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Johdanto

1) Evoluutiobiologista viipaletietoa

Nain Kelpoisimman synnyn Akateemisen kirjahyllyssa. Mieleen tuli, etta onko kirjan nimi pelkka
myyntikikka kuten iltapdivalehtien etusivujen suurikirjaimiset otsikot — vai onko siina kenties jotain
aivan oikeasti uutta? Niinpa paadyin ostamaan opuksen (niin kuin olen joskus ostanut Iltasanomat
etusivun uutisotsikon perusteella). — Ketdpa ei kiinnostaisi evoluution suurimman arvoituksen
ratkaisu? Jo ensimmaisen lapiluvun jalkeen oli selvaa, ettd opus on syyta syynata tarkemmin
(viitteineen). Mita enemman kirjaa tutki, sitd enemman tunsi tarvetta laatia kirjallinen analyysi
muutamista sen esittamista tieteen “eturintaman kokeellisista ja laskennallisista menetelmista”
seka niista tehdyista johtopaatoksista. Ja koska kirjan nimi ja takakannen esittelyteksti lupaavat
niin suuria, oli pakko menna yksityiskohtiin. Siksi analyysi on pitka (76 sivua), hiuksia halkova;
paholaisen asianajaja asuu yksityiskohdissa.

Wagnerin kirjasta paistaa tyypillinen “inhimillinen tekija”: Kirjoittaja esittelee omia, kieltamatta
mielenkiintoisia, ensi lukemalta jopa mullistavilta vaikuttavia kokeellisia ja laskennallisia
menetelmidan ja niistd tehtyja johtopaatoksia niin innostuneesti, etta vaikuttaa unohtavan
biologian monet, oman suppean erikoisalan ulkopuoliset realiteetit — joko tietamattomyyttaan,
tietoisesti tai tiedostamatta — todennakoisesti seka-etta. Siina mielessa kirja on tyypillinen
"puolittain vaikeneva” naturalistinen nakemys ja selitysmalli luonnon historiasta. En muista
lukeneeni yhtakaan naturalistien kirjoittamaa opusta evoluutiosta, jossa olisi rehellisesti
tunnustettu (tai tunnistettu) ja analysoitu kaikki modernin synteesin eli uusdarvinismin keskeiset
ongelmat. (Poikkeus saattaa olla Thomas Nagel, mutta hdnta en ole ehtinyt lukea.) Toisaalta on
totta, ettd monet myontavat jotkut tietyt ongelmat, mutta vetoavat tavallisesti uskoon, siihen, etta
on lahes varmaa, ettd jopa jo lahitulevaisuudessa tiede pystyy ne ratkaisemaan.

On inhimillista, ettd emme halua kuulla, tai ottaa selvda omista mielipiteistimme eridvista
nakemyksista. Psykologit kutsuvat sita torjunnaksi. Se voi johtaa maailmankatsomukselliseen ja
tieteelliseen kiikarindkdon, joka puolestaan voi johtaa ”viipaletietoon” (kuvaavampaa termiakaan
kun en keksi). Esimerkiksi 1900-luvun ehka suurimmalla evoluution asiantuntijalla, Ernst Mayrilla
vaikutti olevan viipaletietoa kemiallisesta evoluutiosta: Kirjassaan What Evolution Is (Basic Books
2001, s.43) han kirjoittaa, ettd emme tieda, minkalaisia ensimmaiset elaman muodot olivat, mutta
todennadkdisesti ne koostuivat makromolekyylien kasautumista, jotka kykenivat hankkimaan
aineita ja energiaa ympardivista epdorgaanisista molekyyleista ja auringon valosta. Sitten han vain
toteaa, ettd ”valttaakseni teoksen paisumista liian laajaksi, pyydan lukijaa tutustumaan tdman alan
erikoiskirjallisuuteen”.



Mutta jos sitten katsoisi tarkemmin, mita tuo ”erikoiskirjallisuus” on (kuten Alexander Oparinin
The Origin of Life, 1938), tulisi todenndkoisesti samaan johtopadtdkseen kuin tieteenfilosofi David
Griffin. Griffinilla ei ollut mitaan darvinistisia antipatioita eikd ennakkoluuloja. Erdassa
kirjoituksessaan han kuitenkin erehtyi toistamaan biokemisti Michael Behen viitteen, etta
evoluutiota kdsittelevd kirjallisuus ei pysty selittéimddn redusoimattomasti monimutkaisten
biologisten rakenteiden syntyd.* Muutamat johtavat evolutionistit kavivat Griffinin kimppuun ja
kiistivat vaitteen vetoamalla siihen, ettd han ei ollut lukenut ”oikeita kirjoja”. Niissa, hanelle
kerrottiin, biologit selittavat, miten evoluutio pystyi synnyttdmaan redusoimatonta
monimutkaisuutta. Kun han sitten kysyi, mitd nuo oikeat kirjat ovat, jotka hanen pitaisi lukea, han
ei saanut mitadn selvaa vastausta. Ainoastaan viitattiin joihinkin artikkeleihin. Griffin teki tyota
kaskettya ja luki ne. Niista ei kuitenkaan loytynyt sitd, mita niissa oli vaitetty olevan. Griffin
havaitsi, ettda hanen tapaamansa biologit eivat vaikuttaneet eparehellisilta, vaan he vilpittomasti
uskoivat, ettd jotkut heidadn kollegansa todella tuntevat tarkemmin mekanismin, joka selittaa
noiden rakenteiden naturalistisen synnyn. Kun han sitten kdantyi tallaisen ”"asiantuntijan” puoleen,
han valitti, ettei han ole taman alan erikoistuntija, ja kehotti hanta kaantymaan jonkun asiaan
paremmin perehtyneen puoleen. Kaikki Griffinin tapaamat biologit olivat kuitenkin varmoja siita,
ettd vastaus tahan kysymykseen on olemassa. Mutta pahaksi onneksi se oli aina ”“jossain muualla”,
eika kukaan tiennyt, missa tuo “jossain muualla” on.

*Behen malliesimerkki oli bakteerien flagellamoottori. Myohemmin, esim. New Scientist viitti, etta se on
voinut kehittya yksinkertaisemmasta laitteesta, ns. sektreetiotyyppi lll:sta. Tama on kuitenkin perustellusti
kumottu. Ja kaiken lisdksi sekreetiotyyppi lll on ainakin molekyylikellon mukaan flagellamoottoria nuorempi
”innovaatio” (ks. esim. Abby ja Rocha: https://revolutionarybehe.com).

Sama uskonvarmuus tuntuu patevan Wagneriin — huolimatta siitd, etta han tunnustaa joidenkin
ongelmien olemassaolon. Han kuitenkin vaikuttaa pitavan selviona esimerkiksi sitd, etta luukalat
kehittyivat rustokaloista, koska joku, joka luulee jonkun muun tietdvan, on sen hanelle kertonut.
My0s ns. itsestaan jarjestaytymistd han tuntuu pitdvan itsestdan selvana — koska joku, joka luulee
jonkun muun tietdvan, on sen hanelle kertonut. — Tai, jos ei viela tied3, tiede joka tapauksessa
tulee ongelman pian ratkaisemaan.

Sekd Andreas Wagnerin ettd Ernst Mayrin (ja monen muun) heikkous vaikuttaa olevan, etta heilla
on viipaletietoa; he eivat ole tutustuneet toisinajattelijoiden usein varsin hyvin perusteltuihin
nakemyksiin. Miksi? Siksi, ettd heidan asenteensa (hybris?), ennakkopdatoksensa on, ettad he eivat
voi olla kuin vaarassa: He ovat todenndkdisesti jonkin sortin “fundamentalisteja” tai jotain “nuoren
maapallon kreationistien kaltaisia osittain lukeneita tai taysin tietamattomia ihmisia” (Wagner,
s.12).

Siind mielessa katson olevani jonkinlaisessa ”etulydontiasemassa”: olen seurannut kirjoittelua
”aidan molemmilla puolilla”. Itsekin uskon evoluutioon, mikrotasoiseen evoluutioon, joka on
tosiasiassa vain muuntelua, sopeutumista, ja jolla on rajansa. Jos joku ilmoittaa uskovansa
Jumalaan, on syyta kysya, minkalaiseen Jumalaan han uskoo. Sama koskee evoluutiota —
minkalaiseen evoluutioon sina uskot? Evoluutioon (ja samalla biologiaan) saa laajemman
perspektiivin seuraamalla sekd luomiseen uskovien tieteilijoiden (joita on aika paljon) etta
materialististen, moderniin synteesin uskovien tiedemiesten julkaisuja. Wagnerin olisi ehka
kannattanut lukea esimerkiksi geneetikko John Sanfordin kirja Genetic Entropy tai hanen
kollegansa, Royal Trumanin artikkelit Cells As Information Processors, osat 1 ja 2 (joihin viittaan
tuonnempana).



Kelpoisimman syntya tutkittaessa tuli ilmi monia modernin synteesin ongelmia, seikkoja, joista
tavallisesti vaietaan. Niinpa katsoin velvollisuudekseni saattaa lukijoiden tietoon joitain
evoluutioon liittyvid "epaselvyyksia”, sellaisia, joista myods Wagner vaikenee. Analyysi on siis
samalla jonkinlainen "tietopaketti” muutamista modernin synteesin ongelmista, vanhoista ja
vahan uudemmistakin, evolutionistien ”liikesalaisuuksista”.

Wagner on ilmeisesti itse keksinyt kirjassaan usein toistuvan sanan innovability, jota en
sanakirjoista loytanyt. Se lienee johdettu sanasta innovation ja suomentaja on kddntanyt se sanalla
"innovabiliteetti”, jolla tarkoitettaneen kykya innovoida, keksia uutta. Toinen usein esiintyva sana
on robustness, joka tulee kantasanasta robust, lujatekoinen, vankka. Jostain syysta kdaantaja on
kuitenkin suomentanut sen sanalla elinvoimaisuus, vaikka elinvoimaisuudella on englannin kielessa
oma sanansa, vitality. Robust-sanaa kayttaa myos esimerkiksi Sean Carroll kuvatessaan geenien
saatelyverkostojen virheensietokykya, jolla tarkoitetaan sita, ettd jos yksi vayla joutuu

epakuntoon, viesti silti kulkee muita kanavia pitkin, koska verkosto on moneen kertaan
varmistettu samaan tapaan kuin ihmisen ldahes kaikkien ruumiinosien verenkierto. (No, tavallaan se
on elinvoimaisuutta.)

"Innovabiliteetti” ja “elinvoimaisuus” ovat kirjan paasanoja; kelpoisimman synty perustuu niihin.

2) Pari muuta analyysia Kelpoisimman synnysta

Luin kirjasta my6s kaksi suomen- ja kaksi englanninkielistad arvostelua/arviota. Niista vain yksi oli
sitd mieltd, ettd kirja antaa vastauksen siihen, mita nimi lupaa:

Ismo Innamo ylistda opusta Vapaa-ajattelijoiden kotisivulla:

”Kelpoisimman synty on mahdollinen tajunnanrajaytys, kuten Terra Cognitan julkaisut aina.
Sisukas suomentaja tarjoaa meille sivistysta suoraan tieteen eturintamasta, vaan olisipa pienella
suurella kustantamolla rahaa perusteelliseen kielenhuoltoonkin.* Jos Suomi olisi sivistysvaltio,
Kimmo Pietildinen olisi miljard66ri ilman typoja — eika eduskunnassa istuisi Huhtasaari-Nikko-
Rasasia, joilla ei ole edes peruskoulun biologia hallussa. Pythagoras ymmartaa. Platon nydkkaa.
Mina taputan. Me ymmarramme ne mekanismit, jotka mahdollistivat meidat.”

*Kieliasusta olen samaa mieltd; minulle tuli vaikutelma, etta suomenkielinen laitos piti saada markkinoille
mahdollisimman nopeasti. Tekstissd on paitsi kdmpel6a kddnnosta, myos paino- ja laskuvirheitd, kuten
sivulla 108: 20x20x20=800 ja 20*= 16 000. Siksi hankin my®&s alkukielisen teoksen. Omista lainauksistani
olen koettanut korjata ainakin osan selvista painovirheista. Oman tekstini kielenhuollosta + muista
neuvoista kiitdn Matti Leisolaa, Pekka Reinikaista, Lasse Uotilaa ja Ari Norolampea. (Siitd huolimatta
painovirheita tastakin varmasti yha loytyy.)

Innamo: “Me ymmarramme ne mekanismit, jotka...” Ketkd me? Tunnustan heti inhimillisen
ymmarrykseni vajavaisuuden: Mina en ainakaan kuulu niihin, jotka ymmartavat. Samaa mielta
vaikuttaisi olevan Olavi Kanervisto, joka arvioi kirjaa Mensalainen-lehdessa (2/2016):

" Aina siitd asti kun James D. Watson ja Francis Crick yli 60 vuotta sitten olivat julkaisseet
artikkelinsa DNA:n kemiallisesta rakennemallista ja asiaa koskeneen suomenkielisen kirjan
ilmestyttya vuonna 1969, olen pyrkinyt lukemaan kaiken elollisuuden mekanismin



mahdollistumiseen liittyvan tieteellisen tiedon eli uusimmat astrobiologiaa, biokemiaa,
bioinformatiikkaa, eksobiologiaa, epigenetiikkaa, populaatiogenetiikkaa ja kybernetiikkaa
koskeneet artikkelit, I0ytamatta kuitenkaan lopullista ldpimurtoa aiheesta. Helsingin kirjamessuilla
lopulta tarppasi: Mensa-palkitun kustantajan Kimmo Pietildisen osastolta mukaan tarttui uusi
opus: 'KELPOISIMMAN SYNTY Evoluution suurimman arvoituksen ratkaisu™”.

Kanervisto kuitenkin lopettaa arvionsa sanoilla:

"Kirjan sisaltd ei ehka kuitenkaan taysin vastaa otsikkoa ja takakansitekstia*. Parempi yhteenveto
I6ytyy opuksen esipuheen viimeisestad kappaleesta: ”Jo téhdn mennessd lI6ytédmdmme kertoo, ettd
evoluutio on paljion enemmdn kuin miltd se ensi nékemdiltd vaikuttaa. Se kertoo, ettd
innovabiliteetin periaatteet ovat piilossa jopa DNA:n molekyyliarkkitehtuurin tuolla puolen elémén
piilotetussa arkkitehtuurissa, jonka kauneus ei ole tésté maailmasta.

Arvoituksellinen — tuo: “Jopa DNA:n molekyyliarkkitehtuurin tuolla puolen, eldman piilotetussa
arkkitehtuurissa.” Mikahan se on, se piilotettu? Ehka se selviada...

Oliko Wagnerin kirja viimeinen oljenkorsi sen jalkeen, kun elollisuuden mekanismin
mahdollistumiseen liittyvan tieteellisen tiedon uusimmista astrobiologiaa, biokemiaa,
bioinformatiikkaa, eksobiologiaa, epigenetiikkaa, populaatiogenetiikkaa ja kybernetiikkaa
kasitelleista artikkeleista ei 16ytynytkaan “lopullista lapimurtoa”?

*Takakansiteksti: “Maineikas evoluutiobiologi Andreas Wagner osoittaa téssd kirjassa, mistd kaikki
biologinen innovaatio syntyy. Wagner on selvittinyt kokeellisilla ja laskennallisilla menetelmilld, ettd néiden
sopeutumien kdyttévoima ei ole pelkkd sattuma, vaan joukko luonnonlakeja, joiden ansioista luonto keksii
uusia molekyylejd ja mekanismeja nopeammin kuin satunnaisella muuntelulla.”

Vastaako kirjan sisdlto sen nimed? Kestdadko uutinen arvoituksen ratkaisusta lahempaa
tarkastelua? Miksi Wagner ei saanut puhujakutsua, tai edes osallistumiskutsua Lontoon Royal
Societyn marraskuussa 2016 jarjestamadn kolmipadivaiseen “kriisikongressiin” New Perspectives in
Evolutionary Biology? Siksiko, ettd yrittdessadn saada lukijansa vakuuttumaan omasta teoriastaan,
“kehitysopillisesta poimuajosta” eli nopeutetusta evoluutiosta (ks. alle), han tuli samalla
paljastaneeksi vanhan teorian “liikesalaisuuksia”? Evoluutiomaailmassahan ongelmat on lupa
paljastaa suurelle yleisolle vasta jalkikateen, sitten kun nayttaa siltd, etta tarjolla on parempi selitys
— naturalistinen selitys.

Nain menttelivdit mm. Walter Fontana ja Leo Buss vuonna 1994 julkaisussaan “The arrival of the
fittest”: Toward a theory of biological organization, Bulletin of Mathematical Biology 56;1:1-64.
Ensin hekin paljastivat “salaisuuden” eli sen minka Hugo DeVries kertoi jo v. 1904:
“Luonnonvalinta voi selittda kelpoisimman eloonjaannin, mutta ei sen syntya” (Species and
Varieties: Their Origin by Mutations). DeVries uskoi, ettd mutaatiot (joista Darwin ei tietenkaan
mitadn tiennyt) synnyttavat uusia lajeja.

Mutta jos mutaatiot olisivat selittdneet lajien synnyn, miksi Fontanan ja Bussin piti esittaa uusi
teoria? Julkaisussaan he koettavat selittda miten “itsedan yllapitavat organisaatiot syntyvat
yleisena seurauksena kemian kahdesta rakenteellisesta piirteesta ilman luonnonvalintaa”: 1)
molekyylien torméaykset synnyttavat uusia “erityismolekyyleja” (specific new molecules) 2) kemian
ekvivalenssiluokkien moninaisuudesta johtuen monet reagoivat aineet voivat johtaa samaan
vakaaseen lopputuotteeseen.



Ja miksi Andreas Wagnerin piti 20 vuotta myéhemmin julkaista vield uusi, samanniminen kirja
Arrival of the Fittest, jos Fontana ja Buss olivat olivat jo ilmidn selvitdneet? Siksiko, etta heihin ei
uskottu?

Wagner paljasti uudelleen saman vanhan “salaisuuden” eli toisti sen, minka DeVries ensin ja
sittemmin my06s Fontana ja Buss olivat ilmiantaneet jo ajat sitten (s.18). Lisdksi han paljastaa jotain
muutakin siitd, mita Darwin ja hdnen seuraajansa eivat tienneet, kuten “Nykydankin on vaikea
taysin ymmartaa edes yksinkertaisimpien elididen fenotyyppi, ja sadattuhannet vuosikymmenia
tyoskennelleet biologit eivat vielakaan tieda, miten geenit osallistuvat fenotyypin
muodostumiseen” (s.24). Mutta jos han olisi ollut rehellisempi, hanen olisi pitanyt paljastaa paljon
muutakin...

Wagner ei tainnut saada montaakaan kollegaansa vakuuttumaan evoluutionadkemyksensa kyvysta
innovoida. Syy selvida, jos mennaan yksityiskohtiin ja tarkastellaan niiden taustoja, solubiologisia,
embryologisia, biokemiallisia ja geneettisia faktoja. Mutta ilman niitékin, jo parin ensimmaisen
luvun perusteella voidaan todeta, ettd hdanen innovabiliteettinsa ja kelpoisimman syntynsa taitavat
jaada lahtokuoppiinsa. Nain siksi, ettd hanen pitaa ensin olettaa se “primaarinen innovabiliteetti”,
joka mahdollisti “myéhemman innovabiliteetin” (ja kelpoisimman synnyn). Tuo “mydéhempi
innovabiliteetti”, jonka ensimmainen synnytti, perustuu elaman elinvoimaisuuteen (engl.siis
robusteness) ja monimutkaisuuteen. Kelpoisimman synty onnistuu naet vasta sitten, kun elama jo
on elinvoimaista ja monimutkaista (ja kelpoista). Katsotaan, miten kirjan juoni etenee
“ensimmaisestd innovabiliteetista” sen myb6hempaan lajiin...

Monet lainaukset ovat valitettavan pitkia syystd, etta minua ei voitaisi syyttaa
"lainauslouhinnasta”, lyhyiden sitaattien irrottamisesta asiayhteyksistaan. Siitd huolimatta, voin
joidenkin mielesta edelleenkin siihen syyllistya. Ei ole kuitenkaan mielekéasta, ettad kopioin tahan
Iahes koko kirjan. Jos aika on kortilla, lukija voi valikoiden harpata pitkien lainausten yli, lukea vain
sitaattien analyysit ja sitten tarvittaessa kelata taaksepain.

Keskeisimmat huomiot/kannanotot/kyseenalaistukset on merkattu lihavoituina alaotsikkoina
(ikadn kuin lukuina) ja kiireinen lukija voi lukea vain ne, jotka kiinnostavat, kuten:

Tarinaa abiogeneesista, kemiallisesta evoluutiosta (s.17),

Maailman etevin synteettisen kemian osaaja sai aikaan pelkkaa sekasotkua (s.18),

Tarinointia RNA-maailmasta, “ensimmaisesta elamasta” (s.19),

”Primaarinen innovabiliteetti”: materian itsestdan jarjestaytymista Saharassa ja

saippuakuplissa (s.20),

Biologinen, informaatioon perustuva itsestdan kokoutuminen (Self-Assembly) (s.24),

e Turhanpdivdinen esimerkki metabolisesta innovaatiosta (eldman maihinnousu ja
luukalojen kuviteltu polveutuminen rustokaloista) (s.32),

e Kun universumikaan ei riita (s.42),

e The shock of shocks: Munasolu perimédn perusyksikkdona: geenit eivat olekaan eldaman

piirustuksia (s.79).

Wagner puhuu siis nopeutetusta evoluutiosta, jota han vertaa avaruusseikkailusarja Star Trekin
valoa nopeampaan matkustamiseen, “poimuajoon” (esim. s. 168). Mita nopeutettu evoluutio on?



Sitd on kahdenlaista: 1) Havaittua ja todettua, lajien yllattavan nopeaa (ei kuitenkaan
"ylivalonnopeudella” etenevaa) sopeutumismuuntelua. Se on lilan nopeaa, modernin synteesin
vastaista ja sille on olemassa luonnollinen selitys (joka kay ilmi tekstistd). 2) Wagnerilaista
"kehitysopillista poimuajoa”. Mitad se on? Se selvida, jos jaksaa lukea sivuilta 45-48 kirjoittajan
”Zurichin kokeesta”, jossa luonnon in vivo-mutaatiot sekoitetaan laboratorio-mutaatioihin ja
luonnonvalinta alykkdaseen valintaan. (Kun RNA:lle luotiin uusi funktio: kelpoisimman syntya
ohjatuissa laboratorio-olosuhteissa.) Tasta saa kohtalaisen yleiskasityksen siitd, mita kirjoittajan
"ylivalonnopeudella eteneva evoluutio” on. Sitd ennen, kirjan luvussa 4 (s.111) Wagner esittelee
valikoiden muuan vuonna 2001 tehdyn laboratoriokokeen ”proteiinin evoluutiosta”. Biokemistit
Branco Kozulic ja Matti Leisola ovat tyrmanneet sen yksityiskohtaisesti. Kozulicin ja Leisolan
analyysi kertoo kokeesta sen, mistd Wagner vaikenee. Analyysi on kuvaava esimerkki siitd, mita
tapahtuu, kun paholaisen asianajajan virkaan astuu pari alansa hallitsevaa eksperttia. Otteita
Kozulicin ja Leisolan analyysista sivuilla 39-42.

Jos ei jaksa rampia koko analyysin lapi, ehdotan lukemaan ainakin pamflettini lopun alkaen sivulta
73, joka kasittelee 1) elaman monia muitakin koodeja kuin Nirenbergin ym.* 16ytamaa
aminohappo-kodonia, sekd 2) munasolua periman tarkeimpana yksikkona.

*Loytamastaan (ensimmaisestd) “elaman koodista” eli aminohappo-kodonista Nirenberg ja Khorana saivat
Nobelin palkinnon vuonna 1968.

Jotta kelpoisimman synnyn arvoitus voitaisiin ratkaista, pitdisi ottaa huomioon myds perimamme
perusta, munasolu seka solun kayttamat monet muutkin koodit kuin perinteinen geneettinen
aminohappo-koodi. Ndista Wagner vaikenee. Siind mielessa hanen kirjansa oli “out-of-date” jo
syntyessaan.

Kelpoisimman synty kuvaa digitaalista evoluutiota ja molekyylien laboratoriojalostusta. Mutta
miten on reaalibiologiassa? Kuka ratkaisee sen suurimman arvoituksen?

Kirjan ehka suurin tieteellinen puute on tuo ym. "viipaletieto”, “tieteellinen kiikarindkd”. Siina
mielessa se on erdanlainen Richard Dawkinsin Itsekkadn geenin ldhisukulainen: Wagner ei ehka
tiedosta, etta geenikeskeinen ja yhdella ainoalla koodilla kdyva moderni synteesi on aikansa
elanyt?

Suorat kirjasta lainaukset ovat sisennettyina ja “kursivoituina lainausmerkeisséd”. Omat
siteeraukseni muista ldhteista “lainausmerkeissd” ilman kursivointia ja sisennysta. Wagnerin
alkuperaiset korostukset lihavoidulla, omat korostukseni hanen tekstissaan alleviivauksin.
Wagnerin lainausten sisalld joskus omia selvennyksia (suluissa) ilman kursiivia.



Kirjan esipuhe: Maailmaa riittaa, ja aikaa

Vai riittddko? (Tama siis oma lihavoitu “alaotsikko”, ei Wagnerin kirjasta.)

Ajan riittavyys on modernin synteesin perusta, ilman sita se ei toimi. Wagner kuitenkin paljastaa,
etta tarkemmin katsottaessa vaite on kyseenlainen: vaikka maailmaa ja aikaa on ollut ties miten
paljon, se ei riitd, jotta Darwinin ”pienesta lampimasta latakosta” syntyisi klassisella mekanismilla
ensin "alkeellisia mikrobeja”, jotka sitten pikkuhiljaa satunnaisten mutaatioiden ja valinnan
vaikutuksesta olisivat kehittyneet nykyisiksi lajeiksi.

Kirja alkaa fyysikko William Thompsonin (lordi Kelvin, 1824 — 1907) saalittelylla. Nain siksi, etta
tama oli arvioinut maapallon idksi vaivaiset 20 miljoonaa vuotta! Tuolloin ei siis enaa yleisesti
uskottu raamatulliseen 6000 vuoteen. Kelvin (teistinen evolutionisti) oli kuitenkin kovin
vaikutusvaltainen henkild ja monet pitivat hanen arviotaan oikeana. Wagner kirjoittaa:

“Geologiassa se ei ole pitkd aika ja laskelman seuraukset olivat syviilliset. Maan geologiset
piirteet eivdt olisi voineet ilmaantua téssd ajassa, jos tulivuoritoimina ja eroosio ovat aina
edenneet nykyiselld vauhdillaan” (s.7).

(Huomaa: "Jos”. Geologit eivat enaa usko Darwinin ajan paradigmaan, uniformitarianismiin, eli
tasavauhtiseen, hitaaseen eroosioon ja sedimentaatioon. Ks. alle)

”Kelvinin arvion suurin uhri oli kuitenkin Charles Darwinin luonnonvalintaan perustuva
evoluution teoria. Darwin totesi olevansa “erittdin huolissaan” Sir W. Thompsonin laskelmasta
maailman lyhyestd idistd. Han tiesi, ettd eliét eivdt olleet juuri muuttuneet viime jédkausien
jélkeen, ja tdstd véihdisestd muutoksesta hdn pdditteli, ettd kaikkien, seké nykyddn elévien ettd
fossiileissa sdilyneiden eliiden luomiseen tarvittava aika on todella valtava. Eldmdén
monimuotoisuus ei voi syntyd 20 miljoonassa vuodessa” (s.7).

Todellisuudessa Kelvin arvio maapallon idksi 20 — 400 miljoonaa vuotta v. 1864. Vasta vuonna
1897, siis 15 vuotta Darwinin kuoleman jalkeen han “tarkensi” ajaksi 20 — 40 miljoonaa vuotta.
Huomaa, ettd Darwin, kuten moni muu, uskoi (ja uskoo vieldkin) useisiin jadkausiin.* Ensimmaisen
jadkauden uskottiin vallinneen jo ordovikikaudella yli 400 miljoonaa vuotta sitten. Viimeisen
jadkausien sarjan arvellaan alkaneen noin 16 miljoonaa vuotta sitten. Valilla oli [ampimimpia
kausia, kuten noin 125 000 vuotta sitten, jolloin Englannissa asusteli virtahepoja ja norsuja.
Viimeisen jadkauden uskotaan paattyneen pohjoisessa noin 12 000 — 10 000 vuotta sitten. Darwin
siis paatteli, etta koska eliét eivdt olleet juurikaan muuttuneet viimeisten jédkausien jdlkeen, aikaa
evoluutioon tarvittiin paljon enemmdn kuin Kelvinin muutamat vaivaiset vuosimiljoonat.

*)adkausia on todenndkoisesti ollut vain yksi. Ks. esim. Luominen 25: Vastaus “muinaisten jadkausien
haasteeseen” tai kirjasta Kysymyksid ja vastauksia luomisesta, luku 16 (Luominen ry. 2016).

Onneksi darvinistien apuun tuli fyysikko Ernest Rutherford (1871-1937), joka uskoi (aluksi), etta
radioaktiivista hajoamista (jonka Becquerel oli havainnut vuonna 1896) voitaisiin kayttaa
maapallon ian maaritykseen. Han piti siitd esitelmadn London Royal Society’ssa vuonna 1904 ja
toisinajattelija Kelvin oli kuulijoiden joukossa. Wagnerin mukaan Rutherford kirjoitti myéhemmin:



“Tulin puolittain hdmdirddn saliin ja huomasin heti, ettd lordi Kelvin oli paikalla ja etté puheeni
viimeinen, maapallon ikdd koskeva osa aiheuttaisi vaikeuksia, sillé késitykseni olivat ristiriidassa
hénen ajatustensa kanssa... Hajotessaan valtavia mddrid energiaa vapauttavien radioaktiivisten
alkuaineiden keksiminen nimittdin kasvatti tdmdn planeetan elémdn ién mahdollista rajaa ja
mahdollisti ajan, jota geologit ja biologit vdittévit evoluutioprosessin edellyttévén”. --Sen
pituinen se. Kelvin kuoli vuonna 1907. Rutherford sai Nobelin palkinnon vuonna 1908 ja 1930-
luvulla héinen radiometriset menetelmdnsd olivat osoittaneet, etté maapallo oli noin 4,5
miljardin vuoden ikdinen. Darwinin teoria pelastui, koska satunnaisten mutaatioiden ja valinnan
menetelmillé oli nyt riittdvdsti aikaa luoda eldmdn valtava monimutkaisuus ja monimuotoisuus”
(s.7-8, lihavointi siis alkuperdinen, alleviivaus allekirjoittaneen).

Itsellani on toisenlaista aikatietoa. Aika elaman vihollinen

Myohemmin ilmeni, ettd menetelma sisaltaa niin paljon epavarmuustekijoita, ettd Rutherford, ja
muut siihen uskoivat, luopuivat siitd. Ainoastaan muuan opiskelija, Arthur Holmes uskoi siihen
ensimmadisen maailmansodan kynnykselld ja sodan jalkeen Holmesista, ei Rutherfordista, tuli
menetelman ”isd”. My0ds tuosta maapallon 4,5 miljardin vuoden idsta on minulla toisenlaista
tietoa: Maapallon ika, 4,55 + 0,07 miljardia vuotta, “varmistettiin”, ei 1930-luvulla, vaan vasta
vuonna 1956 Clair Pattersonin julkaisun my6ta Acta Geochimica et Cosmochimica-tiedelehdessa
(joka artikkeli on minunkin hyllyssani, luettuna). Ikdarvio perustui viiden maahan pudonneen
meteoriitin lyijyisotooppien suhteiden maaritykseen (radiogeenisten lyijy-207 ja -206 suhde
normaaliin 204-lyijyyn).

Wagner jattaa kertomatta, ettd maapallon ikd oli “pdéddtetty” jo vuosikymmenid ennen kuin
radioaktiivisuudesta tiedettiin mitddn. Nain siksi, ettd 1: Darwinin evoluutio tarvitsi vuosimiljoonia
(eika silla ollut aikaa odotella Rutherfordia tai Holmesia). — Ja 2: “geologi” Charles Lyell*, joka
halusi “poistaa Mooseksen tieteestd”, heratti henkiin jo James Huttonin* esittaman ajatuksen
(uniformitarianismi) siita, etta kaikki geologiset ilmiot, kuten eroosio ja sedimentaatio, ovat aina
tapahtuneet samalla ja hitaan tasaisella nopeudella kuin mitad nyt on havaittavissa, ja siksi esim.
suurten jokilaaksojen eroosio on vaatinut kymmenia tai satoja miljoonia vuosia. Niinpa Samuel
Haughton esitti vuonna 1878 teorian, jonka mukaan kerrostuman muodostumiseen tarvittava aika
on suoraan verrannollinen sen paksuuteen (Nature 10:266). Haughtonin mukaan tarvittiin vain yksi
ainoa sedimentaationopeutta kuvaava absoluuttinen luku, jotta voitaisiin maarittaa kerrostuman
absoluuttinen ikd. Téman “absoluutin” maaritti Liverpoolin geologisen seuran presidentti Thomas
Mellard Reade vuonna 1879. Han arvioi sedimentaationopeudeksi 0,2 mm/vuosi ja tasta saatiin
kambrikauden takarajaksi 600 miljoonaa vuotta.** (Mutta todellisuudessa maa-ainesten
sedimentaationopeus vaihtelee useasta sentistd sekunnissa noin millimetriin vuodessa.)

Kelvin, ja sittemmin my6s Rutherford, oli oikeassa: radiometriseen menetelmaan sisaltyy liian
paljon epavarmuustekijoita. Siksi, kun laboratorio saa naytteen, lahetteissa on aina sarake, johon
lahettdjan toivotaan laittavan naytteen oletusiéin. Jos radiometrinen ika ei vastaa oletusikaa, se
hylataan (kontaminaationa tms.) Ks. tarkemmin esim. Koulubiologian analyysi 2 (luominen.fi), tai
Kysymyksiéi ja vastauksia luomisesta tai geologi John Reed Rocks Aren’t Clocks — A Critique of the
Geologic Timescle, Creation Book Publishers 2013 tai creation.com/age, tai video Evoluution
Akilleen kantapdid, jota saa Luominen ry:sta.

Mita tulee itse elaman ian arviointiin, paras mittari lienee geneettisen epdijéiriestyksen
lisédéntyminen eli genomien (mitattu) rappeutuminen, geneettinen entropia, ja siitd johtuva




sairauksien ja syntymavikojen lisdantyminen seka hedelmallisyyden lasku, josta tietoa mm.
Sanfordin kirjassa Genetic Entropy, suomeksi Eliomaailma rappeutuu (Datakirjatkustannus, 2015).

*Charles Lyell (1797-1875) oli koulutukseltaan asianajaja, ei geologi, vaikka rupesikin sitd harrastamaan. Jo
kolmikymppisena nuorukaisena han kirjoitti kaksiosaisen oppikirjan geologian perusteista (Principles of
Geology), jonka jotkut kriitikot ovat nimenneet “vakuuttelun mestariteokseksi”. Koska Lyellilld ei ollut
mitdan kiistattomia todisteita maapallon korkeasta idstd, han joutui toistuvasti turvautumaan vakuutteluun
(aivan kuten Darwin omassa kirjassaan). Lyellin "oppi-isd” James Hutton (1725-97), ei hankaan ollut geologi.
Han oli opiskellut kemiaa ja lddketiedettd, mutta ryhtyi maanviljelijéksi ja rupesi siind ohessa harrastamaan
geologiaa.

**http://journals.cambridge.org/action/displayFulltext?
type=1&fid=5095576&jid=GEO&volumeld=6&issueld=07&aid=5095572

Epatodennakdinen kontra mahdoton

Taman alustuksen ajasta, Kelvinista ja Rutherfordista Wagner lienee katsonut tarpeelliseksi, jotta
lukija ymmartaisi, miksi perinteinen uusdarvinistinen teoria ei pysty selittdmaan edes yhden
pienehkon proteiinimolekyylin syntya — seikka, jota kreationistit ovat korostaneet jo
vuosikymmenet. Mutta koska Wagnerilla nyt on omasta mielestdan ratkaisu, han paljastaa taman
ammattikuntansa “liikesalaisuuden”. Niinpa han toistaa kreationistien jo kauan sitten esittaman
esimerkin lyhyen, vain sadasta aminohaposta koostuvan ”“alkuproteiinin” “perinteisen”
naturalistisen synnyn mahdottomuuden (siis sellaisen, jossa on kaikki 20 erilaista aminohappoa).
Tosin han puhuu vain epatodennakoisyyksista, ei mahdottomuudesta eika
mahdottomuusteoreemasta, jonka esim. William Dembski esittd3 kirjassaan Alykkddn
suunnitelman idea (Datakirjat 2002). Dembski erottaa epdtodenndkodisen mahdottomasta —
Wagner ei. Wagner puhuu useista perakkaisista lottovoitoista epatodennakoéisena, Dembski
mahdottomana.

Mahdottomat tapahtumat voidaan jakaa kahteen luokkaan: Ensimmaisen luokan
mahdottomuudet ovat mahdottomia jo periaatteellisella tasolla. Ne koskevat luonnonlakeja, jotka
voidaan esittdd mahdottomuusteoreemoina. Esim. termodynamiikan toinen padsaanto sanoo, etta
[ampo ei voi siirtya kylmasta esineesta kuumaan. Toisen luokan mahdottomuudet ovat tilastollisia
mahdottomuuksia. Tilastollisen mahdottomuuden todistaminen on matematiikkaa, joka soveltaa
kompleksisuus- ja todennadkoisyysteorioita. Ne analysoivat tehtdvan vaikeusasteen kaytettavissa
olevien resurssien mukaan. Ranskalainen matemaatikko Emile Borel ehdotti muutamien
”kosmologisten pohdintojen” jilkeen universaaliseksi todennakoisyyden rajaksi 10*°, jonka
alapuolella sattuma voidaan ehdottomasti sulkea pois, eli mitdan tata epatodennakdisempaa
tdsmennettya tapahtumaa (kuten tietyn funktion omaavan proteiinin syntyd) ei voida selittaa
sattumalla. Dembski kuitenkin puolustaa selvasti tiukempaa universaalia todenndkoisyysrajaa 10°
130 Se perustuu alkeishiukkasten ja alkeistapahtumien méarian havaittavissa olevassa
universumissa sen alkurajahdyksen ja lampokuoleman valisena ajanjaksona. Voisiko
monimutkaisen proteiinin, kuten opsiinin eli ndkdpigmentin aminohappojarjestys syntya
sattumalta tunnetun universumimme ajalla ja resursseilla?

“Sadan aminohapon mittaisessa proteiinissa (kristalliini ja opsiini ovat paljon pidempié)
kertolasku tuottaa luvun, jossa on ykkésen jéilkeen 130 nollaa, siis yli 10° mahdollista
aminohappojonoa. Tdmdn luvun suuruudesta saa kdsityksen vertaamalla sitd
maailmankaikkeuden vetyatomien lukumddrddn, joksi fyysikot ovat arvioineet 10%....
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Mahdollisten proteiinien mdiéiré ei ole vain tdhtitieteellinen, vaan se on hypertdhtitieteellinen,
paljon suurempi kuin maailmankaikkeudessa olevien vetyatomien lukumddrd. Téllaisen
erityisen jonon I6ytdminen ei ole yhtd epdtodenndkéistd kuin loton pédédvoiton saaminen, vaan
se on epdtodenndkdisempdd kuin lottopotin voittaminen joka pdivd suuresta alkurdjéhdyksestd
alkaen. Oikeastaan se on miljardeja kertoja epdtodenndikbisempdd. Jos biljoona eliétd olisi
kokeillut aminohappoketjuja joka sekunti eldmdn synnystd IGhtien, ne olisivat kokeilleet vain
pienen murto-osa 10”° mahdollisuudesta. Ne eivit olisi koskaan Iytédneet ainoaa opsiiniketjua.
On erittdin monta tapaa rakentaa molekyylejé. Mutta aikaa ei ole IGheskddn riittévésti” (s.9).

Todennakdisyys tuottaa sattumalta tietyn jarjestyksen omaava sadan aminohapon ketju on siis 10°
3% e|j Borelin mukaan ei mahdollista, mutta Dembskin mukaan kyll3, koska todennakoisyys on
suurempi kuin 10™°, Proteiineissa on kuitenkin tavallisesti paljon enemmé&n aminohappoja.
Esimerkiksi naudan ndakopigmentissa, opsiinissa niitd on 348. Sen syntyminen on jopa Dembskin
mukaan taysin mahdotonta* (ellemme halua vedota "multiversumiin”**).

*Mahdollisia aminohappoketjuja on siis 20 kerrottuna itsellddan 348 kertaa, joka tuottaa todennakoisyytena
paljon vihemman kuin 10™°.

**Totean nyt vain, ettd useiden maailmankaikkeuksien olemassaolo ei lisda opsiinin syntymahdollisuuksia
tdssd maailmankaikkeudessa: jos olisi muitakin maailmankaikkeuksia ja niissakin pelattaisiin lottoa, se ei
lisaisi omia mahdollisuuksiasi saada jokainen numero oikein tai vaarin tassa universumissa.

Wagner tietds timan (**T). Ratkaisu? Innovaation kiihdytys:

”Kansanviisauden mukaan luonnonvalinta yhdessé satunnaisten muutosten taikasauvan kanssa
tuottaa ajan mittaa muuttohaukan silmén. Tdmd on valtavirran nékemys darwinaanisesta
evoluutiosta: pienten ja satunnaisten periytyvien muutosten mitdttémdstd osasta syntyy
lisddntymisetu elidille, jotka voittavat ndissé geneettisissd arpajaisissa, ja téllaisten muutosten
kasautuminen ajan mittaan selittéié haukan silmén ja samalla kaiken muun haukasta itsestddn
aina eldmdn koko monimuotoisuuteen.

Luonnonvalinnan voima on kiistaton*, mutta silld on rajansa. Luonnonvalinta todella sdilyttdd
innovaatioita, mutta se ei luo niitd. Ja luovan muutoksen sanominen satunnaiseksi on vain tapa
ilmaista tietdmdttomyyttdmme. Luonnon monet innovaatiot, joista osa on pelottavan
taydellisié, edellyttdvét luonnon periaatteita, jotka kiihdyttdvét elédmdn kykyd innovoida, sen
innovabiliteettia.

