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Carta del Presidente de la SESBE

Parece que fue ayer cuando nos junta-
mos en Sevilla en el dltimo y exitoso con-
greso de la SESBE a principios del pasado
mes de febrero (puedes leer un resumen
en este nimero de eVOLUCION), y des-
de entonces todo ha cambiado. Entonces
aquel coronavirus “de Wuhan” se nos an-
tojaba muy lejano. Ahora el SARS-Cov2,
las mascarillas, las noticias de contagios
diarios, etc., son algo desgraciadamente
cotidiano. Desde estas lineas quiero ex-
presar mi deseo de salud a todos y todas.
Ademas de ser un problema sanitario que
ha impactado todos los ambitos, inclui-
do el de la investigacion, esta pandemia
ha puesto la evolucién en primera linea.
Patégenos que saltan de unas especies a
otras, variabilidad poblacional, relacion
entre genotipo y fenotipo, adaptacién,
resistencia, propagacion, supervivencia,
son todos ellos conceptos que requieren
una aproximacion evolutiva. Son nume-
rosos los grupos de investigacién de so-
cios de la SESBE que han puesto sus cono-
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Toni Gabaldon

cimientos y recursos en pos de entender
y combatir este patégeno, y desde la SES-
BE nos sentimos orgullosos. También de
aquellos que han explicado y divulgado a
la sociedad los aspectos evolutivos de esta
pandemia. Como ejemplo, en este niime-
ro de eVOLUCION tenéis un interesante
articulo de Fernando Gonzélez Candelas.

Pese al largo confinamiento y las nue-
vas dificultades, la SESBE no ha cesado en
sus iniciativas, que quiero resumir en las
proximas lineas. En primer lugar, quiero
recordar que tras la asamblea celebrada
en el congreso de Sevilla renovamos la
junta directiva con la salida de Cori Ra-
mén, Inés Alvarez, Susanna Manrubia, y
Amparo Latorre, y la entrada de Isabel Al-
mudi, Ricarda Riina, Pau Carazo, y Ester
Lazaro. Debemos agradecer a las perso-
nas que dejan la Junta por todo el traba-
jo que han realizado y a las que entran
por dar un paso adelante. En la asamblea
también se present6 a Antoni Fontdevila
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como editor en jefe del boletin eVOLU-
CION. Fruto de su trabajo y el de todo
el equipo editorial es este nimero. Como
ya presenté anteriormente, esperamos
que este nuevo formato contribuya de
manera mas eficiente a la divulgacién de
la evolucion en general, y de las activi-
dades de la SESBE en particular. Una de
las iniciativas discutidas en la asamblea y
que ha sido una de las primeras acciones
de la Junta Directiva, es el establecimien-
to del Premio Pere Alberch a la Mejor Te-
sis Doctoral en Biologia Evolutiva a fin de
promover y premiar la investigacion de
excelencia en esta disciplina. El premio
sera otorgado cada dos anos y va dirigido
a doctoras/es en biologia y areas relacio-
nadas que hayan defendido su tesis con
un importante impacto en el area de la
Biologia Evolutiva. Con este premio la So-
ciedad quiere también rendir un modes-
to pero sentido homenaje a Pere Alberch
(Badalona 1954- Madrid 1998), que sin
duda es una de las figuras recientes mas
destacadas en el campo de la evolucién.
Otras iniciativas en las que estamos tra-
bajando incluyen el establecimiento de
un sistema de mentoria para jovenes in-
vestigadores/as y una serie de videos cor-
tos de divulgacion sobre evolucion, entre
otras. Si tienes ideas al respecto, quieres
contribuir en alguna de estas iniciativas,
o quieres promover el lanzamiento de
otras iniciativas que encajen dentro de

e®
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los objetivos de la SESBE, no dudes en
ponerte en contacto con nosotros. El fac-
tor limitante actual es la falta de socios/
as dedicando esfuerzo a transformar en
hechos las muchas iniciativas que hemos
discutido. Como dije anteriormente, una
prioridad de la SESBE es aumentar su
base de socios/as y promover mecanis-
mos para que estos se puedan implicar
mas directamente en las acciones de la
sociedad.

Por dltimo, quisiera poner la vista en
un horizonte que todos ansiamos y que
nos permita encontrarnos y abrazarnos
de nuevo. El préximo congreso de la SES-
BE tendra lugar en Vigo, a principios de
2022. Emilio Roldn y otros miembros del
comité organizador estan ya trabajando
en su organizacion. Ademds, en verano
de 2023 la SESBE acogera el congreso
bianual de la ESEB, nuestra sociedad ho-
moéloga a nivel europeo, en un congreso
que tendra lugar en Barcelona. Son tiem-
pos de gran incertidumbre respecto a la
organizacion de congresos y la SESBE esta
ya estudiando posibles medidas de con-
tingencia y alternativas en el caso de que
existan limitaciones de algtin tipo. Desde
la SESBE, continuaremos evolucionando y
adaptandonos a este entorno cambiante.

Toni Gabaldon
Presidente de la SESBE



eVOLUCION

Boletin de la SESBE
Vol. 14(11) Septiembre 2020

Aportaciones de la paleogendémica al
estudio de la evolucion humana

Carles Lalueza-Fox, Institut de Biologia Evolutiva, Consejo Superior de Investi-
gaciones Cientificas-Universitat Pompeu Fabra

carles.lalueza.fox@gmail.com

En la Gltima década, la aparicién de las
plataformas de secuenciacion de segunda
generacion y la mejora de las técnicas de
extraccion del material genético, que han
permitido recuperar fragmentos de ADN
muy cortos que antes se perdian, ha con-
llevado la obtencién de numerosos geno-
mas antiguos que han revolucionado el
conocimiento de nuestro propio proceso
evolutivo. Desde hace unos pocos anos,
disponemos de genomas completos (un
concepto que se refiere siempre a la frac-
cién “cartografiable” del genoma huma-
no) no solo de otras especies o linajes
humanos como los neandertales o los lla-
mados denisovanos, sino también de un

o ®
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nimero cada vez mayor de individuos
del pasado pertenecientes a un amplio
abanico de horizontes culturales y regio-
nes geograficas.

La informacién genémica obtenida per-
mite obtener evidencias sobre adaptacion,
hibridacién, demografia, migraciones o es-
tructura social, que a su vez también pue-
den explorarse a través de observaciones
arqueoldgicas o paleontoldgicas en el re-
gistro f6sil, e incluso, en periodos mas re-
cientes, con datos histéricos y lingtiisticos.
De forma indirecta pues, la paleogenémica
ofrece también la oportunidad de contri-
buir a una visién multidisciplinar del pasa-
do humano.
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“Los humanos modernos no africanos tenian un 2-2,5% de
secuencias genéticas que derivaban de los neandertales”

Limites temporales

A pesar del éxito en la recuperacion
de informacién parcial de humanos arcai-
cos del Pleistoceno Medio de hace unos
430.000 anos y procedentes de Sima de los
Huesos en Atapuerca, Burgos, Espana (Me-
yer et al. 2016), es preciso mencionar que
la mayoria de restos fésiles de estas crono-
logfas, e incluso posteriores, no contienen
suficiente ADN de la especie de interés
que permita su recuperacion. Los limites
temporales de la técnica no estan claros,
aunque la preservacion del ADN depende
de factores ambientales, de forma nota-
ble la baja temperatura. La identificacion
bioinformatica marca otro de los limites de
la paleogenémica: a medida que el ma-
terial genético se degrada, los fragmentos
son cada vez mas cortos. En la actualidad
se descartan los fragmentos menores de
30 nucledtidos; asi, aunque haya muestras
muy antiguas que conserven fragmentos
cortos de ADN, quizas no seremos capaces
de identificarlos con certeza. Como con-
secuencia de estas dificultades, el nimero
de yacimientos antiguos que han propor-
cionado informacién genética es limitado
en términos temporales y geograficos, y, de
éstos, tan solo unos pocos han proporcio-

nado datos del genoma nuclear (el genoma
o ®

mitocondrial, aparte de ser mucho mas pe-
queno, es mas accesible al estar represen-
tado por centenares de copias en cada cé-
lula). Incluso si asumimos que en el futuro
podrd recuperarse ADN que, en ausencia
de fosiles visibles, se encuentra en mues-
tras mas abundantes como son los propios
sedimentos de los yacimientos arqueolégi-
cos (procedente quizés de rastros de orina
o de sangre), hay que asumir que siempre
tendremos una informacién genética par-
cial de las complejidades de la evolucion
humana, cuyo linaje se separé del de los
chimpancés hace unos 6 millones de afos.

Afortunadamente, una posible solucién
a estas limitaciones es el hecho de que las
proteinas del esmalte dentario se conser-
van varios millones de anos (al menos dos
o tres, nuevamente dependiendo de las
condiciones térmicas). Esta aproximacion
permitird en el futuro obtener informacién
molecular temporal detallada -y por tanto,
generar filogenias ancestrales- de algunas
de las ramas principales de la dispersion
de los homininos (Ilamamos asi a todas las
especies que aparecen desde la separacion
con el linaje del chimpancé hasta la actua-
lidad, mientras que reservamos el término
hominido para todas las especies que de-
rivan del origen comin de todos los gran-
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des simios, es decir, orangutanes, gorilas,
chimpancés, bonobos y humanos). Es de
esperar, por ejemplo, que tendremos datos
moleculares de representantes del género
Australopithecus, que aparece en el regis-
tro f6sil africano entre hace unos 4 y unos
2 millones de anos y que se considera el
antepasado inmediato del género Homo.

Aspectos técnicos

La zona coclear de la region petrosa (es
decir, la parte del hueso que rodea y pro-
tege el oido interno) del hueso temporal es
el mejor receptaculo de ADN en muestras
antiguas, seguida de la raiz de los dientes
y el tejido compacto de los huesos largos.
Desafortunadamente, el uso de regiones
petrosas requiere un grado de destruccion
del fésil que no siempre es aconsejable en
fésiles Gnicos y valiosos, y, aunque pueda
accederse a este tipo de muestra, la obten-
cién de genomas completos no siempre es
econémicamente viable y/o cientificamen-
te aconsejable. Un parametro clave es la
fraccion de ADN endégeno (de la especie
de interés) presente en una muestra res-
pecto al ADN de otras procedencias; en
muchos casos, este valor puede estar cer-
cano -o incluso ser inferior- al 1%, lo que
significa que hay que descartar 99 de cada
100 secuencias generadas. En casos asi, es
simplemente impractica la aproximacion
de secuenciar al azar, sin seleccién previa
de ningln tipo, todo el material genético
e®
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presente en un extracto de ADN. En los
dltimos anos se han desarrollado diversos
sistemas orientados a enriquecer los ex-
tractos generados a partir de muestras an-
tiguas para regiones genémicas especificas,
ya sean el genoma mitocondrial, el exoma
(la secuencia genémica de los exones, que
a su vez constituyen la parte de cada gen
que codifica una seccién de la proteina), el
cromosoma 21, o simplemente una bateria
de marcadores polimérficos.

“La hibridacion....ha
propiciado adaptaciones mds
rdpidas a nuevos entornos
ecolégicos a medida que los

humanos se expandian fuera
de Africa.”

Asimismo, la exploracién de ciertas in-
ferencias demograficas o biolégicas a partir
de la informacién genémica requiere la co-
rrecta identificacion de los heterocigotos.
Esto solo puede conseguirse en genomas
secuenciados a una cobertura (definida por
el nimero promedio de copias de ADN
que cartografian cada nucleétido del geno-
ma) relativamente elevada, de forma ideal
al menos a 10-15x. Aunque existen ahora
mismo varios miles de genomas humanos
secuenciados, cuando miramos las calida-
des de secuencia, se reducen a un par de
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decenas fiables. Tenemos sélo 2 genomas
neandertales de calidad, uno procedente
de la cueva de Denisova (en las montanas
Altai en Rusia) y denominado de forma
informal “Altai”, secuenciado a una co-
bertura de 50x (Prifer et al. 2014) y otro
procedente de la cueva croata de Vindija,
etiquetado como 33.19 y secuenciado a
30x (Prifer et al. 2017). Disponemos de
varios genomas de baja cobertura (entre
0.5x y 1.2x) procedentes de Mezmaiska-
ya en el Caucaso, Les Cottés y Goyet en

Francia, Spy en Bélgica y nuevamente en
Vindija, asi como exomas y cromosomas
21 para otros especimenes, entre ellos El
Sidron en Asturias, Espana (Castellano et
al. 2014, Kuhlwilm et al. 2016). Para los
denisovanos (homininos distintos de los
neandertales procedentes en su mayoria
de la cueva de Denisova, a la que deben
el nombre), s6lo estd disponible un geno-
ma de alta calidad, a 30x de cobertura
(Meyer et al. 2012). (Ver Figura 1 para la
localizacion geografica)

[
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Figura 1: Mapa de Eurasia con los principales yacimientos que han proporcionado datos genémicos su-
ficientemente extensos como para realizar inferencias evolutivas en humanos modernos (circulos rojos),
neandertales (circulos azules) y denisovanos (circulo amarillo) en antigliedades cercanas a los 40.000 afios
o superiores 1: El Sidrén (Espana); 2: Sima de los Huesos, Atapuerca (Espana); 3: Spy (Bélgica); 4: Goyet
(Bélgica); 5: Feldhofer (Alemania); 6: Les Cottés (Francia); 7: Vindija (Croacia); 8: Mezmaiskaya (Rusia); 9:
Denisova (Rusia); 10: Oase (Rumantia); 11: Ust’-Ishim (Rusia); 12: Tianyuan (China). (Adaptado de wikipe-
dia.commons: https://commons.wikimedia.org/wiki/Eurasia).

%8
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Hibridacion

AUn con las limitaciones de muestra an-
tes expuestas, existen numerosas cuestio-
nes evolutivas que desde la genémica pue-
den ser exploradas con un nivel de solidez
cientifica sin precedentes. La hibridacién o
el flujo génico (denominacién dependiente
de si consideramos estos linajes humanos
como especies diferentes o no), ha resulta-
do ser una fuente importante de variaciéon
en la evolucién humana. Hasta hace una
década, la vision mayoritaria de la comu-
nidad cientifica era que los humanos mo-
dernos habian salido de Africa hacfa cer-
ca de 65.000 afnos y se habian expandido
por el resto de continentes, reemplazando
en este proceso los linajes arcaicos locales
como los neandertales en Europa. Los pri-
meros datos genéticos neandertales, que se
basaron en el ADN mitocondrial, parecie-
ron apoyar esta visién, ya que todos eran
distintos de los mitocondriales humanos
actuales. El paradigma empez6 a cambiar
con la publicacién del primer genoma
neandertal, cuando se pudo constatar que
los humanos modernos no africanos tenian
un 2-2,5% de secuencias genéticas que de-
rivaban de los neandertales (Creen et al.
2010). Con la secuenciacion del genoma
de un denisovano -un linaje humano arcai-
co contemporaneo a los neandertales pero
de distribucién asidtica- se constat6 que las
poblaciones humanas modernas de Ocea-

nia tenfan un 4,5% adicional de genes de-
o ®
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nisovanos, lo que implicaba un segundo
encuentro entre nuestros antepasados y
homininos arcaicos (en este caso, los men-
cionados denisovanos).

