
155Междисциплинарный научный и прикладной журнал «Биосфера», 2016, т. 8, № 2

© 2016: В.С. Чупов; ФНИ «XXI век»УДК 575.82; 575.83; 575.85; 582.5/9

ГИПОТЕЗА ИНТЕЛЛЕКТОГЕНЕЗА  
КАК АЛЬТЕРНАТИВА 

СЛУЧАЙНОСТНОМУ ЭВОЛЮЦИОННОМУ 
ПРОЦЕССУ – ТИХОГЕНЕЗУ 

(C ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ МЕТОДА АНАЛОГИЙ) 
В.С. Чупов

Ботанический институт им. В.Л. Комарова РАН, Санкт-Петербург
Эл. почта: nika-egida@mail.ru

Статья поступила в редакцию 28.04.2016; принята к печати 23.05.2016 

На основе современного систематического анализа формулируется концепция криптаффинного перехода в филогении цветковых 
растений, рассматриваются представления о структурированности филогенетических ветвей, анизотомии филогенетического 
процесса, существовании скрытых (вложенных в предыдущие периоды) фаз эволюционного развития, существовании специфических 
скрыто-родственных (криптаффинных) таксонов и фаз перестроек генома. Эволюция предстает не в виде постепенной дивергенции 
филогенетических ветвей, а в виде сложной совокупности процессов, обеспечивающих относительный эволюционный стазис в 
длительные промежутки времени и сальтационное развитие в короткие межстазисные моменты. Предполагается, что механизмом, 
обеспечивающим эволюционные преобразования у растений, являются внутриклеточные структуры, обозначаемые автором как 
внутриклеточный интеллект.
Ключевые слова: эволюция, сальтации, криптаффинные таксоны, длинная структурированная филогенетическая ветвь 
(ДСФВ), внутриклеточный интеллект.
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Памяти проф. В.Я. Александрова,  
обосновавшего новую науку цитоэтологию.

В настоящей работе мы попытаемся предложить в 
развитие материалистической эволюционной теории 
альтернативу градуальному селекционизму, не свя-
занную с какими-либо направлениями эзотерическо-
го или креационистического толка. Можно сказать, 
что она на новом материале обсуждает возможности 
организмоцентрического эволюционного процесса. 
Отметим, что описание рассматриваемых концепций 
криптаффинных таксонов, криптаффинных перехо-
дов, длинных структурированных филогенетиче-
ских ветвей изложены здесь кратко. Более подробное 
и обоснованное их изложение можно найти в рабо-
тах, опубликованных ранее, – [21, 26, 30] и др.

Скрыто-родственные (криптаффинные) 
таксоны 

Впервые мы столкнулись с рассматриваемыми яв-
лениями при серологическом исследовании белков 
семян представителей семейства Liliaceae [17]. В этих 
исследованиях оказалось, что по данным серологии 
большинство таксонов разместились в тех группах, 
в которые систематики помещали их и ранее на осно-
ве «морфологических», в широком смысле, данных. 
Но некоторые роды оказались более близки к мор-
фологически не сходным с ними таксонам, предста-
вителям других семейств. Так роды Clintonia, Mede-
ola (Melanthiaceae) серологически оказались близки 
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к сем. Liliaceae, Convallaria majalis (Convallariacea) 
оказался ближайшим родственником сем. Ruscaceae, 
роды Hemerocallis и Simethis (Asphodelaceae) сероло-
гически оказались близки сем. Phormiaceae, род Hos-
ta (Funkiaceae) оказался ближайшим родственником 
сем. Agavaceae и т. д. Столь необычные сближения 
получили в дальнейшем подтверждение по матери-
алам секвенирования различных участков ДНК (см. 
[29]). Эти таксоны, морфологически близкие к одной 
группе, а по молекулярным данным к другой, были 
названы нами скрыто-родственными (криптаффин-
ными). Более детальные исследования показали, что 
в ряде случаев (но не всегда) криптаффинные таксо-
ны имеют отдельные, но весьма специфические мор-
фологические признаки, указывающие на те же свя-
зи, на которые указывают серологические и другие 
молекулярные данные. Это наблюдение хорошо со-
гласуется с явлением филогенетического предваре-
ния Павлова-Берга (см. ниже) и не находится в проти-
воречии с представлениями о преадаптации, которые 
с трудом воспринимаются классической эволюцион-
ной теорией.

