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A lo largo de la historia de la Ciencia (de nuesisdoria y de nuestra ciencia), hemos
asistido a una sucesion de cambios drasticos eorleepcion (interpretacion) de la
realidad, a medida que aumentaba el "poder de um@énl de las técnicas e
instrumentos con que se la observaba. Con el noigpis, "aparecieron” las células,
unidades basicas de todos los seres vivos. Tarférencontramos” de golpe, con los
microorganismos "inexistentes" hasta entonces. €ldelescopio, la Tierra "salté" del
centro del Universo a la periferia... Resulta semgente (para los fildsofos o los fisicos
tal vez no), cémo la descripcion "objetiva" de uismo objeto o fenémeno, y en dltima
instancia, de la realidad, puede cambiar en fund®nia perspectiva desde la que se
observe.

Las nuevas técnicas genéticas han desbar#davieja concepcion de "gen" vy,
sobre todo, el binomio un gen-un caracter en elsgusustentaba la base teédrica de la
Biologia desde el "redescubrimiento” de las leyeslendel. EI gen también ha sufrido
su particular metamorfosis y ha pasado de ser umaesta entidad responsable directa
de un caréacter fenotipico, ya sea morfologicopligjico o, incluso, de comportamiento
(se ha hablado del "gen" de la homosexualidadgrmkspor una unidad responsable de
la codificacion de una proteina, hasta llegar avedinse en una mareante variedad de
posibilidades de tamafio, composicion, interaccignastividades: hay genes formados
por unos pocos miles de pares de bases y geneslldees de pares de bases, sin
"intrones”, con unos pocos, 0 con muchos "intrordexitro. Hay genes con genes
dentro, otros que codifican para una proteinanegigartidos en trozos dispersos por el
Genoma. Hay proteinas codificadas por varios géméspendientes, y también un
mismo gen (una misma secuencia) tiene significatlteyentes, segun la zona del
genoma en que esté. Por otra parte, hay genesugderp codificar proteinas distintas
(lo que se conoce como "splicing" alternativo),ay lyenes que regulan a otros genes.
Finalmente (por el momento) los genes pueden lerdermas diversas, en distintas
posiciones, en diferentes direcciones y en disinteeles...

Todos estos fenOmenos estan sometidos,vazsua varios niveles de regulacion
por miles de proteinas (se han estimado unas 250dMyas actividades son en su
mayor parte desconocidas), que se regulan entreegylacion controlada por
retroaccion desde la fisiologia del organismo y,tpato, desde la relacion de este con
el ambiente externo.

Pero, ademas, cuando hablamos de actidddedos genes, hay que tener en
cuenta de qué células estamos hablando, de qué ntmme la actividad celular e,
incluso de la vida del organismo de que se trateefecto, las células de distintos
tejidos tienen distintos genes activados y otroguxtados en relacion con las funciones
especificias de cada tejido. También dentro deejishot concreto, en cada momento, se
activan y desactivan miles de genes siguiendo acgogl y aun no descifrados,
patrones. Por ultimo, la actividad de los genestter el desarrollo embrionario no es



igual que durante la adolescencia o el estado amdubesde luego "el gen" esté
resultando menos simple de lo que se creia.

El espectacular aumento del "poder de wegm" producido en los dltimos afios
ha desbordado las viejas concepciones sobre laateta de los fendmenos biolégicos,
hasta el extremo de que, como afirma Philip BallNature (12 de febrero)La
Biologia carece de un marco teéricpara describir este tipo de situacién"/.guede
que para hacer algun progreso los biélogos tengare gnportar algunos conceptos
desarrollados en Fisica".