Desde entonces, las evidencias de mez-
clas genémicas adicionales a las dos pri-
meras no han parado de acumularse; por
ejemplo, se ha podido detectar una sefal
genémica de humanos modernos arcaicos
al menos en el neandertal del Altai (Ku-
hiwilm et al. 2016), un antepasado nean-
dertal reciente (4-6 generaciones atrds en
la genealogia de dicho individuo) en un
Homo sapiens del Paleolitico superior de

“La lista de genes que
son diferentes entre los
neandertales y el Homo
sapiens es mds bien pequeria,
de cerca de un centenar.”

Rumania (Fu et al. 2015), o un individuo
de la cueva de Denisova que era un hibri-
do de primera generacién y que tenfa un
padre denisovano y una madre neandertal
(Slon et al. 2018).

Lo que es mas relevante es que todos
estos acontecimientos de mezcla propor-
cionan una vision distinta -y cada vez mas
compleja- de la evolucién humana, en la
que predomina la hibridaciéon como me-
canismo que ha propiciado adaptaciones
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mds rapidas a nuevos entornos ecolégicos
a medida que los humanos se expandian
fuera de Africa.

Linajes “fantasma”

Cuando se desarrollan modelos sobre la
inferencia de los genomas ancestrales que
han originado los genomas actuales, a ve-
ces es posible detectar una sefal de que

Boletin de la SESBE
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un genoma ha recibido flujo génico de una
poblacién diferente aunque desconocida.
El origen de dicho flujo génico se denomina
de manera informal como “poblacién fan-
tasma” porque puede ser reconocida pero
no estudiada directamente. Se han pro-
puesto diversos linajes “fantasma” desde la
paleogendémica; quizas el mas sorprenden-
te es uno que contribuyé una cantidad difi-
flujo génico con algun linaje

“super arcaico”; divergencia
>1.000.000 YBP

Pasado 600-700.000 YBP
\ 300.000 yBP
100.000 yBP
20.000 yBP
\ 4 )
30.000-
Presente -50.000 YBP
Fuera de Neandertales Denisovanos

Africa

Africanos basales

Europeos Asidticos
(este)

Asiaticos (sud
este)

Figura 2: Arbol filogenético que muestra los principales eventos de hibridacién dentro de los linajes huma-
nos (ser humano moderno, neandertales y denisovanos) que han podido ser detectados desde el andlisis
genémico con las fechas aproximadas (YBP indica afios de antigliedad). Existe un consenso generalizado de
que existieron al menos dos eventos de flujo génico (flechas de contornos mas marcados): uno de neander-
tales a la poblacién ancestral euroasiatica y otro de denisovanos a las poblaciones del sud-este asiatico (con
la inclusion de Oceanta). Otros posibles movimientos de flujo génico, como los ocurridos entre diferentes
poblaciones de humanos modernos que habrian diluido la sefal original de mezcla neandertal, todavia
requieren de confirmacion adicional. Modificado de Wolf, A.B., and Akey, J.M. (2018) PLoS Genet 14(5):

e1007349.

o ®
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cil de estimar pero pequena (entre el 0,5%
y el 8%) al genoma de Denisova, quizas
hace un millén de afnos (Reich etal. 2010).
Este linaje denominado “super-arcaico”
ha sido interpretado desde el registro f6sil
como perteneciente a Homo erectus. Sin
embargo, dicha interpretacion se complica
al haber evidencia de que los denisovanos
estaban separados geograficamente en dos
poblaciones diferenciadas y por lo tanto la
contribucién de este potencial hominino
tan antiguo es dificil de acotar.

Se han descrito otras poblaciones “fan-
tasma”, algunas de las cuales han con-
tribuido al genoma de poblaciones de
humanos modernos. Se han propuesto
linajes arcaicos que han contribuido en
mayor o menor grado a grupos cazadores-
recolectores actuales de Africa, aunque en
ausencia de genomas arcaicos en dicho
continente esto es dificil de validar. Un
estudio reciente (Lipson et al. 2020) ha
detectado una poblacién “fantasma” con
cierta credibilidad alrededor del Sahel, en
Africa, que habrfa contribuido a poblacio-
nes actuales -como los Mende- y antiguas
del centro de Africa pero de la cual no te-
nemos ninglin representante vivo ni fosil.
Se ha sugerido que el craneo arcaico de
Iwo Eleru de Nigeria, datado en hace tan
s6lo 13.000 anos, podria ser un represen-
tante de dicha poblacién; aunque, desa-
fortunadamente, no ha sido posible ex-
traer ADN de dicho resto.

11
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Es interesante constatar que estos gru-
pos “fantasma” no son exclusivos del linaje
humano. Recientemente se tienen eviden-
cias de introgresion entre los antepasados
de los bonobos y los antepasados de dos
subespecies de chimpancés, hace entre
unos 200.000 y 500.000 anos, asi como

“La extincién de los linajes
humanos neandertales y
denisovanos no fue un proceso
abrupto, sino en gran medida
la culminacidn de un largo
proceso demogrdfico.”

introgresion muy lejana de un linaje desco-
nocido de un gran simio hacia los bonobos.

Adaptacion

Con la publicacién del genoma nean-
dertal (Creen et al. 2010; ver también Paa-
bo 2014), se hizo evidente que la lista de
genes que son diferentes entre los neander-
tales y el Homo sapiens es mas bien peque-
fa, de cerca de un centenar. Esta parado-
ja es dificil de reconciliar con las notables
diferencias fenotipicas observables en el
esqueleto, pero en cierta forma encuentra
paralelos en la comparacién a nivel de la
secuencia de ADN en genes codificadores
de proteinas entre humanos y chimpancés,
que en su momento resultd sorpresiva por
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ser baja (1-1,5%). Més alld de la exploracion
de las repercusiones funcionales de dicho
listado de genes, parece evidente que las
diferencias fenotipicas deben encontrarse
en la forma diferencial en que los genes es-
tan regulados. Pero determinar los cambios
regulatorios es una tarea mas compleja que
entender como un cambio de aminoécido
puede afectar a una proteina.

Cuando se observa la lista de genes
que muestran cambios, muchos de ellos
parecen estar relacionados con aspectos
metabdlicos, fisiolégicos, neurolégicos e
inmunoldégicos (Green et al. 2010). Desde
la consecuciéon de los genomas neander-
tal y denisovano, ha habido, sin embargo,
un progreso limitado en la comprensién
de la repercusion funcional de dichas ob-
servaciones, algo que quizas en el futuro
podra mejorarse con la creacién de orga-
noides con las variantes arcaicas incorpo-
radas, o mediante la creacién de ratones
transgénicos.

Demografia

El hecho de que cada célula somatica
de nuestro cuerpo contiene dos copias
del genoma y éstas no son idénticas, es
una oportunidad para inferir eventos de-
mograficos del pasado aun disponiendo
de un solo genoma de una poblacién o
especie. Cuanto mayor ha sido el tamafio
censal de la especie en el pasado, més di-
versas seran las dos copias de cada cromo-
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soma. Pero ademas, empleando célculos
de coalescencia, es posible “fragmentar”
el genoma en decenas de miles de seg-
mentos genémicos y calcular el tiempo de
coalescencia (definido como el tiempo de
divergencia al segmento ancestral comin
mds préximo) de cada uno de ellos. Si,
por ejemplo, en un punto del pasado ha
habido un cuello de botella demografico,
podemos esperar que muchos de dichos
fragmentos van a “coalescer” en dicho
periodo, simplemente porque el nime-
ro de antepasados era muy pequefo en
ese momento. Esta aproximacion, cono-

“Tanto los neandertales como
los denisovanos muestran en
sus genomas evidencias de
endogamia y consanguinidad.”

cida como Pairwise Sequentially Marko-
vian Coalescent (PSMC), ha sido aplicada
a neandertales y denisovanos y ha mos-
trado que ambos linajes experimentaron
grandes declives demogréficos (Priifer et
al. 2014; 2017). Parece, por lo tanto, que
la extincién de ambos linajes humanos no
fue un proceso abrupto, sino en gran me-
dida la culminacién de un largo proceso
demografico. Es interesante constatar que
un patrén similar se ha descrito en nume-
rosas especies de animales no humanos
-por ejemplo en pdjaros y en mamiferos-
en peligro de extincion.
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Estos grandes declives poblacionales
tienen implicaciones diversas en la viabili-
dad de las especies; debido al hecho de
que las poblaciones pequefias son mucho
menos eficaces para eliminar mutaciones
ligeramente deletéreas del acervo génico,
éstas tienden a acumularse en especies
en peligro de extincion. Estas mutaciones
con frecuencia tienen implicaciones en la
fertilidad o la cognicién y en general en la
viabilidad de la especie. En neandertales se
ha descrito un exceso de mutaciones dele-
téreas (Castellano et al. 2014), asi como se-
fales esqueléticas congénitas relacionadas
con una elevada endogamia.

Endogamia y consanguinidad

Otra observacién que puede estar en
parte relacionada con el declive demogra-
fico, es que tanto los neandertales como los
denisovanos muestran en sus genomas evi-
dencias de endogamia y consanguinidad,
en algunos casos a un nivel sin precedentes
cuando se los compara con poblaciones
humanas actuales (Prifer et al. 2014; Cas-
tellano et al. 2014).

La endogamia produce fragmentos ge-
némicos que no muestran variacion en las
dos copias cromosémicas (llamados runs of
homozygosity o ROHs) porque ambas se
han heredado a partir de un antepasado
comun reciente de los dos progenitores.
Dependiendo de la escala temporal im-
plicada, dichos fragmentos cromosémicos
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pueden ser cortos (tipicamente entre 10 y
100kb de secuencia) o largos (>100kb). En
el segundo caso, hablamos de consanguini-
dad porque los progenitores casi con total
certeza estdn emparentados.

“En los genomas humanos
modernos secuenciados del
Paleolitico superior, las
seriales de endogamia no estdn
presentes.”

En general, los genomas de especies
cuyo tamano poblacional es pequeno
tienden a acumular muchos fragmentos
cortos sin variacion. Este rasgo se obser-
va en los genomas de diferentes nean-
dertales, asi como en los denisovanos, en
proporciones mas elevadas que cualquier
grupo humano (Kuhlwilm et al. 2016). En
el caso del neandertal del Altai, las evi-
dencias de consanguinidad indican que
sus progenitores podian ser medio her-
manos, abuelo-nieto o tio/a-sobrina/o.
El analisis de lo que parece ser un grupo
familiar de 13 individuos del yacimiento
neandertal de El Sidron (Asturias) indica,
por otra parte, que estos grupos practica-
ban la exogamia femenina y mantenian
vinculos familiares por la linea paterna,
algo también observado en cazadores-
recolectores actuales.
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Por el contrario, es notable que en los
genomas humanos modernos secuencia-
dos del Paleolitico superior, estas sefales
de endogamia no estdn presentes, ni si-
quiera en enterramientos conjuntos como
los de Sunghir en Rusia (datados en hace
34.000 anos). Esto sugiere que quizas for-
maban grupos mas grandes, con redes so-

“La migracién de Africa
hacia Europa, hace quizd
unos 300.000 anos, habria

implicado algun linaje
“fantasma” antepasado de
la especie Homo sapiens 70
considerado hasta ahora.”

ciales mas extensas, y que evitaban activa-
mente la endogamia, lo que podria haber
representado una ventaja adaptativa. Esto
estaria en consonancia con la presencia de
hibridos en los grupos humanos modernos
pero no en los grupos de los Gltimos nean-
dertales.

Historia evolutiva profunda

Las mejoras en las metodologfas de ex-
traccion del ADN y en la creacién de ge-
notecas de cadena simple han permitido
en los Gltimos afnos la recuperacion de
material genético de homininos muy an-
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tiguos, como los de Sima de los Huesos
(Atapuerca), datados hace unos 430.000
anos. Aunque los datos son escasos, éstos
son fundamentales para entender las com-
plejas relaciones evolutivas de estos linajes
arcaicos.

En el marco evolutivo cercano al medio
millén de afos se ha observado una dis-
crepancia entre los linajes del ADN mito-
condrial y el genoma nuclear. Los restos
de Sima de los Huesos tienen un ADN
mitocondrial de tipo denisovano mientras
que su genoma nuclear -en paralelo con
algunos rasgos fenotipicos, en especial en
el rostro- pertenece ya al linaje neandertal
(Meyer et al. 2016).

El reciente andlisis de diversos cromoso-
mas Y neandertales y denisovanos apunta
a otro cambio que tuvo lugar hace unos
300.000 anos, en el cual los mitocondria-
les denisovanos del Pleistoceno Medio eu-
ropeo -y con toda probabilidad, también
sus cromosomas Y- son reemplazados por
linajes procedentes de Africa que son los
que posteriormente denominamos nean-
dertales (Petr et al. 2020). Esto explicaria la
discrepancia de que mientras que a nivel
nuclear neandertales y denisovanos forman
un clado (es decir, conforman dos linajes
con un antepasado comin), a nivel de los
marcadores uniparentales (cromosoma Y
y genoma mitocondrial) los linajes deniso-
vanos son mas basales y los neandertales
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forman un clado mas reciente con noso-
tros. Esta migracion de Africa hacia Europa,
hace quizas unos 300.000 afos, habria im-
plicado algin linaje “fantasma” antepasa-
do de la especie Homo sapiens y no habia
sido considerada hasta ahora a partir del
registro arqueoldgico, antropolégico y pa-
leoclimatico. Una vez mas se trata de una
evidencia nueva que debemos agradecer a
los datos genéticos.

