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»---Ahuszadik szazad tudomanyanak talan
az egyetlen valdban fontos aramlata, ame-
lyet Neumann munkdja nem termékenyitett
meg, a molekularis bioldgia. Majdnem min-
den mas jelentds dologgal foglalkozott: a
matematikai logikaval, tiszta matematikaval,
kvantumelmélettel, szdmitastechnikaval (ez
nagyrészt az 6 felfedezése), kibernetikaval,
az automatak elméletével, a Bombéval, &ram-
lastannal, jatékelmélettel (szintén az & felfe-
dezése), kbzgazdasagtannal, evolicios biold-
giaval, a haboruk és konfliktusok elméleté-
vel, mesterséges élettel, sejtautomatakkal
(szintén az 0 felfedezése), az Gnreprodukcio
elméletével, mesterséges evolucidval. Mind-
aztaz (j és mélyrehatd véaltozast a tudoma-
nyos gondolkodas egészében, amely sokunk
szerint a szamitogépes modellezésnek és
szimulaciénak készénhetd, von Neumann
latta meg, illetve hozta Iétre a negyvenes
években. Ha egyetlen személyt nevezhet-
nénk meg a komplexitas és dsszes velejardja

intellektudlis dseként, az Johnny.”
Neumann volt princetoni kollégéjanak
napléjegyzete (Notebooks)

A mottéul valasztott fenti idézet méltokép-
pen foglalja 6ssze a huszadik szazad egyik
legnagyobb zsenijének sokoldalt hozzajaru-
lasat a tudomany és az emberi gondolkodas
fejlédésehez, felsorolja azokat a bioldgiai disz-
ciplindkatis, amelyekben alkotott—fo allitasa
azonban vitathatd. A molekuléris biologiat is
megtermékenyitették Neumann gondolatai.

Ismeretes, hogy a molekularis biolégia
alapit6 atyja Max Delbriick német-amerikai
fizikus és a korulotte kialakultiskola, az ugy-
nevezett fag-csoport”. Az d munkassaguk a
negyvenes években még egyaltalan nem
voltamainstream bioldgiarésze, jelentdségét
még nagyon kevesen ismerték fel (e kevesek
kozé tartozott példaul Szilard Led).

Nos, 1946 novemberében Neumann
hosszu levelet irt Norbert Wienernek, amely-
ben dsszefoglalta a bioldgia néhany alapkeér-
désérdl kialakult nézeteit, és ezek mielGbbi
megvitatasat javasolta a cimzettnek (Mandre-
kar, 1997). Alevél els6 felében meglehetdsen
szkeptikus és pesszimista véleményét fejtet-
te kiarrdl, hogy az 6 (tovabba Alan Turing és
maésok) elméleti munkaja segithet-e az ideg-
rendszer és az agy mOkddésének megértéseé-
ben (tudjuk, hogy néhany évvel késdbb, haldla
eldtti utolso eldadasaiban ezt mégis megkisé-
relte). Azt allitja (abszolut helyesen), hogy a
mikroszkdpiai és citoldgiai technika teljesitd-
képességének még nagyon sokat kell fejléd-
nie, hogy egyaltalan hozza lehessen nyuinia
kérdéshez. Szemléletes hasonlata szerint
olyan a helyzet, minthaa szdmitogép (ekkor
még csak az ENIAC) mikddését Ugy akarna
megismerni valaki, hogy nincs hozza fél mé-
ternél kisebb méretd szerszama, és nem tud
mésképp beleavatkozni a mikddésébe, mint
egy utcakd beledobasaval, vagy egy tdzol-
tofecskenddvel torténd belespricceléssel.

Mit tehetlink tehét?— kérdezi. Avélasz: a
legegyszerdbb 6nreprodukal6 organizmu-
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sokhoz kell fordulni, a sejtnél egyszeribbek-
hez, azaz a virusokhoz vagy fagokhoz, és
meg kell kisérelni azok ,,valodi” megismeré-
sét. Valddi alatt azt a teljes mechanisztikus
leirést értve, ahol minden egyes alkatrészt
és annak helyét és mozgasat megismerjuk,
mintamérnok egy gépben. Ezutan a beve-
zetés utan ismerteti Wienerrel Delbriick
munkassagat, és részletesen megindokolja,
hogy az miért felel meg eme kovetelmé-
nyeknek. Azt nem tudja (ekkor még Del-
briick sem), hogy a fag oroklési anyaga a
DNS, tehat fehérjékrol beszél —ezek szerke-
zetét kell mieldbb megismerni. Hogyan? A
vélasz ismét megdobbentden, szinte profeti-
kusan pontos (1946-ot irunk): ,,...Nagypon-
tossagu rontgensugaras elemzés, Fourier-
transzformacio, massziv és gyors szamitogeé-
pes munka, olyan kémiai szubsztitlicios tech-
nikakkal, amelyek valtoztatjak a rontgendif-
frakcids mintazatot”.

