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Resumen

La Biologia se encuentra en una situacion que teesohtradictoria, no so6lo con
las reglas mas basicas de la practica cientificep son el mas elemental sentido
comun. Los progresos en el conocimiento de la alza, el control y la regulacion de
la informacion genética han puesto de manifiestosufenémenos de una enorme
complejidad. Unas redes de interacciones radicabneiferentes de las antiguas
concepciones elaboradas a partir de inferenciasentds y suposiciones derivadas del
desconocimiento de los procesos subyacentes ankirgocion y variabilidad de los
organismos. Sin embargo, en las revistas ciengificaen el ambito académico se
continan empleando los términos, conceptos e pirgrciones de los fendmenos
bioldgicos basados directamente en las antiguggliftaciones, que se han mostrado
definitivamente erroneas, como si fueran “descoipes objetivas de la realidad”.

La incongruencia que resulta de intentar explieahbs de una gran complejidad
mediante conceptos elaborados para explicar preceay simples sélo puede conducir
a nuestra disciplina a una gran confusion.

Ante esta situacion, parece razonable insistimemetesidad de elaborar una base
tedrica sustentada en datos reales (no en hipptgeis sea capaz de integrar y explicar
coherentemente, cientificamente, los fendmenossypftocesos bioldgicos pasados v,
como consecuencia, haga posible una mejor compredsilos actuales.
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THE TRANSFORMATION OF EVOLUTION

Abstract

Biology is facing a contradictory situation, notlym relation with the most basic
scientific rules, but with the most elementary caonnsense. Progress in understanding
the nature, control and regulation of genetic imfation has revealed processes of
enormous complexity. An interactive network radicabifferent from the old
conception, which was based on indirect infereraoes assumptions derived from the
lack of knowledge of the rationale behind the cargtion and variability of organisms.

However, terms, concepts and interpretatidinectly based in old simplifications
(proved to be definitely erroneous) are still ussd‘objective descriptions of reality”
inside the academy and in scientific journals.

The incongruity resulting from try to eapl facts with a huge complexity by
means of concepts elaborated to explain very simppbeess only can lead to our
discipline into a big confussion.

At this point it seems reasonable to insist in tleed of a new theoretical
framework, not founded on hypothesis but on retd.da theoretical framework able to
coherently integrate, and scientifically explaime biological processes of the past and
therefore, able to provide a better understandingeopresent ones.
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Es mas facil desintegrar un atomo que preconcepto.

Albert Einstein (1879-1955)

El fin del principio

A juzgar por los editoriales, comentarios y nosaie las mas prestigiosas revistas
cientificas, no parece excesivo concluir que lddgja se encuentra en el momento mas
trascendental y prometedor de su historia desdenasimiento como disciplina
cientifica, es decir, desde que se concibi6 comoconjunto de conocimientos
articulados en torno a una base teodrica unificadoapaz de explicarlos e
interrelacionarlos.



Durante los pasados diez afios, pero especialmentesedos ultimos, se han
producido descubrimientos sobre la naturaleza, ogitral y la regulacion de la
informacion genética que, por fin, nos van a permaitios bidlogos sustituir una base
tedrica (la Teoria Sintética de la evolucion) etalda sobre asunciones, suposiciones e
hipotesis inferidas de lo que constituia una “czggra” (el desconocimiento de los
fendmenos subyacentes a la variabilidad biolégiseervable) por una verdadera teoria
cientifica, es decir, formulada a partir de hechgps procesos verificables
experimentalmente. Una base tedrica que nos puedaitpp, si no establecer
predicciones de una extremada precision, al mepoxundizar realmente en la
comprension del como y el porqué de fendmenos ¢S (especialmente, “los
hechos fundamentales de la evolucién”) cuyas stgsiexplicaciones han constituido
para muchos cientificos de gran prestigio (Grak8@y7; Crick, 1981; Eldredge, 1985;
Lewontin, 1993) una fuente de insatisfaccion y decrdpancias, soélidamente
argumentadas pero sepultadas por las “creenciasritaaias” y nunca resueltas, que
han llevado a la Biologia a un penoso estado dmnsistencia (mas aun, inexistencia)
tedrica.

Con lo que se anuncié como la finalizacion de leuseciacion de lo que se
consideraba los genomas completos, (es decir,dossgcodificadores de proteinas),
especialmente los de organismos multicelurarespuseron de manifiesto unos
fendmenos que han sido, con frecuencia, calificgaossus propios descubridores de
“sorprendentes” o de “no consistentes con lo asanpickviamente”: La extremada
conservacion de secuencias génicas fundamentatess @mganismos muy distantes
filogenéticamente, la ausencia de correlacion datemmplejidad de los organismos y
el numero de genes codificadores de proteinas,vdnados y sofisticados procesos de
regulacion de la expresion génica... han modificdelona forma radical el concepto de
informacion genética. Asi lo resume E. Pennisi £0@esde la revist&cience Los
genes, piedra angular del desarrollo y funcionartoede los organismos, no pueden
explicar por si solos qué hace a las vacas vacamiz al maiz. Los mismos genes se
han manifestado en organismos tan diferentes cdigamos, raton y medusa. Es mas,
nuevos hallazgos de una variedad de investigadbess puesto en claro que es el
exquisito control por el genoma de la actividadcad€ela gen —y no los genes per se- lo
que mas importa.

Si esto es una interpretacion ajustada a la rehlictlas las creencias previas
sobre los procesos responsables del funcionamikentariabilidad y la construccién de
los organismos habrian de ser descartados. Vegues, en qué datos concretos se
basan estas desestabilizadoras afirmaciones.

La Nueva Genética

Los vertiginosos avances en las técnicas de olsérvay la creciente
acumulacion de informacion que han producido hadificado de un modo sustancial
la mayoria de las concepciones asumidas sobrdueateza y la responsabilidad de las
distintas moléculas implicadas en la informacionéjea. Para ofrecer una vision de
conjunto que permita hacerse una idea sobre landidre de este cambio, puede ser
ilustrativa una exposicion muy resumida y segurdeesimplificada, de esta nueva
informacion.



Desde el punto de vista morfologico, las técnidas microfilmacion han
permitido la observacion del ADN nuclear de céluass en tiempo realGasser y sus
colegas han mostrado la molécula girando como umzden demoniaco. Para Gasser
la imagen iconica del ADN como una doble hélicétest es algo pasado. /.../ La
molécula se creia formando intimas relaciones cootginas que le ayudaban a
empaquetarse y a disparar y reprimir la actividae los genes. Hasta recientemente,
esas relaciones se creian fundamentalmente figantbiantes solo ligeramente con el
tiempo. Pero la idea ha colapsado. /.../ Los videesultantes han expuesto un
inesperado barullo en la actividad de proteinasupathdo alrededor del ADN. “Esto ha
cambiado la forma en que pensabamos sobre el ntdlee Tom Misteli del Instituto
Nacional del Cancer en BethesqRearson, 2003).

El aspecto estructural no ha resultado menosewipnte y contradictorio con las
asunciones previas. Las sorpresas comenzaron cogudose anuncidé como la
secuenciacion completa del genoma humano (Laendsdr, 2001): Hasta un 45% de
éste se mostrd constituido por elementos mévil@sxamadamente un 10% por virus
enddgenos ynucho del restante ADN Unico debe de haber derivandién de copias
de antiguos elementos transponibles que han didergilemasiado para ser
reconocibles como tale§The Human Genome Consortium, 2001). Pero las
secuenciaciones de distintos genomas animalesuestogpde manifiesto que lo que se
consideraba “el genoma”, es decir el conjunto degeodificadores de proteinas, tiene
una pobre correlacion con la complejidad de loswigmos. Por ejemplo, el nematodo
C. elegangformado por unas 1000 células) tiene unos 199e0¢es”, casi un 50% mas
que los insectos (unos 13500) y cercano al numertosl seres humanos, que se ha
estimado recientemente (Stein, 2004) entre 20000@5@00. Por otra parte, las
diferencias en genes codificadores de proteinas lpsiproteinas en su conjunto entre
grupos filogenéticos coherentes (mamiferos, avese®..) son minimas. Por ejemplo,
sobre el 99% de los genes de humanos estan codgsactn el raton (Mouse Genome
Sequencing Consortium, 2002), muchos de ellos esiArervados en otros taxones,
incluidas las plantas (Th&rabidopsisGenome Initiative, 2000) y los implicados en los
procesos celulares basicos estan presentes emdasotas. Todo esto ha puesto de
manifiesto que el origen de las diferencias en dejpd y morfologia reside en lo que
la anterior concepcion de la informacion genétieaaininaba “ADN basura”, es decir,
secuencias no codificadoras de proteinas que @omebre constituyen el 98,5% del
genoma en su totalidad, es decir, del verdadermngany formados por “ADN
intergénico”, es decir, intrones, elementos moévijesina variedad de secuencias
repetidas en mayor o menor medida (Taft y MattRB03). Entre estas, un reciente
descubrimiento muy significativo (Bejerano et aRQ04) son los “elementos
ultraconservados” constituidos por 481 regionesAl2N que se han mantenido sin
cambios en los genomas humano del perro y del.ddbis terceras partes se conservan
en peces pero no se han encontrado en invertebrado® Drosophila y
Caenorhabditis.

