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El principal objetivo de este libro es dar a com@deyran publico los enormes avances de la
Biologia en el ultimo medio siglo, a través deparéacion de la Genética y en concreto de la
exploracién de la estructura y funcion de los ggnés las propiedades de los seres vivos.

El descubrimiento de la «molécula de la vida», BNA se considera el mayor avance cientifico del
siglo XX y probablemente de todos los tiempos. @oan 1953 se describid por primera vez la
estructura de la molécula de la «doble hélice>ey dfios mas tarde se desvelaba el «codigo
genético», toda la Biologia recibié un gran impuwkabrirse paso una serie de explicaciones a las
principales incognitas de los seres vivos, a lospgiirian una serie de aplicaciones biotecnolégica
de gran alcance para el bienestar humano. De esle, e sustanciaba la naturaleza fisico-quimica
de los genes, se desvelaba como se materializadadia, se revelaba como se producen las
mutaciones y como consecuencia el fenébmeno devtduadon». Se explicaba también como a través
de la acumulacion de las mutaciones en el mategialditario y por medio de la «seleccion natural»
han ido apareciendo nuevas especies de genomasgezaaes complejos, constituyendo los millones
de seres de este inagotable manantial que esdalggtie que aparecio el primer ser vivo sobrezla fa
la Tierra, el «cenancestro», hace tres mil quinentillones de afios.

Del mismo modo se abria paso el conocimiento detawlollo morfogenético», es decir el
modo en como se construye un ser pluricelular cejmptomo un ser humano o cualquier otro de
organizacioén similar, a partir de la informaciéomégca contenida en la célula inicial, el cigoto.
Como consecuencia de todos estos descubrimienmgede afirmar que hoy estamos mas cerca que
nunca de entender las propiedades de los sereswidugar del hombre en la naturaleza, no solo
COmo una especie mas, sino como una especie «atistia ser la «especie dominadora» de todas las
demds especies.

Todos estos hallazgos han sido muy rapidos y sartaupcia probablemente no es lo
suficientemente conocida y valorada, mas que aedqarcial. Tal vez por una falta de presentacion
ordenada y clara a la sociedad. De hecho, el comemio de las propiedades de los seres vivos y de
nuestra naturaleza biol6gica compartida ha progugidprofundo impacto en el mundo de las ideas
que esta influyendo en la sociedad. Hoy vemos @geehcia de la vida, por la importancia de sus
descubrimientos y el potencial de sus aplicaciosigfse envites ideoldgicos, tergiversacion del
significado de los hechos probados y continuositotede manipulacion sin fundamento, que tratan
de llevar los nuevos descubrimientos al terrenongeier sirve a intereses muchas veces espurios 6 de
un extremado caracter utilitarista.

El conocimiento cientifico en si mismo, por impateaque sea, no es suficiente si no va
acompafiado de un respeto a la verdad y de unaiéeflética sobre su contribucién al conocimiento
de la naturaleza que nos rodea, y especialmernéepiepia realidad del ser humano, como ser
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singular y trascendente dotado de capacidad deagzmomo persona y como ser que se relaciona
socialmente con sus semejantes. Sin embargo, exigiesicionamiento «materialista bioldgico»
absurdo que propone la vulgaridad de la especi@hangue trata de minimizar su componente
espiritual y niega la singularidad del ser humaesdé el punto de vista intelectual y filosofico.
«Explorando los genes» trata de ofrecer el estetialade conocimientos derivados de los estudios de
la Genética, en el contexto de las ciencias biolsjisin sesgos ideoldgicos ni intereses utiliteis
La idea del libro es la de dar a conocer lo queasgado en llamar la Nueva Biologia, de una forma
divulgativa, historica, sencilla y clara, destaaaetsignificado de cada fenémeno bioldgico simielu
un juicio sobre las falsas interpretaciones, legitersaciones o las desviaciones interesadagorgl |
presenta de forma rigurosa los datos cientifioms,una descripcién sencilla de los experimentos,
acompanfados de notas aclaratorias, definicion&sdérminos mas usuales, ejemplos, referencias
bibliograficas y lecturas recomendadas para quisee conocer mas.

