Genetyka, historia i przysztos¢ cztowieka

Czy nasz gatunek jest zagrozony?

Prezentacja: http://www.igib.uw.edu.pl



http://www.igib.uw.edu.pl

Czy nasza populacja jest zagrozona”

+lak - Jest nas za duzo, nieodwracalnie niszczymy klimat |
zasoby Ziemi

-/ punktu widzenia genetyki populacj - nie



Pytania | przepowiednie

- Rozwd] medycyny doprowadzi do utraty naturalnej
odpornosci cztowieka?

- Pomaganie chorym na schorzenia genetyczne
doprowadzi do “pogorszenia” puli genowej?

* eugenika - czy to moze dziatac”

- Podziaty spoteczne doprowadza do powstania dwoch
gatunkow cztowieka?

+ Czy istniejg rasy cziowieka”?



Historia

- Homo sapiens pojawit sie w Afryce ok. 300 tys. lat temu

- Wyjsciowa populacja byta bardzo nieliczna (< kilkadziesiat
tys.)

- Ok. 100 tys. lat temu poczatek ekspansji na inne
kontynenty

+lbardzo nieliczne grupy szybko zasiedlajgce duze
obszary



Zrodta informacii

Szczagtki kopalne - archeologia,
paleontologia

Ogromna wiekszosc historii
ewolucyjnej

Nie wszedzie sie zachowuja




Genetyka i genomika

- Zrdznicowane genetyczne ludzi
(i innych zwierzat) zyjacych
obecnie

Kopalny (“antyczny”) DNA -
DNA izolowany z materiatu
Kopalnego

* obecne rekordy:

- ~ 400 000 lat w klimacie
umiarkowanym

- ~1 milion lat w wiecznej
zmarzlinie (nie ludzie)

Bence Viola, MPI EVA, za nature.com


http://nature.com

Rodza] Homo

Pojawit sie ~ 2,3 min. lat temu
(MYA) w Afryce

Homo erectus - od 1.8 MYA do
~ 40 000 YA

pierwsi wyszli z Afryki
Wiele innych gatunkow

H. sapiens jest jedynym
pozostatym przy zyciu
przedstawicielem
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Przodkowie czy kuzyni?
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Homo Georgicus Homo Ergaster
1,8 mya 1,9-1,5mya

Homo Heidelbergensis Homo Floresiensis
600,000 - 200,000 ya 95,000 - 12,000 ya
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Homo Erectus
1,8 mya - 30,000 ya

Homo Neanderthalensis
350,000 - 28,000 ya
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Homo Antecessor
1,2 mya - 500,000 ya

Homo Sapiens
200,000 ya - Present
( Human )

© nationalgeographic.com


http://nationalgeographic.com

Pytania

- Kim byli przodkowie wspodtczesnych mieszkancow Ziemi?

- Czy jestesmy potomkami pierwszych Homo
opuszczajgcych Afryke”?

- Np. H. antecessor - 800 tys. lat temu w Europie,
neandertalczyk?



—poka DNA

- Plerwsze dostatecznie wydajne metody
sekwencjonowania DNA - 1977

- Lata 80. - plerwsze zastosowania do badania
rOznorodnosci genetycznej | ewolucji cztowieka



SBadania mtDNA

- Mata czgsteczka DNA (13
genow, 16,5 tys. par
nukleotydow)

caty genom cztowieka: 3
miliardy (3x109) par zasad

- Dziedziczy sie tylko od matki -
tatwo sledzic historie

- Wiele kopii w komorce - tatwa
Izolacja

DEAF 1555G NDeé

SRR MELAS 3243G LHON 14484C //"

ol LHON 14459A
B LHON 3460A

LHON 11778A

NARP 8993G/C
MERRF 8344G

ATPase8
5 kb deletion

KSS

Re-use with attribution permitted. www.mitomap.org.



