Lars Johan
Om jumbojet-metaforen

Du har fatt saken om bakfoten: Hoyle och Wickramasinghe uttalade sig inte om oddsen for
uppkomsten av "hogre former av liv”, utan for uppkomsten av den férsta levande organismen och
ingenting annat, precis som jag skrev.

Om livets uppkomst

”"Autokatalytiska natverk” ar lika Iatt att sdga som "tulipanaros” och har ocksa lika stadig empirisk
grund. Uppkomsten av ett ribozym (RNA med katalytiska egenskaper) forutsatter att dess
bestandsdelar i form av nukleotider bestaende av sockerarten ribos och de fyra kvavebaserna
adenin, guanin, cytosin och uracil funnits pa plats nadgon gang i urtiden, men inte en enda nukleotid
har ndgonsin pavisats som reaktionsprodukt i nagot uralstringsexperiment. Hittills finns det darfér
ingenting som skulle tyda pa att dessa byggstenar kan bildas och bevaras utan kemisk
ingenjorskonst utanfor en redan existerande levande cell. For att inte tala om att sedan f& dem
monterade pa ratt satt och dartill programmerade till nagon grad av sjalvkatalytisk férmaga. Det har
handlar inte om nagon hanvisning till kunskapsluckornas gud - kemin har lagar och de lagarna tillater
inte spontan bildning av livets biomolekyler. Forklaringen till deras existens maste darfér vara en
annan. Det gar daremot att tillverka bade bestandsdelarna och RNA genom avancerad
skyddsgruppskemi, men da har vi for lange sedan lamnat uralstringsomradet och hamnat i en positiv
bevisféring for intelligent design av RNA och det férmodar jag att du inte ar sarskilt road av. Den
hittills basta (18s: enda rationella) férklaringen till att det kan finnas proteinmolekyler och nukleinsyror
ar darfoér — Design! Somliga upplever detta obekvamt och valjer att blunda och titta at ett annat hall.
Andra nodjer sig med att blunda.

Jag hyser ingen som helst forhoppning om att kemiska realiteter skulle kunna rubba din och dina
evolutionara trosfranders varldsbild. Er logik ar enkel: RNA existerar — alltsa har det en gang
uppkommit genom spontana kemiska reaktioner. Om det féreligger stdd i form av kemisk evidens
eller inte ar i sammanhanget ovidkommande - det priméra ar att halla stand mot tanken pa en
Designer. Jag inbjuder dig mer an garna till att diskutera "kemisk evolution” och dess implikationer,
men av ditt satt att formulera dig i fragan forstar jag att du inte ar intresserad av att fa dina cirklar
rubbade.

”...du &r mérkligt frimmande f6r bade vetenskapens metoder och resultat. Det du &dgnar dig
at kan inte kallas for annat &n pseudovetenskap ... Och den &r vi inte intresserade av."



Som jag sagt tidigare - nar sakargumenten lyser med sin franvaro blommar retoriken. Varfor inte
bjuda in mig till en debatt dar du infér dina studenter en gang for alla bevisar hur fel jag har? D& har
du ju alla mojligheter att i realtid illustrera skillnaden mellan en objektiv vetenskapsman och en
pseudovetenskaplig och okunnig religids fanatiker, i stallet for att som nu féra en dialog pa en
undanskymd vra pa vara webbsidor som knappt nagon hittar till. Du inbjod ju mig till din
evolutionskurs harom aret. Har du redan glémt det? Blev kanske resultatet inte vad du hoppats?

Om Dawkins simulering

"Déarfér missar du helt malet nér du kréver en realistisk evolutionssimulering av Dawkins
modell.”

*Jag vet att kreationister hatar Dawkins vessla for att den sé tydligt illustrerar grundprincipen
foér evolution genom variation och selektion.”

Ditt senaste inlagg klargdr ingenting. Nar pastod jag att Dawkins programrutin skulle vara nagon
fullskalig evolutionssimulering? Jag upprepar: Det ar ju bevisligen du som hanvisar till den som
"evolutionsliknande” och en ‘férenklad modell av evolutionsprocessen’ och avrundar med hanvisning
till Dawkins: 'som vi sett ... sker (evolutionen) steg for steg”.