--Kédyttamdilld kokeellisia ja laskennallisia tekniikoita, joita Darwin ja Rutherford eivdt olisi
osanneet edes kuvitella, olemme ottaneet tavoitteeksemme ei vain keksid yksittdisic
innovaatioita, vaan myds I6ytdd kaiken biologisen innovaation alkuléhteet. Jo téhédn mennessd
I6ytdmdmme kertoo, ettd evoluutio on paljion enemmdn kuin miltd se ensindkemdlld vaikuttaa.
Se kertoo, ettd innovabiliteetin periaatteet ovat piilossa jopa DNA:n molekyyliarkkitehtuurin
tuolla puolen eléimdn piilotetussa arkkitehtuurissa, jonka kauneus ei ole tédstd maailmasta.
Ndmd periaatteet ovat téimdn kirjan aihe” (s.10).

*Todellisuudessa luonnonvalinnan kyvyt ovat hyvin rajalliset. Kimuran mukaan kelpoisuuden periytyvyys
voi olla niinkin pieni kuin 0,004. (Tasta tuonnempana).
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Luku 1: Mita Darwin ei tiennyt

Darwin oli oikeassakin

Darwinin teoria, jonka mukaan nykyiset lajit ovat polveutuneet aikaisemmista lajeista luonnollisen
valinnan ja muuntelun kautta, on periaatteessa oikea. Mutta kdytannossa (in vivo) silla on rajansa:
Darwin, huomattuaan, etta lajit voivat muuntua, sortui liioitteluun: jos jokin muutos on
mahdollinen, silloin melkein mitd tahansa muutoksia saattaa tapahtua — jos vain aikaa on
riittavasti. Lajiutuminen (evoluutio?) ei ole kuitenkaan seurausta kyvyiltdan lahes
rajoittamattomista luonnollisista prosesseista, vaan lajien perimaan rakennetusta, rajoitetusta
muuntelu/erikoistumiskyvysta. Monien lajien kohdalla ndma sopeutumismekanismit vaikuttavat
olevan jo lahes loppuun kdytetyt, mika tarkoittaa sita, etta “evoluutio on pysahtynyt” — tai
kaantynyt jopa taantumiseksi, devoluutioksi (jonka senkin jotkut maarittelevat evoluutioksi!).
Naista seikoista, kuten evo-devo —teoriasta, tuonnempana. Mutta nyt kirjan lukuun yksi:

Huonomuistisen Nooa-vanhuksen rannalle unohtuneet
dinosaurukset

Luvun alun kirjoittaja omistaa muistisairaalle Nooalle, suurille dinosauruksille ja kreationisteille:

“Samaan tapaan kuin evoluutiolla oli kannattajansa, silld oli ddnekkditd vastustajia myds
Darwinia ennen ja hénen aikanaan. Nyt en tarkoita nykyisten nuoren maapallon kreationistien
kaltaisia osittain lukeneita tai tdysin tietdmdttomid ihmisid, jotka uskovat, etté maapallo luotiin
lauantai-iltana lokakuussa vuonna 4004 eKr. (ja ettd Nooan arkki olisi voinut pelastaa yli
miljoona lajia, mutta Nooa jotenkin ja kenties anteeksiannettavasti unohti suuret
dinosaurukset, olihan hén yli 600 vuotta vanha). Tarkoitan aikansa tieteen johtohahmoja. Yksi
heistd oli ranskalainen geologi Georges Cuvier, joka perusti paleontologian, joka tarkoittaa
kirjaimellisesti “muinaisia olentoja” (ajattele dinosauruksia). Hén huomasi, etté vanhimpiin
kiviin hautautuneet fossiilit ovat varsin erilaisia kuin nuoremmista kivistd 16ytyvdt fossiilit, jotka
muistuttavat nykyistd eldmdd. Hédn kuitenkin ajatteli, ettd kullakin lajilla oli olennaiset,
muuttumattomat piirteensd ja ettd ne vaihtelivat vain ylimalkaisella tasolla” (s.12-13).

Suuret dinosaurukset jaivat laivasta. Enkd Nooa ei ollutkaan muistisairas, vaan sen verran fiksu,
ettei yrittanytkaan tunkea arkkiinsa suurikokoisia dinovanhuksia, kun tulevaisuus on nuorissa?
Dinosauruksilla on sigmoidin eli S-kirjaimen muotoinen kasvukayra. Esim. 3 — 4-vuotias
apatosaurus on noin vasikan kokoinen ja saavuttaa murrosian 5-vuotiaana. Silloin se on haran
kokoinen ja siirtyy kasvupyrahdysvaiheeseen, jolloin maksimaalinen painonkasvu vuodessa on yli
viisi tonnia. Nooan tarvitsi ottaa kyytiin vain kaksi 3 — 4-vuotista apatosaurusta, jotka pian arkista
ulospaasyn jalkeen siirtyivat kasvupyrahdykseen. Sitd paitsi suurin osa dinosauruksista on pienia,
keskikoko lienee lampaan luokkaa. Lisaksi dinosaurusten perustyyppejd* on vain noin 55. (Ja
kaikkien maaselkdrankaisten, nykyisten ja sukupuuttoon kuolleiden, sukuja* on arvioitu olevan
vain noin 8000 eli arkkiin tarvitsi ottaa vain 16 000 eldinta, ehka poikasia, joista kaikki nykyiset
maaeldimet polveutuvat — siis kaikki “sieraimilla hengittavat”.)
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*Lajin maaritelma on epaselva; maaritelmia on ainakin 16 — 17. Siksi puhutaan myos biologisista
perustyypeistd tai lajityypeistd, jotka edustavat Iahinna suku- ja heimotasoa kuten koiraeldimet (Caniforma)
ja kissaeldimet (Feliforma). Lajit ovat muunnelleet suku- ja heimotasoilla, mutta evolutiivisia siirtymisia
heimosta toiseen ei tietddkseni ole tavattu. — Eikd missdan nimessa lahkosta toiseen kuten kanalinnuista
(Galliformes) tikkalintuihin (Piciformes).

Mita sitten tulee itse henkil66n, 600-vuotiaaseen, huonomuistiseen Nooan, huomautan, etta se,
miksi me nykyihmiset kuolemme viimeistaan 120-vuotiaina, on vain osoitus tuosta ylla
mainitsemastani geneettisen epajarjestyksen lisdantymisestd. — Me kaikki olemme mutanttien
mutantteja ja sairastamme tautia nimeltdan progeria eli aikaistettua vanhenemista.
Nykylaaketieteessa silla kuitenkin tarkoitetaan vain suppeaa oireyhtymaa, jossa ihminen kuolee
vanhuuteen jo murrosiassa ja siihen saattaa riittda yksi pistemutaatio sopivassa paikassa. Jouluun
2017 mennessa Human Gene Mutation Database oli rekisterdinyt yli 214 000 erilaista perinndllisia
sairauksia aiheuttavaa tuma-DNA mutaatiota (www.hgmd.cf.ac.uk). (Mitokondriomutaatioille on
oma tietokantansa.)

“Kristilliset opit ovat evoluution vastustamisen térkein syy” (s.13).

Tuskin — miksi kirkko olisi muuten niin nopeasti hyvaksynyt Darwinin opin — ja hyvaksyy vieldkin ns.
"teistisena evoluutiona”*? Darwinin danekkdimmat vastustajat olivat tiedemiehia, eivat
kirkonmiehia (muutamaa poikkeusta lukuun ottamatta). Totta tietysti on, ettda monet tiedemiehet,
mutta eivat kaikki, olivat/ovat myds kristittyja. Mutta he vetosivat tieteeseen, eivat Raamattuun,
kuten Darwinin aikalaiset, geologi Adam Sedgwick tai paleontologi Louis Agassiz, joka teistina
ajautui lopulta sivuraiteelle tiedemaailman sosiaalisessa pelissa ylivoimaisesta
asiantuntevuudestaan huolimatta.

*Tasta syysta meidankin valtionkirkkomme karsastaa kreationisteja.

Darwinin ”l6yt6”: Lajit eivat ole muuttumattomia. — Mutta:
muutokset ovat lilan nopeita

Darwinin “mullistava ajatus” siis oli, etta lajit eivat olekaan muuttumattomia. Mutta ei siind mitdan
mullistavaa ollut; jalostustyota tekevat olivat tienneet sen jo paljon aikaisemmin. (Miksi he
muuten olisivat ammattiaan harjoittaneet?) Mullistavaa oli oikeastaan se, ettd muutamat Darwinin
ajan luonnonfilosofit olivat (mukamas Raamattuun vedoten) alkaneet vaittaa, etta lajit ovat
muuttumattomia, seikka, jonka Darwin aivan oikeutetusti kumosi. — Samoin kuin sen kummallisen
kasityksen, etta kukin Iaji oli luotu erikseen ja paikallisesti vain jollekin tietylle maantieteelliselle
alueelle.

Mutta biologeille on silti tullut yllatyksena havainto, ettad olosuhteiden muuttuessa biologinen
laji/perustyyppi voi erikoistua uusiksi lajeiksi/alalajeiksi nopeasti, jo muutamassa sukupolvessa! —
Kuten Darwinin sirkut, joskus ilmeisesti jopa yhden sukupolven vaihdoksen aikana(?). Esim. James
Shapiro vaittaa (ndyttéon perustuen), etta “eliot vaikuttavat reagoivan alykkaasti (ja nopeasti)
ympariston muutoksiin”.* Ja tdma on myos Wagnerin perusidea (ilman alyyn viittausta),
"nopeutettu evoluutio”, tosin eri mekanismilla, sellaisella, “jonka evo-devo-teoria on opettanut”
(ks. s.13-14). (Evo-devon kehittivat Sean Caroll, Marc Kirschner ja John Gerhart. Heista ja evo-
devosta pikapuoliin.) Huomautan tassa vain lyhyesti, etta joiltain osiltaan Wagnerin kirja on
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oikeassa, ja se vain vahvistaa kreationistien jo kauan sitten esittdman ajatuksen, etta
vedenpaisumuksen ja jddkauden seurauksena maapallon olosuhteet, ymparistot ja ilmasto
muuttuivat niin rajusti, etta alkuperaisten, melko harvojen biologisten perusryhmien oli pakko
erikoistua ja “hajaantua” nykyisiksi lajeiksi voidakseen uudelleen asuttaa maapallon ldhes jokaisen
kolkan. Siind mielessé Wagnerin kirjan tietyt ajatukset (ja evo-devo) tukevat kreationistien
“nopean lajiutumisen teoriaa”.

*Shapiron teoria/havainnot ovat mielenkiintoisia ja varteen otettavia, mutta jatan ne tassa kasittelematta.

Georges de Cuvier (1769-1832) piti lajeja periaatteessa muuttumattomina — ja oli vaadrassa —
Darwin kumosi hanen ideansa, ja hyva niin. Tassa luvussa Wagner hehkuttaakin Darwinin
saavutuksia ja joiltain osiltaan aivan oikeutetusti: Darwinin ajan luonnonfilosofit, kuten Cuvier,
uskoivat siis lajien muuttumattomuuteen ja siihen, etta jokainen laji oli luotu erikseen ja vain
johonkin tiettyyn ymparistéon. Mutta ainakaan Raamatun luomiskertomus ei puhu mitaan lajeista,
vaan kayttaa heprean sanaa min, joka parhaiten kdaantyy englanniksi sanalla kind eika species ja
suomeksi ehka parhaiten sanayhdistelmalla ”lajityyppi” tai “peruslaji” tai “perusryhma”.
Lajimaaritelma on siis epamaarainen, kuten jo totesin, maaritelmia on monta. Riitti, ettd Nooan
arkissa oli esim. kaksi koiraeldinta. Jo koirien jalostusty6 osoittaa, miten muuntelukykyisia monet
alkuperaiset, perimaltaan rikkaat ”villikannat” ovat olleet. My6s Wagner muistuttaa meita tasta:

”On todella héitkédhdyttdvdd ajatella, ettd ihminen on pystynyt luomaan tanskandoggin,
saksanpaimenkoiran, vinttikoiran, bulldoggin ja chihuahuan samasta esi-iséistd eli sudesta, ja
vieldpd muutamassa sadassa vuodessa” (s.14).

Yleiselld tasolla Wagner ei aina vaikuta olevan evoluution suhteen kovinkaan ”up-to-date”, koska
tassa ei todellakaan ole mitadn “hatkahdyttavaa”: Jopa vain osittain lukeneille tai taysin
tietamattomille ihmisille, kuten nuoren maan kreationisteille, tassa ei ole mitdan ihmeellista —
puhumattakaan siitd, etta se jotenkin kumoaisi Raamatun luomiskertomuksen. Samaan “vanhoihin
juoksuhautoihin juuttumiseen” viittaa myos hdanen hehkutuksensa koivumittareista ja
teollisuusmelanismista evoluution todisteena:

“Nyt tummat koivumittarit olivat piilossa ja valkoiset linnunruokaa” (s.20).

Koivumittarit ovat yoperhosia, jotka eivat oleile puiden rungoilla, vaan lehvastdssa, eika niista tule
linnunruokaa (lepakkojen ehka). Oppikirjojen kuvat ovat vaarennettyja, koivunrungolle liimattuja
preparaatteja.* Jos afrikkalaiset ihmiset ovat mustia ja eurooppalaiset valkoisia, onko se todiste
darvinistisesta evoluutiosta? (Ehka, jos evoluutio onkin pelkkda sopeutumismuuntelua — tai jopa
vain muuttumista: aina kun jotain tapahtuu, kun jokin muuttuu, on tapahtunut evoluutiota.)
*Esim. Eldmd (lukion biologia), WSQY 2005, s. 28.

Koivumittarien jalkeen kirjoittaja alkaa esitelld 1940-luvulla kehitettya populaatiogenetiikkaa,
jonka “keskeisia oivalluksia on tutkia populaatioita ei vain erillisten eliéiden, vaan myds geenien
kollektiivisina pooleina, kokonaisuutena (s.21). Biologisessa reaalimaailmassa ei kuitenkaan ole
mitaan “kollektiivisia geenipooleja”. Palaan tdhan pamflettini lopussa (Epilogi). Huomautan
kuitenkin, ettd Wagner pitdaa yhden prosentin valintaetua pienena, vaikka populaatiogenetiikan
mukaan yhden prosentin valintaetu on suuri, jopa eparealistinen. Wagnerin mukaan tama oli
"mullistavaa” — tdma populaatiogenetiikka — yhdistettyna luonnonvalinnan kasitteeseen:
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”1930-luvulle tultaessa luonnonvalinnan késite, perinnéllisyyden luonne ja populaatioajattelu
oli yhdistetty tietokokonaisuudeksi nimeltddn moderni synteesi, joka termi tuli biologi Julian
Huxleyn samannimisestd kirjasta.* Nimestddn huolimatta synteesi on kohta sadan vuoden
ikéinen. Useimmista satavuotiaista poiketen siind ei kuitenkaan ole vanhenemisen merkkejd.
Matemaattisilla parannuksilla ja modernilla aineistolla téydennettyné se on ehjd ja joidenkin
mittojen mukaan vahvempi kuin koskaan” (22).

*Huxley J., Evolution: The Modern Synthesis, George Allen & Unwin, 1942.

Jos ndin on, miksi Wistar-instituuttiin vuonna 1966 kokoontuneet matemaatikot olivat erittain
kriittisid modernia synteesia kohtaan ja kyseenalaistivat sattuman vaikutuksen evoluutiossa?* Enta
Itavallan Altenbergin ja Lontoon Royal Societyn "kriisikokoukset” vuosina 2008 ja 2016 (joista

tuonnempana)?
*Moorhead PS, Kaplan MM. Mathematic Challenges to the Neodarwinian Interpretation of Evolution, The
Wistar Institute Monograph no:5.

Evo-devo* ja "isanta- eli Hox-geeniorkesteri”

*Tai: Evodevo (Evo-devo tavuviivalla on yleisempi ja olen lisdnnyt ne myds kirjan sitaatteihin.)

“Kuitenkin, vaikka populaatiogeneetikot hallitsivat biologiaa, jotkin takarivin embryologit
ahdistelivat toistuvasti mielipidejohtajia huomauttamalla, etté ndmd jdttivéit huomiotta juuri ne
asiat, joita yrittivét selittdd. Heiddn dénensd voimistui 1900-luvun loppua kohti. Tuolloin syntyi
evolutiivinen kehitysbiologia eli “evo-devo” uutena tutkimusalana, jonka tavoitteena oli
yhdistdd alkion kehitys, evoluutio ja genetiikka. Evo-devosta saatiin huikeita nékymid siihen,
miten geenit mahdollistavat alkion kehityksen yhteistyGssd kuin orkesterin muusikot.
Toistaiseksi ndisté ndkymistd ei kuitenkaan ole syntynyt kilpailevaa teoriaa modernille

synteesille” (24).

Evo-devo tulee engl. sanoista evolutionary development biology ja se heratti suurta innostusta
1990-luvulla niiden keskuudessa, jotka ymmarsivat, ettd Darwinin teoria tokkii. (Vaikka sen piti olla
vahvempi kuin koskaan!) Nyt Wagner kuitenkin tunnustaa, ettd evo-devokaan ei toimi, mutta
tarttuu silti sen kautta avautuneeseen toiseen mahdollisuuteen, "geeniorkesteriin”:

Ns. “isdnta- eli Hox-geenit (tai homeoottiset geenit) I6ydettiin 80 — 90-lukujen taitteessa. Ne ovat
geneettisia kytkimia eli ne saatelevat alkionkehityksen aikana rakennegeenien ilmentymista siten,
ettd alkion kussakin osassa aktivoituvat sellaiset Hox-geenit, jotka esim. karpasen paassa
kdynnistavat niiden raaka-aineiden tuotannon, joita tarvitaan tuntosarvien rakentamiseen.
Keskivartalon alueella taas aktivoituvat sellaiset isdntdgeenit, jotka aktivoivat ne rakennegeenit,
jotka tuottavat raaka-ainetta raajoja varten. 90-luvulla jotkut, kuten Jeffrey Schwartz, kuvittelivat,
ettd mutaatiot ndissa Hox-geeneissa ovat saattaneet aiheuttaa hyppayksellista evoluutiota siten,
ettd esimerkiksi dyridisesta on kehittynyt hyonteinen:

"Kaikissa elidissa on ns. isintdgeeneja, jotka sdatelevat muiden geenien toimintaa
yksilonkehityksen aikana. Nama isantageenit vaikuttavat yksilon rakenteellisiin ominaisuuksiin eli
yksilon ruumiinkaavaan... Kyseisissa isdntdageeneissa tapahtuneet pienet mutaatiot ovat voineet
johtaa nopeasti hyvin suuriin rakenteellisiin muutoksiin. Esimerkiksi noin 400 miljoonaa vuotta
sitten dyridismaisessa eldimessa tapahtunut geenimutaatio johti jalkojen vihenemiseen ja
hyonteisten syntymiseen” (BIOS 1, lukion biologia, 5. Painos 2008 s. 110).



15

Miksi evo-devo ei toimi:

Pian kuitenkin huomattiin, ettd ndiden geenien mutaatiot johtavat joko alkion kuolemaan, tai
ainakin epadmuodostumiin, kuten siihen, etta kdrpasen paahan kasvoikin jalka tuntosarven
asemasta. Kuitenkin, lajityypin sisalla tietyt mutaatiot saattavat ehka aiheuttaa muutoksia joissain
homologisissa rakenteissa, siten etta syntyy uusia alalajeja. Nama mutaatiot saattavat olla
saadeltyjs, ei-satunnaisia epigeneettisid reaktioita ympariston muutoksiin (kuten Shapiro on
esittdnyt). Mutta ne eivat tee dyridisestd hyonteista. Selitys on siing, ettd Hox-geenit alkavat
ilmentya alkion kehityksessa vasta sitten kun ruumiin perusrakenne on jo alkanut muotoutua:
Esim. banaanikdrpéasen alkiossa on jo 6000 solua silloin kun Hox-geeneja aletaan ilmentada. Tassa
vaiheessa alkion ruumiinkaava on jo hahmottunut. Kysymykseen, mika sitten sdatelee Hox-geeneja
(ja Hox-geenien saatelijoitd), ei ole vield saatu tyhjentdvaa vastausta. Sen kuitenkin tiedamme, ettd
silloin kun ruumiinkaava alkaa hahmottua, silloin toiminnassa ovat aivan muut geenit.

“Evo-devo on kuitenkin opettanut tdrkedn asian. Innovabiliteetin ymmdrtdminen edellyttdd,
ettd fenotyyppien* monimutkaisuus otetaan huomioon. Se on otettava mukaan. Ja vaikka
emme vield ymmdirré eliébn koko monimutkaisuutta, ymmdérréimme ne fenotyypin osat, jotka
viime kédessd tuottavat kaikki innovaatiot. Seuraavassa luvussa tartumme siihen” (s.24).

*Fenotyyppi tarkoittaa siis elion ilmiasua erotukseksi sen perimastd, genotyypista. Miten genotyyppi
maaraa fenotyypin, on siis hdmaran peitossa, seikka, jonka myds Wagner tuo ilmi. (Mutta miksi se on
hdamaréan peitossa, siitd tuonnempana.)

Tassa fenotyyppien monimutkaisuudessa on wagnerilaisen evoluution suurimman arvoituksen
ratkaisun toinen avain pahkindnkuoressa. Fenotyyppien on naet oltava monimutkaisia, koska
ymparistotkin ovat sellaisia. (Monimutkaisiin/monipuolisiin ymparistoihin, ja evo-devoon palataan
tuonnempana.)

Luvun 1 loppuosa kertaa ensin molekyylibiologian ja genetiikan seka
laskennan/tietojenkasittelytekniikan kehitysta, jonka ansioista biologit ovat muuttumassa
tietojenkasittelijatieteilijoiksi, joiden kdytossa on lahes rajaton aineisto. Sitten siirrytdan huimiin
tulevaisuuden nakymiin:

”On selvddi, ettd biologiset taidot joutuvat koville, koska uusien fenotyyppien syntymisen
ongelman ratkaisu on ollut tieteen ulottumattomissa yli sadan vuoden ajan. On yksi asia
huomata, ettd fenotyypit ovat kuin valtavia pointillistisia maalauksia, jotka syntyviit molekyylin
muutos kerrallaan. On kokonaan toinen asia kéyttdd tdtd oivallusta maalausten luomisen
ymmdrtdmiseksi.

Muutama vuosi sitten témd periaate ei ollut vain tuntematon vaan myés tieteen
ulottumattomissa, eikd tdtd kirjaa olisi voinut kirjoittaa. Koska eldmd rakentuu molekyyleistd,
on ymmdirrettdvd molekyylit, jotta voisi ymmdrtdd innovaation: ei vain DNA:ssa ruumiillistunut
genotyyppi, vaan myds miten genotyyppi osallistuu fenotyypin rakentamiseen” (s.34).

Toistan: ”...vaan mydés miten genotyyppi osallistuu fenotyypin rakentamiseen.” — Mutta mehan
emme tieda siita juuri mitaan:

”...ja sadat tuhannet vuosikymmenid tyéskennelleet biologit eivit vieldkddn tiedd miten geenit
osallistuvat fenotyypin muodostumiseen” (s.24).
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Miten me sitten ymmartdisimme kelpoisimman (fenotyypin) synnyn?

Toistan: "Koska eléimd rakentuu molekyyleistd, on ymmédrrettéivd molekyylit, jotta voisi ymmdirtéd
innovaation.”

Elama rakentuu molekyyleistd. Mutta vaite, ettd uudet fenotyypit vaativat uusia molekyyleja ei ole
aivan totuuden mukainen — oikeastaan aika kaukana siitd. Palaan tdhdan tuonnempana. Totean nyt
vain, ettd Wagnerille melkein koko kelpoisimman synty pyorii molekyyli-innovaatioiden ymparilla.

Wagner: Darwin ei tiennyt biologiasta juuri mitaan

”Ja jos me emme tienneet paljoakaan, voi kuvitella, miten paljon viihemmdén Darwin tiesi.
Luettelo asioista, joita héin ei tiennyt, on kéyténndssd modernin biologian ensyklopedia” (34).
“Léytéretkeilijd ei voi kartoittaa uutta mannerta nousemalla maihin vain kerran ja kévelemdllé
rannalla. — On ylitettdvd vuoristoja, autiomaita... Vastaava on tehtdvd, kun halutaan piirtdd
eldmdn luovuuden vaikeasti hahmotettavat kartat, genotyyppi-fenotyyppi —kartat, jotka
kuvaavat genotyypin kunkin muutoksen ja miten se vaikuttaa fenotyyppiin. Darwinin tyén
loppuun saattaminen edellyttidd genotyyppi-fenotyyppi —karttoja” (35).

Ongelma vain on siina, ettd taydellinenkin genotyyppikartta muodostaa vain osan paljon
suuremmasta kokonaisuudesta, fenotyypista. Genotyyppikartoilla ei Darwinin ty6ta voida loppuun
saattaa. Ja jo loppuvuodesta 2014, jolloin Kelpoisimman synty on kirjoitettu, oli olemassa jo hyvia
genotyyppikarttoja. Niiden piirtdmiseen on tarvittu teknologiaa, joka ”paljastaa Platonisen
maailman”:

”“Ndmd teknologiat ovat auttaneet paljastamaan kristallinkirkkaana loistavan platonilaisen
maailman, eldmdn innovabiliteetin perustan, joka syntyi samanaikaisesti eldmdn kanssa noin
neljé miljardia vuotta sitten” (36).
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Luku 2: Innovaation synty

Tarinaa abiogeneesista, kemiallisesta evoluutiosta

Luvun 2 alku on kuin jostain lukion biologian oppikirjasta kopioitu perustarina ns. kemiallisesta
evoluutiosta (jonka laatijat toivovat, etta lukija ei tiedd mitdan kemiasta — tai etta han ei ainakaan
vaivaudu ajattelemaan):

“Ulkoavaruudesta hadeeiselle maapallolle saapunut vieras olisi ndhnyt lukemattomien
tulivuorten ja alkumereen putoavien tulikuumien sateiden kiduttaman planeetan” (39).

Seuraavaksi — totta kai — ylistetdan Stanley Millerin 1950-luvulla tekemia kokeita (joita han itse
nimitti myohemmin ”paperikemiaksi”):

“Keksinté oli monumentaalinen... Vield térkedmpdd oli kuitenkin se, ettd Millerin kokeet
nostivat eldmdn synnyn filosofisesta spekulaatiosta kovan tason kokeellisen tieteen aiheeksi”
(40).

Totta on, etta Millerin kokeissa syntyi pienelld saannilla (0,5 — 2 prosenttiin) muutamia
yksinkertaisia aminohappoja kuten glysiinia ja alaniinia, mutta raseemisina eli vasen- ja
oikeakatisten molekyylien myrkyllisinad 1:1 seoksina. Syntyi myos sellaisia aminohappoja, joita solut
eivat voi kayttaa (jolloin nekin on katsottava myrkyllisiksi/haitallisiksi). Millerin kokeissa syntyi
muitakin myrkkyja, kuten muurahaishappoa, ketoneja ja aldehydeja. Monimutkaisempia
aminohappoja kuten tryptofaania, arginiinia ja histidiinia ei ndissa kokeissa ole saatu syntymaan.
Elama kuitenkin tarvitsee kaikki 20 aminohappoaan. Wagner yrittaa selittda ongelman pois
vetoamalla “yksinkertaiseen elamaan”, sellaiseen, joka kaytti esimerkiksi vain kymmenta
aminohappoa. Tallaisella vetoomuksella ei kuitenkaan ole mitdaan tekemista tieteellisen selityksen
kanssa. =Varsinkin kun ottaa huomioon, etta myéhemmin kirjoittaja puhuu ”valittémasta
kuolemantuomiosta” eli tilanteesta, jossa solu ei pysty tuottamaan jotain sille valttamatonta
molekyylia.

Kirjassaan The End of Science: Facing the Limits of Knowledge in the Twilight of Scientific Age ).
Horgan haastattelee ikaantynytta Stanley Millerid (Addison-Wesley, Reading, 1996, p.139):

“Han suhtautui valinpitamattomasti kaikkiin ehdotuksiin elaman alkuperasta ja piti niita
"holynpolyna’ tai ‘paperikemiana’. Han suhtautui erdisiin hypoteeseihin niin halveksuen, ettd kun
kysyin hanen mielipidettdaan niistd, han vain puristeli paataan, huokaisi syvaan ja hihitti — aivan
kuin yrittadkseen torjua ihmiskunnan mielettoémyytta... Hin myonsi, ettd tiedemiehet eivat ehka
koskaan tule tarkasti tietdmaan, milloin ja miten eldama sai alkunsa. "Me yritimme keskustella
historiallisesta tapahtumasta, joka poikkeaa hyvin paljon tavanomaisesta tieteestd’, han
huomautti.”
Pienia, yksinkertaisia orgaanisia molekyyleja voi syntya helposti ja niitd on I6ytynyt jopa taivaalta
pudonneista kivenmurikoista, kuten Murchinsonin meteoriitista, joille Wagner uhraa yhden sivun:
”On tdrkedd tietdd, ettd Murchisonin meteoriitti ei ole luonnon oikku. Samanlaisia meteoriitteja
on osunut maapalloon ja lukemattomat kivet kuljettavat orgaanisia lastejaan taivaalla. —
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Komeettojen pély vain peittdd maapallon ndkymdttémdlld, mutta taukoamattomalla elémdén
siementen sateella. Ehké todella olemme tdhtien pélyd” (41-42).

Ongelma vain on siina, ettd yksinkertaisista molekyyleista ei synny itsestdan monimutkaisia,
toiminnallisia biomolekyyleja eldvan solun ulkopuolella. (Naytto puuttuu.) Korvikesoluiksi Wagner
tarjoaa “kalvopisaroita” ja merenpohjan mustia savuttajia. Niiden kiviaines koostuu huokoisesta
laavasta, joiden pienen pieniin kanaviin eli “koeputkiin” saattaa keraantya suurempia pitoisuuksia
Millerin molekyyleja. Naiden koeputkien pinnoilla saattaa olla mineraaleja, jotka voivat toimia
katalyytteina ja kiinnittaa itseensa noita pikkuisia molekyyleja “ketjuiksi”, jotka sitten saattaisivat
alkaa kopioitua. (Yksi ongelma on kuitenkin siina, etta molekyylit vaikuttavat kiinnittyvan
mineraaleihin liian tiukasti.)

Kun maailman etevin synteettisen kemian osaaja sai aikaan
pelkkaa sekasotkua

Pentoosisokerit, joissa on siis viisi hiiliatomia, ovat periaatteessa “yksinkertaisia Miller-
molekyylejd”. Pentooseja on monenlaisia, mutta solulle kelpaavat vain riboosi ja deoksiriboosi,
joista erityisesti RNA:n tarvitsema riboosi on instabiili ja inhimillisesti katsoen ldhes mahdoton
syntetisoida in vitro (= ilman entsyymeja) lahtoaineistaan kuten vedesta ja hiilidioksidista.
Kemistien kymmenen kéarjessa-listalle rankattu Rice-yliopiston orgaanisen kemian professori ja
nanoteknologi James Tour piti vuonna 2016 aiheesta puolentoista tunnin luennon Waterloon
yliopistolla. Han kuvaili yksityiskohtaisesti sitd, miten maailman kenties etevin synteettisen kemian
ekspertti Albert Eschenmoser yritti ja yritti syntetisoida riboosia, RNA-sokeria ja sai aikaan pelkkaa
sotkua: Glukoaldehydifosfaatista saatiin lopulta mikstuura, josta |0ytyi mm. raseemista
arabinoosia, ksyloosia, riboosi 2,4-fosfaattia jne. Haluttu raseeminen riboosi 2,4-fosfaatti kuitenkin
hajosi |ahes saman tien samojen reaktioiden vaikutuksesta, jotka olivat sen synnyttaneetkin.
Luennon voi katsoa osoitteesta youtube.com/watch?v=_zQXgJ-dXM4&feature=youtu.be.

Wagnerin mustista savuttajista eli “mineraalipintasynteesistd” Tour toteaa, ettd suurista toiveista
huolimatta mineraalipintatutkimus ei ole tuottanut juuri mitaan: Tarkassa jarjestyksessa,
ajoituksessa ja maarissa suoritettu reagenssien lisdys on darimmaisen tarkeaa. Abioottinen
reaktiopolku vaatisi useita samaan aikaan toimivia, valituotteita tuottavia reaktiolinjoja. Sitten
valituotteiden pitdisi padsta reagoimaan keskendan oikeassa jarjestyksessa, oikeissa pitoisuuksissa,
juuri tarkalleen maaratylla hetkella ja oikeassa paikassa. Reaktioiden kulun aikana useita
parametreja pitdisi saataa, kuten lampotilaa, happamuutta, liuotin tyyppia, painetta, valoa,
happea, kosteutta jne. Ja kaiken lisdksi syntyvida epdpuhtauksia pitdisi koko ajan poistaa. Tour
toteaa, etta mielikuvitus ei riita kuvittelemaan kaikkia niita prosesseja, joita tarvittaisiin, jotta
vksinkertaisista lahtoaineista voisi syntya abioottisesti kaikki elaman tarvitsemat molekyylit,
proteiinit, hiilihydraatit, lipidit ja nukleiinihapot.

Tour toteaa lopuksi, ettd kukaan, ei kukaan, tieda, kenellakaan ei ole harmainta aavistusta siit3,
miten abiogeneesi olisi voinut tuottaa ensimmaisen eldvan ja lisddntymiskykyisen solun.
Probleemi on biologisen evoluution ongelmaa suunnattoman paljon suurempi. Tour kertoo, etta
hdn on jo vuosia haastanut Nobel-tason tutkijoita keskusteluun kemiallisen evoluution ongelmista,
mutta ketdan ei ole ilmoittautunut (ks. myds jmtour.com).


http://www.youtube.com/watch?v=_zQXgJ-dXM4&feature=youtu.be
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Tarinointia RNA-maailmasta, "ensimmaisesta elamasta”

Wagner on tutkinut RNA:ta ja ilmeisesti siitd johtuen uskoo ns. RNA-maailmaan “ensimmaisena
eldman muotona”. Sivuilla 43 — 57 han koettaa saada lukijansa vakuuttumaan, miksi on syyta
uskoa, ettd RNA-maailma edelsi meidan maailmaamme. Mutta monet muut, kuten Robert
Shapiro, ovat jo kauan ennen hanta luopuneet RNA-hypoteesista. Shapiro mm. totesi, ettd yhtdan
sytosiini-molekyylia ei ole saatu syntymaan kontrolloimattomissa kokeissa. Shapiro epailee, liekd
alkumaapallolla ollut lainkaan sytosiinin synteesiin tarvittavia raaka-aineita. Joka tapauksessa
yksirenkaisen sytosiinin synteesi vaatisi aivan erilaisia olosuhteita kuin kaksirenkaisen adeniinin,
joten niiden olisi pitényt syntyd eri paikoissa.* Sytosiinia tuskin syntyi ainakaan Wagnerin kuumien
lahteiden "koeputkissa”, silla jo sadassa asteessa sen puoliintumisaika on vain 19 paivaa. Sytosiini
hajoaa helposti myds auringonvalossa. Enta jo ylla mainittu riboosi, kun edes Eschenmoser ei
tahtonut saada sitd syntymaan?

*Levy M. and Miller S.L. The stability of the RNA bases: Implications for the origin of life. Proc. Nat. Acad.
Sci. USA 1998,95;14:7933-8.

Yksi ongelma on RNA:n epadvakaus. Toinen on ”primaarinen RNA-replikaasi” eli kopioija,
mielikuvitusmolekyyli:

”Jotkut aikamme parhaista kemisteistd etsiviéit yhd tdatd replikaasia. Toistaiseksi heidén paras
tuloksensa on 189 kirjaimen mittainen RNA-nauha, jolla on hieman kopiointikykyd: se ei
varsinaisesti kopioi itseddn, vaan lyhyemmdin, noin 14 kirjaimen mittaisen molekyylin. Tdmd
kertoo, ettd RNA-perustainen replikaatio saattaa toimia, jos useat vaikeudet selvitetédn” (44).

(Rehellinen tunnustus: “Jos useat vaikeudet selvitetaan.)

Molecular Biology of The Cell (Alberts 2015, s.362-365) toteaa mm., etta ”vaikka itsedan kopioivia
RNA-systeemeja (self-replicating systems of RNA-molecules) ei ole luonnosta |6ydetty, tiedemiehet
ovat saavuttaneet merkittavia edistysaskeleita rakennellessaan niita laboratorioissaan”. (Joissa
RNA-sabluunoiden tuottamiseen tarvitaan DNA:ta + katalyyttia, jota ilman RNA-replikaatio ei
onnistu.) Alberts toteaa lopuksi, ettd vaikka he onnistuisivatkin, ei se todistaisi mitdan RNA-
maailmasta, mutta voitaisiin silti sanoa, etta ”sellainen skenaario on mahdollinen ” (plausible).

Tour toteaa, etta kemiallisesti aktivoidut ribonukleotidit saattavat polymerisoitua — ja hyva niin.
Mutta: RNA on instabiili ja riippumatta siitd, miten valmiit ribonukleotidit (kuten sytosiini-riboosi-
fosfori) ketjuuntuvat, syntynyt RNA on aina ns. geneerinen-RNA eli nukleotidiemasten jarjestys on
aina mielivaltainen eli siina ei ole mitdan spesifista, informaatiota tuottavaa jarjestysta.

”Abiogeneesin periaatteita noudattavia tutkimusmenetelma ei koskaan hyvaksyttaisi millaan
muulla kemian sektorilla.” (James Tour, Theistic Evolution — A Scientific, Philosophical, and
Theological Critique, J.P. Moreland et al. Crossway, 2017, p.188)
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"Primaarinen innovabiliteetti”: materian itsestaan
jarjestaytymista Saharassa ja saippuakuplissa

Ryhma tutkijoita Santa Fe-instituutissa, joista tunnetuin on Stuart Kauffman, kehitti 1990-luvulla
hypoteesin, jota he kutsuivat itseorganisoitumiseksi (self organization). Vuonna -93 Kauffman
julkaisi itsestadn organisoitumisesta suurta huomiota herattdaneen kirjan The Origins of Order: Self-
Organization and Selection in Evolution. Siind han kritisoi purevasti modernia synteesia todeten,
ettd mutaatioilla ja luonnonvalinnalla ei ole darvinistien vaittamia luovia kykyja. (Siind mielessa
samankaltainen ”paljastuskirja” kuin tdma Wagnerin Kelpoisimman synty.) Kauffman koetti selittaa
geenien saatelyverkostojen, solujen erilaistumisen ja alkionkehityksen puhtaasti kemiallisten ja
fysikaalisten prosessien ja lakien pohjalta vedoten mm. elottomassa luonnossa nykyaan
ilmenevaan spontaaniin jarjestyksen syntyyn.

Ongelma vain on siina, ettd Kauffmanin hypoteesin puolesta ei ole olemassa mitdan nayttoa. Se
ei kykene selittamaan: a) geneettistd informaatiota eikd metainformaatiota, b) positionaalista,
kuten epigeneettista informaatiota, englanniksi positional information, jolle en tieda virallista
suomenkielistd termia; olisiko ”paikka- tai paikan informaatio” tai ”sijoitusinformaatio”. Jotta
elama/biologia toimisi, valttamaton edellytys on, etta ”jokaisella asialla ja tavaralla taivaan olla on
oma paikkansa ja oma aikansa” — alkaen molekyyleista ekosysteemeihin saakka: ATP-syntaasissa,
jokaisella molekyylilla on oma, tarkasti maaratty paikkansa. Soluissa kaikki on pakattu tarkkaan
jarjestykseen, kudoksissa jokaisella solutyypilla on oma tarkkaan maaratty paikkansa ja jokaisella
kudoksella on eliossd oma tarkoin maaratty paikkansa, kokonsa ja muotonsa, ekosysteemeissa
muurahaiset kuuluvat havumetsaan, jadkarhut Jadmereen jne.

Stuart Newman oli aluksi hypoteesin kannattaja, mutta myoénsi vuonna 2008 itseorganisaation
olevan spekulaatiota (ks. tuonnempana The Altenberg 16). Wagnerilainen itseorganisoituminen
I6ytynee tuosta jo alussa mainitusta Platonin luolasta. Han vetoaa useasti “itsestdan
jarjestaytymiseen”, “primaariseen innovabiliteettiin”, koska hdanen “mydhempi innovabiliteetti” on
siitd riippuvainen. Mita se on? Han, kuten ldhes kaikki muutkin, aloittaa vakiotarinalla eli silla,

miten lipidi- eli rasva/6ljykalvoja syntyy vedessa:

“Liuoksessa lipidimolekyylit aiheuttavat yllédtyksen: ne voivat muodostaa vesikkeleitd, ohuen
pallomaisen kalvon ympdiréimié pienid, onttoja pisararakenteita, joissa lipidimolekyylit ovat
asettuneet kuten kuvassa 2. Kenties niiden kyky jérjestdytyd monimutkaisiksi, erittdin
jérjestdytyneiksi kalvoiksi ilman ohjaavaa kéittd vaikuttaa salaperdiseltd, mutta se on helppo
ymmdrtdd: tdmd ratkaisu tyydyttdd kunkin molekyylin molemmat pdidit...” (54).

Tamahan on kuin koululaisten ensimmaisesta biologian oppikirjasta kopioitu tarina. Eika kalvojen
rakenneosienkaan alkupera ole ongelma: meteoripoly! Wagner antaa (ainakin epasuorasti)
ymmartaa, ettd nama kalvorakkulat, (“saippuakuplat”) olisivat rinnastettavissa oikeisiin
solukalvoihin, plasmamembraaneihin®*, vaikka niilld on ero kuin yolla ja paivalla — ikddn kuin nukke
voitaisiin rinnastaa eldavaan ihmiseen. (Yhteista toki on tuo molekyylien yksinkertainen amfifiilinen
ominaisuus, vetta hylkiva ja vetta sitova paa.)

*Solukalvojen tarkeistd glykoproteiineista ja ns. “sokerkoodista” pamfletin lopussa.