Algo asi llevan cierto tiempo intentando bi@egcomo los chilenos Varela y
Maturana , o el norteamericano Stuart Kauffman g&n elaborando modelos
bioldgicos basados en las teorias de sistemasc@lnia, un organismo o un ecosistema
son "sistemas complejos”, sistemas abiertos quercarnbian informacion con el
exterior) en las que los conceptos de "procesdmeales”, "retroalimentacion”, "redes
de informacion”, "autoorganizacion"... se constiuyen herramientas capaces de
proporcionar, por fin, una descripcidbn mas reallae fenbmenos biolégicos. Una
descripcion cientifica, que permita avanzar pocahino del conocimiento. Incluso,
que, eventualmente, permita hacer predicciones ctanéisica, la Quimica, las
Matematicas... Como reclama Philip Béllos bidlogos van a tener que construir una
nueva Biologia”.

En este camino, en este contexto, ¢cuddes dido las consecuencias mas
destacables de la secuenciacion (parcial, quizdsparcial) del genoma humano?: La
sensacion mayoritaria parece ser de estimulo,tparbién se ha percibido una reaccion
de decepcion.

Decepcion, (especialmente para algunosjjugolo que parecia prometerse como
una meta con posibles aplicaciones inmediatas,aseetelado como un punto de
partida: De lo que se dispone realmente es despecie de diccionario incompleto del
lenguaje de los genes. Queda por delante comgletdiccionario”, tanto el 40% de los
genes secuenciados, cuyos productos son descosocauo el 20% que quedan por
secuenciar, asi como los de la enorme cantidacdesg aparentemente silenciosos v,
sobre todo, la ingente tarea de comprender las lefisimas interacciones entre ADN y
ARN, entre ADN y ADN, entre proteinas y proteinasire proteinas y ADN...y la, cada
vez mas patente, influencia del ambiente en estmepos. Como dice Sidney Brenner,
desde la perspectiva de su larga experiencia, peboe todo, de contemplar las
competencias y las "carreras de patentes" desde fua mayor parte de la gente cree
que la secuenciacion del genoma humano va a seespecie de mensaje llegado de
los cielos. Pero, lo cierto, es que ese mensajevaas decir muy poco. Nos va a decir
algo como: "mira, esto es lo que tienes que entealera”.

Pero éste es precisamente el mayor estipada los cientificos, el desafio de
intentar resolver los enigmas de la NaturalezaelBinstein decid’lLa sensacion mas
bella que podemos experimentar es la de lo misgerioEs la fuente del arte y de la
ciencia".

Y, la realidad, es que el informe cientificdbs®o el desciframiento del genoma
humano, (Nature, 2001) estd plagado de términosocOmisterioso”, "funcion
desconocida”, "enigma no resuelto"... A sus aut@m®sesultan sorprendentes lasds



de doscientasecuencias de origen bacteriangte han encontrado, asi como las
evidencias de transferencia horizontal de gemnelativamente frecuentes es decir,
genes transmitidos por vectores como vitugambién han resultado sorprendentes las
enormes cantidades de elementos moviles (transe®sgn retrotransposones),
secuencias genéticas que pueden "saltar" de uteagatra del genoma, bien mediante
insercion directa en otra zona, o bien mediantedumdicacion previa de su secuencia.
Este ultimo fendmeno es el responsable de una encantidad de secuencias repetidas
(que constituyen el 45% del genoma) y que ante®ssideraban "ADN basura”, pero
gue segun la opinibn de los autores del inform@omo agentes activos, las
repeticiones han remodelado el genoma causandodes@amientos, creando genes
enteramente nuevos, modificando y barajando genesteates y modulando el
contenido total de Guanina-Citosiria

Otra conclusion sorprendente es dlMducho del restante ADN Unico debe
también haber derivado de antiguas copias de eletoenransponibles que han
divergido demasiado para ser reconocibles comodal¥ este ultimo aspecto se repite
en el hallazgo de elementos de origen viralfbvirus-like elements 450.000 copias
que constituyen (por el momento) el 8% del tothpg@oma corresponden a secuencias
retrovirales feconocibles como tales'Unas tienen las secuencias genéticas que
producen proteinas que hacen capaces a los resalarhacer copias de si mismos (de
su ARN); traducir el ARN a ADN, e integrarse enAdN celular, ademéas de una
secuencia responsable de la produccion de susaprppoteinas especificas. Ademas
tienen la secuenciafiV, que es la que produce la capsida virica (eruaaptan los
receptores que reconocen el sitio de la membrartea cg#ula que infectan). El otro tipo
de secuencias de origen retroviral sélo tiene &®iencias correspondientes a sus
proteinas especificas.