Pero quizas, la subversion mas radical de las porarges previas es la que se ha
producido con respecto al caracter funcional degesomas porque, como sefiala
Pennisi, ha modificado totalmente el concepto déotmacion genética”.

La idea de gemromo “unidad de informacién genética” ha sido atmlpor las
observaciones sobre los mecanismos de control éepl@sion génica. Por una parte, la
mayoria de los genes (en el hombre mas del 64%) éstmados por tramos de ADN



de mayor o menor dimension (los exones) interruoigor largos segmentos no
codificadores de proteinas (los intrones). Cuaadsetuencia completa se transcribe a
ARN, los tramos no codificadores se separan de éstaproceso conocido como
splicing alternativo consiste en que se pueden ligar difeseexones y se pueden
intercambiar con lo que se pueden obtener muclwsipas diferentes a partir de “un
gen”. En casos de genes con un gran numero de £xbmgimero puede ser enorme
(del orden de decenas de miles). Dentro de estegwoexiste, ademas, gplicing
alternativo postranscipcional, entre los diferemtasscritos primarios, lo que multiplica
las posibilidades combinatorias y como consecuelasigproteinas disponibles. Pero
estas variantes no son, en absoluto, resultadoonidinaciones aleatorias, sino que
estan involucradas en fenbmenos de sefalizacidnymoacion celular, desarrollo y
apoptosis (Liu y Altman, 2003) estan reguladas tmmlpy espacialmente en las
distintas células, tejidos y érganos (Xu et alQ20en relacién con las condiciones del
ambiente celular (Herber y Rich, 1999).

Sin embargo, esta drastica descalificacion detiguan Genética no es mas que un
aspecto parcial de un fenémeno mas amplio y mudwaomplejo. Miles de moléculas
de ARN de entre 21 y 25 nucleésidos, cuyo origea es las secuencias repetidas de
los genomas, en elementos méviles y en virus emddg@Reinhart et al., 2002; Pfeffer
et al., 2004; Marjori y Birchler, 2005) (lo que denominaba “ADN intergénico” o
“ADN basura”), controlan la expresion de los gewesdificadores de proteinas, asi
como las interacciones ARN-ADN, ADN-ADN Y ADN-protas (Mattick, 2001),
mediante complejos fendmenos que incluyen metitadi@dnsfeccionimprinting, ARN
de interferencia, cosupresion y silenciamiento sgénico (Mattick y Gagen, 2001;
Vitali et al., 2003). Las “poblaciones” de microARNon especificas de cada tipo de
célula y tejido en cada momento (Sempere et aD42Bloubaviy et al., 2003) y
constituyen una red de control y comunicacion aquegra procesos de transcripcion y
regulacion en distintos niveles como son: transaipespecifica de cada tejido (Bartel,
2004; Bartel y Chen, 2004), mecanismos de respaéstiambiente mediante control del
splicing alternativo 0 procesos epigenéticos de silenciamienactivacion (Mattick,
2003, 2004) y control del desarrollo embrionariodraete regulacion de genétOX
(Yekta et al., 2004; John, B. et al., 2004; Roneynhkartienssen, 2005) en el que, entre
otros, estan involucrados microARNs codificados Ipser‘elementos ultraconservados”
(Bejerano et al., 2004; lwama y Gojobori, 2004; et al., 2005).

Dentro de esta red de interacciones, cuya cordptkgra inimaginable hasta hace
muy poco tiempo, el control de la expresion gémpca la totalidad del genoma
(condicionado, a su vez, por las circunstanciasiemddes) es tal qudlo podemos
predecir la expresion de un gen mirando simplemsutsecuencigPennisi, 2004). Es
mas, ni siquiera el concepto de dominancia-reasiviha resistido a los nuevos
descubrimientos ya que ha resultadowesubproducto del metabolismo y la fisiologia
(Rapp et al., 2003) en el que en el efecto de Iasisdgénica” estan implicadas
activaciones y desactivaciones originadas pordargion de elementos méviles (Veitia,
2004).

En definitiva, la “nueva Genética”, es decir, l&&da en observaciones reales
sobre los procesos de control y regulacion de [aresion génica se ha mostrado
radicalmente diferente de la “Genética de la cagrai’ que conectaba directa y
univocamente rasgos fenotipicos complejos con gdisesetos ysigue tratando los
rasgos poligénicos de una manera estadistica, ceinfoeran el resultado de efectos



aditivos de un gran numero de genes esencialmeuigaentegCarroll, 2000). Frente

a la vieja concepcion de los genes como “unidadesinfformacion genética”
rigidamente determinadas en el ADN, cambiantesZal” y aisladas del ambiente, la
informacion genética ha resultado ser el produetcamplejas redes de procesamiento
y comunicacién, con unos patrones basicos extremamaia conservados en las que
estan relacionados multitud de componentes y cagaltado final estd condicionado
por el estado del ambiente celular y es dependipoteganto, del ambiente exterride
acuerdo con el dogma basico de la biologia molac@bADN es el depositario dltimo
de la complejidad biolégica. De hecho, esta gempesite aceptado que el
almacenamiento de la informacion, el procesamiat@da informacion y la ejecucion
de varios programas celulares reside en distintoglas de organizacion: el genoma,
el transcriptoma, el proteoma y el metaboloma dedlula. No obstante, la distincion
entre esos niveles organizacionales ha caido bhjoego. Por ejemplo, mientras la
informacion a largo plazo esta almacenada casi @si@amente en el genoma, el
proteoma es crucial para el almacenamiento de f@rimacion a corto plazo y la
informacion controlada por factores de transcriptiésta fuertemente influida por el
estado del metaboloma. Esta integracion de digimiweles organizativos nos fuerza
crecientemente a ver las funciones celulares constriltbidas entre grupos de
componentes heterogéneos, todos los cuales inferacentro de una gran refltvai

y Barabasi, 2002)

De la inercia a la obstruccion

A la luz de toda esta nueva informacién, no es s&®e una argumentacion
muy elaborada para llegar a la conclusion de qaectmceptos, los términos y las
hipétesis tedricas de la Genética de poblacionesignuser descartados como método
de estudio de la evolucion. No estamos hablandandproblema menor, porque se
trata de la Unica base empirica existente de léatewolutiva admitida actualmente por
la inmensa mayoria de la comunidad cientifica. &ordamos sus fundamentos
(Cabrera y Camacho, 2002)a evolucion bioldgica consiste en el cambio de las
caracteristicas hereditarias de grupos de organisradraves de las generaciones. /.../
La variacién en las caracteristicas de los orgarosnde una poblacion se origina a
través de la mutacion al azar de secuencias de A@d\genes) que las determinan. /.../
El cambio evolutivo dentro de una poblacién comsest un cambio en las frecuencias
génicas y genotipicas. Los dos impulsores del caemlutivo son la seleccion natural
y la deriva génica. La seleccion natural resultaadelquier diferencia heredable en la
tasa de supervivencia o reproduccion entre orgaosportadores de diferentes alelos
o genotipos (diferencias en eficacia biol6gicky. consecuencia inevitable es que nos
encontramos con que (salvo que el “experimentoladalena del abedul se considere
un ejemplo de evolucidn), la Unica supuesta damcéh empirica de que disponemos
sobre la actuacion de la seleccion natural comatagde cambio evolutivoA(q = -
spq[g+h(p-q)] / 1-2pgsh-sg?) se sustenta sobre bases bioldgicas inexistentes.