Historia mMtDNA (i
chromosomu )

Badania od 1987

najpierw polimorfizmy
restrykcyjne, od lat 90.
kompletne sekwencje

Chromosom Y - przekazywany
od ojca do syna, wiekszy |
bardziej zmienny

Y-DNA
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Drzewo | dystrybucja haplogrup mtDNA

mtDNA haplogroup distribution
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Historia mtDNA (i chromosomu YY)

- “Out of Africa (replacement)” (OAR) — “Pozegnanie z Afryka”

- WspoIni przodkowie wszystkich zyjgcych obecnie ludzi zamieszkiwali
Afryke jeszcze ok. 200 000 lat temu (to juz byt H. sapiens).

- Ok. 100 000 lat temu jedna z populacji przodkow cztowieka
rozpoczeta migracje z Afryki na pozostate kontynenty

- populacja wyjsciowa 15-30 tys. osobnikow

- Nowi migranci wyparli zyjace juz w tych regionach hominidy (H.
erectus, H. neanderthalensis) — potomkow wczesniejszych migracii

- Wszyscy wspodtczesni ludzie sg potomkami tych ostatnich migrantow



O co chodzi w teorii OAR

* Nie o to, ze pochodzimy z Afryki

- afrykanskie pochodzenie hominidow jest w praktycznie wszystkich
modelach

- Nie o to, ze wywodzimy sie od 1 kobiety (“Ewy”)

- jestesmy potomkami jednej populacii, linie kazdego genu (a wiec |
MtDNA) muszg sie zbiegaC w ktoryms momencie

- Ostatni wspolny przodek wszystkich ludzi zyt stosunkowo niedawno
(~200 tys. lat temu) w Afryce, byt to cztowiek wspotczesny (H. sapiens)

- Hominidy, ktdre wczesnigj opuszczaty Afryke to nie nasi przodkowie,
tylko boczne linie



IStoria

THE MIGRATION OF ANATOMICALLY MODERN HUMANS

Evidence from fossils, ancient artefacts and genetic analyses combine to tell a compelling story

.
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Obraz mtDNA (i Chr
Y)

- Historia migraciji z Afryki

- Rozgateziajgce sie odrebne

linie o
Human mtDNA Migrations

From http:/iwww.mitomap.org
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Prehistoria Europy

- Pierwsi osadnicy (z Afryki, poprzez bazalng populacje
Eurazji, ~ 45 000 lat temu) - Cro Magnon

- /lodowacenia - refugia na potudniu | ponowne
zaludnianie potnocy (18 000 - 10 000 lat temu)

- Migracje neolitycznych rolnikow z bliskiego Wschodu (10
000 - 7 000 lat temu)

- Pdznigjsze migracje



Potomkowie pierwszych
—uropejczykow?

- Dowody na ciggtosc
populacyjng w linii zenskie;
(MtDNA) od czasoéw pre-
neolitycznych tylko u Baskow

- Reszta to potomkowie
pozniejszych przybyszy (neolit i
poOzniej)?

+ Brak sladow po
neandertalczykach

Basque Country

FRANCE

SPAIN

AJHG

Volume 90, Issue 3, 9 March 2012, Pages 486-493

Report

The Basque Paradigm: Genetic Evidence of a Maternal
Continuity in the Franco-Cantabrian Region since Pre-Neolithic
Times

Doron M. Behar'- 2, Christine Harmant': 2, Jeremy Manry': 3, Mannis van Oven? Wolfgang Haak®, Begoiia
Martinez-Cruz®, Jasone Salaberria’, Bernard Oyhargabal’, Frédéric Bauduer?, David Comas®, Lluis
Quintana-Murci’- 3 & . B The Genographic Consortium 9



Uproszczenia historil
MIDNA 1Y

- Wykorzystanie pojedynczego
fragmentu genomu
dziedziczonego od jednego z ? ?
rodzicow (mtDNA, chromosom
Y) upraszcza analize

- Traci sie jednak wiele informacji
o roznych przodkach




—poka genomow

- Od ~2010 mamy mozliwosc
badania catych genomow
(catego DNA, wszystkich
gendw) roznych osob

A global reference for human
genetic variation

The 1000 Genomes Project Consortium*

° Obecnle >1 0 OOO genom(l)w y4 68 | NATURE | VOL 526 | 1 OCTOBER 2015
catego swiata