Tovabba: ,,...6riési lehetdségei vannak
az elektronmikroszkdpos technikanak. A
legjobb mai elektronmikroszképok felbonta-
sa 1 nanométer korll van. Mivel az atlagos
atomok kozti tdvolsag kb. 1/5 nanométer,
ez afelbontas nem elegendd, de nincs olyan
messze a kivanatostol... nem biztos, hogy a
jelenlegi elektronmikroszkdpokkal ez elér-
hetd, de a protonmikroszkdp talan 2-4 éven
belll megvaldsul, és athidalja ezeket a
nehézségeket”.

A levél befejezése Osszefoglalasként
mintegy eldrevetiti a kbvetkezd évtizedek
molekuldris biolégiai robbanéasanak f6 ira-
nyait. Neumann szerint a teendok:

1. Tanulméanyozni a virusok és fagok
biologidjat, mindent megtudni a gén-enzim
viszonyrol.

2. Megismerni a fehérjék szerkezetét.

3. Tanulméanyozni a kémiai szerkezet-
meghatarozas rontgendiffrakcios modszerét
ésaFourier-analizist.

4. Tanulmanyozni az elektronmikroszké-
pia elveit és modszertanat.

Neumann 1948-ban publikélta alapvetd
munkadjat az onreprodukald automatakrol
(Neumann —Burks, 1966). A mQ elsdsorban
az elméleti bioldgiat és az élet keletkezésé-
nek kutatoit termékenyitette meg, de ne
feledkezzlink el arrdl, hogy ez az elmélet
lényegében pontosan meghatarozta azt az
alapsémat, amelyet a molekuléris biolégia—
méar Neumann haléla utan — kisérletileg
igazolt.

Idézziik fel, mit irt err8l két évtizeddel
késdbb Linus Pauling: ,Neumann kimutatja,
hogy egy 6nreprodukalé automatanak négy
f6 komponenssel kell rendelkeznie:

»A” egy automatikus gydr, amely dssze-
szedi a komponenseket, és kiviilrdl kapott
instrukciok alapjan dsszedllitja.

.B" egy duplikator, azaz olyan automata,
amely lemésolja az irott instrukciokat.

.C" egy kontrollalé elem, amely mind
,A"-hoz, mind ,B"-hez kapcsolodik.

.D” az irott program. Nem nehéz felis-
merni, hogy e szereposztas mit jelent az €16
sejtre applikalva: ,,A” ariboszoma, ,.B” a poli-
meraz enzimek, ,,C” a represszor vagy mas
kontrollmolekuldk, és ,,D” a DNS (Pauling,
1968).