Respecto a los 13 capitulos de que consta el lisa} primeros tratan de los origenes de la
materia, la vida, la biodiversidad y el hombre:&wo y como aparecio la materia y la vida?; la
evolucion de los genes y los genomas: la biodigtadsiuna explicacion cientifica de la evolucion
frente al creacionismo y el disefio inteligentesvalucion bioldgica del hombre. Estos 4 capitulos
constituyen el punto partida sobre el asombrosaitine circunstancias que ocurrieron para la
creacion de un mundo como el que nos rodea, sisepemos todavia responder a la pregunta de
Stephen Hawkins «¢ porqué se molesta el Univergsxistir?»

Los capitulos 5 al 7 contindan con una descripd®fos principales descubrimientos de la
Biologia relacionados con las propiedades de Iles3sgvos, explicadas a partir del conocimiento de
la informacion contenida en las moléculas del ABNIn capitulos dedicados a lo ¢,qué aporta la
genética al conocimiento de la vida?; el desarmlbofogenético y la evolucion; y aspectos bioldgico
y teorias sobre el inicio de la vida.

El capitulo sobre el inicio de la vida es tratadedk una perspectiva biologica, pero
sefalando los riesgos de una interpretacion irddees sesgada hacia la desnaturalizacion del
embrion humano. Se trata de dejar claro que pavieteia, tras la fecundacion, el cigoto es la pram
realidad corpérea de todo ser pluricelular y qusgldda constitucion del cigoto, el desarrollo
embrionario tienen lugar sin solucion de contindigiaabedece a un programa genético singular
presente ya en el cigoto y determinado en el ADNyjeleoma individual, centro coordinador y
director del propio desarrollo.

Los capitulos 8 a 10 presentan las peculiaridadés Genética humana, el porqué y el cdmo
del proyecto genoma humano, y lo que este grareptoysupone para la ciencia 'y la sociedad.

Por dltimo, dado que la «exploracion de los gemes»ha llevado a la «explotacion de los genes» los
tres ultimos capitulos, 11 al 13, estan dedicadas aplicaciones biotecnoldgicas y los riesgosde
llamada manipulacion genética. Estos capituloartirkt «manipulacidén genética» en el hombre: desde
la eugenesia darwiniana a la terapia génica; lzacion y las células madre, y la «transgénesis»: su
fines, perspectivas y polémicas.

La ciencia es neutra respecto al pensamientogetigl no se hace mas que con el fin de
avanzar en el conocimiento, pero por otro ladosnmempatible con la idea de la creacién y la
evolucion. Por ello, el enfoque del libro se haesd® |a triple perspectiva cientifico-biologica,
humanistica-cristiana y bioética-personalista, dedadonvencimiento de que el ser humano es un ser
singular, dotado de unas capacidades extraordéinguia le han conducido a conocer cada vez mas y
mejor la naturaleza que le rodea.

Nicolas Jouve, 26 de marzo de 2008

B. Articulo: Crear vida es una ficcion
Escrito por Nicolas Jouve de la Barreda miércd@8gje enero de 2008
Bioeticaweb.com
A primeros de 2008 ha saltado la noticia de quel émstituto J. Craig Venter de Rockuville,
Maryland, se ha creado vida por primera vez. Bm @stnentario sefialamos la trascendencia de lo que
se ha hecho, que lejos de suponer la creacidn derwivo, consiste en «resintesis» en el labacator
0 si se prefiere la produccion de un «genoma cigtifi copia del genoma de la bacteria de genoma
mas pequefio conocido, el Mycoplasma genitaliums&loonoce todavia si este genoma seré capaz de
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funcionar como uno natural, aunque el paso panagarlo esta en la agenda de los investigadores
del citado instituto. Todo un alarde tecnologicbgie se pueden esperar aplicaciones biotecnokgica
extraordinarias, sin descartar ciertos riesgosigque se impone un importante debate ético que no
frene estas investigaciones sino que las impulsia Isa vertiente mas positiva para la sociedad.