Aunque desde un punto de vista téc-
nico no sera posible retroceder mucho
mas atras en el tiempo, una nueva técnica
vendra a complementar el panorama es-
bozado por la paleogenémica en el dltimo
medio millén de afios de evolucién huma-
na: la paleoproteémica. El reciente des-
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La pandemia de COVID-19 ha repre-
sentado un cambio radical en muchos am-
bitos de nuestras vidas, desde la forma en
que trabajamos y nos relacionamos con
otras personas hasta el interés que han des-
pertado las actividades cientificas en todos
los medios de comunicacién, incluidos pro-
gramas televisivos de gran audiencia. Ante
la falta de preparacién y medios para hacer
frente a la infeccién por SARS-CoV-2, el vi-
rus causante de COVID-19, la sociedad se
ha dirigido a la ciencia en busca de solucio-
nes rapidas y eficaces, lo que ha puesto un
foco de atencién, normalmente reservado
a los grandes avances cientificos, sobre la
actividad cotidiana de muchos colegas y
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companeros. Esto se ha acompanado con
la utilizacién, muchas veces de forma ina-
propiada, de términos y conceptos de dis-
tintas disciplinas cientificas sobre los que
me propongo profundizar en los siguien-
tes parrafos. Naturalmente, mi interés se
centra en los conceptos relacionados con
la disciplina cientifica que practico, la evo-
lucién y epidemiologia molecular, en este
caso del SARS-CoV-2. Para empezar, acla-
remos en qué consiste este campo.

Para hablar de evolucién y epidemiolo-
gia molecular de virus debemos comenzar
por resaltar que los virus son el conjunto
mds heterogéneo de organismos que es-
tudia la Biologia. Apenas comparten unas
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“La pandemia de COVID-19 ha representado un cambio
radical en muchos dmbitos de nuestras vidas.”

pocas propiedades, como la carencia de
estructuras celulares propias, que les hacen
depender de otros organismos celulares a
los que parasitar para completar su ciclo
vital, o su pequeno tamano, lo que facilita
mdltiples vias de transmisién. Sin embargo,
no tienen un origen evolutivo Gnico (son
polifiléticos) y, sobre todo, tienen diferen-
tes materiales hereditarios. La distincién
fundamental es entre virus de ADN y virus
de ARN, pero la clasificacion de Baltimore
(https://talk.ictvonline.org/) establece siete
categorias principales en funcién de la na-
turaleza y estructura de su acido nucleico.
El SARS-CoV-2 pertenece a los Orthoco-
ronavirus, cuyo material hereditario es el
ARN, en este caso de cadena sencilla y po-
laridad positiva (el ARN puede ser utilizado
directamente como molde para la sintesis
de proteinas virales por los ribosomas de
las células que infectan, sin necesidad de
copia o replicacion previas). Entre los virus
de ARN de cadena sencilla y polaridad po-
sitiva encontramos muchos patégenos ha-
bituales, como los virus de la gripe (HAV)
o de la hepatitis C (HCV). Todos ellos se
caracterizan por tener unas elevadas tasas
de mutacién (del orden de 102 a 10* sus-
tituciones/sitio/ronda de replicacion) debi-
das a que las polimerasas, conocidas como
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RdRp (del inglés RNA-dependent RNA-
polymerases), carecen de la capacidad de
correccion de errores durante la replica-
cion del ARN. Su alta tasa de mutacion, su
rapido ciclo de vida (unos pocos minutos),
sus grandes tamanos poblacionales (una
persona infectada puede producir 10"-
10" virus diarios) y su pequeno tamano
genoémico, habitualmente inferior a 10 ki-
lobases (Kb), explican su elevada tasa de
evolucion (6rdenes de magnitud superior
a la de organismos pluricelulares), que es
fundamental para entender la biologia de
estos virus. Estas propiedades son compar-
tidas por el SARS-CoV-2 pero con una sal-
vedad: su polimerasa tiene cierta capaci-
dad de correccion de errores, lo que hace
que su tasa de mutacién sea menor que la

“Ante la falta de preparacion
y medios para hacer frente a la
infeccion por SARS-CoV-2, el
virus causante de COVID-19,
la sociedad se ha dirigido a la
ciencia en busca de soluciones
rdpidas y eficaces.”
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de otros virus de ARN, lo que le permite
tener un tamano de genoma bastante ma-
yor, de casi 30 kb (Figura 1).

Dadas las elevadas tasas de mutacion y
evolucién de los virus de ARN, la aplica-
cién de métodos y conceptos evolutivos es
imprescindible para su estudio y compren-
sién. Seleccion natural, estructura pobla-
cional, efecto fundador, tamano efectivo,
tasa de migracion, reloj molecular, MRCA,
coalescencia, etc., son conceptos que in-
tervienen en el estudio de la pandemia de
COVID-19 y que podrian cubrir buena
parte de un curso completo de genética de
poblaciones y evolucion. Pero, siendo muy
importante el estudio del virus, no debe-
mos olvidar que su dispersion y evolucién
dependen de los hospedadores, por lo
que la estructura poblacional, demografica
y genética de éstos va a ser esencial para
entender la de los virus. En la necesaria
interaccion entre estos dos organismos no
debemos tener en cuenta sélo los factores
bioldgicos: las influencias de la cultura, la
economia o el sistema politico, por citar
s6lo algunos ejemplos, en el desarrollo de
una epidemia son cruciales.

La epidemiologfa y evolucién molecular
se basan hoy en dia en el andlisis de las
secuencias de genomas completos de los
microorganismos patogenos. Los avances
tecnoldgicos ofrecen muchas oportuni-
dades y posibilidades, impensables hace
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Figura 1. Esquema de la estructura del genoma y
proteoma del SARS-CoV-2. Esta estructura tiene
gran similitud con el genoma del SARS, responsable
del brote epidémico de 2003 originado en Hong-
Kong. En la parte superior se representa el genoma
del virus (de casi 30 Kb) y debajo las diferentes pro-
tefnas resultantes del procesado proteolitico de los
productos de la sintesis proteica asi como los ARNs
subgenémicos identificados. Entre las proteinas re-
levantes del SARS-CoV-2 destacan la polimerasa
(RdRp), principal responsable de la replicacién del
virus, y la proteina S (espicula o spike), de la que
depende la infeccién de las células del hospedador.

pocos afnos. Para el caso de COVID-19, la
disponibilidad de protocolos de secuencia-
cién y andlisis bioinformatico, méds o menos
estandarizados, ha facilitado que los datos
generados en centenares de laboratorios
diferentes sean directamente comparables.
Esto ha sido posible, en buena medida,
gracias al grupo ARTIC (https://www.pro-
tocols.io/groups/artic), que desarroll6 estas
metodologfas para el estudio in situ de las
epidemias de ébola en Africa Central en
2014-2015y de Zika en América del Sur en
2017-2018. La estrategia de secuenciacion



eVOLUCION

Boletin de la SESBE
Vol. 14(11) Septiembre 2020

““““““““““

estd adaptada al trabajo de campo, con el
uso de miltiples cebadores’ que cubren
el genoma diana de forma solapante y que
garantizan, o al menos pretenden, obtener
una secuencia casi completa del mismo
a pesar de que la calidad de las muestras
de partida y las condiciones de trabajo no
sean 6ptimas. En esas campanas, los andli-
sis se realizaron con secuenciadores porta-
tiles MinlON de Oxford Nanopore Techno-
logies, lo que facilita la obtencién de datos
en unas pocas horas desde la recepcion
de la muestra (Figura 2). El protocolo para
SARS-CoV-2 se ha adaptado también para
la secuenciacién con lllumina.
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Figura 2. Esquema de las lecturas de los tres primeros genomas del SARS-CoV-2 obtenidos en Espana por
el Servicio de Secuenciacién y Bioinformatica y el laboratorio de Epidemiologia Molecular de FISABIO. Se-
guimos el protocolo ARTIC empleando MinlON para obtener las secuencias. Puede observarse la estructura
de los amplicones caracteristica de este protocolo.

La vertiginosa acumulacién de datos e
informacion sobre el SARS-CoV-2 comen-
z6 con la publicacion, el 10 de enero de
este ano, de la primera secuencia del ge-
noma del virus obtenido de uno de los pri-
meros pacientes afectados por una nueva

'Los cebadores (o primers, en inglés) son peque-
fas secuencias de nucledtidos (de unos 20 pares
de bases, pb) complementarias a porciones espe-
cificas de los genomas de interés y que se utilizan
para amplificar regiones concretas mediante PCR
(reaccion en cadena de la polimerasa). Un par de
cebadores separados por unos centenares de bases
permiten generar multiples copias del fragmento
de genoma situado entre ellos. Estos fragmentos se
conocen como amplicones.
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“La elevada tasa de mutacién de los virus de RNA permite
observar cambios evolutivos en escalas temporales muy cortas”

neumonia grave en Wuhan, China, a fi-
nales de 2019. Esta secuencia permiti6 la
inmediata identificacion de un nuevo co-
ronavirus, emparentado con un patégeno
conocido que causé en 2003 otro brote de
neumonia muy grave, el SARS. Este virus
también se origin6 en una especie de mur-
ciélago y llegé al ser humano a través de un
intermediario conocido, la civeta, pequefo
mamifero que se encuentra frecuentemen-
te en los mercados de China y el sudeste
asiatico. Sin embargo, para el SARS-CoV-2
no se ha identificado el hospedador inter-
medio entre alguna especie de murciélago,
donde es muy probable que resida su an-
tecesor, y el ser humano. El analisis de este
genoma permitié disefar, en cuestion de
dias, cebadores para el diagnéstico espe-
cifico de la presencia de ARN de este virus
en muestras clinicas, la base de las ahora
populares pruebas de PCR para el diagnés-
tico de la infeccién activa.

Los datos de secuencias de genomas del
virus se acumulan hasta alcanzar, a finales
de junio, mas de 60.000 depositadas en
la base de datos més popular para ello, la
establecida por el grupo GISAID (https:/
www.gisaid.org/) para secuencias del vi-
rus de la gripe. Este grupo se dedica a la
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vigilancia epidemiolégica molecular de la
gripe desde hace mas de 10 afos y ges-
tiona una plataforma que incluye mas de
un millén de secuencias de este virus. Al
igual que la secuenciacién, el depdsito y
acceso a las secuencias de SARS-CoV-2 se
ha beneficiado de desarrollos previos que,
en gran medida, han pasado desapercibi-
dos para la sociedad en general, pero que
reflejan una nueva forma de entender el
trabajo cientifico, en la que prima la cola-
boracién sobre la competencia y que abre
la informacién al uso por terceros, siempre
bajo condiciones de atribucién y recono-
cimiento de los méritos correspondientes.

Cualquiera que haya trabajado con filo-
genias moleculares sabe que un andlisis de-
tallado de los datos obtenidos requiere una
tremenda inversién en todas las fases del
proceso, desde la obtencion de los datos,

“El origen del ancestro comun
mads reciente de los SARS-
CoV-2 aislados hasta la fecha
(se sitiia) a principios de
otonio de 2019.”
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su alineamiento, generacién de los arboles
bajo distintos modelos y supuestos y la in-
terpretacion de los mismos. El SARS-CoV-2
representa un caso excepcional para la re-
construccion filogenética en epidemiologia
molecular, pues disponemos de forma in-
equivoca de tres datos fundamentales de
cada muestra: su secuencia genémica, la
fecha de obtencién de
la muestra y la locali-
zacion geografica de
la misma. Esto permi-

“El andlisis del genoma
del SARS-CoV-2 permite
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mia de COVID-19. Respecto al primero,
sabemos que sus parientes mas proximos
identificados hasta el momento correspon-
den a dos miembros del subgénero Sar-
becovirus, Bat CoV RmYNO2 y Bat CoV
RaTG13, aislados de sendas especies de
murciélagos (Zhou et al. 2020a, b). Los ais-
lados mas préximos a estos virus proceden
de pangolines malayos
(Lam et al. 2020), lo
que llevé a especular
con que esta especie

te un andlisis especial- Joscartay con rotundidad... el fuese la intermediaria

mente detallado de la
evolucién a corto plazo
del virus. La interpreta-
cién de los arboles filogenéticos obtenidos
ha de realizarse considerando que se de-
rivan de muestras contemporaneas de una
poblacién en evolucién activa, sobre la que
se realiza un muestreo que no es necesa-
riamente aleatorio. Sabemos, por ejemplo,
que buena parte de las personas infectadas
no desarrollan sintomas y que esta fraccion
esta correlacionada con la edad. Por tanto,
habrd una sobrerrepresentaciéon de mues-
tras de personas con infeccion grave, que
habra requerido hospitalizacién, y de edad
avanzada, dado que es mas facil obtener
muestras en el entorno hospitalario que en
otros. Sesgos similares se producen también
en las fechas de obtencién de las muestras
o en los paises o regiones representados.

Podemos distinguir entre el origen del
virus SARS-CoV-2 y el origen de la pande-
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origen no natural del virus.

» entre el hospedador
natural del ancestro
de SARS-CoV-2 vy la

especie humana. Este salto de especie

parece haber sido mediado por procesos
de recombinaciéon vy seleccién, aunque
su papel exacto no esta aln claro. Ello se
debe a que, a diferencia de otros casos de
zoonosis? de coronavirus (SARS y MERS),
la capacidad de transmisién entre huma-
nos del SARS-CoV-2 es muy alta. La base
molecular de esta propiedad radica en dos
zonas de la proteina S (spike o espicula)
del virus: el dominio de unién al receptor

(RBD) y un punto de corte para la proteina

furina situado en la unién S1-S2. La prime-

ra es compartida con los coronavirus antes

* Una zoonosis es una enfermedad en la que el pa-
tégeno proviene de una especie animal. La mayoria
de infecciones emergentes causadas por virus son
ejemplos de zoonosis (gripe A, Ebola, SARS, etc.)
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mencionados de murciélagos y pangolines,
pero la segunda es exclusiva del SARS-
CoV-2 y facilita su acoplamiento al recep-
tor celular proteico ACE2, principal via de
entrada del virus en las células humanas.
¢Por qué sabemos que ni SARS ni MERS ni
los otros coronavirus mencionados son los
antecesores directos del SARS-CoV-2?

La elevada tasa de mutacién de los virus
de RNA permite observar cambios evolu-
tivos en escalas tem-
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totalidad el genoma. Esta tasa de evolucién
situarfa el origen del ancestro comdn mas
reciente (MRCA, Most Recent Common
Ancestor) de los SARS-CoV-2 aislados hasta
la fecha a principios de otofio de 2019, si
bien la secuencia mas antigua se obtuvo de
un paciente el 24 de diciembre de ese afo.
Esta diferencia entre el tMRCA (tiempo has-
ta el MRCA, time of MRCA) y la fecha del
primer aislamiento del virus hace sospechar
que éste estuvo ya circulando por la pobla-

., cioén de origen (y todo

(¢ . .
porales muy cortas. L4 capacidad de transmision apunta a que fue en

En conjunto, son los
principales integrantes
de las conocidas como
poblaciones en evolu-
cion medible (measu-
rably evolving popu-
lations)  (Drummond
et al. 2003). Esto nos
permite, entre otras
cosas, estimar su tasa de evolucion cuando
disponemos de muestras asincrénicas, es
decir, con tiempos de muestreo no simul-
taneos (en una escala temporal relevante
para su ritmo evolutivo) (Drummond et al.
2006). Para ello disponemos de diferentes
modelos en los que la constancia de la tasa
de evolucién a nivel molecular, el reloj mo-
lecular® , se puede relajar para acomodar
mejor los datos observados. Al aplicar estos
modelos a aislados de los dos primeros me-
ses de la epidemia de COVID-19 se obtie-
ne una tasa de 8x10* sustituciones/sitio/ano
o alrededor de 24 sustituciones/ano para la
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de SARS-COV-2 por
pacientes asintomdticos y
presintomdticos dificulta
enormemente el control de
esta infeccion pandémica.”

