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Wprowadzenie

Jednym z najbardziej prawdopodobnych scenariuszy powstania zycia na Ziemi jest
hipoteza Swiata RNA. Sugeruje ona, ze zanim pojawity sie biatka i DNA, czasteczki RNA mogty
by¢ zaréwno nosnikami informacji jak i enzymami. Czasteczki zdolne do petnienia
wspomnianych funkcji musiaty byé w jakis sposdb replikowane, zeby przekazaé swoje
funkcjonalne sekwencje nastepnemu pokoleniu. Zgodnie z opisywang tu hipotezg, niektdre
populacje fanncuchow RNA zdotaty w ten sposéb przetrwaé i z czasem ewoluowaty. Proces
ten doprowadzit w koncu do powstania pierwszej wspotczesnej komorki, z informacja
genetyczng zapisang w DNA oraz wydajnymi biatkowymi enzymami [1].

Za niegdysiejszym istnieniem Swiata RNA moga przemawiaé nastepujace fakty:

e informacja zapisana w DNA musi byé przepisana na RNA w procesie
transkrypcji, zanim bedzie mogta by¢ wykorzystana [2],

e niektore rodzaje wirusow (np. retrowirusy) przechowujg swojg informacje
genetyczng jedynie w RNA [3],

e czasteczki RNA wchodzg w sktad rybozymoéw, petnig tez inne funkcje
enzymatyczne w komorkach [4].

Zagadnienie bada sie na kilka sposobdw, jednym z nich sg eksperymenty
laboratoryjne. Warto wspomniec¢ o badaniach prowadzonych przez grupe Jacka Szostaka nad
podstawowymi reakcjami z udziatem RNA [5] [6] i mozliwoscig ich ewolucji wewnatrz bton
lipidowych [7]. Inni badacze podejmowali tez préby sztucznego wytworzenia funkcjonalnych
rybozymow poprzez selekcje RNA [8] [9]. Powyziszg hipoteze analizuje sie takze w sposob
teoretyczny i z wykorzystaniem symulacji komputerowych [10] [11] [12].

Cel i struktura pracy

Celem niniejszej rozprawy jest odkrycie praw rzadzgcych ewolucjg populacji
czasteczek w Swiecie RNA oraz udowodnienie, ze ich przetrwanie i ewolucja s3 mozliwe. W
tym celu wykorzystano wiele metod z ktdrych najwazniejsze to réwnania rdzniczkowe i
symulacje wieloagentowe. Za ich pomocy testowane sg liczne scenariusze z réznymi
zestawami parametrow, co pozwala na obserwacje wielu proceséw w najdrobniejszych
szczegobtach i wyciggniecie istotnych wnioskdw.

Rozprawa rozpoczyna sie stosownym wstepem, w ktérym wprowadzona jest hipoteza
Swiata RNA oraz bioinformatyka jako dziedzina badan. Nastepnie przedyskutowany jest
gtowny cel przedstawionych w dalszej czesci badan.

Kolejne dwa rozdziaty stanowig podstawe teoretyczng, wprowadzajac pojecia, ktére
s3 wazne z punktu widzenia prowadzonych przez autora badan. Ze wzgledu na
interdyscyplinarno$¢ niniejszej rozprawy, zaprezentowane tematy nalezg do czterech
dziedzin: matematyki, informatyki, biologii i chemii.



W nastepnym rozdziale przedstawione sg poprzednie modele teoretyczne Swiata RNA. S3
one wazne, poniewaz wiele modeli przedstawionych w dalszej czesci rozprawy zostato nimi
zainspirowane, szczegdlnie przez automat komoérkowy zaproponowany przez Takeuchiego i
Hogeweg, wspomniany niezliczong liczbe razy w kolejnych rozdziatach.

Po wprowadzeniu do teorii, opisana jest pierwsza symulacja - symulacja
wieloagentowa. Byta ona w duzej mierze bazowana na automacie komodrkowym
Takeuchiego - czgsteczki RNA zostaty podzielone na dwie grupy: replikazy zdolne do
katalizowania replikacji innych czgsteczek oraz pasozyty pozbawione tej zdolnosci. Pasozyty
mogty tez zmienia¢ swojg efektywnos¢ w wyniku mutacji. Byta jednak istotna réznica miedzy
dwoma modelami - symulowana przestrzen byfa ciggta, co lepiej odpowiadato rzeczywistosci
niz dyskretne komarki w automacie komérkowym. Wyniki okazaty sie byé podobne dla obu
opisanych tutaj podejs¢ - pasozyty zwiekszaty swojg efektywnosé jako wzorce do replikacji,
ale czesciej tez przebywaty w stanie nieaktywnym (w ktérym nie mogty by¢ replikowane). Te
dwa procesu dziataty przeciwstawnie, co pozwalaty przezy¢ populacji - zbyt efektywne
pasozyty moga wyprzeé replikazy, dlatego sg rzadziej aktywne aby te drugie rdwniez miaty
szanse na zreplikowanie sie.