Todas estas abundantes, complejas, trasctels secuencias "autbnomas” tienen
un evidente origen comun: Segun los autbkes elementos autonomos
(retrotransposones) contienen los genes "gag" y"'poe codifican una proteasa,
transcriptasa inversa, ARNasa e integrasa. Losor8tus exdgenos parecen provenir
de retrotransposones enddgenos por adquisiciomdgen celular "env"(capsida)".

Al llegar a este punto del camulo de s@aseque nos esta deparando el genoma
humano, parece necesario un momento de reflexPorggé los retrovirus exégenos,
con sus variadas y, a veces sorprendentes capgidaspntienen receptores capaces de
localizar el punto de la membrana celular por la genetran y el punto del ADN donde
se insertan, "parecen" provenir de retrotranspasenedgenos que haadguirido”,

(¢al azar?, ¢por qué?) un gen celular, (¢,de dgnel@®lop&.;No podria ser, por el
contrario, que los retrotransposones fueran deswald retrovirus que hagrerdido el

gen viralenvelop®

Parece que nos hemos encontrado con urosdémuchos y trascendentales)
puntos a reinterpretar a la luz de la "Nueva Bittgpero, para ello, tal vez haya
necesidad de cambiar de lenguaje (el lenguaje lasvez, resultado y constructor de la
realidad). Y no parece razonable continuar intégmeko los nuevos datos con el antiguo
vocabulario, un lastre (no aparente), del que I|aloBia debe desprenderse
ineludiblemente para cambiar de perspectiva. Yuesed magnifico informe de Nature,
a pesar de sus innovadoras conclusiones sobreplecation de los elementos moviles
en cambios evolutivos bruscos, o sobre la infllerd® factores ambientales en la



activacion de elementos mdviles, que hacen tambalda vieja visidbn de pequefios
cambios graduales y "al azar", no puede evitarnepleo de viejos términos tan
arraigados en el vocabulario biol6gico que, a menasd emplean para describir
fendmenos totalmente opuestos al significado detit® empleado. (Un ejemplo: En
su magnifico libro"El arbol del conocimiento'Varela y Maturana escribefi:..En

efecto, a menudo pensamos en un proceso de selecoimo el acto de escoger
voluntariamente entre muchas alternativas . / . j&amente lo contrario lo que
ocurre y seria contradictorio con el hecho de qutamos tratando comsistemas

determinados estructuralmentéel subrayado es mio). Hay otras expresiones que
podrian usarse para describir este fenbmeno. Naesiotivo, sin embargo, para
referirnos a él en términos de seleccion de camomsambio estructural es que la
palabra ya es indisociable de la historia de lalbgia después que Darwin la utilizara.

Es decir: "por motivos historicos” usamos ummido, (seleccion), para describir
“justamente lo contrario".Y asi, nos encontramés largo del informe, y en referencia
a los elementos mdviles, cdestrategias para asegurar su superviveficiavalor
adaptativd, "competencias",'invenciones exitosa$, "colonizacion de genomas
Términos trufados de reminiscencias de las viajarpretaciones antropocentristas,
(etnocentristas mas bien), de lucha por la vidaypervivencia del "mas apto”, cuya
quintaesencia moderna, la teoria del "gen egadédditetia que'los genes compiten entre
si para asegurarse la supremacia de unos sobres'btBajo este prisma deforme, no es
extrafio que las secuencias repetidas, cuya fun@@éohablemente muy importante) se
desconoce, sean degradadas por muchos genetistals d®nominacion de "ADN
basura", (otro viejo "tic" cultural, el de denomiribasura” a lo que no se conoce 0 no
se comprende).