Seuraava "“julkilausuma” osoittaa kirjoittajan ihailtavan vahvaa uskoa, uskon sitoutumista
kuvitteelliseen itsestdan organisoitumiseen. Ja kun uskontunnustus julistetaan professorin tittelin
arvovallalla, rahvas uskoo, totta kai:
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“Monimutkaisuuden ilmaantuminen pelkdstddn oikeista raaka-aineista haiskahtaa Van
Helmontin spontaanilta synnyltd. Tdssd on kuitenkin ratkaiseva ero. Hiirien, matojen ja
mikrobien spontaani synty edellyttéd salaperdisen ja kenties yliluonnollisen eldmén voiman
olemassaoloa, mutta se alkoi véhitellen osoittautua joutavaksi tarinaksi sen jédlkeen, kun
Buchner Idysi entsyymit. Sen sijaan kalvojen ja molekyylien synty, jota nykykielelld sanotaan
itseorganisaatioksi, edellyttdd vain arkista fysiikkaa ja kemiaa. Kalvojen kokoonpanossa
tarvitaan vain samankaltaisten molekyylien vdlistd vetovoimaa. Syvénmeren korkeiden
savuttajien tuliperdisten hiukkasten itsekokoonpanon tai savimineraalien kutomien RNA-
ketjujen tapaan sekd kalvojen, ettd molekyylien itseorganisaatio selittyy tunnetuilla
luonnonlaeilla.

Itseorganisaatio on maailmankaikkeudessa niin yleistd, ettei sité edes huomaa. Paljon elémdd
ja luonnonvalintaa vanhempi itseorganisaatio on tapa, jolla téhdet ja aurinkokunnat syntyivdit,
maapallo tiivistyi, se sai Kuun ja valtameret ja ilmakehén ja mantereet alkoivat liikkua.
(Kompeloa kadannosta.) Itseorganisaatio luo lumihiutaleen mikroskooppisen symmetrian ja
hurrikaanien myrskytuulet, hiekkadyynien muuttuvat muodot ja kiteen ajattoman kauneuden.
Niinpd ei ole ylléittdvdd, ettd itseorganisaatiota on myds eldmdin edeltdjissd, onhan sité
kaikkialla muuallakin.

Elidmdn itseorganisoituvat kalvot saattavat ratkaista vield yhden eldmdn alkuvaiheiden
ongelman: mekanismin, jolla ensimmdiset solut jakautuivat... Tutkijat (Szostakin tydoryhma v.
2009) seurasivat, miten nopeasti kasvavat kalvopisarat muuttavat muotoaan jakautuessaan ja
muuntuvat lankamaisiksi ohuiksi putkiksi. Kun niitd hdiritddn kevyesti, ne hajoavat spontaanisti
pienemmiksi pisaroiksi.

Vield parempaa oli, ettd kun tutkijat panivat néihin putkiin RNA-molekyylejd, ne jakautuivat
pisaroiksi. Elottomat kalvopisarat jakaantuivat kuin eldvdt solut. Témdé on innovaatio ilman
innovaattoria ja se ilmaantuu jdrjestelmdn kemian yksinkertaisesta ominaisuudesta. Itsekseen.
(Todella ihmeellista!)

Vaikka ajattelumme on kehittynyt huomattavasti ensimmdiisisté alkulienté koskevista
pohdinnoista, jotkin ongelmat ovat edelleen ratkaisematta. Yksi on itsejakautuvasta
kalvopisarasta alkeelliseen soluun vievidlld tielld oleva viimeinen este. Jos solun sisélld oleva
RNA replikoituu nopeammin kuin solu kasvaa, se lisééntyy, kunnes solu on valmis rdjdhtdmddn.
Jos taas solu kasvaa nopeammin kuin RNA replikoituu, sillé oleva RNA:n pitoisuus vihenee ja
monet pisarat saavat tyhjid jélkeldisid. Onnistuakseen eldmdn piti saavuttaa tasapaino eli sen
oli sdddettévd replikaatiota ja sen kasvua tarkasti siten, ettd RNA ei replikoidu nopeammin kuin
sen sdilié kasvoi. 1900-luvun tiede on jéttdnyt tdmdn arvoituksen seuraavalle sukupolvelle” (56-
57).

Kun elama maariteltiin uudelleen

Toistan:

”Yksi (ongelma) on itsejakautuvasta kalvopisarasta alkeelliseen soluun vievilld tielld oleva
viimeinen este.”

Tapoihin kuuluu tarjota jotain kuvitteellista "alkeellista solua”, koska oikean solun naturalistisesta
synnysta ei ole harmaata aavistusta. Mutta parempiakin selityksia on keksitty: Kun elaman syntya
selvittava tutkimus nayttaa ajautuneen umpikujaan, eldmd on pddtetty mddritellé kokonaan
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uudella tavalla. Esimerkkina Darwinin juhlavuoden aattona v. 2008 ilmestynyt Evoluutio NYT -
Charles Darwinin juhlaa! (Portin & Vuorisalo, Kirja-Aurora):

"Ajattelemme nykyisin, ettd toimivaan, itsedan vyllapitavadn elamaan tarvitaan lisdantymaan
kykeneva geneettinen informaatio, proteiinisynteesikoneisto ja solukalvo. Tama elaman tulkinta
on kuitenkin hiukan sattumanvarainen ja solullista elamda suosiva...” (s. 81, korostus
allekirjoittaneen).

Sattumanvarainen? Mitdhdan on ”soluton elama”? Kirjassaan Fysikaalinen teologia — Tieteellisen
materialismin kritiikki* (omakustanne, Siniplaneetta 2007), oululainen aatehistorioitsija Heikki
Patronen iski terdvasti asian ytimeen jo ennen Portinin ja Vuorisalon kirjan ilmestymista:

Elamadn synnyn ongelmat voi vdistad maarittelemalld se uudelleen, sijoittamalla se tunnetun
elaman ulkopuolelle... Tieteellinen materialismi sijoittaa eldaman sen itsensa ulkopuolelle
kiteisiin, savimoykkyihin, lammikoihin, avaruuteen ja lopulta tietokoneisiin ja ideaaligeeneihin.
Tasta on seurannut, ettd kaiken tunnetun elollisuuden subjektina on joskus voinut toimia, kuten
Dawkins esittad, kilpaileva molekyyli tai kide ja parhaimmassa tapauksessa egoistinen
ideaaligeeni. Nama ovat siis dawkinsilaisen materialismin ehdotukset sielullisen jumaluuden
sijaan, silld nekin nayttavat kykenevan erottamaan eldvan elottomasta ja toimivan inhimilliselle
ymmadrrykselle soveltuvien tiedon kategorioiden mukaisesti (s. 112).

*Fysikaalinen teologia (omakustanne) on mielestani mainio, "persoonallisen pureva” tieteellisen
materialismin analyysi. Vahinko, ettd painos on myyty loppuun ja vield suurempi vahinko, ettd mikaan
kustantaja ei suostunut sitd julkaisemaan. Tana vuonna (2017) Patroselta on ilmestynyt materialististen
elaméansynty-teorioiden filosofinen analyysi Eldmdén synty, joka on ns. On-Demand —book. Noin satasivuista
julkaisua voi tilata viiden euron kappalehintaan esim. AdLibriksesta. Tamakin kirja on persoonallinen
elaménsynty-teorioiden ruodinta. Elaméansynty-teorioilla ei ole juurikaan tekemista havaintoihin ja kokeisiin
perustuvien luonnontieteiden kanssa. Teoriat ovat pitkalti filosofiaa ja toiveajattelua, joten niihin on myds
hyva vastata filosofialla. Ja Patrosen kirja tekee sen omalla persoonallisella I1ahestymistavallaan, josta kasin
elaman spontaani synty kumotaan.

Mieleen tulee rehellisen materialistin, Harvardin yliopiston biologian professori Richard
Lewontinin tunnustus:

"Pidamme tieteen puolta huolimatta joidenkin sen ajatusrakennelmien pdivanselvasta
mielettdmyydesta — huolimatta siitd, etta tiedeyhteiso suvaitsee toteenndyttamattomis,
kuvitelmiin perustuvia tarinoita, koska meilld on ennakkositoumus, sitoutuminen materialismiin.
Lisaksi materialismimme on ehdotonta, silla emme voi paastaa Jumalan jalkaa ovenrakoon”
(Billions of billions of Demonds, The New York Review of Books, 44;1:31, 9 January 1997).
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Joissain piireissa usko itsestdan jarjestaytymiseen elaa
edelleen vahvana

Kemia/Kemi-lehdessa (2/17) oli tiedetoimittaja Jari Koposen artikkeli “Luonnon molekyylikoneet
ovat elaman moottoreita”. Artikkelissa kerrottiin mm. itsestdan jarjestaytymisesta ja
"itsesyntyisestd DNA:sta”. Kirjoitin vastineen, joka julkaistiin numerossa 3 (ja johon ei ole tullut
julkaistuja kommentteja). Ohessa ote, joka sopinee tdhan yhteyteen:

”Jari Koponen kirjoitti: "Luonnonlait mahdollistavat materian monimutkaisenkin
itsejarjestaytymisen heti, kun olosuhteet ovat sopivat (Luonnon molekyylikoneet ovat elaman
moottoreita, Kemia 2/17): Talla viitattaneen tassa yhteydessa kemialliseen evoluutioon? Mutta:
eldman vaatimaa monimutkaista “itsestdan jarjestaytymista” tavataan vain elavissa soluissa, joissa
‘olosuhteet ovat sopivat’. Ulkopuolella luonnonlait eivat mahdollista, vaan estdvdt biopolymeerien
synnyn: Naturalistien tarjoama vetinen “alkuliemi” elaman synnyn tyyssijana on vihoviimeinen
paikka, jossa biopolymeereja voisi syntya itsestaan: Esimerkiksi aminohapot ovat vedessa melko
stabiileja eivatkd muodosta proteiineja. Ne pitdisi ensin aktivoida. Mutta aktivaation pitaisi
tapahtua vedettémdssd ymparistdssd, muuten ne reagoisivat veden kanssa! Sama patee ns. RNA-
maailmaan: Solussa RNA-sdikeet syntyvat transkriptiossa DNA-sdikeiden kopioina. Talldin sytosiini
pariutuu guaniinin ja adeniini urasiilin kanssa. Pariutuminen tarvitsee kuitenkin koneiston, joka
asettaa typpiemdkset oikeaan asentoon siten, etta ne pystyvat muodostamaan vetysidokset
sapluunan vastinemaksien kanssa. Ongelma on siing, ettd rakennuspalikat, vapaat yksittdiset
nukleotidit eivat solun ulkopuolisessa vesiliuoksessa voi spontaanisti muodostaa uutta RNA-
saietta, vaikka kaytettavissa olisikin sapluuna. Nain siksi, etta typpiemdsten sitoutumispaikat ovat
hydrofiilisia, jolloin ne reagoisivatkin veden eivatka sapluunan vastinemasten kanssa. Lisaksi
typpiemasten runko-osat ovat hydrofobisia, jolloin ne liimautuisivat toisiinsa kylki kylkea vasten
eikd mitaan kelvollista RNA-rihmaa voisi syntya. [Imion havaitsi eldman synnyn tutkija Nicholas
Hud vuonna 2007.”

Jarjestys kontra tasmennetty, funktionaalinen monimutkaisuus

Itseorganisoituvat rasvakalvot/pisarat, lumihiutaleet, suolakiteet tai hiekkadyynit, vaikka
ilmentavatkin jarjestysta, eivat ole monimutkaisia, vaikka kirjoittaja sellaiseen viittaakin.
Lumihiutaleissa yms. ei juurikaan ole informaatiota, koska samat yksinkertaiset rakenteet ja
geometria toistuvat ja kertautuvat kuin jokin monotoninen lukujoukko 1111 3333 5555 1111 3333
5555... Eivatka ne missadn nimessa ole tdsmennetyn monimutkaisia, kuten esimerkiksi entsyymit,
”sirot kaunottaret” (luvun 4 otsikko). Entsyymit ovat paljon informaatiota sisaltavia, tavallisesti
epasymmetrisia, tdsmdllisesti mddrdttyjd kolmiulotteisia rakenteita, johon niiden funktio perustuu.
Biologisilla rakenteilla on aina jokin funktio, tehtava, "aktiviteetti”, joka edellyttaa
toimintavalmiutta. Mika on lumihiutaleiden tai 6ljypisaroiden, vesikkelien funktio?

Vaikuttaa silta, ettd Wagner ei halua nahda eroa jarjestykselld ja monimutkaisuudella, erityisesti
tdsmennetylla, funktionaalisella monimutkaisuudella — ihminen ndkee vain sitd, mita han haluaa...
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Biologinen, informaatioon perustuva itsestaan kokoutuminen
(Self-Assembly)

Itsestdan jarjestaytymista toki tapahtuu muuallakin kuin Saharan hiekkadyyneilld, lumihiutaleissa
tai saippuakuplissa. Biologiassa kuitenkin puhutaan mieluimmin ”itsestdaan kokoutumisesta”.
Esimerkiksi ribosomi voi kokoutua koeputkessa spontaanisti alayksikoistadn (”sopivissa
olosuhteissa”*). Samoin mikrotubulukset kokoutuvat solussa spontaanisti alayksikoistaan. Miksi?
Siksi, etta alayksikoissa itsessdaan on jo kaikki kokoutumiseen tarvittava informaatio*: 1)
Alayksikdiden 3-ulotteinen avaruusrakenne on sellainen, etta ne sopivat toisiinsa kuin avain
lukkoon. 2) Monet biomolekyylit, kuten aminohapot ovat sahkoisesti varautuneita ja vetta hylkivia
tai vetta puoleensa vetavia. Eli ne ovat kuin magneettisia lukkoja ja avaimia, tai palapelin osia. Kun
oikeat osat ovat riittdvan lahella toisiaan, ne loksahtavat automaattisesti paikoilleen.
(Vesimolekyylien 1ampo- eli Brownin liikkeen avustamina.) Tallainen ”ohjattu” itsestaan
kokoutuminen ei siis vield selitd kovinkaan paljoa; itsestddn kokoutumista tapahtuu vasta sitten
kun ensin on syntynyt kokoutumiskelpoisia rakennuspalikoita.

*The information of the complex assemblies of macromolecules in cells must be contained in the subunits
themselves, because purified subunits can spontaneously assemble into the final structure under the
appropriate conditions (Alberts ym., Molecular Biology of the Cell. 2015, p.128).

Itsestaan jarjestaytyminen ja The Altenberg 16

Johtavista evolutionisteista koostuva ns. Altenberg 16-ryhma kokoontui heindkuussa 2008
Itavallan Altenbergiin pohtimaan vaihtoehtoisia tai kilpailevia malleja nykyiselle ns. modernille
synteesille. Tiedetoimittaja Suzan Mazur oli kutsuttu paikalle ja han raportoi kokouksesta
kirjassaan The Altenberg 16: An Exposé of The Evolution Industry (North Atlantic Books 2010.)
Otteita hdnen kirjastaan:

Mazurin mukaan ryhman jasenet (16 kpl) yleisesti tunnustivat mm., ettd evoluution primus
moottorina pidetty luonnonvalinta ei toimi.

” En usko kenenkaan tietdvan, miten evoluutio toimii” (Jerry Fodor. s.34).

”On ihmisid, jotka paasaavat (spouting off) ikdan kuin me tietdisimme vastauksen. — Me emme
tieda vastausta” (Stuart Kauffman, s. 54).

”Darvinismi ja uusdarvinistinen synteesi, josta jalkimmaisesta on viimeksi pyyhitty polyt pois 70
vuotta sitten, itse asiassa estavat evoluution mekanismin [6ytdmisen” (Antonio Lima-de-Faria, s.
83).

"Tuossa kokouksessa Francisco Ayala oli kanssani samaa mielta siitd, etta uusdarvinistinen oppi on
kuollut. Han oli aikaisemmin uusdarvinismin kannattaja, mutta molekyyligenetiikan, evoluution,
ekologian ja biokemian kehitys seka alan muut uutiset pakottivat hanet ymmartamaan, etta
uusdarvinismi on kuollut” (Lynn Margulis, s. 278).
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Mazur kysyi Yhdysvaltain kansallisen tieteen opetuskeskuksen (NCSE) johtajalta Eugnie Scottilta,
mita han ajattelee itseorganisaatiosta ja miksi siita ei puhuta kirjoissa, joita NCSE tukee: ”Siksi, etta
ihmiset saattavat sekoittaa sen alykkaan suunnitelman ideaan (ID), jota NCSE ei kannata. NSCE ei
suosittele sellaisia oppikirjoja, joissa itseorganisaatio otetaan esille”, vastasi Scott. Tama on
kummallinen kannanotto siind mielessa, ettd ID:l13 ja itsestdan jarjestdaytymisen hypoteesilla ei
pitdisi olla mitaan tekemista keskenaan. Stuart Newman oli sitd mieltd, etta itseorganisaatio ei-
darvinistisena teoriana on haaste modernille synteesille. Ihmiset (=darvinistit) pelkaavat, etta jos
ovi avataan ei-darvinistiselle teorialle, on vaara, ettd kreationistit tunkevat jalkansa oven rakoon.”
Myoskaan Yhdysvaltain kansallisen tiedeakatemian (NAS) kirja Science, Evolution, and Creationism
ei puhu mitaan itsestaan jarjestaytymisesta. Miksi ei, Mazur kysyi. Nils Eldredge vastasi: ”Siksi ei,
koska sita pidetdaan spekulaationa.”

Sita se taitaa olla, silld jos se olisi totta, luulisi, etta alkeellista elamaa synnyttavaa
itseorganisaatiota olisi havaittavissa viela tanaankin. —Vai noudattiko luonto aikaisemmin jotain
muita lakeja ja periaatteita?

Koska kukaan ei tieda, mita tuo mahdollinen itsestaan jarjestaytyminen on, siita ei haluta puhua
julkisesti, koska se johtaisi kiusallisiin kysymyksiin, kuten mita nayttoa itsestaan jarjestaytymisen
puolesta on olemassa. Ja paras “naytt6” saattaisi olla modernin synteesin valtavat ongelmat. Jos
niita ei olisi, itsestdan jarjestaytymista ei olisi tarvinnut keksia. Tama lienee syyna siihen, etta
Wagner ei saanut kutsua Lontoon Royal Societyn marraskuun 2016 “kriisikongressiin”,
Altenbergin toistoon: New Perspectives in Evolutionary Biology. Tahan 3-pdivaiseen tilaisuuteen
osallistui myds ym. Suzan Mazur, joka kysyi Huffington Post’ssa*: “Mika oli se, joka veti tdhan
tilaisuuteen kansainvalisia kuuluisuuksia, jos puhuijilla ei ollut juuri mitdan uutta tieteellista
tarjottavaa? Miksi haaskata ihmisten aikaa ja rahaa?
*http://www.huffingtonpost.com/suzan-mazur/pterosaurs-hijack-royal-s_b_13131246.html (katsottu
18.11.17).

”"Alkeellinen” solu: tarua vai totta?

Vield taman vuosituhannen alussa tutkijat arvioivat, ettd evolutionistien hypoteettinen "alkeellinen
solu” tarvitsisi vahintaan 256 geenia. Sen syntyd ei voisi selittdd luonnonvalinnalla,

koska valinta edellyttaa, ettd on olemassa vahintaan kaksi lisdantymiskykyista solua, joista parempi
valitaan. Vuonna 2006 tutkijat olivat sitd mieltd, etta alkeellisin solu tarvitseekin vahintdaan 387
proteiineja koodaavaa geenia ja 43 RNA-geenid. Kymmenen vuotta myohemmin tarvittavien
geenien maara kasvoi taas: Yhtena vuoden 2016 suurimmista bioteknologisista saavutuksista
pidettiin “ensimmaisen synteettisen solun” luomista: Design and synthesis of a minimal bacterial
genome (Hutchison et al., Science Vol. 351, March 25, p.1414). Tata saavutusta on
populaarimediassa otsikoitu “ensimmaisena synteettisena soluna” — tutkijat siis olisivat kyenneet
luomaan ensimmaisen eldvan elion elottomista raaka-aneista. Ndin ei suinkaan tapahtunut, vaan
kyseessa oli eraanlainen knock-out —koe: Lahtoeliona oli Mycoplasma mycoides-bakteeri, jonka
901 geenin genomia ruvettiin riisumaan, kunnes se ei enda ollut elinkykyinen. Paadyttiin 473
geeniin (531 560 DNA-kirjaimeen). Naista 149 geenia oli sellaisia, joiden tarkkaa biologista
funktioita ei saatu selville. Maara on lahes sama kuin Mycoplasma genitaliumin 482 geenia (582
979 DNA-kirjainta). Tama mykoplasma on kuitenkin taantunut bakteeri, solun sisdinen parasiitti,
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joka ei parjaa omillaan. ”Yksinkertaisen” alkusolun piti olla tata paljon monimutkaisempi, koska
sen piti parjata omillaan, tulla yksin toimeen suuressa ja ankarassa maailmassa.

Wagnerin kuvittelemalla tielld "itsejakautuvasta kalvopisarasta alkeelliseen soluun” taitaa olla nyt
enemman esteita kuin syksylla 2014, jolloin han kirjansa kirjoitti. Ja ilman alkeellista solua ei voi
syntya myoskadan monimutkaisia soluja eika sitd elaman ”elinvoimaisuutta”, jota hanen teoriansa
kelpoisimman synnysta edellyttda. Periaatteessa voisin lopettaa Kelpoisimman synnyn analyysin
tahan ja todeta, etta sen synty jaa lahtokuoppiinsa.

Metabolinen DeLuxe-Ferrari

Luvun kaksi loppuosassa aletaan spekuloida bakteerien metabolisilla innovaatioilla. (Metabolia
tarkoittaa siis aineenvaihduntaa.) Universaalisesta metaboliakirjastosta siirrytdan universaaliin
proteiinikirjastoon ja sieltd genotyyppiverkostoihin ja geenien saatelyyn. Monet laboratoriokokeet
ja tietokonesimulaatiot/haut kuvataan turhankin pitkaan ja yksityiskohtaisesti innovaatio-
hypoteesia tukemaan.

Alkajaisiksi ”pikakelaus ensimmaisestad pyorasta Ferrariin”. Wagnerin “my&hempi innovabiliteetti”
ndet tarvitsee jo valmiin Ferrarin, ei kuitenkaan tavallista sellaista, vaan uuden sukupolven
monimutkaisen (=elinvoimaisen) Ferrarin. Wagner-Ferrari on sellainen, ettd jos bensiini loppuu
keskella eramaataipaletta yon pimeydessa, ei hataa:

“Avaat tavaratilan ja kylmdlaukussa on retkeltd jédneitd evditd ja juomia. Kaadat pullollisen
appelsiinimehua polttoainesdiliéén, sen jélkeen litran maitoa ja lopuksi hieman viinié. Niilld
pddset seuraavalle huoltoasemalle, joten jatkat matkaa.

Nykyiset metaboliset koneet toimivat tdllé tavalla. Ne voivat kéyttdd monenlaisia polttoaineita.
Liséiksi polttoaineet soveltuvat raaka-aineiksi, joista valmistetaan niiden ruumiiden pienimpié
molekyyliosia, joita ne tarvitsevat kasvaakseen, lisdéntyékseen ja parantuakseen (57).

Nykyinen metabolia on kemiallisten reaktioiden kietoutunut, erittdin kytkeytynyt verkosto, neljd
miljardia vuotta kestéineen innovaation tulos. Jos siitd piirtdisi kartan, se muistuttaisi
kokonaisen mantereen kaupunkien katukarttaa asulédhién lyhimmdstd umpikujasta
valtakunnalliseen tieverkostoon. Sen ytimessd on muinainen sitruunahappokierto, joka on yhtd
keskeinen kuin Eduskuntatalon editse kulkeva Mannerheimintie” (58).

Seuraavan sivun kuvassa on 3: “Pieni osa metaboliaverkostosta”. Siina varjostettuun ellipsiin on
kuvattu valkoisen sokerin, sakkaroosin hajoaminen veden vaikutuksesta glukoosiksi ja fruktoosiksi.
Verkoston kautta ellipsin molekyylit voi olla todellisessa (tai kuvitteellisessa) yhteydessa moniin
muihin aineenvaihduntareaktioihin, glukoosi mm. sitruunahappokiertoon tai kiymiseen ja
fruktoosi yli 30 muuhun reaktioon.

Wagnerilaisen innovabiliteetin tarkea |lahde on nykyisten elibiden monipuolinen
"metaboliaverkosto”*, joka voi kdyttda monenlaisia polttoaineita: glukoosia, fruktoosia, glyserolia,
alkoholia, etikkahappoa, asetaattia jne. — Ja tama innovabiliteetti, evoluution suurimman
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arvoituksen selitys, on siis puolestaan erdan toisen, “nelja miljardia vuotta kestdaneen innovaation
tulos”! (Siis itsestaan jarjestaytymisen tulos.)

*Toinen modernin innovaation ldhde ovat genotyyppiverkostot, joista luvuissa 5 - 7 (Johtamisen
salaisuudet, Piilotettu arkkitehtuuri ja Luonnosta teknologiaan).

Mutta nyt “moderniin innovabiliteettiin”:

Wagner aloittaa bakteereista (nykyisistd), “metabolian mestareista”, joista monet pystyvat
valmistamaan itse lahes kaiken tarvitsemansa ja kayttdmaan ravintonaan mita erilaisimpia
orgaanisia ja epaorgaanisia aineksia. Bakteerilajeja lienee enemman kuin kaikkia muita elioita
yhteensa ja biofilmeineen ne ovat kaiken muun elaman perusta. Ne ovat erittdin monipuolinen ja
kirjava, viela kovin puutteellisesti tunnettu joukko. Jopa Wagnerin esimerkki, E. coli, on suuri
joukko metabolialtaan mita erilaisimpia yksil6ita. Nain siksi, ettd ne voivat vaihtaa/lainata geenejd
monien muiden mikrobien kanssa (ns. horisontaalinen geenisiirto). Lisaksi geenien siirtoa voi
joskus tapahtua virusten ja mikrobien valityksellda myds muihin eliéihin. Niinpa jotkut kolibakteerit,
sopivat geeniyhdistelmat saatuaan, voivat kayttaa ainoana energian ja hiilen |lahteenaan yli 80 eri
molekyyliad ja ne voivat olla yhta joustavia monien muiden alkuaineiden kuten typen ja fosforin
suhteen. Tarvitsemistaan 20 aminohaposta ihmisen oma aineenvaihdunta pystyy valmistamaan 12
(joidenkin mukaan vain 10) ja 13 vitamiinista vain kaksi (D ja B-), loput on saatava ravinnosta (tai
suolistobakteereilta). E. coli valmistaa ne kaikki itse alkutekijoistadan! Minua hieman
kummastuttikin, ettd myohemmin kirjoittaja puhuu ”alkeellisesta E. coli- bakteerista”. (Taman
mittapuun mukaan ihminen on alkeellinen.)

Horisontaalinen geenisiirto, biologinen kirpputori innovaation
lahteena

Horisontaalinen geenisiirto on siis kirjoittajan mukaan yksi tarkeimmista biologisen evoluution,
innovaation ldhteista. Osa lukijoista tuskin tietda siitd kovinkaan paljoa, joten heille lyhyt johdanto,
muut voivat sivuuttaa tdman [hakasuluissa olevan kappaleen]:

[Geenit ovat yksi, mutta ei suinkaan tdrkein tekijd, jotka mahdollistavat suvun jatkumisen ja elién
ominaisuuksien valittamisen uudelle sukupolvelle. Uusi sukupolvi perii mm. vanhempiensa geenit
ja tata kutsutaan vertikaaliseksi geenisiirroksi; geenit siis “hyppaavat” uudelle portaalle,
seuraavaan sukupolveen. Mutta geeneja voi siirtyda myos saman sukupolven yksildiden valilla. Tata
kutsutaan horisontaaliseksi geenisiirroksi. Sita tapahtuu ennen kaikkea bakteerien kesken monella
eri mekanismilla. Esimerkiksi antibioottiresistenssin aikaansaavia plasmidigeeneja on ollut
olemassa kautta maailman sivu. Ndin siksi, ettd bakteerit tarvitsevat niitd maailmassa, jossa monet
niiden sukulaiset tai hiivat ja homeet tuottavat luonnollisia antibiootteja kuten penisilliinia.
Horisontaalisen geenisiirron kautta antibiootille herkka bakteeri voi saada resistenssia
aikaansaavan plasmidigeenin. Joissain tapauksissa ne voivat saada myos toksiinigeeneja, jonka
johdosta esimerkiksi aikaisemmin vaaraton E. coli bakteeri voi aiheuttaa tappavia
ripuliepidemioita.]

Mutta: Kirjoittaja vaikuttaa laajentavan horisontaalisen geenisiirron koko eli6kuntaan saadakseen
teoriansa toimimaan! Molecular Biology of The Cell (sixth edition, Alberts ym. Garland Science
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2015, s.18-19) kuitenkin kertoo, ettd “horisontaalinen geenisiirto aitotumaisten lajien kesken on
hyvin harvinaista, eikd sillé vaikuta olleen merkittdvdd roolia aitotumaisten evoluutiossa (vaikkakin
massiivista siirtoa bakteereista aitotumaisten perimaan mukamas tapahtui mitokondrioiden ja
viherhiukkasten evoluution yhteydessa”). Teoksen sulkulauseessa viitataan siis tuohon ym.
endosymbioositeoriaan, joka ei kestd |lahempaa tarkastelua. Siita |6ytyy tietoa Koulubiologian
analyysista (osa 1). Aikaisemmin puhuttiin myds “muinaisista virusinfektioista”, jolla viitattiin
tiettyihin ei-koodaavan DNA:n ("roskaDNA”) toistojaksoihin. Samanlaisia jaksoja |6ytyy joistain
viruksista, ja jotkut uskoivat, ettd “muinaiset virusinfektiot saastuttivat perimamme”. Sittemmin
talle “saastuneelle DNA:lle” on I6ytynyt selitys ja silla vaikuttaa olevan tarkeitd geenien saatelyyn
liittyvia funktioita (Wagnerin “universaalisessa genotyyppiverkostossa”).

Kuitenkin, jonkin verran horisontaalista geenisiirtoa vaikuttaa tapahtuvan myds aitotumaisten,
monisoluisten elididen kesken tai bakteereista (ja viruksista) aitotumaisiin. Biology — A Global
Approach (Campbell ym., tenth edition, Pearson 2015, s.539-540) kertoo, etta yli 200 tallaista
tapausta on raportoitu: transposoneja* on |oydetty joistain kasveista, linnuista, gekkoliskosta,
kadellisista ja jopa ihmisista. Oppikirja kuvittelee (Wagnerin tapaan) "muinaisia solupopulaatioita”,
joissa varhainen evoluutio eteni ndiden geenisiirtojen ansiosta. Mukaan on liitetty kuvitteellinen
piirros (22.23) ”A tangled web of life” eli “elaman sotkeutunut verkko”, jossa esiintyy myos
"mydhempi geenisiirto” eli aitotumaisten solujen, mitokondrioiden ja viherhiukkasten synty
endosymbioosin kautta. — Tiedetta tieteellisessa oppikirjassa?

*Transposonit ovat ns. hyppivia geenijaksoja, joiden pituus on yleensa noin 2000 nukleotidiparia.
Siirryttydan uuden yksilon soluun, ne tulevat osaksi sen genomia. Kummassakin pdassa on geeni, joka on
valttdmaton sen liittdmiseksi uuteen kromosomiin. Siirtyessdan jonkin toisen geenin sisdaan tai laheisyyteen
ne voivat aiheuttaa geenitoiminnan hairioita. Mistad transposonit alun perin tulivat?

Horisontaalinen geenisiirto vaikuttaa pilanneen ns. molekyylisukupuut. Nain siksi, ettd monet,
kehitysopillisen sukupuun toisistaan kaukaisilla oksilla sijaitsevat eliot omistavat hyvin
samankaltaisia molekyyleja (ja geeneja). Tata kutsutaan homoplasiaksi. Se on tehnyt
molekyylisukupuiden laatimisesta vaikeaa: eri molekyylit tuottavat erilaisia sukupuita, eikd kukaan
tieda, onko molekyyli perdisin lajityypin oletetusta kantamuodosta, vai onko geeni saatu
my6hemmin horisontaalisen siirron kautta. Horisontaalinen geenisiirto sai mm. mikrobiologi Carl
Woesen luopumaan uskostaan darvinistiseen evoluutioon: “Yhteista kantamuotoa ei ollut
olemassa; yhteisen kantamuodon doktriini on pettanyt meidat!” Myods Campbell viitaa tahan:
"Koska polveutumissukupuut perustuivat siihen hypoteesiin, ettd geenit siirtyvat vain
vertikaalisesti sukupolvesta toiseen, horisontaaliset geenisiirtymat auttavat selittamaan, miksi eri
geeneihin perustuvat sukupuut ovat yhteen sopimattomia” (s.539). Tassa yksi esimerkki
evoluutiobiologien hukkaan valuneesta tydsta: Satoja miestyovuosia taidettiin uhrata naiden
sukupuiden laatimiseen — ja ilmeisen turhaan.

Mikrobien (nykyisten) horisontaaliseen geenisiirtoon perustuva monimutkainen
metaboliaverkosto on keskeinen osa wagnerilaista innovabiliteettia. Tata verkostoa on nyt
mahdollista kartoittaa, koska monien mikrobien (ja muidenkin elididen) genomit ja
aineenvaihduntareaktiot/reitit on jo kartoitettu ja tallennettu tiedostoihin, joista tutkijat voivat
hakea ne internetyhteyden kautta.* Tatad verkostoa voidaan pitaa erdanlaisena pelina, jossa
geeneja eli pelikortteja siirtyy koko ajan pelaajalta toiselle. Samalla syntyy uusia “kasia” aivan
kuten pokerissa. Joillain korteilla voitetaan, toisilla havitaan. Kaikki nama metaboliageenien
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lukemattomat yhdistelmat muodostavat ikdaan kuin ”“universaalin kirjaston”, kaikille yhteisen
poolin. (Peleihin ei kuitenkaan taida tulla enaa uusia kortteja.)
*Kirjan kirjoittamishetkelld, syksylla 2014 yli 2 000 elién genomit oli kartoitettu.

Wagner on metaboliakirjastoineen ehka oikeassa siind, mita tulee bakteerien evoluutioon (eli
muunteluun), koska niiden populaatioissa horisontaalinen geenisiirto toimii ja lienee ilmeisen
tarkea. Ne ovat kuitenkin pysyneet aina bakteereina; niista ei ole kehittynyt aitotumaisia soluja.
Muinainen endosymbioosi monine ilmiselvine vaikeuksineen on pelkka oljenkorsi.

Luku 3 — Universaali kirjasto

“Kuvittele seisovasi huoneessa, joka on katosta lattiaan tdynnd kirjoja—Alat selata kirjoja ja
huomaat, ettd kaikkien sivumdiéird on sama. Kullakin sivulla on yhté monta rivid. Ja kullakin
rivillé on yhtd monta kirjainta. Mutta kummallista kylld, kirjat ovat pelkkdd siansaksaa. Jokaisen
kirjan jokaisen sivun jokainen rivi on Iéhinnéd mielivaltainen kirjainrivi, kuten ”hsjaksjs...”,
“zvalsoeq...” ja niin edelleen, mutta toisinaan kirjainten vdlissé on aukko tai vdlimerkki.
Siansaksan valtavassa meressd ei ndy montaakaan ymmdrrettdvdd sanaa: “kissa”, “teekannu”,
“pyora”.

Vidhitellen kylldstyt néihin késittdmdttomiin kirjoihin. Menet yhden oven kautta toiseen
huoneeseen ja huomaat, ettd se on edellisen kaltainen—Toinen ovi johtaa sinut identtiseen
huoneeseen...

Huoneet ovat universaali kirjasto, kaikkien mahdollisten kirjojen koti. Sen kirjat siséltdvdt siis
kaikki mahdolliset kirjainjonot, kun kirjaimia on 29 ja lisdksi muutama vdlimerkki. Useimmat
jonot ovat hélynpélyd, jota olet jo lukenut. Toisinaan kirjassa on kuitenkin jérkevé sana, lause
tai kappale. Lisdksi joissain kirjaston osissa on teoksia, joissa ei ole minkddnlaista siansaksaa.
Koska kirjastossa on kaikki mahdolliset kirjat, sielld on myds kaikki merkittdvdt kirjat, jotka on
kirjoitettu aikojen saatossa---

Kirjastosta saa kdsityksen olettamalla, ettd kussakin kirjassa on 500 000 kirjainmerkkiéi—Kun
vdlimerkit jétetddn huomiotta, kukin kirjain on vain yksi 29:std (A — A). Ensimmdisen merkin
todenndkdoisyys on 1/29, toisen 1/29, kolmannen 1/29 ja niin edelleen. Kirjojen lukumddrd
voidaan arvioida yksinkertaisesti kertomalla 29 itselldédn 500 000 kertaa. Matemaatikot
kirjoittavat sen muotoon 29 korotettuna potenssiin 500 000 eli 29°®°®. Témd on erittéin suuri
luku, jossa ykkéstd seuraa yli 700 000 nollaa. Nollia on enemmdn kuin téssd kirjassa kirjaimia.
Ja luku on paljon suurempi kuin maailmankaikkeuden vetyatomien mddrd. Luku on
hypertdhtitieteellinen.

Luonnon luovuuden syvimmiit salaisuudet ovat tdllaisissa kaiken kattavissa ja
hypertdhtitieteellisissé kirjastoissa. Tekstit eivdt kuitenkaan ole ihmisen kielelld, vaan ne on
kirjoitettu DNA:n geneettisillé aakkosilla ja molekyylitason toiminnoilla, jotka DNA koodaa” (65-

66).
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Vaatimattomia metabolisia innovaatioita

Luonnon metabolisessa kirjastossa on yli 5000 tunnettua kemiallista reaktiota ja niita katalysoivia
entsyymeja (tarkemmin sanottuna niiden geeneja). Wagner esittelee pari taman kirjaston
modernia innovaattoria todisteina kelpoisimman synnysta:

Ensin Shingobium chlorophenolicum-bakteerin, joka hajottaa ihmisen kehittdmaa vaarallista
myrkkya, PCP:ta eli pentakloorifenolia (ks. seuraava sivu). Tama bakteeri pystyy kayttdamaan PCP:ta
jopa ainoana energian ja hiilenlahteenaan. Vaikka tallainen reaktioiden yhdistelma eli yksi
metaboliakirjaston kirja, on tavattu vain S. chlorophenolicumssa, eivat yksittdiset reaktiot ole silti
vain sille tyypillisid; kukin niista kuten tetraklorohydrokinooni dehalogenaasi (entsyymi) esiintyy
monissa muissa elidissa. S. chlorophenolicum on vain sattunut saamaan tietyn “kaden”
metaboliakirjaston korttien jaossa, horisontaalisessa geenisiirrossa. Uusia kortteja ei ole innovoitu,
vanhoista on vain luotu uusia yhdistelmia. Ndin Wagnerin innovaattorit toimivat. Kdytannossa S.
chlorophenicum lienee yha sama bakteeri kuin mita se oli ennen kuin PCP oli keksitty. Jos
evoluutiolla tarkoitetaan uusien elidtyyppien syntyd, evoluutiota ei tapahtunut. Mutta jos silla
tarkoitetaan uutta metabolista kykya, evoluutiota tapahtui. Wagner ei kuitenkaan pysty
esittdmaan esimerkkeja uuden metaboliatyypin tuottamista uusista elidtyypeista (vaikka han
tuonnempana esittaa ureasynteesia sellaiseksi).

Sitten mainitaan Burkholderia xenovarans, joka syo nykyaan kiellettyja polykloorattuja bifenyyleja.
Lisaksi on bakteereja, joista jotkin syévat myrkyllista orgaanista liuotinta klorobentseenia, toiset
nailonia tai antibiootteja, luonnollisia tai synteettisia. Tassakdan ei ole mitdan niin ihmeellista:
ndiden bakteerien entsyymit katkovat kukin tiettya kemiallista sidosta, oli tdma sidos sitten
luonnon orgaanisessa tai ihmisen valmistamassa molekyylissa; koirakin voi pureskella samoilla
hampailla rikki muoviluun siina kuin oikeankin.

Tunnemme siis noin 5000 kemiallista reaktiota ja joillakin niista jokin eli¢ jossain maailman
kolkassa tuottaa (tai hajottaa) elaman rakenneosia, aminohappoja, rasvoja, sokereita,
nukleotideja, vitamiineja jne. E. coli kayttaa yli tuhatta, mutta mikaan elio ei kayta kaikkea yli viitta
tuhatta reaktiota. Kaikkien naiden yli 5000 reaktion voidaan kuvitella muodostavan ns.
reaktiomaailmankaikkeuden — tai metaboliamaailmankaikkeuden, “metaboliakirjaston” (engl.
metabolic reaction space):

“Kirjaston tekstien lukumdiéiré lasketaan samalla aritmetiikalla kuin universaalin kirjaston koko.
Koska reaktioiden tunnetussa maailmankaikkeudessa kukin reaktio joko on eliélld tai puuttuu
siltd, ensimmdiselle reaktiolle on kaksi mahdollisuutta (ldsnd tai poissa), kaksi toiselle reaktiolle
ja niin edelleen maailmankaikkeuden jokaiselle reaktiolle. Tekstien kokonaismddrd saadaan
kertomalla luku 2 itsellddn niin monta kertaa kuin maailmankaikkeudessa on reaktioita. 5000
reaktion maailmankaikkeudessa mahdollisia metabolioita on 2°°°, 2°°° ykkésten ja nollien
aakkosilla kirjoitettua tekstié. Tdmd luku on suurempi kuin 10™% eli luku, jossa ykkdsen jélkeen
on 1500 nollaa. Se ei ole aivan yhtd suuri kuin ihmisen universaalin kirjojen lukumddrd, mutta
silti paljon suurempi kuin maailmankaikkeuden vetyatomien lukumddrd. Myés metabolinen
kirjasto on hypertdhtitieteellinen” (68).
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”Jos vaeltaa universaalissa kirjakirjastossa riittévén kauan, sielté ldytdd yllGttévid kirjoja. Niissd
on uusia ajatuksia, ideoita ja keksintdjé. Universaalin metaboliakirjaston genotyyppitekstit ovat
vastaavanlaisia. Ne voivat koodata metabolioita, joilla on ennen ndkemdttémid kemiallisia
kykyjé, uusia fenotyyppejd, jotka valmistavat uusia molekyylejé tai uusia polttoaineita. Sanalla

sanoen innovaatioita.