Tras el alarde tecnolégico que hizo posible ebcaniento de la organizacion del genoma
humano, culminado en el 2003, el Proyecto Genonmadto ha sido el banco de pruebas del que se
han derivado importantes avances en el conocimamtos misterios de la vida, sobre todo al haberse
desarrollado nuevas tecnologias que han permitidiozar en el conocimiento de cdmo estan
organizados los genomas (nimero de genes, fundi@enesda gen, factores de que depende su
expresion, funcionamiento interactivo de los gen&s). En pocos afios hemos pasado de un
desconocimiento de la organizacion de la infornrrag@énética a contar con las claves para desvelar
los misterios de la vida de cientos de especiegrds, bacterias, hongos, plantas y animales. Sin
embargo, lo hecho hasta aqui, con ser muy impertantes suficiente, y el camino a recorrer en la
interpretacion del «libro de instrucciones» que masos dado es largo pero apasionante para seguir
asombrandonos del extraordinario y aparentemeatmiable manantial de la vida, que hizo su
aparicion sobre la faz de la Tierra hace mas d#d3tillones de afos.

% Las perspectivas del Proyecto Genoma Humano

En lo que atafie al Proyecto Genoma Humano, totla sebredimensionado y exagerado
desde su abordaje a comienzos de los afios noYenémtonces se hablaba de descubrir la «piedra
roseta de la vida», y ahora estamos convencidgsi&é conocido nos permitird entender la
biodiversidad, saber mas sobre el origen evold&/auestra especie, aprender como tiene lugar el
desarrollo morfogenético del ser humano y de lasddeespecies de organizacién multicelular de
complejidad semejante, desarrollar métodos de d&imo y terapia de las enfermedades genéticas, y
en particular el cancer, y explotar los recursasmps ofrecen las demas especies mediante
experimentos dirigidos de modificacion genéticaae propiedades.

Con los pies en el suelo, y sin desestimar nada ldecho, el Proyecto Genoma Humano en si
mismo, es mas fruto del extraordinario avance tégimo en Biologia Molecular y Bioinformatica,
gue de ideas necesitadas de demostraciones erspiidavestigador Richard Lewontin, un
importante genético evolutivo americano, afirma gee realidad el Proyecto Genoma Humano se
parece mas a una organizacion administrativa yéilkaa que a un proyecto de investigacion en el
sentido usual de estos términos» [1]. Lo ciertguesel meticuloso y complejo trabajo necesario, ha
exigido probablemente mas tecnologia que talerda@ue se ha hecho en realidad es fragmentar en
piezas pequefias un genoma de 3.100 millones de ¢aiteases de ADN, para clonarlas,
almacenarlas, aislarlas y analizarlas de una emlumaximo detalle, para después recomponer el
puzzle, interpretando el significado y la l6gicacdéa parte y de todo el conjunto. La reduccion del
todo a las partes, para después integrar las gartelstodo, es un puro ejercicio de reduccionismo
muy habitual en la experimentacién cientifica yilplesgracias a las nuevas técnicas, por lo que el
trabajo realizado se merece antes el calificatestednologia a lo grande (big-technology), que de
ciencia a lo grande (big-science).