Quizéas la forma de escapar de este circigioso de preconceptos, datos, e
interpretaciones, sea cambiar de perspectiva, digjamirar los ladrillos y observar,
desde lejos, como se construyd la catedral, dekgeireipio. Es decir, qué datos
nuevos tenemos sobre la evolucién de la vida. Romjuaumento del poder de
resolucion no solo ha afectado a los campos dediadda con "posibles aplicaciones
practicas". La llamada investigaciéon basica, esirdda profundizacion en el
conocimiento, esta aportando descubrimientos atasoknte revolucionarios pero que
naturalmente, no reciben el mismo tratamiento médivo (ni siquiera por parte de las
revistas cientificas) que los descubrimientos d€'¢enes de interés comercial”, como
la del supuesto "gen del sabor dulce”, uguede ayudar a los investigadores a
producir edulcorantes libres de caloriallature (2001).

Para comenzar con los datos, (no espeounleg), que tenemos sobre el principio
de la vida, los primerosistemasvivos que nos encontramos son las misteriosas
bacterias, que fueron las responsables no soéloaderdacion de las condiciones
atmosféricas adecuadas para la vida tal como laceomos, sino también de la vida
misma. La teoria endosimbionte de Lynn Marguligisela cual las células eucariotas
(las que constituyen los organismos animales y taégg se produjeron como
consecuencia de una agregacion de bacterias, seoti@o constatar con la
secuenciacion del genoma de la bacteiaetsia que ha resultado extraordinariamente
semejante al de las mitocondrias. Pero eso no @& &/. Ford Doolitle, en su
magnifico articuld'Nuevo arbol de la vida{Investigacion y Ciencia, Abril, 2000), nos
muestra que los genes celulares basicos, los amotd implicados en la replicacion,
respiracion, produccion de energia, son una cormiposide genes provenientes de



eubacterias, arqueobacterias y cianobacterias. |Baratros genes de los organismos
eucariotas, reivindica la necesidad den "cuarto dominid que aportara, por
transferencia horizontal los nuevos genes. Unosgyajue Se ignora de dénde
pudieron haber venido".

Bien, ya tenemos algunos datos que parefiesiarse a la terminologia de la
Nueva Biologia: Las complejas células que nos dogsh se han formado por
integracion de sistemas que ya en si mismos eraples y que e han conservadp
hasta el extremo de que Radhey S. Gupta (2000 didgidentificar la procedencia de
conjuntos genes/proteinasde los organismos eucariotas: los relacionados laon
informacion genética, provienen de arqueobactetias.responsables de las funciones
metabolicas, de eubacterias. (Es decir, hay entmuegnoma muchas mas de
"doscientas secuencias de origen bacterianbd)ta por identificar elcuarto dominid
que aportd los genes responsables de otros proceso® por ejemplo, los que
controlan el desarrollo embrionario de los orgawmsmulticelulares. Y un indicio muy
significativo puede estar en uno de los fendmenas misteriosos de la evolucion de la
vida: La "Explosion del Cambrico"; la asombrosaragén, de una manera repentina,
(es decir, no rapida ni "aparentemente repentifeggde mas de 540 millones de afos,
de todos los grandes tipos de organizacion aniristeates en la actualidad (moluscos,
gusanos, artropodos, vertebrados) con estructamasoimplejas como patas articuladas,
aletas, ojos, tubo digestivo. El significado deedstcho constatado, lo resalta Simon
Conway Morris en su articulfhe Cambrian explosion: Slow-fuse or megatonnage?"
(2000),en el que concluyda explosion cambrica es real y sus consecuergnagn en
marcha un maremoto en la historia evolutiva. Miastgue el patrén de evolucion es
muy claro, los procesos involucrados siguen todaeiprendentemente esquivos"