По комплексу морфологических признаков те 
таксоны, с которыми сближались криптаффинные 
таксоны на основании молекулярных данных, бо-
лее эволюционно продвинуты, чем последние и их 
«морфологические» родственники. То есть вся связ-
ка: морфологические родственники криптаффинных 
таксонов, сами криптаффинные таксоны и их «моле-
кулярные» родственники – представляет собой груп-
пу предков, промежуточную группу и группу по-
томков соответственно. Более подробно концепция 
криптаффинных таксонов рассмотрена в работах [19, 
26, 27, 30]. Важно отметить, что таким образом разре-
шается парадокс отсутствия видимых корней многих 
филогенетических ветвей, отмечаемый палеонтоло-
гами. Теперь становится ясно, что проблема корней 
филогенетических ветвей, хотя бы частично, может 
быть решаема с помощью представлений о скрыто-
родственной связи, которые могут быть установлены 
молекулярными методами исследования [18].

Как оказалось, криптаффинные таксоны обладают 
рядом специфических признаков как генотипа, так и 
фенотипа. Во-первых, они, как правило, моно- или 
олиготипны. Им присущ довольно высокий таксоно-
мический ранг. В последних вариантах систем, осно-
ванных на морфологии [14, 34], таксоны, выделяемые 
нами как криптаффинные, часто представлены как 
моно- или олиготипные семейства. Криптаффинным 
таксонам свойственно большое основное число хро-
мосом (12, 13 и больше) и большое плоидное число 
(40–60). Рибосомная ДНК криптаффинных таксонов 
характеризуется высоким содержанием остатков гу-
анина и цитозина (высоким содержанием пар GC). 
В некоторых случаях в криптаффинных таксонах 
можно отметить явление филогенетического предва-
рения Павлова-Берга [4], заключающееся в том, что в 
их фенотипе проявляются отдельные морфологиче-
ские признаки, присущие комплексу признаков так-
сонов потомков.

Криптаффинные переходы
Филогенетическая связь между семействами по-

средством криптаффинных таксонов была обозначе-
на как криптаффинный переход [21].

Если сначала криптаффинные переходы нами были 
обнаружены между семействами цветковых расте-
ний, то позднее они были найдены и между таксо-
нами более высокого ранга. Основываясь на таксо-
номической системе APG 3 для покрытосеменных 
[29], мы проследили переход между подклассами Li-
liidae и Alismatidae. Он оказался осуществлен через 
олиготипное сем. Tofieldiaceae [22]. Переход между 
Hammamelidae и Ranunculidae – через олиготипное 
же (один род, два вида) семейство Eupteliaceae (нео-
публикованные наблюдения). 

Иногда криптаффинные переходы можно наблю-
дать и на межродовом уровне. Таким является пере-
ход между родами Mahonia и Berberis (сем. Berberi-
daceae) [24]. Криптаффинным таксоном в этом случае 
является секция Horridae рода Mahonia. По данным 
молекулярного анализа, 9 видов этой небольшой сек-
ции из группы Occidentales рода Mahonia оказыва-
ются ближе к видам р. Berberis, чем к своим «морфо-
логическим» родственникам из группы Occidentales. 
От последней они отделены видами группы Oriental-
es [40, 41].

Таким образом, на филогенетической ветви ока-
залось возможным выделить две группы таксонов:  
1) таксоны, единые по своим морфологическим и мо-
лекулярным признакам, и 2) таксоны, тяготеющие 
по морфологическим признакам к группе предков, а 
по молекулярным данным – к группе потомков. Пер-
вые были обозначены как филогенетические таксо-
ны PLATO (от латинского «плоский», «широкий»), 
вторые – как филогенетические таксоны VIA (от ла-
тинского «путь») [25]. Эти названия должны были 
подчеркнуть роль и место этих таксонов в эволюци-
онном процессе. Таксоны PLATO – это крупные се-
мейства современных родов и видов, сохраняющие 
свое внутрисемейственное морфологическое и мо-
лекулярное единство. Таксоны VIA – моно- или оли-
готипные роды или семейства, связывающие между 
собой PLATO-предков и PLATO-потомков (рис. 1).