IGSR: The International Genome Sample Resource

Providing ongoing support for the 1000 Genomes Project data

+ W tym z materiatu kopalnego,
Sprzed 45 OOO |at IGvSR and the 1000 GenomesuP:doject | Links
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Genomes Project and to extend the data set. More information is available about the IGSR.



non-African

—uropejska mozaika

Basal =urasian

Fastern non-African

Andent North Eurasian
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Geny wspotczesnych Europejczykow
pochodzg od kilku fal migrantow
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Received 20 Jul 2015 | Accepted 15 Oct 2015 | Published 16 Nov 2015 DOI: 10.1038/ncomms9912 OPEN
Upper Palaeolithic genomes reveal deep roots
of modern Eurasians



Skomplikowana
historia

+ Kilka fal migraoji Neanderthal line e qé"
o
. . ;. C WHG
*  mieszanie roznych linii

migrantow - np. Europa (3-4 %
populacje zrédtowe) SISl 2
L

+ Krzyzowki z innymi blisko
spokrewnionymi gatunkami E
©
w

- Neandertalczyk

- Denisowianin

Human line
Denisova line

From

Genomic analyses inform on migration events during the peopling of Eurasia

Luca Pagani, Daniel John Lawson, Evelyn Jagoda, Alexander Morseburg, Anders Eriksson, Mario Mitt, Florian Clemente, Georgi Hudjashov,
Michael DeGiorgio, Lauri Saag, Jeffrey D. Wall, Alexia Cardona, Reedik Magi, Melissa A. Wilson Sayres, Sarah Kaewert, Charlotte Inchley,
Christiana L. Scheib, Mari Jarve, Monika Karmin, Guy S. Jacobs, Tiago Antao, Florin Mircea lliescu, Alena Kushniarevich, Qasim Ayub, Chris

Tyler-Smith + etal.
Nature (2016) | doi:10.1038/nature19792



Sekrety naszych
- Kompletna sekwencja genomu H | ] I
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R6znorodnos¢ genetyczna ludzi jest stosunkowo
niewielka

30—

25 —

Gorillas

20 —
15 —
Orang-utans

10 —

5

s
Humans Chimps  Gorillas Orang-utans

Fig. 11 DNA sequence diversity within humans and great apes.
Values are based on the number of variable positions within each
species taking the number of sequences determined into account
(Watterson's diversity estimator, 0,,).

2 Phylogenetic tree of 70 human, 30 chimpanzee, 5 bonobo, 11 gorilla and 14 orang-utan Xql3.3 DNA sequences. .

Kassemann & Paabo, 2002, J. Int. Med. 251:1-18



Istota rasy z biologicznego punktu widzenia

- Populacje cztowieka mozna podzieli¢ na kilka duzych grup, ktore:
83 homogenne wewnatrz grupy
- rOznig sie pomiedzy sobg

- Takie grupy nie istnieja, niezaleznie od tego, czy analizuje sie korelacje
wielu alleli, czy nie

- To, ze mozna znalezC markery, ktore przypiszg osobe do danej grupy
etnicznej nie ma z tym nic wspolnego

- tgczenie w wieksze grupy pozostaje arbitralne

*  Nie istniejg cechy zachowania itp. charakterystyczne dla “ras”



Rasy a taksonomia

- Przy analizie genetyczne;
wszystkie populacje spoza
Afryki sg odgatezieniem jednej
z grup afrykanskich

*+ Roznorodnosc¢ najwieksza w
Afryce

A Sima de los Huesos

I Denisovans

r—

( £ I Neanderthals

L | Africans

=

Asians and
Europeans

0.0090



Zagadnienie ras

- /ZmiennosC genetyczna jest faktem - ma charakter ciggty

- Ustalanie albsolutnych granic jest arbitralne - rasy to konstrukt
spoteczny, a nie biologiczny

- Rasy u zwierzat odpowiadajg znacznie wigkszym roznicom miedzy
osobnikami, niz u cztowieka