Los responsables de estos "esquivos" ppece®n unos sistemas genéticos
denominados "Homeoboxes". Unascuencias repetidas en tandergue funcionan
reguladas por unas proteinas especificas (congintpue el genetista del desarrollo
Antonio Garcia Bellido ha denominado "sintagma'yacdefinicion en Linguistica es:
"Combinacién de diversos elementos en un sélo aymph la cadena fonica): Hay
"Homeoboxes" que codifican (significan) ojo, sistemrogenital, oido, proceso de
gastrulacion. La diferencia entre los "Homeoboxas'mosca, raton y hombre, estriba
en el numero dealuplicaciones de las secuencias Yunos cientos de proteinas
especificas"(Morata, 99). En el articulbLos genes del Cambricgiublicado en la
Revista de la Real Academia de Ciencias (99), @aB#llido, nos habla de que
"sintagmas completos, en un numero creciente descastan conservados desde su
origen'. Pero, ¢qué organismo, quéuarto dominio" con capacidad de producir
duplicaciones aportd los genes y las proteinassaeos para la regulacion del
programa embrionario? No parece razonable, dadaxteemada especificidad y
conservacion de los procesos celulares, que elio®sl se produzcan por mutaciones
"al azar" en los genes responsables de la regpmiragiovilizacion de energia, etc. Es
decir: ¢surgieron los elementos moviles de mutasiotal azar" de los genes
bacterianos para posteriormente, y naturalmentaZail", adquirir la compleja capsida
virica, o son los virus el "cuarto domino" del queceden los genes del desarrollo?

Recientes (y, al parecer, menospreciad@scubrimientos cientificos estan
mostrando que los fenébmenos bioldgicos son muctsoamdplejos de lo que las vagas
explicaciones del azar y la competencia de la nigi@dicional nos habian hecho creer.
En mayo de 1999, se publicd en la revista Naturartioulo de J.A. Fuhrman que, a



pesar de su impresionante informacion, paso totakr@esapercibido. Su titulovitus
marinos y sus efectos biogeoquimicos y ecologicss conclusiones: En las aguas
superficiales del mar hay un valor medio de 10:®l®nes de diferentes tipos de virus
por litro. Su densidad depende de la riqgueza ementgs del agua y de la profundidad,
pero siguen siendo muy abundantes en aguas abiSalgspel ecolégico consiste en el
mantenimiento del equilibrio entre las diferentepezies que componen el placton
marino (y como consecuencia del resto de la cadimenticia) y entre los diferentes
tipos de bacterias, destruyéndolas cuando lasmayeeso. Como los virus son inertes,
y se difunden pasivamente, cuando sus "huéspedgsicificos son demasiado
abundantes son mas susceptibles de ser infectasiosvitan los excesos de bacterias y
algas, cuya enorme capacidad de reproduccién ppdoisoocar graves desequilibrios
ecologicos, llegando a cubrir grandes superficiasmas. Al mismo tiempo, la materia
organica liberada tras la destruccion de sus hdéspenriguece en nutrientes el agua.

Su papel biogeoquimico es que los derivasldfurosos producidos por sus
actividades, contribuye... ja la nucleacion de nabkes!. A su vez, los virus son
controlados por la luz del sol (principalmente pos rayos ultravioleta) que los
deteriora, y cuya intensidad depende de la proflattidel agua y de la densidad de
materia organica en la superficie, con lo que ®ld&istema se regula a si mismo.

Actividades ecoldgicas virales de éste t§goestan estudiando en los suelos
terrestres, unos suelos también plagados de lmgten su mayor parte desconocidas,
que cumplen funciones esenciales en la degradadgdrsustancias toxicas en la
Naturaleza, o en la fijacion de Nitrogeno por l&@tas, y en la regeneracion de suelos
y ecosistemas marinos y terrestres. Pero, ademasnes colonias de bacterias viven
en el interior de los seres vivos colaborando ercifines fundamentales, como la
degradacion de sustancias que no pueden digerira oprbduccion de otras
imprescindibles para el organismo. Se ha calcutpgo el 10% del peso en seco de
nuestro organismo corresponde a bacterias. Regiente, se ha intentado elaborar un
calculo aproximado de su numero total (es dec#,gae conviven con nosotros en
nuestro interior y en el exterior). La aproximagci@ue tal vez se queda corta (por
ejemplo, solo en el intestino de una termita hagacee tres millones de bacterias), ha
estimado una cifra para toda la Tierra que oscitaeed y 6 x 10e30 que equivale a
cincuenta mil millones de veces el nimero de éagrelalculado para el universo. jY
siempre han estado aqui, incluso cuando paradosifacos no existian!: renovando los
suelos, colaborando con las plantas, intercambiageltes... En palabra de Lynn
Margulis: 'Los organismos vivos visibles funcionan soélo gracia sus bien
desarrolladas conexiones con la red de vida baatexi/.../ toda la vida esta embebida
en una red bacteriana autoorganizadora, que inclagenplicadas redes de sistemas
sensores y de control que tan s6lo empezamos bpérc