Инновационная реинтеграция генома
Важным элементом участка VIA является мо-

мент инновационной реинтеграции генома. Связан 
он с двумя возвратно-поступательными процессами 
в геноме растений. В ряде исследованных случаев 
можно наблюдать изменение основного числа хро-
мосом от первично небольшого х = 6–8 в таксонах 
PLATO-предков к весьма большому х = 18–30 в крип-
таффинных таксонах и новое уменьшение х до 5–8 и 
меньше у PLATO-потомков [21]. Параллельно изме-
няется и содержание GC в спейсерах ядерной рибо-
сомной ДНК (ярДНК) – от низкого, порядка 45–60% 
у PLATO-предков, к высокому, до 70–75 в криптаф-
финных таксонах – и последующее снижение до бо-
лее низких значений у PLATO-потомков [26, 27]. При 
переходе к более низким показателям после пика в 
области криптаффинных таксонов происходит до-
статочно быстрое преобразование фенотипа. Пер-
вые таксоны PLATO-потомков имеют уже в основном 
сформированный фенотип своей группы. Поскольку 
изменение основного числа хромосом, изменение со-
держания GC в ярДНК и изменение фенотипа проис-
ходят в достаточной степени синхронно, мы опреде-
ляем этот момент как инновационную реинтеграцию 
генома (см. рис. 1).
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Рис. 1. Схема соотношений между таксонами, входящими в криптафинные переходы: a, b, d, e – современные таксоны PLATO 
предков; f, g, h, I, j – современные таксоны PLATO потомков; С – криптаффинные таксоны; рС – предкриптаффинные таксоны; 
Т1 – время существования таксонов PLATO предков; Т2 – время эволюционных преобразований; Т3 – время существования 
таксонов PLATO потомков (по [26], с изменениями)

Вложенные фазы в процессах развития
При рассмотрении концепции криптаффинного пе-

рехода следует обратить внимание на явление, обозна-
ченное нами как вложенная фаза в процессе развития. 
Состоит оно в том, что первые этапы эволюционных 
преобразований проходят как бы под прикрытием 
предковой формы фенотипа, в пределах предшествую-
щего таксона, описанного выше как криптаффинный. 
Как мы видели, в пределах криптаффинных таксонов 
значительно изменяется нуклео тидный и динуклео-
тидный состав некоторых участков ДНК, значитель-
но увеличивается основное число хромосом, проявля-
ются элементы филогенетического предварения. При 
этом основные фенотипические признаки таксона: 
морфология, физиология, экологические предпочте-
ния – остаются неизменными.

Вложенные фазы развития очень распространены 
в онтогенезе биологических объектов. Обеспечение 
первых этапов развития зиготы осуществляется на 
дозиготических фазах усилиями родительского орга-
низма. Гетероспория, запасные вещества зародыша, 
семенное возобновление растений, внутреннее опло-
дотворение и внутриутробное развитие у живот-
ных – все это примеры вложенных фаз в процессах 
онтогенетического развития. Вложенные фазы явно 
просматриваются в развитии социальных, экономи-
ческих, технических систем и, вероятно, являются 

элементами общесистемного характера. Начальные 
этапы криптаффинного перехода, в общесистемном 
плане, вероятно, являются аналогичным явлением в 
филогенезе. Таким образом «непрерывность» фило-
генеза в концепции криптаффинного перехода обес-
печивается не постепенностью расхождением фило-
генетических ветвей, а существованием вложенных 
фаз филогенетического развития. Отсюда следует, 
что эволюционные скачки являются резкими только 
на уровне фенотипа. На уровне генотипа развитие 
более преемственно. Можно сказать, что с помощью 
вложенных фаз развития природа избегает запрета 
на сальтации и преодолевает философский тезис: 
natura non facit saltus.