Wuhan) al menos dos
meses antes de su de-
teccion. Esto es comdn
en las nuevas infeccio-
nes, maxime cuando
concurren  sintomas
muy variables (inclu-
so su ausencia total) y
que se confunden con
facilidad con otras infecciones respiratorias.
Hasta que no se presentaron varios casos
graves, similares entre si y con signos clini-
cos diferentes de otras neumonias, no fue
posible su deteccion.

°El reloj molecular es la forma de describir la re-
lacién aproximadamente constante entre el na-
mero de cambios observados en la secuencia de
un gen o de una proteina entre dos especies y el
tiempo transcurrido desde su divergencia de un
ancestro comin. Aunque hay muchas excepcio-
nes, es una primera aproximacién muy Gtil en el
estudio de la evolucién molecular y una de las ba-
ses empiricas de la teoria neutral de la evolucién
molecular (Kimura 1983).
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Si el origen de la pandemia se puede
situar a finales de 2019, la extrapolacion
de la anterior tasa de evolucién a la diver-
gencia entre SARS-CoV-2 y los dos Bat CoV
mencionados indicaria una separacién
hace unos 65 anos. Esta diferencia entre la
divergencia del virus desde su dltimo an-
cestro comin conocido con otra especie y
el ancestro comdn de los virus pandémicos
es la que lleva a pensar que existe al menos
un hospedador intermediario desde el que
el virus infect6 con éxito a humanos. Si se
confirma la reciente identificacién de trazas
de SARS-CoV-2 en una muestra de aguas
residuales de Barcelona tomada en mar-
zo de 2019 (Chavarria-Mir6 et al. 2020),
pocos dias después de que concluyese el
World Mobile Congress (100.000 asisten-
tes, gran nimero de ellos procedentes de
China), el escenario entre el origen del vi-
rus y el origen de la epidemia apuntaria a
afos de circulacion silenciosa, posiblemen-
te de forma limitada y asintomatica o con
sintomas semejantes a los de otras infeccio-
nes virales respiratorias, en los cuales el vi-
rus se iria adaptando progresivamente a la
transmision entre humanos. Si la capacidad
de transmisién estd vinculada a la estruc-
tura de la zona de unién al receptor de la
proteina ACE2, seria posible entender que,
al mismo tiempo, aumentaba su virulen-
cia, siendo capaz de desarrollar infeccion
con sintomas cada vez mas graves, hasta el
punto de desarrollar una neumonia atipica
que llamase la atencién de los clinicos. Este
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escenario ya fue apuntado por Andersen et
al. (2020), pero la falta de secuencias vira-
les durante el periodo transcurrido desde
la divergencia con el ancestro comin con
algin Bat CoV vy el origen de los actuales
SARS-CoV-2 no permite su verificacion.
Si se detectasen restos de virus estrecha-
mente emparentados con SARS-CoV-2 en
muestras anteriores a otono de 2019, esta
hipétesis ganaria plausibilidad.

Lo que el andlisis del genoma del SARS-
CoV-2 permite descartar con rotundidad
es el origen no natural del virus. Esta idea,
que se replantea casi con cualquier nue-
vo virus que afecta a nuestra especie (p.ej.,
el supuesto origen en un laboratorio del
HIV (Hooper 2000)), viene abonada por
la existencia de un laboratorio de investi-
gacion en virologia en Wuhan, probable
centro de inicio de la pandemia, en el que
se investiga desde hace anos sobre virus
de especies silvestres, incluidos coronavi-
rus de murciélagos. La idea se plantea en
dos formas: el virus fue creado a propésito,
mediante avanzadas técnicas de manipula-
cién genética, o el virus se escap6 de forma
accidental de algtn laboratorio. El proble-
ma al que se enfrentan ambas especula-
ciones es la falta de datos que las apoyen,
mas alla de la existencia de ese laboratorio
en la ciudad de Wuhan. Ni hay rastro de
manipulacién genética en las secuencias
de los genomas del virus, ni las caracte-
risticas moleculares de las posiciones cla-
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ve en la infeccién de células humanas son
exclusivas del SARS-CoV-2 (Andersen et al.
2020). Tampoco hay evidencias de que el
virus se hubiese detectado previamente y
estuviese preservado en algin congelador
o en cultivo celular desde donde podria
haber escapado por una manipulacién
incorrecta o un descuido. Una considera-
cién importante, que suele pasarse por alto
cuando se realizan afirmaciones tan llama-
tivas y faciles de aceptar por la opinién pu-
blica, es que la carga de la prueba radica
en quien hace la afirmacién. No es tarea
de la ciencia demostrar la falsedad de cada
especulacién sobre el origen del virus. Por
el contrario, desde la ciencia se avanzan las
posibles mejores explicaciones a la luz de
los datos y el conocimiento adquirido pre-
viamente. Es imposible, mientras no se en-
cuentre evidencia de toda o buena parte de
la cadena de transmisiones y acumulacion
de cambios genéticos en el virus desde el
ancestro que infectaba a una especie atn
no determinada, posiblemente de murcié-
lago, hasta las primeras cepas aisladas ya en
humanos, demostrar la falsedad de especu-
laciones como las anteriores, pero eso no
implica que la evidencia actual las apoye
y podamos aceptarlas. Si ponemos en una
balanza los datos a favor de unas y otras, el
origen natural del SARS-CoV-2 sigue siendo
la hipétesis mas favorecida por la ciencia.

Al tratar del origen de un virus y, mas
en concreto, de una pandemia, se mencio-
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na con frecuencia el “paciente 0”, es de-
cir, el primer individuo que infecta a otros.
Conviene aclarar que no todos los casos de
infecciones o cadenas de transmision tie-
nen necesariamente un “paciente 0”. La
literatura cientifica, y la no cientifica tam-
bién, incluye con relativa frecuencia este
término. Entendemos que en el caso de
COVID-19 hablar de “paciente 0” no tiene
sentido excepto en casos muy concretos.
Podemos identificar como paciente O a la
primera persona infectada en un entorno
concreto, por ejemplo, un autobds o un
vagon de tren, que da lugar a unas cuantas
infecciones de otros pasajeros. Pero no es
posible hablar del “paciente 0” de un pais
o de la pandemia. Por ejemplo, un estu-
dio reciente en el Reino Unido, el pais que
ha dedicado un mayor esfuerzo a analizar
genomas del SARS-CoV-2, concluye que
el virus se ha introducido al menos 1356
veces en ese pais (Pybus et al. 2020). Po-
driamos hablar, por tanto, de 1356 “pa-
cientes 0”, pero s6lo unos pocos de ellos
han dado lugar a la mayoria de las trans-
misiones dentro del pais. Lo mismo sucede
con el origen de la pandemia. Supongamos
que realmente tuvo lugar en el mercado
de pescado de Wuhan, pues es donde los
epidemidlogos sittan el punto comun a la
mayoria de los primeros infectados identi-
ficados con COVID-19. Si todos compar-
ten el mismo virus, écémo podemos saber
cudl fue el primero en ser infectado o cual
de ellos dio lugar a mas infecciones pos-
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teriores? El andlisis de los genomas virales,
incluso de las variantes encontradas dentro
de un individuo, no puede resolver todas
las cuestiones que nos interesarfa. En este
caso, los problemas se plantean tanto por la
menor variabilidad del virus, ya comentada,
como por su modo de transmisién. No es lo
mismo una transmision por via respiratoria
que una mediada por sangre o por via se-
xual. Utilizar herramientas comunes para el
analisis, como la secuenciacion masiva o las
filogenias moleculares, facilita los estudios,
pero también precisa de una acomodacion
a las caracteristicas de cada organismo a la
hora de interpretar los resultados.

Hablar de “paciente 0” nos remite in-
mediatamente a dos conceptos bésicos y
estrechamente ligados de la genética de
poblaciones: efecto fundador y deriva ge-
nética. La deriva genética es el proceso de
cambio evolutivo dominante en poblacio-
nes pequenas. Como es sabido, la deriva
genética describe el efecto de tomar una
muestra, normalmente pequena, de indivi-
duos o gametos para dar lugar a la siguiente
generacion: esa muestra no tiene necesa-
riamente las caracteristicas genéticas de la
poblacién de partida y los efectos de esa
desviaciéon se acumulan generaciéon tras
generacion. Los efectos del muestreo alea-
torio sobre la variabilidad genética pueden
acomodar casi cualquier patrén observable,
incluso aquellos perfectamente compati-
bles con la accién de la seleccién natural,
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como comentaré mds adelante. Una de las
revoluciones conceptuales mds importan-
tes en genética de poblaciones tuvo lugar a
principios de la década de los "80 del siglo
pasado cuando dos investigadores introdu-
jeron de forma independiente el concep-
to de coalescencia (ver figura 3) (Hudson
1991). La genética de poblaciones pasé de
ser una disciplina prospectiva, interesada
en determinar como podria evolucionar
una poblacién a partir de determinada si-
tuacion de partida y algunos pardmetros de
los sistemas correspondientes, a tener una
nueva vertiente, retrospectiva, en la que
la informacién genética, especialmente la
obtenida a partir de la secuenciacion del
material hereditario, permitia una recons-
truccion de los acontecimientos y procesos
que habian llevado a una poblacién con-
creta a presentar la distribucion de varia-
cion genética observada en la actualidad.
Los modelos iniciales de coalescencia con-
templaban solamente la accién de los pro-
cesos mas basicos, la mutacion y la deriva
aleatoria, a los que se fueron incorporando
casos cada vez mas sofisticados como la re-
combinacion, la estructura poblacional y la
migracion, o distintos tipos de seleccion.

Bajo condiciones de neutralidad, es
decir, en ausencia de seleccién, la teoria
de coalescencia hace una serie de predic-
ciones bastante ajustadas para aconteci-
mientos como cuanto tiempo tardara en
producirse la fusion de dos linajes en su
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Presente

Figura 3. La teoria de coalescencia analiza la dis-
tribucion de la variacién genética presente en po-
blaciones actuales a partir de los procesos demo-
graficos y genético-poblacionales ocurridos en la
misma hasta la convergencia de los linajes actuales
en su ancestro comin mas reciente. Bajo el modelo
poblacional de Wright-Fisher (tamafio poblacional
constante vy finito), cada evento de convergencia
(reunion de dos linajes en su ancestro comin) se
produce con un tiempo esperado (E) que es direc-
tamente proporcional a Ne, el tamafo efectivo de
la poblacién® . En la figura se muestra un ejemplo de
una muestra de tamano i=5 de una poblacién de
tamafo Ne. Cada suceso de convergencia disminu-
ye en uno los linajes presentes en la muestra, hasta
alcanzar el MRCA de la misma. El tiempo esperado
hasta cada convergencia (E[T(i)]) es cada vez mas
largo (inversamente proporcional al nimero de li-
najes que persisten) hasta alcanzar el MRCA. Cuan-
do el nlimero de linajes (el tamano de la muestra
analizada) es grande, la suma de los tiempos hasta
la convergencia en el MRCA, el tiempo esperado
tMRCA, tiende a 2Ne, la mitad del cual correspon-
de a la dltima de las convergencias (cuando sélo hay
2 linajes en la muestra).
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linaje ancestral comin. En vez de observar
la evolucion como un proceso de diversifi-
cacion desde el pasado hacia el futuro, la
coalescencia la contempla como un proce-
so de fusion de linajes desde el presente
hacia el pasado, hasta llegar al ancestro
comin mas reciente (MRCA, Most Recent
Common Ancestor) de una poblacién. El
tiempo de coalescencia es directamente
proporcional al nimero de individuos que
componen una poblacién y los tiempos de
coalescencia en los linajes de una pobla-
cién actual nos informan sobre el tamano
de esta a medida que retrocedemos en el
tiempo. Una de las aplicaciones mas inte-
resantes de la epidemiologia molecular se
realiza mediante la aplicacién de este prin-
cipio a las genealogias obtenidas median-
te secuenciacién de genomas, parciales o
completos, de patégenos. La filodindmica,
término acunado por Grenfell et al. (2004),
permite identificar los procesos epidemio-
l6gicos, inmunolégicos y evolutivos que in-
fluyen sobre los patrones de variacion gené-
tica en los virus (y en todos los organismos

* El tamano efectivo de una poblacién representa

el valor equivalente al tamafo de una poblacién
“ideal” (sin seleccién ni migracion) en la que se
producen cambios evolutivos (en este caso los re-
sultantes de la accién de la mutacién y la deriva
genética aleatoria) al mismo ritmo que la poblacién
considerada. Es el valor relevante, a efectos evolu-
tivos, del tamafo de la poblacién y puede diferir
sustancialmente, incluso érdenes de magnitud, del
tamano censal de esa poblacion.
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con evolucién medible). Uno de los para-
metros mds importantes en epidemiologia
es el nimero reproductivo, equivalente en
ecologia a la tasa de crecimiento instanta-
neo de una poblacién (Figura 4). El ahora
popular RO, nimero reproductivo bésico,
equivale al nimero de individuos que, por
término medio, infecta cada individuo ya
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infectado al inicio de una epidemia. Como
todo proceso poblacional, este parametro
puede variar de unas poblaciones a otras y
a lo largo del tiempo. Su monitorizacién es
esencial para evaluar la eficacia de las medi-
das de control de una epidemia pues, cuan-
do su valor en el instante t, Rt, es menor que
1 en cierta poblacién, las infecciones iran

® Ebola -

Tasa de mortalidad

10 crssaversnssissssnanensnses SARS .

& Tuberculosis

COVID-19 —

'...................................