Sorprendentemente, este hecho que constituye wiadad aplastante, no
parece ser tenido en consideracion por una grate plr los cientificos, incluidos
muchos de los implicados en los nuevos descubriosergue siguen utilizando la
terminologia y las interpretaciones derivadas da esncepcion y atribuyendo a la
“seleccion”, a la “competencia” o al “egoismo” ksponsabilidad de la existencia de



todo tipo de fendmeno o proceso, por complejo @ae imcluso cuando resulta a todas
luces contradictorio con su significado. Algunos lde muchos ejemplos que se
encuentran en estas investigaciones pueden sématiugs: En un estudio sobre las
duplicaciones génicas durante la evolucion, Oftoyng (2002) afirmanta seleccion
ha actuado incrementando la representacion de dapiones beneficiosaarece
evidente que lo que ha aumentaaoepresentacion de duplicaciones beneficiosas

las duplicaciones). Pero la seleccién no solo gasetuar a favor de las caracteristicas
beneficiosas, ya que segun Belshaw et al. (20G8)gémesenv codificadores de la
capsida de retrovirus enddgenos, que les capamitalacerse “reinfectivos” han sido
mantenidos poseleccion purificadoralncluso las actividades, fundamentales para los
genomas, de los retroelementos se producen poogquexplotadas por el hospedador
ya que son deaturaleza intrinsecamente paras{t@dwell y Lish, 1997).

La explicacion de esta extrafia situacion tienebadoemente, distintos
componentes que pueden ser acumulativos o, inadlasoalimentados. Por una parte,
los descubrimientos son tan recientes que pueddmaber dado tiempo a la toma de
conciencia de su significado en relacion con l@wigonvencional. Este fendmeno se
puede acentuar debido a la especializacion y cdmmartacion de la practica
investigadora (por no mencionar la dinamica contipatique se ha impuesto en la
investigacion) que dificulta una vision de conjumoe permitiria situar los nuevos
datos en un contexto tedrico que los diera cohexeRtalmente, se puede mencionar
la tendencia, casi obsesiva, a la aplicacion (bdi#acion) de los resultados que
contribuye a que, en un gran numero de casos, ieb Wbjeto de reflexion sobre
descubrimientos de gran trascendencia sean susd$uaplicaciones farmacolégicas o
de ingenieria genética” (Craig, 1997; Broothaert 2005, etc., etc.).

En cualquier caso, la consecuencia de todo estguesparece existir una
inercia en la utilizacion de ciertos términos y @gwtos como si fueran “descripciones
objetivas” de los hechos cuando, en realidad,atartrde interpretaciones derivadas de
una concepcién de los procesos implicados totakndescalificada por los nuevos
datos. Una inercia que se puede convertir (endalya se ha convertido) en un
obstaculo para la verdadera profundizacion en éo®@mientos bioldgicos, al dar por
explicados fenomenos que distan mucho de estaslque estoy tratando de transmitir
es que, debido a la ausencia de conocimientos danisnos moleculares, la seleccién
es empleada a modo de remedio general por el bidl@ada vez que un fenbmeno
aparece en Biologia y se ignora, obviamente, stanismo, es invocada la seleccién y
el problema queda resueltbdnning y Saedler, 2003).

Pero el ejemplo mas expresivo de este efecto @bstador lo constituye la
“actualizacién” de las viejas concepciones repregknpor la desafortunada “teoria”
del Gen egoistaque se puede considerar como la segunda grastroé¢éde la historia
de la Biologia y que constituye una muestra masaeo a los bidlogos nos han
ensefiado a considerar “teorias cientificas” a edspeiones cargadas de prejuicios y
preconceptos sin la menor relacion con fendmermédicos contrastados. Aunque esta
“teoria” fue asi desde su origen, no merece la petenernos en su vision démo son
las cosas(Dawkins, 1976), porque la situacién actual nosdpumostrar, con toda
nitidez, sus perniciosos efectos (los subrayadosrgos).Las secuencias repetitivas de
ADN comprenden una porcién sustancial de la maydedos cromosomas eucariotas
y de algunos procariotas. A pesar de casi cuaremi@s de investigaciones, las
funciones de varias familias de secuencias en otmjy sus unidades mondémeras



siguen siendo bastante desconocidas. La incapadi#adsignar papeles funcionales
especificos a muchos elementos de ADN repetitias)(Runto con la especificidad
taxondmica de ciertas familias de secuencias,datlo a muchos a especular que esos
componentes del genoma son replicadores “egoistagg han generado “basura’
gendmica. El propdsito de este trabajo es examinigdicamente el egoismo, los efectos
evolutivos y la funcionalidad de los retroelementes primer lugar, se presenta una
breve revision del abanico de ideas referentesfaaion de los RE. En segundo lugar,
se presenta el argumento de da€‘hipotesis” del ADN egoista es actualmente un
esquema narrativo que sirve para proteger a las rasanes neodarwinistas de las
criticas y que esta historia es inestable y, portta no es una hipotesis. /.Se plantea
gue es necesario un nuevo marco conceptuadra entender el papel del ADN
repetitivo en los sistemas genéticos/epigenétiapseyas “narrativas” neodarwinistas
han sido el obstaculo fundamental para dilucidardcefectos de esos enigmaticos
componentes de los cromosomégon Sternberg, 2002).

Parece razonable pensar que, dado el estado detlad conocimientos, este
necesario “nuevo marco conceptual” habria de abmrdastres como los citados para
sustentarse en enfoques, seguramente mas frustifeasados en datos (no en
“hipotesis”) que nos informen de los procesos digjaimicos implicados en los
fendmenos de la vida. Sin embargo, aunque los poBr@asos de este camino parecen
haberse iniciado, el fruto puede resultar contadunaen su base por los cenagosos
sedimentos del pasado “desastre natural’. Los rsuevdoques de la investigacion
genética y molecular, derivados de los recientssud@imientos, se estan centrando en
descifrar y comprender las propiedades resultadieslas complejas tramas de
informacion que caracterizan estos procesos bimd&giAl estudio del genoma (ahora
si, en su totalidad) y el proteoma se ha afiadidod@lisis del interactoma (las relaciones
ADN-proteinas, ADN-ADN y ADN-ARN) mediante el desalto de nuevas técnicas de
laboratorio y de potentes algoritmos que puedamiptierreflejar y entender, hasta
donde sea posible, esta enorme complejidad (Spgdtabinson, 2002; Delcher et al.,
2002; Segreé et al., 2004; Washietl et al., 2008joRestas nuevas formas de abordar la
investigacién y sus conceptos derivados (redesnfigmacion, sistemas modulares,
regulacion...) coexisten, aparentemente sin praddecon ADN “egoista”, competencia
entre moléculas, y misteriosos (y omnipotenteg)origenos de seleccion capaces de
explicar lo que aparece, lo que se mantiene y éodpsaparece, lo que se organiza y lo
gue se desorganiza.... La supuesta asociacion atelepto de seleccién con el
nacimiento mismo de la idea de evolucion lleva a lgupalabra (seleccion)ya es
indisociable de la historia de la biolog{daturana y Varela, 1999). Es decir, incluso
los cientificos que plantean nuevos abordajesde®ricomo los sistemas autopoyéticos
de los autores citados, Stuart Kauffman (1993) sos redes de informaciorJr
enorme orden abunda en la naturaleza para el ustadgelecciéip o Lynn Margulis
(1995) y su teoria endosimbiontEventualmente, tenemos que comprender que la
seleccion natural opera, no tanto actuando sobréagianes al azar, que son a menudo
dafiinas, sino sobre nuevas clases de individuosgakicionan por simbiogénepiso
parecen dispuestos a desprenderse del cordon cahlgjlie les une con la confortable
“opinién mayoritaria”.

Ante esta situacion, cabe preguntarse si, daddaguruevos conocimientos
son radicalmente diferentes de las concepcionasidas anteriormente, no seria mas
consecuente intentar elaborar una base teéricaatatinte nueva (es decir, desde la
raiz). No se trataria de partir de cero, sino deirpde los datos reales de que



disponemos porque, por mucha informacion que aemmums y por mucho que
profundicemos en los conocimientos de los procbexégicos, es muy probable que el
permanecer anclados en las viejas interpretaciomgisla el verdadero despegue de la
Biologia hacia la busqueda de una base teodricareofee Hacia una teoria
verdaderamente cientifica.