Koska metabolia on yhtd vanha kuin eldmd itsekin, kehittyvd eldmd on tutkinut tétd kirjastoa
synnystddn ldhtien—Evoluutio ei kuitenkaan jddnyt lepddmddn varhaisilla laakereillaan, vaan
se keksii edelleen tdllaisia tekstejd nykydidn eldvistd miljardeista ja biljoonista elibistd paljon
nopeammin kuin osaamme lukea niitd. Jotkin tekstit iimaantuivat alle sata vuotta sitten, vain
evolutiivinen silmdénrépdys ennen nykyhetkedi.

Esimerkisté kdy pentakloorifenoli, ilked molekyyli, jonka ihminen valmisti 1930-luvulla. Sitd
kéytettiin laivojen kélien suojamyrkkynd, mutta myds hyonteisten torjuntaan, sienten
tuhoamiseen ja desinfiointiin, sanalla sanoen eldmdn tuhoamiseen—Sen myrkyllisestd
luonteesta huolimatta eldmd on I6ytényt keinon ei vain sietdd sitd vaan myés kukoistaa sen
varassa. Osuvasti nimetty bakteeri Shingobium chlorophenolicum ottaa pentakloorifenolista,
ainoasta ravinnonléhteestddn sekd energiaa ettd hiiltéd” (69-70).

”Jos vaeltaa universaalissa kirjakirjastossa riittavan kauan...” Niin, ”jos”... Wagnerin kirjasto
vaikuttaa jonkinlaiselta "avoimelta kirjastopoolilta”, joka on sukua populaatiogeneetikoiden
keksimalle “geenipoolille”: Populaatiot eivat koostukaan enaa yksildistd, joihin valinta vaikuttaa,
vaan kaikkien elididen yhteisesta, universaalista geenipoolista, jossa mutaatiot voivat valinnan
ohjaamina vapaasti siirtya sinne ja tanne. Digitaalinen evoluutio, tietokoneiden virtuaalimaailma ja
biologinen realiteetti eivat kuitenkaan valttamatta kohtaa. (Huomaa myos, etta pentakloorifenoli
suinkaan ole S. chlorphenolicumin ainoa ravinnonldhde, vaan tarvitaan toki muitakin, kuten typen
lahteita.)

Bakteerit (kuten monet muutkin eliét) ovat geeniensa suhteen myd6s redundantteja eli “ylellisia”
(tai "tuhlailevan runsaita”); tavallisesti ne eivat tarvitse koko pakettia. Tamakin tuli tutkijoille
yllatyksena laboratorioiden geenien poistokokeissa. Selitys |6ytyi muuttuvista ja monipuolisista
ympadristOista: periman on oltava monipuolinen, jotta bakteeri parjaa, kun ravinto niukkenee tai
muuttuu, kun ympariston lampaotila tai happamuus, happipitoisuus jne. muuttuvat, tai kun
bakteeri ajautuu uusiin ymparistoéihin. Tama redundanssi on tarkeaa, ilman sita Wagnerin
innovaatio ei toimi (tdma tarkoittaa siis sita, ettd innovaatio edellytti innovaatiota, redundanssia).
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Turhanpaivainen esimerkki "muinaisesta” metabolisesta
innovaatiosta (elaman maihinnousu ja luukalojen kuviteltu
polveutuminen rustokaloista)

Kyseenalaisena esimerkkind muinaisesta metabolisesta innovaatiosta ja sen mukamas uudelleen
keksimisesta Wagner esittelee urea- eli virtsa-ainesynteesin. Aineenvaihduntamme jateaineena
aminohapoista syntyy myrkyllistd ammoniakkia (NHs). Koska ammoniakki on vesiliukoista, kalat
voivat "ulostaa” sen sellaisenaan. Kasittelen tata hieman perusteellisemmin jo siksikin, etta tekstin
mukaan hait ja rauskut ovat nykyisten luukalojen esi-isia:

“Ammoniakki liukenee veteen, kalat voivat yksinkertaisesti ulostaa sen ympdirilléén olevaan
veteen, mikd vastaa meiddn maailmassamme uima-altaaseen virtsaamista. Tatd ylellisyyttd ei
kuitenkaan ollut, kun eldimet nousivat kuivalle maalle 300 miljoonaa vuotta sitten. Niiden piti
I6ytdd keino

estdd ammoniakki myrkyttdmdistd vertaan. Ratkaisu on metabolisessa tekstissd, jossa on ohjeet
ammoniakin muuttamiseksi vihemmdn myrkylliseksi urea-molekyyliksi, jota eritimme edelleen
virtsassamme. Tdssé metabolisessa innovaatiossa on viisi yleistd kemiallista reaktiota, joista
kukin oli sellaisenaan hyddyllinen elidille kauan ennen kuin myrkyllisyyden poistamisesta tuli
ongelma.

Ei tiedetd tarkalleen, milloin tdmdé innovaatio ilmaantui, mutta vihjeitd on helppo I6ytéd. Vaikka
modernien luukalojen ei tarvitse poistaa ammoniakkinsa myrkyllisyyttd, niiden esi-isissd oli jo
urean valmistamisen kemiallinen suunnitelma. Se nékyy edelleenkin haiden ja rauskujen
kaltaisissa rustokaloissa, joita oli valtamerissd kauan ennen nykyisten luukalojen
ilmaantumista. Tdstd huolimatta Tappajahai-elokuvan nimiroolin esittéjé kéyttdd ureaa eri
tarkoitukseen kuin sitd saalistavat ihmiset: typen sdilyttimiseen, kellumiseen tai meriveden
suolan vastapainona” (70).

Ensiksi: Ei ole viitteita siitd, etta rustokalat (hait, rauskut, rauskukalat ja koppapaiset) olisivat
nykyisten luukalojen esi-isid. Campbell* huomauttaa, ettd kun termi “rustokalat” vakiintui 1800-
luvulla, ajateltiin, etta rustoranka oli luurangon varhainen kehitysvaihe ja etta ruston
mineralisaatio kehittyi vasta myohemmille ja edistyneimmille luukaloille. Kuitenkin, jo
kambrikauden leuattomilla Conodonteilla oli luisia suuosia** ja panssarikaloilla oli luisia levyja.
Campbellin mukaan luun kehitys oli alkanut jo paljon ennen kuin rustokalat kehittyivat omaksi
joukokseen.

*Campbell ym. Biology — A Global Approach, Pearson 2015, s. 782.

**Bentonin mukaan conodonttien luiden mineraali oli apatiittia (kalsiumfosfaattia) eli luu oli samanlaista
kuin maaselkarankaisten luu erotuksena varhaisen ja keskisen kambrikauden selkdrankaisten luista, joista
apatiitti puuttui (s. 46, ks. alle).

Andersonin* mukaan modernit luukalat syntyivat siluurikauden lopulla yli 410 miljoonaa vuotta
sitten, mutta rustokalat vasta sita seuraavalla devonikaudella. Ensimmaisten selkarankaisten
Haikouellan, Myllokunmingian, Conodonttien ja nykyisten luu- ja rustokalojen valiin mahtuu suuri
joukko mitda oudompia ja eriskummallisempia, sukupuuttoon kuolleita kaloja, kuten
Euphaneropidae, Pituriaspida ja Placodermi (panssarikalat), joista monista ei tiedetd, mita ne
olivat. (Luuta ja rustoa suurempi ongelma evolutionisteilla vaikuttaa olevan leukojen kehittyminen,
silla ensimmaiset kalat olivat leuattomia ”"ympyrasuisia” kuten nykyiset nahkiaiset.) Michael
Bentonin klassikosta Vertebrate Palaeontology** en |6ytanyt mitdaan vihjetta siita, ettd rustokalat
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olisivat luukalojen esi-isid. Bentonin mukaan muutamia rustokaloille kuuluviksi epailtyja suomuja
ja hampaita on I6ydetty myohaisen ordovikikauden ja siluurikauden kerrostumista, mutta varmoja
jaanteita (prismaattista kalkkeutunutta rustoa) vasta aikaiselta devonikaudelta. Benton kirjoittaa,
etta rustokaloja vaitettiin joskus ”primitiivisiksi” siita syysta, etta niilla oli vain rustoinen tukiranka
ja ettd varsinainen luinen tukiranka kehittyi vasta myohemmin (s.65). Hinen mukaansa luukaloista
varsievakalat kehittyivat jo myohaisella siluurikaudella ja viuhkaeviiset varhaisdevonikaudella.
Kirjassa esitetyssa sukupuussa (s.74) rustokaloilla ja luukaloilla on yhteinen (tuntematon)
kantamuoto varhaisella siluurikaudella.

*Anderson & Sues. Major Transitions In Vertebrae Evolution, Indiana University Press 2007, p.66-67. Tassa
yhteydessa maininta, ettd tama on ”synteesi nykyisista selkdrankaisten keskinaisista suhteista, ei
tietokoneilla luotu konsensus-sukupuu”.

**Michael J. Benton. Vertebrate Palaeontology, Fourth Edition 2015, Wiley Blacwell, Chapter 3: Early
Plaeozoic Fishes.

Rustokalojen, samoin kuin luukalojenkin alkupera on siis hamaran peitossa. Rustokalat ovat
moninainen ja erittdin erikoistunut joukko; mitdaan selvaa polveutumislinkkia rustokaloista
luukaloihin ei siis ole (eikd edes rustokalaryhmasta toiseen). Monet evolutionistit uskovatkin, etta
rusto- ja luukalat kehittyivat erikseen (esim. The New Encyclopedia Britannica). Johnsonin mukaan
merellisten luukalojen on taytynyt polveutua makean veden luukaloista.* Luukalojen suomuja on
I6ydetty jo kambrikauden kerrostumista. Aluksi niita epailtiin jonkin dyridisen kuoriksi, mutta
mikroskooppitutkimus paljasti ettd ne sisaltdavat dentiinia eli hammasluuta, jota tavataan vain
selkarankaisilla.**

*Johnson G. The Living World, Mc Graw Hill 2006, p. 574.

**Manastersky R., Vertebrate origins: the fossils speak up. Science News 149 (5):75, Feb. 1996.

Toiseksi: Merellisten luukalojen kidukset ja munuaiset joutuvat jatkuvasti poistamaan niiden
kudoksiin kerdantyvia ylimaaraisia suoloja. Nain siksi, ettd niiden kudosnesteet ovat meriveteen
verrattuina hypotonisia (laimeampia), jolloin suolaa imeytyy vedesta kudoksiin. Mutta rustokalat
muuttavat myrkyllisen ammoniakin vihemman myrkylliseksi virtsa-aineeksi eli ureaksi.
Rustokalojen elimisto sietda sata kertaa suurempia ureapitoisuuksia kuin ihminen. Urea tekee
niiden veresta ja kudoksista isotonisia (samanvahvuisia) ympéaroivaan meriveteen nahden, jolloin
suoloja ei imeydy. Rustokaloilta puuttuu kuitenkin uimarakko eli ne ovat vetta raskaampia ja
pitddkseen ylla oikean syvyyden, niiden on oltava jatkuvassa liikkeessa. Wagnerin mukaan urea
auttaa niitd kellumisessa, mutta en tieda miten.

Wagner kertoo, etta luukalat ulostavat ammoniakkinsa. Todellisuudessa ne kuitenkin virtsaavat
sitd — eivat ulosta. Suurin osa ammoniakista eritetdan kuitenkin kiduksista (koska ammoniakki on
vesiliukoista).

Jokaisella eliolla on oltava sen funktion ja elinympariston vaatimusten mukainen aineenvaihdunta.
Sammakontoukat (nuijapaat) erittdvat ammoniakkinsa kidusten kautta siina kuin luukalatkin.
Kuitenkin, kun toukat kasvavat aikuiseksi, ne kaynnistavat ureasynteesin.

Ureasynteesi ei kuitenkaan riittéinyt, jotta monipuolista eléimdd olisi voinut syntyéd maalle: linnut ja
monet matelijat muuttavat ammoniakin virtsahapoksi, ei ureaksi. Virtsahappo ei juurikaan liukene
veteen ja tama on tarkeaa, koska vesiliukoiset ammoniakki ja urea myrkyttaisivat munassa
kehittyvan alkion. Myds hydnteiset, maaetanat ja erdaat kuivien seutujen nisakkaat kuten
kengururotta (ja kameli?) erittavat typpijatteensa virtsahappona. Nain siksi, etta
"virtsahappovirtsa” voidaan vakevo6ida ja erittdd minimaalisen vesimaaran kanssa tahnana. Tama
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sadstaa kallisarvoista vettd autiomaan ankarissa oloissa. Virtsahapon synteesi hajonneiden
proteiinien aminohapoista on kuitenkin mutkikas ja on runsaasti energiaa (ATP:td) kuluttava
prosessi. Miten se kehittyi?

Myds ureasynteesi on mutkikas ja vaatii monia entsyymikatalyytteja kuten
karbamyylifosfaattisyntetaasin. Se on kookas heterodimeeri, jonka pienempi alayksikko koostuu
382 ja suurempi 1073 aminohaposta. Pienessa on yksi ja isossa kaksi reaktiokeskusta. Entsyymi
liitttdd ammoniakin bikarbonaattiin yhdessa fosfaatin kanssa muodostaen karbamyylifosfaattia.
Tama reagoi sitten maksasolun mitokondriossa ornitiinin kanssa (erdan toisen entsyymin
vaikutuksesta), jolloin syntyy sitrulliinia, joka puolestaan reagoi...

Wagnerin mukamas uudelleen keksitty ureasynteesi ei ole esimerkki kehitysopillisesta
innovaatiosta, joka mahdollisti elaman maihinnousun. Jos maaeldimet kehittyivat luukaloista,
silloin ne kehittyivat siita muodosta, joka jo kaytti ureasynteesia: Suurin osa luukaloista tosin
"ulostaa” ammoniakkinsa suoraan veteen, mutta osalla on ureasynteesi!* Miksi siis esittaa
tallainen turha esimerkki todisteena innovaatiosta ja sen mahdollistaneesta “metabolisesta
kirjastosta”? Ja viela enemman ihmetyttda se, ettd Wagner vaikuttaa itsekin tietdneen tasta jotain,
koska kappaleen lopussa on huomautus sulkeissa:

(Mieleen ehkd tulee, ettd luukalojen DNA:ssa pitdisi olla jdénne innovaatiosta, jos se syntyi
niiden kaukaisissa esi-isissd. Niin todella on: ureasyklin teksti on edelleen luukaloissa, vaikka ne
harvoin ilmentdvdt sen kemiallista merkitystd. Ne muistuttavat hieman aikuisia, jotka ovat
oppineet jonkin kielen lapsuudessaan ja tunnistavat edelleen joitakin sen sanoja.)

*Campbell ym. Biology — A Global Approach, Pearson 2015, p. 1039.

Se, etta pelikortteja eli entsyymikatalyyttien geeneja vain sekoitellaan ja yhdistelldan
"universaalisessa metaboliakirjastossa”, ei ole ureasynteesin alkuperan selitys! Pitdisi kyeta
selittdmaan, mistd pelikortit, kuten mutkikas makromolekyyli karbamyylifosfaattisyntetaasi alun
perin tulivat. Se ehka voisi selittda kelpoisimman syntyd, pdinvastoin kuin jo olemassa olevien
geenien siirto metaboliakirjaston pisteestd A pisteeseen B.

Uusien metabolisten geno- ja fenotyyppien hakua
metaboliakirjastosta

“Fenotyypin toteuttamiskelpoisuuteen tai kuolemaan liittyvéin merkityksen ymmédrtéminen
edellyttid, ettd osaamme lukea elibn metabolisen genotyypin. -- Genotyyppi kertoo, mitkd
reaktiot metabolia katalysoi (eli mitad raaka-aineita se voi kayttaa), ndiden reaktioiden
kdyttémdt ja niistd syntyvdt molekyylit. Sen merkityksen selvittdmiseksi on tiedettévd ensin,
mitd ravinteita on tarjolla, silld ilman oikeita raaka-aineita ei voi leipoa kakkua, ja pystyyké
metabolia rakentamaan niistd tryptofaanin kaltaisia olennaisia biomassan molekyylejd. —
Aloittamalla tarjolla olevista ravinteista seuraavaksi kirjoitetaan luettelo kaikista molekyyleistd,
jotka metabolian reaktiot tuottavat tarjolla olevista ravinteista, selvitetddn genotyypin
reaktiot, jotka kuluttavat tuotetut molekyylit ja luetteloidaan niiden tuotteet. Ndin edetddn
vaihe vaiheelta, kunnes I6ydetddn yksi tai useampi reaktio, jonka tuotteisiin tryptofaani kuuluu.
— Tdmdin jdlkeen siirrytddn toiseen biomassan molekyyliin, kenties toiseen aminohappoon... Eli6
on toteuttamiskelpoinen vasta sitten, kun se pystyy tuottamaan kaikki olennaiset biomassan
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molekyylit. — Kyky laskea toteuttamiskelpoisuus ei ole vain hdmmdistyttdvd, vaan myéds
syvillinen ja mullistava, sata vuotta kestédneen biologian ja tietojenkdsittelytieteen perinté. —
Laskutoimitus toimii milld tahansa eliélld, jonka metabolia tunnetaan, ja missd tahansa
kemiallisessa ympdristéssd. — Se soveltuu mihin tahansa metabolisen fenotyypin piirteeseen,
mihin tahansa molekyyliin, jonka metabolia voisi valmistaa. Ndéistd piirteisté
toteuttamiskelpoisuus on perustavin, ja uudet tavat valmistaa biomassaa ja kdyttdd kemiallista
polttoainetta ovat selvdsti tdrkeimmdt innovaatiot. Ne ovat myéds vaikutuksiltaan laaja-
alaisimmat, silld ne avaavat eldmdille ja sen metabolisille moottoreille uusia alueita” (80 - 81,
lihavoinnit siis alkuperaisia).

“Kehittyvdt eliét ovat kuin metabolisen kirjaston vierailijat. Geenideletioiden ja geenisiirtojen
ansioista ne voivat siirtyd metabolisesta tekstistd toiseen. Evoluutiolla on 5000 mahdollista
suuntaa... Tdmd monimuotoisuus on ratkaisevaa innovabiliteetin ymmdrtdmisen kannalta”
(87).

Virtuaalinen seikkailu bakteriologisessa metaboliakirjastossa vaikuttaa mielenkiintoiselta ja saattaa
olla ndappara tyokalu teoreettisen evoluution tutkijoille. Ja seikkailuhan lahtee todellisuudesta eli
yli tuhannen bakteerin kartoitetuista genomeista/metabolioista (”genotyyppiteksteistd”). Kun ne
"verkotetaan metaboliakirjastoon” eli kaikkiin tunnettuihin yli 5000 aineenvaihduntareaktioon ja
kaikkiin mahdollisiin ravintomolekyyleihin ja niista syntyviin valttamattdmaan noin 60 olennaiseen
biomassan molekyyliin*, saadaan ldhes dareton (teoreettisten) yhdistelmien mahdollisuus, jota
(ehka) voidaan hallita vain kehittyneilla tietokoneryppailla.

*Tasmallisemmin sanottuna naiden molekyylien hiiliselkdrankaan. (Tuhannet biomolekyylit voidaan jakaa
noin 60 perustyyppiin niiden hiiliselkdrangan mukaan: elaméan kemia on pitkalle hiilen kemiaa).

Kunkin elion metabolinen fenotyyppi eli toteuttamiskelpoisuus voidaan siis kirjoittaa pitkaksi
nollien ja ykkosten jonoksi: elidlld joko on (1) jokin metabolinen kyky, tai sita ei ole (0).
Metaboliakirjastossa silla on yli 5000 |ldhinaapuria (virtuaalisia tai todellisia), jotka eroavat siita
vhden reaktion verran: kullakin naapurilla on yksi kyky enemman tai yksi vahemman. Sitten naiden
naapureiden metabolisia teksteja verrataan toteuttamiskelpoisuuteen, jossain tietyissd
ympdristoissd, esim. sellaisessa, jossa ravinnoksi on tarjolla vain glukoosia tai asetaattia tai sitten
useampia ravintomolekyyleja. Naapurustosta saattaa |0ytya satoja tai tuhansia eliota (tassa
tapauksessa bakteereja, todellisia tai virtuaalisia), jotka myo6s ovat (tai olisivat)
toteuttamiskelpoisia tuossa ymparistossa. Metaboliaverkoston “valaistua polkua” pitkin tasta
naapurista otetaan sitten yksi askel seuraavaan naapuriin, joita on taas yli 5000. Ne eroavat
Idhtoeliosta kahdella reaktiolla. Sieltakin I6ytyy tietokonehaussa usein satoja toteuttamiskelpoisia
metabolioita. Ndin voidaan askel kerralla edeta hyvin kauas, kunnes metaboliat lopulta muuttuvat
niin paljon, etta ne eivat enaa toimi samassa ymparistossa, jossa tarjolla on esim. vain joko
glukoosia tai asetaattia.

Miten radikaalisti metabolista tekstia voitiin muuttaa menettamatta sen tiettya merkitysta (eli
kykya parjata esim. vain glukoosilla)? Huomattiin, etta oli bakteereja, joilla oli E. colin kanssa vain
20 % yhteista metaboliaa, mutta etta nekin parjasivat pelkastaan glukoosilla. Wagnerin mukaan
metabolinen kirjasto on kattopalkkejaan myéten taynna kirjoja, jotka kertovat saman tarinan
(kuten kyvyn elaa glukoosilla) eri tavoin. Ndissa tarinoissa piilee evoluution innovaatiokyky!
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Innovabiliteetin ensimmainen ratkaiseva tekija: neulan
I6ytyminen heindsuovasta

(Ks. myos sivu 65.)

”Yleisen hahmon rohkaisemina aloimme kartoittaa metabolioita, jotka olivat
toteuttamiskelpoisia monien erilaisten polttoaineiden, kuten etanolin, glukoosin ja asetaatin
suhteen, ja jotka pystyiviét tuottamaan kaikki biomassan

molekyylit (siis niiden hiilirungot) kustakin polttoaineesta. (Tdmdén kyvyn etu on ilmeinen: se
mahdollistaa eloonjéémisen, kun jokin yksittdinen polttoaine loppuu. Koska téllainen
metabolinen kyky on olettavasti vaikeammin saavutettavissa, onko se kenties vain muutamilla
metabolioilla, joiden hyllyt ovat samassa kirjaston nurkassa? Olimme taas vddrdssd. Tutkimme
viiden, kymmenen, kahdenkymmenen ja jopa kuudenkymmenen eri polttoainemolekyylin
toteuttamiskelpoisia metabolioita. Jokainen yhdestd molekyylisté alkava, merkityksen sdilyttévdé
satunnaiskulku johti kauas pois. Jopa joidenkin 60 eri polttoaineen suhteen
toteuttamiskelpoisten metabolioiden reaktioista alle 30 prosenttia oli yhteisid. — Olimme
térmdnneet metabolisen kirjaston jérjestystd hallitseviin perusperiaatteisiin. Ensinnékin monet
metaboliat ovat toteuttamiskelpoisia samojen polttoainemolekyylien suhteen: polttoaineen
valinnalla ei juuri ole vaikutusta. Elibt voivat tuottaa biomassan rakenneosia monilla tavoilla,
monilla erilaisilla reaktioiden sarjoilla. Toiseksi monet ndistd metabolioista poikkeavat
merkittdvdsti toisistaan ja vain reaktioiden vihemmisté on niille yhteistd. Kolmanneksi
I6ytdmédmme toteuttamiskelpoiset metaboliat kytkeytyviit jattimdiseksi verkostoksi,
genotyyppiverkostoksi, joka ulottui koko metabolia-avaruuteen. Kullakin aihealueella on
tdllainen genotyyppiverkosto, ja verkostot muodostavat metabolisen kirjaston tihedn
rakenteen. — Merkitykseltddn samojen tekstien runsaus kasvattaa yhden tdllaisen I6ytymisen
todenndkdoisyyttd valtavasti. * Tilannetta parantaa se, ettd evoluutio ei tutki metabolista
kirjastoa kuin yksittédinen satunnainen selain. Se joukkoistaa kdyttdmdlld suuria
elibpopulaatioita** uusien tekstien etsimiseen kirjastosta. Aina kun geenisiirto** muuttaa eliéin
metabolista genotyyppid, elié astuu kirjastossa askeleen. Miljardit lukijat vaeltavat eri suuntiin
kirjastoa tutkimaan” (95-96).

*Tama kasvattaa valtavasti sitd mahdollisuutta, ettd neula I6ytyy heindsuovasta, koska neuloja on paljon.
Koska neula 16ytyy helposti, myos evoluutiota tapahtuu helposti. Tahdn palataan myohemmin.
**Wagnerin eliopopulaatiot ovat siis bakteereita, “monipuolisia metabolian mestareita”, joiden valtavissa
populaatioissa horisontaalinen geenisiirto toimii ja vaikuttaa. On arvioitu, etta esim. E. coli on viimeisen
miljoonan vuoden aikana saanut noin 60 uutta geenia horisontaalisen geenisiirron kautta (s.77). Tilanne
kuitenkin muuttuu ratkaisevasti, kun siirrytddan monisoluisiin ja hitaasti lisdantyviin elidihin. Siita
tuonnempana.
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Innovabiliteetin toinen ratkaiseva tekija: monipuoliset
ymparistot

“Genotyyppiverkostot ovat innovabiliteetin kahdesta ratkaisevasta tekijdstd ensimmdinen. Nyt
siirrymme toiseen: tutkimusmatkojen IGhtépisteend olevien ympdristéjen valtavaan
monipuolisuuteen. — eri ympdiristdissd on oltava erilaisia uusia fenotyyppejé. — Metabolisesti
ilmaistuna yhdessd ympdiristossd on ehkd asetaatin, etanolin ja sitraatin suhteen
toteuttamiskelpoisia metabolioita, ja toisessa sukroosin (=sakkaroosin) ja fruktoosin suhteen
toteuttamiskelpoisia.

Selvittédksemme, onko tdmd outo kirjasto todella olemassa, valitsimme metabolisten tekstien
pareja, joilla oli sama fenotyyppi (toteuttamiskelpoisuus glukoosin suhteen), mutta jotka olivat
muuten erilaiset. Metaboliat A ja B olivat kirjaston eri osissa eli niilld oli véihén yhteisid
reaktioita, mutta ne kuuluivat samaan genotyyppiverkostoon (= “glukoosiverkostoon”). Sen
jélkeen tutkimme jokaisen niiden noin 5000 naapurista (joista osa siis saattaa olla todellisia,
mutta suurin osa virtuaalisia) ja totesimme, ettd jotkin niisté olivat samalla tavalla
toteuttamiskelpoisia glukoosin suhteen eli ne kuuluivat samaan genotyyppiverkostoon, kun*
toiset olivat menetténeet ratkaisevan kemiallisen reaktion, ja se ennakoi kuolemaa. Kolmas
naapureiden ryhmd, josta olimme oikeastaan kiinnostuneet, pystyi elimddn uudella
polttoaineiden kombinaatiolla, kuten etanolilla tai fruktoosilla. Kysyimme ndiltd verkostoilta:
onko metabolisen genotyypin A naapureilla, joiden tekstit poikkeavat A:sta vain yhden reaktion
verran, erilaiset metaboliset innovaatiot kuin metabolisen genotyypin B naapureilla? Jos A:n
ympdristéssd oli uusien polttoaineiden etanolin ja fruktoosin suhteen toteuttamiskelpoisia
metabolioita, oliko B:n ympdristdssd esimerkiksi asetaatin ja sukroosin suhteen
toteuttamiskelpoisia metabolioita? Analysoituamme tuhansia verkostopareja tutkittuamme 80
eri polttoainemolekyyliin liittyvid fenotyyppejé totesimme, ettd oletus oli oikea. Eri
ympdristéissé on tekstejd, joilla on uusia merkityksié, mutta merkitykset ovat erilaiset eri
ympdristoissd.** Useimmat metaboliset innovaatiot ovat yhdelle ympdristélle ainutlaatuiset
eivdtkd esiinny muissa. (Koska kullakin uudella fenotyypillé on oma genotyyppiverkostonsa,
tdmd tarkoittaa myds sitd, ettd kirjaston erilaiset genotyyppiverkostot ovat lomittuneet
kdsittdmdttémdn monimutkaisella tavalla” (97-99).

*Huonoa kdannosta (niin kuin muutamassa muussakin kohdassa): Tassa kuuluisi olla kun taas eika pelkka
kun. Alkutekstissa on while, sivulla 104.

**Tama tarkoittaa siis sitd, ettd mikrobi A, joka kayttaa glukoosia, voi horisontaalisen geenisiirron polkuja
pitkin edeta lopulta kaukaisen sukulaisensa mikrobin B naapuriin sdilyttden koko ajan glukoosimetaboliansa
eli kelpoisuutensa ja “perille pdastydan” siirtya tarvittaessa kdyttamaan myos asetaattia. Ndin
luonnonvalinta ei voi sita karsia ja verkoston ”innovatiivisuus” on tavallaan synnyttanyt uuden lajin —
kelpoisimman.

Viela tutkijat tekivat monta, kirjaston eri paikoista, eri polttoainemolekyylien suhteen
toteuttamiskelpoisista metabolioista alkavaa virtuaalista lisamatkaa. Tarkoitus oli selvittda, miten
monia erilaisia uusia fenotyyppeja loytyy “kehittyvien metabolioiden populaatiosta”. Jokaisessa
tapauksessa innovaatioiden maara kasautui jatkuvasti ilman hidastumisen merkkeja. He totesivat,
etta "kehittyva metabolia ei pysty kuluttamaan innovabiliteettiaan loppuun elinaikanamme”.
Virtuaalisen metaboliakirjaston innovabiliteetti on siis Iahes loputon. Mutta mista se alun perin
tuli? ("Ensimmaisestd innovabiliteetista” — tietysti!)
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“Tarkemmin katsoen metabolisen kirjaston luettelo ei suinkaan ole kuumehoureisen hullun
fantasiaa. Ihmisen kirjastojen hyddyllisyys perustuu todellisiin kirjastonhoitajiin, jotka tekevdit
meille sopivia luetteloita... Tdllainen olisi tuhoisaa kirjastossa, jonka lukijoilla ei ole luetteloa,
jotka liikkuvat vain satunnaiskulussa ja jossa vddrdt askeleet (= vaara geenisiirto tai deleetio)
rangaistaan kuolemalla, koska he juuttuisivat ikiajoiksi hyllyyn, josta joutuivat aloittamaan. He
olisivat savant-ihmisid, maailmanluokan asiantuntijoita yhdellé alalla, mutta téysin
tietdmdttomid kaikesta muusta eivdtkd pystyisi koskaan oppimaan uutta. — Ndille lukijoille
metabolinen kirjasto on tdydellinen ja dllistyttdvén hyvin jdrjestetty innovaation kannalta. Se
takaa ikuisen oppimisen ja innovabiliteetin. Vield dllistyttdvéimpdd on, ettd eldmdén muut
kirjastot on jdrjestetty samalla tavalla” (100).

Mielenkiintoista — mutta sama kysymys kuin ylla: miten nama nyt jo olemassa olevat metaboliat (ja
niiden todelliset/virtuaaliset kytkokset) alun perin syntyivat kuvitellusta itseorganisaatiosta?
Wagnerin "lukijat” voivat kuitenkin I6ytaa jotain itselleen uutta nykyisissd suurissa
bakteeripopulaatiossa, jotka lisdantyvat nopeaan tahtiin, ja joissa geenien siirtyminen (samoin
kuin niiden poistumat) yksiloista toisiin ovat melko yleisia. Silti bakteerit ovat aina pysyneet
bakteereina.* Mutta ovathan ne saattaneet kehittyd omassa sarjassaan. Saattaa olla, ettad nykyiset
bakteeripopulaatiot ovat monipuolisempia kuin niiden kaukaiset esi-isat. Sita emme kuitenkaan
tiedd, koska emme voi tehda matkoja menneisyyteen. PCP:ta sydva Sphingobium
chlorophenolicum saattaa olla moderni mikroevolutiivinen innovaatio ja omassa ymparistossaan
kelpoisin (=ainut kelpoinen). Kyseessa on kuitenkin pelkkd mikroinnovaatio. Mutta makroevoluutio
tarvitsee makroinnovaatioita; siihen ei riita jo olemassa olevien pelikorttien uusjako tallaisissa
bakteeripopulaatioissa. (Wagner tosin lyhyesti viittaa tdhan suuntaan luvun alkupuolella: ”...
metabolinen innovaatio ei ole nopeaa suurissa, monisoluisissa eldimissa.” (Tekisi mieli lisdta sanan
”suurissa” perdan: “tai sitd ei ole ehka lainkaan”.)

*)atan tassa kasittelemattd jo ylla mainitsemani endosymbioosihypoteesin eli uskomuksen, etta jotkut
"muinaiset bakteerit” olisivat kehittyneet aitotumaisten solujen mitokondrioiksi ja viherhiukkasiksi. Niilla
tosin on joitain yhteisia piirteitd, mutta ratkaisevia eroavaisuuksia on niin paljon, ettd hypoteesi on
enemmankin toiveajattelua kuin tieteellistd pohdintaa.
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Luku 4: Sirot kaunottaret

Luvun otsikko tullee proteiineista laadituista 3-ulotteisuutta simuloivista varikuvista alfa-
kierteineen ja beeta-levyineen. Omissakin silmissani ne ovat ”siron kauniita”. Mielestani luvun
oikeampi otsikko olisi kuitenkin ”proteiinien ja RNA:n jalostusta laboratorioissa”, jota siina
kuvataan (ja josta asioihin perehtymaton maallikko voi saada kasityksen, ettd myos luonto toimii —
tai on ainakin joskus toiminut samojen periaatteiden mukaan).

Pari sanaa proteiinien rakenteesta asiaan perehtymattomille — vaikka itsekdan en ole alan
asiantuntija, mutta tiedan sentaan jotain:

Priméaarinen rakenne eli aminohappo/polypeptidiketju hakeutuu usein spontaanisti mutkikkaaksi
ja kiemuraiseksi sekundaarirakenteeksi, joka muodostuu ns. alfa-kierteista ja beeta-levyista, joiden
valiin jad suorempia ketjun patkia. Tertidarinen rakenne syntyy, kun kierteet ja levyt yhdessa
muodostavat monimutkaisempia rakenteita, joita kutsutaan laskoksiksi ja prosessia, jossa
laskokset syntyvat, laskostumiseksi (folding). Juuri tdsmalleen oikean muotoiset laskokset ovat
proteiinin, kuten entsyymin toiminnan kannalta oleellisen tarkeitd. Molekyylikoneet, kuten
spliseosomi ovat kvaternaarisia rakenteita eli ne koostuvat useista tertidgarisen rakenteen
omaavista proteiineista.

Itseorganisaation voimaa - jalleen kerran

Luku alkaa lyhyelld, mutta puutteellisella proteiinien rakenteen ja tehtavien esittelylla:

“Hydrofiiliset aminohapot haluavat olla Iéhelld ympdirilléién olevaa vettd, kun hydrofobiset
aminohapot vdlttévdt vettd kuin kalvomolekyylien éljyiset osat, ja nédmd molekyylitason
mieltymykset auttavat aminohappojonoa laskostumaan lajilleen luontaisella tavalla. Lidmpdliike
kdyttévoimanaan laskostuva proteiini tutkii monia aminohappoketjunsa muotoja, kunnes
I6ytdd sen, jossa eniten vettd vdlttévid aminohappoja ryppdytyy muodostaen tiukkaan
pakkaantuneen ytimen, jonka ympdirillé ovat proteiinin pinnan vettd rakastavat molekyylit.
Liséiksi jotkin aminohapot vetdivdt toisiaan puoleensa ja toiset hylkivit naapureitaan, ja myés
ndmd kemialliset ominaisuudet vaikuttavat proteiinin laskostumiseen. Proteiinin
laskostumisprosessi, jonka kdyttévoimana ovat vain hallitsemattomasti pomppivat molekyylit,
on vield yksi osoitus itseorganisaation voimasta” (102-103).

Wagnerin innovabiliteetin “perimmainen salaisuus” on siis tuo ”itseorganisaatio”.
Itseorganisaatiota toki tapahtuu, kuten jo todettiin, seka elottomassa etta elollisessa luonnossa,
mutta silld on rajansa: Osa ribosomilla syntyneesta aminohappoketjusta kylla laskostuu talla
tavalla, mutta:

“Yhdessd kierteet, levyt ja aminohapot yhdistdvdt ketjut muodostavat proteiinin (laktaasin)
labyrinttimdisen kolmiulotteisen tertiaarisen rakenteen, kuten kuvassa 10” (104).



40

Miksi Wagner sivuuttaa kaperonit ja proteiinien
glykosylaation?

Tama kolmiulotteinen (ja tarkoin mddrdtty) tertidarinen rakenne on siis se, joka maaraa sen
toimiiko proteiini, kuten entsyymi, vai ei. lhmettelinkin miksi Wagner ei mainitse kaperoneja,
proteiinien laskostajamolekyyleja sanallakaan, vaan puhuu ainoastaan ”itseorganisaation
voimasta”. Monet proteiinit ndet tarvitsevat avustajamolekyyleja, kaperoneja (engl. chaperon)
laskostuakseen lopulliseen tarkkaan muotoonsa: Vadite ”Proteiinin laskostumisprosessi, jonka
kayttdvoimana ovat vain hallitsemattomasti pomppivat molekyylit, on viela yksi osoitus
itseorganisaation voimasta”, ei siis ole totuuden mukainen: Ribosomilta syntyva peptidiketju
sisaltaa siis aminohappoja, joista osa on sahkdisesti varautuneita ja/tai vetta hylkivia
(hydrofoobisia) tai vesihakuisia (hydrofiilisia). Siksi polaaristen eli osittaisen sahkdvarauksen
omaavien ja lampdliikkeessa olevien vesimolekyylien ympardima ketju hakeutuu ndiden voimien
yhteisvaikutuksista usein automaattisesti sellaiseen tilaan, jossa sen vapaa energia on minimissaan
(entropian lain mukaisesti), vetta hylkivat osat keskella ja vesihakuiset ulkopinnalla. Usein tama
"itseorganisaation voima” on kuitenkin lilan heikko: monesti vettd hylkivia osia jaa syntyvan
proteiinin pinnalle, ja jos tilannetta ei heti korjata, ne tarttuvat toisiinsa ja syntyy solulle myrkyllista
sakkaa. Sita estamaan on olemassa suuri joukko monimutkaisia, proteiineista koostuvia
avustajamolekyyleja, jotka tunnistavat huonosti laskostuneet proteiinit. Esim. hsp70-niminen
kaperoni tarkastaa ja korjaa laskostuneen ketjun heti kun sita on alkanut vapautua ribosomilta.
Toinen hsp60-kaperoni vaikuttaa “ovelalta ansalta”, joka kaappaa sisddnsa huonosti laskostuneeksi
jaaneen molekyylin myéhemmassa vaiheessa ja auttaa sita hakeutumaan vaadittavaan muotoon.
(Ks. esim. Alberts ym. Molecular Biology of the Cell, Garland Science 2015, s.354-357.) Lisaksi jo
valmiit proteiinit voivat vaurioitua myohemmin menettden tarkeaa kolmiulotteista muotoaan.
Kaperonit voivat korjata ainakin lievasti vaurioituneita yksil6ita. Huonosti tai vaarin laskostuneet
proteiinit aiheuttavat monia sairauksia kuten kystista fibroosia. Kaperonit ovat itsekin proteiineja
ja jotkut sairaudet johtuvat niiden toimintahairidista.

Heino & Vuento (Biokemian ja solubiologian perusteet, WSQY, 2007) myontaa, etta
"Tertidarirakenteen muodostumisen tarkkaa mekanismia ei tunneta, mutta on selvas, etts
hydrofobisten sivuketjujen piilottamisella on tarked merkitys” (s.62).

Laskostumisen lisaksi, monet proteiinit tarvitsevat jatkomuokkausta, joista tavallisin lienee ns.
glykosylaatio eli “sokerointi”, jolloin muodostuu ns. glykoproteiineja. Hiilihydraatit, kuten sokerit,
voivat muodostaa hyvin monimutkaisia, haaroittuvia rakenteita ja ne saattavat sisaltdaan paljon
enemman informaatiota kuin jokin yksittdinen geeni. Eikd DNA:n emasjarjestyksessa ole ohjeita
proteiinien glykosylaatioon. Geneettisen koodin, DNA-koodin lisdksi onkin alettu puhua myos
"sokerikoodista”. Sokerikoodilla vaikuttaa olevan keskeinen rooli alkionkehityksessa, silla
solukalvojen glykoproteiinit maaraavat mm. solujen jakaantumisnopeuksia, solujen valista viestien
vaihtoa, solujen orientaatiota, lilkkkumista ja niiden tarttumista toisiinsa. Proteiinien tarkeaa
glykosylaatiota, sokerikoodia, ei |6ydy Wagnerin universaalisesta genomikirjastosta.

Kun munan ja kanan piti syntya yhta aikaa

Kaperonit (ja sokerikoodi) tuovatkin uusien proteiinityyppien oletettuun evoluutioon
lisdongelman, jota Wagner ilmeisesti haluaa valtella. Eri proteiinityypit ndet tarvitsevat
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omanlaisiaan avustajamolekyyleja. Ja niiden pitdisi syntyd yhtd aikaa uusien proteiinityyppien
kanssa. ("Etukateen syntyneistd” olisi pelkkaa haittaa, jalkikateen syntyneille ei olisi jaanyt enaa
mitaan korjattavaa.)

Minimaalisilla muutoksilla voi olla dramaattisia seurauksia.
Mutta ovatko ne evolutiivisia innovaatioita?

N&in todetaan mm. sivulla 105:

”Kun histidiini-aminohappoa valmistavaa entsyymié muutetaan vain yhden aminohapon
verran, tuloksena on uusi entsyymi, joka osallistuu tryptofaani-aminohapon valmistukseen.”

