wzér
rozpraszania, ukazujgcy budowe helikalng oraz okresy powtarzalnosci trzech gtéwnych
struktur. Franklin i Wilkins wyciggneli z posiadanego materiatu wnioski, iz ptaskie
zasady sg utozone w DNA w postaci stosu, podobnie do szczebli drabiny. Na bazie tej
wiedzy Watson i Crick zaczeli konstruowaé powiekszone w skali modele DNA,
dopasowujac ich sktadniki tak, aby ostatecznie osiggna¢ wynik odpowiadajgcy danym
doswiadczalnym [Solmon, Berg, Martin, Villee 1996, 265-267].

Miesigc po przedstawieniu modelu struktury DNA Watson i Crick opublikowali
swojg hipoteze, zgodnie z ktdrg specyficznos¢ parowania determinuje porzadek zasad
drugiego faricucha DNA. Model ten zaktadat, iz czgsteczka stanowi po rozerwaniu pare
matryc dla tworzenia nowych faricuchéw [Stryer 1997, 84].

Wspotczesnie stosuje sie rdoznorodne i niekiedy bardzo ztozone metody
modelowania DNA. Rekombinowanie i klonowanie stanowig przyktadowo jedng z préb
rozwigzania problemu wyodrebniania w duzym genomie organizméow wyzszych
pojedynczych gendw, ktére moga stanowi¢ niekiedy nawet jedynie jedng
kilkusettysieczng czes¢ catej jego dtugosci. Proces ten polega, w duzym uproszczeniu,
na: fragmentowaniu oczyszczonego DNA, tgczeniu go z czasteczkami wektorowymi, a
nastepnie namnazaniu komodrek, do ktdérych zostaly wprowadzone wczesniej
zrekombinowane wektory.

Narzedziami do fragmentowania DNA mogg byé enzymy restrykcyjne, ale
niekiedy stosuje sie réwniez takie metody, jak oddziatywanie ultradzwiekami na
czgsteczke, czy tez przepuszczanie jej przez waska kapilare. Nastepnie tgczy sie przy
uzyciu ligazy DNA otrzymane wczes$niej fragmenty z czgsteczkami wektorowymi, ktére
posiadajg zdolnos¢ samodzielnej replikacji w komodrce. Dzieki temu zrekombinowana
czgsteczka po wniknieciu do komérki, umozliwia powielanie potgczonego z nig
fragmentu w kolejnym etapie procesu, okreslanym jako klonowanie DNA.

W ten sposdb mozna uzyskaé bank gendw catego organizmu, w postaci klonow
komoérek, np. bakterii. Mozliwe jest takze nie tylko wyodrebnianie z Zzywych

organizmow, ale rdwniez syntetyzowanie chemiczne lub enzymatyczne
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oligonukleotyddw o okreslonej dtugosci i sekwencji, ktére nastepnie sg tgczone za
pomocy ligazy DNA w geny kodujgce okreslone biatka.

Inny rodzaj bibliotek powstaje w procesie enzymatycznej syntezy DNA, w ktoérej
matrycg jest najczesciej czgsteczka mRNA, ,przepisywana” za pomocg odwrotnej
transkryptazy na DNA. Uzyskuje sie w ten sposdb biblioteki cDNA, czyli odcinkéw
egzonowych (kodujgcych) w badanej sekwencji [Weglenski, Fikus 1995, 158].

Narzedziem modelowania DNA jest rowniez polimerazowa reakcja faricuchowa,
enzymatyczna metoda wielokrotnego kopiowania dwuniciowego DNA, ktére moze
stanowié np. sekwencje okreslonego genu. Jest to uzyteczna metoda pozwalajgca na
uzyskanie ilosci DNA niezbednej do przeprowadzenia dalszych jego skutecznych analiz
[Granner 1995, 547]. Pozwala ona badaé, klonowac i sekwencjonowac geny bez
koniecznosci uzywania w tym celu wektoréw plazmidowych i fagowych [Sanak,
Szczeklik 1998, 152-159].

Wynaleziona w roku 1984 przez Kary Mullis metoda PCR umozliwia powielenie
okreslonej, docelowej sekwencji i zsyntetyzowanie milionéw jej kopii, pod warunkiem,
iz znana jest sekwencja oskrzydlajagca docelowy odcinek DNA. Oznacza to, iz jesli
sekwencja docelowa C znajduje sie w nici A-B-C-D-E, (o znanych sekwencjach B i D), do
ktorej komplementarna jest ni¢ A'-B'-C'-D'-E', reakcje PCR mozna przeprowadzié
dodajgc do roztworu zawierajgcego te sekwencje: dwa odcinki starterowe B i D',
trifosforany  wszystkich czterech deoksyrybonukleotydéw, oraz termostabilng
polimeraze DNA [Stryer 1997, 136-137].