Lo que nos dicen los datos

En este camino, la opcidn que mas parece aproxenaala logica (incluso al
mas elemental sentido comln) es que la modelizad&runos procesos que han
mostrado tal complejidad (sistemas autoorganizackmes de informacion, sistemas
autopoyeéticos...) haya de recurrir a conceptoseuieates de otras disciplinas, como
Fisica, Quimica, Matematicas (Ball, 200la) cuyo®gpFsos tedricos parecen
contemplar al la teoria evolutiva actual desde épraca. En este contexto se enmarcan
las nuevas aproximaciones desde la Teoria genersisttmas (von Bertalanffy 1950),
las estructuras disipativas (Prigogine, 1980),darla de la informacién (Haken, 1988),
la complejidad (Fivaz, 1991), los fractales (Bekeims 2003)... Sin embargo, la gran
abstraccién que requieren estos enfoques puede d¢epeligro de hacernos caer de
nuevo en el mismo error a que condujeron los plemientos teodricos, basados en
abstracciones (en este caso erroneas), de los atatesnautores de las férmulas de la
Genética de poblaciones: alejarnos de los fenOmesmies que se producen en la
Naturaleza (Eldredge, 1985). Por ello y, naturab®ea la espera de los resultados de
estas investigaciones, un enfoque que puede seplementario con ellas y
mutuamente enriquecedor, puede consistir en centrastra atencién en fenomenos
naturales concretos que nos puedan hablar delnomgaterial de estos sistemas
complejos, de como se han conformado los genomds gu implicaciéon en los
procesos que constituyen la organizacion de la vida

Para ello, puede ser eficaz comenzar por una mgabee los elementos que
constituyen la inmensa mayor parte de los genomas lab seres vivos.
Con la entrada en esceea d
los elementos de regulacién de los genomas, protesiele lo que se consideraba
“ADN basura”, la proporcion de secuencias repetidgementos moviles y virus
enddgenos ha pasado a ser el componente absolttamayoritario de los genomas.
La mayor parte del genoma humano es, en Ultimamest, derivada de elementos
transponibles. Observacionddevadas a cabogn el pasado afio han conducido a
algunas ideas nuevas y sorprendentes sobre lagohsg y consecuencias de esos
elementos y sus vestigios en nuestro genoma. Losdabtes casos nuevos de genes
humanos derivados de inserciones Unicas de traosgsssacan a la luz la gran
contribucion del ADN egoista a la evolucion gen@nimit, A.F. 1999).

Si ignoramos el término “insultante” para este ponente fundamental de la
informacion genética, lo cierto es que en el homlelegenoma “codificador de
proteinas”, al que se refiere esta cita, la fratoid derivada de genes bacterianos estaba
constituida por virus enddgenos (sobre el 10%) efdos mdviles (hasta un 45%) y
genes unicos “derivados” de ellos (The Genome Swgu€onsortium, 2001). Segun
los datos mas depurados (porque la metodologiai@nt®o identificaba los genes
duplicados) obtenidos recientemente (Stein, 200Ajimero de genes codificadores de



proteinas se estima entre 20000 y 25000. Estaidraconstituye aproximadamente el
1,5% de la totalidad de genoma. El 98,5% restamigyonsable del control de la
expresion de los genes codificadores de proteiniasly regulacion en general, es decir,
el que ejerce la funcidon fundamental en la evolugidattick, 2003) esta constituido
por secuencias altamente repetidas como las S¢N&t(interpersed elemeitentre
ellas, las ALU (elementos repetidos especificos pignates), las LINE Iéng
interpersed elementsintrones y elementos ultraconservados, asi commotable
namero de virus endogenos.

El efecto obstaculizador de la teoria del gen stgdhia mantenido durante
afos estos componentes fundamentales en el “basuter genoma (Makalowsky,
2003), y es una muestra mas de como los precorscgpieden condicionar los
planteamientos, los objetivos y, como consecuetmsaresultados de la investigacion.
Pero, a pesar de que lo que no se busca dificérsnencuentra, se han acabado por
revelar con importantes funciones (eso si, estigads, casi siempre, con un caracter
de egoistas, explotados o patdgenos). De todos snoddependientemente de su
condicion sicologica o su situacion laboral, losoda@empiricos concretos nos hablan de
funciones imprescindibles (Kidwell y Lisch, 1990nao la regulacién génica (Jordan et
al. 2003) la inmunidad y la respuesta a estimuttereos (van de Lagemaat et al. 2003)
y la regulacion en el genoma durante la transioeito-embrion (Peaston et al. 2004),
entre las que la fundamental es, evidentementajdma construccion de los genomas
(Brosius, 1999) mediantgrocesos de dispersion y pérdida de genes, reordemos
gendmicos, adquisicion de genes especificos deciespefectos del sexo y otros
mecanismos(Goffeau, 2004). El mecanismo responsable de eptosesos, la
transposicion y la retrotransposicion de elementoégiles es ya ampliamente conocido
(Bannert y Kurth, 2004). Los transposones ADN seven sin intermediarios de ARN,
mientras que los retroelementos se transcriben i &, mediante la Transcriptasa
inversa, se retrotranscribe a ADN antes de integran otro punto del genoma, con lo
gue se produce una duplicacion de su secuencigué@arece haber quedado en el aire
es la explicacion del origen material de estos amaptes fundamentales de los
genomas. Y ésta no es una cuestion menor, porcedepeambiar drasticamente una
gran parte de las concepciones convencionalessdendmenos biologicos.

La extraordinaria semejanza estructural y funciodeal los virus y los
elementos moviles, cuyas diferencias se puedericakpgbor sucesivas ganancias o
pérdidas de secuenciasefivy LTR) ( Bannert y Kurt, 2004) ha sido interpretada
(solventada), sorprendentemente, como si fueraseltado de dos opciones igualmente
probables: que los distintos elementos maoviles ggan de virus que se han
convertido en enddégenos por sucesivas pérdidase sean los virus los derivados de
dichos elementos por adquisicion de “genes cekildnecluidos los codificadores de la
capsida viral): Se admite universalmente que los retrovirus actjaléos
retrotransposones LTR y los retrotransposones n@;L€omparten un antecesor
comun, aunque hay alguna disputa sobre quién lpgoero. (Flawell, 1999). Pero no
son ni igualmente probables ni equivalentes eriggufisado: La opinion ampliamente
mayoritaria, anteriormente comentada, es que éktar “intrinsecamente egoista” del
ADN le insta a expandirsgpara alcanzar la supremacia sobre los otros genes
(Dawkins, 1976) y este caracter le lleva a la cajga@icde construir la capsida de los
virus mediante la adquisicion de un gen celularef®) (Lower et al.,, 1996; Boeke,
2003, etc.) Segun esta vision, todos los miles de virus comscig las, mas que
probables, decenas de miles por conocer, con gpesiaks cipsidas dotadas de unas



caracteristicas biomecanicas sorprendentes (Siné&h, 001) procederian de distintas
células de las que habrian escapado por este imssteistema. Una explicacion de la
alternativa que parece mas razonable (aunque algumpleta) es la que nos dan
Bannert y Kurt (2004)Los retroelementos constituyen una gran fracciomdestros
genomasUna clase de estos elementdgs retrovirus endégenos humanos (HERVS),
esta comprendida por restos de antiguos retrovexdgenos que han ganado acceso a
la linea germinal. Después de la integracion, layoréa de los provirus han sido
sujetos de numerosas amplificaciones y han sufrekbensivas delecciones y
mutaciones.

La diferencia fundamental entre ambas explicaci@segue la primera se basa
en una “hipétesis” que atribuye a la molécula deNAlhas capacidades omnipotentes y
una condicion “moralmente despreciable” ya dedcalifas por los datos reales,
mientras que la segunda no parte de preconcepsdslg un hecho comprobado: La
capacidad de los virus para integrarse en los gasoRero existen datos y argumentos
que la refuerzan: El estudio de los virus (fag@s)ad Arqueas, la semejanza estructural
de su capsida con la de otros virus, y el hechguedas secuencias que la codifican no
tienen semejanzas con las de ningun otro ser \andlavado a la conclusion de que los
virus coexistieron con las mas antiguas formasida (Hendrix, 2004) o, incluso, que
las precedieron (Rice et al., 2004). Por otra paiterigen viral de los plasmidos (que
era intuitivo por compartir los mecanismos de FWion) se ha confirmado
(Klockgether et al., 2004; Ho y Lim, 2003) e in@duse han identificado, en algunos
casos, los fagos originarios (Wegrzyn y Wegrzy®20

