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Mendlowi, na przyklad, dopisywalo szczescie. Trafil

do klasztoru, ktéry miat wlasne zaplecze edukacyjne

i ogréd eksperymentalny, a przetozeni wspierali jego
zainteresowania. Zadbali o wyksztalcenie matematyczne
i przyrodnicze naukowca, a pdzniej pozwolili mu przez
dlugie lata prowadzi¢ badania, dzieki czemu przebadal
tysiace roslin grochu. Krzyzowal je, liczyl, porownywal.
Nie znal pojecia genu, nic nie wiedzial ani o DNA, ani
o chromosomach. Opisal matematyczne prawidtowosci
dziedziczenia, zanim poznano ich fizyczne podloze. Mial
szczescie, bo cechy, ktére badal u grochu, byly tatwe do
opisania (m.in. kolor kwiatéw) i sa dziedziczone w prosty
Sposob.

nie lubi.

Mendel sformutowal fundamentalne dla rozwoju genetyki

prawa na podstawie ponad dziesieciu lat eksperymentow.

Musial mie¢ do tego osobowoéé. Cierpliwosé, sumiennosé,
sktonnos$é do refleksji i umiejetnosé znoszenia zycia
zakonnego. Byta w nim jednak takze ciekawo$é¢ $wiata,
ktora dala mu motywacje do wyjécia poza mury
klasztoru, aby oglosi¢ swoje prawa.

Dzis to wtasnie osobowos¢ staje sie tematem badan
genetycznych. Sytuacja jest bardziej ztozona od
dziedziczenia koloru kwiatéw grochu: tysiace wariantéw
DNA, z ktérych kazdy moze mieé¢ niewielki wkiad, plus
srodowisko i btad wpisany w metodyke. Do tego samo
definiowanie, czym osobowos¢ jest i — toczaca sie od

lat dyskusja — od czego zalezy. Przeciaganie liny ze
skrajnych pozycji: od hipotezy ,biatej karty”, ktora
dzigki odpowiedniemu wychowaniu i Srodowisku zapisuje
sie w dowolny sposéb, do badan pokazujacych, ze
rozdzielone od siebie identyczne blizniaki maja wspélne
cechy mimo zycia w innych warunkach.

Natura czy wychowanie? W ,Nature” z sierpnia

2026 roku znajdujemy prace, ktérej autorzy ttumacza, ze
dyskusje nalezy porzuci¢, bo osobowos¢ ksztaltuja i geny,
i sSrodowisko. Ten uktad jest tak ztozony, ze odpowiedzi,
jak i na ile, mozna szukaé¢ dopiero teraz, dzigki rosnacej
liczbie danych i wsparciu zaawansowanych metod

ich analizy. Im wigcej jednak wiadomo, tym bardziej

o dostepnych informacjach nalezy mowi¢ ostroznie.

Bo, oczywiscie, to zalezy. . .

Prace ,Robust inference and correlates from genetic
associations with personality” opublikowalo konsorcjum
Revived Genomics of Personality (ReGPC), grupa
naukowcow, ktérzy od okoto 2010 roku tacza sity

i zasoby, aby rozgryzé, co sprawia, ze jesteSmy soba.
Cechy osobowosci opisuja stabilne i nawykowe réznice
w sposobie mys$lenia, odczuwania i dziatania ludzi.
Konsorcjum w badaniach postuzyto sie teoria Wielkiej
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Moéj dobry znajomy, fizyk, méwi: ,Ja w twoje biologiczne sprawy nie zagltebiam
sie, bo tam wszystko jest zbyt zagmatwane”. Faktycznie, proste historie

w biologii sa juz za nami. Wielcy swiata mieli albo niebywale szczgscie, albo

na tyle duze ego, zeby glosi¢ swoje prawdy bez cienia watpliwosci. Albo i to,

i to. Teraz od badaczy wciaz styszymy ,,to zalezy”, czego, niestety, wiele oséb

Piatki (The Big Five). Wedlug niej osobowo$¢ mozna
opisa¢ w pieciu wymiarach, niezaleznie od plci,
pochodzenia etnicznego i wieku. Sa to:

— ekstrawersja (mierzy sie tu m.in., jak jeste$my
towarzyscy, asertywni i pelni energii);

— ugodowosé (empatia, szacunek i zaufanie, ktore
pokladamy w innych);

— sumiennos$¢ (opisujaca zorganizowanie, produktywnosé
w realizacji zamierzen i odpowiedzialnosé);

— neurotyczno$¢ (mierzaca poziom leku, sktonno$é do
depres;ji i stabilno$¢ emocjonalna);

— otwartos$é na do$wiadczenia (ktéra wynika
z wyobrazni, ciekawosci $§wiata, wrazliwosci na sztuke
i nature).