Jag kan dessutom informera dig om att du har helt fel i att vi designféretradare hatar Dawkins vessla
— tvartom — vi formligen alskar den! Jag anvander mig ofta av den i mina féredrag for att illustrera
evolutionisters desperata férsvar av evolutionsmekanismerna. En helt vanlig grundskoleelev brukar

genomskada Dawkins "bevis” inom loppet av nagon minut.

Om enzymaktivitet

”Nér skulle jag ha pastatt att alla enzymer med nddvéndighet skulle &ga den teoretiskt
maximala effektiviteten?’, fragar du. Men, Géran, jag inte sagt nagot sadant — var far du det
ifran?”

Svar: Du argumenterade for att enzym inte alls behdver ha maximerad aktivitet som om jag hade
havdat motsatsen, vilket jag aldrig gjort.

“ldag kdnner man nédrmare 200 varianter av beta-lactamas som har 6kat sin kapacitet att
bryta ner de nya preparaten. Enzymaktiviteten har 6kat genom mutation och selektion”

Jag inser att jag gav dig ett kéttben i onddan har nar var diskussion gled éver fran specificitet till
affinitet. Ett enzyms informationsinnehall bestams inte bara av dess affinitet (i det har exemplet till
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beta-lactam-gruppen), utan i minst lika hég grad av dess specificitet med avseende pa sitt eller sina
substrat (och ytterligare ett antal faktorer). Varje breddning av ett enzyms substratrepertoar innebar
forvisso att aktiviteten for det nya substratet 6kar, men pa det gamlas bekostnad. Bade affinitet och
specificitet ar matbara storheter som gar att omvandia till informationsenheter, och det totala
specifika informationsinnehallet fére och efter att mutationen intraffat kan jamféras med avseende pa
dessa bada faktorer. Referens finns langre ner under rubriken Om information ... igen...

Att bakterier under stress Okar sin mutationsfrekvens ar i designperspektivet ett uttryck for en
férprogrammerad livsuppehallande genetisk mekanism, ungefar pa samma satt som hos hogre
organismers immunfdrsvar i antikroppsbildande lymfocyter. Darfér gar det att hitta forhallandevis
manga fordelaktiga - om an mer eller mindre destruktiva - mutationer hos virus och mikroorganismer
jamfdrt med hos t ex manniskan. Darfor ar det ganska naturligt att evolutionsforskare nastan
uteslutande agnar sig at forskning pa mikroorganismer. (Joda, jag vet att det aven finns andra skal)

| 6versiktsartikeln du refererar till noterar forfattarna att de muterade enzymerna genomgaende ar
instabilare &n de omuterade. Nar de sa smaningom muterar vidare och aterfar viss grad av stabilitet
sa sker det genom atermutationer. Generellt har muterade bakterier en lagre livskraft &n vildtypen,
vilket understryker att det ar fragan om en 6verlevnadsstrategi och ingenting annat. Exakt samma
forhallande galler for insekter som blivit immuna mot insekticider. Priset for Gverlevnad ar som regel
hogt. Du forestaller dig att de har férandringarna skulle vara ett led i bakteriernas evolution, men lyft
garna blicken och se att dagens bakterier varit och forblivit (eller snarare lyckats forbli) sadana under
hela jordens historia, trots sin foérhallandevis héga frekvens av férdelaktiga mutationer.

Om mutationer i PDZ-domanen

"Hur i all sin dar du fatt fér dig att det totala antalet tdnkbara mutanter skulle vara relevant i
sammanhanget begriper jag bara inte.”

Sjalvklart skulle det bara relevant med tanke pa att aminosyrornas sidokedjor interagerar med
varandra, men jag inser naturligtvis att det skulle vara ett ogorligt projekt att genomféra.

Om robusthet

”...robusthet kan férklaras bade av evolution och design, och féljaktligen kan den inte
anvéndas som designmarkér.”



Robusthet 4r en av manga designmarkérer. Att du vill se det som ett stdd for evolutionsteorin
forandrar inte den saken. Faktum ar att evolutionsteorin lika garna skulle kunna anvandas for att
forklara franvaro av robusthet och redundans i naturen darfor att saddant vore ett sléseri med resurser
som selektionen rimligen borde ha eliminerat.