Длинная структурированная 
филогенетическая ветвь 

Рассматривая последовательно располагающие-
ся в филеме таксоны PLATO-предков, VIA и PLA-
TO-потомков, имеющих собственный филогенетиче-
ский статус и характер изменения генотипа и фенотипа, 
мы можем определить такую филему как структури-
рованную филогенетическую ветвь, а поскольку мы 
имеем дело с крупными таксонами, можем дополнить 
определение и описать ее как длинную структуриро-
ванную филогенетическую ветвь (ДСФВ). Один так-
сон в этой ветви преобразуется в другой, не диверги-
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руя постепенно и незаметно, а через определенный 
промежуточный отрезок филемы VIA, маркируемый 
криптаффинными таксонами. Не исключено, что меж-
ду криптаффинными таксонами и первыми таксонами 
PLATO-потомков могли существовать некоторые пе-
реходные, быстро исчезающие формы. Предваритель-
но мы обозначаем их как эфемероны. 

Возможно, отдельные описанные здесь участки 
ДСФВ можно соотнести с менее детализированным 
описанием эволюционного процесса у Дж. Симпсо-
на [13], выделявшего брадителические, горотеличе-
ские и тахителические скорости эволюции. Возмож-
но, что первые две скорости характерны для таксонов 
PLATO разных эволюционных уровней, а тахители-
ческие – для таксонов участков VIA: криптаффинным 
и эфемеронам. В целом предлагаемая концепция нам 
кажется сходной с представлениями теории преры-
вистого равновесия, разработанной на палеонтологи-
ческом материале [35, 38, 39]. Но работа с рецентным 
материалом с использованием молекулярных методов 
позволяет изменить и дополнить представления о ме-
ханизмах прерывистого равновесия на уровне макро-
эволюционных событий у растений. 

Таксоны отдельных участков филемы характери-
зуются специфическими признаками эволюционного 
состояния. Эти признаки связаны с работой опреде-
ляющих эволюционный процесс механизмов. Среди 
них можно отметить молекулярные (нуклеотидный 
состав отдельных участков генома), кариологические 
(закономерное изменение основного числа хромо-
сом), морфологические (набор и распределение апо-
морфий, случаи филогенетического предварения), 
таксоно-статистические (разная численная пред-
ставленность таксонов в разных участках филемы). 
На рис. 1 представлено графическое отображение 
фрагмента ДСФВ, содержащей два последователь-
ных участка PLATO и связывающий их участок VIA. 

Таким образом на основании исследований по систе-
матике и филогении крупных таксонов цветковых по-
крытосеменных растений приходится заключить, что 
эволюционный процесс в этой группе живых организ-
мов достаточно сложен. Его приходится рассматривать 
как совокупное явление перемежающихся состояний 
относительного эволюционного стазиса (дифферен-
циация родов и видов в таксонах PLATO) и быстрых 
эволюционных сальтаций (образование семейств и по-
рядков в таксонах VIA). Сальтации предстают не как 
простое ускорение обычно протекающих эволюцион-
ных процессов, но как смена типов как мутационных 
замен в ДНК, так и кариологических преобразований. 
Общий характер протекания процессов в ДСФВ идет 
по типу возвратно-поступательных процессов с попе-
ременным возрастанием и спадом показателей. Особое 
значение имеет могущее быть сформированным пред-
ставление о вложенных фазах в процессах филогене-
тического развития. Эти фазы предстают как некото-
рые подготовительные преобразования (увеличение 
содержания G+C в рДНК, увеличение основного чи-
сла хромосом, явление филогенетического предваре-
ния) в геноме криптаффинных таксонов. Наличие вло-
женных фаз развития особенно убедительно говорит 
о существовании достаточно сложных внутриорганиз-
менных, внутриклеточных процессов, предшествую-
щих преобразованию фенотипа и обеспечивающих в 
дальнейшем его эволюционные преобразования. Рас-

сматриваемый тип эволюционного процесса трудно 
соотнести с традиционными представлениями граду-
ального селекционизма. Но если не случайные мута-
ции и естественный отбор, то какую замену им может 
предложить современная наука? Здесь было бы инте-
ресно послушать специалистов по ТРИЗ – теории ре-
шения изобретательских задач. Но и без их помощи 
можно предложить несколько выходов из создавшего-
ся положения. Остановимся на одном из них.