Samoin eras kolibakteerin entsyymi muuttuu atomien uudelleen jarjestajasta molekyylien
pilkkojaksi ynden aminohapon muutoksella. Tiibetinhanhen happea sitova hemoglobiini, jossa yksi
proliini-aminohappo on korvautunut alaniinilla, sitoo happea niin tehokkaasti, etta lintu voi lentaa
8 km:n korkeudessa. Varindako on syntynyt, kun valolle reagoivassa opsiini-molekyylissa on
tapahtunut muutaman aminohapon muutos. Ja totta kai myos pistemutaatioiden aiheuttamat
bakteerin antibioottiresistenssit on otettu esimerkeiksi siitd, miten helposti evolutiiviset
innovaatiot saattavat syntya.

Tekija kuitenkin huomauttaa aivan oikeutetusti, ettd “Naiden innovaatioiden taustalla olevat
proteiinit eivat syntyneet tyhjasta. —Onko oikein sanoa niita innovaatioiksi?” Tuskin, mutta:

”On kuitenkin pohdittava muutosten seurauksia. Lintu saa miljoonia neliékilometrejé uutta
elinaluetta ja pystyy ylittdmddn minkd tahansa vuoriston. Ja miten paljon yksitoikkoisempi
maailmamme olisi mustavalkoisena. —Pelkdstéidn dramaattisten seuraustensa takia nditd pienid
muutoksia tulee sanoa innovaatioksi” (107).

Evoluutio on siis keksinyt yksittdisiin ongelmiin (kuten jaatymisen estoon ja hapen sitomiseen)
monia ratkaisuja. Sen pitaisi olla todiste evoluution “voimasta”, sen “innovatiivisuudesta”?
Mutta onko tama argumentti evoluution puolesta vai sita vastaan? Mielestani jalkimmainen
vaihtoehto on oikeampi. Evoluutiolla (makroevoluutiolla) on jo muutenkin riittavasti ongelmia:
miten ratkaista ongelma X? Ehka se lopulta saattoi |I0ytaa siihen ratkaisun mekanismilla A.
Uskottavaa — ehka? Mutta kun se |6ysi siihen viela taysin toisenlaiset ratkaisut mekanismeilla B,
Cja D, kenties vield E ja F, alkaa epausko jopa itsestdaan jarjestaytymiseen hiipia. Mutta jos Luoja
loi ja suunnitteli kaiken, miksi niin monta mekanismia saman toiminnon hoitamiseen? Osan voi
kylla ymmartaa, kuten erilaiset globiinit tilbetinhanhineen ja erilaiset, muuttuvat ymparistot,
mutta tuskin kaikkia — eikd ehka tarvitsekaan. Wagner selittaa sita “kirjastolla” — totta kai:

“Kuinka vaikeaa on I6ytdd proteiini, jolla on tietty merkitys, jonka toiminta auttaa eliétd
jédmddn eloon?* Jos tdllaisia olisi kirjastossa vain yksi, edes suuresta alkurdjéhdyksestd kulunut
aika ei riittdisi sen I6ytdmiseen. Koska merkityksellisié proteiineja on valtavia mddrid, likimain
jokaisella elémdin ratkaisemalla ongelmalla on oltava useampi kuin yksi ratkaisu. Mutta kuinka
monta?” (110-111).

*Eloonjadamisen ja evoluution valille ei kuitenkaan voi automaattisesti vetaa yhtalaisyysmerkkia.
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Perusteellisesti tyrmatty esimerkki wagnerilaisesta
“innovaatiosta” (ATP:hen tarttumisen ongelma)

Kuinka vaikeaa on |0ytaa tietyn merkityksen omaavia uusia proteiineja, kuten sellaisia, jotka voivat
sitoa itseensa energiapaketti ATP:n? Todisteena tehtdvan helppoudesta Wagner tarjoaa Keefen ja
Szostakin kokeellista ty6ta vuodelta 2001, tyotd, jonka Kozulic ja Leisola ovat perusteellisesti
tyrmanneet (ja jonka vuoksi se on pakko esitelld perusteellisesti). Wagnerin mukaan evoluutiolla
on ATP:hen tarttumisen ongelmaan “tahtitieteellisen monta ratkaisua”. Onko ndin? Kiireinen lukija
voi kuitenkin harpata taman hiusten halkomiseen menevan osion yli sivulle 43. Itse kuitenkin pidan
Kozulicin ja Leisolan analyysia nerokkaana ja paljastavana:

“Vuonna 2001 Harvardissa tybéskentelevit Anthony Keefe ja Jack Szostak tarttuivat téhén
ongelmaan proteiiniperheelld, jonka keksiminen on elémdnhistorian keskeisimpié tapahtumia:
proteiinit, jotka sitovat ATP:n... Kéyttddkseen ATP:n energiaa, proteiinin on ensin sidottava ATP.
— Selvittédkseen, miten harvinaista ATP:n tarttuminen proteiineihin on, Keefe ja Szostak
kdyttivat kemiallista teknologiaa, jolla voidaan luoda monta keskenddn tdysin erilaista ja
aminohappoketjultaan téysin satunnaista proteiinia. Prosessi vastaa satunnaisten teosten
ostamista proteiinikirjaston hyllylté. Tutkijoiden tuottamat satunnaiset proteiinit olivat 80
aminohapon mittaisia. Koska tdllaisia proteiineja on yli 10"*, misséén kokeessa ei voida
tuottaa niité kaikkia, mutta tédssd kokeessa niitd saatiin vaikuttava mddird, noin 6 biljoonaa eli 6
x 10" satunnaista proteiinia.

Keefe ja Szostak totesivat, ettd niisté neljé, jotka eivdt olleet toisilleen sukua, sitoo ATP:n.
Neljd uutta ATP:n sitovaa proteiinia 6 biljoonasta ei vaikuta kovin monelta, mutta kun suhde
ekstrapoloidaan mahdollisten ehdokkaiden lukumdidiréiéin, tuloksena on paljon suurempi luku. Yli
10%* proteiinia voi sitoa ATP:n. ATP:hen tarttumisen ongelmalla on téhtitieteellisen monta
ratkaisua” (111).

*10'™ — 10” tekee 10" eli mahdollisuus, ettd sattumalta syntyisi ATP:n sitova proteiini on timan tyén
perusteella noin yksi 10*':sta. Tdssd kokeessa ei kuitenkaan ollut kysymys ”luonnollisista sattumista”, sill3
sattumat ja niiden aikaansaama valtava muuntelun kirjo oli dlykkaasti suunniteltu: DNA-patkien
monistuksessa kaytetty PCR-tekniikka tuottaa nadet jokaiseen uuteen DNA-sukupolveen keskimaarin 10 000
— 1000 000 kertaa enemman mutaatioita kuin normaalit solujen jakaantumiset. Tassa mielessa PCR
muistuttaa syopasolun jakaantumista. Terveessa solussa p53-proteiini pysayttaa tallaisen "hulluttelun” (ks.
alle). Lisaksi Keefen ja Szostakin molekyyleille jarjestettiin kdytannossa 100 %:n valintaetu (ATP:hen
sitoutumattomat proteiinit eliminoitiin). Luonnossa 1 %:n valintaetua pidetaan merkittdvana. Sen pohjalta
esim. Gillespie on laskenut, ettd miljoonan yksikon populaatiossa 98 % valinnan suosikeista menetetaan.
Keefen ja Szostakin tyo6lla ei liene kdytannossa juuri mitaan tekemista luonnollisten prosessien kanssa,
mutta tulipahan siina osoitettua, ettd myos keinotekoinen polypeptidipatka voi sitoutua ATP:hen — ei muuta
(ks. alle).

Biokemistit Branco Kozulic ja Matti Leisola ovat seikkaperaisesti kyseenalaistaneet Keefen ja
Szostakin tyon “Have Scientists Already Been Able to Surpass the Capabilities of Evolution”:
(http://vixra.org/pdf/1504.0130v1.pdf):

Johdannossa he toteavat, etta artikkelin otsikko saattaa kuulostaa paradoksaaliselta tai
ongelmalliselta. Nain siksi, ettd myos tiedemiesten, siina kuin muidenkin elididen, voidaan ajatella
olevan itse evoluution tuotteita. Miten he siis olisivat voineet ylittaa sen kyvyt, vaikka eivat ole
pystyneet luomaan edes yhta ainutta uutta organismia? Artikkelin tarkoitus on osoittaa, etta nain
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kuitenkin on: Keefe ja Szostak ovat ylittdneet sattumaan ja luonnolliseen valintaan perustuvan
evoluution kyvyt tuomalla peliin dlykkddn valinnan ja teleologian eli pdédmddréhakuisuuden:

Ensiksi: Keefe ja Szostak kayttivat [ahtopopulaationa suurta joukkoa sattumanvaraisia DNA-jaksoja
(240 emasparia), joita monistettiin kopiointivirheille alttiilla PCR-tekniikalla. Niista lahetti-RNA:n
kautta luodut 80 aminohapon mittaiset peptidiketjut eivat kuitenkaan olleet “syntyperaltaan”
tdysin sattumanvaraisia: Tutkijat ndet suunnittelivat ”I1ahtokirjaston” menetelmalld, joka lisasi
avoimien lukukehysten maaraa satakertaisesti. (Avoin lukukehys tarkoittaa proteiinia koodaavaa
DNA-jaksoa, jossa on seka aloitus- ettd lopetuskodoni.) Jos tdma huomioidaan, ATP:ta sitovan
proteiinin sattumanvaraisen synnyn mahdollisuus ei olekaan yksi 10':sta, vaan sata kertaa
epatodennakéisempi, yksi 10%:sta.

Toiseksi: 6 biljoonaa (6 x 10*?) molekyylid 80 aminohappoketjun teoreettisessa yli 10'* proteiinin
kirjastossa on haviavan pieni maara. Kriitikot sanoisivat, etta otanta on liian pieni eli tilastollisesti
merkitykseton. Induktiivisen yleistyksen tekeminen tallaisesta pienesta joukosta ei ole millaan
tavalla perusteltua. Kukaan ei tiedd, olisiko jostain toisesta, tai kolmannesta, tai neljannesta
kuuden biljoonan proteiinin joukosta |6ytynyt yhtdakdaan ATP:ta sitovaa muotoa.

Wagnerin véite ”Yli 10% proteiinia voi sitoa ATP:n. ATP:hen tarttumisen ongelmalla on
tahtitieteellisen monta ratkaisua”, ei siis ole perusteltu. (Tosin kukaan ei voi todistaa sita vaaraksi.)

Kolmanneksi: ATP:ta sitovat proteiinit ovat taman hetkisen tiedon mukaan kaikkein suurin ja
yleisin proteiinijoukko, yli 363 000. ATP on siis kaikkein yleisin proteiineihin sitoutuva molekyyli
(ligandi), joka pystyy tarttumaan 35 erilaiseen laskokseen. Niinpa Keefen ja Szostakin valitsema
proteiinifunktio ei ole tyypillinen, vaan erittdin epatyypillinen eli yleinen. Ollaksemme realistisia,
meidan olisi ATP:n sijasta otettava lahtokohdaksi jokin tyypillinen molekyyli X, joka voi sitoutua
ehka kymmeneen, korkeintaan 30 erilaiseen proteiinimolekyyliin (yli 360 000 sijasta). Talldin
todennakaoisyys l6ytad uusi, molekyylia X sitova proteiini, pienenee nelja kertaluokkaa (300 000/30
eli 10%). Silloin mahdollisuus 16ytaa sattumalta uusi, tyypillista molekyylia X sitova proteiini ei
olekaan enii 1/10" eik3 1/10%, vaan 1/10".

Neljanneksi: Keefen ja Szostakin 80 aminohapon pikkuproteiinit ovat harvinaisia: proteiinien
keskimaarainen aminohappomaéra on noin 300, ja ihmisen lihaproteiini titiinin n. 50 000. 80
aminohapon sekvenssiavaruus on siis vain 10'*, mutta keskiméaaraisen proteiinin 10°*° eli 20
kerrottuna itselldan 300 kertaa (jos jokaisessa proteiinissa on kaikki 20 erilaista aminohappoa).
Toiminnallisen sekvenssin l0ytyminen tasta sekvenssiavaruudesta on siis ldhes 200 kertaluokkaa
epatodenndkdisempaa eli tilastollisesti ja fyysisesti mahdotonta (ilman Wagnerin
"genotyyppiverkoston poimuajoa”?).

Viidenneksi: Proteiini, joka on todettu toiminnalliseksi in vitro (=koelaboratoriossa) ei valttamatta
ole sitd in vivo eli elavassa solussa: Biologisten systeemien keskeisin ominaisuus on sddtely.
Solussa jokaisen proteiinin toimintaa sdadtelee monta tekijaa ja melkoinen osa niista on myds
proteiineja tai proteiini muodostaa ainakin osan saatelytekijasta. Usein proteiini, joka sitoo jonkin
molekyylin, kuten hormonin, tarvitsee toisen proteiinin avun ennen kuin se pystyy irrottamaan
otteensa ko. molekyylistd. Keefen ja Szostakin kokeissa ei tallaista lisdvaatimusta huomioitu. Tata
ilmiota kutsutaan proteiini-proteiini —vuorovaikutukseksi (PPV) ja se mddrittdd proteiinin
toiminnallisuuden. Solussa saattaa olla tuhansia erilaisia proteiineja, joten niiden teoreettinen
vuorovaikutusavaruus on “superhypertéhtitieteellinen”. Tompa ja Rose* arvioivat sen koon olevan
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valilld 107%%ja 10>*%*7* Niinp4d mahdollisuus, ettd uusi proteiini reagoi ei-toivotulla tavalla jonkin

solun luonnollisen proteiinin kanssa, on paljon suurempi kuin etta se reagoisi ”positiivisesti”
luomalla jotain uutta. On arvioitu, ettd jokainen ihmissolun proteiini vuorovaikuttaa 4 — 5 muun
proteiinin kanssa, p53** jopa yli sadan. Nain ollen ihmissolun “interaktomin” eli
vuorovaikutusverkoston on arvioitu koostuvan 130 000 — 600 000 erilaisesta PPV:sta.

Kun siis puhutaan proteiinin funktiosta, silla tarkoitetaan useimmiten sen kykya saadellad solun
muiden osien, kuten toisten proteiinien toimintaa. Fyysisesti PPV tarkoittaa sitd, etta jossain
kohtaa proteiinien ulkopinnat (eli yksittdiset aminohapporyhmat) reagoivat keskendan. Talléin
ainakin toisen proteiinin muoto tai sahkdvaraus muuttuu siten, ettd esim. ATP:n itseensa sitonut
proteiini voi irrottaa otteensa siita silloin kun sen energia on kaytetty (eli ATP on ”palanut”
ADP:ksi). Anand ym. (viite 33) totesivat, ettd keskikoinen PPV alue sisdltda 15 — 20 aminohappoa.
15 aminohapon vuorovaikutusalueen kaikkien mahdollisten aminohappoketjujen maara on silloin
20", jolloin jonkin tietyn ketjun syntymisen todennikoisyys sattumalta on 1/3,3 x 10*°. Mutta mit3
tulee ATP:ta sitovien proteiinien vuorovaikutuspisteisiin niin joissain on vain 12 aminohappoa.
Jotta Keefen ja Szostakin ATP:ta sitovasta uudesta proteiinista ei tulisi myrkyllista, silla tulisi olla
sitoutumispaikka proteiinille, joka vapauttaa ATP:n sitten kun se on palanut ADP:ksi.*** Tallaisen
vuorovaikutuspisteen syntymisen todennikéisyys on 1/4,2 x 10*.

YIl4 totesimme, ettd Keefen ja Szostakin esittdma todennikdisyys 1/10™ on epérealistisen
optimistinen, ja ettd ilman PPV-vaatimustakin realistisempi todenn&kéisyys on 1/10". Mutta kun
myds PPV on huomioitava, todennikdisyys on 1/107* eli 1/10%2 ****

*Viite 26 Kozulicin ja Leisolan artikkelissa.

**n53 on solusyklia kontrolloiva avainproteiini. Jos solun DNA on vaurioitunut korjauskelvottomaksi, p53
estda solun jakautumisen kontrollipisteessa G; ja saa aikaan apoptoosin eli ohjelmoidun solukuoleman.
Mutta jos solun DNA on vaurioitunut ja p53 ei toimi, solu jatkaa kasvuaan muuttuen syopasoluksi.
(Solusyklia kontrolloivien proteiinien geeneista kdytetdan englanninkielisia nimityksia oncogenes tai tumor-
suppressor genes.)

***Stomel ym. testasivat tata vuonna 2009 ja totesivat, ettd Keefen ja Szostakin keinotekoista ATP:ta
sitovaa proteiinia sisadltavat bakteerit kuolivat (Kozulic ja Leisola, viite 23: A man-made ATP-binding protein
evolved indendent of nature causes abnormal growth in bacterial cells).

****Sz0stak itse on sitd mieltd, ettd epdtodennikdisen ja mahdottoman tapahtuman raja on 1/10°° (Lorsch
JR, Szostack JW 1994. Chance and necessity in the selection of nucleic acid catalysis. Acc Chem Res
29;2:103-110. doi:10.1021/ar9501378.

Kuudes ongelma ovat ns. uniikkiproteiinit (engl. singletons): Nyt kun tuhansien eliélajien genomit
on kartoitettu, yllatys on ollut melkoinen, kun on havaittu, etta jokainen niista sisaltda satoja tai
jopa tuhansia ainutkertaisia, singletoneja koodaavia geeneja. (Tutkijat puhuvat orpogeeneista,
engl. orphan genes.) Naiden proteiinien aminohappojarjestykset eivat muistuta mitdan ns. yleisia
proteiineja (kuten globiinit tai p53) yhtddn sen enempaa kuin mita tahansa sekvenssiavaruuden
sattumanvaraista proteiinia. Jos esim. verrataan keskenaan lahisukulaisina pidettyjen simpanssin ja
ihmisen genomia, on havaittu, ettd ihmisen genomi sisaltaa ainakin yli 600 sellaista geenia, jota ei
I16ydy serkkumme perimasta. Vastaavasti simpanssilla on tietaakseni yli 700 orpogeenia, siis
sellaisia, joita ei ole tavattu muiden elididen genomeista. Jo tama yksin tyrmaa Wagnerin
tarjoaman selityksen kelpoisimman synnylle: Verkottuneet, hypertahtitieteelliset metabolia- ja
genomikirjastot. Wagnerin mukaan kehittyvat populaatiot voivat kirjaston "turvallisia oikopolkuja”
pitkin |6ytaa sieltd itselleen uusia geeneja tai siirtya omien geeniensa neutraalien mutaatioiden
kautta uuteen, toisen funktion omaavaan geeniin. Mutta miten hakea kirjastosta tekstia, jota siella
ei ole?
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Olkaamme armollisia Wagnerin kelpoisimman syntyteorialle ja olettakaamme, etta Kozulicin ja
Leisolan arvio 1/10%** uuden toiminnallisen proteiinisekvenssin synnyn todennikoisyydests on
biljoona kertaa (10*) liian pieni ja ettd oikea olisi 1/10%. Miké on silloin kokonaistodennikéisyys
sadan uuden uniikkiproteiinin synnylle?* Se on 1/10%°®°, Niin siksi, ett3 jokaisen uniikkiproteiinin
taytyy syntya samalle sukulinjalle ja jokaisen proteiinin synty on muista riippumaton.
Epatodennadkoisyytena luku on 500 kertaluokkaa suurempi kuin Wagnerin hypertdhtitieteellinen
proteiinikirjasto (10"%).

*Muistanette, etta jokaisessa elidssa on satoja, jopa tuhansia uniikkiproteiineja, singletoneja.

Kun universumikaan ei riita

Kozulic ja Leisola siteeraavat Wein ja Hechtin esittamaa vertausta (Kozulic ja Leisola, viite 47:
Enzyme-like proteins from an unselected library...): “Jos haluttaisiin syntetisoida testausta varten
kaikki sadan aminohapon pituiset proteiinikirjaston molekyylit, miten monta atomia koe vaatisi?
Siihen tarvittaisiin monien meidan maailmankaikkeutemme kokoisten maailmankaikkeuksien
kaikki atomit, tarkemmin sanottuna universumeita atomeineen tarvittaisiin 10> kpl.”

Wagner siis toteaa, ettd "ATP:hen tarttumisen ongelmalla on tdhtitieteellisen monta ratkaisua”, ja
jatkaa:

“Massachusettsin Institute of Technologyssa tydskentelevdt John Reidhaar-Olson ja Robert
Sauer tarttuivat samaan ongelmaan toisella tavalla. He keskittyiviit sddtelyproteiineihin, jotka
voivat kytked pois pddltd bakteereihin tarttuvan viruksen geenejd. Viruksen eli bakteriofagi
lambdan DNA koodaa proteiineja, jotka auttavat sité replikoimaan ja tappamaan
isdntédbakteerinsa.
--Reidhaar-Olson ja Sauer tutkivat viruksen kytkimen Iédhelld olevan proteiinikirjaston
ympdristédd. He loivat siihen monia satunnaisia aminohappoketjuja ja kysyivdt, mikd niisté
tuottaa toimivan kytkimen, joka estdd viruksen geenien toiminnan. Téstd tiedosta he laskivat,
ettd kirjastossa on yli 10°° tekstid, jotka koodaavat toimivan kytkimen. Kun he kokeilivat
menetelmddnsd erilaiseen™® proteiiniin eli aminohappojen tuottamisessa tarpeelliseen
entsyymiin, he totesivat, ettd noin 10°° aminohappoketjua tekee saman tyén kuin témd
entsyymi” (111-112).

*QOikeampi kddnnos: “erddseen toisenlaiseen proteiiniin”.

Oikein laskostuneiden proteiinien osuus mahdollisten
proteiinirakenteiden universumissa on kuin polyhiukkanen
Saharassa

Reidhaar-Olson ja Sauer siis totesivat, ettd “noin 10° aminohappoketjua tekee saman tydn kuin
tama entsyymi”. Tama on harhaanjohtavasti ilmaistu, koska tutkijat eivat ole mitenkaan voineet
todeta (in vivo), ettd 10°° aminohappoketjua tekee saman tyoén (koska kyseiset ketjut eivat edes
mahtuisi maailmankaikkeuteemme). —Eivitka he edes voineet laskeakaan tekisivatké nuo 10
aminohappoketjua saman tyon, koska he eivat pelkdn aminohappojarjestyksen perusteella voi
tietaa, laskostuuko proteiini tarvittavaan 3-ulotteiseen muotoonsa. Artikkeli, johon viitataan, on
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Reidhaar-Olson JF, Sauer RT: Functionally Acceptable Substitutions in Two Alpha-Helical Regions of
Lambda Repressor. Proteins 7, 1990, sivut 306-316. Itse en ole sitd lukenut, mutta Kozulic ja Leisola
siteeraavat samaa artikkelia. Siina kirjoittajat ovat heidan mukaansa paatyneet siihen, etta tietyn
funktionaalisen proteiinin (=oikein laskostuneen) sattumanvaraisen synnyn mahdollisuus on noin
102 (siis funktionaalisten proteiinien osuus kaikkien mahdollisten, maaratyn pituisen
aminohappoketjun proteiinien joukossa, “sekvenssiavaruudessa”). Tatda Wagner ei kerro. Niin kuin
ei sitdakaan, etta jo vuonna 1979 elamansynnyn tutkija H. Yockey, tutkittuaan sytokromi C:t3, laski
funktionaalisten osuudeksi 10®. — Tai Douglas Axe, joka tutki beetalaktamaasi-entsyymin 153
aminohapon domeenia*. Han arvioi, ettd vain noin 1/107":st3 ketjusta laskostuu riittdvan hyvin
omatakseen biologista aktiviteettia (kirjassa Undeniable, HarperOne 2016). Durston ja Chiu
arvelivat todennékoisyydeksi alle 10™%. (Suurin osa polypeptidiketjuista, joiden
aminohappojarjestys on summittainen, ei laskostu lainkaan.) Mutta: Neula l6ytyy heindsuovasta,
kun paastaan wagnerilaiseen “valoa nopeampaan” evoluutioon eli avaruusseikkailusarja Star
Trekisté meille kaikille tuttuun tahtilaiva Enterprisen poimuajoon, joka onnistuu
genotyyppiverkostojen “turvallisia oikoteita pitkin”.

*Bakteerien tuottama beetalaktamaasi hajottaa penisilliinid. Se koostuu kahdesta alayksikostd, domeenista,
joissa toisessa on 110 ja toisessa 153 aminohappoa. Jos Axe olisi arvioinut my&s todennakaoisyyden, jolla
110 aminohapon ketjusta saadaan toimiva laskos, kokonaistodennakadisyys olisi ollut vielda pienempi kuin 10
77, Jotta laskostumisen epatodennikéisyydesti saisi edes jonkinlaisen kisityksen, sitd voisi verrata
galaksiimme, jossa on arvioitu olevan ”vain” 10% atomia — tai kaikkien koskaan elineiksi arvioitujen elididen
lukumaaraan (10%°) viimeisen 3,5 miljardin vuoden aikana. (Palaan Axen kokeeseen tuonnempana, s.68-69.)

Pienin askelin uuteen funktioon. Uusia proteiineja joka paiva?

ATP:ta sitovien proteiinien suuresta perheesta kirjoittaja siirtyy toiseen suureen proteiinijoukkoon,
globiineihin (joista oli puhetta jo aikaisemmin). Nimensa mukaisesti ne ovat kookkaita pallomaisia,
happea sitovia molekyyleja, joita on seka eldimissa etta kasveissa. Samalla han vaittaa, etta luonto
"tuottaa uusia proteiineja joka paiva lukemattomissa biljoonissa eldvissa elidissa” (s.112). Tama
kuulostaa harhaanjohtavalta/johdattelevalta — mikali silla tarkoitetaan uusia funktionaalisia
proteiineja, joiden geenit siirtyvat seuraaville sukupolville. Mutta uusien geenimutaatioiden
tuottamia viallisia proteiineja syntyy varmasti padivittain. Mielenkiintoista, etta vajaat pari vuotta
Wagnerin kirjan ilmestymisen jalkeen ym. biokemisti Douglas Axe julkaisi omansa. Undeniable,
jossa kanta tdahan kysymykseen on painvastainen: Luonto ei tuota uusia funktionaalisia proteiineja.
(Luvussa 6 "Why Proteins Don’t Evolve (Anymore)”. (Tastd enemman pamfletin lopussa.)

“Miljoonissa muissakin eliisséd on globiineja eiké vain tasaldmpdisissé selkdrankaisissa, vaan
myds matelijoissa, sammakoissa, kaloissa, meritdhdissd, nilvidisissd, kdrpdsissé, madoissa ja
jopa kasveissa. Jotkin ndistd elidistd ovat samalla elémdin jéttimdisen puun oksalla ja niilld oli
yhteinen esi-isd Idhimenneisyydessd. Niilld on ollut yhteinen globiiniteksti suurimman osan
ajasta, ne erkanivat toisistaan vasta viime aikoina ja ne ovat edelleen samankaltaiset. Muut
ovat eri oksilla, yhteinen esi-isG on kauempana menneisyydessd ja niiden globiinien tekstit ovat
erilaiset. Kuitenkin tekstien erilaisuudesta riippumatta kukin niisté toimii hienosti, silld muuten
ne eivdt olisi sdilyneet. Kukin sdilynyt teksti koodaa erilaisen ratkaisun hapen sitomista
koskevaan ongelmaan. Ja jokaista jatkumisensa tulevaa tuhatta vuotta kohti eldmd vaeltaa yhé
pidemmidille proteiinikirjastoon keksien alati uusia tekstejd haparoidessaan sokeasti
evolutiivisella matkallaan” (114).
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Hypoteettinen yhteinen esi-isa selittaa melkein mita tahansa

Siis se, ettd miljoonissa elidissa on samankaltaisia molekyyleja, kuten globiineja, johtuu siita, etta
niilla on ollut yhteinen esi-isa, kantaglobiinin kantaja! Moni katsoo asiaa toisesta vinkkelista:
Miljoonilla eliéillda on samankaltaisia molekyyleja, kuten globiineja siita yksinkertaisesta syysta, etta
jokaisella on oma erityislaatuinen tehtédvd* elaman suuressa kokonaisuudessa, riippuvuuksien ja
vuorovaikutuksien verkostossa. Sita varten ne tarvitsevat mm. globiineja. Jotta eldaman orkesteri
toimisi, se tarvitsee soittajansa ja yksi instrumentti on globiini. Sinfonia edellyttda, etta jokainen
soitin antaa oman erityislaatuisen danensa: Palkokasvin juurinystyran globiinin taytyy sitoa happi
paljon tiukemmin kuin ihmisen hemoglobiinin, koska juurinystyradssa ilman typpea sitova
anaerobinen bakteeri ei sieda happea. Siksi ihmisen ja herneen globiinit ovat erilaisia. Tama
tulkinta ei ole yhtadan vahemman tieteellinen kuin hypoteesi elaman sokeasta hapuilusta jossain
proteiinikirjastossa.

*Elididen ehka tarkein piirre on se, ettd jokaisella on jokin tietty tehtdva/funktio ja siksi jokainen
on rakentunut siten, etta se voi toteuttaa tuon tehtavan. Rakenne tai molekyyli on tehtavan
mukainen; se ei ole se mika se on siksi, etta “sen polku alkoi elididen yhteisesta esi-isasta”:

“Ndiden globiinien aminohappojen erot ovat ddrimmdiset, mutta eivit epdtavalliset. —Eroista
huolimatta nditd ja tuhansia muita, muiden eliGiden globiineja yhdistdd proteiinikirjastossa
kulkevien katkeamattomien polkujen verkosto. Polut alkoivat elididen yhteisestd esi-iséstd, ne
etenivdt yhden aminohapon muuttavan askeleen kerrallaan tekstin merkitystd muuttamatta.
Huomannet teeman, jonka kohtasimme jo metabolisessa kirjastossa, jossa evoluutio pddisi
kulkemaan pitkdlle ja laajasti menettdmdittd metabolisen fenotyypin merkitystd. Evoluution
proteiinikirjastossa ottamat askeleet ovat erilaisia, yhden aminohapon muutoksia
horisontaalisen geenisiirron asemasta, mutta periaate on sama. Genotyyppiverkosto yhdistdd
globiinit ja ulottaa lonkeronsa pitkdille proteiinikirjastoon. Evoluutio tutkii kirjastoa tété
verkostoa pitkin joutumatta molekyylitason hélynpélyn kuolemanvaaralliseen lentohiekkaan”
(116).

“Tuhannet luonnon laboratorion proteiinit kertovat saman tarinan: kun ongelma voidaan
ratkaista uusilla proteiineilla, olivatpa ne entsyymejd, séditelytekijéitd tai globiinien kaltaisia
kuljettajia, ratkaisujen lukumddrdé on niin suuri, ettd sitd ei voida laskea. Ja kaikkia nditd
yhdistdd valtava aminohappotekstien verkosto, joka levittdytyy koko proteiinikirjastoon...
Elémdn valtava puu kaikkine proteiineineen on laajuudestaan ja kauneudestaan huolimatta
vain suttuinen heijastuma likaisessa peilissd, heikko varjo valtavasta platonisesta maailmasta,
jossa genotyyppiverkostot asuvat” (117).

Kun RNA:lle luotiin uusi funktio: kelpoisimman syntya
ohjatuissa laboratorio-olosuhteissa

Wagnerin mukaan evoluutio (ainakin proteiinien) on ollut mahdollista, koska se on ottanut
askeleen kerrallaan ja edennyt neutraalien mutaatioiden turvallisia polkuja pitkin ensin pisteesta A



48

pisteeseen B, jossa se on sdilyttanyt funktionsa. Mutta useiden neutraalien mutaatioiden
kumuloituessa askel askeleelta, proteiini lopulta saa uuden funktion pisteessa Z. Naita yhden
askeleen turvallisia polkuja pitkin myds RNA voi saada uuden, jopa tdysin padinvastaisen funktion.
Siitd todisteena kirjoittaja esittda Schultesin ja Bartelin kokeen vuodelta 2000: S. ja B. “raivasivat
RNA-kirjaston lapi johtavan polun” (s.121-123): Kokeeseen valittiin kaksi alle sadan eméaksen
mittaista RNA-juostetta, jotka sijaitsivat kaukana toisistaan genotyyppikirjaston eri osissa eli niiden
"kirjaimet” olivat erilaiset, mutta eivat mielivaltaiset. Ne olivat RNA-entsyymeja eli ribotsyymejd.
Kumpikin vardhtelee vesimolekyylien lampdliikkeen vaikutuksesta kolmiulotteiseen muotoonsa ja
katalysoi eri reaktion. Ne kiinnittyvat kohde-RNA —molekyyliinsd, jonka jalkeen toinen leikkaa sen
kahdeksi patkaksi ja toinen tekee painvastoin eli yhdistaa kaksi RNA-patkaa:

”Jos kédytéssd olisi jakaja, olisiko liittdjdn I6ytdminen kirjastosta helppo vai vaikea tehtdvd? Enté
pdinvastainen, jakajan luominen liittdjéstd? Toisin sanoen voidaanko ndistd molekyyleistd luoda
erityinen molekyyli-innovaatio tutkimalla kirjastoa evoluution tapaan? Tehtdvdd voi pitdd
mahdottomana, jos ei tunne genotyyppiverkostoa, koska molekyylit ovat kovin erilaiset. Ja
vaikka se olisi mahdollinen, se voisi olla kohtuuttoman vaikea, sillé yksikin viallisen molekyylin
tuottava harha-askel merkitsee kuolemaa evoluutiossa.

Schultes ja Bertel eivdt tdstd sdikdhtédneet, vaan aloittivat yhdestd molekyylisté ja kdvelivét
toista kohti muuttaen edellisen tekstid kirjain kerrallaan askel askeleelta siten, ettd kukin askel
sdilytti molekyylin toiminnon, kuten luonnonvalinta edellyttéd. Kemiallisen tiedon perusteella he
ennustivat kirjaston Ilédpi johtavat toteuttamiskelpoiset askeleet, valmistivat kunkin
ehdokasmutantin RNA-ketjun ja kysyivdt, katalysoiko se edelleen saman reaktion kuin
edeltdjdnsd. Jos ei, he kokeilivat erilaista askelta.”

Tulos oli kieltamatta mielenkiintoinen ja kokeena hatunnoston arvoinen: Noin 40 askeleen padssa
leikkaaja saatiin muuttumaan liittajaksi ja liittaja leikkaajaksi siten, etta siihen saakka kumpikin
molekyyli sdilytti alkuperdisen funktionsa! Nadin darvinistisen evoluutionkin pitaisi kyeta
etenemadan. Mutta kuten jo huomautin, taman luvun 4 otsikon olisi pitanyt kuulua ”proteiinien ja
RNA:n jalostus laboratorioissa” eika ”sirot kaunottaret”. Yo. siteerauksen alleviivauksista kay ilmi,
ettad tata koetta ei voida milldan tavalla rinnastaa darvinistiseen “sokeaan haparointiin”. Niin tai
nain: koe oli joka tapauksessa mielenkiintoinen ja osoittaa sen, etta tarkassa ohjauksessa
molekyyleja on mahdollista manipuloida ja “opettaa” niille uusia tehtavia. Ja ndinhan mm.
ladketeollisuus on toiminut jo pitkdan laajentaakseen mm. luonnollisten antibioottien
vaikutuskirjoa. Schultesin ja Bartelin koe on jarjestelyiltadn melko saman kaltainen kuin Keefen ja
Szostakin: Tutkijat keinotekoisesti nopeuttivat uusien mutanttien syntya, jonka jalkeen valinta
sataprosenttisen tehokkaasti eliminoi kaikki ei-toivotut ja sataprosenttisesti valitsi (ja sdilytti) kaikki
toivotut tiedon perusteella ennustaen. Mutta entd sokean haparointi ja hypyt hanen yrittdessaan
ylittaa rotkoa hyppimalla neljankymmenen pylvaan paasta toiseen?

Sitd han itsekin epailee:
“Kokeessa kirjastoa tutkittiin yhdelld lukijalla, ei niinkéén suurilla populaatioilla, jotka toimivat
todellisessa evolutiivisessa ajassa. Liséiksi tdmd lukija ei kdyttdnyt sokeita, satunnaisia askeleita,
vaan sitd ohjasi asiantuntevien tiedemiesten kemiallinen tieto: sen askeleet oli suunniteltu siten,
ettd ne pysyvdt genotyyppiverkostossa. Tdstd syntyi pieni epdilys. Auttaako genotyyppiverkosto
myds todellista evoluutiota, sokeasti kehittyvid RNA-populaatioita innovoimaan? Vastauksen
saamiseen kului kymmenen vuotta ja se tuli Ziirichin laboratorioni evoluutiokokeesta.




49

Monet ajattelevat, etté evoluutio etenee hitaasti kuin jéicitikké ja sen tulokset nékyvit paljon
pitemmdissé aikaskaalassa kuin lyhyen elimdmme kuluessa. Tdmd pdtee ihmisen evoluutioon,
jossa tuhannessa vuodessa on vain 50 sukupolvea, mutta monien eliéiden sukupolvet ovat
paljon lyhyempid, esimerkiksi E. colin, joka lisééntyy kahdenkymmenen minuutin viéilein. 50 sen
sukupolvea eldd alle vuorokaudessa. Ja RNA-molekyyli replikoituu muutamassa sekunnissa
samankaltaisella molekyylien kopiokoneella, jolla DNA replikoituu. Tuhansia sen sukupolvia
mabhtuisi yhteen pdivddn.

Nopeasti replikoituvat eliét ja molekyylit mahdollistavat kunnianhimoiset kokeet, joilla
evoluutio toistetaan laboratoriossa. Ndmd laboratorion evoluutiokokeet seuraavat, miten
evoluutio muuntaa kokonaisia populaatioita monien sukupolvien mittaan. RNA-molekyylit ovat
erityisen kiehtovia samasta syystd kuin ne olivat keskeisié varhaisessa eldmdssé.* Niissd on
sekd genotyyppi, joka replikoituu ja mutatoituu, ettd valikoituva molekyylitason fenotyyppi
yhtend erittdin tiiviind, kehittyvdnd pakettina” (123).

*”\/arhainen elama” RNA-molekyyleineen taitaa siis olla mielikuvitusta, kuten jo totesimme luvun kaksi
yhteydessa.

Toistan:

“Téistd syntyi pieni epdilys. Auttaako genotyyppiverkosto myds todellista evoluutiota, sokeasti
kehittyvié RNA-populaatioita innovoimaan? Vastauksen saamiseen kului kymmenen vuotta ja
se tuli Ziirichin laboratorioni evoluutiokokeesta.”

Evolutiivista poimuajoa Ziirichin laboratoriossa

Miten sokea tuo Zirichin koe sitten oikeasti oli? Se selvinnee kokeen kuvauksesta:

“Ryhmdssdni Eric tutki ribotsyymid, RNA-entsyymid, jonka ansioista jotkin bakteerit ilmentdvdt
geenejddn. Tdmd entsyymi (isoleusiinin siirtaja-RNA, jossa on noin 200 “kirjainta”) tunnistaa
RNA-ketjut erityisestd kirjainjaksosta, katkoo ne ja yhdistdd toisen ketjun paloista itseensd.
(Monissa elibissé on molekyylejd, jotka tunnistavat ja katkovat erityisi DNA- ja RNA-tekstejd
niinkin erilaisiin tarkoituksiin kuin infektoivan viruksen vieraan DNA:n tuhoamiseen ja lyhyiden
DNA-pdtkien yhdistémiseen suuremmiksi merkityksellisiksi teksteiksi.) Esitin télle entsyymille
yksinkertaisen kysymyksen: voivatko genotyyppiverkostot muuntaa sen tunnistamaan uuden
RNA-molekyylin?” (124).

Kopiointivirheille alttiilla “molekyylitason kopiokoneella” tasta entsyymista luotiin yli miljardi
kopiota. Ndin molekyylipopulaatioon siroteltiin mutaatioita. Mika tuo kopiokone oli, sita ei
kerrota. Oliko se PCR:n kaltainen menetelma, joka tekee 10 000 — 1000 000 kertaa enemman
kopiointivirheita kuin solu? Jos oli, koejarjestely ei imitoinut luonnollisen evoluution muuntelun
syntya (vrt. Keefen ja Szostakin koe).
Sitten:
“Témdn jélkeen Eric kdytti kemiallista temppua, jonka ansioista vain ne mutaatiot
replikoituivat, jotka pystyivdt edelleen reagoimaan RNA-kohteensa kanssa. (Siis taman suhteen
neutraali mutaatio?) Temppu tyydytti luonnonvalinnan keskeisen edellytyksen, etté molekyylin
toiminto siirtyy seuraavalle sukupolvelle” (124).
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Nain siis tassa laboratoriojalostamossa. Entd reaalibiologiassa? Miten usein ja miten mutaatiot,
tassa tapauksessa neutraalit, siirtyvat muuttumattomine toimintoineen seuraavalle sukupolvelle?
Kaikesta “paattavat” sattuma, olosuhteet, hyva tai huono onni eli ns. kohina. Darvinistisen
evoluution keskeisin dogmi on kasittadkseni se, etta luonnonvalinta ei voi milldan tavalla vaikuttaa
nakymattéomiin neutraaleihin mutaatioihin. Tassa kokeessa Eric valitsi, mutta molekyylievoluution
neutraaliteoriassa (Kimura) evoluutiota ohjaa pelkka geneettinen ajautuminen eli sattuma. Onko
tama jaanyt Wagnerilta huomiotta? [Toisaalta, geneetikot (kuten Sanford), ovat sita mielta, ettd
neutraaleja mutaatioita ei ole olemassakaan; mutaatioilla on aina jokin vaikutus, todennakdisesti
hyvin lievasti haitallinen (vaikka emme viela tunne niitd).] Keefen ja Szostakin tyon ruotimisen
yhteydessa puhuin proteiini-proteiini —interaktioista. Enta lievasti muuntunut ribotsyymi? Eldvassa
solussa sillakin on todenndkdisesti interaktioita. Rupeaako se kenties tunnistamaan myds
kohdemolekyylinsa ulkopuolisia RNA-jaksoja ja kiinnittymaan niihinkin — tai tarttumaan (ja
sakkautumaan) joihinkin muihin ribotsyymeihin?

Kymmenen sukupolven jalkeen “eloon jadaneissa” molekyyleissa oli jo 5 — 10 mutaatioita.
(Massiivinen maara solun tuottamiin RNA-kopioihin verrattuna!) Tassa vaiheessa “miljardi lukijaa
oli levittaytynyt kirjastoon”.