W pierwotnej wersji przeprowadzenie reakcji namnazania kopii DNA in vitro,
nazywanej rowniez amplifikacjg, wymagato dodania w kazdym kolejnym cyklu porcji
enzymu — polimerazy wytwarzanej przez E. coli, ktéry to enzym nastepnie ulegat
zniszczeniu na etapie denaturacji DNA. Niedogodnos$¢ ta zostata wyeliminowana dzieki
zastosowaniu w 1987 roku polimerazy termostabilnej, pochodzacej z bakterii
Thermophilus aquaticus, zyjacych w gorgcych zrddtach wulkanicznych. Enzym ten jest
wytrzymaty na ogrzewanie nawet do 96°C, co jest niezbedne do roztopienia
dwuniciowego DNA [Sanak, Szczeklik 1998, 152-159].

Etapy te mozna powtarza¢ wielokrotnie, z bardzo duzg wydajnoscig, poniewaz
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cechg charakterystyczng metody PCR jest to, iz wszystkie nowe czgsteczki DNA stuzg
jako matryce w kolejnych jej cyklach [Stryer 1997, 136-137]. Reakcje mozina zatem
prowadzi¢ bez otwierania probdweki, stosujgc nawet 30-40 cykli ogrzewania i chtodzenia
[Sanak, Szczeklik 1998, 152-159]. Metoda ta pozwala na powielanie dowolnej sekwencji
DNA o dtugosci od kilkuset do kilku tysiecy nukleotydéw. W kolejnych powtdrzeniach
uzyskiwana mieszanina staje sie stopniowo coraz bardziej jednorodnym produktem,
ztozonym gtdwnie z powielanych fragmentéw DNA. Ich liczba narasta prawie
wyktadniczo jak 2", gdzie n oznacza liczbe cykli [Stryer 1997, 136-137].

Amplifikacja docelowego odcinka DNA znajdujgcego sie w otoczeniu niekiedy
miliardow par zasad jest mozliwa dzieki doborowi odpowiedniej pary oligonukleotydéw
poczatkujgcych reakcje (czyli starteréw) oraz odpowiedniej temperatury reakcji. Sprzyja
to ich dokfadnemu dopasowaniu do matrycy DNA. Istnieje wiele regut doboru
starteréw. Powinny sie one sktada¢ co najmniej z 18 nukleotydow, by¢ komplementarne
w stosunku do przeciwstawnych nici DNA, a odcinek DNA "oskrzydlony" parg starteréw
nie moze by¢ wiekszy niz kilka tysiecy par nukleotyddéw. Praktyka doswiadczalna
naktada pewne dodatkowe ograniczenia dotyczgce doboru odpowiednich warunkow
reakcji. Liczba czgsteczek matrycy poddanej amplifikacji wynosi kilkaset do kilku tysiecy,
co odpowiada utamkom mikrograma genomowego DNA cztowieka, natomiast
zastosowanie specjalnych procedur umozliwia amplifikowanie nawet pojedynczych
czgsteczek DNA [Sanak, Szczeklik 1998, 152-159].

Cechy, ktére sg szczegdlnie istotne w przypadku metody powielania PCR, to:
e brak koniecznosci wczesniejszego poznania sekwencji powielanego odcinka;
e fakt, iz powielany odcinek moze by¢ znacznie dtuzszy niz odcinki starterowe;
e fakt, iz odcinki starterowe nie muszg by¢ idealnie komplementarne do rejonéw
oskrzydlajgcych rejon docelowy;
e fakt, iz jest ona metodg bardzo specyficzng;

e fakt, iz jest metodg bardzo czufg [Stryer 1997, 138].

Zastosowanie metody PCR jest dzieki temu szerokie, a jako jeden z jego

najbardziej spektakularnych przyktadéw mozina przytoczy¢ miedzy innymi namnazanie
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DNA z mumii egipskich, czy tez szczatkdw wymartych organizméw zachowanych w
lodowcach lub w bursztynie. Wazng role petni tez w diagnostyce choréb dziedzicznych,
przy ustalaniu ojcostwa oraz w kryminalistyce, gdzie umozliwia ustalenie pochodzenia
$ladow krwi, wioséw itp. w sytuacji, gdy zachowana jest jedynie sladowa ilos¢
materiatu DNA matrycowego [Weglenski, Fikus 1995, 182].