Kolejny model zostat stworzony w oparciu o wspomniang wyzej symulacje
wieloagentowg, rozszerzajac jg o sekwencje - wszystkie parametry pojedynczego agenta byty
teraz na jej podstawie obliczane. Naturalng konsekwencjg tej zmiany byta mozliwos$¢
powstawania pasozytdéw ze zmutowanych replikaz, co nie mogto mie¢ miejsca w poprzednim
modelu. Najwazniejszym wnioskiem z przeprowadzonych w dalszej kolejnosci symulacji byt
fakt, ze replikazy mogty samoczynnie wytonic sie z grupy losowych sekwencji.

W nastepnym rozdziale opisano odmienne podejscie od poprzednich - populacja RNA
zostata zamodelowana za pomocg rownan rdézniczkowych czgstkowych. Wziecie pod uwage
aspektu przestrzennego pozwolito autorowi na uwzglednienie dyfuzji. Opis zaczyna sie od
analizy teoretycznej scenariusza w ktérym nie ma mutacji RNA, przedyskutowane sa
potencjalne rozwigzania i ich stabilnos¢. Nastepnie wprowadzona jest mutacja pasozytéw, a
wspomniane powyzej rownania zostajg rozwigzane numerycznie. Otrzymane wyniki zostajg
dodatkowo zweryfikowane za pomoca systemu wieloagentowego, co pokazuje, ze rezultaty
sg uniwersalne i nie zalezg od konkretnej metody. Na koricu rozdziatu autor formutuje wazng
hipoteze - populacje czgsteczek RNA mogg ochroni¢ sie przed zagrozeniem ze strony
pasozytéw, przechodzgc naprzemiennie przez fazy wzrostu i wymierania. Zbyt aktywne
pasozyty ging w drugiej z nich, pozostawiajgc tylko RNA nie zagrazajgce replikazom.

Kolejny rozdziat skupia sie na innym procesie, ktory prawdopodobnie miat miejsce w
Swiecie RNA - nabywanie dodatkowych funkcji przez pasozyty. Autor proponuje synteze
nukleotyddéw jako wartg zbadania. Waznym zatozeniem jest tutaj obecnos¢ bton lipidowych
oddzielajgcych poszczegdlne populacje RNA, ktére nie wystepowaty w poprzednich
modelach. Caty powyzszy system zostat zasymulowany za pomocg programu w jezyku C++,
stworzonym specjalnie do tego celu. Wszystko modelowane jest z uzyciem jednowymiarowe;j
tablicy, ktora przechowuje sekwencje wszystkich czgsteczek w symulacji. Wyniki pokazuja, ze
czgsteczki mogg by¢ wielofunkcyjne, co pomaga zminimalizowac¢ catkowitg ilos¢ informaciji



genetycznej, ktérg populacja musi utrzymywaé, utatwiajgc przetrwanie mimo czestych
mutacji RNA.

Ostatnim zbadanym w tej rozprawie modelem jest Swiat RNA z inhibitorami. Autor
proponuje krétkie sekwencje RNA jako dodatkowy mechanizm kontrolujgcy stezenia
poszczegdlnych typéw RNA w populacji. Moga one ogranicza¢ replikacje niektérych
enzymow, wigzac sie z nimi na zasadzie komplementarnosci. Problem jest analizowany z
punktu widzenia kinetyki chemicznej, udowodnione jest istnienie i stabilno$¢ rozwigzania.
Otrzymane wyniki sg pdzniej weryfikowane za pomocg trzech réznych metod symulacji:
numerycznego rozwigzania réwnan rézniczkowych, arkusza kalkulacyjnego oraz systemu
wieloagentowego (bazujgcego na poprzednich rozdziatach). Z symulacji zostaje wyciggniety
whiosek, ze inhibitory moga z powodzeniem stabilizowad populacje faricuchéw RNA i chroni¢
ja przed wymarciem.

Niniejsza rozprawa konczy sie podsumowaniem w ktérym zestawione sg wszystkie
analizowane wczes$niej modele oraz otrzymane wyniki.
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