Gripe estaciolnal P—) Gripe A pandémica de 1918 (H1N1)

f—_—

0 1 2

T |
3 4 5 6

Numero reproductivo basico (RO)

Figura 4. Comparacion entre los valores del nimero reproductivo basico, RO, entre varios patégenos virales
y sus tasas de mortalidad (personas infectadas que fallecen a causa de esa infeccion). Aunque menos infecti-
vo y letal que otros coronavirus (SARS y MERS), la capacidad de transmisién de SARS-COV-2 por pacientes
asintomaticos y presintométicos dificulta enormemente el control de esta infeccién pandémica.
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disminuyendo hasta la extincién de la po-
blacion del patégeno. Cuando Rt es mayor
que 1, la epidemia se extiende en la pobla-
cién, con las consecuencias ya conocidas.
El andlisis de las secuencias del genoma de
SARS-CoV-2 nos permite estimar los valores
de Rt de forma complementaria a las esti-
mas obtenidas por otros métodos bien desa-
rrollados en epidemiologfa, lo que permite
una validacién cruzada de las inferencias y
una mejor estima de este pardmetro critico.

Un término relacionado con el de filo-
dindmica e introducido un poco mas tarde
en el campo de la epidemiologia molecular
es el de filogeografia. Al igual que los tra-
bajos de Templeton (2008) y Avise (2000),
entre otros, en los afos 90, la filogeografia
en este contexto intenta inferir el compo-
nente espacial/geogréfico de los procesos
epidémicos (Lemey et al. 2009). Es decir, a
partir de informacion sobre la localizaciony
fecha en que se toman las muestras y valo-
res, cada vez mas accesibles, sobre las tasas
o probabilidades de migracion entre regio-
nes geograficas, la aplicacion de métodos
de inferencia Bayesiana® a las secuencias
y los datos ya comentados nos permite es-
timar cudndo y dénde se produjeron las
migraciones relevantes en una epidemia.
Cuando esta informacién se complementa
con datos epidemiolégicos, la precision en
la reconstruccién de la dindmica temporal
y espacial de una epidemia llega a tener
una elevadisima precision.
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Si analizamos los cambios genéticos en
el contexto espacial y temporal y no tene-
mos en cuenta los posibles procesos subya-
centes podemos cometer errores de bulto.
Uno de los mas frecuentes se relaciona con
lo que Gould y Lewontin denominaron
“programa adaptacionista”: toda estructu-
ra fijada en cierto organismo a lo largo del
proceso evolutivo debe responder al cum-
plimiento de alguna funcién que le con-
fiere una ventaja frente a otros, siendo re-
sultado, por tanto, de la seleccién natural.
En los virus se tiene lo mismo: la aparicién
de una mutacién que alcanza la fijacion
en cierta poblaciéon o area geografica en
tiempos relativamente cortos se interpreta
rapidamente como resultado de la selec-
cion natural. Asi, en los meses transcurri-
dos desde el inicio de la pandemia, hemos
visto varias publicaciones, normalmente en
forma de preprint pero también en revistas
solventes, en las que se anunciaba la apa-
ricion de una nueva mutacion que afec-
taba, tanto agravando como aliviando, las
caracteristicas clinicas o de transmision del
SARS-CoV-2. La mutacién mds popular y
analizada con detalle es el cambio del ami-
nodcido 614 de la proteina de la espicula,
en concreto de aspartico a glicina (D614G,

°La inferencia Bayesiana es un método de recons-
truccion filogenética que emplea tanto la verosimi-
litud de los datos de las secuencias como proba-
bilidades a priori de los distintos componentes del
modelo de evolucién para maximizar la probabi-
lidad a posteriori del drbol filogenético resultante.
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Figura 5. Cambio en la frecuencia de las variantes
D614 y G614 de la proteina de la espicula en el
SARS-CoV-2 a partir de 30174 genomas deposi-
tados en GISAID y COG-UK Consortium hasta el
6/7/2020. La flecha sefiala la llegada a Europa de la
variante G614.

por una transicion de A (adenina) a G (gua-
nina) en la segunda posicion del codén co-
rrespondiente). El interés en esta mutacion
concreta deriva del cambio observado en
la frecuencia relativa de ambas variantes a
partir de finales de febrero, cuando el virus
empieza a expandirse fuera de China y la
variante G614 se impone en Europa y, pos-
teriormente, en el resto de los continentes
(Figura 5). Esta mutacion no viaja sola: en
el genoma de ese linaje aparecen otras tres
mutaciones que también alcanzan frecuen-
cias de casi fijacién, pero ninguna parece
tener relevancia funcional. La proteina S o
espicula es importante para la transmision
e infectividad del virus, al situarse en ella la
region de unién al receptor (RBS, Receptor
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Binding Site) que interactda con la proteina
ACE2 de la membrana celular, puerta de
entrada del virus en nuestras células.

Ni esta ni otras mutaciones ha pasado
los distintos escrutinios que se deben rea-
lizar para determinar que sean favorecidas
por la seleccién natural por dotar de mayor
eficacia a los virus en que han aparecido,
limitandose a pruebas indirectas o a ensa-
yos in vitro. Por supuesto, ninguno de los
trabajos plantea el contraste entre lo que
cabe esperar respecto a la dinamica de las
mutaciones en poblaciones en expansion
a partir de un ndmero inicial reducido (ya
hemos hablado del efecto fundador en las
poblaciones virales). Pero, y esto es quiza
lo mas sorprendente, tampoco se pregun-
tan estos autores por las razones que justi-
ficarian la accion de la seleccién positiva (o
adaptativa) sobre algin mutante de este vi-
rus: no existe un tratamiento especifico de
cuya accion sea ventajoso escapar, no hay
respuesta inmunitaria en la poblacién y no
hay vacuna, ni se la espera en varios meses.
La idea de que la virulencia de los patoge-
nos disminuye a medida que infectan a mas
individuos de la poblacién hospedadora es
muy atractiva y plausible intuitivamente,
pero no se cumple si los mutantes menos
virulentos no aventajan a los originales. Y
eso, mientras la poblacién de potenciales
hospedadores no desarrolle niveles eleva-
dos de inmunidad, via infeccién previa o
por vacunacién, no va a suceder. Tampoco
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Figura 6. Acumulacion de mutaciones en el genoma completo de SARS-CoV-2 desde su ancestro comun.
Esta grafica permite comparar las secuencias de muestras del virus tomadas en Espaia (en colores, dife-
rentes para cada localidad de muestreo) con las de todo el mundo (en gris). La linea negra representa la
recta de regresion del nimero de cambios en los genomas frente al tiempo de toma de las muestras y su
pendiente es la estima de la tasa de evolucion del virus en el periodo considerado. No debe interpretarse
como un arbol filogenético, sino como una representacién de la acumulaciéon de mutaciones en los linajes
del virus a lo largo del tiempo, lo que permite estimar la tasa de evolucién molecular (aproximadamente
23 sustituciones por afio, seglin este analisis). Imagen generada en https://nextstrain.org/groups/nextspain/

ncov19-Spain.

parece que la inmunidad cruzada con otros
coronavirus que afectan de forma leve a los
humanos sea suficiente para actuar como
agente selectivo. Por lo tanto, al menos
por el momento, podemos concluir que la
evolucién de las diferentes mutaciones que
aparecen regularmente en el SARS-CoV-2
no ha sido mediada por la seleccién natural
adaptativa y que, de actuar alguna forma de
seleccion, esta serfa purificadora o negativa.
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Si la seleccion natural no actta sobre
SARS-CoV-2, podemos suponer que su
evolucién se acomoda a lo esperable se-
gun la teorfa neutralista de la evolucién
molecular (Kimura 1983). Una de las ob-
servaciones que explica esta teorfa es la
constancia en la tasa de evolucién a este
nivel, es decir, que hay una relacién lineal
entre el nimero de diferencias observadas
entre dos secuencias y el tiempo desde su
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divergencia de su ancestro comn, es decir
lo que se conoce como “reloj molecular”.
La rapida acumulacién de informacién so-
bre secuencias de genomas completos de
SARS-CoV-2 permite evaluar esta hipétesis.
En la figura 6 se muestra la relacion entre el
ndmero de mutaciones acumuladas desde
la raiz del arbol filogenético y el tiempo de
muestreo de 3500 secuencias gendémicas
recogidas en NextSpain (https://nextstra-
in.org/groups/nextspain/ncov19-Spain)  a
fecha 27 de junio de 2020. La raiz se ha
inferido a partir de las primeras secuencias
obtenidas en Wuhan, a finales de diciem-
bre de 2019, y en el andlisis se tienen en
cuenta tanto secuencias obtenidas en Espa-
fla como en otros paises.

Ademés de proporcionar informacién
sobre la evolucién del virus a escala glo-
bal, el andlisis de las secuencias de su ge-
noma permite entender cémo se expande
el virus en las diferentes regiones y paises.
Una observacién reiterada es que las in-
troducciones son numerosas, pero soélo
algunas inician una transmision relevante
a escala poblacional (Pybus et al. 2020).
Dada la similitud genémica entre muchas
de estas introducciones, no es de esperar
que la expansion de una u otra obedez-
ca a las caracteristicas del virus sino, mas
bien, a factores epidemiolégicos, entre los
que la estocasticidad juega un papel muy
importante. Es decir, que aumente en la
poblacién la frecuencia de una variante
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no depende de las caracteristicas de ésta,
sino de que la cadena de transmisién en
que se difunde sea muy eficiente. El mismo
virus tiene distinto destino dependiendo si
infecta a una persona con pocos contactos
sociales o buenos habitos higiénicos que si
lo hace a otra que participa frecuentemen-
te en actividades sociales sin adoptar las
medidas de proteccién adecuadas. En este
caso, se puede provocar una expansion del
linaje correspondiente que, en ocasiones,
se asocia a la existencia de “superdisperso-
res”. En el caso de COVID-19, este térmi-
no no es apropiado, pues no es necesaria
la infeccion directa a partir de una misma
persona, lo que hace indtil la basqueda de
caracteristicas biolégicas comunes de estos
superdispersores. Mds que hablar de perso-
nas es conveniente hacerlo de eventos de
superdispersion, cuyas caracteristicas estan
bien identificadas: lugares cerrados, con
poca ventilaciéon y/o aire recirculado, con
humedad y temperatura baja, en los que
se concentran personas que no mantienen
la distancia de seguridad, y en los que se
desarrollan actividades como cantar, hablar
en voz alta, o exhalar con fuerza.

La baja tasa de evolucion del SARS-
CoV-2 puede llamar a engano sobre los pro-
cesos que se producen en las personas infec-
tadas. Aunque menor que la de otros virus
de RNA, por la capacidad de correccién de
errores durante la replicacion de la proteina
ExoN de los coronavirus, la tasa de mutacion
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sigue siendo sustancialmente mayor que la
de organismos celulares. Dada la elevada ca-
pacidad de replicacion del virus, la aparicion
de mutaciones en su genoma es continua.
Esto genera una gran variabilidad genética
intrapaciente, parte de la cual puede de-
tectarse con las técnicas de secuenciacion
masiva que se emplean habitualmente para
caracterizar el genoma del virus (Sapoval et
al. 2020). Las consecuencias de esta variabi-
lidad se pueden observar en problemas en
el diagnéstico y en la posibilidad de detec-
tar transmisiones directas entre individuos.
Sin embargo, no debemos olvidar que este
potencial de generacién de variacion puede
tener un papel importante en el momento
que dispongamos de una vacuna o un tra-
tamiento efectivo contra el virus. Entonces
serd el momento en que la seleccién natu-
ral actuara favoreciendo a aquellas variantes
que permitan el escape de los anticuerpos
generados por la vacuna o del mecanismo
de accién de los antivirales.

En los poco més de seis meses transcu-
rridos desde su identificacion, hemos com-
probado cémo el SARS-CoV-2 se ha ex-
pandido por todo el globo. Las diferencias
en la prevalencia de la COVID-19 respon-
den a la distinta eficacia de las medidas de
control adoptadas por los gobiernos vy las
sociedades y no a diferencias en el virus. Al
igual que el resto de virus, la evolucién del
SARS-CoV-2 se rige por los mismos princi-
pios de la evolucion bioldgica que los orga-
nismos celulares, si bien su elevada tasa de
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mutacion, corto tiempo de generacion y
gran tamano poblacional provocan una
aceleracion del ritmo a que se produ-
cen esos cambios, lo que les incluye en
la categoria de poblaciones en evolucién
medible. Esto representa una gran ven-
taja para quienes se interesan por el es-
tudio de la evolucién de los seres vivos,
con independencia de que haya quien
no considera a los virus como tales, pero
es también uno de los principales proble-
mas a la hora de controlar o apaciguar
sus propiedades patogénicas.

Los conceptos y herramientas que
proporciona la teoria evolutiva, incluyen-
do la reconstruccion filogenética, la ge-
nética de poblaciones y la ecologia, entre
otros componentes, son esenciales para
la correcta interpretacion de los datos ge-
némicos que, con gran empefo y esfuer-
zo, siguen recopilandose en centenares
de laboratorios del mundo. En nuestro
pais, el proyecto de epidemiologia gen6-
mica del SARS-CoV-2 (http://seqcovid.
csic.es/) incluye especialistas de muy di-
versos campos: virologia, bioinformatica,
epidemiologia, biologia molecular y, na-
turalmente, también de la evoluciéon. La
integracion e interpretacion de los datos
generados (el objetivo es secuenciar unos
20,000 genomas del virus de muestras
espanolas) sélo seran posibles teniendo
presente el conocido lema de Dobzhans-
ky: “nada en Biologia tiene sentido sino a
la luz de la evolucién”.
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Disefo inteligente. 40 afos de pseudo-
ciencia amerizados en la modernidad
liquida posverdadera

Vicente Claramonte Sanz, Unidad Docente de Légica y Filosofia de la Cien-
cia, Departamento de Filosofia, Universitat de Valéncia

vicente.claramonte@uv.es

Pasado y presente

El origen del disefo inteligente cami-
na de la mano de la historia judicial esta-
dounidense del siglo XX. Su precedente
remoto fue el célebre juicio The State of
Tennessee v. John Thomas Scopes (1925),
conocido como monkey trial, en el cual el
profesor de Biologia John Scopes fue acu-
sado de vulnerar la Ley Butler, que tipifica-
ba la falta de ensefanza ilegal de la teorfa
evolutiva. Por aquellos afos, entre 1921 y
1929, en los parlamentos estatales de Es-
tados Unidos llegaron a debatirse hasta 38
proyectos de leyes prohibitivas o restricti-
vas de la ensefanza de la teoria evolucio-
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nista en la escuela publica estadounidense,
de los cuales 3 llegaron a ley vigente en
Oklahoma, Arkansas y en el propio Estado
donde fue juzgado Scopes, Tennessee. Esta
legislacion sigui6 vigente durante décadas,
en las cuales los manuales sobre Biologia
evitaron o minimizaron el tratamiento de
la evolucién y gran parte del profesorado
eludié impartirla, incluso en Estados donde
no existia prohibicion legal expresa (Alters
y Alters, 2001).