Parece que, por fin, empezamos a dispanendenguaje adecuado para describir
los fendmenos bioldgicos. Un lenguaje susceptildeser aplicado a los fenomenos
observados que es lo que echa de menos el prestigioso pgélegn Niles Eldredge en
su magnifico libro Sintesis inacabad@l997): 'Hay bidlogos, que trabajan con otros
fendmenos distintos de las especies y los grupasofitéicos, que experimentan
dificultades epistemologicas y ontolégicas al tenele explicar sus datos con los
instrumentos aportados por la teoria sintétichos "datos’, lo que se observa en el
registro fosil, no son individuos o especies eviolnando gradualmente y al azar, sino
ecosistemas de gran estabilidad y duracion en les tpdos los individuos,



estrechamente interrelacionados, cambian subit@ngentelacion con bruscos cambios
ambientales. Eldredge nos habla de una relacioripdacesos jerarquicdsen la
Naturaleza’Nada, (literalmente ninguna cosa, ninguna entidexiste por separado en
ninguno de los sistemas de procesos jerarquic¥s'éste fenomeno, que para los
militantes de la "vieja Biologia" puede resultaadigura retorica, acaba de "aparecer"
subitamente como un misterio mas de la evoluciéa"gumpe los antiguos arboles
filogenéticos (Nature, 2001). Dos trabajos, realizados indejmmdmente, y
publicados en Nature (febrero 2001) han llegadasa rhismas conclusiones: han
estudiado secuencias de genes de una gran cad8dadmiferos salvajes. A pesar de
que las secuencias estudiadas eran diferentes semo® trabajos, los resultados,
semejantes, eran los siguientes: las estrechagaseag en sus secuencias separa a los
mamiferos en cuatro grupos: Afrotheria (Mamiferogicanos), Laurasiatheria
(Eurasiéticos), Xenartra (mamiferos de Centro yaética) y Euarchonta + Glires,
(iPrimates, incluido el hombre, y roedores!). Los drandes grupos independientes de
los dos primeros continentes poseen formas de adgsi carnivoros, acuaticos... Es
decir, para ellos, no parecen haber evolucionadgpagos segun el criterio tradicional
(ungulados, carnivoros, etc) sino que, en cadairmne, han "surgido" las distintas
morfologias y las distintas funciones en la pir@ametologica. La "explicacion” del
extrafio fendmeno es queMichas adaptaciones de los mamiferos placentados,
abarcando desde acuaticos a voladores, han evalado muchas veces
independientemente’ (si ya resulta dificiimente explicable que una das
"adaptaciones” como, por ejemplo, el vuelo, suna uez como consecuencia de la
selecciéon natural actuando sobre mutaciones a) gmérdecir de todas esansuchas
adaptacioney. Aunque el fenbmeno se califica en la revistanoo'radiaciones
adaptativas paralelds un "relicto” de la vieja Biologia consistente ganer un nombre

a un fendmeno como si eso lo explicase, lo ciest@ue parece ajustarse mas a las
observaciones de Eldredgevolucién de ecosistemaen la que tienen que estar
forzosamente implicados mecanismos de transferéociaontal de genes, incluidos los
del desarrollo.