- Nie ma dowodow na determinowane biologicznie roznice
predyspozycji fizycznych na poziomie “ras”

- niekiedy sg na poziomie mnigjszych populaci

- nie ma dowodow na roznice w cechach “charakteru”



/miennosc¢ a rasy

- Istniejg cechy, ktorych
zmiennos¢ wykazuje korelacje
(kowariancja)

* nie tworza wyraznych
zgrupowan, tylko gradienty

* nie dzielg na tradycyjnie
pojmowane rasy (nawet takie
cechy, jak odcien skory)

- dajg rozne wyniki zaleznie od
wybranych do analizy genow

- Podziaty sg zalezne od kontekstu '
spotecznego (np. Sycylijczycy w
USA na poczgtku XX w.)



ROznorodnosC genetyczna a rasy

- Analiza zmiennosci genetycznej nie wspiera podziatu na
duze jednostki (rasy)

- Pozwala na odtworzenie ztozonych i splgtanych losow
roznych grup ludzi

- Ale nie jednostek



Czyste linie? T T T T T T

Praktycznie wszystkie
wspotczesne populacje nosza
Slady mieszania (admiksji) z
wielu zrodet

Roznice czesciegj ilosciowe, niz
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e ’ . L c
spojnie zgrupowac w kilka ras) 7 g
= South Europe Western Balkan N East Europe
‘ Przewaznle nie da Sle przyplsaC Standing at the Gateway to Europe - The Genetic
. . . . Structure of Western Balkan Populations Based on
jednoznacznie osoby do jednej Autosomal and Haploid Markers
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PLOS ONE | ww gust 2014 | Volume 9 | Issue 8 | 105090
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—wolucja | przysztosc cztowieka

- Czy ewolucja cztowieka trwa?
+ Czy jest zrodiem zagrozen?

- Czy mozna na nig wptywac?



—wolucja | przysztosc cztowieka

Czy ewolucja cztowieka trwa?

- Tak, ale jest to proces bardzo powolny w porownaniu z
przemianami kulturowymi

Czy jest zrodtem zagrozen”?

Raczej nie - liczebnos¢ populac)i jest bardzo duza, a
izolacja coraz mniejsza

Czy mozna na nig wptywac?



Choroby genetyczne jednogenowe sg bardzo
rzadkie

+ Cechy recesywne - aby sie ujawnity, zmienione muszg by¢ obie
kopie (allele) genu.

- Jezeli czestosc allelu wynosi g, to w populacji 0sob majacych
oba takie allele to g-.

- Przyktad: mukowiscydoza
» chorzy (Europa pdthocna) ~1/2000 urodzen
» nosiciele (jeden z dwoch alleli z mutacjg) ~ 1/23 osoby!

+ Losy chorych (homozygot) nieistotne dla puli allelu zmutowanego



Tempo ewoluci

- Dobdr naturalny dziata, ale wymaga czasu
- Cztowiek wspotczesny
- ardzo duza liczebnos¢ populaci

- dtugi czas generacji: ~25 lat/pokolenie



CCR5 1 AIDS u
cztowieka

Gen CCR5 koduje receptor
cytokin (sygnaty uktadu
odpornosciowego

Biatko CCR5 jest
wykorzystywane przez wirusa
HIV przy wnikaniu do komorki
(w roli pomocnhiczej)




Allel CCR5-A32

Rzadko spotykany

Homozygoty A32/A32 sa
oporne na infekcje HIV

Allel najczesciej wystepuje w
Europie, w Afryce jest rzadki

180°
80°
60° 5 /C‘?M} 2»7/.
Frequency of CCR5-A32 allele
40 B =o0a
B 0.115t00.140
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00

Figure 1-20 Evolutionary Analysis, 4/e
© 2007 Pearson Prentice Hall, Inc.
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Allel CCR5-A32

- Epidemia AIDS trwa zbyt krotko, by wptynaC na czestosci allelu (u
cztowieka 1 pokolenie to ~25 lat)

- Mozliwe przyczyny takiego rozmieszczenia

- Allel pojawit sie w Skandynawii i rozprzestrzeniat po Europie podczas
najazdow Wikingow (VIII-X w.)