Sin embargo, incluso estos ultimos datos pareaguirssiendo susceptibles de
distintas interpretaciones y para los “creyenter” “el gen egoista” o para los
investigadores que, simplemente, mantienen su nefagia (y sus conceptos
derivados) de un modo rutinario no parecen secisatiemente significativos (Kidwell
y Lisch, 2000). La bibliografia sobre retrotranspuoss “virales” (Kim et al., 1994;
Flawell 1999)) es muy abundante desde hace tiefdpoobstante, parece existir un
extrafio pudor, cuyo origen escapa a cualquier asddigico, en reconocer a los virus
como sus progenitores y se habla idserciones de retroelementos Unico§&,)
(Smith,1999) como origen de #&lquisicionde genes especificos de espéGeffeau,
2004) porque es evidente que genes tan extrematiraspecificos no han podido
surgir por duplicaciéon ylivergencia (Brosius, 2003), es decir, de genegrdeariotas
implicados, por ejemplo, en el metabolismo, no Eamealista que “surjan” los genes,
tan conservados (Garcia Bellido, 1999), como los gspecifican los procesos del
desarrollo y menos por mutaciones al azar. Nosrgrannos asi con dos paradojas que
resultan desconcertantes desde el punto de vistep dpie deberia ser el método
cientifico: 1.- Aunque “existen disputas sobre qulegé primero” se argumenta
generalmente como si estuviera demostrado queldaseatos moviles lo fueron. 2.-
Esto resulta alin mas desconcertante cuaad@begue no existen elementos maoviles
libres en la naturaleza y si virus que tienen lpacmlad de integrarse en sitios
especificos de los genomas. Por tanto, y ya cotimaaltecurso para intentar clarificar
este dilema de una forma que mantenga una cielefidad al método cientifico o, al
menos, una minima racionalidad, (es decir, pattiede observaciones y no de
creencias “indiscutibles”), puede ser razonablacdedhuestra atencion al analisis de la
aparicion de “novedades evolutivas” a lo largoalbistoria de la vida.



“Aqui hay virus encerrado”

Si tenemos en cuenta la influencia de los precdosem la interpretacion de
fendmenos que tenemos delante de nuestros ojos,s@upuede esperar de la
“reconstruccion” de acontecimientos remotas: nocién clave en esta teoria es la
replicacion. El resto sigueobligatoriamente Entonces, en el origen de la vida, la
evolucion darwinistadebié comenzartan pronto como aparecieron las primeras
moléculas replicables. /. Asumiré, de acuerdaon la mayoriade los que trabajan en
este campo, que las primeras moléculas replicabtassistieron en ARN. /..Por
necesidag esta clase de selecciaebio haber comenzadoon la replicacion. De
hecho, el primer producto de la seleccién molecplado muy bien seel mismo ARN.
El mecanismo por el que esta sustancia apareciot@avia desconocigopero no
pudo ser posiblea menos que fuera guiado por algun agente “ presdE, que se
hayan producido solo auténticas moléculas de ABNIas bases A, U, Gy C como
anicos constituyentesEs mucho mas probableque esas moléculas fueran
acompafadas de otros ensamblajes analogos y quanfiseleccionadas entre esa
mezcla y amplificadas... /.../ Una opinion comuryes el curso de la evolucién, al ser
dependiente de sucesos al azar, es, en consecueoai@ngente, impredecible y no
reproducible. Esto no es necesariamente asi; el amaexcluye la inevitabilidad.
Depende del nimero de oportunidadeara que un suceso ocurra. Incluso un niamero
de loteria de siete digitos tiena 99.9% de posibilidadede aparecesi se realizan 69
millones de sorteos..(los subrayados son mios). Estos argumentos peeerg un
articulo publicado por Christian de Duve, uno de eas prestigiosos teoricos de la
Biologia actual, publicado recientemente en lastevMNature (2005). Es dificil dilucidar
si se trata de un intento de mantener lo que éhmidenominda doctrina prevalenta
pesar de los descubrimientos publicados en esasamipaginas o, simplemente, un
resultado del desconocimiento de los datos actupk® lo cierto es que éstos no
resisten un minimo analisis logico: En primer lydas exiguas probabilidades de la
aparicion al azar de un numero de siete digitosirdoritamente superiores a las de la
aparicion de una sola molécula de la complejidddh&N. Pero no basta con quedarse
ahi. Es necesario multiplicarlas por las probahdes de aparicion al azar de un
considerable numero de complejisimas moléculasesgmmdibles para que exista la
vida. Pero no parece que merezca la pena enfrascam célculos astronémicos que
desafian la I6gica si tenemos en cuenta que unécoialde ARN o de ADN aislada es
absolutamenténerte. Aunque esto era un hecho evidente desde hacedi¢ynmas
desde que se pueden adquirir en el “mercado” Gimojtilos datos actuales han puesto
de manifiesto de un modo irrebatible que la infarida genética es el resultado de la
interaccion de ADN, ARN vy proteinagganizadasen un entorno celular aislado del
ambiente. Es mas, incluso si reuniésemos todasntdéculas componentes de una
célula en una placa de laboratorio el resultadéasena masa inerte carente de
organizacién. Es decir, si queremos remontarno®rigien de la vida, la Unica
posibilidad compatible con los datos de que dispurseen la actualidad, es dirigirnos a
las primeras pruebas que tenemos sobre la exigtda@rganizaciones vivas.

Los datos existentes nos hablan de la presencia @iierra de bacterias,
incluso, antes de que ésta acabara de formarde ZBalb). También esta comprobado
mediante datos verificables que el primer “saliml@ivo” hacia la formacion de las
células eucariotas se produjo (se inicid) medidmtagregacion de distintos tipos de
bacterias (Margulis, 1995; Gupta, 2000; Doolitle0@). Se ha identificado, incluso, la
procedencia de los distintos grupos especificos géaes extraordinariamente



conservados en la actualidad: Los genes respossadleontrol de la informacion del
ADN provienen de Arqueas; los que controlan el &iamo celular de Eubacterias
(Gupta, 2000). Sin embargo, dadas la gran espdeificy la conservacion mostradas
por estas secuencias génicas, resultan dificilegxgéicar muchos de los genes y
algunas estructuras de eucariotas (y mas desdéaguenutaciones al azar” se han
revelado incompatibles con la gran complejidad yseovacion de los procesos
implicados en el control de la informacién géniea)presentes en Procariotas. William
Ford Doolitle (2000) indica la necesidad de queahayistidoun cuarto dominio de
organismos, extinguido en la actualidad, que traitshorizontalmente al ntcleo de las
células eucariotas los genes responsables de eatasteres.

Pero los datos expuestos anteriormente nos haessap que muy
posiblemente no se trate exactamente de “un cdartonio” de seres vivos ni se haya
extinguido. Veamos los resultados de algunas iigasbnes al respectdSe propong
aqui) que varios rasgos caracteristicos del nacleo etarderivan de su antecesor
viral. Estas incluyen los mRNAs, cromosomas lireeaje la separacion de la
transcripcion de la translacion(Bell, 2001). Estas caracteristicas, inexisterdas
procariotas, son importantes y claramente distististe eucariotas, pero son sélo una
pequefa parte de las que no se pueden explicar msuttado de mutaciones de los
genes de procariotas. Por ejemplas DNA polimerasas de eucariotas son similares
a las de los grandes virus ADNe eucariotas y de los fagos T4 de las bactepasy
no a las de eubacteriasAqui desarrollamos y examinamos la hipotesis de las
proteinas de replicacion de los virus han dado lugalas de eucariotas durante la
evolucion Hemos tomado la DNA polimerasa de picodnaviru® (gfecta microalgas)
como la base para este analisis ya que represemtairus de un eucariota primitivo.
Mostramos que tiene una significativa similaridadnclas DNA polimerasas
replicativas de eucariotas y ciertamente con s@des virus ADN. El alineamiento
de secuencias confirma esta similaridad y estabiegeesencia de dominios altamente
conservadosLa reconstrucciéon subsiguiente de un arbol filogeoeéindica que esas
DNA polimerasas de los virus de algas estan progiméa raiz del clado que contiene
todas las DNA polimerasas delta pero ese cladoamiiene las polimerasas de otros
virus ADN. Tomamos en consideracion el significddestas relaciones y presentamos
la hipdtesis de quids genes de replicacion de los virus ADN dieragdr a los de
eucariotas y no a la inversa(Villareal y DeFilippis, 2000). Estos razonamientos
basados en evidencias muy sélidas y expresadatemamente, como hipétesis se han
perdido en un mar de datos, cada dia mas abundasigsificativos, pero devaluados
por las interpretaciones convencionales. Asi, eramiculo: “Glicosil transferasas
codificadas por virus; Markine-Goriaynoff et al., (2004) afirmaBurante millones de
afnos, los virus han coevolicionado con sus hospae@asd Consecuentementg.!)
durante su proceso de coevoluci@s virus han adquirido mecanismos para imitar,
secuestrar o sabotear los procesos de su hospedgu®ifavorecen su replicacio.a
inercia dela doctrina prevalenteen las interpretaciones conduce a verdaderos
sinsentidos, entre los cuales, el que veremos &noagion constituye un ejemplo
paradigmatico: Un magnifico estudio en el que Hegh&riedman (2003) realizan una
exhaustiva comparacion de 22 familias de protednaservadas en 14 “especies” (en su
terminologia) de virus pertenecientes a la “farhilile Baculovirus con las de 10
organismos eucariotas, desde hongos y plantas hastiare, encuentran “evidencias de
transferencia horizontal” en ADN ligasa, Ribonutidd reductasa 1 y 2,
Transactivador global SNF2, Inhibidora de la apsistp35, UDP-glucosil transferasa,
Helicasa, Ubicuitina, Metil transferasa... hastapiéteinas fundamentales especificas



de eucariotas, es decir, no existentes en proaari@ titulo del articulo, que resume
sus interpretaciones y conclusiones kentificacion en genomagGenome-Wide
Survey) de genestransferidos horizontalmente desde organismos catas a
Baculovirus.