Гипотеза интеллектогенеза
Методологическое замечание
Наш дальнейший анализ будет связан с системно-

фрактальным подходом к изучаемому объекту и ис-
пользованием метода аналогий. На этом основании 
мы будем рассматривать биосферу как сложную си-
стему фрактальных уровней, на каждом из которых 
идут процессы, в чем-то аналогичные или гомоло-
гичные процессам, идущим на других уровнях, в 
других фракталах. При этом материальная основа 
протекания этих процессов не обязательно одинако-
ва. Подобная методология не может представить до-
казательства какому-либо утверждению, но может 
составить основание для построения рабочих гипо-
тез, требующих в дальнейшем детализации, разра-
ботки и проверки [16]. 

Многие исследователи указывают, что в клетке 
должны существовать всеобъемлющие регуляторные 
механизмы. Разные авторы называют их по-разному: 
молекулярно-генетическими системами управле-
ния [12], молекулярно-вычислительными машинами 
клетки или внутриклеточным компьютером [8], си-
стемами естественной генной инженерии [43], мно-
гоуровневыми регуляторными генными сетями [7]. 

Последние авторы прямо говорят о том, что «про-
грессивная эволюция – это эволюция регуляторных 
генетических систем организмов». Мы предпочита-
ем обозначить предполагаемые регуляторные сис-
темы клетки, могущие участвовать в процессах эво-
люционных преобразований, как внутриклеточный 
интеллект (ВКИ) [19, 23]. Причина этого простая: че-
ловек обладает церебральным интеллектом, в этом 
сомневаться не приходится. Известно, что если не 
все, то большинство функций многоклеточного ор-
ганизма выражены и у организмов одноклеточных. 
У них могут существовать либо специализирован-
ные органеллы, либо более мелкие элементы клеточ-
ной оболочки или цитоплазмы, специализированные 
для выполнения тех же функций, для которых у мно-
гоклеточных служат отдельные органы. Интересно, 
что Л.С. Берг в специальном прибавлении к своему 
труду обращает внимание на подобие предположи-
тельных нервных аппаратов, обнаруживаемых у ин-
фузорий, нервной системе многоклеточных организ-
мов [4: 296]. 

Чрезвычайно интересны и важны в этом отно-
шении взгляды известного физиолога растений 
В.Я. Александрова. В ряде своих работ он специаль-
но обращает внимание на сложные поведенческие 
реакции одноклеточных и клеток многоклеточных 
существ. Среди них он отмечает автономное поведе-
ние лимфоцитов в теле многоклеточных животных, 
самостоятельное существование микс-амеб у миксо-
мицетов, при необходимости собирающихся вместе и 
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образующих плодовое тело, сложные передвижения 
целых групп клеток в эмбриогенезе многоклеточных 
животных. Описывается им сложная работа фороци-
тов, которые не только с определенным целями пе-
редвигаются в тканях некоторых беспозвоночных, 
но и производят определенные действия по переносу 
сперматозоидов полового партнера или стрекатель-
ных клеток к месту их назначения – к яйцеклетке или 
к наружной поверхности тела соответственно.

Все это дало В.Я. Александрову основание ввести 
понятие цитоэтологии – науки о поведении клеток 
[1, 2].

Очень интересную гипотезу биологической эво-
люции на основе не случайной изменчивости, регу-
лируемой организмом, предлагает А.М. Оловников 
[10]. Но его подход разработан для многоклеточных 
организмов, обладающих нервной системой. Эволю-
ционный же процесс идет и у одноклеточных орга-
низмов, и у растений, не имеющих нервной системы. 
Так, что предполагаемый «гомункулус Пенфилда» – 
собрание участков нервной ткани в головном мозгу, 
непосредственно связанных с той или иной частью 
тела, – центральный элемент гипотезы А.М. Олов-
никова, у многих эволюционирующих организмов 
отсутствует. Мы полагаем, что искать некоторое по-
добие гомункулуса Пенфилда следует в ядре клетки. 
Видимо, его элементами могут явиться hox-гены жи-
вотных и MADS-гены растений.