Metoda PCR jest stosowana praktycznie w kazdej dziedzinie biologii
molekularnej. Moze by¢ narzedziem w poszukiwaniu mutacji i zmiennosci genetycznej
populacji; stosowana w diagnostyce medycznej pozwala z ogromng czutoscig wykazac
obecnos¢ nawet sladowej liczby komdrek nowotworowych we krwi, pratkow gruzlicy w
plwocinie czy wirusa brodawczaka w wymazie. PCR zastepuje techniki hybrydyzacyjne
w selekcji klonéw z bibliotek genowych, umozliwia szybkie poszukiwanie nowych
gendw i ich lokalizacje na chromosomach.

Jedna z odmian zastosowania techniki PCR, w ktérej wiasciwa synteza
poprzedzona jest przepisaniem mRNA do cDNA (odwrotng transkrypcjg), pozwala na
stwierdzenie i ilosciowg ocene liczby transkryptéw genu i w ten sposéb na oszacowanie
tempa odczytu genu, czyli jego ekspresiji.

Warto réwniez zaznaczyd, iz za pomocg reakcji PCR mozna w dowolnym odcinku
sekwencji genu wprowadza¢ mutacje. Dzieki temu poprzez badanie zwierzat
laboratoryjnych, u ktdrych w taki sposdb sztucznie wprowadzono zmiany genomu,
mozliwe jest poszukiwanie molekularnego podfoza licznych choréb [Sanak, Szczeklik
1998, 152-159].

Modelowanie komputerowe w badaniach nad rekombinowaniem i
klonowaniem czy tez amplifikacjg metodg PCR kwasu DNA jest niezbedne zaréwno na
etapie planowania eksperymentéw, jak i przy analizie sekwencji gendéw oraz
kodowanych przez nie biatek.

Przed przystgpieniem do pracy doswiadczalnej czesto wykonywane jest tzw.
klonowanie komputerowe. Odpowiednie aplikacje umozliwiajg, za pomocg analizy
sekwencji wektoréw i innych fragmentéw DNA, dobranie najkorzystniejszych dla
doswiadczenia enzymow restrykcyjnych oraz pozostatych czynnikéw, takich jak np.

temperatura reakcji. Przeprowadzajg takze symulacje mozliwych interakcji miedzy
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produktami reakcji, ktére mogg wptywac na przebieg i wynik doswiadczenia.

Po zakoniczeniu amplifikacji DNA uzywa sie natomiast programéw, ktére miedzy
innymi wyszukujg charakterystyczne sekwencje nukleotydowe, wykonuja mapy
restrykcyjne oraz poréwnujg uzyskane wyniki z przechowywanymi w bazach danych
informacjami na temat znanych juz sekwencji DNA wystepujacych np. u innych
organizmow. Dzieki temu mozliwe jest poréwnanie badanych fragmentéw DNA z
podobnymi lub czesciowo identycznymi sekwencjami, ktérych funkcja juz zostata
zidentyfikowana.

W ten sposdob miedzy innymi po raz pierwszy zostata przypisana onkogenowi
okreslona funkcja fizjologiczna, gdy wykazano, ze onkogen v-sis ma sekwencje
homologiczng do genu kodujgcego czynnik wzrostu ptytek krwi PDGF.

Procedury te znajdujg tez zastosowanie w badaniu ewolucji gendéw, ustalaniu
pokrewienstwa pomiedzy réznymi organizmami, a takze w badaniach nad przestrzenng
strukturg DNA, biatek oraz podobnych zwigzkéow o wiekszej ztozonosci [Weglenski,
Fikus 1995, 190]. Jako przyktad bazy dostarczajgcej narzedzi dla takiej analizy mozna tu
poda¢ utworzony w 1988 National Center for Biotechnology Information, ktory jest
ogolnodostepnym zrédtem danych z zakresu biologii molekularnej. NCBI tworzy
publiczne bazy danych, umozliwiajgce prowadzenie badan biologii obliczeniowej oraz
udostepnia narzedzia informatyczne stuzgce do analizy danych genomowych, a takze
rozpowszechnia informacje biomedyczne. Jednym z narzedzi, jakie sg udostepniane,
jest aplikacja BLAST (Basic Local Alignment Search Tool), stuzgca do odnajdywania
podobienstw sekwencji biopolimeréw (nukleotyddéw i biatek) [National Center for
Biotechnology Information, http://www.ncbi.nlm.nih.gov/]. Analiza taka ma szczegdlne
zastosowanie w molekularnej genetyce kombinatorycznej, czyli dziedzinie technik
badawczych, w ktérej wykorzystywane sg rdéinice w sekwencjach nukleotydowych
badanych fragmentow DNA.