Como no parece necesario (ni conveniente, poraéite) insistir en el que ya
podemos calificar de espurio origen de estas irg&@piones, puede ser mas eficaz
detenernos en algunas aportaciones de los viruss agénomas que soOlo pueden
entenderse como “transferencia horizontal del hiesp@ al parasito” bajo un estado de
auténtica obnubilacion: La reproduccion viviparanstiduye un cambio radical con
respecto a la ovipara (es decir, la informaciénétiea que la controla ha de ser
diferente) e incluye un considerable numero de vanmnes morfofisioldgicas
estrechamente interrelacionadas. Existe una abtenddnibliografia sobre la
contribucién de las Sincitinas, proteinas procestemtel gerenv (capsida) del virus
enddégeno denominado ERV-3 en la morfogénesis gatenta (Mi et al., 2000), en la
formacion del sincitiotrofoblasto (Venables et dl995; Muir et al.,, 2004) y en la
inmunodepresion materna (Harris, 1998). Otros gengprocedentes de una capsida
viral, en este caso los NC7 del HIV-1 son los respbles de la existencia de los
priones (Gabus et al., 2001), proteinas fundamentales eranismos de adaptacion
epigenética mediante el control del plegamientopdateinas (True et al., 2004;
Cenador, 2003). La relacién de secuencias funid@emocedentes de virus enddgenos,
afladida a la citada anteriormente, seria internenal familia HERV-K, especifica de
humanos codifica antigenos autoinmunes (Medstravdg;, 1998) y es responsable de
la formacion de pseudogenes (Berkhont et al., 198OV FERV del pez cebra se
expresa en el timo (Sen y Steiner, 2004), el geM&AL de virus enddgenos codifica
transcritos que se expresan en la espermatogédasisin et al., 2001), las proteinas
asociadas a los microtubulos son trancritas poretnovirus endégeno de la familia
HERV-E (Landry et al., 2002) y las implicadas endpoptosis (“muerte celular
programada”) proceden de virus ADN (Adams y CoB88; Barry y McFadden, 1999).
La familia HERV-F, también codificadora de proteanfancionales es especifica de
primates (Kjellman et al., 1999), otros estan icgdios en el control de la expresion
génica durante el desarrollo de mamiferos (Permehtel., 2005)... En general, se ha
podido comprobar que existen claras diferenciaseelats poblaciones retrovirales
endogenas de reptiles, aves y mamiferos (Tristah,et995) y entre las especificas de
primates (Johnson y Coffin, 1999) lo que seguramanplica una especificidad en sus
secuencias funcionales.

En este sentido, otra innovacién que quizds merkzgena mencionar la
constituyen los elementos LINE-1 especificos de ffeans, por lo quesu insercion
tuvo lugar antes de la radiaciéon de los mamifefBmit et al., 1995)Los elementos
LINE-1 de mamiferos pertenecen a la superfamiliactianentos retrotransponibles
replicables autbnomamente que carecen de secuelmigas repetidas (LTR) tipicas
de retrovirus y retrotransposones virales de vaddbs. Los elementos L1 se han
replicado y evolucionado en mamiferos al menosmter los 100 millones de afios
pasados y ahora constituyen el 20% o mas de alggeosmas de mamiferos. Por
tanto, los elementos L1 han tenido, presumiblementprofundo, tal vez determinante,
efecto en la evolucion, estructura y funcion de desomas de los mamiferdsic)
(Furano, 2000). Efectivamente, sus funciones sanvtiadas como fundamentales:
disrupcién génica (Han et al., 2004), regulaci@ngcripcional (Kazazian Jr. Et al.,
1998), control desplicing alternativo (Kondo-lida et al., 1999), creacion ekones



(Nekrutenko, A. y Li, W. H. 2001) amplificacién geseudogenes y de la familia de
elementos repetidos ALU (Kazazian Jr. 2000; Esnetu#tl., 2000; Dewannieux et al.,
2003). En cuanto a estos ultimos, especificos dmapes, estan implicados en la
expresion geénica en distintos tejidos mediantedlai@ de ARN (Athanasiadis et al.,
2004) pero muy especialmente en tejido neural (seg et al., 2005).

Parece necesario insistir (aunque no deberia saoloJo obvio) en que la
cuestion clave en todos estos fendbmenos, porquéadpoa la Biologia una base real,
material, de la que partir, que permitiria obteumsa explicacion unificadora coherente,
es el origen de las innovaciones: La informaciamétjea dda inmensa mayoriadelas
caracteristicas distintivas de eucariotas con oégpa procariotas, de organismos
multicelulares con respecto a unicelulares, desbeatios con respecto a invertebrados,
de mamiferos con respecto a viviparos... esta w©oleen secuencias repetidas,
elementos moviles y virus endogenos (y las propieslale las duplicaciones deben
provenir, por fuerza, de las de la nueva secuemriganal capaz de duplicarse): esta
claro que éste es el origen de los telémeros €lamerasas son transcriptasas inversas)
(Schawalder et al., 2003), centromeros y microsasé{Reinhart y Bartel, 2002; Topp,
2004) esenciales para la estabilidad de los cromasqy para la mitosis, formados por
repeticiones de ADN ricas en GC, y en algunos casdsa comprobado que contienen
transposones. También son componentes del nug8olawalder et al., 2003). Otro
caracter distintivo de eucariotas son los intronasto los “autocataliticos” (clase | y
clase Il) de los genomas de mitocondrias y clogiptacomo los de los genes nucleares
(pre-mRNA) asociados apliceosomae implicados en etplicing alternativo y muy
especificos en los distintos taxones, estan caorkid respectivamente por
retroelementos (Moran et al.,, 1995; Haugen et28l05), y secuencias repetidas en
tandem o en palindromos (Coghlan y Wolfe, 2004pFadet al., 2003). En cuanto a su
origen, una proporcion de intrones “antiguos” parece haberdiseminado en los
genomas por retrotransposicion, pero entre el & 0% de los intrones de animales
contemporaneos fueraadquiridos por inserciondespués de la divergencia evolutiva
de animales y plantg$edorov et al., 2003) y estéaltamente conservados{Matthew
y Palumbi, 2003; Qiu et al., 2004). Las repeticiode ADN son constitutivas de los
genesHox (Garcia Bellido, 1999; Kmita et al., 2002) y de lromosomas sexuales
(Rozen et al., 2003; Skaletsky et al., 2003; Khilg 2004). Los gendRAGly RAG2,
responsables de la inmunidad en vertebrados somertes moviles (Agrawal, 2000;
Zhou et al., 2004; van der Berg et al., 2004) ynstiacion de la recombinacidiene
similaridades con la integracion retrovir@yan Gent et al., 1996)...

Todo esto deberia llevar a los bidlogos a algum&lasion que no fuera la de
“insultar” a los elementos moéviles o acusar a ldasusv de “secuestradores”,
“saboteadores” y “falsificadores”, especialmentéesemos en cuenta que los virus en
estado libre soabsolutamente inertescon lo que el Unico insulto posible seria el de
“vagos” (0, en terminologia del pensamiento Uniom, competitivos”), y que soélo se
activan cuando entran en interaccion con el sisieghdar (es decir, que éste participa
en su actividad). Pero dado que a los bi6élogoshaosnsefiado a pensar partiendo de la
base de que ya se sabe “coOmo son las cosas”, duaigasos de recurrir a personas que
tengan costumbre de pensar de otra forma. Porduezasi, por ejemplo, Plinio, el
agudo y socarrén policia municipal de Tomellosor¢@aPavéon, 1969) se enfrentase
con este “enigma” rezongasédui hay virus encerrado



La “seleccidn purificadora” del lenguaje cientifico

Si nuestro cerebro fuera tan sencitomo para poder entenderlo, seriamos
tan tontos que, de todos modos, no lo podriamoemrter Jostein Gaarder (Noruega,
1952)“El misterio del solitario”.