Интересно, что о «разумном» поведении начинают 
говорить даже исследователи прокариотических ор-
ганизмов [9, 31–33]. При этом ставится очень важный 
для теории эволюции вопрос о возможности, в свете 
теоремы Гёделя о неполноте, самосовершенствова-
ния генома. То есть может ли существующий геном 
сам усовершенствовать себя так, чтобы перейти на 
следующий эволюционный уровень развития. Выход 
авторы видят в направленном адаптивном мутагенезе 
и сетевой кооперации микроорганизмов, когда удач-
ная мутация путем горизонтального переноса может 
быть распространена в популяции, где встретится с 
другими полезными для организма новшествами. 

Вообще сетевая кооперация – в настоящее время 
интенсивно разрабатываемая область знания, дости-
жения которой могут быть привлечены и для выяс-
нения вопросов эволюционного преобразования ге-
номов [9, 42]. Вероятно, сетевую кооперацию можно 
будет рассматривать как один из механизмов эндо-
генного эволюционного процесса. Однако наши ис-
следования говорят о возможности существования и 
более сложных внутриклеточных механизмов эво-
люционных преобразований генома. Во-первых, это 
связано с представлениями о разделении генома на 
функционирующие и преобразуемые участки. По-
следние возникают специально в эволюционирую-
щих организмах и отсутствуют в стазисных. И, во-
вторых, можно предполагать, что преобразованием 
генома могут заниматься внегеномные механизмы. 
На роль подобных механизмов, могущих иметь опре-
деленный интеллектуальный потенциал, выдвига-
ются, например, элементы цитоскелета [11, 36, 37].

В настоящей работе мы не будем далее анализиро-
вать возможные механизмы преобразования генома, 
но остановимся на возможном разделении геномов 
эволюционно-активных организмов на функциони-
рующий и преобразовываемый участки.

Чтобы начать говорить об интеллектогенезе как 
об активном факторе эволюционного процесса, не-
обходимо определиться с тем, что мы понимаем под 
«интеллектом». Имеется огромное количество опре-
делений этого понятия. Но нас интересует понятие 
интеллекта в связи с процессами развития. Исходя из 
работ А.А. Богданова [6], А.Л. Тахтаджяна [15], мы 
определяем развитие как процесс построения-освое-
ния пространства возможных функциональных ком-
бинаций составляющих, или, короче, построения-ос-
воения пространства возможностей [20]. Основное 
свойство развитого интеллекта – это оперирование 
образами предметов. Образы предметов несут в себе 
информацию о самих предметах. Следовательно, ин-
теллект является механизмом обработки информа-
ции, заложенной в образах предметов. Но обычно 
в работе интеллекта, в отличие от, будем говорить, 
прединтеллекта, имеется аксиологическая, целевая 
составляющая. Интеллект создает не только функци-
ональные связи между информационными составля-
ющими, что соответствовало бы процессу развития в 
информационной системе мира вообще, но и отбира-
ет среди них те, которые способствуют достижению 
определенных целей. Таким образом интеллект мож-
но определить как механизм установления функцио-
нальных связей между информационными единица-
ми с целью достижения определенных результатов. 
Однако, чтобы достигать определенных результатов, 
вероятно, необходимо предполагать наличие опре-
деленной степени сознания. В существующей син-
тетической теории эволюции действия сознания не 
требуется. Результат – выживание, достигается авто-
матически действием отбора. Вероятно, отбор может 
действовать и при работе ВКИ. Но отбор этот может 
действовать не на существующих организмах, а на 
внутриклеточных моделях будущих эволюционных 
производных, о которых мы скажем ниже.

Наш церебральный интеллект оперирует идеями, 
образами предметов. Информационными единицами 
для работы ВКИ могут служить информационные 
макромолекулы, участки которых являются обра-
зами белков, структурных и функциональных РНК, 
а также и «образами» поведенческих реакций (осо-
бенно у общественных насекомых). Можно также ду-
мать, что часть наследственной информации имеет 
характер «адресов», распределенных по клеточным 
мембранам, цитоскелету и в служебных участках ма-
кромолекул. Все эти объекты могут служить матери-
алом для работы ВКИ. Можно полагать, что первона-
чально ВКИ был ориентирован на координирование 
работы внутриклеточных биохимических машин, но 
в дальнейшем должен был заняться межклеточны-
ми взаимодействиями и взаимодействием с внешней 
средой. Естественно, что при этом возникает вопрос 
о рецепции свойств внешней среды. 