- Czy presja selekcyjna HIV spowoduje znaczacy wzrost czestosci allelu A32
u cztowieka”?



Czy presja selekcyjna HIV spowoduje znaczacy
wzrost czestosci allelu A32 u cztowieka®?

- Wysoka czestosC poczatkowa i silny dobor
- p = 0,2 (hajwyzsza notowana wartosc)

- 25% osobnikow +/+ 1 +/A32 umiera na AIDS nie
wydawszy na swiat potomstwa



Czy presja selekcyjna HIV
spowoduje znaczacy wzrost
czestosci allelu A32 u cztowieka?

- Wartosci te nie sa
realistyczne

- p = 0,2 tylko w niektérych
populacjach w Europie
(Aszkenazyjczycy)

+ 25% Smiertelnosc tylko w
niektorych rejonach Afryki
(Botswana, Namibia,
Zimbabwe)

Frequency of
CCR5-A32 allele

(a)

Initial frequency: 0.2

Fraction surviving:
+/+ +/A32 A32/A32
0.75 0.75 1.0

1.0
0.6

0.2
O 10 20 30 40



Czy presja selekcyjna HIV spowoduje znaczacy
wzrost czestosci allelu A32 u cztowieka®?

- Wysoka czestosC poczatkowa i staby dobor

- p =0,2 (hajwyzsza notowana wartosc)

-+ 0,5% osobnikow +/+ 1 +/A32 umiera na AIDS nie
wydawszy na swiat potomstwa



Czy presja selekcyjna HIV
spowoduje znaczacy wzrost
czestosci allelu A32 u cztowieka?

- p =0,2 (hajwyzsza notowana
wartosc)

- 0,5% osobnikow +/+ i +/A32
umiera na AIDS nie
wydawszy na swiat
potomstwa

- Wartosci te sg realistyczne
dla Europy

(b)
Initial frequency: 0.2

Fraction surviving:
+/+ +/A32 A32/A32
0.995 0.995 1.0

1.0-
0.6 -

0.2 -I— ------
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Czy presja selekcyjna HIV spowoduje znaczacy
wzrost czestosci allelu A32 u cztowieka®?

+ Niska czestoscC poczgtkowa i silny dobor
- p =0,01

- 25% osobnikow +/+ 1 +/A32 umiera na AIDS nie
wydawszy na swiat potomstwa



Czy presja selekcyjna HIV
spowoduje znaczacy wzrost
czestosci allelu A32 u cztowieka?

- p =0,01

- 25% osobnikow +/+ i +/A32
umiera na AlIDS nie
wydawszy na swiat
potomstwa

- Wartosci te sg realistyczne
dla niektorych czesci Afryki

(c)

Initial frequency:0.01

Fraction surviving:

+/+ +/A32 A32/A32
0.75 0.75 1.0

1.0 -
0.6-
0.2-

O 10 20 30 40




Czy presja selekcyjna HIV spowoduje znaczacy
wzrost czestosci allelu A32 u cztowieka®?

+ Nie w czasle najblizszych kilkuset lat

- Populacja cztowieka - duza liczebnos¢ + mata
roznorodnosc - dziatanie doboru bedzie bardzo powolne

+ Eugenika - pomijajgc kwestie etyczne, bedzie
nieskuteczna

-+ Dodatkowy problem - czy zajmuje sie cechami
rzeczywiscie odziedziczalnymi?