“Populaatiossa oli nyt monta erilaista RNA-molekyylid, jotka kytkeytyivit vanhempiinsa yhden
kirjaimen muutosten sarjalla. Valinnan pakottamina molekyylit olivat sdilyttdneet
fenotyyppinsd (=funktionsa), vaikka niiden genotyyppi oli muuttunut. Koska populaatio
levittdytyi kirjastoon, Ericin koe osoitti, ettd tdmdn fenotyypin RNA-entsyymeilld on
genotyyppiverkosto” (125).

Huomaa: ”Valinnan pakottamina” (=adlykkaan valinnan), vaikka kyseessa piti olla
neutraalievoluutio. Edellinen, Schultesin ja Bertelin RNA-koe heratti siis epdilyja Wagnerissakin:

”...tdmd lukija ei kdyttdnyt sokeita, satunnaisia askeleita, vaan sitéd ohjasi asiantuntevien
tiedemiesten kemiallinen tieto: sen askeleet oli suunniteltu siten, ettd ne pysyviit
genotyyppiverkostossa. Téstd syntyi pieni epdilys. Auttaako genotyyppiverkosto myds todellista
evoluutiota, sokeasti kehittyvid RNA-populaatioita innovoimaan?”

Totta on, ettd Ericin RNA-populaatiot "kehittyivat (mutatoituivat) sokeasti” (evolutiivisella
poimuajolla), mutta enta sen jalkeen? Eiko “sokeus” paattynyt “pakottavaan ja ennakoivaan
valintaan”?

Kokeen toisessa osassa otettiin verrokkipopulaatioksi alkuperdinen RNA-kanta (jossa oli vain
identtisid molekyyleja). Molempia populaatioita kehitettiin (ja valikoitiin) erilldan monessa
replikaation ja valinnan kierroksessa, jossa niille annettiin katkaistavaksi uusi RNA-molekyyli (jossa
yksi fosforiatomi oli korvattu rikilla, joka tekee entsyymin tydsta vaikeamman). Kierrosten lopussa
kantapopulaatiossa oli tietysti vdhemman mutaatioita, koska se oli kaynyt lapi vahemman
kierroksia. Nyt katsottiin, kumpi populaatio oli oppinut uuden tehtdavan nopeammin, alkuperainen,
"kirjaston” yhteen pisteeseen keskittynyt, vai “kirjastoon jo laajasti levittaytynyt” mutanttikanta.
Tuloksena oli, ettd vm. mainittu oppi homman kahdeksan kertaa nopeammin kuin alkuperdinen
"tiukasti paikallaan oleva populaatio”.
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“Genotyyppiverkoston ansiosta populaatio keksii timdn ratkaisun nopeammin. Ja tmd ennuste
oli kohdallaan. Osaamme ennustaa innovabiliteetin vaikkemme osaa ennustaa yksittdisic
innovaatioita” (126). — Vakuuttavaa?

Luku 5: Johtamisen salaisuudet

Geenien saatelypiirit uusien innovaatioiden lahteena?

Tassa ja seuraavissa luvuissa kuvataan geenien saatelypiireja, joita kirjoittaja horisontaalisen
geenisiirron ja monipuolisten ymparistojen lisdksi pitdd kolmantena suurena "modernin”
innovaation ldhteend. Viimeistaan 1960-luvulla alkoi kdyda ilmeiseksi, ettd geenimutaatiot, jotka
ovat enemmankin haitallisia kuin hyodyllisia, eivat voi selittda makroevoluutiota. Vuonna 1970
ilmestyneessa kirjassaan Evolution by Gene Duplication Susumo Ohno esitti, ettd evoluutio etenee
geenien saatelyn (ja geenien kahdentumisien) kautta. Sitten kun ns. isdntdgeenit oli [6ydetty,
saatelyteoria sai lisaa tuulta purjeisiinsa ja ajatusta popularisoi mm. jo mainitsemani Sean Carroll
Cell-lehden artikkelissaan Endless forms: the evolution of gene regulation and morphlogical
diversity (Cell 2000, 101; 6: 577-580).

Klassista rappeuttavaa mutaatioita esitellaan evoluution
innovaationa

Wagner aloittaa tutulla esimerkilld, laktoositoleranssin aiheuttavilla mutaatioilla: “Ne kuuluvat
vahvimpiin evoluution viime aikoina genomiimme jéttdmistd nimikirjoituksista.” — Vaikka
todellisuudessa aikuisen laktoositoleranssi on sairaus, kuten kansainvalisesti arvostettu
geneetikkomme Leena Palotie totesi: “Minusta on ironista, etta niin kutsuttu sairaus onkin
normaali tila.” (New Scientist 2002, 173;2326:13). (Ladkarina olen taysin samaa mieltd: Maito on
imevaisten ravintoa, mutta sitad ruokajuomana litkimalla jopa litran — kaksi pdivassa aikuinen
suomalaismies lihottaa itsensa kakkostyypin diabeteskuntoon.) Wagnerille laktoositoleranssi on
kuitenkin merkittdva “innovaatio”:

“Ehkd ylldttden laktoosista johtuvalla ruuansulatushdiriélld on syvdillinen yhteys innovaation.
Niitd yhdistdvdi tekijé on sdditely, laktaasigeenin kaltaisten molekyylien toiminnan viritys.
Sddtely ulottuu paljon suolistovaivoja laajemmalle, silld se vaikuttaa loputtomasti muunteleviin
eliéihin meduusan kauniisti aaltoilevasta sateenvarjosta hain kuolemanvaaralliseen
torpedoruumiiseen...Sddtely on kehittynyt valtavasti hdmdiréistd synnystéiéin ensimmdiisissé
soluissa, joissa se tasapainotti kalvosdilion RNA-genomin kasvua. Yli kolme miljardia vuotta
mybhemmin sddtely muovaa jokaisen planeetan elévin ruumiin. Ja innovabiliteetin selitys on
tdydellinen vasta, kun ymmdrretddn, miten uusi sddtely ilmaantuu ” (128).

Koska tieddamme, a priori, ettd evoluutio (eli kehitys ”alkeellisesta kypsaan tilaan”) on totta, ja
koska nykyinen elama on niin moninaista ja monimutkaista, on muinainen elama ilman muuta
ollut paljon yksinkertaisempaa. Koska ensimmainen elio oli pelkka kalvosailid, joka sisdlsi RNA:ta,
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on saatelyn taytynyt kehittya valtavasti. Olemmeko nyt 16ytdaneet innovabiliteetin taydellisen
selityksen ja ymmarryksen: miten uusi sdately iimaantuu? Katsotaan:

Ymmarrys alkaa laktaasigeenin allosterisen sadtelyn kuvauksella, jonka selvittdmisesta Monod,
Jacob ja Lwoff saivat ladketieteen Nobelin v. 1965. (Monodista tuli taman jalkeen yksi niistd, joka
kuvitteli selvittdneensa elaman salaisuuden, ”syvan yksinkertaisuuden” ja hehkutti sita
paatoksellisessa eepoksessaan Sattuma ja vilttémdttémyys (Chance et nécessité). Ja periaate
onkin “nerokkaan yksinkertainen”: Laktaasientsyymi (beeta-galaktosidaasi) on kookas proteiini,
jossa on yli tuhat aminohappoa. Se pilkkoo maitosokerin kahdeksi ”perussokeriksi”, glukoosiksi ja
galaktoosiksi. Sen tuotanto kuluttaa energiaa, eika solun kannata syntetisoida sita, jos maitoa ei
ole saatavilla. Talléin geenin ylapuolelle (“vastavirtaan”), alueelle, josta DNA:n transkriptio RNA:ksi
alkaa, on kiinnittynyt sddtelytekijdproteiini, joka muodostaa tiesulun estaen RNA-polymeraasin eli
DNA:n kopiokoneen toiminnan. Sdatelyproteiinissa (transkriptiotekijassa) on laskos, joka sopii
laktaasigeenin saatelyalueen eli promoottorin DNA-kirjaimiin kuin avain lukkoon. Mutta jos
laktoosia on paikalla, laktoosi tarttuu saatelytekijaan ja muuttaa sen muotoa niin etta sen ote DNA-
kirjaimista kirpoaa ja nain laktaasin tuotanto kdynnistyy. Kun kaikki laktoosi on hajotettu,
saatelytekijan alkuperainen muoto palautuu ja se tarttuu promoottoriin uudelleen lopettaen
laktaasin tuotannon.

Laktaasin promoottorialueelle voi tulla mutaatioita eli muuttunutta DNA:n emasjarjestysta. Talloin
geenin luentaa estava saatelytekija ei ehka voikaan kiinnittya siihen ja geenia kopioidaan jatkuvasti
RNA:ksi ja siita laktaasiksi. Laktaasin jatkuva tuotanto kuluttaa solun energiavarastoja, mutta jos
laktoosia on jatkuvasti tarjolla, luonnonvalinta ei karsi mutantteja. Ndin on kaynyt esimerkiksi
Suomessa, jossa suurin osa meistd on mutantteja. Normaalisti ihmisen laktaasin tuotanto loppuu
vahitellen 5 — 12 vuoden idssa, aikana jolloin kuuluu siirtya aikuisten ruokavalioon. 90 % maailman
aikuisvaestosta ei sieddkaan maitoa. Maito on siis imevaisten ravintoa ja mutanttien janojuomaa.
Maito ei ole valttdmatonta varttuneempien lasten eika varsinkaan aikuisten luuston terveydelle,
vaikka kotimainen markkinointi niin vaittaakin. Aikuisten ruokajuomana kayttamalla maidolla
lienee merkittava yhteys suomalaisten lihavuuteen. Lisaksi moni luulee, etta rasvaton maito on
kaloritonta. (Tama perustuu omaan tutkimustietoon: olen vuosikymmenien aikana haastatellut
tuhansia ylipainoisia potilaitani. Aika monet ovat tunnustaneet litkivansa valkoista janojuomaa
jopa 2 — 3 litraa paivassal)

Melkein kaikki on yhteydessa melkein kaikkeen. Jos jokin
yhteys muuttuu, muuttuuko samalla moni muu? Jos kyll&,
mihin suuntaan?

Laktaasigeenid ilmennetdan vain ohuensuolen limakalvon soluissa, mutta on paljon geenej3, joita
ilmennetdaan monissa eri solutyypeissa ja eri tavoin. Siksi geenien ilmentymisen sdatelyalueet
koostuvat usein monista on-off —kytkimista ja viela silla tavalla, etta saately (on tai off) voi olla
erittdin heikkoa, heikkoa, keskinkertaista, vahvaa tai erittdin vahvaa. Saatelytekijat ovat proteiineja
tai lyhyitd RNA-jaksoja ja niitd koodaavat geenit saattavat sijaita kaukana sdaddettdvasta geenista.
Wagnerin mukaan Ihmissoluista on |6ydetty yli 2000 erilaista saatelytekijaa, jotka toimivat
kymmenissa erilaisissa saatelypiireissa. (Tieto vuodelta 2004. Sen jalkeen niitd lienee 10ytynyt lisda
ns. roska-DNA:sta?). Ja kun sdadeltavia eli proteiineja koodaavia geeneja on noin 23 000, syntyy
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niista sellainen "orkesteri”, jota ei hallita edes ns. "kehittyneilld tietokoneohjelmilla”. Lisaksi
saatelygeeneilld on omat saatelijansa ja niilla taas omansa: Geenia D saatelee tekija C, sitd B ja sita
A. Tata kutsutaan sddtelykaskadiksi. Saatelytekijat eivat kuitenkaan muodosta lineaarisia ketjuja,
vaan monimutkaisia, integroituja sddtelypiirejd, joissa ne saatdvat toisiaan. Tilannetta
monimutkaistaa viela se, ettd saatelija A, joka saataa D:ta, voi lisaksi saddelld jopa satoja muita
geeneja, kuten ns. isantdgeeni Pax6, joka vaikuttaa alkion kehityksen varhaisvaiheessa (monissa
elidissa ihmisesta karpasiin).

Geenin saatelyalueen mutaatio = innovaatio?

Kirjan kuvassa 16 on kuvattu yksinkertainen viiden geenin saatelypiiri. Nama geenit voivat joko
aktivoida tai estda (repressio) toisiaan. Jos geeni A ilmentaa saatelytekijaproteiinia, joka kdantaa
geenin B luennan on-asentoon, sanotaan, etta niiden valilla on toimiva ”johdin”. — Piirin johdin on
siis yhden geeniparin vdlinen sddté. Toimiva johdin on olemassa myos silloin, jos esim. geeni C
kaantaa jatkuvasti aktiivisen geenin D vdliaikaisesti off-asentoon. Voi syntya my6s uusi johdin
(=uusi toiminto, “innovabiliteetti”), jos geenin E promoottorissa tapahtuu mutaatio, joka vastoin
aikaisempaa, sallii geenin A tuottaman saatelytekijan kiinnittya siihen. Tdma on siis
innovabiliteettia ja silld saattaa olla tarkea rooli sopeutumisessa, mikroevoluutiossa.

Vastaavasti mutaatio voi muuttaa promoottorialueen DNA-jdrjestyksen siten, ettad saatelytekija ei
voikaan enda kiinnittya siihen ja geenin ilmentyminen jaa pysyvasti esim. off-tilaan. Talloin piirin
johdin on katkennut (ja sekin voi olla innovabiliteettia).

Piirin tila voi siis muuttua ja kutakin tilaa kutsutaan sen ilmentymisen hahmoksi. Yksi ilmentymisen
hahmo voi olla sellainen, etta A aktivoi geenit B ja E, mutta estdaa geenia D, B aktivoi geenit C ja D,
mutta geenit E ja C estdvat sitd. Hahmo on samalla my6s piirin fenotyyppi (ilmiasu).

Naiden viiden geenin saatelypiirien teoreettinen kokonaismaara on jo yli 800 miljardia, jos
jokaisella geenilld on vain kolme vaikutusmahdollisuutta: aktivaatio, repressio tai ei vaikutusta.
(Geenipareja on 5x5 eli 25 ja kun jokaisella parilla on kolme mahdollista vaikutusta, 3 kerrotaan
itselladn 25 kertaa, josta tulos on yli 800 miljardia.) In vivo eli luonnossa piireja on paljon
enemman: Selkdrankaisten alkionkehitysta saatelee noin 40 isanta- eli Hox-geenia, joita
ilmennetaan eri solukoissa eri tavalla. Jos jokaisella on vain kolme mahdollista vaikutusta, piirien
teoreettista maaraa kuvaa luku, jossa ykkosen perdssa on 700 nollaa (s.146)!

Kaikkein aktiivisimmillaan nama piirit lienevat alkion kehityksen varhaisvaiheessa, silloin kun
hedelmaittynyt munasolu, tsygootti alkaa jakaantua. Huomautan jo nyt lyhyesti, etta suurin osa
alkion kaavoittumiseen tarvittavasta informaatiosta vaikuttaa sijaitsevan tuman ja geenien
ulkopuolella, jéttimdisessd, polaarisessa munasolussa, sen mikroarkkitehtuurissa ja
”lokeroitumisessa”.

Geenisaately ja ns. isdntdgeenit ovat tdssa prosessissa silti olennaisen tarkea tekija. Esimerkiksi
hyonteisalkion segmentaatiota, ruumiin kaavoittumista ohjaa ensin “paasaatelygeeni” nimeltdaan
engrailed. Tata geenia ilmennetaan vuorotellen seitsemdssa alkion osassa ja seitsemassa sita ei
ilmennetd. Nain muodostuu yhteensa 14 segmenttia. Niistd joka toinen on sdddetty on- ja joka
toinen off-tilaan siind mita tulee ruumiin ulokkeisiin, jalkoihin, siipiin ja tuntosarviin. Taman
jalkeen Hox-geeneja aletaan ilmentaa on-tilassa olevissa segmenteissa. Kuitenkin, jos joku
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isdntageeni ilmentyy vaarassa segmentissa, siihen kasvaa vaara ruumiinuloke, esim. jalka
tuntosarvien asemasta:

“Segmentaatiopiiri mddrittdd segmenttien lukumddirén ja sen jélkeen Hox-piiri mddrittdd
segmenttien identiteetin eli mihin segmenttiin kasvavat jalat, mihin siivet ja niin edelleen” (138).

"Geenien saatelytanssi” ei yksin muovaa ruumiita -
geeni/mutaatio-keskeinen moderni synteesi on vanhanaikainen

”Jos osattaisiin ennustaa sddtelytanssi, joka muovaa kérpdsisté ihmisiin ulottuvat ruumiit,
osattaisiin ennustaa, miten elimet, kudokset ja solut muodostuvat ja miksi eri elimillé on hyvin
erilaiset rakenteet. Se olisi melkoinen saavutus. —Liséivaikeutena on, etté monissa piireissd on
paljon enemmdn geenejd kuin téssé (kuva 16, jossa siis viisi geenid), kymmenié sddtelytekijoitd,
joista syntyy ihmismielen kykyjen ulottumattomissa oleva tihed, keskindisen sciéitelyn pitsi. On
kuitenkin toiveita, ettd tietokoneet pystyvdt kuvaamaan piirin koreografian matemaattisilla
yhtdloilld, késittelemddn yhtdléitd piiaivoillaan ja ennustamaan piirin geenien ilmentymisen
hahmot” (139).

Mutta koska geenit eivat ole se keskeisin tekija, joka maaraa ruumiin kaavan ja anatomian,
yritykset ennustaa taustalla pyorivat geenien tanssit ovat turhia (jos ruumiin muovaakin jokin muu
"tanssi”).

“Yhteisen selkdrangan liséksi yli 60 000 selkdrankaislajilla, kuten kaloilla, nisékkdilld, liskoilla ja
linnuilla on uskomattoman monimuotoiset ruumiit. Monimuotoisuus perustuu kuitenkin
samankaltaisiin rakenteisiin, koska kaikilla selkéirankaisilla on yhteinen esi-isé yli 500 milioonaa
vuotta siten” (140-141).

Tama ei ole kovin hyva argumentti ja se voidaan kaantaa paalaelleen (tai “kyljelleen”) eika vasta-
argumentti ole yhtadn sen vahemman looginen tai “tieteellinen”: Selkarankaisilla on
samankaltaisia rakenteita a), koska niilla on sama suunnittelija, b) koska niiden toiminnallisuus
(eloonjaaminen) edellyttaa juuri naita rakenteita: maamyyra tarvitsee kaivuurapylansa ja lepakko
siipensa. Yhteinen esi-isa argumentti ei silti ole epalooginen. Monet seikat tekevat sen kuitenkin
vahemman uskottavaksi, mm. ylla mainitut sadat, jopa tuhannet singletonit, “uniikkiproteiinit” ja
orpogeenit. Design selittda ne paremmin.

“Raajat ovat maalla eldvien selkdrankaisten keskeisié innovaatioita. —Muuttamalla niiden
kokoa evoluution tapaan saadaan esiin monia erikoistuneita toimintoja, kuten juoksemiseen
mittatilaustyénd kehittyneet ohuet hevosen jalat ja lentémistd varten hioutuneet siivet.
Vanhat ja uudet raajat ovat syntyneet sddtelytekijiperheestd, jota meduusasta ihmiseen
ulottuvat tuhannet eliét kdyttévdt ruumiissaan. Vaikka némd sddtelytekijét ovat ruumiin
normaalissa kehityksessé olennaisia, niitd koodaavien geenien nimi homeobox- eli Hox-geeni
tulee niiden osuudesta homeoosissa. Tdmd prosessi tuottaa epdimuodostuneita elibitd, kun
nditd geenejé mutatoidaan...eldmdn reseptien muuttamisella on dramaattisia vaikutuksia seké
hyvdssd ettd pahassa. — Hox-geenien piiri ilmentdid erilaisia geenien yhdistelmid niskan,
rintakehdn ja vatsan alueilla, kun selkérankamme kehittyy kohdussa. Kukin yhdistelmd on
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geenin ilmentymisen koodi. Yksi on-off —hahmo mdidirittdd niskan nikamat, toinen rintakehén
nikamat ja niin edelleen.

-- Eikd evoluutio pddittynyt tdhdn. Vuosimiljoonien mittaan se muunsi eviét raajoiksi
muuttamalla, hiomalla ja erilaistamalla evien Hox-koodia” (141-142).

Hox-koodien “hiominen” ei muuta evaa jalaksi: Evan ja jalan "hahmot” on munasolussa koodattu
Hox-geenien ulkopuolelle. (Tasta tarkemmin tuonnempana.)

Dilemma: Ruumiinkaavan ja anatomian saatamiseen
osallistuvien "paageenien” ja Hox-geenien piti olla olemassa
ennen ruumiita

"Hox-perhe” todennakoisesti selittaa lajityyppien (esim. kanalinnut) nopeaa
muuntelua/sopeutumista suku- ja heimotasolla, mutta taysin uusien rakenteiden ja
ominaisuuksien syntyyn tarvitaan siis muutakin. (Seikka, johon on jo muutaman kerran viitattu eli
munasolun ei-geneettiseen informaatioon, josta lisdd tuonnempana.) Ja huomaa, ettd paageenien
(kuten engrailed) ja isdntageenien (Hox) on taytynyt olla olemassa jo ennen ruumiita eli
yksisoluisissa elidissa! Mista ja miten tdma perhe syntyi? Se ei voinut syntya vasta silloin kun
ruumiita jo oli. Ja mita ne tekivat yksisoluisissa elidissa muuta kuin kuluttivat energiaa (ja
haittasivat muita solutoimintoja)? Selkadrankaisilla on siis noin 40 erilaista Hox-geenia, meduusalla
muistaakseni kaksi. Meduusan kaltaisten elididen piti kuitenkin edeltaa selkarankaisia. Mista 38
lisd-geenia? Geenien kahdentumistako? Tuskin, silla geenin kahdentuminen vain nopeuttaa
haitallisten mutaatioiden kumuloitumista molempiin (Sanford, s.157-161).

“Hox-piirit olivat keskeisié raajojen kaltaisten uusien ruumiinosien synnyssé, samoin
kddrmeiden kaltaisten uusien ruumiinrakenteiden. Néiden innovaatioiden synnyn
yksityiskohdat ovat kenties kadonneet ikiajoiksi historian hdmdrdéin, mutta yksi periaate on
kristallinkirkas: niiden synty perustui sdédtelyn muutoksiin” (143).

Hox-geeneissa ei ole "piirustuksia, rakennusohjeita”

Onkohan kirjoittaja tarkoituksella jattanyt kertomatta, etta Hox-piirit ovat vain sallivia tai estdvid,
eivat ohjeellisia? Ne eivat synnytd mitadn uutta. Ne vain mahdollistavat tai estavat muualla
piilevan informaation ilmentamista tai lukemista (“transkriptiota” ja “translaatiota”). Eli ne
kontrolloivat vain raaka-aineiden tuotantoa ja metaboliaa.

“"Ndmd ja sadat muut esimerkit osoittavat sddtelyn kyvyn innovoida” (145).

Wagnerin kaksi esimerkkia kuvaavat kuitenkin kovin vaatimattoman tasoista “innovaatiota”, ns.
mikroevoluutiota: perhosen siipitdplan syntya ja makilitukan lehtien liuskoittumista! Enta miten
evoluutio 16ysi liuskoittumiseen tarvittavat innovaatiot, piirit ja kytkentdakaavat? Vastaus:
saatelyalueiden mutaatioilla: Metabolia- ja proteiinikirjastojen tapaan kullakin geneettisella
piirikirjastolla on naapurit, eli ne piirit, joissa vain yksi tai muutamat johtimet ovat erilaiset:
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“Evoluutio pystyy helposti tutkimaan ympdriston muutamalla askeleella, DNA:n muutoksilla,
jotka muuttavat vain yhden DNA-sanan ja luovat tai tuhoavat kahden geenin viilisté sdditelyd”
(147-148).

Talla viitataan rakennegeenien saatelyalueiden, kuten promoottorien ja tehostajajaksojen (engl.
enhancer) mutaatioihin, joihin sdatelyproteiinit ja -RNAt kiinnittyvat. Mutaatio saattaa siis muuttaa
saatelytekijoiden kiinnittymiskykya. Yksi askel on siis yhta kuin sdatelyalueen yksi pistemutaatio:

“Evoluutio tutkii piirikirjastoa satunnaisten selaavien lukijoiden joukolla, eldinpopulaatioilla,
joissa piirit muuntuvat ajoittaisten DNA:n kopiointivirheiden seurauksena, ja ne syntyvit, kun
vanhemmalta lapselle siirtyvd geeni luetaan vddrin. Kullakin mutaatiolla voi olla kahdenlaisia
seurauksia. Se voi vddristdd sddtelytekijcin (sadtelyproteiinin tai —-RNA:n) muodon, jolloin se ei
tunnista DNA:ta. Tai se voi muuttaa jonkin sddtelytekijéin tunnistamista DNA:n “sanoista”, joko
katkaisemalla yhden johtimen piiristd tai, oikeastaan hdiritsemdlld sddtelytekijén vaikutusta
geeniin, tai luomalla uuden johtimen, uuden molekyylisanan, jonka jokin (toinen) séddtelytekijé
tunnistaa” (149).

“Ensimmdiisen lajin muutos (saatelyproteiinin tai —RNA:n mutaatio) johtaa tuhoon, koska kukin
sddtelytekijd vaikuttaa niin moniin muihin geeneihin. Séditelytekijéin DNA:n tunnistuskyvyn
tuhoaminen muistuttaa monimutkaisen reseptin raaka-aineiden sekoittamista vddrin, jolloin
koko annos epdonnistuu. -- Toisen lajin (DNA-sanan) kopiointivirhe muistuttaa kuitenkin
reseptin painovirhettd. — Voidaan ajatella, ettd toisen lajin muutokset ovat siedettdvdmpid ja ne
voivat téstd syysté kasautua evolutiivisen ajan mittaan,. Jos ndin on, ne muuttavat piirin
kytkentdkaaviota hitaasti” (149).

Geenin saatelyalueen mutaatio, uuden johtimen synty tai vanhan katkaisu on siis yhta kuin
”innovaatio”:

”Vertaamalla miljoonien vuosien mittaan erilldédn kehittyneitd, esimerkiksi joidenkin yli
tuhannen erilaisen banaanikdrpdslajin piirejd, havaitaan, ettd siedettdvimmdét muutokset ovat
kohdistuneet johtimiin, eivdit niinkédn piirin geeneihin itseensd. Evoluutio muuttaa useampia
piirejé johdin kerrallaan, koska piirigeeneihin koskeminen on tuholla leikkimistd. Lisdksi ndmd
pienet kytkenndn muutokset todella kasautuvat ja muuttavat piirejé, mutta prosessi ei suinkaan
ole hidas. Syynd on se, ettd sddtelytekijéiin DNA:n avainsana voi olla vain viiden kirjaimen
mittainen ja tuhansien kirjainten pddssd geenistd. Pelkdstddin sattumalta eli satunnaisin
muutoksin voidaan helposti luoda uusia avainsanoja ja uusia johtimia piiriin” (149-150).

"Havainto” perustunee uskoon jonkin tietyn molekyylikellon tarkkuuteen, joka on antanut ajaksi
"miljoonia vuosia”. Toinen valttamaton uskomus on yhteinen kantamuoto, jonka jalkeldiset ovat
noiden miljoonien vuosien saatossa molekyyleineen erilaistuneet. Enta, jos kello ei olekaan tarkka
(tai, jos karpasia jo alun perin oli useamman sorttisia)?
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Toinen dilemma: Geenien saatelyalueiden piti syntya yhta
aikaa saadettavien geenien kanssa

Wagner: DNA:n avainsana voi olla vain viiden kirjaimen mittainen: Nain on, mutta moni on
pidempi; “satunnaisin muutoksin” uusia avainsanoja voidaan helposti luoda vain 5 — 8 DNA-
kirjaimen mittaisiin patkiin, siis sellaisiin DNA-jaksoihin, joihin saatelytekija kiinnittyy kuin avain
lukkoon. Uuden (ja spesifioidun, tarkoin vaadittavan) viiden kirjaimen mittaisen avainsanan
syntymisen todennikdisyys on 4° eli 1/1024 mutta kymmenen kirjaimen mittaisen jo alle 1/1000
000 puhumattakaan 18 — 20 kirjaimen mittaisesta jaksosta. Promoottorien sekd toisen tyyppisten
sddtelyalueiden eli tehostajajaksojen olemassaolo lisdd toiminnallisten rakennegeenien
naturalistisen synnyn epdtodenndkéisyyttd huimasti, silla niiden taytyi syntya yhta aikaa
saadettdvien geeniensd kanssa. Saately on geenitoiminnan ydin, kuten Wagnerkin toteaa. llman
sadtelya geeni on kuin tehtaan liukuhihna, joka on koko ajan joka on- tai off-tilassa.

Jean O’Micks (Ph.D. in biology) on osoittanut ProMute simulaatio-ohjelmalla, ettad pidempia
promoottoreita ei voi syntya satunnaisten mutaatioiden kautta (Promoter evolution is impossible
by random mutations, Journal of Creation 2016, 30;2:60-66).

Wagner mainitsee geenipiirin yksittaisten geenien monet piirin ulkopuoliset vuorovaikutukset
melkein kuin ohimennen, vaikka kyseessa on yhtda huomioon otettava seikka kuin proteiini-
proteiini —vuorovaikutukset, joista oli puhetta aikaisemmin. Geenipiirin uudelleen johdotuksesta
seuraavilla ilmio6illa voi olla ennalta arvaamattomia vaikutuksia muihin piireihin.

”Kahdessa miljoonia vuosia sitten toisistaan eronneessa (olut)hiivalajissa tdmd piiri on saanut
tdysin uudet johdotukset ja jopa niiden sddtelytekijit ovat nykyddn erilaiset. Kumpikaan
piireistd ei ole kehnompi, silld muuten se ei olisi sdilynyt. Luonto on ratkaissut saman
sddtelyongelman kahdella erilaisella, mutta yhtd pdtevilld tavalla. Liséksi pienten
mutaatioaskelten polku yhdistdd ndmd ratkaisut toisiinsa, koska lajeilla on yhteinen esi-isd. —
Tasapainon saavuttaminen ehkd vaikuttaa hienovaraiselta asialta, johon on vain yksi paras
ratkaisu, mutta nytkin kaksi eri hiivalajia on keksinyt yhtd tehokkaat ratkaisut, jotka sddtelevit
ndité geenejd tdysin eri tavoin” (154). (Tasta enemman tuonnempana, sivulla 66.)

Samaan ongelmaan taytyy olla useita ratkaisuja ainakin siksi, etta eliot, vaikka niilla onkin
solubiologian tasolla paljon yhteista (standardisointi), niilla tuppaa olemaan sitakin enemman
eroavaisuuksia, ja ne elavat mita erilaisimmissa ymparistdissa. Koska ymparistoja on kuin “tahtia
taivaalla”, taytyy “kirjastoissakin” olla piireja vahintaan yhta paljon. — Ja jalleen kerran kirjoittajan
logiikka on degeneroitunut samaan vanhaan kaavaan: "Koska lajeilla on yhteinen esi-isa, niin...”.
Kirjoittaja sortuu myds toistuvasti samaan, sanoisinko naivin oloiseen allegorisointiin, josta jo
Thomas Huxley moitti Darwinia: Populaatioita ja luonnonvalintaa kuvataan ikdan kuin dlykkaina,
suunnittelevina toimijoina (jotka kuitenkin vaeltavat kirjastoissaan vailla pdamaaraa):

”Samanlaisen geenin ilmentymisen fenotyypin piirit ovat jdrjestédytyneet valtaviksi ja pitkdlle
ulottuviksi genotyyppiverkostoiksi. Ja se vaikuttaa verkostossa pédédmdidrdttd vaeltavaan
lukijoiden joukkoon, joka kuvainnollisesti hakee jotain luettavaa, mutta todellisuudessa siirtyy
paikasta tasaisen, suuntaamattoman mutaation voiman ajamana, ja se muuttaa piirejé
hitaasti* sédtelyvuorovaikutus kerrallaan: vaikka jotkin askeleet sotkevat piirin ilmentymisen
koodin, monet muut sdilyttévdt sen ja ndin lukijat pédsevdt kulkemaan genotyyppiverkostossa.
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Vaeltaessaan lukijat saapuvat uusiin ympdristoihin, joiden teksteillé on alati uusia merkityksid
ja ilmentymisen fenotyyppejd, joista yksi voi kéynnistéd seuraavan suuren asian eldmdn
arkkitehtikilpailussa. Nytkin genotyyppiverkostot ja niiden monimuotoiset ympdristét luovat
innovabiliteetin” (155).

*Muuttuvatkohan ne nyt hitaasti vai ei-hitaasti, koska sivuilla 149 ja 150 sanotaan, ettd "hitaasti” tai
"prosessi ei suinkaan ole hidas, koska DNA:n avainsana voi olla vain viiden kirjaimen mittainen”?

“Kirjastojen samankaltaisuudet ovat salaperdisid. Miten metabolisen, proteiini- ja
sddtelykirjastojen innovabiliteetilla on sama Iéhde, kemiallisen merkityksen kirjasto, jolla on
yhteinen luokittelujdrjestelmd? Vastaus on ndkymdttémdssd kddessd, joka ohjasi maailmaan
kauan ennen niiden syntymdd: itseorganisaatiossa, vieléipd sen oudossa lajissa. Tartumme
siihen seuraavaksi” (155-156).

Kolmas dilemma: Why Proteins Don’t Evolve (Anymore)?
(Miksi proteiinit eivét kehity — enaa?)

Tama dilemma liittyy “johtamisen salaisuuksiin”, mutta esittely on loogisempaa vasta pamflettini
lopussa, sivulla 73.
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Luku 6: Piilotettu arkkitehtuuri

Elama on kuin Lego-laatikko

Kirjan tama luku kuvaa aluksi systeemibiologien, Marc Kirschnerin ja John Gerhartin
popularisoimaa evo-devoa (kirjassaan The Plausibility of Life: Resolving Darwin’s dilemma, 2005).
Tastahan oli puhetta jo alussa:

”Tuolloin syntyi evolutiivinen kehitysbiologia eli “evo-devo” uutena tutkimusalana, jonka
tavoitteena oli yhdistdd alkion kehitys, evoluutio ja genetiikka. Evo-devosta saatiin huikeita
nékymid siihen, miten geenit mahdollistavat alkion kehityksen yhteistydssé kuin orkesterin
muusikot.

Toistaiseksi ndisté ndkymistd ei kuitenkaan ole syntynyt kilpailevaa teoriaa modernille

synteesille” (24).

Sean Carrollin kehittdmasta evo-devo -teoriasta Kirschner ja Gerhart johtivat “sovellutuksen”, josta
he kayttavat nimitysta facilitated variation ("helpotettu”, tai “helpoksi tehty/herkistetty”
muuntelu). Muuan biologi, kirjan luettuaan, totesi, ettd sehdn on kuin olisi kreationistien
kirjoittama (vaikka K ja G eivat sita ole).

Kirschnerin ja Gerhartin kirjassa elama (aivan oikein) kuvataan systeemina, joka koostuu kolmen
perustavaa laatua olevan komponentin yhdistelmasta:

e ”"Lujatekoiset/vankat” (pysyvat) solurakenteet ja funktiot seka ruumiinkaavat,

e modulaariset sdatelymekanismit, jotka voidaan purkaa helposti (kuin Lego-palikat) ja
jarjestaa uusiksi piiri- ja kytkinyhdistelmiksi, jotka luovat muuntelua aktivoimalla
alkionkehityksen aikana eri komponentteja uusin ajoituksin, maarin ja paikoituksin,

e viestijarjestelmat tata kaikkea koordinoimaan.

Ensimmainen (robust core processes) kasittda solujen ja elididen muuttumattomat eli koko
oletetussa evoluutioprosessissa “sdilyneet” (engl. conserved) perusrakenteet (kuten lipidikalvot ja
ruumiinkaavat) seka ydintoiminnot (kuten ATP-pohjainen energian tuotanto). Toinen (Lego-
palikat) kasittdaa geenit ja niihin linkittyneet saatelyjarjestelmat, jotka toimivat toisistaan helposti
irroteltavina ja uudelleen liitettavind moduuleina, mutta joita itsedan ei voida hajottaa. Lapsi kuvaa
kolmatta tekijaa eli viestijarjestelmaa, joka luo mahdollisuuden |0ytaa uusia tapoja rakentaa
merirosvolaiva:

“Merirosvolaiva voidaan rakentaa monella muullakin tavalla kuin Lego-paketin kuvaamalla.
Biologiassa témd yksinkertainen tosiasia ilmenee luonnon genotyyppiverkoston ansiosta
16ytdmind moninkertaisina ratkaisuina esimerkiksi elién jéétymiseltd suojaamisen ongelmaan”
(158).

Lapsen on kuitenkin tyydyttava leikkimaan niilla palikoilla, jotka laatikko antaa. Itse laatikko on
eldaman kolmesta peruskomponentista ensimmainen: Pysyvat solurakenteet, funktiot ja
ruumiinkaavat.
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Palaan Kirschnerin ja Gerhartin teoriaan vield tuonnempana, mutta pysytaan nyt tassa luvussa
kuusi: Vield toistetaan elinvoimaisuuden merkitysta, sitd, etta elidillda on mita erilaisimpia
metabolisia ja geneettisia ratkaisuja samoihin ongelmiin, koska eliét ovat niin erilaisia ja joutuvat
sopeutumaan mita erilaisimpiin ymparistoihin. Innovabiliteetin salaisuus siis piilee tassa
elinvoimaisuudessa — elinvoimaisissa ”“kirjastoissa”, joissa vaeltavat etsijat saattavat 16ytaa
kaikenlaista hyodyllista lukemista. — Eika tama kaikki tietenkdan ole aivan tuulesta temmattua,
vaikka kirjastoista ei |6ydyk&dan kaikkea sitd, mitd makroevoluutio tarvitsisi. Esimerkkina
Waddingtonin elinvoimaiset karpaset, jotka tdsta kaikesta huolimatta ovat pysyneet karpasina:

“Ajatus eldmdn elinvoimaisuudesta syntyi viimeistddn 1940-luvulla, kun biologi ja filosofi C. H.
Waddington tutki genotyypiltéiéin erilaisia kérpdsid, ja havaitsi, ettd niiden ruumiit olivat
samanlaiset siipiensd suonituksen ja selkédpuolensa karvoituksen pienintd yksityiskohtaa
myéten. Hén sanoi ilmiétd, jossa kehitys tuottaa ‘yhden mddrdtyn lopputuloksen olosuhteiden
pienistd vaihteluista riippumatta kanalisaatioksi, joka on elinvoimaisuuden synonyymi. —
ruumiinrakenteet olivat elinvoimaisia geneettisten muutosten suhteen” (158).

Saman on osoittanut oluthiivalla tehdyt geenien poistokokeet (engl. knock-out): Laboratorio-
olosuhteissa hiivat jaavat usein henkiin, vaikka jotain geeneja poistettaisiinkin, koska olosuhteet
ovat vakaat, ymparisto ei juurikaan muutu, joten hiiva voi hylata tassa ymparistossa tarpeettomat
geenit.

Elinvoimaisilla metabolioilla ja genomeilla saattaa siis olla paljon Idhinaapureita yhden askeleen eli
yhden mutaation (neutraalin) paassa. Niihin “tutustumalla” elio voi turvallisesti edeta
evolutiivisella retkellaan, jota Wagner kutsuu “genotyyppiverkostojen selailuksi”: elié voidaan
"johdottaa uudella tavalla” ilman haitallisia seuraamuksia.

“Genotyyppiverkostot ovat jélleen yksi esimerkki luvussa 2 kohtaamastamme kattavasta
itseorganisaatiosta. Sama ilmié kattaa sekd eldvin ettd elottoman maailman galaksien
muodostumisesta kalvojen kokoonpanoon. Genotyyppiverkostot ovat kuitenkin omintakeinen
itseorganisaation esimerkki. Ne eivdt ilmaannu ajan mittaan* ja tédssd suhteessa ne poikkeavat
galakseista, joiden itseorganisaatio perustuu kosmisen aineen painovoimaan**, tai biologisista
kalvoista, joiden itseorganisaatio syntyy veden lipidimolekyylien viha-rakkaus —suhteesta.
Genotyyppiverkostot ovat luonnon kirjastojen ajattomassa*, ikuisessa maailmassa. Niillé on
kuitenkin varmasti jdrjestyksen muoto, joka on niin monimutkainen, ettd olemme vasta
oppimassa ymmdrtdmddn sité ja tdmd jérjestys syntyy itsestddn (tietokoneissa, in silico?)
Galaksien ja kalvojen tapaan kirjastojen itseorganisaation periaate on yksinkertainen: eldmd on
elinvoimaista. Elinvoimaisuus on sekd genotyyppiverkostojen kannalta vélttimdtontd, silla
muuten merkitykseltédin samat tekstit olisivat eristyksissd toisistaan, ettd riittdvdd. (Huonoa
kdaannosta: parempi: "Elinvoimaisuus on g-verkostojen kannalta seka valttamatonta, silla... etta
riittdvaa.”)

Genotyyppiverkostot ilmaantuvat, kun metaboliat, proteiinit ja sddtelypiirit ovat
elinvoimaisia”* (163).

*Genotyyppiverkostot eivat ilmaannu ajan mittaan, ne ovat ajattomassa, ikuisessa maailmassa, mutta
ilmaantuvat vasta sitten, kun metaboliat, proteiinit ja saatelypiirit ovat elinvoimaisia?

**Painovoima (+pimeé aine) tosin pitda galaksit koossa, mutta ei voinut synnyttaa niita oletetun
alkurajahdyksen vety- ja heliumpilvesta, koska atomien liike-energia oli monta kertaluokkaa suurempi kuin
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painovoima. Kun kaasupilvi tiivistyy, se kuumenee ja tall6in painovoima/liike-energia —suhde entisestdan
pienenee. "Klassisesta alkurdjahdyksesta” olisi voinut syntya korkeintaan yha laajeneva vety-heliumpilvi
(Williams-Hartnet: Dismantling the Big Bang, Master Books 2005). Laitoin sulkuihin ”pimea aine”, koska
painovoima yksin — sellaisena kuin se tunnetaan, ei riitad pitimaan galakseja koossa. Siksi kosmologit ovat
joutuneet turvautumaan tuntemattomaan: pimedan aineeseen (ja pimeaan energiaan).