Конечно, у одноклеточных организмов и клеток 
многоклеточных животных нет таких органов, как 
глаза и уши. Но тем не менее они обладают такими 
органами анализа внешней и внутренней среды, как 
хеморецепция, фоторецепция, рецепция типа так-
тильной, анализирующей подстилающую поверх-
ность, терморецепцией и т. д. 

Поскольку мы говорим об интеллекте, видимо, не-
бесполезно будет обратиться к такой области зна-
ния, биологического в своей основе, как психология. 
В рассматриваемом плане нам кажутся интересными 

В.С. ЧУПОВ
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представления П.К. Анохина. В своей теории функ-
циональных систем он отмечает, что интеллект в 
процессе своей перспективной деятельности строит 
модель результата предполагаемого действия – ак-
цептор результата действия и затем сравнивает ре-
зультаты произведенного действия с этой моделью с 
целью корректировки своего поведения [3].

Далее обратимся к интеллектуальной деятельности 
человека на производстве в плане подхода общей тео-
рии систем (ОТС). Представим себе автомобилестро-
ительную компанию. В рабочих цехах идет выпуск 
текущей модели. Эта работа обеспечивает текущее 
существование производства. Но если работа фирмы 
будет ограничена только текущим производством, то 
она не получит возможности развития. Поэтому на-
ряду с производственными цехами существует опыт-
ное производство с концептами будущих машин и 
конструкторское бюро с чертежами, справочниками 
и опытными сотрудниками. 

Теперь можно провести аналогии между эволю-
ционным процессом, интеллектуальной деятель-
ностью и промышленным производством. Видимо, 
криптаффинный таксон можно сопоставить с про-
изводством, готовящим новую продукцию. Время 
подготовки нового концепта – это вложенная фаза 
развития, когда под финансовым прикрытием вы-
пуска модели старого «фенотипа» в выстроенных 
цехах опытного производства (геноме криптаффин-
ных таксонов) создается концепт новой модели (ге-
нома первых таксонов PLATO-потомков). Выстро-
енные новые опытные цеха нетрудно сопоставить с 
новым «генетическим пространством», возникаю-
щим в криптаффинных таксонах за счет увеличения 
как основного, так и диплоидного числа хромосом. 
Генетическое пространство может увеличиваться 
и другими механизмами: амплификацией участков 
ДНК, внедрением мобильных элементов, неравным 
кроссинговером и т. д. Новая модель, проектируе-
мая в конструкторском бюро, это акцептор будущего 
действия по Анохину. Поэтому можно предполагать 
существование аналогичного акцептора – модели 
будущего таксона на свободных генетических пло-
щадях криптаффинных таксонов. (То, что не коди-
рующая ДНК, в изобилии присутствующая в геноме 
эукариот, может быть использована для формирова-
ния новых генов или относящихся к ним регулятор-
ных элементов, является общим положением совре-
менных подходов молекулярной биологии к теории 
эволюции.)

Все эти вопросы составляют весьма интересное ис-
следовательское поле для молекулярной биологии. 
И в первую очередь можно попробовать определить-
ся с уже известными механизмами преобразования 
генома, которые могли бы участвовать в подобного 
рода эволюционном процессе. Видимо, среди них 
должны существовать механизмы увеличения «ге-
нетического пространства», механизмы перезаписи 
и редактирования генетических текстов, механизмы 
перестановки или перетасовки блоков генома, меха-
низмы удаления излишнего или отработанного гене-
тического материала, а также механизмы сравнения 
результатов построения модели-акцептора требова-
ниям жизнеспособности. Большинство из подобных 
механизмов известны. Остается найти системообра-
зующие связи. Возможно, искать их нужно в нуклео- 
или цитоплазме.