Cabe suponer que si alguna conclusion puede seersmada hasta con los
mas radicales defensores de la ortodoxia dominaste, es que los datos nos estan
mostrando que los procesos y fendmenos biologicms extraordinariamente
complejos. Inconmensurablemente mas complejos ugié se podria suponer hasta
hace poco. Lo que tal vez resulte mas dificil densensuar” es que la complejidad no
se puede explicar mediante argumentos simplesinEddlebrado aforismo biolégico de
quela explicacion mas sencilla sera, probablementanigor, no parece tener un lugar
entre la realidad de los sofisticados e intrincgutosesos que subyacen a la mas simple
manifestacion de la vida. Pero el grave problemé&ddo al que nos enfrentamos los
bidlogos y que debemos solventar si queremosdmlia situaciéon de incomprension y
de alejamiento de la Naturaleza a la que nos kadtela vieja doctrina, es reflexionar
sobre el origen y el verdadero significado de éuminos y conceptos que han pasado a
formar parte lenguaje biolégico y que son los raespbles de muchas interpretaciones
distorsionadas cuando no incompatibles con la #gias elemental. A pesar de la
grandeza y la increible belleza de la Naturalezézag no haya otra disciplina que
refleje, en sus conceptos y argumentos, un maspreeio por su objeto de estudio (ni
la criminologia, ni el marketing siquiera...) y ur@ancepcion mas sordida de su esencia
gue la vieja Biologia. En “su” Naturaleza prima dampetencia. Los “genes” son
egoistas, los virus y las bacterias son patdgéansemigos” que acechan esperando su
oportunidad para destruirnos (y también hay pratefipatégenas”) las moléculas, las
células, los animales y las plantas compiten peemamente y, si aparece algo que se
pueda interpretar como cooperacion, la explicaeigriporque les resulta rentable”...
Seria bueno detenernos un momento en la “explicaardversal” de todas estas
“cualidades” y comportamientos malsanos, la resgaesfinal de la construccién de
este truculento mundo: la seleccion natural. Ue ésdopoderoso que ha ido creciendo
e impregnando hasta los ultimos recovecos de la del forma que, de ser en su
nacimiento un fenomeno contingente limitado a lpesuvencia de unos animales o
plantas (los mas “aptos” ?) sobre otros, se haartide en un poder creativo (y parece
que tranquilizador) capaz de explicar todo lo qunecomprendamos: Por ejemplo, la
existencia de cualquier funcion ejercida por umeleto o una molécula sin los cuales
esa funcion no existiria, se explica por selecp@sitiva o seleccion purificadora, pero
si desaparece es por seleccion negativa. Si lzae#in de una funcién compleja tiene
lugar mediante la coordinacion de varios comporserge ha producido por seleccion
cooptiva (que quiere decir que si no estan tod@xagtamente esos, no hay proceso),
pero también hay (al parecer, “muy frecuentemenieg seleccion estabilizadora (es
decir, seleccion “des-seleccionadora”) que exphicenantenimiento de los individuos
normales y una seleccion diversificadora y unacs@a disruptiva... En definitiva, de
su actuacion original consistente en “elegir” lasradecuada entre varias caracteristicas
previamente existentes (y, recordemos: variablésZar’) ha pasado a ser capaz de
agregar, disgregar, mantener, eliminar, igualdereinciar e incluso de crear procesos
complejos, previamente inexistentes. Si los adjetigfiadidos a un sustantivo hacen
gue éste cambie totalmente de significado, el cdojde los afiadidos al sustantivo



“seleccion” la convierten en un poder sobrenatukd. una teoria “creacionista”,
simplemente, su fuerza creadora, su deidad, esldacsdon natural y su doctrina es la
competencia (algo asi com@ompetid unos con otros, hasta destruir a los menos

aptos.

Nada mas lejos de lo que nos estan mostrando haxcicoientos cientificos:
gue en los procesos de la vida estan implicadagplefas redes de informacién que
interrelacionan e integran los componentes abi®tjcbidticos de la Naturaleza, desde
los mas infimos representantes de los sistemasnmi@s hasta organismos, especies y
ecosistemas, y en la que todos sus componentesoOlomo son necesarios, Sino
imprescindibles. Que las bacterias y virus, exttmariamente abundantes, diversos y
participativos en los procesos naturales (Fuhrm&09; Curtis et al., 2002) no son
esencialmente patdgenos, sino que “se malignizahig(al que losprioneg como
respuesta a agresiones ambientales (Hood, D. \4l.,et996; Baba, T. et al., 2002;
Fouts, D. E. et al., 2005; Cenador, 2003), ensajlee muchas de ellas son el resultado
de actividades humanas desestabilizadoras deil@guihatural (Gauntt y Tracy, 1995;
Ter-Grigorov et al., 1997). Los datos reales nogresnostrando que los antes
considerados “nuestros peores competidores” sonreatidad, los componentes
fundamentales y originarios de la vida (Sandin, 599 que sus actividades y
capacidades nos permiten comprendehkshos fundamentales de la evoluanimca
explicados por “la supervivencia de los mas apt&gun la teoria de Darwin, la
evolucion tiene lugar exclusivamente por la viapdguefa y continua formacion y
modificacion de especies /.../ Nuestra experiencl@enida de la observacion del
material fosil, contradice directamente esta intetpcion. Nosotros encontramos que
la estructura organizadora de una Familia o un Qrdeo surge como resultado de
modificaciones continuas en una larga cadena de@sp, sino mas bien por medio de
una repentina y discontinua remodelacién del cojpptipo de Familia a Familia, de
Orden a Orden, de Clase a Clase. Los caracteresapa@mtan para las distinciones
entre especies son completamente diferentes dgulslistinguen un tipo de otrbo
que nos describe el prestigioso paleontologo ale®to Schindewolf (1993) es la
realidad de lo que se observa en el registro f@dilsecreto profesional de los
paleontélogosde Gould). Y es asi porque la transicion entréipm de organizacion y
otro, embriolégicamenteo puede ser de otra manergGoodman y Coughlin, 2000;
Hall, 2003). Las diferencias entre las organizaesotie distintos taxones se producen en
etapas del desarrollo embrionario que son tantotarapranas cuanto mas diferentes
sean los resultados finales, y en un fendmeno Ideotaplejidad, jerarquizacion e
integracion como es la embriogénesis no existevanabilidad en sus sucesivas fases
sobre la que pueda actuar una seleccion: en unicatelestas caracteristicas y de esta
magnitud la alternativa es un organismo viable wiable, es decir, lo que se ve en el
registro fosil es la realidad, por lo que el téronpara denominar estos cambios de
organizacion habria de seransformacion. No es evolucién porque no esalecion de
pasar gradualmente de un estado a officc. R.A.E.). Es comprensible que esto
resulte dificil de asumir, pero tenemos ejemplospdiesos semejantes delante de
nuestros ojos en las metamorfosis de insectos ipiasf posiblemente un relicto de
procesos semejantes a gran esdalexisten los fendmenos y los datos que nos pueden
explicar esos procesos: Las grandes y subitas atedies” de diversidad animal
(Schindewolf, 1993; Rohde y Muller, 2005) y vegdtataham et al., 2000) (para una
magnifica revision en plantas ver Moreno, 2002ysnrdespués de grandes extinciones
provocadas por grandes disturbios ambientales (K&02; Grice et al., 2005) que
producen lo que se conoce como estrés gendmicanian informacion sobre los



efectos de estas desestabilizaciones en los genagtascion de elementos moviles
(Wesler, 1996; Capy et al., 2000; Mattick y Gaged)1l) remodelaciones gendmicas
(Wendel y Wesler, 2000; Shapiro, 2002; Pevzner gleFe 2003; Lonnig y Saedler,
2003), duplicaciones parciales o extensivas (Gal.et2002; McLisaght et al., 2002;
Bennetsen et al., 2005) y extinciones selectivahif@ewolf; 1993). También sabemos
que las inserciones de elementos moviles y virugagacterizan por tener sitios
“preferenciales” (los llamaddsot spot¥ que indicaruna variabilidad predeterminada
(Pevzner y Tesler, 2003; Lénning y Saedler, 200&aido et al., 2003; Engelman,
2005; Maxfield et al., 2005). (Aqui conviene recdfza sobre el significado de
términos comdiot spotsy constraintsque quieren indicar “un azar restringido”, porque
un azar restringido no es azar, es decir, que gendificamente posible encontrar las
reglas que lo rigen)lambién tenemos datos que nos informan de quespeEsi@ciones
no son “el paso inicial del cambio evolutivo”, sian aumento de diversidad dentro de
un patron morfolégico basico y que estd mediado pmerciones virales y
reorganizaciones de elementos méviles (Hughes,yJCBffin, J.M., 2001; Sverdlov, E.
D., 2000; Dyatkov et al., 2002; Mamedov et al.,20Ryan, F., 2004; Baburlescu et al.,
2001), por lo que, como nos revela el registrol f(Sidredge, 1997; Schindewolf ,
1993, etc.) se producen de forma repentina y tamfi@ultanea (Williamson, 1983;
Kerr, 1995).

