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Podstawowe reguly odczytywania informacji genetycznej zawartej w DNA wspotczesnych
organizmow zostaly odkryte ponad 50 lat temu i nazwane standardowym kodem genetycznym. Znamy wigc
wszystkie przypisania aminokwasow do trojek nukleotydéw tworzacych tzw. kodony i dzigki temu jestesmy
w stanie przetlumaczy¢ kodujacy fragment sekwencji DNA na sekwencj¢ aminokwasow, z ktorych tworzone
jest biatko. Do dzi$ naukowcy nie sa jednak zgodni co do tego, jak wygladal ten mechanizm u poczatku
powstawania zycia na Ziemi, w jaki sposob i pod wptywem jakich czynnikéw ewoluowat oraz dlaczego jest
uniwersalny, czyli taki sam dla niemal wszystkich wspolczesnych organizméw. Wielu badaczy probowato
znalez¢ odpowiedzi na te pytania, a najwigksza popularno$¢ zdobyly hipotezy: stereochemiczna,
koewolucyjna i adaptatywna.

Pierwsza z nich postuluje wystepowanie pewnych strukturalnych i fizykochemicznych relacji i
oddziatywan mig¢dzy fragmentami kwasow nukleinowych (DNA, RNA) i aminokwasami. Do tej pory takie
oddzialywania zostaly wykryte jedynie w przypadku pigciu z dwudziestu aminokwasdéw, zatem nie mozna
uzasadni¢ obecnej struktury kodu genetycznego tylko tg hipoteza.

Hipoteza koewolucyjna zaktada, ze kodony w pierwotnej i prostszej wersji kodu genetycznego
kodowaty tylko kilka aminokwaséw oraz, ze wraz z ewolucja biochemicznej organizacji komérki nowo
syntetyzowane aminokwasy przejmowaly kodony uzywane wczesniej do kodowania aminokwasow
bedacymi prekursorami do tych nowych w szlakach biosyntetycznych. Ta teoria daje do$¢ prawdopodobny
obraz ewolucji kodu genetycznego, ale w dalszym ciggu nie ttumaczy powstania konkretnych par kodon-
aminokwas, obecnych w standardowym kodzie genetycznym.

Trzecia hipoteza postuluje, ze struktura naszego kodu genetycznego jest optymalna ze wzgledu na
odpornos¢ na mutacje i bledy na etapie translacji, prowadzace do podmiany aminokwasu w nowo
syntetyzowanym biatku na inny niz ten oryginalnie kodowany w DNA. Nietrudno zauwazy¢, ze w istocie
wigkszo$¢ aminokwasow kodowanych jest przez czworki lub pary kodondw, roznigce si¢ tylko nukleotydem
na trzecim miejscu w kodonie. Co ciekawe, aminokwasy o podobnych wlasciwosciach fizykochemicznych
majg czesto ten sam nukleotyd na drugiej pozycji w kodonie, wiec nawet zmiana pozycji pierwszej nie
spowoduje przylaczenia aminokwasu o radykalnie innych cechach i tym samym zaburzenia funkcjonalnosci
syntetyzowanego biatka.

Aby sprawdzi¢ zasadno$¢ hipotezy adaptatywnej, wielu badaczy przeprowadza obliczenia
porownujace odpornos¢ standardowego kodu genetycznego z najlepiej zoptymalizowanymi po tym
wzgledem teoretycznymi alternatywami. Znalezienie najbardziej odpornych na mutacje kodoéw i wiarygodna
ocena odpornosci standardowego kodu genetycznego stanowi jednak wyzwanie, poniewaz wiele czynnikow
wplywa na prawdopodobienstwo zmiany kodowanego aminokwasu w biatku i powinny one zosta¢ wzigte
pod uwage w modelu. Celem tego projektu jest wlasnie stworzenie modelu uwzglgdniajacego wiele
parametréw przy ocenie jakosci kodu. Zbadamy wpltyw wielu czynnikow na optymalnosé struktury
standardowego kodu genetycznego: presji mutacyjnej (czyli prawdopodobienstw mutacji pojedynczych
nukleotydow), uzywalno$ci kodondéw (czyli czgstos¢ wystepowania poszczegdlnych kodonow w genach),
typu mutacji (mutacje punktowe, insercje i delecje), oraz roznych wlasciwosci aminokwasoéw. Za pomoca
tzw. algorytmu genetycznego przeszukamy przestrzen mozliwych teoretycznych alternatyw w  celu
znalezienia kodow zaréwno najlepiej, jak i najgorzej zoptymalizowanych w omawianym sensie i porownamy
ich cechy z wtasnos$ciami kodu standardowego. Da nam to bardziej doktadny obraz tego, jak dobry jest nasz
kod na tle innych, niz dotychczasowe poréwnania jedynie z kodami najlepszymi i losowo wybranymi.

Informacje uzyskiwane za pomoca tego typu badan sg bardzo istotne dla naukowcoéw zajmujacych
si¢ modyfikowaniem kodu genetycznego w Zzywych organizmach i projektowaniu sztucznych uktadow
biologicznych. Tego typu badania dynamicznie si¢ rozwijaja oraz dopracowywane sa techniki przypisywania
aminokwasow do kodondéw i ich wprowadzania do organizméw. Wiedza o tym, ktére przypisania kodonoéw
sg korzystne dla organizmu, a ktére moglyby by¢ zmienione dla poprawy danej wtasciwosci, jest bardzo
istotna. Dzigki tym technikom bedzie mozna produkowac peptydy i biatka z nowymi aminokwasami o
pozadanych wlasciwo$ciach oraz konstruowaé organizmy o nowych cechach.