W ten sposéb — poprzez pordwnywanie nowych danych ze zgromadzonymi
wczesniej — poszukuje sie u réznych organizmow na przyktad gendw homologicznych.
Zaktada sie powszechnie, iz powstaty one w czasie ewolucji z jednego wspdlnego genu,

natomiast wspotczesnie sg rozproszone na réinych chromosomach i petnig nieco
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odmienne funkcje [Sanak, Szczeklik 1998, 152-159].

Badania porownawcze nad sekwencjami DNA wykazaty, iz niektore geny
ewoluujg bardzo powoli. Réznig sie one przez to w sposdb nieznaczny nawet w
przypadku organizmdéw stosunkowo odlegtych filogenetycznie. Do zwigzkéw, ktore
wykazujg taka stabilnos¢ ewolucyjng, nalezg miedzy innymi histony oraz rybosomalny
kwas RNA. Wystepujg one w ogromnej wiekszosci u wszystkich organizmoéw zywych,
wiec zaktada sie, iz powstaty bardzo wczesnie w historii ewolucji. Naukowcy traktujg je
zatem jak ,,molekularne skamienieliny”, a analiza zmian w ich sekwencjach daje im
mozliwosc¢ $ledzenia gtdwnych trendow w ewolucji Swiata ozywionego. Inne sekwencje,
takie jak pseudogeny, introny, odcinki miedzygenowe czy genomy mitochondrialne
ewoluujg stosunkowo szybko. Analiza ich sekwencji jest wiec przydatna w badaniach
nad gatunkami blisko ze sobg spokrewnionymi.

Punktem wyjscia dla tego typu analiz jest zatozenie, iz czesto$é mutacji w czasie
ewolucji jest wartoscig statg dla danego genu. Woéwczas liczba rdznic w sekwencji
nukleotydowej dwdch homologicznych gendw bedzie wprost proporcjonalna do czasu,
jaki uptynat od rozdzielenia sie badanych gatunkéw w ich filogenezie. Taki ,zegar
molekularny” pozwala na konstrukcje drzew genealogicznych organizmoéw zywych,
poprzez porownywanie danych z ich sekwencji DNA z danymi paleontologicznymi.

Rézne tempo akumulowania substancji nukleotydowych w genach ma
odzwierciedla¢ rdzinice w sile presji doboru naturalnego wywieranej na dang
sekwencje. Na przyktad pseudogeny jako geny, ktére utracity zdolnosé¢ kodowania
funkcjonalnych biatek, nie podlegajg az tak silnemu wptywowi selekcji, poniewaz nie
determinujg bezposrednio ksztattowania sie fenotypu organizmu. Podobnie dzieje sie w
przypadku introndw i obszarow pomiedzy genami. Tymczasem geny kodujgce
metabolicznie czynne produkty mogg miec istotne znaczenie dla funkcji organizmu, a
wiec eliminacja lub utrwalenie powstatych w nich zmian moze by¢ witasnie wynikiem
doboru naturalnego [Stepien 1995, 423].

Jedna z powszechnie przyjmowanych hipotez, ktérg opiera sie na dowodach
pochodzacych z analizy sekwencji gendw, jest teza o endosymbiontycznym

pochodzeniu mitochondridw i chloroplastéw. Zaktada sie, iz organelle te powstaty w
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wyniku symbiozy organizméw bedacych przodkami obecnych eukariontéw oraz
organizmow podobnych do zyjacych wspdiczesnie cyjanobakterii i bakterii
purpurowych. Szacuje sie, iz miato to miejsce okoto 1 mld lat temu. Organizm
gospodarza zyskat dzieki temu funkcje metaboliczne, takie jak oddychanie tlenowe, czy
fotosynteza, ktére z czasem staty sie dla niego nieodzowne, natomiast geny kodujgce
biatka, jakie uczestniczg w tych procesach, przemiescity sie do jagdra komdrkowego.
Gtéwnych dowoddéw na poparcie tej tezy dostarczyta analiza sekwencji gendw
mitochondrialnych i chloroplastéw. Wykazano w badaniach nad nimi miedzy innymi, iz
promotory gendw chloroplastowych majg niektére obszary bardzo podobne do
typowych promotoréw prokariotycznych, a np. rybosomalny RNA chloroplastow

zawiera sekwencje homologiczne do rRNA z E. Coli [tamze, 425].