¢Extrafio? Veamos una pista: En diciembteafle 2000, Nature publictel
primer genoma completo de una planta que se libera a murndad cientifica™:
Arabidopsis thalianaUna herbacea elegida por su genoma pequefio (6soonas),
pero con un numero de genes proximo a los 25.080psl que casi el 80% estan
duplicados. Ademas de la existencia de una graideainde "elementos maoviles", se ha
podido constatar que cerca del 60% de los genédsat@dopsislos comparte con otras
plantas, animales y hombre (entre estos el "famgenBRCAZ2 considerado "uno" de
los responsables del cancer de mama). Y es sq@oneér genoma vegetal "liberado”
por las empresas privadas a la comunidad cientifica

Llegados a este punto, quizds sea convenidatenernos en otra pequefa
reflexion. Estamos comenzando lo que se ha dadiarear "El siglo de la Biologia",
en referencia a las "magicas" aplicaciones deqei@iban a producir grandes mejoras
en la calidad de vida de "la Humanidad". Pero,ojual comienzo, nos hemos
encontrado con que lo que se abre ante nosotnas psnto de partida para una nueva
vision de la Naturaleza, que hay que comenzar raterpretar, a comprender. Las
perspectivas mas optimistas, como las de Frandi;n§agpredicen un minimo de 20
afios para comprender realmente el genoma (pars otem). Solo entoncesé podran
realizar de forma segura cambios genéticos en hedihereditaria. Y éste es el
problema. La necesidad, al parecer perentoria, aepular los genes, de introducir



cambios genéticos artificiales en la Naturalezaptéceso que ya ha comenzado con la
manipulacion de procesos mal conocidos, siempre ebrlastre de las viejas
interpretaciones y muchos de ellos ocultos bajoseuro manto de fuertes intereses
comerciales:

"La terapia génica es todavia arriesgada, pero iogentos siguen en marcha" ,
advierte el Comité de Etica de la Organizacion @#noma Humano, -HUGO-,
(Nature, 2001). Porque no parece, por el momente,lgs empresas patentadoras de
"genes" y de metodologias, tengan gran interéscempartir gratuitamente con la
comunidad cientifica los resultados de sus gramessiones, (al parecer, el 25% de
las acciones de Wall Street pertenecen a empredamtecnologia).

Un principio cientifico basico es que hagt& no se conoce totalmente un
fendbmeno no se pueden establecer predicciones. ¥ndmeno de que estamos
hablando, la vida, es de tal complejidad que n&xeés puesta en comun no sélo de la
informacion proveniente de paleontélogos, micraimok, ecologos... sino, como vimos
al principio, de fisicos, quimicos, matematicoSe. estd empezando a comprender la
dinamica de los sistemas complejos. Segun A.L. lizeia fisico estadounidense, los
sistemas complejos se establecen en redes quen disi@ho de ser aleatorias:
“Presentan un elevado grado de orden y universalglael en todos los aspectos, ha
sido algo bastante inesperado. Redes tan aparemtendéversas como el metabolismo
los ecosistemas, o Internet, son generalmente staples y resistentesaunque sean
propensas a ocasionales colapsos catastrofig@s™ complejidad al borddel caos" de
los fisicos).

Una reflexién dentro de la reflexion: estamomenzando a percibir los desastrosos
resultados de la visibn economicista y reduccianit la Naturaleza. Para completar el
cuadro, sélo falta la emision de "contaminacioridgima” incontrolable y de duracién
indefinida...

La nueva Biologia tiene, desde luego, muchioajo por delante. Pero ya tenemos
un punto de partida con una base cientifica y aonsdque parecen ajustarse a ella:
Nuestros componentes basicos, las células, sergatoparon mediante lantegracion
de sistemas complejos: las bacterias. El siguiente "salto" de nivelcdenplejidad, los
organismos multicelulares, (los programas embrioggr se tuvo que producir
mediante la transferencia horizontal' (integracion) de sistemas que contuvieran los
genes y proteinas especificos procedentesimeliarto dominio” (quizas algun dia se
les reconozcan sus derechos a los virus). Losesitps "saltos" evolutivos produjeron
unas misteriosas "radiaciones paralelas” que iapdic a ecosistemas enteros. Todavia
las bacterias y los virus (estos ultimos olvidadpsr Margulis) contindan
intercambiando genes, regulando ecosistemas, namien la complejidad,
"embebiendo la red de la vida".