Craig Venter, hoy al frente del Laboratorio dedtituto de su mismo nombre, en Rockville,
Maryland, coordiné las investigaciones del Proy&atmoma Humano que implicaba al grupo privado
Celera Genomics, e impulsé el estudio del genopertir de la expresion directa de los genes. Su
aproximacion tecnolégica, a diferencia de la llevadcabo por Francis Collins, coordinador del
Consorcio Internacional del Proyecto Genoma Humamiosistio en el analisis de los genes activos
(ADN) en las células especializadas, a partir derlensajeros (ARN-m), que se sintetizan solo en el
momento en que se expresan los genes, duranteagta@k y/6 en el tejido en que corresponde
hacerlo. Este trabajo, lo llevé a cabo el equiddddeVenter en el Instituto de Investigacion
Gendmica (TIGR) de Gaithersburg, en Maryland. De e®do, a diferencia del método propugnado
por el Dr. Collins [2] se rentabilizaba el estud& genoma, al estudiar de forma preferente las
secuencias codificantes (genes) dejando para wterfgs aproximacion regiones del genoma menos
interesantes. La idea de Venter, ha servido pamazav en la vertiente funcional de los genes y
gracias a su trabajo hoy sabemos mucho no sole sbrganizacion de las secuencias del genoma
humano, sino sobre todo del papel funcional de gadaHoy podemos afirmar que las consecuencias
del Proyecto Genoma Humano para el futuro de lamédticina son extraordinarias en sus vertientes
diagnéstica, farmacoldgica y terapéutica [3].



% El «xgenoma minimo»

En 1999, casi a punto de concluir la secuenciasgbBorrador del genoma humano, el Dr.
Venter y su equipo se embarco en otra investigaa@nmemente interesante y de un gran calado
para entender el origen y la evolucion de los séves [4]. Se trataba de indagar las caractesstic
genéticas minimas que debe contener un organisniteofr, el tipo de genes o funciones minimas
necesarias para soportar una vida celular, o diehatro modo el «genoma minimo» que debe
contener un ser vivo. ¢Qué tipo de genes, cuargag yunciones son necesarios para sostener la vida
celular? Las respuestas a estas preguntas tiemgnamiimterés para la biologia de comienzos dé sig
XXI, y su aproximacion experimental se refiere @deres mas sencillos de la naturaleza, las
bacterias. Los objetivos de esta linea de investigdas expresaba el propio Venter de la siguiente
forma en la revista Science: «No pienso que hayehosubidlogos tratando de contestar a la pregunta
¢ qué es la vida?... Nosotros estamos trabajande dea perspectiva reduccionista, probando el
conocimiento del genoma mas pequefio posible, ciim @ entender como trabajan juntos los genes
para sustentar la vidax».Esta seria la idea indeigdartida hacia la sintesis de un «genoma aatiici
mediante el ensamblado lineal de los genes quensiderasen indispensables.

Una forma de abordar el conocimiento del genonmamai consistié en el andlisis genomico
comparativo, para lo que hubo que esperar a tedarla informacion de varios genomas de bacterias
y estudiar los genes comunes y no comunes. Las&lpalarizé hacia los micoplasmas [5] por
constituir el grupo de microorganismos mas serijioe se conocen. Se trata de un grupo muy
diverso de bacterias, que carecen de pared cglglae, debido a su sencillez estructural y
deficiencias funcionales en el medio natural enviuen, aprovechan los sistemas celulares de los
organismos huésped y utilizan la maquinaria biogeérde las células a las que invaden para producir
su propia fuente de energia. Estos microorganis@@sieden cultivar en medios in vitro, aunque
muestran una extrema dependencia del ambienteimwio la adicion de diversos nutrientes,
proteinas animales, suero sanguineo, esterol gatadr complejos para su crecimiento. De por si ya
resultaba atractiva la idea de conocer qué gemesesesarios en las diferentes condiciones de/aulti
en comparacion con los indispensables en el traotgenital del huésped humano al que parasitizan.