Sin embargo, a partir de los afos 60, el
gobierno federal estadounidense comen-
z6 a activar una generosa politica incenti-
vadora de la formacion cientifica y de los
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“Entre 1921 y 1929, en los parlamentos estatales de Estados
Unidos, llegaron a debatirse hasta 38 proyectos de leyes
prohibitivas o restrictivas de la ensefianza de la teoria

evolucionista en la escuela publica estadounidense.”

libros de texto en el sistema puablico de
ensenanza (Hayward, 1998), con lo cual la
incorporacién de la teorfa evolucionista al
curriculo académico reactivo el encono de
los fundamentalistas partidarios del crea-
cionismo, quienes tornaron a porfiar por
una docencia afin al creacionismo tefsta.
La polémica volvi6 a la justicia, hasta que
el Tribunal Supremo sentenci6 el caso Ep-
person v. Arkansas (1968) y derogé una ley
prohibitiva del evolucionismo en el sistema
escolar publico promulgada en la década
de los 20. Esta sentencia, basandose en la
clausula de aconfesionalidad establecida
en la primera enmienda a la Constitucion
(prohibe las leyes estatales que propicien
la religion o impidan su ejercicio e impo-
ne neutralidad tanto entre las confesiones
religiosas como ante la disyuntiva entre re-
ligion y laicidad), declar6 inconstitucional
cualquier ley que prohibiera la ensefanza
de la teoria evolucionista en las escuelas
publicas y ademds excluyé de su curriculo
todo discurso religioso sobre el origen del
universo, la vida y el ser humano.

Como era de esperar, el lobby del fun-
damentalismo cristiano, facciéon ultracon-
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servadora del protestantismo evangélico
estadounidense partidaria de la historici-
dad plena de la Biblia y de su inerrancia
-doctrina religiosa segin la cual las Sa-
gradas Escrituras, al ser dictadas por Dios
mismo, siempre dicen la verdad y nunca
se equivocan-, ni por asomo consideraba
dicha su dltima palabra en este debate, y
pronto activé su gabinete estratégico para
sondear los posibles resquicios juridicos
de la sentencia Epperson. Esta excluia de
la escuela publica cualquier contenido cu-
rricular sobre la génesis cosmoldgica, bio-
l6gica y antropoldgica si se trataba de re-
ligién, bien; pero si se tratara de ciencia,
entonces la puerta seguia abierta, pues
resultaria inaplicable el fundamento juridi-
co recién sentado por el Tribunal Supremo
para prohibirlo. Transformemos, pensaron,
de religion en ciencia la naturaleza episte-
moldgica del discurso creacionista y dejara
de estar excluido del curriculo de ciencias
naturales en el sistema publico de ense-
fanza. Nace asi el creacionismo cientifico
o ciencia de la creacion, un discurso do-
tado de lenguaje, referencias y trasfondo
cientifico destinado a describir creencias
religiosas cristianas con attrezzo de cien-



eVOLUCION

Boletin de la SESBE
Vol. 14(11) Septiembre 2020

“Durante los arios 8o del siglo anterior nace el creacionismo
cientifico o ciencia de la creacion, un discurso dotado de
lenguaje, referencias y trasfondo cientifico destinado a describir
creencias veligiosas cristianas con attrezzo de ciencia.”

cia, y concretado durante los afios 80 del
siglo anterior en una abundante literatura,
segln la cual, la ciencia permitiria acreditar
la historicidad de pasajes biblicos como la
génesis del universo, la creacion de Adan'y
Eva o el diluvio de Noé. Tras la conveniente
subvencién y difusion privada y particular
de dicha literatura, los activistas del protes-
tantismo evangélico reivindicaron una po-
litica legislativa que instaurara en el sistema
escolar pablico un tratamiento equilibrado
entre la teoria evolucionista y el creacionis-
mo cientifico, una carga lectiva equivalente
entrambos y la formacién del estudiante en
su controversia, controversia por lo demas
inexistente entre los cientificos profesiona-
les en Biologia. Inspirando su espiritu legis-
lativo en ese triple eslogan, en 1981 los Es-
tados de Arkansas y Luisiana promulgaron
sendas leyes y comenzaron a aplicarlas.

Las secuelas de su aplicacion no tarda-
ron en regresar a los tribunales, esta vez
con el proceso McLean v. Arkansas Board
of Education (1982). En su sentencia, el
juez de distrito William Overton resolvié
que el creacionismo cientifico o ciencia de
la creacién no era ciencia, por su depen-

o ®
37

dencia tedrica de un ser sobrenatural que
resulta inexplicable por causas naturales e
inverificable con experimentacion empiri-
ca. Segun su fallo, el creacionismo cientifi-
co solo era creacionismo biblico camufla-
doy la ley de Arkansas carecia en realidad
de propésito o efecto secular vélido, servia
para propiciar la ensefanza de religion y
vulneraba la cldusula de aconfesionalidad
de la primera enmienda a la Constitucion
de los Estados Unidos. En el expediente
procesal del pleito resulta particularmen-
te interesante el testimonio del suizo Ariel
Roth, doctor en Biologia y conocido par-
tidario del creacionismo. Equiparé expre-
samente evolucionismo y creacionismo en
estatus epistemolégico y defendié integrar
ambos en el curriculo de Biologia de la
escuela publica como teorias cientificas.
Ademds, enumerd una serie de supuestas
inconsistencias en el evolucionismo que
podrian sintetizarse mediante dos objecio-
nes: la imposibilidad de obrar por seleccién
natural en lo que llamé estructuras comple-
jas integradas, y la elevada improbabilidad
del origen aleatorio de la vida. Ambas con
la pretension de refutar sendas ideas clave
del darwinismo, respectivamente, el efecto
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evolutivo Gltimo producido por gradualis-
mo (proceso de acumulacién paulatina de
leves cambios propiciatorios de ventaja
adaptativa) y el papel desempenado por el
azar como fuente de variabilidad no dirigi-
da o isotrépica en la evolucién por selec-
cion natural. Ademas,
siguiendo la Filosofia de
la Ciencia de Thomas
Kuhn, Roth plante6 un
proscenio donde deba-
tian, cual protagonista
y antagonista, los para-
digmas cientificos evo-
lucionista 'y creacio-
nista, asignandoles los
respectivos papeles de
paradigma dominante
en crisis y paradigma
alternativo emergente.
Con todo lo anterior, Roth estaba sembran-
do a sabiendas la semilla del creacionismo
por disefio.

El montaje del diseno inteligente

Esta jurisprudencia, dictada hasta enton-
ces por jueces de distrito, fue ratificada por
el Tribunal Supremo de los Estados Unidos
en 1987 con el caso Edwards v. Arkansas,
declarando inconstitucional toda ley desti-
nada a imponer que cualquier escuela del
sistema publico federal impartiera creacio-
nismo cientifico o ciencia de la creacién
junto a la teorfa evolucionista, porque ello
vulneraba la clausula de aconfesionalidad
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“La creencia religiosa
vino camuflada entonces
bajo cardtula de diserio
inteligente, para rebautizar
las mismas ideas con distinta
etiqueta y preservar asi
el nuevo discurso de las
connotaciones caracteristicas
del creacionismo cientifico.”
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de la primera enmienda a la Constitucion.
Descartada asf la infiltracién de las creen-
cias del fundamentalismo cristiano en el
curriculo académico de Biologia de la en-
seflanza publica revestidas de creacionis-
mo cientifico, sus activistas perseveraron
en su estrategia con
un ropaje conceptual
nuevo y diferente. An-
tes del caso Edwards,
el autor creacionista
Charles Thaxton, junto
con Walter Bradley y
Roger Olsen, ya habia
publicado The Mystery
of Life’s Origin (1984),
premonitorio del in-
minente creacionismo
disenado todavia en
ciernes, por contener
algunas de las princi-
pales ideas desarrolladas poco después por
sus intelectuales. Y, dado que, tras la sen-
tencia Edwards, la introduccion del dogma
fundamentalista a partir de la sedicente
ciencia de la creacién como alternativa a la
teoria evolucionista era inviable cohonesta-
da por una ley de tratamiento equilibrado,
la creencia religiosa vino camuflada en-
tonces bajo cardtula de disefo inteligente,
expresion acufiada en 1988 por el propio
Thaxton para rebautizar las mismas ideas
con distinta etiqueta y preservar asf el nue-
vo discurso de las connotaciones caracte-
risticas del creacionismo cientifico, prohi-
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bido ya por la jurisprudencia del Tribunal
Supremo. En 1991, la denominada estra-
tegia de la cufa comienza con Darwin on
Trial, de Phillip Johnson; continta en 1996
con Darwin’s Black Box, de Michael Behe
(2000); se refuerza ese mismo ano al inau-
gurarse el Center for the Renewal of Scien-
ce and Culture —actualmente Center for
Science and Culture—, destinado a divulgar
el flamante pensamiento neocreacionista; y
por Gltimo, culmina en 1998, cuando dicho
Center divulgé el documento The Wedge
Strategy, panfleto destinado a promover el
discurso asociado a la inferencia del dise-
fo inteligente, para emplearlo como cufa
con la cual lefiar el paradigma dominante
establecido por el arbol de la ciencia ma-
terialista vigente y sustituirlo por un para-
digma alternativo nuevo, ahora en sintonia
con una ciencia tefsta afin al protestantismo
evangélico ultraconservador. El documento
Wedge no puede ser mas explicito: «Si con-
templamos la ciencia materialista dominan-
te como un gran arbol, nuestra estrategia
consiste en desempefiar la funcién de una
“cuna”, [...] denominada teoria del diseno
inteligente. La teorfa del disefio inteligente
promete aminorar el sofocante dominio de
la cosmovision materialista y sustituirlo por
una ciencia acorde con las creencias cristia-
nas y teisticasy.

Auspiciada por el actual Center for
Science and Culture, esta estrategia de la
cufia vino implementada en Biologia mer-
ced a la contribucién tedrica de diversos
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“La nocion de complejidad
irreducible pretende excluir,
a priori y por la mera fuerza
logica de su autodefinicion, el
fendmeno de la exaptacion y

otros mecanismos evolutivos

como la seleccion gradual
continuada.”

intelectuales creacionistas, entre quienes
destacan Michael Behe y William Dembs-
ki. Deudores ambos de las ideas germinales
avanzadas por Thaxton con su declaracién
pericial en el caso McLean, desarrollaron
respectivamente las ideas de complejidad
irreducible y complejidad especifica.

El desmontaje del diseio inteligente

Seglin Behe (2000), ciertos sistemas, por
ser irreduciblemente complejos, perderian
toda funcionalidad privados de cualquier
parte activa, y por ello no son fruto de la
evolucién sino de una inteligencia sobre-
natural que los cre6 de modo abrupto y
completo: pues, un érgano que perdi6 su
funcién ancestral, afirma, es inoperante
por definicién. Falso. Tal vez no opere del
mismo modo que en el sistema anterior,
pero si media exaptacion puede actuar de
modo distinto en el sistema subsiguiente.
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La exaptacion es el resultado del proceso
de cooptacioén, o evolucién gradual adap-
tativa a partir de una estructura funcional
para una nueva funcién distinta de su fun-
cién original, y es diferente a la seleccion
gradual mediante nuevas mutaciones que
mejoran la adaptacién funcional original
ante los retos de nuevos ambientes. Am-
bos procesos, cooptacién y adaptacion
por incorporaciéon gradual de novedades,
pueden coexistir en la evolucién orgdnica,
seglin se ha demostrado que sucede con la
evolucion de los diversos tipos de ojo, tan-
to a nivel anatémico como molecular (Shu-
bin et al 2009). Entre miles, un ejemplo de
exaptacion como contraejemplo de com-
plejidad irreducible: el tejido 6seo del oido
medio de los mamiferos actuales surgi6 a
partir de las mandibulas de ancestros repti-
lianos precedentes; no obstante perder su
funcién masticadora ancestral, se coopt6
hasta reciclarse para desempenar una fun-
cién fisiolégica nueva, la transmisién del
sonido, que concedia ventaja adaptativa.
En definitiva, la nocién de complejidad
irreducible pretende excluir, a priori y por
la mera fuerza légica de su autodefinicion,
el fenémeno de la exaptacion, ignorando
al hacerlo una cuantiosa evidencia favora-
ble a la exaptacion y a otros mecanismos
evolutivos de los 6rganos complejos como
la citada seleccion gradual continuada. Por
lo demas, salvo Michael Behe, nadie ha
publicado un articulo en una revista espe-
cializada de revision por pares presentando
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evidencia favorable a la complejidad irre-
ducible o demostrando su caracter de hi-
potesis cientifica contrastada. Al contrario,
su retérica en Bioquimica ha sido concien-
zudamente refutada, en especial respecto
a los cuatro casos principales que propuso
—el sistema inmunitario, el flagelo bacte-
riano, la cascada de coagulacion sangui-
nea y el cilio eucariota—, como muestra
la inagotable retahila de textos cientificos
que confirman la presencia de rasgos evo-
lutivos y refutan la existencia de comple-
jidad irreducible en ellos, compendiados
en el minucioso trabajo de Forrest y Gross
(2004 y 2007). Esta literatura especializa-
da demuestra que, junto a organismos que
poseen estructuras o procesos irreducible-
mente complejos propuestos por Behe,
existen otros en los que dichas estructuras
o procesos carecen de algunos de los com-
ponentes de aquellos o poseen otros con
distinta funcién que han sido cooptados
(exaptaciones) y, sin embargo, son perfec-
tamente funcionales. Algo imposible si fue-
ran irreducibles. Asi, el prestigioso evolu-
cionista Cavalier-Smith (1997) le reprocha
a Behe un ejemplo entre muchos de omi-
si6n tendenciosa, al preterir la existencia
de cilios completamente méviles en orga-
nismos que carecen de estructuras presen-
tes en otros o poseen proteinas cooptadas
a partir proteinas bacterianas.