Un aspecto sobre el que puede ser especialmentergente detenerse, es el
concepto de adaptacion, considerado como el meganigsponsable de la evolucion
mediante un proceso de adaptacion gradual (y &) azdistintos medios mediante la
“adquisicion de caracteres ventajosos”: En cuarts ajustesa diferentes condiciones
ambientales (un fendmeno diferente a los cambiosrdanizacion), los sistemas de
control y regulacién de la informacion genética lmaostrado una variada gama de
mecanismos de respuesta al ambiente, tanto epigenénetilacion, imprinting, ARN
de interferencia, silenciamiento transgénico (Mktty Gagen, 2001; Elgin y Grewal,
2003; True et a., 2004)... como genéticalicing alternativo, retrogenes vy
retropseudogenes (Vitali, p. et al., 2003), trasgpones e inserciones de elementos
moviles (Schramke y Allshire, 2003). Incluso elatesllo embrionario responde de una
forma constatada a las condiciones ambientaleshé®otd y Lindquist, 1998; Hall,
2003). En estas adaptaciones, que son, en reatidadaptaciones porque afectan a los
ecosistemas en su totalidad (Madsen et al., 20Q&piy et al., 2001; Yang et al.,
2003) y que conducen r@modelaciones radicales de la biofBeard, 2002), estan
implicados, ademas, fendmenos tdensferencia genética horizontgpor cierto, de
genes no “de origen bacteriano”, sino viral) (Swran1994; Krishnapillai, 1996;
Wegrzyn, G., 1999; Wegrzyn y Wegrzyn, 2002; Beg&S. et al., 2002; Wagner, P. L.
y Waldor, M. K., 2002; Omelchenko et al., 2003eree et al., 2003; Bergthorsson et
al., 2004; Broothaerts et al., 2005)) que no soazak, ni en su desencadenamiento,
porque responden a estimulos ambientales (We&8@6), ni en su sus consecuencias,
porque también se han observadot spots(inserciones preferenciales) en estos
procesos (Timakov et al., 2002; Medrano-Soto,.e2804).

Y con esto hemos llegado al concepto estelar ddoddrina prevalenteel
término “mas apto” (0, en su version “poblaciondH, “eficacia biolégica”). Los
conocimientos actuales sobre el control de la mémion genética (Herbert, 2004) nos
informan de un modo irrebatible de que es un cdoncegpurio. No existen individuos
genéticamente “mas aptos” que otros 0 que tengan‘wentaja geneética” sobre sus
congéneres. Y no es algo que sea susceptible tatalisinterpretaciones: glool



genético de una especie es esencialmente el midatigk, 2004) y el significado de
la variabilidad poblacional es adaptativo (en eitis® de respuesta al ambiente) pero
no evolutivo. De igual forma, la variabilidad eriste en los polimorfismos de
nucleodtido unico (SNPs) es irrelevante desde elgode vista de la evolucion (Pennisi,
1998; Nadeau, 2002; Goring, 2002) y su significa@§, en todo caso, demografica:
Las diferencias en vigor, salud, capacidad repridhjcetc., de los miembros de una
especie viene determinada fundamentalmente paoladiciones ambientales en que se
desarrollan (Hall, 2003). Los individuos normalganos, no son genéticamente mas o
menos aptos y las mutaciones (en el caso de quesudtten inocuas) no conceden
ventajas heredables, sino patologias heredablegugoison desorganizaciones
producidas por algun factor ambiental lo suficiergate grave para superar los eficaces
mecanismos de reparacion de los genomas (Kafti, @085; Hirano, 2005).

Es necesario tener en consideracion el origen rhasto cultural v,
especialmente, social (Lewontin, 1993; Goodwin,9398c.) de estas extrapolaciones
que han llevado a una interpretacion antropocentlie la Naturaleza. En el estado
actual de los conocimientos resulta absurdo leeeestas cientificas prestigiosas, en
los mismos ejemplares donde se publican datos dom@antes expuestos y bajo el
epigrafe “Evolucién”, complejas disquisiciones sobr el egoismo en los animales es
“rentable”, sobre los engafios de unos para apraveelte otros o que “todos los seres
Vivos somos parasitos”, cuando es evidente ques éptoblemas cientificos” no son
objeto de estudio de la evolucion, sino mas bieedtiedios sicologicos (especialmente
sobre los autores de tales ideas). El argumentmddiativo” de que “es evidente que
en la Naturaleza existe la competencia” careceeticion con lo que se pretende
demostrar, porque el resultado “evolutivo” de ueéea ritual entre dos ciervos siguen
siendo los ciervos que ya existian antes. Las gotmaiones antropoceéntricas también
podrian llevarnos a decir que cuando unos lobasapgbor los restos de una presa, lo
que son es “maleducados”, o que el comportamiertard lebn en su manada es
“machista”, o que el comportamiento “postcoito’di#erminadas hembras de aracnidos
o de insectos es “feminista radical” (y lamentalda ideas), pero no son descripciones
cientificas, sino extrapolaciones de una formatucallmente determinada, de ver la
realidad. Y la forma de ver la realidad basadeaeroinpetencia de todos contra todos y
el egoismo como condicion inherente a los seressvas la que ha conducido a una
concepcion deformada de los fendmenos biolégicos sgpi puede observar en la
inmensa mayoria de los articulos citados anteriotenelos elementos méviles son
esencialmente parasitos”(Kidwell y Lish, 1997) pe¥n ocasiones “son beneficiosos”;
los virus enddgenos “producen enfermedades” y ‘Saloteadores, secuestradores”,
etc., (Markine-Goriaynoff et al., 2004) pero en gicaes “son explotados por su
hospedador” (Stoye y Coffin, 2000), las mutacios@s perjudiciales, pero en ocasiones
“pueden producir caracteristicas beneficiosas{Ayala, 1999).

Si no conseguimos depurar el lenguaje cientificoladeBiologia de estos
preconceptos deformadores que en la mayoria deakuwss conducen a interpretaciones
gue son exactamente las contrarias de lo que mdhsadatos, no sera posible construir
una verdadera teoria cientifica elaborada a pdeithechos reales (no hipotesis) y
explicada mediante procesos y términos cientififposmediante metaforas). La enorme
complejidad y plasticidad de los fenomenos bioldgidescubiertos demanda una forma
nueva (tanto metodoldgica como conceptual) de accackllos, pero hay que asumir
que esto requiere un cambio en los “habitos dedat&i que han de comenzar por
cuestionar nuestras mas arraigadas conviccionestpimar conciencia de que las cosas



gue mas damos por supuestas son, casi siemprellaagsebre las que menos
reflexionamos.

Es perfectamente comprensible que, para muchosogo®l que han
desarrollado una actividad cientifica brillante, msulte facil de asimilar la idea de
tener que renunciar a las concepciones que haiddirioda una trayectoria profesional,
pero los nuevos descubrimientos han derrumbadoundmerpo de doctrina elaborado
sobre lo que se tenia por conocido, lo que se asumayoritariamente y del que no
tienen por qué sentirse responsables ni, mucho snehtigados a defender en contra
de las evidencias. Es cierto que la enorme cordplgjde los procesos que se estan
descubriendo y las nuevas metodologias y concegissarios para su estudio pueden
resultarnos a los biélogos de formacion tradiciditlalgados demasiado tarde” para
cambiar de ideas, pero también hay que considerampgra un cientifico no hay una
forma mejor de acabar su carrera profesional qeerlmasin dejar de admirarse, sin
dejar de aprender. Ha comenzado una nueva EralpaBiologia que ha de ser
afrontada por nuevos bidlogos, con mentes “nuewvas’la que los “viejos bidlogos”
tendremos que acostumbrarnos a aprender de nuakinmsos.
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