En 1995 Fraser [6] y sus colaboradores de la sided de North Carolina, habian culminado
al estudio completo de las secuencias de ADN dedrga de Mycoplasma genitalium, que posee un
tamafio algo superior a 580.000 pares de bases(pldotidicas y una capacidad de codificacion de
unas 485 proteinas. Un afio mas tarde se habizaddlel genoma completo de su pariente mas
préximo, Mycoplasma pneumoniae [7], que tiene umbgea sustancialmente mayor, de 816.394 pb y
con posterioridad se han publicado méas de 200 gasdmespecies bacterianas, con lo que hoy en dia
existe una gran cantidad de informacion para abemdanalisis comparativo de todos estos genomas
y deducir qué genes son comunes a todas ellagsquaéden considerarse obligados y cuales son
dispensables.

El camino a seqguir para satisfacer la curiosiadduesel «<genoma minimo» consistiria en
investigar todos los genes de todas estas espeta®r un repertorio de los que cumplen funciones
vitales y estan presentes en todas ellas. A pedaraparente sencillez del método, el abordajsno
tan simple por una serie de circunstancias, pgrece&imente por el elevado niumero de genes que
diferencian unas especies de otras, y por lavielat de su necesidad en dependencia de los
diferentes ambientes en que viven.

El grupo de investigacion del Instituto Craig MEmtentrd su trabajo exclusivamente en el
genoma de M. genitalium, y llegé a la conclusiémde esta especie es en si misma un subproducto
derivado de M. pneumoniae [8], que tiene mas deg2d@s extra que son dispensables en la primera.
Lo que se pone en evidencia con este tipo de ené$idas posibilidades que ofrecen este tipo de
andlisis para llegar a conocer la historia evotutle las especies y en particular para el estadio d
papel funcional individual e integral de los genes.

% La sintesis del primer «genoma artificial»
En la misma direccion, y rayando en lo que podreaoomsiderar ciencia-ficcién, Hamilton

Smith [9], Premio Nobel de Medicina en 1978 y PeRiiincipe de Asturias de Investigacion
Cientifica y Técnica junto a Collins y Venter er28D1, y sus colaboradores del instituto Craig
Venter, se planteo la sintesis artificial de unogea que contuviera el genoma minimo, mediante el
aislamiento previo y ensamblado artificial del méo de los genes que se considerasen esenciales
para la vida, que se insertarian como piezas ddatuma célula. Légicamente el modelo que se eligié
fue el del genoma bacteriano mas sencillo conogiéste seria el de M. genitalium.



Un paso importante en esta direccién lo suponelitigacion el 24 de enero de 2008 de la
culminacion de la sintesis quimica completa, ehsttdado y la clonacion de un genoma idéntico al
de Mycoplasma genitalium [10], sintetizado artdlonente. Se trata de otro alarde tecnolégico del
mundo de la Genética Molecular, por lo que supangania sintesis de las secuencias de los cientos
de genes, sino de su unidn longitudinal hasta itoinsina réplica sintetizada del genoma de una
bacteria, para lo cual se hizo necesario ir uniesegoiencias de varios genes para constituir
fragmentos del genoma, que a su vez se uniangqaga constituir regiones mayores, y asi hasta
completar el ensamblado de todo el genoma. Paseguir esto hubo de ensayar vectores de
clonacion (algo asi como transportadores de fratpaete ADN con capacidad de replicacion) en
sistemas biolégicos de capacidad creciente de almagento.

En concreto, estos investigadores partian de fegusezas de ADN sintetizadas, de un
tamario de unos 5.000 a 7.000 pb, que se iban unimadiante técnicas de recombinacion in vitro
para constituir fragmentos mas largos, de 24.0PQ0D y 144.000 pb (1/4 del genoma total), que una
vez empalmadas eran introducidas en unos vectareados BACs (Bacterial Atrtificial
Chromosomes) para su clonacioén en la bacteria Eshlaecoli. Estos vectores son muy conocidos en
el campo de la gendmica y habian sido desarrollpd@smantener los largos fragmentos del genoma
humano. Sin embargo, su limite de capacidad dsgcate de fragmentos de ADN es inferior a la
longitud del tamario total del genoma de Mycoplagerdtalium, por lo que en su trabajo los
investigadores del Instituto Venter hubieron deinecal traslado de las cuatro cuartas partes del
genoma mantenidas en E. coli, a un segundo tipecteres y microorganismos de mayor capacidad.
De este modo, procedieron al ensamblado de lasoqueattes mediante la transformacion asociada a
la recombinacion de levaduras de la especie Samulgaes cerevisiae, utilizando como vehiculo un
tipo de vectores de mayor capacidad, los YACs (vadsicial Chromosomes). De entre los diversos
intentos al menos uno dio lugar a un genoma statéile alineaba de forma correcta las cuatro piezas
procedentes de los BACs.