Por su parte, la propuesta de Dembs-
ki (2002) sobre complejidad especifica o
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informacion especifica compleja consiste
basicamente en lo siguiente. Un fendmeno
natural, sostiene, sélo puede resultar de tres
posibles procesos causales: azar, necesidad
y disefo. Pero si el azar y la necesidad son
descartados por induccién negativa, debe-
ra admitirse entonces la causalidad por un
disenador inteligente. Al menos dos obje-
ciones muestran la inconsistencia de esta
argumentacion. Primera: al desarrollarla,
William Dembski descarta el azar calculan-
do las mindsculas probabilidades necesa-
rias para permitir el ensamblaje de genes u
otras estructuras biolégicas complejas, to-
das simultdneamente por azar; y descarta
la necesidad o regularidad argumentando
que la selecciéon natural no puede producir
informacién genética nueva. Sin embargo,
omite un punto clave. El cambio biolégico
puede ser el resultado de ambos, parafra-
seando a Jacques Monod (1971), el azar y
la necesidad. Puede suceder, y sucede con
frecuencia, que las mutaciones aleatorias
proporcionen la variabilidad y la seleccién
natural no fortuita preserve las variaciones
funcionalmente eficaces para la adapta-
cién ventajosa de un modo gradual y no
simultaneo. Este proceso, cientificamente
demostrado y constituyente basico de la
mecanica interna misma de la evolucién
gradual, permite elaborar paulatinamente
nueva informacién genética, nuevos ge-
nes y adaptaciones. En definitiva, posibilita
la evolucién. Dado que Dembski inten-
ta bloquear la combinacién de mutacién

o ®
o 41

Boletin de la SESBE
Vol. 14(11) Septiembre 2020

aleatoria y seleccién natural invocando
Gnicamente la complejidad irreducible, en
realidad, pese a presentar un aparato ma-
temdtico espectacular —pero postizo—, su
argumento es irrelevante, pues en UGltima
instancia depende del de Behe, y decae asi
por la inconsistencia del principal. Segun-
da objecion: la misma definicién del con-
cepto de informacién compleja especifica
convierte al argumento de la complejidad
especifica en tautolégico, pues no ocu-
rre realmente en la naturaleza sino segin
la conveniencia ad hoc de la definicién
dembskiana. Sencillamente, su estructura
de induccién negativa, denominada “filtro
explicativo”, descarta como explicacion

“Una vez desenmascarada
su retorica aparentemente
cientifica, el diseio inteligente
es Teologia.”

primero la regularidad y después el azar,
para concluir aceptando el disefio inteli-
gente solo por eliminacién, pero sin aducir
a su favor razonamiento demostrativo ni
evidencia empirica. Método inadmisible
para la inferencia cientifica legitima, pues
el tratamiento asimétrico conferido a las
explicaciones alternativas y la ausencia to-
tal de evidencia favorable a la Gnica expli-
cacion presuntamente subsistente enervan
la veracidad de las conclusiones obtenidas
(Elsberry y Shallit, 2009).
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Asi, complejidad irreducible y comple-
jidad especifica son dos conceptos vacios.
Es decir, representaciones intelectuales
que no subsumen entidad fisica alguna
—como el concepto “unicornio”—, pues
carecen de referente empirico en una re-
gion del espacio-tiempo vy, por tanto, su
extension —totalidad de entes abarcados
por su significado— es un conjunto vacio.
¢Qué papel desempenan aquellas nocio-
nes, entonces, en la estrategia de la cuia?
Responden al intento
de proporcionar base
cientifica o apariencia
de cientificidad a la in-
ferencia del diseno. Y,
écudl serfa, a la postre,
la inferencia del disefio
inteligente? Seglin reconocen sus mismos
partidarios, su precedente inmediato pue-
de rastrearse en el consabido argumento
del relojero formulado por William Paley
en Teologia natural (1802). Al observar un
reloj, tras advertir el ensamblaje de sus dis-
tintas partes entre si con el propésito de
senalar la hora, inevitablemente inferimos
que tuvo un relojero disefador; analoga-
mente, la perfecciéon arménica apreciable
en la naturaleza permite inferir su artifice,
Dios. El disefio inteligente reformula este ar-
gumento deista de Paley, afirmando que en
la naturaleza existen fenémenos tan irredu-
cible y especificamente complejos, que no
pueden ser el mero producto de procesos
naturales, y por tanto evidencian la mente
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“La ciencia, aunque no
exista sin implicaciones
politicas, sin verdad no es
ciencia. Es solo politica.”
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creadora sobrenatural que los diseiid. Pero
ademads trasciende esta argumentacion,
anadiendo elementos genuinos que singu-
larizan su estructura discursiva: principal-
mente, la pretensién de cientificidad, esto
es, la insistencia en que la ciencia permite
demostrar el cardcter empirico de las ideas
religiosas mediante, por ejemplo, nociones
como complejidad irreducible y compleji-
dad especifica. Asi, una vez desenmasca-
rada su retérica aparentemente cientifica,
el disefio inteligente
es Teologia. Por ello,
ante la obstinacién en
que esta variante del
neocreacionismo  sea
impartida como si se
tratase de ciencia equi-
parable a la teorfa evolucionista, cabria
preguntar si es conveniente que los estu-
diantes dediquen el fugaz y valioso tiempo
con que adquirir una formacion clave para
su futuro a divagar sobre tales especulacio-
nes teoldgicas vetustas, arcanas y proba-
blemente irresolubles (Pievani, 2006). No
digamos ya, de trasladar este debate estéril
a la comunidad cientifica infectando con
pseudociencia sus publicaciones especia-
lizadas. Ahora bien, sin obstar lo anterior,
para desmontar la tramoya del disefo in-
teligente auspiciada por la estrategia de la
cufia no basta con refutar el nicleo l6gico
cientifico de la inferencia del disefio, pues
sus implicaciones no son meramente l6gi-
cas o cientificas, sino mas bien interdisci-
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Figura 1. (a) Imagen de una estructura disenada por nosotros, lo que implica un propésito. (b) Imagen de un
ser vivo, que, aunque también presenta un disefio, éste es consecuencia exclusiva del proceso de evolucion
por seleccion natural. Imagenes cedidas por Pixabay (https://pixabay.com/es/photos/).

plinares. El punto critico planteado no se
resuelve solo mediante mas ciencia, solo
aportando mas evidencia cientifica con-
traria a la inferencia del disefo. Pues, no
asistimos a una mera situacion de ignoran-
cia de la ciencia o distorsién en la trans-
ferencia del conocimiento cientifico a la
sociedad, sino a una cuestiéon de cosmovi-
sion o imagen del mundo, y en el caso del
movimiento para el disefio inteligente ello
incluye el activismo politico del protestan-
tismo evangélico ultraortodoxo, cuyo éxito
no depende tanto de la reflexion argumen-
tativa como de la mercadotecnia y de su
bien avenido coqueteo con el capitalismo
corporativo y con los sectores mas retrogra-
dos del primer mundo global.

Presente y futuro

Como supongo echard de menos el dis-
tinguido lector, a este periplo histérico so-
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bre la evolucién del creacionismo descrita
en sus sucesivas especiaciones tedricas le
falta, como no, un juicio. Estamos ahora en
pleno siglo XXI, el pleito se llama Tammy
Kitzmiller et al. v. Dover Area School Dis-
trict y su juez John Jones Ill. El apartado E)
4 de su sentencia, afirma con rotundidad
que el disefo inteligente no es ciencia, ba-
sicamente por tres razones: vulnera reglas
de oro de la ciencia centenarias, al invo-
car y admitir una causalidad sobrenatural;
la nocion de complejidad irreducible em-
plea el mismo falso dilema que invalidé la
ciencia de la creacién en los afnos 80 del
siglo XX; por dltimo, los embates del dise-
fo inteligente contrarios a la evolucién han
sido refutados por la comunidad cientifica.
Adicionalmente, las diligencias periciales
arrojaron un andlisis exhaustivo sobre la
metamorfosis de la ciencia de la creacién
en disefo inteligente, gracias al andlisis rea-
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lizado por la doctora Barbara Forrest de la
genealogia de Of Pandas and People (Da-
vis y Kenyon, 1989), considerado por los
fundamentalistas la obra intelectual insig-
nia del creacionismo cientifico. En el expe-
diente judicial consta que fue escrita por
Dean Kenyon, Percival Davis —creacionis-
tas declarados— y Nancy Pearcey, miem-
bro de Young Earth Creationist, y publicado
por la Foundation for Thought and Ethics,
cuyos estatutos fundacionales e inscrip-
cién registral la categorizan explicitamente
como entidad religiosa cristiana. Ademas,
su texto original sufri6 significativas expur-
gaciones inmediatamente después de la
sentencia Edwards, antes citada por vetar
el creacionismo cientifico en la escuela pu-
blica: las definiciones “ciencia de la crea-
cion” y “disefo inteligente” son idénticas
e intercambiables; las palabras emparen-
tadas con “creacion”, repetidas unas 150
veces en el borrador previo a la sentencia,
fueron sustituidas sistematicamente en el
texto posterior por “disefio inteligente”;
en las versiones previas, el término “crea-
cién” era definido idénticamente segtn se
define “disefio inteligente” en las posterio-
res. A mayor abundamiento, la inferencia
del disefio inteligente emplea argumentos
idénticos o descaradamente similares a los
aducidos en pro del creacionismo, salvo en
una diferencia elocuente: en el texto pos-
terior a la sentencia, los términos “Dios”,
“creacionismo” y “Génesis”, fueron reem-
plazados sistematicamente por un innomi-
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nado disefador. Todo ello sin olvidar las
coincidencias estratégicas allende el cariz
estrictamente cientifico del debate, como
la intencién de impartir docencia con una
alternativa cientifica al evolucionismo para,
supuestamente, mostrar sus fortalezas y
debilidades, o la insistencia en una pre-
sunta controversia en la comunidad cien-
tifica acerca de la teorfa evolutiva (Padian
y Matzke, 2009). En definitiva, mas de lo
mismo con retérica diferente.

Y el futuro, ¢qué puede depararle el di-
sefo inteligente a la estrategia de la cufa?
Aunque en los Gltimos afos su presencia
entre la comunidad cientifica y en la socie-
dad parezca haber remitido, mejor no sub-
estimar la eficacia de su potencial cizafero
como pseudociencia.

Al menos a corto plazo, el ecosistema
de la modernidad liquida globalizada ac-
tual, donde emerge con éxito una pos-
verdad imptdica al servicio de cualquier
interés patrocinado con suficiente poder,
la capacidad del disefio inteligente para
adaptarse atn podria sorprender ddndonos
algin que otro disgusto. Viene acreditada
gracias al empecinamiento de sus parti-
darios en distorsionar deliberadamente el
estado actual del conocimiento cientifico
en Biologfa, con el abierto propésito de
manipular las creencias y emociones has-
ta influir en la opinién publica lega, en las
actitudes sociales ante la educacién, en la
Historia de la Cienciay, en Gltimo extremo,
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en la vision del mundo. De hecho, en la
alta jerarquia de la Iglesia catélica todavia
persisten personalidades como el cardenal
arzobispo de Viena Cristoph Schénborn
que defienden el disefo inteligente en
sus manifestaciones publicas, si bien otras,
como el jesuita George Coyne, se posicio-
nan abiertamente en contra (Fontdevila y
Serra, 2013); en cualquier caso, con una
palmaria influencia en su comunidad de
creyentes procedente de legos en la Biolo-
gia profesional. Y tan cerca de la actualidad
como en 2016, la campana del presidente
Donald Trump o el referéndum del Brexit
sobre la permanencia del Reino Unido en
la Unién Europea, muestran a las claras el
poder de la politica posverdadera. Sus ac-
tivistas reiteran testarudamente los puntos
de discusion, aunque los medios de co-
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Estado actual de la teoria de la evolu-
cion en la normativa educativa curri-
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Vivimos en un estado donde, gracias a
una visién claramente positiva de los avan-
ces cientificos, la sociedad espafiola ain se
manifiesta mayoritariamente de acuerdo
con la “aceptacién” de la teoria evolutiva.
Pero, hasta ahora todos los estudios apun-
tan a que detras de esta actitud no hay un
verdadero conocimiento de la teoria, en-
tonces ¢donde queda nuestra responsabili-
dad a la hora de conseguir educar a la ciu-
dadania en los temas cientificos clave que
tienen incidencia en su vida?

De nada servird lamentarse si no traba-
jamos para que la educacién asegure ese
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conocimiento, lo Gnico que puede defen-
dernos de la ignorancia y la regresion. Si
estas palabras nos parecen demasiado pe-
simistas observemos el avance imparable
del creacionismo en muchos paises. Por
no hablar de un panorama internacional
lleno de personas que ponen en duda la
teoria evolutiva, plantedndola como una
cuestion de opiniones politicas, y/o reli-
giosas, que se puede aceptar o no. Estas
posiciones aprovechan la no compren-
sion del término teoria en sentido cien-
tifico y el desconocimiento de la propia
evolucién biolégica.
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El significado cientifico del término
teoria

El uso coloquial del término teoria pre-
senta una gran diferencia con su significado
cientifico, pues con frecuencia indica una
carencia de datos que la apoyen (Gregory,
2008) o un “hecho imperfecto” (Gould,
1994). Esto nos lleva a situaciones absur-
das en las cuales los entrevistados al res-
pecto hablan de “aceptacién” o “creencia”
en la evolucién, como si formara parte de
sus opiniones personales y no del corpus
de la ciencia fundamentado en datos.

Que la evolucién es una teoria en el
sentido propiamente cientifico significa

“Varios estudios alertan sobre
el incremento de las ideas
creacionistas en la Europa del
siglo 21.”

que hay un hecho evolutivo para ser expli-
cado, y un mecanismo bien fundamentado
para explicarlo.

En el caso de la evolucién, la principal
contribucion de Darwin a este tema no fue
introducir la idea, sino ensamblar un con-
junto masivo de datos para apoyar lo que
llamaba “descendencia con modificacion”.
Establecer el hecho de la evolucion sélo
fue la mitad de su objetivo, también que-
ria proponer un mecanismo que explicara
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este hecho, su teoria de la evolucién por
seleccion natural (Gregory, 2008).

La moderna teoria de la evolucion re-
presenta un conjunto multidimensional de
explicaciones para modelos observados
tanto en poblaciones actuales como en el
registro fosil. A causa de su complejidad, los
especialistas en Biologia raramente hacen
referencia a “la teoria de la evolucién”, en
vez de eso hablan de “evolucién” o “teoria
evolutiva” indicando ese cuerpo sofistica-
do de explicaciones para el hecho evolu-
tivo. Por eso, nunca podemos hablar de
teoria en el caso del creacionismo, donde
no se presenta ningtin hecho o argumento
(Gould, 1994).