“Elinvoimaisuus riittéd genotyyppiverkostojen luomiseksi, mutta genotyyppiverkostot yksindén
eivdt riitd evoluution kannalta. Syynd on, etté evoluution on tdytettdvd kaksi vaihtoehtoa, jotka
vaikuttavat keskenddn ristiriitaisilta. Evoluution on oltava samanaikaisesti sdilyttévddé ja
edistyksellistd... Séilyttéiminen on luonnonvalinnan tehtévd. Se on evoluution muisti ja sen kyky
sdilyttdd pienetkin parannukset riittdvén ajan mittaan on niin suuri, ettd se tuntuu
kdsittdmdttémdn uskomattomalta” (163-164).

Kelpoisuuden eli fenotyypin periytyvyys on lahes olematon

Kummastuttaa, ettd eiko kirjoittaja tieda luonnonvalinnan ominaisuuksista muuta kuin sen mitéd on
lukenut Lajien synnysté:

"Kuvaannollisesti puhuen voimme sanoa luonnollisen valinnan joka pdiva ja hetki kaikkialla
maailmassa tahystelevan pienempiakin muunteluja, hylaten huonot, sailyttden ja kartuttaen hyvia,
darettdbmasti ja huomaamatta tyoskennellen, milloin ja missa suinkin tilaisuutta tarjoutuu, jokaisen
elion kehittamiseksi suhteessa orgaanisiin ja epaorgaanisiin elinehtoihinsa” (Lajien synty, s. 117).

Totuus on toinen: Kimura arvioi, ettd fenotyypin kelpoisuuden periytyvyysarvot voivat olla jopa
niin alhaisia kuin 0,004. Téma johtuu siitd, ettd kokonaiskelpoisuus, johon valinta vaikuttaa, sulkee
sisadnsa kaiken tyyppista kohinaa, joka on peraisin seka yksilon ettd sen ympariston erilaisista
piirteistd/lahteista. Esim. Merilla ja Shelton seka Kruuk ym. vahvistivat vuonna 2000, etta
kokonaissopeutuvuuden periytyvyysarvot ovat tavallisesti liilan pienia mitattaviksi luonnollisissa
populaatioissa. Tastd enemman geneetikko John Sanfordin kirjassa Eliémaailma rappeutuu,
luvussa 6, Kohinan lahempi tarkastelu.

Ensimmaiset silmat olivat kaikkein kehittyneimmat

Luonnonvalinnan ihmeellista sailytyskykya korostettaessa on tapana kertoa tarina silman
evoluutiosta:

“Vaikka Darwin ei tiennyt proteiinikemiasta mitéén, hén uumoili, ja nykyédn me tieddimme, ettd
selkdrankaisten monimutkaiset silmdt hienostuneine linsseineen ovat pitkdn, asteittaisten
muutosten sarjan viimeinen tulokas” (165).

Mista he sen tietdvat? Siitd, ettd ne ovat olemassa! (Ja siitd syysta niiden on tdytynyt kehittya.)

“Pienet, asteittaiset parannukset ovat sdilyttdmisen arvoisia ja niin luonnonvalinta tekikin.
Tieddmme sen, koska ne ovat edelleenkin monilla eldimilld: joillain laakamadoilla on
silmékuppi, joillain etanoilla on silmdkuoppa ja mustekalojen sukulaisella, monikammioisia
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kotiloita rakentavalla helmiveneellé on neulasilmdkamera ja yksinkertaisia linssejé on niinkin
primitiivisilla eliéilld kuin meduusoilla” (165).

Mutta me tieddmme, ettd laakamadoilla on silmakuppi, etanoilla silmdkuoppa, helmiveneelld
neulasilmakamera, koska ne tarvitsevat juuri sellaista silmaa, ja jokaisella eli6llda on oma paikkansa
ja oma erityistehtdvéinsd biosfaarissa, vuorovaikutusten, palveluiden ja vastapalveluiden laajassa
verkostossa. Laakamadoilla, sekd nykyisilla ettd menneilld, on aina ollut silmakuppi, koska se on
niiden eloonjaamisen kannalta tarpeellinen, mutta helmivene tuskin parjaisi silla. Wagnerin
logiikka on kehadpaattelya: koska tieddamme, etta kehitys yksinkertaisesta monimutkaiseen on
totta, silmienkin taytyi kehittya. Koska on olemassa seka yksinkertaisia etta kehittyneita silmia,
evoluutio on totta. Suunnitteluargumentti ei ole yhtdan sen epaloogisempi/epatieteellisempi. Ja
kaiken lisaksi, yksi kaikkein vanhimmista silmista, trilobiitin silma, oli my&s kaikkein kehittynein,
selkarankaissilmaakin tarkempi. Tieddmme taman, koska monet trilobiittifossiilit ovat niin hyvin
sailyneita:

Trilobiiteilla oli kolmenlaisia silmid. Ensimmainen oli holokroaalinen. Siina oli yli 10 000 yhteen
sulautunutta kaksoislinssia. Nako oli erittdin tarkka ja pienenkin liikkeen havaitseminen helppoa.
Nakokyky maalla ja vedessa oli hyva. Toinen tyyppi oli skitsokroaalinen. Siina oli muutama sata
erillistd isoa linssia. Kolmas oli abathokroaalinen, jossa oli muutamia kymmenia pienia
kalsiittilinsseja.

Trilobiitit olivat jo ratkaisseet yksikerroksiseen linssiin liittyvan pallopoikkeaman ongelman
kahdella eri tavalla. Mita taas tulee lajiin Homo sapiens, heista vasta René Descartes ja Christian
Huygens pystyivat samaan. Trilobiitit ndkivat maailman kolmiulotteisena — jopa yhdella silmalla
tavalla, mihin muunlaiset silmat eivat kykene. Millaan muulla eli6lla ei ole ndin nerokkaita optisia
jarjestelmia (ks. Pekka Reinikainen: Eldimet opettavat, TV7 kustannus 2016 tai
www.trilobites.info/eyes.htm).

Neutraalien mutaatioiden voimaa?

“Paremmat, eliéité pienin askelin parantavat muutokset ovat téirkeité innovaation kannalta,
mutta ne eiviit ole ainoa DNA:han vaikuttava muutoksen laji. Monet mutaatiot eivit vahingoita
tai ole avuksi syntyessddin.

Aina ei ollut selvdd, ettd neutraalit muutokset saattavat vaikuttaa innovaatioon. Ei
myédskddn miksi. Oikeastaan luonnonvalinnan ja neutraalin muutoksen suhde oli keskeisessd
asemassa historiallisessa kiistassa, joka kdytiin darwinismin luonteesta 1900-luvun viimeisen
kolmanneksen mittaan. Molekyylibiologian mullistus, joka oli tuolloin jo kéynnissd, oli
paljastanut, ettd nisékkdistd banaanikdrpdsiin ja bakteereihin ulottuvissa luonnonvaraisten
elididen populaatioissa oli hmmadstyttévdn paljon geneettistd muuntelua: saman lajin jdsenten
DNA:n tuhansien geenien tekstit muuntelivat. Hyvind darwinisteina useimmat tiedemiehet
uskoivat, ettd luonnonvalinta mddritti useimpien muunnosten kohtalon: yleisimmdt
muunnokset vdistéimdttd paransivat eloonjéiéimistd tai lisddntymistd.

Valinnan kannattajien vastustajat olivat ddnekkditd neutralisteja, joiden mielestd useimmat
muutokset eivdt vaikuta elioon eiké valinta née niitd. Ne ovat neutraaleja ilmaantuessaan
ainakin ensimmdisen kerran.

...neutralistien kovaddnisin kannattaja oli japanilainen tutkija Motoo Kimura. Hén kehitti
hienostuneen ja toimivan matemaattisen teorian selittdmddn neutraalien mutaatioiden
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evolutiivisen kohtalon. Kimura vditti, ettd suurin osa luonnossa esiintyvéstd geneettisestd
muuntelusta on neutraalia. Genomin tutkimuksen kausi on opettanut, ettd hén oli téssd
suhteessa vddrdssd: neutraalit muunnokset ovat yhtd yleisié kuin ne, jotka tuottavat edun*.
Kuitenkin hénen aavistuksensa neutraalien muutosten térkeydestd oli tdysin oikea, vaikka syyn
ymmdrtdmiseen kului muutama vuosikymmen” (166-167)

*Eivat ole; neutraalit ovat paljon yleisempia kuin ne aniharvat, jotka "tuottavat edun”.
Populaatiogeneetikot tietdvat, ettd mutaatiot ovat voimakkaasti painottuneet neutraalia kohti (ks.
Sanford s.29).

“Yksi syy on, ettd neutraali muutos on ratkaisevaa genotyyppiverkostossa liikkumisen kannalta.
Luonnon kirjastoja selaavat saavat neutraalista muutoksesta turvallisen tien kulkea
merkityksettémien tekstien vaarallisen alueen ldpi kohti innovaatiota. liman
genotyyppiverkostoja ja niiden sallimia neutraaleja muutoksia luonnon kirjastojen tutkiminen
olisi likimain mahdotonta.

Toinen syy on, ettd neutraalina ilmaantunut muutos ei vilttimdttd pysy sellaisena. Aikanaan
neutraaleista muutoksista voi tulla innovaatioiden olennaisia osia.... Ja ndin kéy, kun
luonnonvalinta sdilyttdd ne.* —Kun neutraalit muutokset ovat avanneet tien innovaatioon,
valinta sdilyttédd innovaatioon vaikuttaneet neutraalit muutokset”* (167).

*Vaarin kadnnetty: Alkuteksti: “Once- neutral changes can turn into essential parts of innovations... And
once they do, natural selection can preserve them”. Eli: “Aikanaan neutraaleista muutoksista voi tulla
innovaatioiden olennaisia osia... Ja kun ndin kdy, luonnonvalinta, voi sailyttda ne.” Valinta siis ei sailyta
neutraaleja muutoksia, vaan ne ovat alttiita kohinalle, sattumalle eli geneettiselle ajautumiselle. Valinta
sailyttaa muutokset vasta sitten, kun niistd on tullut sellaisia ei-neutraaleja muunnoksia, joilla on jokin
valintaetu. Pietildisen kadannoksen mukaan neutraaleista mutaatioista tulee innovaatioita vasta sitten kun
luonnonvalinta sailyttda ne (siis neutraalit muutokset).

Hammerhead ribotsyymi (ja muut RNAt) kiihdytysajossa
virtuaalisten genotyyppiverkostojen neutraaleilla valtateilla

”Jo yksi esimerkki, perusteellisesti tutkittu hammerhead-ribotsyymi —niminen RNA-entsyymi,
kuvaa, missd mddrin neutraalius ja genotyyppiverkostot kiihdyttdvdt innovaatioiden etsintddi.
Tdmdn RNA-entsyymin tehtdvd on pilkkoa RNA erityisessd nukleotidiketjun pisteessd.
Ribotsyymi sai nimensd vasarahaita (englanniksi hammerhead shark)) muistuttavasta
muodostaan, jonka ansiosta se hoitaa tehtdvdnsd riittdvdn hyvin, muttei vélttdmdttd
optimaalisesti. Jossain RNA-molekyylin valtavassa kirjastossa voi olla uusia muotoja, uusia
fenotyyppejd, joiden ansiosta ribotsyymi toimisi tehokkaammin.

Jos genotyyppiverkostoja ei olisi, RNA-kirjaston lukijoiden joukko eli kehittyvd RNA-
populaatio, joutuisi kokoontumaan tdtd RNA:ta koodaavan 43* kirjaimen mittaisen tekstin
ympdirille ja se voisi tutkia vain ne muodot, jotka ovat siité yhden kirjaimen muutoksen pddssé
(=yhden "askeleen” paassa). Tdlld RNA-entsyymilld sattuu olemaan 129* naapuria ja koska
osaamme laskea niiden muodot**, voimme mddrittdd, ettd tdssd ympdristdssd
(=1ahinaapuristossa) on 46 uutta muotoa. Se on muotojen mddrd, jonka evoluutio pystyy
tutkimaan ilman genotyyppiverkostoja” (168).
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[Tarkennettuna: kun ensimmaisen askeleen paasta loytyi laskennallisesti 46 uutta muotoa
(sekundaarirakennetta), tarkoittaa se, ettd 83 (129 — 46) muutosta oli neutraalia eli sama
sekundaarirakenne sailyi.]

*Kirjastossa 43 kirjaimen mittaisella RNA-tekstilld on 129 naapuria, koska naapurissa jokaiselle RNA-
kirjaimelle on kolme muuta vaihtoehtoa.

**Ribotsyymin sekundaarirakenne osataan laskea sen emasjarjestyksestd, koska se syntyy itseorganisaation
vaikutuksesta: RNA laskostuu, kun ketju veden l[ampoliikkeen ja RNA-molekyylien sédhkoisten
ominaisuuksien vaikutuksesta vaantyy ja jotkin sen nukleotideista tarttuvat toisiinsa muodostaen
molekyyliin lyhyita kaksoiskierteen patkia. Toiminnan kannalta tarkeitd tertidarirakenteita ei kuitenkaan
osata laskea. Tatd vaikeuttaa mm. se, etta saavuttaakseen vakaita rakenteita, RNA-ketjut edellyttavat
lisdreaktioita metalli-ionien kanssa. (Tadssa viite Schuster P. ym 1994: From Sequences to Shapes and Back —
A Case-Study in RNA Secondary Structures... ja maininta, etta "Ei tiedeta, pateeko tdma tertidarirakenteisiin
ja niiden toimintoihin”. s. 233.)

“Entd genotyyppiverkostojen kanssa? Jos astumme vain tekstin neutraaleihin naapureihin (83
kpl.), joilla on sama hammerhead-muoto ja mddritémme niiden naapureiden muodon” (168):

Nailla 83:lla neutraalilla naapurilla on jokaisella erikseen 129 sellaista omaa naapuria, jotka
poikkeavat niista yhdella kirjaimella eli 129 x 83 x 83 = 10 175 781. Niiden joukosta I6ytyi jo 962
uutta muotoa eli laskennallista sekundaarirakennetta. Kun nama pudotettiin pois ja laskettiin
jaljelle jaaneiden 10 174 819 neutraalien muutosten lahinaapureiden muodot, |16ytyi niistd jo 1752
uutta muotoa. Eli kun tietokoneen genotyyppiverkoston “turvallisten neutraalien muutosten
oikopoluilla” edettiin vain kaksi lisdaskelta, uusia muotoja I6ytyi 40 kertaa enemman kuin
ribotsyymin valittdmassa laheisyydessa. Ja jokin ndista saattaa toimia paremmin, tai silla voi olla
jopa jokin uusi funktio.

Me emme kuitenkaan tiedd, voiko hammerhead-ribotsyymi saada talla tavalla uusia
(haitallisia?) funktioita. Ylldesitetty on teoriaa: uudet muodot (lasketut sekundaarirakenteet)
[6ytyivat virtuaalisen in silico-maailman neutraaleilta poluilta. Esimerkki on silti mielenkiintoinen.

Wagnerin mukaan genotyppiverkosto nopeutti hammerhead-ribotsyymin “evoluutiota” 40-
kertaiseksi* ja tdma "muistuttaa Star Trekin poimuajoa, tieteiskirjallisuuden ratkaisua valoa
nopeampaan tahtien valiseen matkustamiseen” (s.168). Onko tama sita itseorganisaation outoa
lajia, jota tassa luvussa luvattiin esitellad?

*Valittomassa (virtuaalisessa) naapuristossa oli vain 46 uutta muotoa, mutta kaksi askelta kauempana 1752
(1752:46 ~ 40).

Ja kun genotyyppiverkoston neutraaleja haamupolkuja edetdan viela pidemmalle, vauhti vain
kiihtyy:

“Kekselididit tieteiskirjailijat ovat olettaneet “madonreikien” kaltaisia teknologioita, joiden
ansioista tuhansien valovuosien pddssé oleviin paikkoihin voidaan siirtyé silménrépéyksessd.
Genotyyppiverkostot vaikuttavat toimivan samalla tavalla. Ne kutistavat metabolioiden,
makromolekyylien ja sédtelypiirien tekstien vilistd etdisyyttd” (169).
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Neula I6ytyy helposti heindkasasta

Madonreikien jalkeen Wagner siirtyy heindkasaan ja kuvittelee, ettd “joukko evoluution lukijoita,
eliopopulaatioita (ja niiden geneettisia saatelytekijoitd) on keradantyneena lahelle tekstia, joka
kuvaa erityisen ilmentymisen koodin piirin, joka muovaa jotain ruumiinosaa, kuten linnun siiped”:

“Seuraavaksi kuvitellaan, ettd jossain sdditelypiirien kirjaston osassa on uusi koodi, joka
muuntaa siiped hieman aerodynaamisemmaksi tai kevyemmdksi. Mitd pitemmidille lukijoiden on
kuljettava loytddkseen sen, sit enemmdn aikaa ne tarvitsevat téimén innovaation I6ytdmiseksi.
Ensi ndkemdiltd téillaisen valtavan kirjaston seikkailu on kuin tietyn neulan etsimisté
heindkasasta” (169).

Neula I6ytyy kuitenkin helposti, koska tdssa oudossa heindkasassa (=kirjastossa) niitd on monta:
”Saman ilmentymisen koodin sisaltavia piireja on lukematon maara eli heindkasassa on monta
neulaa.”

Heindkasa on kuitenkin vieldakin oudompi, koska sen neutraalien polkujen paista voi |6ytyd myos
uusia ilmentymisen koodeja. Tassa han viittaa vuonna 2008 tekemaansa tietokonesimulaatioon
(RNA:lIa) (viite 30), jonka mukaan “kun aloittaa mielivaltaisesta kirjaston paikasta, mistd tahansa,
on kaveltava lyhyt matka, vain 15 askelta (=neutraalia mutaatiota) pois genotyyppiverkostosta
|6ytadkseen minkd tahansa toisen piirin genotyyppiverkoston. On kuin etsittava neula olisi aina
Iahelld riippumatta siita, mista etsinnan aloitti”. — N&in in silico. Enta reaalimaailman vaaroja ja
kuoppia taynna olevissa genotyyppiverkostoissa? Nama kuopat saattavat aiheuttaa haitallisia
mutkia RNA-molekyylien kolmiulotteisiin tertidgarirakenteisiin, rakenteisiin, joiden muotoja ei
tietadkseni pystyta laskemaan. (Ks. ylla oleva viite: “Ei tiedetd, pateeko tama tertidarirakenteisiin
ja niiden toimintoihin”.)

Elinvoimaisuus - innovaation edellytys

Luvun 6 loppuosa kasittelee elididen elinvoimaisuutta (alkukielessa siis robustness), (nykyisen)
innovabiliteetin ehka tarkeinta lahdetta:

“Elinvoimaisuus on erittéin arvokasta innovaatiolle, koska genotyyppiverkostot ja niiden kangas
ovat elinvoimaisuuden seuraus. Yleensd arvokkaat asiat eivdt kuitenkaan ole ilmaisia, eiké
elinvoimaisuus ole poikkeus. Sen kallis hinta on monimutkaisuus” (172).

“Elémdé tuntuu monin tavoin tarpeettoman monimutkaiselta. Hyénteiset 14 jaokkeeseen
jakavissa sddtelypiireissd on kymmeniéd molekyylejd, mutta tutkijat ovat tienneet monien
vuosien ajan, ettd vain kaksi oikealla tavalla vuorovaikuttavaa molekyylié johtaisi samaan
tulokseen. Kuin kiusatakseen meitd tuhannet hyénteiset muodostavat jaokkeensa tavalla, jonka
ymmdirtémiseen meni vuosikymmenid, mutta jollaista yksikédn jérkevd insinééri ei suunnittelisi.
Ja muistanet metabolian tieverkostot, jotka ovat tdynnd ylimddrdisid kujia, vaihtoehtoisia
reittejé ja kdyttdmdttémid polkuja. Niistékin on kysyttdvd miksi. Miksei hédikdilemdattémdn
tehokas luonto hdvittdnyt niistd aiheutuvaa monimutkaisuutta?

Vastaus on ympdiristd, tai pikemminkin ympdristét. Haaskaavan monimutkaiselta vaikuttava
geenijoukko onkin oikeastaan eloonjééimisen salaisuus useammassa kuin yhdessd
ympdiristossd.
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Niukkaravinteissa ympdiristdssd, jossa E. colilla on vain yksi hiilen IGhde muun muassa
aminohapot ja DNA:n nukleotidit sisdltévén 60 olennaisen biomassan molekyylin
valmistamiseksi, lIihes kolme neljdsté bakteerin metabolisesta reaktiosta on téysin
tarpeettomia. Ne voi poistaa ja eldmd jatkuu: elinvoimaisuutta.

Ympdristot kuitenkin muuttuvat. Jos ainoa hiilen Idhde muuttuu glukoosista etanoliksi, jotkin
“tarpeettomat” reaktiot saattavat pitéd biomassatehtaat kdynnissd. Jokainen 80 hiilen
ldhteestd, joista E. coli pystyy tuottamaan biomassaa, edellyttdd erityisreaktioita. Ja hiili ei ole
ainoa vdlttimdtén alkuaine, joten muiden alkuaineiden ldhteiden metabolia edellyttdd
lisdreaktioita. Suuren metabolisten reaktioiden kokoelman ansiosta eli6é on
toteuttamiskelpoinen monenlaisissa ympdristdissd. Biologiassa lisddntynyt monimutkaisuus
tarkoittaa lisdéntynyttd elinvoimaisuutta ympdristén muutosten suhteen” (174).

“Ajan mittaan muuttumattomat ympdristot johtavat monimutkaisuuden vihenemiseen, koska
elinvoimaisuuden merkitys vihenee” (175).

(Nain kavi mm. niille kuuluisille Lenskin bakteereille, joita viela muutama vuosi sitten hehkutettiin
esimerkkina “evoluutiosta silmiemme edessa”. Tassa tapauksessa “evoluutio” oli sita, etta bakteeri
kaytti sitraattia myos hapen lasna ollessa, koska sitraatin sisddnottoa saadtelevaan systeemiin
kerdaantyi mutaatioita ja systeemi jai pysyvasti on-tilaan. Nama bakteerit parjasivat muita
paremmin happi/sitraattiliemessa, mutta menettivat samalla mutaatioiden kautta elinvoimaisen
metaboliansa. Luontoon palautettuina ne todennakdisesti kuolisivat melko pian.)

Kehéapaattelya? Ymparisté innovaattoreina?

“Ympdristén muutos edellyttdd monimutkaisuutta, joka synnyttdd elinvoimaisuutta, joka
synnyttdd genotyyppiverkostoja, jotka mahdollistavat juuri sellaiset innovaatiot, joiden ansiosta
eldmd selvidd ympdiriston muutoksesta, kasvattaa monimutkaisuuttaan ja niin edelleen alati
kasvavan innovabiliteetin nousevana kierteend. Innovabiliteetin ytimessé on
genotyyppiverkostojen itseorganisoituva moniulotteinen kudos, joka piileksii elimén ndkyvén
loiston takana, mutta luo témdn loiston. Se on eldmdn piilossa oleva arkkitehtuuri” (179).

Haiskahtaa kehadpaattelylta: Ympariston muutokset, kuten kuivuus, voi yllattaa akisti, mutta
monimutkaisuuden, joka synnyttaa elinvoimaisuutta, pitdisi edeltad ympariston muutosta? — Vai
kuinka?

YIIa siteerattua kappaletta edelsi toinen, jossa verrattiin ympariston muutoksille altistuvaa
kolibasillia (E.coli) ja kirvan suoliston muuttumattomissa oloissa elavaa Buchnera-bakteeria ja
todettiin, ettd "elaman elinvoimaisuus ja monimutkaisuus (E.colin) lisdantyvat kun se altistuu
ympariston muutoksille. Ymparistén muutos voi tosin epigeneettisten mekanismien kautta
laukaista sopeutumisreaktioita, mutta niiden taytyy olla jo valmiiksi ohjelmoituina elion perimaan:
fysikaalinen ympdiristén muutos ei synnytd uutta informaatioita; vain informaatio voi synnyttdd
informaatiota — toiminnallista informaatiota! Nain vaittaa ainakin informaation sailymisen laki.

Se (kuten Darwin), joka vaittaa, ettd ympdriston muutos synnyttdd uutta, sitd kutsutaan
”environmentalistiksi”: Ymparistd on ikdan kuin personoitu aktiiviseksi toimijaksi!



67

Luku 7: Luonnosta teknologiaan

Uutta vanhojen keksintdjen yhdistelyista

Peptidisidos — merkittava innovaatio, standardi? (jonka atomit
Ioysivat?)

Kirjoittaja vertaa evoluution kulkua teknologiaan ja kuvaa sita termilld eksaptaatio, jossa uusi
innovaatio, kuten Gutenbergin painokone tai suihkumoottori, perustuvat vanhojen keksintéjen
yhdistelemiseen. Biologinenkin innovointi on yhdistelevaa, esimerkiksi geenien saatelypiireissa
vuorovaikuttavien saatelijoiden uusia kombinaatioita. Tdma on kirjan paaajatus:

”Kaikki evoluution innovaatiot keksitddn ldhes ddrettémien kirjastojen hauissa, ja ne ovat
kombinatorisia samaan tapaan kuin uusi kirja yhdistdd vanhat kirjaimet uusiksi merkityksiksi.
Yritys ja erehdys. Populaatiot. Moninkertainen synty. Kombinaatio. Ndmd ovat sekd teknologian
ettd luonnon rinnakkaisia ominaisuuksia, joten ei ole ylldttdvdd, ettd teknologit pyrkivit
matkimaan luonnon innovabiliteettia” (185).

“Teknologit ottivat ensimmdisen suuren, vastausta tavoittelevan askeleen, kun he oivalsivat,
ettd evoluutio noudattaa algoritmia, niin yksinkertaista ja stereotyyppistd reseptid, ettd se
voidaan toteuttaa koneella. DNA:ta muuttamalla mutaatiot* luovat eliéitd, joilla on uusia
fenotyyppejd, ja valinnan ansioista niité jdd eloon ja lisddntyy. Mutatoidu. Valikoidu. Yhé
uudelleen. Automaattinsa tuntevat teknologit eli tietojenkdisittelytieteilijét loivat
oivalluksestaan kokonaan uuden tutkimusalan, joka keskittyy evolutiivisiin algoritmeihin:
resepteihin, jotka perustuvat jonkinlaiseen mutaatioon ja valintaan ja ratkaisevat vaikeita
tosimaailman ongelmia vain tietokoneella

Erityisen maineikas ja vaikea témdn luokan ongelma on nimeltéddn kauppamatkustajan
ongelma, matemaattinen arvoitus, jonka irlantilainen matemaatikko William Rowan Hamilton
esitti ensimmdisend 1800-luvun puoliviilissd. Se on perusteiltaan yksinkertainen:
kauppamatkustaja joutuu kéiymddn sécinnéllisesti kymmenen, potentiaalisesti ostavien
asiakkaiden luona. Kukin asuu eri kaupungissa. — Voidakseen olla enemmdin perheensd kanssa,
hén haluaa, ettd kukin myyntikierros on mahdollisimman lyhyt.

— Ongelma on vaikeampi kuin miltd se kuulostaa. — Tdstéd ongelmasta on kirjoitettu tuhansia
artikkeleita, koska se ei rajoitu kauppamatkustajiin. — Jopa kimalaiset kohtaavat sen...

Kauppamatkustajan ongelman téydellinen ratkaisu voidaan laskea jopa tuhansille
‘kaupungeille” hienostuneilla matemaattisilla tekniikoilla... Ja autoinsinéérit muuttavat niilld
moottorin toimintaa optimoimalla, missd paineessa ja mind ajanhetkend polttoaine
ruiskutetaan moottoriin. Ja algoritimit todella parantavat moottorin hyétysuhdetta.

Ne eiviit kuitenkaan mullista moottorin rakennetta.

-- Biologista evoluutiota matkivat evolutiiviset algoritmit ovat tehokkaita tyékaluja, mutta
niistd puuttuu edelleen jotakin. Ne ovat edelleen puutteellisia biologisen innovaation kannalta
keskeisessd uudelleen yhdistelyssd. Luonto on parempi yhdistelijé, paljon parempi yhdestd
yksinkertaisesta syystd: standardit.
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Kuten luvussa 2 todettiin, universaalin energiastandardin ATP:n ja universaalin geneettisen
koodin kaltaiset standardit ovat merkki elimdn yhteisesté alkuperdstd. Teknologiassa ei ole
tdllaisia standardeja ja siksi uudelleen yhdistely on sen piirissé vaikeampaa, joten teknologia
korvaa ne usein nerokkuudella. —Luonto tarvitsee ndité standardeja, koska sillé ei ole keksivin
ihmisen nerokkuutta. (Mista lahteestd ihmisen nerokkuus tuli?)

Proteiinien erilaiset toiminnot, kuten... ilmaantuivat samalla tavalla yhdistyneiden
rakenneosien ketjuista eli standardisoidusta kemiallisesta kytkenndstd nimeltéiéin peptidisidos,
jossa yhden aminohapon typpiatomi tarttuu naapurinsa hiiliatomiin. —Ja tdmd kaikkien elididen
standardi on mahdollistanut eldmdn sellaisena kuin me sen tunnemme. Sen ansiosta luonto
pystyy_kokoonpanemaan_sokeasti ilman minkddinlaista nerokkuutta téhtitieteellisen mddrdn
genotyyppejd**, jota innovaation I6ytiminen edellyttdd

Helpon, mielettémdn uudelleen yhdistémisen standardit eiviit ole vain proteiinien
ominaisuus. Myds RNA-ketjuilla on standardoitu kemiallinen sidos... Eldmdn informaation
tallentamisen standardi DNA mahdollistaa bakteerien geenien vaihdon ja luo uusia
metabolioita... Liséksi sddtelypiireilld on standardoitu tapa sdddelld geenejd, jossa periaatteena
on, ettd sddtelyproteiinit tarttuvat erityisiin DNA:n lyhyihin sanoihin, jolloin luonto voi nditd
sanoja muuttamalla yhdistéd vanhat sddtelijét lukemattomilla tavoilla uusiksi piireiksi”*** (186
—189).

*On arvioitu, etta korkeintaan yksi mutaatio miljoonasta saattaa olla jollain tavalla hyddyllinen. On myos
arvioitu, etta jonkin uuden, hyddyllisen ominaisuuden ilmestyminen vaatii vahintaan viisi mutaatiota. Sen
todenn&kdisyys, 1/10%, on liian pieni huomioon otettavaksi. — Ja samaan aikaan olisi syntynyt 10°° haitallista
mutaatiota.

**Mutta genotyyppi ja yksi ainoa geneettinen koodi eivat maaraa fenotyyppia, genotyyppi on vain pieni osa
elion "tyyppia” (ks. alle, elaman monet koodit ja munasolu periméan perusyksikkona.)

***Uudet piirit koostuvat saatelytekijoiden vuorovaikutusten uusista kombinaatioista.

Peptidisidos, RNA-ketjun standardoitu kemiallinen sidos ja saatelypiirien standardoitu tapa
saddelld geeneja mahdollistavat siis "itsestdan jarjestaytymisen”, joka selittdaa koko elollisen
maailman (ja ihmisen nerokkuuden)? Kuitenkin, moni, joka haluaa ymmartaa/ottaa huomioon
koko biologian olemuksen, on eri mieltd. He tunnustavat, etta kaikkea pyorittaa hyvin
monimutkainen ja moniasteinen informaatio ja metainformaatio. — Ja kirjoittaja itsekin, ikaan kuin
vahingossa mainitsee sanan “informaatio”. Onko informaation ilmentdaminen siis aineen
ominaisuus, materian piileva kyky? Enta mita sanoo informaation sadilymisen laki? Tassa kirjoittaja
on ajautunut kauas luonnontieteistd metafysiikan hamarille poluille. Kaipa uutta informaatiota
syntyy itsestdan vield tandkin pdivana? Ja myos uutta elamaa "alkutekijoistaan” ”itsestaan
jarjestaytymisen pakosta”?

Vanhojen keksintdjen yhdistely uudella tavalla voi toki synnyttaa uutta, kuten ruuvipuristimen,
paperin ja musteen yhdistamisen painokoneeksi. Mutta Canonin varitulostinta ei silla aikaan
saada. Itsestaan jarjestaytyminen ilmeisesti synnytti sellaiset uudet komponentit kuten
aitotumaisten solujen tarvitsemat histoniproteiinit, mikrotubulukset, tumakalvot ja metaboliat
kuten kollageeni- ja steroidisynteesin jne.?

Datakirjat kustannuksen Evoluutio ja biologinen informaatio (2014) on hyva aihetta kasitteleva
suomenkielinen teos, joka on kdannetty saksalaisten biologien kirjoittamasta teoksesta Evolution —
ein kritisches Lehrbuch, 2013. Samana vuonna ilmestyi my0s aihetta kasitteleva englanninkielinen
teos Biological Information — New Perspectives (Marks ym.). Sen voi ladata ilmaiseksi osoitteesta
worldscientific. com.
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Ennen loppuhuipennusta “Platonin luolaa”, kirjoittaja esittelee Boolen loogisia piireja ja

niiden funktioita, kuten ON/OFF, AND ja OR. My6s geenien saatelypiirit toimivat samalla
periaatteella, mutta ovat paljon hienostuneempia kuin yksinkertainen on/off-kytkin. Biologiset
kytkimet voidaan kaantaa ainakin viiteen asentoon: pois, vahan paalla (=vahan toimintaa),
keskinkertaisesti paalla, reilusti paalla ja erittdin paljon paalla (=erittain paljon toimintaa kuten
tietyn proteiinin tuotantoa).

Geenien kytkimina toimivat tavallisesti proteiinit tai RNAt, joita kutsutaan saatelytekijoiksi (engl.
transcriptionfactors) ja ne siis sdatelevat geenien luentaa. Transkriptiotekijoitd koodaavien
geenien ja sdddettadvien geenien valistd yhteytta/vuorovaikutusta kutsutaan sddtelypiirien
johtimiksi (joka ei siis ole mikaan fyysinen “johto/piuha”.) Saatelytekija kiinnittyy sdadettavan
geenin ldhelle, erityiseen lyhyeen DNA-jaksoon, kuten ns. promoottoriin, joka joko aktivoi tai estda
geenin, kuten laktaasigeenin luennan. Jos promoottorissa tapahtuu mutaatio, jonka johdosta
saatelytekija ei voi enaa tarttua siihen, johdin "katkeaa”. Mutta jos mutaatio aiheuttaa sen, etta
siithen tarttuukin jokin toinen, toisella tavalla vaikuttava saatelytekija, piiri on saanut uuden
johtimen. Ndin mutaatiot voivat “johdottaa” piiria uudelleen. Tavallisesti mutaatiot ovat haitallisia
eli ne katkovat johtimia. Biologiset saatelypiirit ovat kuitenkin "alykkaita”, tarpeettoman runsailta
vaikuttavia ja moneen kertaan varmistettuja. Tasta kdytetaan nimitysta redundanssi, engl.
redundancy, liiallinen, tai robust, lujatekoinen (siis elinvoimainen): Se on kuin Internet: jos yksi
kaapeli katkeaa, viesti ohjataan eteenpain muita kanavia pitkin. llman liiallisuuden runsautta,
redundanssia, piirien johtimia katkovat mutaatiot olisivat tappaneet meidat jo ajat sitten:

Evoluutio vaatii monimutkaisia saatelypiireja: mista ne tulivat?

“Tosimaailman ohjelmoitavien piirien ominaisuudet muistuttavat luonnon innovaatiokykyd siiné
mdidirin, ettd ne viittaavat syvdlliseen kysymykseen: ovatko kokonaiset digitaalisten piirien
kirjastot eli valtavat piirien kokoelmat, jotka saadaan yhdistimdillé loogiset portit kaikilla
mahdollisilla tavoilla, jérjestédytyneet samalla tavalla kuin biologisten piirien kirjastot?

— Karthik Raman vastasi téhdn. — Kun Karthik analysoi monimutkaisuudeltaan eli loogisten
porttien lukumdidirdltddn erilaisia loogisia piirejd, hin totesi, ettd yksinkertaisempia piirejd ei voi
johdottaa uudelleen tuhoamatta niiden toimintoa. Kun tdllaisessa piirissd muutetaan yksi
johdin, koko piirin toiminto katoaa. Jokainen portti ja johdin on tdrked. Néin yksinkertaisilla
piireilld ei ole innovabiliteettia, koska ne eivdt pysty tutkimaan uusia rakenteita ja
laskutoimituksia. Uudelleen johdottaminen edellyttéé monimutkaisempia piirejd. Mitd
monimutkaisempia ne ovat, sité enemmdn uudelleen johdottamista (eli mutaatiota) ne sietdvidit.
—Biologian tapaan innovabiliteetti syntyy nédenndisen tarpeettomasta, mutta todellisuudessa
elintdrkedstd monimutkaisuudesta. —Oljyn ja veden tapaan yksinkertaisuus ja innovabiliteetti
eivdt sovi yhteen.

Tdmd ei tarkoita, ettd tehokkaissa, innovoivissa teknologioissa ei olisi yksinkertaisuutta ja
eleganssia. Pdinvastoin. Mutta ne ovat piilossa ndkyvdn maailman alla. Niiden perusperiaate on
itse yksinkertaisuus: kokonainen maailma voidaan luoda rajoitetusta mddrdsté rakenneosia,
jotka voidaan kytked toisiinsa rajoitetulla médrdlld tapoja. —Innovoivien teknologioiden
yksinkertaisuus ja eleganssi ovat piilossa nikyvidn maailman takana samaan tapaan kuin
luonnon kirjastot, joiden heikko kajo nékyy elémdén puussa kuin Platonin luolan varjo” (195-
198).
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Heti alussa piti siis olla monimutkaisia piireja, silla ensimmainen ei-toivottu mutaatio olisi tuhonnut
yksinkertaisen. Miten monimutkaiset piirit syntyivat? Tassa Wagner huomaamattaan kumoaa
oman teoriansa, joka vaatii innovabiliteettia jo alkeelliselta ensimmaiseltd elamalta. — Vai piileekd
innovabilteetti jo "alkuliemessa”, materian itsensd olemuksessa, kuten ylla mainitussa
peptidisidoksessa? — Tiedettd?

Mutta: monisoluisten elididen monimutkaisia, integroituja
piireja ei voi johdottaa uudelleen

Toistan yllamainitun:

“Uudelleen johdottaminen edellyttéiéi monimutkaisempia piirejé. Mitd monimutkaisempia ne ovat,
sitd enemmdn uudelleen johdottamista ne sietédvdt.”

Nain Karthikin in silico maailmassa, mutta ei reaalibiologian kehittyneimmissd, monimutkaisissa ja
integroituneissa saatelypiireissa. Kerrataan kuitenkin sivua 154, jossa esiteltiin pari “uudelleen
johdotusta:

“Kahdessa miljoonia vuosia sitten toisistaan eronneessa hiivalajissa tédmd piiri on saanut téysin
uudet johdotukset ja jopa niiden sddtelytekijit ovat nykyddn erilaiset. Kumpikaan piireistd ei ole
kehnompi, silld muuten se ei olisi sdilynyt. Luonto on ratkaissut saman sddtelyongelman
kahdella erilaisella, mutta yhté pdtevdlld tavalla. Lisdksi pienten mutaatioaskelten polku
yhdistéid ndmd ratkaisut toisiinsa, koska lajeilla on yhteinen esi-isd. —Tasapainon saavuttaminen
ehkd vaikuttaa hienovaraiselta asialta, johon on vain yksi paras ratkaisu, mutta nytkin kaksi eri
hiivalajia on keksinyt yhtd tehokkaat ratkaisut, jotka sddtelevdt néitd geenejé tdysin eri tavoin”.

Kahdella nykyisella oluenpanijan hiivalajilla on siis erilaiset johdotukset. Mutta ajatus niiden
muinaisuudessa tapahtuneesta “uudelleen johdotuksesta” perustuu pelkkdan hypoteettisen, kaksi
miljoonaa vuotta sitten eldaneen esihiivan ”primaarisen piirin uudelleen johdotukseen”.

Samalla sivulla kuvataan laboratoriokoetta, jossa Mark Isala johdotti E colin transkriptiota
sadtelevan piirin uudelleen lisdaamalla uusia johtimia eli geeniparien valisia saatoja. Isala totesi,
etta saatelypiirit olivat niin vakaita, etta ne kestavat uudelleen johdottamisen. 95 % hanen
uudelleen johdottamistaan piireista toimi normaalisti. (Bakteerit siis jaivat henkiin vakaissa
laboratorio-olosuhteissa.)

Tallaiset in silico-ty6t, bakteerikokeet ja hiivahavainnot vievat helposti ajatukset siihen, etta
monisoluisten elididen, kuten eldinten varhaisen alkionkehityksen aikana toimivien saatelypiirien
(developmental gene regulatory networks, dGRNs) uudelleen johdottaminen saattaa synnyttda
uusia innovaatioita eli luonnon valinnan tarvitsemia kelpoisimpia. Ndin ei kuitenkaan taida olla —
niin ainakin asioihin paremmin perehtyneet uskovat: Ndiden geenien integroituneet verkostot ja
niiden tuottamat saatelytekijat, proteiinit ja RNAt saatavat paitsi koodaavien geenien
ilmentymisen tarkkaa tasoa, myo6s niiden tarkkaa ajoitusta.

Eric Davidson, joka on ehka eniten tutkinut eldinten alkionkehityksen aikaisia geenien
saatelyverkostoja (in vivo), on teoreetikko (in silico) Wagnerin kanssa eri linjoilla: Mutaatiot, jotka
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vaikuttavat naihin verkostoihin, ovat aina katastrofaalisia; verkostojen joustavuus on minimaalista.
Verkostoa ei voi “kehittda” luomalla jokin uusi johdin tai katkaisemalla vanha. Piirit ovat
ainutlaatuisia; uusi innovaatio vaatii kokonaan uudenlaisen piirin. Ja sita paitsi: Pelkka uusi
saatelypiiri ei voi synnyttaa aivan uudenlaista, monimutkaisempaa eliotd, silld se tarvitsee myos
taysin uusia "osia”, uudenlaisia solutyyppeja, jotka puolestaan tarvitsevat uusia proteiineja ja
muita molekyyleja, joiden synty vaatii uusia koodaavia geeneja.*

*Stephen Meyer, kirjassa Theistic Evolution — A Scientific, Philosophical, and Theological Critique. Crossway
2017, luku 2: Neo-Darwinism and the Origin of Biological Form an Information.