Evolverbarhet

*Vi &r givetvis éverens om att evolutionsteorin bygger pa slumpmaéssiga féréndringar och att
designtanken bygger pa avsiktliga, malinriktade féréndringar. Men vad betyder det i det
konkreta fallet for ett protein om en viss féréndring skett pa det ena eller det andra séttet? En
viss mutation ger ett visst resultat, oberoende av orsaken. Menar du verkligen att det skulle
vara en skillnad?”

Den enskilda mutationens reella effekt ar naturligtvis densamma oavsett om den orsakas av en
slump eller med avsikt. Men det ar lattare att ta sig fran punkt A till punkt B utan égonbindel an med.
Och darfor ar det tveksamt hur mycket relevans resultaten kan tillskrivas som "bevis” for en blind
process. Och man far inte gldmma att man i det har exemplet befinner sig pa en avsiktligt utvald ”¢”
bestaende av en specifik kategori av enzymer i en ocean av icke-funktionella aminosyrasekvenser.
Sannolikheten att en punktmutation leder till en férandrad funktion har, ar astronomiskt mycket storre
an fran en slumpmassigt vald punkt i oceanen. Férsoken framstaller darfor punktmutationerna i en

langt battre dager &n de fortjanar.

Om information ... igen ...
Du skriver bland annat:

“Dawkins talar om att gensekvenser och maskinkod liknar varandra, och det gér de, till en viss

gréns”
Det dar later luddigt. Var gar den gransen enligt dig?

"Yockey utgar dd frén Shannons informationsbegrepp, inte fran suddiga tankar om “specifik

information”.

Det kanns onekligen som att backa diskussionen, men som du borde kanna till vid det har laget gar
begreppet Shannoninformation inte att anvanda for att atskilja nonsens och andamalsenlighet. Det ar
just darfor det behodver vidareutvecklas fran att bara bygga pa antalet kvavebaser.



”... det récker inte att nagon jamfér gensekvenser med datorprogram eller némner ordet
“information” for att du skall fa stéd for dina idéer om specifik information. Du maste ha en
definition och en fungerande méatmetod. Da kan jag ta dig pa allvar.”

Det ar irrelevant for sjalva sakfrdgan om du tar mig pa allvar eller inte. Det &ar, som jag ndmnde ovan,
faktiskt mojligt att berékna specifikt informationsinnehall utifran affinitetsdata. Lee Spetner
presenterar en metod for detta dar han matematiskt visar att informationsinnehallet minskar nar ett
kolhydratspjalkande enzym far en bredare substratrepertoar. Han har presenterat det i sin bok "Not
By Chance”. Du hittar det ocksa pa natet halvvags ner i ett meningsutbyte med Edward Max hér.

Angaende ”protein moonlightning”

"Det é&r ... intressant att du nu backat fran ditt tidigare pastaende att ‘det snarare &r regel dn
undantag att en gen kodar for tiotals upp till ett hundratal olika proteiner’, och istéllet nu talar
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om att ‘Medelvérdet av antalet proteiner fran en och samma gen é&r i storleksordningen fem’.

”... cSlo-genen, som du pastar skulle koda fér 576 olika proteiner. Det har du missférstatt.
Det finns 576 teoretiskt mdjliga varianter. Av vad jag kunnat se i litteraturen har man hittills
hittat ungefér ett dussin av dessa beroende pa vilken art man undersokt. Vilket ar véldigt
langt ifrén 576.”

Artikeln jag refererade till behandlar kycklingens inneréra. Det manskliga innerdérat ar betydligt mer
komplext. Forskarna bakom "kycklingrapporten” misstanker sjalva att det kan réra sig om tusentals
proteinvarianter som harrér fran en och samma gen genom alternativ splitsning (splicing) redan hos
kycklingen, men kan inte belagga det. Snackan (Cochlea) i manniskans inneréra kan liknas vid en
flygel med tusentals vibrationskansliga har som tangenter. Varje ton vi hor satter basilarmembranet i
rorelse och far ett visst urval av haren att skicka elektriska impulser via hérselnerven till hjarnan, som
sedan tolkar signalerna till en ljudupplevelse. Varje enskild harcell skiljer sig en aning fran den jamte
och kan registrera en nagot avvikande frekvens. Vilken genialiskt koncept att Iata en enda gen koda
for harcellernas protein och Iata variationen uppsta via en redigeringsprocess styrd av nagon form av
algoritm! Jag tror att sannolikheten ar valdigt hdg for att de har forskarna ar inne pa ratt spar. Det
kommer sannolikt snart att visa sig.