Természetesen az eddig elmondottak
elsGsorban Neumann zsenialis intuiciojat, a
jovd tendencidinak helyes felismerését bizo-
nyitjak, de az val6ban nem éllithatd, hogy
ezek a gondolatok alkotd szerepet jatszottak
amodern bioldgia fejlddésében. Vitathatatlan
azonban ez ahozzajarulds—kdzvetett médon
—olyan tertileteken, ahol Neumann gondol-
kodésa, problémafelvetése eredetileg egyal-
talan nem a bioldgiarairanyult. llyen példaul
ajatékelmélet. Terjedelmi és kompetencia-
korlatok miatt itt nem foglalkoznék ezzel
részletesebben, de le kell szégezni, hogy a
modern evoluciokutatasnak, elsdsorban a
viselkedésokologia, az etoldgia vonatkoza-
séban, nélkultzhetetlen eszkdzéveé valt a
jatékelmélet gondolati apparatusa. Nem veé-
letlen, hogy korunk egyik legnagyobb evo-
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IGcio-bioldgusanak, John Maynard Smithnek
egyik fontos mlve az Evollcio és jatékel-
mélet (Maynard Smith, 1982).
Aneurobioldgia és agykutatas tertiletén
Neumann hozzajarulasa kdzvetlenebb,
hiszen utols6 — befejezetleniil maradt—mQve
a magyarul is megjelent A szamologép és
az agy (Neumann, 1964). Ez a hatas elsdsor-
ban nem az experimentalis neurobiol6gia
terliletén észlelhetd, hanem az agymakodés,
atudat stlyos problematikéjaval foglalkoz6
elméleti, részben filozéfiai munkéakban
(példaul Daniel C. Dennettnél (1991)).
Aneumanni életm( legfontosabb hatasa
a biolégiara azonban minden bizonnyal az,
amit a szamitogép hozott. Le kell szégezni,
hogy e vonatkozasban a szamitdgép nem
egyszer(en egy Uj és rendkivil hatékony tech-
nikai eszkozt jelent. Marshall McLuhan hires
mondasat —,a médium maga az lizenet” —
parafrazeélva, a szamitogép gyokeresen at-
alakitotta a bioldgiai tudomany egy nagy
tertiletének egész mikodésmaodijét.
Neumann mér tudta, hogy ,,...maguk a
gének kézenfekvden az alkatelemek bizo-
nyos digitalis rendszerébe tartoznak.” (Neu-
mann, 1964). Azt azonban még nem sejthet-
te, hogy a haléla utani évtizedben megfejtik
agenetika programnyelvét, majd pedig sor
kerulhet az él6lények teljes digitalis geneti-
kai informaciotartalmanak megfejtésére.
Eme informacid tarolasa, kezelése, a belblik
levonhatd kovetkeztetések elemzése el-
képzelhetetlen volna a szamitogép nélkuil.
lllusztracioképpen: az adatbazisokban
tarolt DNS-szekvencia informécié 2000-ben
érte el a 10" nukleotidot (2,5 gigabyte), és
ennek duplazddasi ideje kevesebb mintegy
év. Elkészult szazharminckét baktérium, ti-
zenhat archebacterium és tizenharom maga-
sabbrend( él6lény (Eukaryota) telies genom-
szekvencigja. Ezeken kiviil éridsi mennyiségd,
alapvetden analogikus biolégiai informacio
digitalizélhato, tarolhato és dolgozhato fel (pél-
daul t6bb mint tizezer kiilonb6z6 fehérje ha-

romdimenziés szerkezete, vagy —halaa DNS
chip-technol6gianak —egy-egy él6lény vagy
sejttdbb tizezer génjének mikodeési intenzita-
sénak mértéke, adott koriilmények kozott).
Természetesen itt nem egyszer(ien az adatok
tarolasa és kezelése a lényeges, mert azok
megszerzése is lehetetlen lett volna a szamito-
gép és az informatika segitsége nélkiil. Az
ember teljes DNS-szekvencidjat megfejtd két
rivalis csapat kozleményében igen nagy teret
foglal el azoknak a (két esetben jelentdsen
kilonb6zd) informatikai modszereknek, stra-
tégidknak a leirasa, amelyeket a cél elérésére
kidolgoztak és alkalmaztak (International,
2001; Venter, 2001)

Megszliletett tehat a bioinformatika tudo-
manya, egy tréfas szakmai szlengszobdl be-
vett kifejezéssé vélt az ,in silico” bioldgia.

Azt, hogy ezek a kifejezések mit jelente-
nek, legegyszerlbben egy neves—matema-
tikusbol bioinformatikussa valt — tudos (Ri-
chard M. Karp) szavaival lehet megvilagitani:
,Ugy talaltam, hogy a molekuléris biol6giai
kisérletek alapvet6 logikaja bizonyos fokig
absztrakt fogalmakkal kodifikalhato, és fel-
fedeztem, hogy a genomok és a szabalyozési
halozatok vizsgalata érdekes kombinatorikai
problémakhoz vezethet. Tipikus médon az
igazsag felderitése olyan stadiumokban zaj-
lik, amelyeket a kisérletezés és a szamitas kol-
csonhatasa jellemez, ahol a kisérleti adatok
inkonzisztencigjat a szamitas fedi fel és ezeket
atovabbi kisérletezés korrigélja” (Karp).