Epilogi — Platonin luola

Kun Wrightin ja Fischerin populaatiogenetiikan luultiin
pelastaneen Darwinin teorian luonnolliselta kuolemalta

“Samaan tapaan kuin Sallie Gardnerin neljé vuotta ennen Darwinin kuolemaa kuvannut
zoopraskooppi*, Darwinin tydkin kdynnisti mullistuksen, mutta vaikka hén olisi ollut
matemaatikko, héin ei olisi pédissyt ndkemddn eldmdin piilossa olevaa arkkitehtuuria. Hén ei olisi
edes tiennyt, ettd se on olemassa. Luonnon jattimdisten kirjastojen valaisemiseksi tdmdn
mullistuksen lieskat tarvitsevat enemmdin polttoainetta kuin Darwinin teorian.

Biologian ja matematiikan oli ensinndikin yhdistyttévd perusteellisesti ja siihen kului sata vuotta.
Se alkoi Sewall Wrightin ja R.A. Fischerin matematiikasta, joka yhdisti perinteisin darwinismin ja
Mendelin genetiikan. Se vuorostaan johti moderniin synteesiin, jonka ansioista voitiin
ensimmdiistd kertaa tdsmddvdsti ennustaa, kuinka luonnonvalinta nopeuttaa innovaatioiden
levidimistd” (199 — 200). *Zoopraskooppi: alkukielelld zoopraxiscope.

"Tasmaavasti ennustaa” — tama tuskin pitaa paikkaansa. Siteeraan populaatiogenetiikkaan ja sen
sudenkuoppiin perehtyneen John Sanfordin jo yllda mainitsemaani kirjaa Genetic Entropy
(Elibmaailma rappeutuu):

”Kun Mendelin geneettiset periaatteet |0ydettiin uudestaan” Idhes 50 vuotta Darwinin jdlkeen,
geneetikot alkoivat ymmartaa, ettd kussakin populaatiossa on oltava hyvin suuri maara erillisia
perinndllisia yksikoita. Naihin aikoihin syntyi populaatiogenetiikka. Populaatiogeneetikot oivalsivat,
etta heilla oli ongelma, jos periytyvien yksikdiden maara kasvaa hyvin suureksi. Vaikka he eivat sita
nain ilmaisseetkaan, kyseessa oli pohjimmiltaan Prinsessa ja Nukleotidi-paradoksi” (s.49).

[Prinsessa ja Nukleotidi-paradoksi on vertaus: Luonnonvalinta (prinsessa) vaikuttaa aina yksilGihin
(eli fenotyyppiin), ei geeneihin (eikd populaatioihin). Prinsessa, joka makaa paksun patjapinon
paalla, ei kykene huomaamaan pienid, runsaslukuisia, mutta vahavaikutuksellisia (ja Idhes aina
haitallisia) mutaatioita eli herneita patjapinon alta. Patjapino kuvaa kohinaa eli valintaa hairitsevia
tekijoita kuten sattumaa, hyvaa ja huonoa tuuria. Naita tekijoita on niin paljon, ettd Kimura arvioi,
ettd kelpoisuuden eli fenotyypin periytyvyys on vain 0,004 eli vain 0,4% fenotyypin muuntelusta
on valinnan ulottuvilla. Niinpa wagnerilaisen evoluution genotyyppiverkostosta |6ytdma uuden
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funktion omaava ribotsyymi on vain yksi pieni herne prinsessan patjapinon alla. Jopa 99,6%
kaikesta fenotyypin kelpoisuuteen kohdistuvasta valinnasta joutuu Kimuran mukaan hukkaan.]

Sanford:

"Filosofisesti darvinismiin sitoutuneet ensimmaiset populaatiogeneetikot tajusivat, ettd heidan
taytyi keksia keino selvitd Prinsessa ja Nukleotidi-paradoksista saadakseen darvinistisen teorian
vaikuttamaan geneettisesti uskottavalta. He toimivat ovelasti ja siirsivét valinnan kohteen
organismista geneettiseen yksikkéon (eli nukleotidiin tai geeniin). Tama tapahtui siten, ettd he
maarittivat populaation niin, ettei se ollut muuta kuin geenien varasto (geenipooli eli populaation
yksildiden geenit yhteenlaskettuina). Nain he pystyivat vaittamaan, etta valinta toimii nukleotidin
tasolla geenivarastossa, eikd yksilon tasolla. Jokaisen nukleotidin voitiin kuvitella tulevan
itsendisesti valituksi tai hylatyksi (tai ei kumpaakaan). Taman perusteella oli helppoa kuvitella
Iahes minkalainen evolutiivinen valintatapahtuma tahansa, riippumatta sen biologisesta
monimutkaisuudesta. Tama kaytanndssa poisti patjat prinsessan alta, joten han pystyi hyvinkin
nopeasti havaitsemaan herneen tai lukemaan sokeankirjoitusta suoraan! Tama oli darimmaisen
tehokas tapa peittaa koko ongelma. Darvinismi olisi tdssa vaiheessa saattanut kokea luonnollisen
kuoleman ilman tata merkittavaa ja alykasta sepitelmaa” (Provine 1971) (s.50, 73). (Ks. alle.)

Lisaksi populaatiogeneettiset algoritmit on Sanfordin mukaan saddetty lilan optimistisiksi: Idhes
aarettdman suuria*, nopeasti lisddntyvia populaatioita ja epéarealistisia valintaetuja, epéarealistisen
tehokasta valintaa: Populaatiogeneetikoiden kayttama Avida-ohjelma on Sanfordin mukaan
pikemminkin tietokonepelisimulaatio kuin biologisesti realistinen geneettinen tydkalu. Avida
kehitettiin kuvaamaan digitaalista evoluutiota. Sen vaitetaan osoittavan, ettd mutaatio ja
valintajarjestelmat voivat luoda uutta informaatiota virtuaalisessa ymparistdssa. Avidan tarkein
ominaisuus on sen keinotekoinen palkinto- ja rangaistusvalintajarjestelma. Yksittdinen mutaatio,
joka maaritellaan Avidassa hyodylliseksi, on ohjelmoitu kaksinkertaistamaan lisddantymisvauhti!
Yksittdinen vahingollinen mutaatio on maaritelty valittdmasti puolittamaan lisddntyminen. Kun
mutaatioita on useampia, palkinnot ja rangaistukset moninkertaistuvat. Tallainen digitaalinen
evoluutio on darimmaisen tehokasta nailla radikaalin liioitelluilla palkinnoilla ja rangaistuksilla,
jotka ovat monia kertaluokkia liian suuria biologiseen todellisuuteen verrattuna.

*Populaatioiden pitaa olla suuria, jotta valinnan jalkeen jaisi riittdvia jaannospopulaatioita sukua jatkamaan:
Mutatoidu. Valikoidu. Yhé uudelleen!

Fisherin teoreema, modernin synteesin perusta, on kumottu

Basener ja Sanford testasivat Fisherin teoreemaa numeerisilla simulaatioilla kayttaen
realististisempia, mutta evoluutiolle silti edullisia biologisia parametreja. He julkaisivat
tutkimuksensa otsikolla The fundamental theorem of natural selection with mutations

Journal of Mathematical Biology-tiedelehdessa 7.11.2017 (https://doi.org/10.1007/s00285-017-

1190-x).

He ottivat Iahtokohdaksi Kimuran mukaisen mutaatioiden gamma-jakautuman, siis sellaisen, hyvin
realistisen, jossa mutaatiot ovat voimakkaasti painottuneet nollasta vasemmalle eli haitallisten
puolelle. Kuitenkin siten, etta hyodyllisten/haitallisten suhteeksi valittiin 1:1000 eika
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realistisempaa 1:1000 000. Samoin populaation koko pidettiin koko ajan samana eli 10°.
Ensimmaisten vuosisatojen aikana kelpoisuuden* lasku oli jyrkintd. Simulaatiota jatkettiin vuoteen
2500 ja havaittiin, etta kelpoisuus edelleen laski eli [ahtovuoden arvosta 0,044 arvoon -0,014. Kun
seka populaation kelpoisuutta etta geneettista varianssia kuvattiin graaffisesti samalla kayralla,
havaittiin seuraavaa: Aluksi varianssi kasvoi (kelpoisuuden siis samalla laskiessa), mutta saavutti
sitten jyrkan kdannekohdan (cusp). Talloin geneettinen monimuotoisuus alkoi véhentya ja
kelpoisuus kaantyi jyrkkdan laskuun. Lynch kayttaa tasta vaiheesta nimitysta “mutaatiosulaminen”
(genetic meltdown). Tama kuvaa siis tilannetta, jossa populaation koko romahtaa ennen
sukupuuttoa. (Tastd enemman Basenerin ja Sanfordin artikkelista laatimassani lyhennelmassa
Uusdarvinismin perusta, Fisherin teoreema on kumottu.) *Malthusian fitness

Onko wagnerilainen elama (ja sen innovabiliteetti) geenien ja
mutaatioiden vapaata ja nopeaa, ruuhkautumatonta ja
turvallista liikennetta aarettémien (in silico) kirjastojen
valtateilla?

Vaikuttaa vahvasti silta, etta Wagner on saanut universaalin kirjastonsa idean
populaatiogeneetikkojen geenipoolista. Nain evoluutio on siirtynyt yksildista ja suuren maailman
hairitsevasta taustakohinasta suojattuihin pooleihin ja universaaleihin, kaikille elidille yhteisiin
”kirjastoihin”. Eldama on geenien ja mutaatioiden vapaata marssia, kohtaamisia ja eroamisia kaiken
kattavassa megakirjastossa, jossa voi syntya mita erilaisimpia tarinoita, merkityksellisia tai
merkityksettomia:

”Systeemibiologian matemaattisen perspektiivin ansiosta pystyimme purkamaan luonnon
kirjastojen hékellyttdvdn monimutkaisen fenotyyppimerkityksen, joka on ratkaisevaa
innovabiliteetin ymmdrtdmisen kannalta. Se johti myds genotyyppiverkostojen tunnistamiseen
ja ndkemykseen, ettd genotyyppiverkostot ovat erilaisten metabolian, sddtelyn ja
makromolekyylien innovaatioiden yhteinen alkuperd ja niistd syntyi tuntemamme eldimd. —
Liséksi matemaattisen biologian ansiosta totesimme, ettd kirjastot itseorganisoituvat
yksinkertaisen periaatteen mukaan, yhtd yksinkertaisen kuin painovoima... Témdén periaatteen
mukaan eliét ovat elinvoimaisia sen seurauksena, ettd monimutkaisuuden ansiosta ne sdilyvdt
elossa muuttuvassa maailmassa... Kirjastot... ovat matemaattisia kdsitteitd, joihin vain ihmisen
mieli voi tarttua” (200 - 201).

Why Proteins Don’t Evolve (Anymore)?

Nyt siihen, mita lupasin luvun 5 analyysin lopussa: Miksi proteiinit eivat kehity — enda:
Lukuisat kokeelliset tyot (laboratorioissa, ei pelkdstaan in silico) ovat osoittaneet, etta:

"Proteiinin rakennetta voidaan muunnella, mutta sen perusrakenteen rikkominen johtaa
evoluution kannalta umpikujaan eika edes systemaattinen pyrkimys muuttaa rakenne tai funktio
toiseksi ole onnistunut. On todisteiden vastaista vaittaa, ettd uusdarvinistinen mekanismi synnytti
uusia entsyymeja eliokunnan historiassa. Darwinin kuvittelema innovaatiokone ei toimi, kun se
pannaan testiin.”*
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*Leisola M., Evoluutiouskon ihmemaassa, Datakirjatkustannus 2016, s. 213.

Ja tuskin niitd synnyttda edes wagnerilainen ”poimuajo”, innovaation kiihdytys — muualla kuin in
silico-universumissa — tai jossain kontrolloiduissa laboratoriokokeissa, jossa muuan ribotsyymi
(RNA, ei proteiini) saatiin muuntumaan leikkaajasta liittdjaksi ja toinen painvastoin.

Douglas Axe ei siis saanut beetalaktamaasi-entsyymiaan* (eikd muuatta toistakaan entsyymia**)
millddn muotoa omaksumaan uutta funktiota. Hanen kollegansa Dan Tawfik kuitenkin argumentoi,
etta vdite, ettd funktion muuttaminen ei luonnistu, on vaara. Miksi? Siksi, ettd nykyiset entsyymit
ovat liian pitkdlle erikoistuneita; ne eivat voi enaa erikoistua. Mutta: joskus silloin, kauan kauan
sitten, entsyymit olivat "yleisentsyymeja”, ”laajakirjoisia”! Mutta nyt — nyt “luonnonvalinta on
pelannut itsensa ulos” — nykyinen elidkunta on niin erikoistunut, ettd sen evoluutio on pysahtynyt,
umpikujaan juuttunut! (Sama koskee geenien saatelyjarjestelmia: ks. alle.)

Tama on pelkka argumentum ad ignorantum (tuntemattomaan vetoamista). Tulee mieleen
oikeustieteen professori Philp Johnsonin kommentti: “Kaikki selitykset, jopa absurdit, ovat
sallittuja, kunhan jotakin vain selitetaan”.

*Axe DD (2004) Estimating the prevalence of protein sequences adopting functional enzyme folds. Journal
of Molecular Biology 341: 1295-1315. do0i:10.1016/j.jmb.2004.06.058.

**Gauger A, Axe D. The Evolutionary Accessibility of New Enzyme Functions: A case study from Biotin
pathway. Bio-Complexity, open access: http://bio-complexity.org/ojs/index.php/main/article/view/BIO-
C.2011.1.) (Naista kokeista siis Axen kirjassa Undeniable, joka on kirjoitettu Wagnerin kirjan jalkeen, ja jossa
Wagnerin kirjaa myds kommentoidaan.)

Eliot muka kehittyivit tarvitsematta uusia proteiineja

Biokemisti Stephen Meyer kirjoitti vuonna 2013 suurta huomiota herattaneen kirjan Darwin’s
Doubt (Darwinin epaily) (Harper-One). Siind han vaitti, etta darvinistinen evoluutio ei voi luoda
uusia elamanmuotoja, osittain siksi, etta se ei kykene saamaan aikaan uudenlaisia proteiineja.
Berkeleyn yliopiston paleontologi Charles Marshall laati kirjasta kriittisen analyysin.* Han esitti,
etta eliot kehittyivat tarvitsematta uusia proteiineja.** Uudentyyppisia eli6ita syntyi, kun geenien
saatelyverkostojen kytkenndt muuttuivat alkionkehityksen aikana. Han kuitenkin myoéntaa, etta
kun naita verkostoja on keinotekoisesti manipuloitu, on huomattu, etta alkio kuolee. Hanen
mielestdaan tama johtuu siita, ettd viimeisten 500 miljoonan vuoden innovaatioiden johdosta
nykyiset saatelyverkostot ovat “ylikuormittuneet”, liian pitkalle erikoistuneet siten, etta niiden
kytkent6ja ei voi endd muuttaa pilaamatta niita! — Mutta aikaisemmin tilanne oli toinen,
kambrikaudella, jolloin elididen padjaksot syntyivat, silloin sdatelypiirit eivat vield olleet niin
"kuormittuneita”! Tiedetta?

*When Prior Belief Trumps Scholarship, Science 341:1344, 2013.

**Taysin vaara vaite: uudet, taysin eri lajityypin elidt, tarvitsevat uusia proteiineja.

Tama on evolutionistien tavallinen virhepdatelma nimeltdan tuntemattomaan vetoaminen
(argument from ignorance). Sen torjuminen edellyttdisi aikamatkailua menneisyyteen.
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Maailman vanhimmat eliot pysyivat entisina uusista
proteiineista huolimatta

Marshallin hypoteesi ”“eliot kehittyivat tarvitsematta uusia proteiineja”, vaikuttaa toimivan yhta
hyvin nurinpainkin: “eliot eivat kehity, vaikka ne saisivatkin uusia proteiineja”. (Ja Wagner siis
esitti, etta elion kehittyminen vaatii uusia molekyyleja. Keta uskoa?):

Syanobakteerien pitaisi olla maailman vanhimpia eliéita, jopa yli 3500 miljoonan vuoden ikaisia.
Saksalaiset tutkijat sekvensoivat hiljattain 16 eri syanobakteerikannan genomit.* Koska kaikki
olivat syanobakteereja, ne olivat ulkoisilta piirteiltdan kovin samanlaisia. Mutta olivat silti
geneettisesti hyvin erilaisia: Kaikilla oli sama 660 geenin perussetti, mutta jokaisella oli keskimaarin
869 omaa geenia, ns. orpogeenid, joita ei ollut milladn muulla kannalla (ja siten ilmeisesti myds
uusia proteiineja?). Yhteensa koko joukosta l6ytyi yli 14 000 ainutlaatuista geenia, vain jollekin
tietylle kannalle kuuluvia. ”Vertailevat genomianalyysit ovat osoittaneet, etta jokaisen
taksonomisen ryhman geeneista 10 — 20 % on sellaisia, joita ei |6ydy mistdadan muusta ryhmasta.**

Mielenkiintoista: joidenkin mielestd tdma on vahva todiste modernia synteesia vastaan;
evoluution on mahdotonta luoda ne kaikki. Mutta Wagnerin mielesta se on vahva todiste
evoluution innovabiliteetista: Koska on niin paljon erilaisia molekyyleja, jotka toimittavat saman
asian, evoluution oli helppo keksia ne eli I6ytda ne “universaalisesta genomikirjastosta”.
Vastakkaisten vaitteiden esittdjat ovat kuitenkin kaikki saman alan ekspertteja, mutta he
tulkitsevat aineistoa taysin eri tavalla: laki on niin kuin se luetaan. Inhimillista — tieteen
tavoittamattomissa. (Ns. loogiset positivistit puhuivat vielda 1900-luvun alkupuolella
demarkaatiokriteereista — siitd, miten tiede mukamas pystyy rajaamaan piiristdaan pois tutkijoiden
omat toiveet, ennakkoasenteet ja maailmankatsomukset. Loogisen positivismin vaitettiin kuolleen
viimeistddan 1970-luvun alussa, mutta epailen...)

*Beck ym. The diversity of cyanobacterial metabolism. BMC Genomics 2012,13:56.

**Khalturin ym. More than just orphans: Are taxonomically restricted genes important to evolution?
Trends in Genetics 2009,25;9:404-413.

Evoluutio ei voi pelata yhdella kortilla, geneettisella koodilla
(aminohappo kodonilla)

Douglas Axen johtopaatods on, etta evoluution, jos sitd on tapahtunut, oli opittava valmistamaan
myo6s uusia molekyyleja siind kuin meidan on opittava uusia sanoja, jos haluamme kehittaa vieraan
kielen taitojamme. Uudet sanat eivat kuitenkaan riita. On opittava myos oikeinkirjoituksen,
kieliopin, lauseopin, tyyliopin ja ddntdmisen monet sdannoét. Samoin evoluution olisi pitédnyt oppia,
miten, missa ja milloin kayttaa uusia molekyylejaan. — Seka miten, missa ja milloin niita ei pida
kayttaa. Pelkka uusi molekyyli, tai joku yksittdinen “uusi kytkentd” ei ole juuri mitaan. Ne toimivat
vasta oikeassa kontekstissa, toimintaymparistdssa, jonka evoluution pitdisi myods kyeta luomaan.
Uusien sanojen oppimisesta ei ole hyotya, jos muut eivat ymmarra niiden merkitysta. Siksi
evoluution olisi pitdanyt luoda monia muitakin koodeja kuin myds niiden purkajia ja kaantajia.
Wagnerin digitaalisella, yhdella koodilla pelaavalla in silico evoluutiolla ei liene paljoakaan
tekemista reaalibiologian ja suuren maailman kanssa. Elaman muista koodeista pikapuoliin.
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Evo-devon mukaan innovaatiot ja uudet fenotyypit
(kelpoisimpien synty) eivat perustu uusiin molekyyleihin

Meille jo tuttu Sean Carroll, johtava evo-devo —tutkija, ei usko, kuten Wagner, etta evoluutio
perustuisi uusiin molekyyleihin.*[ Wagner: “Innovaatio perustuu uusiin molekyyleihin ja niiden
luomiin reaktioihin. Innovabiliteetin ymmartamiseksi on ymmarrettava naiden molekyylien synty”
(s.42).] *Carroll S.B., Endless Forms Most Beautiful: The new science of Evo-Devo, Norton, New York, 2005.

Proteiineja eli molekyyleja koodaavien geenien mutaatiot ovat lahes poikkeuksetta joko haitallisia
tai “neutraaleja”: proteiinin funktio joko huononee tai se menetetdan kokonaan (tai pysyy
samana, jos mutaatio on neutraali). Funktion sdilyminen riippuu keskeisesti siitd, laskostuuko
proteiini oikein. (Jos muistatte, Axe totesi kokeissaan, ettd ehka vain noin 1/10”’ vaikuttaa
laskostuvan toimivaan muotoon). Lisaksi pleiotropia aiheuttaa valtavan ongelman. Pleiotropia
tarkoittaa sitd, etta yksi geeni on monessa mukana: vaikka mutaatio parantaisi sen koodaaman
proteiinin funktioita kohteessa A, vaikutus olisi todenndkdisesti haitallinen kohteissa B,C,D,E,F jne.

Uutta geneettisesti periytyvdd muuntelua® syntyy sukupolvien valilla ituradan geneettisistd
muutoksista kuten mutaatioista, tekijainvaihdunnasta ja geenien konversioista seka
rekombinaatiosta hedelmoityksen yhteydessa. Se on "eldméan geneettisten Lego-palikoiden” eli
kiinteiden nukleotidiryppdiden,** geenien ja niiden saatelyalueiden, moduulien uudelleen
jarjestaytymista. Mutta itse Legoja eli moduuleita ei voi purkaa ja koota uudella tavalla. Tama
osaltaan varmistaa eliétyypin pysyvyyden: geneettisilld, kelpoisuuden sailyttavilla muutoksilla on
rajansa, jotka on ”piirretty moduuleihin”. Moduulien uudelleen jarjestaytyminen sukupolven
vaihdoksen yhteydessa luo siis muuntelua, ei ns. makroevoluutiota. Lisaksi: “Ja voimme lahes
vuorenvarmasti sanoa, etta mitdaan muutosta ei tapahdu solun molekyylitason arkkitehtuurissa ja
koneistoissa, koska ne peritdadn suoraan fyysisesti ja kokonaisuudessaan didin munasolusta (ei siis
geeneistd, oma lisdys)”.*** Muuntelu (evoluutio?) ei siis synny “uusista molekyyleistad”, kuten
Wagner esittaa. Uusien molekyylien syntya voisi sanoa erdanlaiseksi “vahvistusharhaksi”
(confirmation bias) —tai kehapaattelyksi: Koska esimerkiksi selkdrankaisilla on “enemman
molekyyleja” kuin esitumaisilla, on taytynyt syntya “uusia molekyyleja”, koska selkdrankaiset ovat
syntyneet esitumaisista. Tama on kuitenkin pelkka "kuvitellusta eldaman historiasta johdettu post
hoc-argumentti”, ei tieteellistd johtopaattelya.

Carrollin mukaan evoluution pitda jattaa geenit (ja siten myos rakenne- ja
metaboliaproteiinit/entsyymit) koskemattomiksi ja keskittya saatelyyn avaamalla, sulkemalla,
vahvistamalla tai heikentamalla tiettyja funktioita saatelevien geenien kytkimia siten, etta itse
geeni (pleiotrooppinen) voi toimia moitteettomasti lukuisissa muissa tehtavissaan. Tama siis
kumoaa evoluution toisen primus motorin, geenimutaatiot makroevoluution raaka-aineena.

*Huomaa: 1) Muuntelua, ei geneettisen informaation maarallista tai laadullista kasvua, 2) Laheskaan kaikki
periytyminen ei tapahdu geenien ja DNA:n valityksella (ks. alle).

**Nama ryppaat ovat tavallisesti noin 10 000 — 1 000 000 nukleotidin mittaisia DNA-jaksoja.

***Williams A. Molecular limits to natural variation. Journal of Creation 2008,22;2:97-107.
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Kiinteiksi johdotetut, ei-koodatut piirit estavat makroevoluution

Modulaarisia saatelypiireja on kahdenlaisia: "Hard-wired and soft-wired signaling networks”:
Kiinteiksi johdotetut piirit varmistavat staasin eli perusmuotojen pysyvyyden eivatka salli ns.
makroevoluutiota.* Kiinteat piirit sddtelevat modulaarisesti alkionkehitysta (ja kantasolujen
erilaistumista) ja varmistavat, ettd alkiosta kehittyy samankaltainen elié kuin mita sen vanhemmat
ovat. Modulaarisuus tarkoittaa toimimista yhtena kokonaisuutena (purkamattomana) saately-
yksikkona: Alkionkehityksen aikana solu (eivat geenit) antaa ensin start-signaalin yksikon
ensimmdiiselle (fyysiselle) “”dominolle”, molekyylitason reseptorille, jonka
kaatuminen/laukeaminen automaattisesti kaataa seuraavan. Tata kutsutaan “dominokaskadiksi”
(ketjureaktioksi). Jokaisen dominon kaatuminen laukaisee tietyt erilliset pienemmat kaskadit/piirit.
Kun sykli on kayty lapi, mitdaan ei voi enda muuttaa ja piiri on kytketty pysyvasti pois paalta. Tama
tarkoittaa sitd, ettd solu on saanut tietyn identiteetin, kdskyn jakaantua ja erikoistua juuri
tietynlaiseksi solujoukoksi, kuten selkdrankaisen luusoluiksi. Muut vaihtoehdot on suljettu pois;
kehityksen suunta on paatetty. - Eikd dominoita voi muuttaa tuhoamatta niiden toimintaa. On
tarkeda huomata, etta tallaista saatelypiiria ei sdatele mikaan koodattu geneettinen informaatio;
kaikki on piirretty dominojen malleihin/hahmoihin. (“There is no coded information in this signal
network because everything that has to be done has been designed into the pattern of
dominoes.”)** Ja kun ei ole koodattua (geneettistd) informaatiota (”softaa”), ei voi olla mydskaan
mutaatioita eikd rekombinaatiota eli tallainen saatelypiiri maaraa perinnollisen muuntelun rajat.
Tama koskee siis ennen kaikkea alkionkehityksen varhaisvaiheita, jonka laukaisee hedelmditys, ei
jokin “geeni”. Talloin tsygootin eli hedelmdityneen munasolun koko genomi kytketddn off-tilaan,
eli genomi (geenit, DNA) ei voi mitenkaan vaikuttaa alkionkehityksen tarkeisiin varhaisvaiheisiin (ja
siten makroevoluutioon). Esimerkiksi ihmiselld ja hiirelld alkion oma genomi alkaa kdaynnistya
pikkuhiljaa vasta ensimmaisten solujakaantumisten jalkeen. Siihen saakka kehitysta ohjailevat
munasolun transkriptiotekijat, solukoneistot ja solun mikroarkkitehtuuri, kuten mikrotubulukset ja
kalvorakenteet.

Alkion ensimmaisia soluja sanotaan blastomeereiksi ja niilld saattaa olla omia erityispiirteita jo
hyvin varhaisessa vaiheessa. Alkion solulinjat alkavat selvasti eriytya (=erilaistua) 8 — 16
soluvaiheessa blastomeerien tiivistyessa palloksi, jota kutsutaan kompaktioksi. Keskeinen tekija
tassa on solupinnan adheesio- eli kadheriini-molekyyli. Tama kompaktio siis johtaa solulinjojen
lopulliseen eriytymiseen, mutta sen perimmainen mekanismi on viela puutteellisesti tunnettu.
Kyseessa on kuitenkin tuo ylla mainittu “hard-wired cellular networks”: genomin (ja tuman)
ulkopuolinen tekija laukaisee dominojen kaatumiset, dominojen, joita voitaisiin kutsua ”solutason
mikroprosessorin komponenteiksi”, tiedonkasittely- ja tiedonvalityslaitteiksi, josta kaytetaan
englanninkielista termid hardware ”softan” eli ei-materiaalisen ohjelmiston (kuten DNA:han
koodatun informaation) vastakohtana. Sukusolujen DNA-muutokset eli mutaatiot (evoluution
raaka-aineet) eivat voi mitenkaan vaikuttaa naihin alkionkehityksen kaynnistaviin
"mikroprosessoreihin”. (Ks. alle: geenit eivat olekaan elamén piirustuksia.)

*Tastd, uudelleen jarjestaytyneiden piirien kyvysta aiheuttaa myos makroevoluutiota, Carroll on ollut eri
mieltd. Han ei kuitenkaan ole pystynyt esittdmaan ndyttoa sen puolesta; kaikki hanen esimerkkinsa ovat
muuntelua: Han on hiljattain tuottanut Howard Medical Institutelle kaksi aihetta koskevaa opetusvideota
(The Making of the Fittest: Evolving Switches, Evolving Bodies sekd The Making of the Fittest: Natural
Selection and Adaptation). Ensimmainen kuvaa sitd, miten piikkikalojen heimoon kuuluva, meresta jokiin
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kutemaan nouseva kolmipiikki, menettda "lantiopiikkinsa” (pelvic spines), jos se joutuu eristyksiin, eika
padse takaisin mereen. Toinen esimerkki on erds vaalea hiiripopulaatio, jonka karvat mustuvat, jos
populaatio ajautuu tuliperdiseen mustaan laavakivimaastoon.

**Williams (ks. ylle).

Soft-wired networks systeemi sen sijaan ldhettda genomin koodaamia, ajallisesti, maarallisesti ja
paikallisesti ilmentyvia signaali- eli viestimolekyyleja ja ne mahdollistavat sopeutumismuuntelun.
Tallainen sopeutumismuuntelu saattaa olla erittdin nopeaa eikd milldan tavalla selity
vanhakantaisen uusdarvinismin olettamilla “uusilla mutaatioilla” (joita odotellessa eli6 ehtisi kuolla
moneen kertaan).

Summa summarum: jotta muuntelua (evoluutiota?) voisi tapahtua (edes tietyissa rajoissa), pitda jo
olla olemassa suuri maara geeneja ja niiden saatelypiireja.

Elaman monet koodit

Tama kappale perustuu geneetikko Royal Trumanin artikkeleihin ”Cells as Information Processors”,
part | and part Il (Creation Research Society Quarterly 52;4 ja 53;1, 2016).

Wagnerin teorian suuri heikkous lienee siind, ettd geenisiirtoineen ja mutaatioineen se perustuu
vain yhteen ainoaan koodiin, geneettiseen koodiin (kodoneihin, joissa tietty DNA-kirjain-kolmikko
symbolisoi tiettya aminohappoa.) Mutta, Trumanin mukaan:

”Solut kayttavat monia koodeja abstraktein symbolismein ja formaalisin séanndin. Taman
logiikkaan perustuvan jarjestelman kaytto edellyttda sitd varta vasten tarkoitettuja koodien
kasittely- ja purkujarjestelmia, prosessoreita, solulaitteistoja, joiden taytyy osata tulkita kukin
muuntuja ja siihen liittyvat arvot. Koodien purkajiin kuuluvat mm. ribosomit, DNA-polymeraasit,
RNA-polymeraasit, spliseosomit, Hsp70 ja Hsp60-kaperonit, proteasomit [1], RNA-degradasomit
[2], proteiinien translokaasit, kddnteiskopioitsijat, aminohappo-tRNA-syntetaasit ja
virheidenkorjaus koneistot.

Monet koodit ovat toinen toisistaan toiminnallisesti riippuvaisia eivatka solut ole voineet
kehittaa kutakin koodin prosessoijaa yksitellen. Ribosomit tarvitsevat DNA:sta riippuvaisen RNA-
polymeraasin tuottamaa lahetti-RNA:ta, mutta ndma polymeraasit koostuvat ribosomien
tuottamista proteiiniyksikoista. Molemmat koodinprosessoijat tarvitsevat ATP:n energiaa, jota
tuottaa ATP-syntetaasi, mutta kumpikaan ei voinut olla olemassa ennen ribosomeja ja RNA-
polymeraaseja.

Koodiperusteisten informaatiojarjestelmien toiminta edellyttaa lisdksi sellaisten
solukomponenttien kuten solutukirangan, lipidilauttojen (lipid rafts)[3], kalvorakenteiden,
kanavien, kemiallisten gradienttien, oikein sijoitettujen synapsien (positional information),
oikeiden kemiallisten sidosvoimien ja atomisten alayksikdiden[4] ohjausta.” (Mutta nama
valttamattomat “ohjaavat jarjestelmat” eivat perustu koodeihin.)

[1] Proteasomi on entsyymiyhdistymd, jonka avulla aitotumaiset solut hajottavat omia proteiinejaan.
[2] RNA-degradasomi on RNA:ta pilkkova entsyymi

[3] Solukalvon mosaiikkimallinen piirre, jossa “kaikkien lipidimolekyylien liike ei valttdmatta ole vapaata;
jotkut kalvolipidit nayttavat muodostavan yhdessa kalvoproteiinien kanssa lauttoja, joissa lipidien liike
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verrattuna kalvon muihin osiin on rajoittuneempaa” (Heino & Vuento, Biokemian ja solubiologian
perusteet, WSQY 2002, s.159-160).

[4] Nama atomiset alayksikot (nuclear subcompartements) ovat kasittdakseni protoneja ja elektroneja.
Jokainen solun kdyttdma koodi tarvitsee omanlaisensa prosessoijan. Osa naistd on koodipohjaisia,
jotkut toimivat ilman koodeja. Esim. proteiinisynteesi ribosomeilla perustuu geneettiseen koodiin
(3-kirjaimisiin kodoneihin). Mutta synteesi tarvitse tulkin, joka kdantda geneettisen koodin
"proteiinikielelle”, koska DNA:n ja ribosomin valilla ei voi olla suoraa fyysista yhteytta. Kdantajan
tyon tekee aminohappo-tRNA-syntetaasi (aaRS), joka ei toimi geneettiselld koodilla. aaRs on
monimutkainen solukone. Niitd on vahintaadn 20 erilaista ja jokainen niista liittaa oikean
aminohapon oikeaan siirtdaja-RNA:han.

Monista solun kayttamista koodeista Truman mainitsee muun muassa seuraavat:

e Proteiinin DNA:n sitoutumiskoodi (DNA binding protein code), joka saatelee geenien
ilmentymista ja joka on geneettisesta koodista riippumaton,

e Histoni-koodi,

Tubuliini-koodi,

DNA:n silmukointi-koodi

Nukleosomin asema-koodi,

Hox-koodi,

N-terminaali-koodi

Fosforylaatio-koodi

Mikro-RNA-koodi

Epigeneettinen CpG-koodi

Mista ndma solukoneistot ja rakenteet ovat peradisin? Ovatko ne alun perin syntyneet DNA:n
ohjauksessa? Eivat ole; Omni cellula e cellula: kaikki solut syntyvat soluista (totesi Louis Pasteur).
My®os Lukion Biologia B1 (Otava 2009, s. 95) lainaa tadta todeten, ettd “Luonnossa nykyisessa
hapettavassa ilmakehéssa uusia soluja syntyy vain jo olemassa olevista soluista”. (“Hapeton
ilmakehd” — mita silla sitten tarkoitetaankin, on pelkka ”pelastushypoteesi”.)

Kaikki nykyiset solukoneistot/rakenteet on kloonattu ensimmaisen solun koneistoista ja
rakenteista (solukoneet ovat todellisia koneita ja moottoreita):

Munasolu periman perusyksikkdna: geenit eivat olekaan
"elaman piirustuksia”, the shock of shocks

Ihmisen munasolu on siittiotd noin tuhat kertaa kookkaampi. (Monet muut ovat paljon
suurempia.) Munasolu on polaarinen (epasymmetrinen) jattildinen, useisiin tiiviisti pakattuihin
osastoihin jakautunut, erittdin jirjestiytynyt kokonaisuus. Johnson G. The Living World, 4™ edition,
McGraw Hill 2006, sivu 667 kertoo, ettd “Tsygootti (hedelmoittynyt munasolu) jakaantuu aluksi
moniksi pienemmiksi soluiksi* siten, ettad soluryppaan koko ei kasva. Nama jakaantumiset
vaikuttavat tulevaan kehitykseen, koska eri solut perivat erilaisen osan sytoplasmaa ja siten
erilaiset sdaatelytekijat ja signaalit”.

*lhmisella non kolmeensataan.



80

Munasolu on siis perimén perusyksikkd, ”"elaman piirustukset”, eivat geenit. DNA:Ila tuotetaan vain
uudet raaka-aineet. Uuden yksilon solukoneistot ovat didin solukoneistojen klooneja.
Mitokondriot ovat syntyneet jakaantumalla didin mitokondrioista.* Solukalvostot ovat lisaraaka-
aineella laajennettuja aidin solukalvostoja. Solutukiranka on lisdraaka-aineella laajennettua aidin
solutukirankaa jne. Kromosomit ja DNA voivat mutatoitua melkein miten vain, mutta eliét eivat
silti muutu perustyypeiltadn toisenlaisiksi elidiksi.

*Jakaantumalla lisddntyminen ei ole todiste siitd, ettd mitokondriot ovat muinaisia bakteereja.
Wagner viittaa ainoastaan kerran munasoluun luvussa 5:

“Ennen munimista kdrpédnen antaa munalle useita kemiallisia viestejd (ns. syottosoluista)... Yksi
niisté on RNA-kopio bicoid-nimisestd geenistd, josta muna valmistaa bicoid-proteiinia... Se
asetetaan Iéhelle munan kdrked, johon pééd myéhemmin muodostuu ja se jakaantuu munaan
kuin pieni siirappipisara vesilasissa. Proteiinin pitoisuus on suurin munan kérjessd ja pienenee
takaosan suunnassa” (137).

Mutta mikd maaraa bicoid-RNA:n tarkan jakaantumisen munasolussa (jota Wagner vertaa
passiiviseen siirappipisaran levidmiseen vesilasissa)? — Solutukiranka, sen mikrotubulusverkosto.
Se maaraa myos Oskar-geenin tuottaman lahetti-RNA:n jakautumisen. Oskar kulkeutuu
mikrotubuluksia pitkin kohti alkion tulevaa takapaatd, jossa se yhdessa Nanos-lahetti-RNA:n
kanssa osallistuu alkion takapdaan maaraytymiseen.* (Aktiivinen, koko ajan elava ja tilanteiden
mukaan muuttuva solutukiranka maaraa paljon muutakin.)

*Sariola ym. Kehitysbiologia, Duodemim 2015, s.86.

Jotta makroevoluutiota, suuria innovaatioita, voisi syntyd, jonkin luonnollisen, ohjaamattoman
prosessin pitdisi voida manipuloida munasolua. Wagnerilainen “innovabiliteetti” universaalisine
geneettisine piirikirjastoineen saattaa olla vain pienen pieni murunen “munasolujen kirjastoissa”:

“Many still erroneously believe DNA contains a prescriptive language containing a complete
blueprint or ‘Book of Life” that specifies in detail the development of an organism. As
Woodward and Gills wrote recently, “This is the shock of shocks: that the DNA alone does not
play the part of the director’ -- It is wrong to think DNA provides detailed instructions on how to
assemble an organism. Oyama (2002) pointed out that “gene initiates a sequence of events only
if one chooses to begin analysis at that point: it occupies no privileged energetic position outside
the flux of physical interactions’(p.40) and that “gene transcription and translation in no way
represent instructions for building a functional body” (p.69). She correctly mentioned that the
instructions needed to define organisms are inherited as already functioning cells and in a
similar environmental context as the parent. — Speculative neo-Darwinism is at best post-facto-
storytelling; it provides no insights into the big interesting biological questions”

(Truman R.: Cells as Information Processors, part one. Creation Research Society Quarterly 2016,
275-308)
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Kelpoisimman synty paattyy “metafyysisesti” — vai sanoisinko “raamatullisesti”:

”Kun tutkimme luonnon kirjastoja, emme tutki vain eldmdn ja teknologian innovabiliteettia.
Valaisemme my6s uudella tavalla yhtd filosofian pitkdkestoisimmista ja kiehtovimmista
aiheista. Ja opimme, ettd eldéimdn luovuuden Idhde on eldmdid itseddn ja kenties jopa aikaa
vanhempi.”

N&in on — ainoa luovuuden ldhde on dly/ informaatio (ei wagnerilainen, epamaarainen
"itseorganisaatio”):

"Informaation alkupera on ajan ja paikan tuolla puolen, tapahtumahorisontin takana - viimeinen
mysteeri, jota ihminen ei voi selvittdd” (Noam Chomsky, naturalisti, informaatioteorian
pioneereja).

”Alussa oli Sana (Ldgos). Sana oli Jumalan luona, ja Sana oli Jumala” (Johanneksen evankeliumi
1:1).

Uusi Testamentti kirjoitettiin kreikaksi, josta Ldgos on kadannetty sanaksi “Sana”. Sanakirjan
mukaan légos = puhe, sana, tieto, ajatus, jarki, informaatio tai tiede (vokaalin edelld log-, kuten
biologia). Informaation/Ldgosin alkuperdn mysteerida ihminen ei voi siis itse selvittdd; siihen
tarvitaan ilmoitus.

Vai onko Logos pelkka vaikutelma, kuten Richard Dawkins on selittanyt: Elama tosin vaikuttaa
suunnitellulta. Mutta se on pelkka inhimillinen vaikutelma, joka johtuu siitd, ettd suunnittelemaan
kykenevina olentoina, olemme tottuneet ajatukseen suunnittelusta, koska naemme sita, kuten
teknologiaa omassa maailmassamme joka paiva. Siksi myos biologiset rakenteet saattavat herattaa
vaikutelman suunnittelusta.

Mutta vertauksen voi kaantaa toisinkin pain: Fossiileissa on havaittavissa joitain piirteita, jotka
vaikuttavat sopivan evoluutioon. Kyseessda on kuitenkin pelkkd inhimillinen vaikutelma.
Todellisuudessa kyse ei ole evoluutiosta, vaan elididen rakenteet on suunniteltu niiden
toiminnallisia tarpeita silmalla pitaen.