Du undrar varfér jag tar upp fragan om alternativ splitsning. Jag upprepar: En enskild gen kan ge
upphov till en mangfald av genprodukter genom olika mekanismer. Den enskilda genprodukten har i
sin tur ofta flerfaldiga funktioner. Det finns idag ingenting som tyder pa att mekanismerna bakom
detta bestar i slumpmassiga handelser som skulle kunna generera stenar for evolutionen att hoppa
pa, utan tvartom handlar det om metainformation som anger hur cellerna ska hantera informationen,



hur den ska lagas om den gar sdnder, hur den ska tolkas och kopieras, nar den ska anvandas och
hur den ska féras vidare till ndsta generation. Pa grundval av vad vi vet om programmering finns
goda, rationella skal att tro att denna dvergripande information kodats fére informationen pa lagre
nivaer. Den naturliga fragan blir da: Utgor hierarkiska informationsbehandlingssystem stod for en
planlés evolutionsprocess eller for en intelligent designprocess? Sjalvfallet i Iangt hogre grad det
senare. Detta handlar inte om en slutsats utifran okunnighet, utan utifran den kunskap vi idag har
inom informationsteori och om levande varelsers organisation och funktion.

Du valjer dessutom att bortse fran att alternativ splitsning ar bara ett satt pa vilket budskap i DNA
redigeras. RNA-redigering (editing) genererar en annu stérre bredd med avseende pa struktur och
funktion. Medan det forstnamnda flyttar runt stora sjok av programkod sker vid RNA-redigering bara
enstaka "bokstavsbyten”, vanligen A (adenosin) till inosin, som tolkas som G (guanin) vid
oversattningen till protein. Effekterna blir ofta omfattande.

e Tre neurexin-gener genererar t ex mer an 3 000 RNA-transkript som har betydelse for
hjarnans utveckling. Hur manga av dem som translateras till protein ar obekant, men oddsen
ar hoga for att det ar ett avsevart antal.

e Ett exempel som ror blackfiskar.
e Har ar fler exempel:

o Barash, Y. et al. 2010. Deciphering the splicing code. Nature. 465 (7294): 53-59.

o Pullirsch, D. and M. F. Jantsch. 2010. Proteome diversification by adenosine to
inosine RNA-editing. RNA Biol. 7 (2): 205-212

Sa jag finner inget skal att andra mitt pastaende att en gen i DNA ofta kodar for hundratals
funktionella proteinprodukter! Vanta ett tag ska du se att denna prediktion utifran ID-perspektiv
kommer att verifieras fullt ut aven experimentellt.

Om designern
*Vi tar faktafelen férst.”

Du anvander dig av begreppet "fakta”. Men det finns ingen som helst vetenskaplig evidens for att en
DNA-, RNA- eller proteinmolekyl skulle kunna uppkomma pa nagot annat satt an inuti en redan
existerande levande cell eller genom medveten och malinriktad kemisk design. Och nu talar vi om
vad vi faktiskt vet om varlden och inte om nagot evolutionart dnsketdnkande.

De "molekylara fylogenier” och "livets strukturer” du namner ar rena efterkonstruktioner baserade pa
den evolutionara premissen att likheter forklaras av fylogenetiskt slaktskap. De ar darfér "fakta”
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endast betraktade genom de evolutionart fargade glaségon du aktivt har valt och som inte tillater
nagon alternativ tolkning av verkligheten. Du skriver:

”... just déarfér jgmfér man fylogenier grundade pé olika strukturer for att se om de ger samma
resultat. Och det gér de in manga fall. Det &r dér beldggen fér evolution ligger.”

Du framhaller den traditionella forestéallningen att fylogenier éverlag ger en enhetlig bild av
evolutionen. Har finns mycket att sdga, men ett par citat fran ett par av dina evolutionistkollegor far
racka for stunden:

“Battles between molecules and morphology are being fought across the entire tree of life.
Perhaps the most intense are in vertebrate systematics, where molecular biologists are
challenging a tradition that relies on studies of fossil skeletons and the bones and soft tissue
of living species.”