El gran desafio, el alarde tecnolégico de estestigacion, consiste en el logro de la sintesis
artificial, 0 mas apropiadamente la resintesisrdganoma previamente existente en la naturaleza.
Pero es importante destacar que no se trata depaaeizido al disefio de un genoma, 6 a la sintesis d
una forma de vida, sino a la recreacién de algoyguexiste y cuyo conocimiento detallado,
consecuencia de los proyectos genoma, nos ha mhrmimtetizar una copia. Los propios
investigadores que la han creado sefialan comogpsesguir a continuacion, la demostracién de que
este genoma es capaz de funcionar, en sustitueiGn genoma natural. Esto supondra varios afios,
con suerte varios meses de nuevos experimentos.

% Sintetizar un genoma no significa «crear vida»

La cuestion importante que surge a continuacigefsere I6gicamente a la finalidad de estas
investigaciones. En realidad, lejos de crear uwiseren el laboratorio, una especie de Frankemstei
escala microbiana, lo que habia animado al grupded¢er era estudiar las necesidades minimas de
informacién genética que debe poseer el ser vivwseAcillo, y en su caso utilizar los
microorganismos que se obtuviesen tras su incarjforanediante la sustitucion del genoma natural
por el sintético, para aplicaciones biotecnolégicas

En sus investigaciones, sefialan los autores, glesd85 genes codificantes de proteinas que
posee la bacteria Mycoplasma genitalium, hay alanéd:i®0 que de forma individual no parecen
indispensables en las condiciones de cultivo der#brio, aunque queda por saber cuales y cuantos
de éstos genes serian simultaneamente dispendabéesgez lograda la sintesis del genoma artificial,
la vertiente a seguir es intentar la sintesis @¥ogigenomas, mediante la eliminacion alternatva d
algunos genes, 0 su sustitucion por otros queriengin a las bacterias recreadas propiedades de
interés para su explotaciobn comercial o industrial.

Hoy es prematuro predecir en que acabaran totisiagestigaciones, ni si servirdn para
desenmarafiar los secretos de la evolucion micrap&montrol del metabolismo de los
microorganismos o su explotacion en diferentecdiomes. Lo que si podemos sefialar es que la
produccion de un genoma minimo sintético permitespeen el disefio de genomas que contuviesen
un repertorio de genes necesarios para la vidaatmmomia suficiente para su supervivencia y
reproduccion en ambientes artificiales y bajo candies muy controladas. De ellas se puede esperar
la obtencion de productos Utiles para el hombr&asgias quimicas o farmacos de interés terapéutico
como la insulina, los factores de coagulacion datayre, vacunas, anticuerpos monoclonales, etc. Se
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podrian disefiar organismos dotados de un genommmpara reducir el consumo de energia o
producir menor cantidad de residuos contaminantedas bacterias naturales de uso industrial,
eliminar los que dificultasen la obtencion de uodoicto génico deseado, realizar tareas especificas,
como la degradacion de toxinas ambientales, protiagombustibles, etc.