Model Wielkiej Piatki nie jest ,,jedyna sluszng” metoda
opisywania cech osobowosci. Tu kazdy z elementéw
mierzy sie gradientowo, co jest blizsze naturalnej
zmiennosci zywych organizmoéw niz podzial na typy,
uzywany w innych teoriach. Analizowano 46 badan,

w ktérych przeprowadzono ten sam standardowy
kwestionariusz Wielkiej Piatki do okreslenia osobowosci.
Osoby wypelniajace test oddawaly takze z wnetrza
jamy ustnej wymaz, z ktérego wyizolowano DNA

i poddano analizie. W ten sposéb uzyskano wyniki

dla ponad miliona oséb. Osoby, ktérych genom byt
analizowany, wypelnialy jednoczesnie ankiete, badajaca
ich osobowosc.

Dzigki danym zgromadzonym przez wiele lat wiemy,

ze jedli poréwnuje sie sekwencje DNA dwéch losowych
0s6b, to sa miejsca, tzw. pozycje, w ktorych jest
zmiennosé, tj. wystepuja rézne nukleotydy. Na

przyktad w pozycji o numerze rs1801253 w sekwencji
GCTGTGCTCGTGCCTGTG u czesci ludzi jako

10. nukleotyd bedzie wystepowal A zamiast G:
GCTGTGCTCATGCCTGTG. Takich miejsc w naszym
genomie istnieje bardzo duzo, w przypadku opisywanej
pracy analizowano ich okoto 10 milionéw. Zjawisko
nazywane jest polimorfizmem pojedynczych nukleotyddw
(ang. Single Nucleotide Polymorphism, inaczej SNP
wymawiany przez genetykéw ,snip”).

Naukowcy z publikacji z Nature wykorzystali istnienie
SNP w metodzie analizy GWAS, czyli Genome-Wide
Association Study. Szukali wspélzaleznosci miedzy
konkretnymi wariantami genetycznymi (wlasnie
snipami) a wystgpowaniem danej cechy. GWAS nie
identyfikuje bezposrednio genéw odpowiedzialnych

za te ceche. Identyfikuje regiony genomu, w ktorych
wystepuje statystycznie istotne powigzanie miedzy
snipem a zmienno$cig branej pod uwage cechy.



GWAS opiera si¢ na biologicznym
zjawisku nieréwnowagi sprzezen (linkage
disequilibrium — LD). Oznacza to, ze
fragmenty DNA potlozone blisko siebie
na chromosomie sg dziedziczone razem,
jako jeden blok (nie sg rozdzielane przez
mejotyczng rekombinacje na przestrzeni
pokolent). Snipy sg jedynie markerami, ze
dany rejon DNA jest zwigzany z danym
wariantem cechy (tzw. fenotypem).

Jest to fundament badan nad chorobami
wieloczynnikowymi oraz kierunkiem
zmian w medycynie — chodzi o to, aby

leczenie pacjentéw bylo spersonalizowane.
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Korzystatam z:

Schwaba T. i wsp. Robust inference and
correlates from genetic associations
with personality, Nature (2026).

Frequently Asked Questions for Robust
inference and widespread genetic
correlates from a large-scale genetic
assoctation study of human
personality, ReGPC steering
committee:
https://osf.io/hgnsm/files/
osfstorage/698e1853e15af5d402c72da8.

W przypadku omawianego badania uzyskano (w sumie) 1260 niezaleznych
pozycji dla pieciu cech osobowosci, z czego 824 bylo nowych, dotad nieopisanych.
W ten sposéb otrzymano mape interesujacych regionéw genomu, co jeszcze nie
jest wskazaniem konkretnych genéw odpowiedzialnych za dana ceche, a co za
tym idzie nie oznacza to identyfikacji mechanizmu biologicznego u podloza
osobowosci.

Teraz badacze beda mysle¢ nad tym, co sprawito, ze pojawila sie asocjacja.
Sprawdzaé sasiedztwo, zapisane w tym rejonie geny, by¢ moze poziom ich
aktywnosci, rodzaj komorek, w ktorych sa odczytywane, funkcje biatek lub
potencjalng regulacje aktywnosci innych miejsc w genomie.