Еще одной интересной проблемой, связанной с 
предполагаемым существованием ВКИ, является 
вопрос о взаимодействии его с церебральным ин-
теллектом у высших животных и человека. Кажется 
весьма вероятным, что наш церебральный интеллект 
определенной своей частью базируется и на древних 
внутриклеточных структурах. Не подобные ли свя-
зи порождают представления о реинкарнациях или 
воспоминания об опыте, приобретенном в предшест-
вующих поколениях (прошлых жизнях)?

Небезынтересно заметить также, что, предполагая 
наличие ВКИ, можно вплотную подойти к материа-
листическому пониманию бергсоновской творческой 
эволюции [5].

Заключение
Внедрение в систематические исследования моле-

кулярных методов значительно расширило возмож-
ности систематики в изучении эволюции. На основе 
современного систематического анализа была сфор-
мулирована «концепция криптаффинного перехо-
да» в филогении цветковых растений, выдвинуто 
предположение о структурированности филогене-
тических ветвей, анизотомии филогенетического 
процесса, существовании скрытых (вложенных в 
предыдущие периоды) фаз эволюционного развития, 
существовании специфических скрыто-родственных 
(криптаффинных) таксонов и фаз перестроек генома, 
обнаружено, что эволюционные сальтации являются 
не просто ускорением стандартного эволюционного 
процесса, но специальным его типом, сопровождаю-
щимся измененным характером мутационных замен, 
изменением основного числа хромосом и инноваци-
онной реструктуризацией геномов. Все это застав-
ляет думать, что эволюционный процесс обеспечи-
вается механизмами гораздо более сложными, чем 
случайный мутагенез и отбор.

Многие авторы указывают, что в клетке должны 
существовать всеобъемлющие регуляторные меха-
низмы. Разные авторы называют их по-разному: мо-
лекулярно-генетическими системами управления, 
молекулярно-вычислительными машинами клетки 
или внутриклеточным компьютером, многоуровне-
выми регуляторными генными сетями или систе-
мами естественной генной инженерии. Мы, вслед 
за В.Я. Александровым, предпочитаем обозначать 
предполагаемые регуляторные системы клетки, мо-
гущие участвовать в процессах эволюции, как более 
сложную структуру – внутриклеточный интеллект 
(ВКИ). Основываемся мы при этом на следующих по-
ложениях: 1) человек обладает церебральным интел-
лектом; 2) известно, что если не все, то большинст-
во функций многоклеточного организма выражены 
и у одноклеточных, и для выполнения тех же функ-
ций у них могут существовать специализированные 
органеллы или более мелкие специализированные 
компартменты; 3) интеллект можно определить как 
механизм установления функциональных связей 
между информационными единицами; 4) наш цере-
бральный интеллект оперирует идеями, образами 
предметов; 5) информационными единицами в клет-
ке могут служить информационные макромолекулы, 
участки которых являются образами белков, струк-
турных РНК, а также и «образами» наследуемых по-
веденческих реакций; можно также думать, что часть 
наследственной информации имеет характер «адре-
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сов», распределенных по клеточным мембранам, ци-
тоскелету и в служебных участках макромолекул;  
6) все эти объекты могут служить материалом для 
работы ВКИ; 7) представления о сложных поведен-
ческих реакциях одноклеточных организмов и от-
дельных типов клеток многоклеточных организмов, 
введение В.Я. Александровым представления о ци-
тоэтологии являются дополнительным подтвержде-
нием возможности существования внутриклеточно-
го интеллекта, а сложный характер эволюционных 
преобразований, вскрывающийся на современном 
уровне развития систематики растений, позволяет 
строить более сложные, чем «мутации и отбор», ги-
потезы с его участием в эволюционных процессах. 

Можно полагать, что первоначально ВКИ был 
ориентирован на координирование работы внутри-
клеточных биохимических машин, но в дальней-
шем должен был заняться межклеточными взаимо-
действиями и взаимодействием с внешней средой. 

В результате мог сформироваться эндогенный эво-
люционный механизм, работу которого можно пред-
полагать проявляющейся в рассматриваемой кон-
цепции ДСФВ. Естественно, что при этом возникает 
вопрос о рецепции свойств внешней среды. Все эти 
вопросы составляют весьма интересное исследова-
тельское поле для молекулярной биологии и функ-
циональной цитологии.
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