Whioski

Modelowanie teoretyczne jest procedurg badawczg, ktéra w decydujgcy sposéb
wptyneta na rozwdj biologii molekularnej. Niewatpliwie kluczowe znaczenie posiadaty
w tym wzgledzie préby zbudowania adekwatnego modelu struktury DNA. Przytoczony
powyzej opis dziatalnosci naukowcéw, majacej na celu sekwencjonowanie i
poréwnywanie danych na temat DNA, wydaje sie dobrze ilustrowaé poglad Evelin Fox
Keller o mieszanym charakterze teoretyczno-doswiadczalnym pracy badawczej w
biologii molekularnej. Trudno wskaza¢ tu wymiar czysto teoretyczny oraz czysto
doswiadczalny przeprowadzanej reakcji majacej na celu modelowanie okreslonych
fragmentéw DNA, niekiedy jeszcze o nieznanej sekwencji.

Dziatalno$¢ teoretyczna, jaka jest niezbedna w prowadzeniu takich badan,
polega w duzej mierze na "analizie zbioru faktéw w ich relacji wzgledem siebie” (takiej
jak porownywanie baz danych, «czy informatyczna symulacja warunkdw
przeprowadzenia reakcji), przez odniesienie sie jedynie do niektdrych "ogdlnych zasad
rzgdzacych zbiorem faktéw” (np. zatozen dotyczacych czestosci wystepowania mutacji
oraz tempa ewolucji genu). tatwo tez wykazaé, iz zaréwno interpretacja danych
doswiadczalnych, jak i projektowanie nowych eksperymentéw zalezy w obydwu

przypadkach od szerokiej i skomplikowanej teoretycznej analizy mozliwych relacji
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pomiedzy juz zebranymi danymi. Wzrost ztozonosci pomiarow doswiadczalnych
wymusza komplikacje tworzonych modeli, do analizy ktdrych niezbedne okazujg sie
réznorodne aplikacje komputerowe. Programy te stanowig dobre przyktady modeli —
narzedzi. Ich zastosowanie stuzy rozwojowi teorii naukowych, co dobrze ukazujg
przytoczone wczesniej odkrycia dotyczace onkogendéw, czy hipotezy na temat
endosymbiontycznego pochodzenia niektdrych organelli komdrkowych. Jednoczesnie
modele takie moga byc¢ traktowane jednak, jako instrumenty, ktdére umozliwiajg
fizyczng interwencje w Swiecie. Teze te ilustrujg z kolei przytoczone wczesniej przyktady
z zakresu zastosowania ich w obszarze takich dyscyplin, jak medycyna czy
kryminalistyka.

Mozna rowniez zauwazyé, iz opisane wczesniej stworzenie przez Watsona i
Cricka modelu DNA byto Scisle uzaleznione od o&wczesnego poziomu rozwoju
bezposrednich metod badawczych oraz instrumentéw pomiarowych, co wydaje sie
zgodne z przytoczong wczesniej opinig Cartwright. Uzyskane przez Rosalind Franklin
zdjecia rentgenowskie DNA, coraz doktadniej ukazujgce wzajemne potozenie atomdéw w
czgsteczce, umozliwity obydwu naukowcom prawidtowe okreslenie struktury
czasteczki.

Model DNA, jaki zbudowali, umozliwit réwniez interpretacje otrzymanych
wynikdw pomiardw, stanowigc ich uzyteczng reprezentacje. Jednoczesnie stanowit
réwniez ,narzedzie zrozumienia”, ukazujac komplementarne utozenie reszt zasad
purynowych i pirymidynowych, a tym samym sugerujgc mozliwy sposéb powielania
czgsteczki. Obserwacja ta wyznaczyta wowczas dalszy kierunek badan, majgcych na
celu udowodnienie semikonserwatywnego sposobu replikacji DNA.

Postepujgcy wraz z poziniejszymi odkryciami wzrost ztozonosci danych
doswiadczalnych wymusit takze dalszg komplikacje modeli, sporzgdzanych w celu
nadania sensu danym empirycznym. Mozna wiec przyjgé, iz kolejne reprezentacje
petnity tym samym role dalszych "instrumentow", stuzgcych koncepcyjnemu rozwojowi
nauki, co stanowi poparcie dla tez wysuwanych przez Morrison, Cartwright oraz
Morgan. Widoczna jest takze na tym przykfadzie funkcja narzedziowa tego typu

pdzniejszych modeli, i jej nadrzedny charakter wzgledem funkcji reprezentacyjnej, jaka
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mogg one rowniez petnic.
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