—ugenika

- Poprawa jakosci gatunku ludzkiego poprzez kierowanie
rozrodczoscig

+ pozytywna - kojarzenie ludzi o pozadanych cechach

- negatywna - redukcja rozrodczosci ludzi o cechach
niepozadanych

+ Zastosowanie praktyk hodowli zwierzat gospodarskich do
cztowieka



Francis Galton

Jako pierwszy zastosowat
statystyke w antropologqii,
badat

odziedziczalnos¢ inteligencii

Hereditary Genius (1869)

Eugenics Education Society
(1909)




—ugenika w USA

American Breeder’s
Association (1906)

Eugenics Record Office (1911)

Charles Davenport:

* ograniczenia imigracji

* przymusowa sterylizacja

LIKE R TREE

- ,Musimy osuszyc¢ zrodta,
zatamowac naptyw e DS 1S ATENALE TN A st oo
zdefektowanej,
zdegenerowanej
protoplazmy”



—ugenika w USA

Przymusowe sterylizacje - w
sumie ponad 65 000 osob

Ograniczenia imigracyjne

Carrie Buck z matkg w domu opieki spoteczne;
Przymusowa sterylizacja wyrokiem sgdu w 1927



Szwecja

- Ustawa o sterylizacji, 1934
- W latach 1934 - 1975: ponad 62 000 osob

+ W Europie wiecegj tylko w lll Rzeszy



—ugenika

Henry H. Goddard, 1914

“Opoznienie umystowe” — 1% populacji, co daje g = 0,1

0.0
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Generation

Frequency of
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Podsumowanie

Eugenika w wersji XX w. nie ma sensu:
- /e wzgledow etycznych
* przymusowa

- totalitarna - dla “dobra gatunku/populacji” a nie 0sob



Podsumowanie

- Eugenika w wersji XX w. nie ma sensu:
- /e wzgleddw biologicznych
- nieskuteczna dla rzadkich cech recesywnych - dobdr wobec
homozygot nie ma znaczenia, gdy wiekszos¢ puli allelu jest u
heterozygot
- nieskuteczna dla cech wieloczynnikowych - ztozone mechanizmy

- nie da sie zdefiniowac “dobrego” genotypu

- oflarami XX-wiecznej eugeniki padaty zwykle osoby ubogie,
Mmnigjszoscl, itp. - cechy srodowiskowe, a nie odziedziczalne



Podsumowanie

Nie ma realnych zagrozen ze strony genetyki populacii

+  8g zagrozenia ze strony ludzi wierzacych w wyzszoscé
ras czy totalitarng eugenike

Problemy moga sie pojawiC w silnie odizolowanych
oopulacjach o mate] liczelbnosci

- diaspory

- kolonizacja kosmosu®?



PrzysztosC

- Nowe osiggniecia biologii a przysztiosC cziowieka



—ugenika 2.07

- W ostatnich latach pojawity sie
mozliwosci wprowadzania
dowolnych zmian w genomach
praktycznie dowolnych
organizmow (w tym cztowieka)

- Metoda CRISPR/Cas9 -
redagowanie genomu

Guide RNA
sequence [{ OF

Matching genomic |
sequence

Cas9

- Donor DNA
Repair &

Targeted genome editing

Human cells
Bacterial cells

Nature 495, 50-51 (07 March 2013) doi:10.1038/495050a



Co to oznacza dla biotechnologil

- Mozna zmieniC dowolny gen u roslin i zwierzat

- Modyfikacja nie pozostawia zadnego sladu, nie zostaje
wigczony obcy DNA



A dla cztowieka

Mozliwa jest zmiana sekwenc;ji
dowolnego genu w komodrkach
zarodkowych

- Skutecznosc¢: okoto 50-80%

- W pofaczeniu z zaptodnieniem
pozaustrojowym mozliwos¢
uzyskania zmodyfikowanego
cztowieka

Anna Tarmhuvud

Fredrik Lanner, who will conduct gene-editing in human embryos at the Karolinska Institute in Sweden.

- Pierwsze badania - na
komorkach, z ktorych nie mogty
rozwingc sie zarodki (2015)

- Obecnie badania na komorkach
zarodkowych cztowieka



Dziecl na zamowienie?

DECODED Designer people

CUSTOM BABIES NOT FAR OFF

From the early days of fiddling with recombinant DNA to the looming reality of human genetic
modification that could affect future generations, here’s the timeline that led to the CRISPR age.