A pesar del gran logro conseguido es absurdoaeftaimo se ha llegado a decir, que el paso
dado con las investigaciones del Instituto J. Cvagter, demuestra que se puede «crear vida» en el
laboratorio. Lo cierto es que hasta ahora, lo Ugis®se ha hecho es producir un genoma sintético de
imitacion. La resintesis de un genoma bacteriatforeay lejos de la creacion de un organismo vivo y
desde luego es impensable a una escala supetiedabacteria. Pensemos que el genoma humano es
como minimo 6.000 veces més grande y contiene deré® veces mas genes que el genoma sintético
producido a imitacion del micoplasma, y que el hileesimplicidad de éste no tiene nada que ver con
la compleja estructura de los cromosomas humanosiedaparte del ADN se ensamblan cientos de
proteinas de las que depende su organizacionueibihamiento de los genes (por encima de
25.000).

La historia se repite, y este mismo tipo de pigteres ya surgié hace unos treinta afios
cuando a mediados de los setenta los investigadesesrollaron la tecnologia del ADN
recombinante, consistente en ensamblar de forntaddirgenes procedentes de diferentes cepas de
bacterias. En aquel entonces, el escenario fuailelsidad de Stanford, y el equipo impulsor estaba
dirigido por el investigador americano Paul Bengerio Nobel de Quimica en 1980. Aquellas
investigaciones, como las actuales, promovieronegpacial polémica porque se suponia que los
investigadores se lanzaban a la aventura de «@ud@as>» y por los riesgos bioldgicos potenciales qu
podian plantear los microorganismos recombinantes.

Es importante recordar que, ante la incertidumbieeplanteaban las derivaciones de aquellas
investigaciones, se establecié una moratoria adara de un control adecuado de los riesgos
potenciales. En realidad, son pocos los ejemplda bistoria de la ciencia en que los cientificos
implicados, ante una eventual respuesta inespéradatraproducente de sus investigaciones,
decidieran undnimemente detener sus experimeritoenargo, tan insoélito hecho se dio entonces,
en las raices de la tecnologia de la «ingenierétga» conducente a la obtencién de los organismos
modificados genéticamente, cominmente denominadassgéenicos». En febrero de 1975 se
reunieron mas de cien bidlogos moleculares enrgt@ee conferencias de la ciudad californiana de
Asilomar, la mayoria americanos y el resto pertiemées a otros 16 paises. Entre ellos se encontraba
Paul Berg y muchos otros importantes investigad@esaqguella reunion se decidié el establecimiento
de una serie de pautas de precaucion, a las aqumigaban todos los cientificos que habian iniciado
experimentos de ADN recombinante. Se estudiarodifegentes tipos de ensayos en marcha y se les
asigno un nivel del riesgo: minimo, bajo, moderaddto. Para cada nivel de riesgo se establecié un
compromiso menor o mayor de contencion de los @rpetos, de tal modo que se evitase la
posibilidad de que los vectores portadores del ABddmbinante, se pudiesen escapar de los
organismos bajo experimentacion a otros de suremtimbiental, donde podrian potencialmente
llegar incluso a dafar a los seres humanos o preblemas en los ecosistemas. Esta moratoria fue
respetada y cumplida rigurosamente durante afiet bae aparecieron nuevos procedimientos de
obtencion de ADN recombinante y vectores mas seguroejor controlados.

En aquél momento, se cuestiond si seria éticefgangenes entre organismos que no son de
la misma especie y alterar de este modo el cortey@dético resultante del proceso de la evolucion
por seleccién natural. En el momento presente ersguna llegado a recrear un genoma semejante al
de una bacteria se repite la misma pregunta ¢estegugar a dios? Sin embargo, plantearse asi las
cosas es exagerado e improcedente. Por mucho glifgmemos o reinventemos genéticamente un
genoma ¢ qué representan estos pequefios pasasateia respecto a la inmensa e inabarcable obra
de la creacion? A lo mas que podemos aspirar esauldrir e imitar algin fenébmeno natural como
consecuencia de la contemplacion de la naturalestoyno significa crear algo nuevo, ni suplantar a
Dios, ni ascender en no se sabe que pretenciosia éssta considerarnos a su nivel.