(Trisha Gura, "Bones, molecules...or both?” Nature 406 (2000): 233)

Vidare:

“Clarification of the phylogenetic relationships of the major animal phyla has been an elusive
problem, with analyses based on different genes and even different analyses based on the
same genes yielding a diversity of phylogenetic trees.”

(Michael Lynch, "The Age and Relationships of the Major Animal Phyla,"” Evolution 53 (1999):
323)

Du skriver:

"Med ‘konstruktiva mutationer’ menar du antagligen gynnsamma mutationer”

Efter en lang, l&ng debatt har du annu inte lyckats forsta skillnaden mellan en konstruktiv mutation
och en gynnsam sadan. Jag upprepar: Praktiskt taget alla mutationer kan visas vara destruktiva till
sin natur, somliga av dessa kan emellertid vara gynnsamma for individen och populationen i en viss,
ofta extrem, milj0. Av uteslutande destruktiva férandringar far man inga manniskor av bakterier.
Déaremot bevisligen motsatsen.

"Du talar om det naturliga urvalets oférmdga att férhindra genetisk “erosion”, men ingen har

kunnat visa att en sGdan erosion faktiskt férekommer.”

Du maste skamta. Att i synnerhet det manskliga genomet befinner sig i degeneration ar sa valbelagt
att du knappast lar kunna hitta nagon kompetent genetiker som skulle havda nagot annat. Men det
galler aven Ovriga organismer. Ta dig atminstone tiden att notera rubrikerna pa féljande artiklar:



e Kondrashov, A.S. 1995. Contamination of the genome by very slightly deleterious mutations;
why have we not died 100 times over? J. Theor. Biol. 175(4):583-594

e Kondrashov, A.S. 2002. Direct Estimate of human per nucleotide mutation rates at 20 loci
causing Mendelian diseases. Human Mutation 21:12-27

e Nachman, M.W. och Crowell S.L. 2000. Estimate of the mutation rate per nucleotide in
humans. Genetics 156:297-304

e Crow, J. 1997. The high spontaneous mutation rate: Is it a health risk? Proceedings of the
National Academy of Sciences 94(16):8380-8386,
http://www.pnas.org/content/94/16/8380.full

e Lynch, M. 2010. Rate, molecular spectrum, and consequences of human mutation.
Proceedings of the National Academy of Sciences 107(3):961-968

e Bernardes, A. T. 1996. Mutation load and the extinction of large populations. Physica ACTA
230:156-173

e Carter, R. och Sanford, J., A new look at an old virus: patterns of mutation accumulation in
the human H1N1 influenza virus since 1918, Theoretical Biology and Medical Modelling
9(42):1-19, 2012.

John Sanfords et al. eqgna numeriska berédkningar pekar mot att uppemot 90% av de skadliga

mutationer som drabbar hégre organismer ar icke-selekterbara, och darfor ansamlas i genomen.

Sa till avdelningen fossiler. Dar skriver du, aningen mastrande:

"Som du borde veta finns det ett antal fyla som inte aterfinns i kambriska lager utan forst i
hégre upp i lagerféljden (kammaneter, slemmaskar och rundmaskar, exempelvis). Sa finns
det rétt ménga fyla man éver huvud taget inte finner som fossil — plattmaskar, hjuldjur,
hakmaskar, manteldjur och stjdrnmaskar &r nagra av dem. Sa det antal fyla som aterfinns i
kambriska avlagringar & mindre &n hélften av det totala antalet. Alltsa langt ifrén “alla” som
du skriver.”