THE OLD WAY: CRISPRINACTION HUMAN EXPERIMENTS WHAT'SNEXT?
RECOMBINANT DNA Scientists custom-engineer In March of 2015 and March Soon science could change
Using a lot of complex the RNAs in the CRISPR 2016, teams in China used embryos with CRISPR and
and fairly iImprecise system to accurately edit CRISPR to modify human implant them using In-vitro
equipment, scientists or disable several genes at embryos — first to change a fertilization. CRISPR is easy
can extract and copy once, and precisely select gene for a blood disorder, to use and becoming more
a gene from one thing where to inserta gene in a then to create resistance to accurate, What's to stop some
and incorporate it into a living cell. HIV. They were only partly unscrupulous
different organism's DNA. successful, and created many scientist
unintended changes. .
going
further? '

WHAT IS CRISPR? RNAs, which help locate ETHICAL DILEMMA _ ethically ) &
Bacteria use CRISPR (Clustered  the DNA of viruses, and Cas Theres huge legal and scientific If a CRISPR-modified embryo were
Regularly Interspaced Short which snip off bits of opposition to using CRISPR to change  implanted and allowed to grow into
Palindromic Repeats), a type viruses’ DNA. This wrecks the the humangerm line —sperm, eggs  a person, every cel in that person's
of DNA sequence, to fig virus and lets the bacteria stow or embryos. In 2015, top geneticists would carry the modification.
irvading viruses. CRISPR a bit of viral DNA in their own wrote an editorial in Nature calling it would be passed down to
related genes make guide genes, in case of repeat attack. this practice “dangerous and their offspring, too.

GRAPHIC, ANDRES PLANA/METRO




Dziecl na zamowienie?”
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A czego nie mozna

+ Obecnie dostepne techniki
pozwalajg na manipulacje
pojedynczymi genami

- Cechy zalezne od
pojedynczych genow

- Nie potrafimy wptywac na
cechy dziedziczone
wieloczynnikowo

czyli na wiekszos¢ aspektow
zmiennosci prawidtowe;

-+ podobnie w biotechnologii
roslin i zwierzat



Kwestie etyczne

- Termin “eugenika” olbecnie naduzywany (“aborcja
eugeniczna”)

»+ Dobrowolnos¢ a nie przymus!
- Problemy - eugenika liberalna (J. Habermas)

-+ W Swiecie wolnorynkowym majatek bedzie decydowat
O potencjale biologicznym

- czy to wytgcznie problem modyfikacji genetycznych?



Transhumanizm

-+ Cztiowiek pozostajgcy cztowiekiem, ale wykraczajacy poza

S|

ebie przez zrealizowanie nowych mozliwosci odnoszgcych sig

do jego natury” ~ Julian Huxley

J)

S

‘ranshumanizm to klasa filozofii, ktora probuje kierowac nas w
rone kondycji postludzkie]. Transhumanizm dzieli wiele

e

ementow z humanizmem — przede wszystkim szacunek dla

rozumu I nauki, nacisk na postep | docenianie rol
cztowieczenstwa (czy transcztowieczenstwa) w zyciu.
Transhumanizm rozni sie od humanizmu przez przyzwolenie (a
nawet oczekiwanie) na radykalne zmiany w naszej naturze |
dostepnych nam mozliwosciach oferowanych przez rozne nauki
| technologie” ~ Max More



Drogi do ulepszenia cziowieka

- Technologiczna (cyborgizacja) - istnieje od dawna

+ np. okulary, ptetwy | aparaty do oddychania pod woda,
pISMO jako wzmocnienie pamieci, Itp.

- (Genetyczna

+zZnacznie trudniejsza



“Twardy” transhumanizm

-+ Sygnat komunikacyjny jest wazniejszy od swojego
materialnego nosnika

. Swiadomos$¢ nie jest centrum zycia cztowieka, lecz jego
wtornym elementem, duch niematerialny nie istnieje

- Clato jest pierwotng protezg, ktory cztowiek oswolt |
nauczyt sie w ograniczonym stopniu wykorzystywac

- Mozliwe jest osadzenie ludzkie] egzystencji w maszynach
cyfrowych