Si, parece que queda mucho trabajo pomtielda cifra de veinte afios para
"hacer cambios genéticos con seguritipdede ser muy optimista, como posiblemente
lo son las afirmaciones sobre la inminente "medic¢imdividualizada”, o la generacion
de expectativas muy lejanas por el momento, cuamaade un futuro delirante:
"Podremos crear vida™,Si conseguimos limpiar el ADN, podremos sobrepésad 20
afnos"... Pero, quizas la primera necesidad sea detener cesteno irracional y
reflexionar sobre la patente incongruencia entedid@d, necesidades (prioridades) y



expectativas. Unas expectativas creadas con amdedo a estos nuevos
descubrimientos, basadas en una concepcion redistaioy determinista de los
"mecanismos" genéticos, y dirigidas por interesgsrauy poco de cientificos (muchos
de los "problemas" que pretenden solucionar no stwjamente, los principales
problemas de la Humanidad).

Parece que se impone una profunda reflexidra puesta en comun (sin
ocultamientos ni “"patentes”), de los nuevos destudmtos, algunos tan
impresionantes que hacen pensar que los fenomendarentales de la historia de la
vida escapan a nuestra capacidad de imaginaciotadacpor la forma de pensamiento
reduccionista y "lineal" de la vieja Biologia.

Sin duda, sera dificil desprendernos deitdsrpretaciones cientificas (y del
vocabulario) del viejo paradigma tan imbricado, dgesu origen, con el modelo
economico Yy social del azar como fuente de vanm@portunidades) y la competencia
como motor de cambio (progreso), concepto, éstmailtque impone la necesidad de
"competidores” en la Naturaleza, ya sean imagisadocreados previamente por
nosotros, pero que, sobre todo, induce a la reabzale preguntas inadecuadas, con lo
gue es probable que obtengamos respuestas inadsclzldecir, quizas no se trate,
por ejemplo, de "como acabar con los peligrosogsvir bacterias patdogenos” , sino
preguntarnos qué es lo que los convierte en patdgen

Pero el recurso al "azar" de la vieja Byddoque, en su origen, era en realidad
desconocimiento, se ha convertido en una panacebzpaora, resistente al cambio de
interpretacion mediante su capacidad de asimilalqaier nuevo descubrimiento sobre
"mecanismos" de cambio genético, por complejossgagm, como "otra" modalidad de
mutacion al azar. Y, al mismo tiempo, (y esto gsligéa mas grave), la idea de cambio
aleatorio y sin sentido libera de responsabilidimbananipuladores de fenédmenos de la
vida, cuya complejidad y cuyo sentido desconocemos.

Sin embargo, precisamente es el aumenta dapacidad de manipulacion de
procesos bioldgicos (y sobre todo, la urgenciawleentabilizacién), las que suponen
una gran responsabilidad para sus practicantet iaterferir en la "red de la vida", en
la que estan implicados microorganismos cuyasidaties y capacidades solo estamos
comenzando a comprender, pero de los que descoosdemsta donde pueden llegar en
Su respuesta a nuestras agresiones.

La Nueva Biologia se ha de construir sabira vision de la Naturaleza en la que
todo, hasta el menor microorganismo y la Gltimaéuoola, estan involucrados en el
mantenimiento y regulacién de la vida sobre laraéieen la que no sobra nada, (ni
nadie), porque probablemente, todos tienen su dangi si es asi, no solo tienen
"derecho” a existir (un derecho que nadie tiengrirogativa de concederles ni
quitarles), sino que es muy posible que sean innpr@ibles.

Sin duda, este cambio de concepcion séidl,dporque no depende sélo de una
reinterpretacion cientifica de la Naturaleza. L&sninos "competencia”, "explotacion
de recursos”, "coste-beneficio”, "rentabilidadSan parte constituyente de la "realidad"
dominante. Y la situacion y la dinamica actualeshi@ndo no parecen caracterizadas

ni dirigidas precisamente por la reflexion...
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