W pracy z Nature juz znaleziono niektére powiazania: z genami wplywajacymi
na dziatanie mézgu — na przyktad FOXP2, ktére koduje biatko regulacyjne
zwiazane z rozwojem okreslonych obwodéw neuronalnych. Zaburzenia jego
aktywnosci prowadza do powaznych probleméw z rozwojem mowy i jezyka.
Inny gen to SEMAG6D, ktéry koduje biatko uczestniczace w odnajdywaniu
przez migrujace nowopowstale neurony wtasciwych miejsc w moézgu i tworzenie
polaczen z innymi komoérkami. Inne miejsca powiazane byly z genami, o ktérych
wiadomo, ze sg aktywne w neuronach kory moézgowej, a zarazem zwiazane

z molekularnym mechanizmem rytmu dobowego, dojrzewaniem neuronéw

i rozwojem potaczen miedzy nimi.

Naukowcy — $wiadomi, ze odbiér tych badan moze by¢ istotny spotecznie —
zadbali o to, by trudny artykul naukowy uzupetnié tekstem, w ktorym
odpowiadaja na najczestsze pytania dotyczace ich pracy. To rys czaséw —

za publikacja w prestizowym pisSmie naukowym stoja juz nie tylko diugie
strony ,,suplementary data”, materialéw dodatkowych, bez ktérych catkowite
zrozumienie metod i wynikéw dla specjalisty jest niemozliwe. Tres¢ i intencje
tlumaczone sg szerzej, aby byly dostepne dla naukowcéw z innych dziedzin

i kazdego, kto chcialby wiedzie¢ wiecej.

A sprawa faktycznie jest wazna. Gdybym tak mogla za pomoca ,magicznego
suwaczka” poprawia¢ (modyfikowaé) osobowo$é, to co i w ktérym kierunku
bym zmienita? Gdzie jest ta ,lepsza” Marta? Czy ktos moze mie¢ dostep do
informacji gendow przysztych pokolen, przewidujac, jakimi ludzmi beda? 1 jaki
uzytek zrobi z ta wiedza?

Jak dobrze, ze w komentarzach autorzy odnosza sie do tego stanowczo i jasno.
»Ro6znorodnosé osobowosci jest niezwykle cenna. Spoteczenstwo czerpie korzysci
z obecnosci oséb osiagajacych wysokie, niskie i Srednie wyniki w zakresie
kazdej cechy osobowoéci, a osoby o dowolnych kombinacjach cech moga
znalez¢ sposoby na osiagniecie sukcesu (... ) zdrowe spoleczenistwo potrzebuje
zaréwno przedsiebiorcéow (stwierdziliSmy, ze warianty genetyczne zwiazane

z edukacja biznesowa korelujg z nizsza otwartoscia na do$wiadczenia), jak

i artystéw (stwierdziliémy, ze warianty genetyczne zwiazane z edukacja
artystyczna i humanistyczna koreluja z wyzsza otwartoscia na do$wiadczenia).
(...) kazda cecha osobowosci ma zaréwno zalety, jak i wady. Na przyklad
nasze wyniki sugeruja, ze dziedziczenie wariantéw genetycznych zwiazanych

z wysoka ekstrawersja moze by¢ korzystne, poniewaz wiaza sie one z mniejsza
liczba pobytéw w szpitalu i wyzszym poziomem dobrostanu — a sa to skutki,
ktére wiekszosé ludzi ceni. Z drugiej strony, odziedziczenie wariantéw
genetycznych zwiazanych z ekstrawersja moze by¢ réwniez problematyczne,
poniewaz stwierdziliSmy, Zze sg one powiazane z ryzykiem choroby afektywnej
dwubiegunowej oraz rozpoczeciem palenia papierosow — a to skutki, ktérych
wiekszos¢ ludzi pragnie uniknaé”.

Wedlug ankiety Wielka Piagtka jestem ekstrawertyczka na poziomie 53%. Czy to
dobrze? Zalezy. I zostang juz przy tym.

Kwestionariusz uzyty do badan mozna wypelnié¢ nieodptatnie pod tym linkiem:
https://www.personalitylab.org/tests/bfi2_self_pol.htm

Marta FIKUS-KRYNSKA
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