Ennek forditottjat illusztralja az, hogy ho-
gyan tortént meg néhany évvel ezeldtt a
teljesen megfejtett muslica DNS-szekvencia
annotacidja (annotécio agenomkutatas szota-
raban azt jelenti, hogy a linearis és megszaki-
tatlan nukleotid sorrendben felismerik és ki-
jeldlik az egyes funkcionélis elemek — gének
—hatérait, azonositjak ezeket az elemeket).
A kutatas szervezdi és finanszirozoi egy izo-
lalt szallodaban tizenegy napos folyamatos,
éjjel-nappal zajlé agytornara hivtak éssze
negyvenot kivald muslica-genetikust, fehér-
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je-biokémikust és bioinformatikust. Az utéb-
biak &ltal kidolgozott annotécios program altal
széllitott eredményeket a bioldgusok sajat
ismeretanyaguk alapjan biraltak, ramutattak
a hibakra, ennek alapjan az informatikusok
maodositottak a programon, és igy, t6bbszo-
ros iteracié Utjan jutottak el az optimalis ered-
meényre (Pennisi, 2000).

Amatudomanyaban jelentds orvosi-bio-
I6giai tudomanyos felfedezések (és kozle-
meények) sziilethetnek, egyetlen un. ,,ned-
ves” kisérlet (ez is Ujonnan polgarjogot nyert
szlengszd!) elvégzése nélkiil, csak az adatba-
zisokat és a szamitogépet hasznélva. Ezt je-
lenti az,in silico” biolégia.

Es végull, utalni szeretnék a mott6ul szol-
galé idézet utolsd mondatéra, amely szerint
a,komplexitas” fogalmanak megalapozéja
Neumann. Ma vilagszerte jelentds munka-

csoportok foglalkoznak azzal, hogy ,,in silico”
felépitsenek egy minimalis €10 sejtet, azaz
egy teljes, komplex, mikodoképes szamito-
gépes sejtmodellt. Egy masik ilyen megko-
zelités alegjobban ismert él6lény, az Escheri-
chiacoli baktérium teljes genetikai informa-
ciotartalmanak ismeretében, ennek az orga-
nizmusnak a komplex makoédésmadjat
igyekszik modellezni (Selinger, 2003).

Ez a cikk természetesen csak futd im-
presszidkat kdzolhetett targyarol, ami valdja-
ban kimerithetetlen. Neumann jellemzésé-
nek feladata felidézi bennem azt, ahogyan
Szerb Antal méltatta Goethét. Tehat: ,O volt
Neumann Janos.”

Kulcsszavak: molekuléris bioldgia, bioinfor-
matika, jatékelmélet, neurobioldgia, 6nre-
produkald automatak

IRODALOM

Dennett, Daniel Clement (1991): Consciousness
Explained. Little, Brown & Co.,

International Human Genome Sequencing Consor-
tium (2001): Initial Sequencing and Analysis of the
Human Genome. Nature. 409, 6822, 860-921.

Karp, Richard M.: http://www.crpc.rice.edu/CRPC/
newsletters/fal97/pcp_karp.html

Mandrekar, V. — Masani, P. R. (eds.) (1997): “Letter to
Norbert Wiener from John von Neumann” in Pro-
ceedings of the Norbert Wiener Centenary Con-
gress, 1994; Proceedings of Symposia in Applied
Mathematics 52, 506-512.

Maynard Smith, John (1982): Evolution and the
Theory of Games. Cambridge University Press,
Cambridge

Neumann Janos (1964): A szamoldégép és az agy.
Gondolat, Budapest

A teljes szdveg: http://mektukor.oszk.hu/porta/szint/

muszaki/szamtech/rendszer/neumann/html/
index.htm

Neumann, von John — Burks, Arthur W. (ed) (1966):
Theory of Self-reproducing Automata. University
of Illinois Press, Champaign, IL.

Notebooks, in http://cscs.umich.edu/~crshalizi/note-
books/von-neumann.html

Pauling, Linus (1968): Molecular Basis of Life: An
Introduction to Molecular Biology. in http://
osulibrary.orst.edu/specialcollections/coll/pauling/
dna/notes/automata.html

Pennisi, Elizabeth (2000): Ideas Fly at Gene-Finding
Jamboree. Science. 287, 5461, 2182-2184.

Selinger, Douglas W. — Wright, Matthew A. — Church,
George M. (2003): On the Complete Determina-
tion of Biological Systems. Trends in Biotechnol-
ogy, 21, 6, 251-262.

Venter, J. Craig et al. (2001): The Sequence of the
Human Genome. Science. 291, 5507, 1304-1351.

1532