Men, gode Lars Johan, det mesta du pastar om fossiler ar inaktuellt. Lat mig uppdatera dina
fossilkunskaper:

e Kammaneter ar valdokumenterade i mellankambriska lager (se t ex
http://rstb.royalsocietypublishing.org/content/351/1337/279)

e Nematoder aterfinns t o m i prekambrium (se t ex
http://www.fossilmuseum.net/fossils/Nematoda-fossils.htm)




e Manteldjur i undre kambrium (http.//www.pnas.org/content/100/14/8314.full)

e Stjarnmaskar i undre kambrium (http.//pubmedcentralcanada.ca/pmcc/articles/PMC1691784/)

e Plattmaskar aterfinns redan i prekambrium
(http://geology.gsapubs.org/content/3/11/649.abstract)

e Hijuldjur hittills patraffade i undre Devon (http:/www.chertnews.de/attack.html)

e Slemmaskar har formodligen patraffats redan i mellersta kambrium
(http://www.encyclopedia.com/topic/Nemertinea.aspx)

Det betyder att 26 (eller méjligen 27) av de 36 djurfyla vi kanner till ar dokumenterade i de kambriska
lagren (d v s narmare 3/4), med inbordes atskilda byggnadsplaner da som nu.

De resterande 9 fyla ar:

¢ Acanthocephala (Hakmaskar)

e Cycliophora (Ringbérare)

¢ Dicyemida/Rhombozoa (Thombozoer)
e Gastrotricha (Bukharsdjur)

e Gnathostomulida (K&dkmaskar)

¢ Kinoryncha (Pansarmaskar)

e Orthonectida (Stavsimmare)

e Pentastomida (Tungmaskar)

e Placozoa (Placozoer)

Har har vi alltsa de nio djurstammar som annu inte patraffats som fossil. Gar det att urskilja nagot
gemensamt med just dessa tamligen okanda varelser? Jada, de har alla anatomiska egenskaper
eller livsmonster som gor att sannolikheten ar mycket lag for att de ska aterfinnas som fossil:
Antingen ar de sma inalvsparasiter i mag-tarmkanalen hos hdgre djur eller sa handlar det om
millimeterstora varelser som lever mellan sedimentkornen pa bottnarna i sjo och hav. De ar avsevart
mycket mindre komplexa till sin uppbyggnad an exempelvis de kambriska chordaterna som ar
uppbyggda av atminstone ett 60-tal olika celltyper, att jamféra med exempelvis plattmaskar med 20
och svampdjur med 5.

Om du utgar fran dina uppenbarligen 10-15 ar gamla faktakallor, jamfér med nulaget och
extrapolerar nagot decennium framat i tiden sa kommer du att inse att min formulering "alla” ar hogst
relevant, aven om den ar aningen i framkant.

Du fragar retoriskt: "Hur kan vissa fossilménster ‘enhélligt’ peka mot design?”. De kambriska lagren
speglar ndgonting helt annat &n den gradvisa 6kning av den biologiska komplexiteten med den
mangfald av 6vergangsformer som darwinismen férutsager. Ett par citat som understryker detta:
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Vidare:

“Several possible patterns exist for the establishment of higher taxa, the two most obvious of
which are the bottom-up and the top-down approaches. In the first, evolutionary novelties
emerge, bit by bit. The Cambrian explosion appears to conform to the second pattern, the top-
down effect.”

(Roger Lewin, “A Lopsided Look at Evolution”. http://www.highbeam.com/doc/1G1-

6527890.html)

“Most higher taxa were built from the top down, rather than from the bottom up. The fossil
record suggests that the major pulse of diversification of phyla occurs before that of classes,
classes before that of orders, orders before that of families. The higher taxa do not seem to have
diverged through an accumulation of lower taxa.”

(Douglas Erwin, James Valentine, J J Sepkoski, “A comparative study of diversification events: the

early Paleozoic versus the Mesozoic”. http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/11542112)

Slutligen...

Om dina obligatoriska oartigheter i slutet av ditt inlagg:

"Du vet ingenting om din designer, ingenting.”

Vad vet du om den saken?! Du resonerar utifrdn din egen okunnighet om bade mig och Honom.

”... jag menar att du dgnar dig at pseudovetenskap.”

Det betyder ingenting vad du menar i det sammanhanget. Det som betyder nagot ar att korrekta

fakta blir redovisade och att olika tolkningsmajligheter av dessa fakta far laggas fram utan rop pa
censur i forlitande pa evolutionar dogmatik. Har har du och manga av dina asiktskollegor ett
omfattande utvecklingsomrade att ta itu med. Jag valjer att valvilligt tolka din éverlagsna ton som ett

uttryck for att du borjar ana att du kanske har valdigt, valdigt fel i bade dina premisser och dina

slutsatser.

Vanligen men bestamt

Goran

10