A raiz de estas investigaciones se tiende a eladaisuelta a la imaginacion y es
especialmente frecuente escuchar comentarios gaézan el poder ilimitado del hombre y rebajan la
mano de Dios a la inexistencia. Sin embargo, debesitwar los avances en su justo término y no
sobredimensionar el valor de los «pequefos pasasphombre, aunque sean grandes pasos para la
humanidad». Francis Collins, coparticipe del lodgebconocimiento del Genoma Humano confiesa su
agnosticismo hasta los 27 afios en su recientedibroo habla Dios [11] y sefala cédmo el
descubrimiento del genoma humano le ha llevadslambrar el trabajo de Dios en la naturaleza.
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Afirma Collins que «cada paso adelante en el aveiectifico, es un momento de especial alegria
intelectual, pero también un momento donde sientefdcania del Creador, en el sentido de estar
percibiendo algo que ningiin humano sabia antes,quer Dios si conocia desde siempre», todo lo
cual le lleva a concluir que hay bases racionaea pn Creador y que los descubrimientos ciensifico
lejos de alejarlo, llevan al hombre més cerca as.Di

Todo el acopio de conocimientos sobre los fendmeaturales, unido a la impresionante
escalada en la capacidad tecnoldgica para modgea@es o ensamblar genomas, nos eleva como
mucho a la categoria de buenos imitadores de lgateta, pero esto no es una novedad. El descubrir
e incluso imitar a la naturaleza es lo que viertéemalo el hombre desde que se despertd en nuestra
especie la portentosa y singular cualidad de pgndaminar el mundo que le rodea. Y, lejos de jugar
a Dios, lo que en el contexto de la tradicion judestiana estamos haciendo es cumplir con los
designios que Dios asigno6 al hombre desde un piinain plan perfectamente trazado en el Génesis
[12] «<Hagamos al hombre a imagen nuestra, seg(sirausemejanza, y domine en los peces del mar,
en las aves del cielo, en los ganados y en todadifaafias, y en toda sierpe que serpea en latierr

Por tanto, de vuelta al terreno humano, lo queeztd es que se trata de unas investigaciones
dificiles y arriesgadas que pueden dar lugar asthgeaplicaciones de interés, cuyas implicaciores d
caracter social, comerciales, éticas y legalesrdsbeanalizadas. Esto quiere decir que la prodncci
de genomas sintéticos de disefio nos debe siti@uarinportante debate ético, ya que, al margen de
otras consideraciones y de los potenciales beasfiob siempre se pueden predecir las consecuencias
o las desviaciones posteriores derivadas de laadibén de las presumibles bacterias que llegaran a
producirse. La experiencia de las ultimas décadasidstra que, incluso pequefias alteraciones
genéticas en organismos sencillos, pueden dera@a lsonsecuencias imprevistas. Aunque los
organismos producidos mediante la sintesis de gamammimos no tienen necesariamente por qué
plantear mas riesgos que los organismos modificgeloéticamente por técnicas de ingenieria
genética convencional, esta tecnologia podria @cedepaso hacia la obtencion de organismos cada
vez mas complejos que podrian obligarnos a hagstefia riesgos impredecibles, o incluso en la
utilizacion con fines tan negativos como los ques§eren a la «guerra bacterioldgica». Pero esto
tampoco es la primera vez que ocurre en la histieria Ciencia y la Tecnologia.

Precisamente por esto, estas investigacionedtdas sinte un nuevo reto al que ha de hacer
frente la sociedad. Como en casos anteriores espggar una regulacion juridica que establezca el
marco en el que los expertos en bioética juzguéo trabajar en este campo en beneficio de la
sociedad. Es légico pensar que para evitar sitnaside riesgo, la sociedad debe conocer la
trascendencia de estas investigaciones y, en suastablecer normas de obligado cumplimiento,
basadas en la seguridad de las nuevas tecnolqg@adgberian ser los cientificos los primeros en
identificar y sefialar.
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