Las actitudes y el conocimiento sobre
la teoria evolutiva

La relacién entre la actitud hacia esta
teorfa y sus posibles consecuencias sobre la
educacion, se evidencia perfectamente en
lo que esta ocurriendo en muchos paises,
como Estados Unidos, donde la “acepta-
cién” publica apenas llega al 40% (Miller
et al. 2006), y los grupos defensores del
creacionismo buscan incorporar sus tesis
a la ensenanza. En Europa varios estudios
alertan sobre el incremento de las ideas
creacionistas (Blancke et al., 2011; Grae-
bsch y Schiermeier, 2006). De hecho, des-
de ciertas posiciones politicas se pone en
duda la teoria, e incluso se llega a intentar
prohibir su ensefanza, como ocurrié en
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Italia en 2004 cuando la ministra de Educa-
cién Letizia Morati la retir6 del curriculum
de Secundaria. También es preocupante el
avance de sectores que presentan el Dise-
Ao Inteligente como alternativa a la teoria
evolutiva en la educacién. Uno de los gru-
pos mas activos en este objetivo es Truth in
Science, que elabora y distribuye en Gran
Bretana material educativo orientado a este
fin. En Espafa, ha habido intentos de difu-
sion del Diseno Inteligente, como ocurrié
en 2008, cuando la asociacion estadouni-
dense Physicians and Surgeons for Scientific
Integrity quiso darse a conocer con un ciclo
de conferencias, significativamente titulado
“Lo que Darwin no sabia”. Como afirma
Rico Nieto (2008, p.1) era “el desembarco
oficial de los postulados que cuestionan la
teorfa de la evoluciéon”. Sus objetivos fue-
ron universidades y prestigiosos foros, don-
de pretendia cuestionarla y defender el Di-
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Figura 1. Grado de aceptacion (0-100%) de la teoria
evolutiva por estudiantes universitarios de diferen-
tes pafses (obtenido a partir de la revision realizada
en Gefaell et al.2020).
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sefio Inteligente (Rico Nieto, 2008). ¢Qué
pasard el dia que estas tendencias avancen
contradiciendo la teorfa cientifica?

Los estudios exponen que en Espafa
existe un buen grado de aceptacién, pero
con graves carencias de conocimiento.
En el trabajo de Miller, Scott y Okamoto
(2006) aparece en los primeros puestos de
“aceptacion”, con porcentajes cercanos al
70% y con rechazos menores del 20%, el
restante 10% no esta seguro. La encuesta
realizada por el British Council en 2009
(con las cautelas debidas a la representa-
tividad de su muestra de 973 entrevistas
en 9 paises), revela un cierto aumento del
rechazo en Espana, pero lo grave es que
se triplica el porcentaje de personas que
no estan seguras (31%). Ademas, en las
preguntas relativas al conocimiento de la
teorfa sélo el 38% consideraba que la vida
en la Tierra evolucioné con el tiempo como
resultado de la seleccién natural, en la que
Dios no jugd ningtn papel.

Existe, pues, una relacién compleja en-
tre la actitud hacia la teoria y comprender-
la. Aparece una correlacién entre el cono-
cimiento de la evolucion y su “aceptacion”
y, paraddjicamente, también es posible que
alguien “acepte” la evolucién sin compren-
der sus conceptos fundamentales (Pobiner,
2016). En general, los estudios apoyan la
existencia de una correlacion directa entre
comprension y actitud positiva; de hecho,
muestran que un ndmero importante de
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adultos que la rechazan no comprenden
los conceptos nucleares (seleccion natural,
conceptos de genética...), y se ha observa-
do una relaciéon positiva entre la adquisi-
cién de cierta comprension y el desarrollo
de actitudes favorables (Vazquez, 2017;
White, Heidemann, Loh y Smith, 2013).

En el caso espafol no parece que el
creacionismo sea un grave problema, pero
si la carencia de conocimientos adecuados
sobre la teorfa evolutiva (Rivas y Gonzdlez,
2016). Estudios sobre concepciones del
alumnado de Educacién Primaria y Secun-
daria (de ciencias y de humanidades) re-
saltan el hecho de que una gran mayoria
estan dispuestos a aceptarla como fenéme-
no, pero aparecen diferencias sobre “por
qué” y “cémo ocurre”. La falta de com-
prension les orienta hacia ideas claramente
lamarckistas (Ayuso y Banet, 2002; Puig y
Jiménez-Aleixandre, 2009), o a una coexis-
tencia de lamarckismo con neodarwinismo
(Gallego y Mufoz, 2015). Algo parecido
ocurre con los estudiantes universitarios
que, aceptando el hecho evolutivo (Gefaell
etal., 2020), no usan ideas darwinistas para
explicarlo, incapaces de detectar las incon-
sistencias y, por lo tanto, no mejorando sus
modelos sobre evolucién, a pesar de ese
aumento de madurez que, supuestamen-
te, les llevaria a descubrirlas (Bermddez,
2015; Rivas y Gonzdlez, 2016).

Estas investigaciones han mostrado la es-
casa comprension de los conceptos evolu-

o ®
%50

Boletin de la SESBE
Vol. 14(11) Septiembre 2020

“En el caso espariol no parece
que el creacionismo sea un
grave problema, pero si la
carencia de conocimientos
adecuados sobre la teoria

evolutiva.”

tivos en los diferentes grupos de estudian-
tes, incluidos los universitarios de Ciencias
Bioldgicas. La famosa méaxima de esperar
y retrasar el tratamiento de determinadas
teorfas, como soluciéon a su complejidad,
ha demostrado ser altamente ineficaz.

Conocer como se trata esta teoria en la
actual normativa curricular espanola puede
ayudarnos a comprender las causas de mu-
chos de estos problemas.

La teoria de la evolucion en el curricu-
lum educativo preuniversitario

Hemos ido mas alla de la educacion
obligatoria, queriendo saber no sélo si la
ciudadanfa en general puede aprehender
este conocimiento basico, sino también,
intentando conocer si los futuros cientificos
y cientificas tienen la posibilidad de elabo-
rar un modelo de evolucién acorde a las
necesidades de sus estudios. Para ello, se
ha analizado la presencia de las ideas nu-
cleares que sirven para construir la teoria
evolutiva en la normativa curricular, desde
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“Los datos de Infantil y Primaria muestran que, a pesar de que
los especialistas destacan la importancia de comenzar pronto la
ensefianza de la evolucion, la normativa espariola estd lejos de

cumplir esta mdxima. 7

Educacion Infantil hasta Bachillerato. Se
han revisado los siguientes elementos curri-
culares (art. 2 del Real Decreto 126/2014 y
del Real Decreto 1105/2014):

a) Contenidos: conjunto de conocimien-
tos, habilidades, destrezas y actitudes que
contribuyen al logro de los objetivos de
cada ensenanza y etapa educativa y a la ad-
quisicion de competencias. Los contenidos
se ordenan en asignaturas, que se clasifican
en materias y dmbitos, en funcién de las
etapas educativas o los programas en que
participe el alumnado.

b) Estandares de aprendizaje evaluables:
especificaciones de los criterios de evalua-
cién que permiten definir los resultados de
aprendizaje, y que concretan lo que el es-
tudiante debe saber, comprender y saber
hacer en cada asignatura; deben ser obser-
vables, medibles y evaluables y permitir gra-
duar el rendimiento o logro alcanzado. Su
disefio debe contribuir y facilitar el disefio
de pruebas estandarizadas y comparables.

c¢) Criterios de evaluacion: son el refe-
rente especifico para evaluar el aprendiza-
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je del alumnado. Describen aquello que se
quiere valorar y que el alumnado debe lo-
grar, tanto en conocimientos como en com-
petencias; responden a lo que se pretende
conseguir en cada asignatura.

Educacion Infantil

En la Orden ECI/3960/2007 por la que
se establece el curriculo y se regula la orde-
nacion de la educacion infantil, en el area
de Conocimiento del entorno no apare-
ce ningln contenido relacionado con la
evolucion. Aunque el Objetivo 7 habla de
“conocer y valorar los componentes ba-
sicos del medio natural y alguna de sus
relaciones, cambios y transformaciones”,
que podria sugerirnos cierto tratamiento
de la biodiversidad, lo cierto es que sélo
se centra en el respeto y cuidado. Se ha-
bla del “interés y gusto por las relaciones
con ellos”, casi desde un punto de vista
“doméstico” y no cientifico evolutivo. Y
ahonda en el antropocentrismo cuando
justifica que se deben evitar actuaciones
negativas sobre ellos, “tomando concien-
cia de que son bienes compartidos que
debemos cuidar”.
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Educacion Primaria

Esta etapa educativa ha sido analizada
en un anterior estudio realizado por las au-
toras (Vazquez-Ben y Bugallo-Rodriguez,
2018), comparando en varios paises la in-
corporacion en los primeros niveles edu-
cativos de las ideas nucleares para elabo-
rar el modelo de evolucion. El trabajo ha
mostrado que en la normativa espafola
s6lo aparece claramente como contenido
la extincion de especies, incluida sin haber
aprendido antes cémo se han originado. La
biodiversidad no aparece como contenido,
pero estd recogida en los estandares de
aprendizaje y criterios de evaluacién, des-
de un punto de vista nuevamente antropo-
céntrico: 4. Conocer la relacién entre el ser
humano y la biodiversidad e identificar las
causas de la extincién de especies.

El hecho de que adaptacién no se in-
cluya como contenido, sino solo en otros
elementos curriculares puede provocar
un efecto adverso a la hora de interpre-
tar el curriculum por parte del profesora-
do, pues, como indican Garcia-Carmona,
Criado y Canal (2014), son los contenidos
los que terminan orientando lo que deben
aprender los estudiantes.

En definitiva, los datos de Infantil y Pri-
maria muestran que, a pesar de que los
especialistas destacan la importancia de
comenzar pronto la ensefanza de la evo-
lucién (Vazquez-Ben y Bugallo-Rodriguez,
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2017), la normativa espanola estd lejos de
cumplir esta méxima. No les da a los estu-
diantes la minima posibilidad de ir tejiendo
la compleja tela de nicleos que conforman
la teorfa.

Algo que si se ha hecho en la Gltima
década en paises como Estados Unidos, a
través del Framework K-12 (National Re-
search Council, 2012) y de los Next Ce-

“En educacion secundaria el
unico curso donde se tratan
todas las ideas nucleares sobre

evolucion es 49, y solo en la
optativa del Itinerario de
Ciencias.”

neration Science Standards (NGSS) (NRC,
2013), que colocan a la evolucién como un
modelo central y realizan una progresion
para su ensenanza desde la etapa infantil.
Esa progresion se refleja en la tabla 1 en los
casos de New York y California, y parece
que esta comenzando a dar buenos resul-
tados. La adopcién de los NGSS, junto con
mejoras en la formacién de los educado-
res, parece haber contribuido a una reduc-
cién dréstica de la ensefianza abiertamen-
te creacionista (y también de los mensajes
mixtos), asi como al aumento del tiempo
dedicado al tratamiento de la evolucion en
aula (Plutzer et al., 2020). Un cambio en el
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Tabla 1. Comparativa con Otros paises sbre I3 presencia de elEmentos curriculares reacionados cor|

avolucion en los primeros niveles educativos por curso y edad del slumnado (Adaptacion de I3 tabla
del estudio deVézquez Ben, Bugalio-Rodrigue, 20 18)

ideanuclear New York  Calfonia  Inglaterra | Francia Portugal Espaiia

Framework  Framawork 6 a2 _ge
Evolucidn K12 K12 (10-11afios) (9a12 sos)
NGS5
Herenciade  K—-24,5-8 = B
rasgos  (Saldaios) (T-Baies)  (10-11afios)

Vaiadonde K-4;5-8 22 62 49 -2
resges  (Saléaios) (7Bates) (1011afes) (9@l aos)

Cambios en 5-8 22 4258
organismosy (10314 e &
poblaciones aios) (7-8 aios) (9 212 Fios)
Evidenciade 5-8 28 38 (=3 4258
aneesres [125 1 (7 a2 dfios) (10-11afios) (2 al2 afios)
comunes aios)
Sdlection K-4;5-8 32,40 5
naursl (5314 afios) (8 al0afios) (10-11afios)

5-8 62
(10214 11a12
dhos) afios)

Seleion
artificial

k-4 12,32
(5 a9 siog

22 42,62 a2-g52 58,62
(6810 g 1 ny (0812
afios) afios)

Adaptacion ima

5-B 12 » 20 -ge 50 50
Bodvesidd (10214 o L
afios)

(6-7afos) (9312 &os) (10-11 aios) [10-11 &ios)

5-8 32 2 52 52
Exincion  (10a14

[E9dies)  (B9afos) (10-11 gfios] {10-11 afios)

Tabla 1

que también se han implicado las asocia-
ciones y sociedades cientificas, abogando
por esos marcos educativos y difundiendo
recursos diddcticos para la ensefianza de la
teoria evolutiva (Reid, 2020).

Educacion
(ESO)

El Real Decreto 1105/2014, de 26 de di-
ciembre, por el que se establece el curriculo
bdsico de la Educacién Secundaria Obliga-
toria es claro respecto al momento de in-
troducir la teoria (Anexo 1, p.205):

Secundaria Obligatoria

[...] “Finalmente, en el cuarto curso de
la ESO, se inicia al alumnado en las gran-
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des teorias que han permitido el desarrollo
mds actual de esta ciencia: la tectdnica de
placas, la teoria celular y la teoria de la evo-
lucién” [...]

Pero esta inclusién se realiza en una
asignatura de caracter optativo, destinada
s6lo al alumnado del itinerario cientifico.
Ademads, tampoco se les inicia igual respec-
to a las tres grandes teorias, pues en Prima-
ria se incluyen las células en los contenidos
de Ciencias Naturales, y la litosfera (y las
placas tectonicas en el caso de normativas
autonémicas) en Ciencias Sociales, pero no
se avanza nada sobre evolucion.

Eso podria implicar, entonces, que los
cuatro cursos de la ESO sirvieran para in-
cluir progresivamente los diversos cono-
cimientos para el aprendizaje de la teoria
evolutiva, pero no es asi. Analizando las
ideas nucleares en esta etapa educativa
el panorama es poco alentador (ver Tabla
2). En las materias obligatorias de 12y 3¢
aparecen las nociones de biodiversidad, ex-
tincién y adaptacién, como una extension
de Primaria, ahadiendo adaptacion, con el
consiguiente peligro de propiciar una vi-
sion lamarckista, dado su tratamiento aisla-
do (Ayuso y Banet, 2002).

El dnico curso donde se tratan todas las
ideas nucleares es 49, y s6lo en la optati-
va del ltinerario de Ciencias. El Bloque La
evolucion de la vida aborda distintas teorias
acerca de la evolucion desarrolladas a lo
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1%y 32 curso (Obligatoria) 42 curso (Optativa)
Biologia y Geologia Biologia

Idea nuclear

Cnt.: Origen y evolucién de los seres vivos
Cnt.: Teorias de la evolucién
Crit. 16 Est.16.1

Evolucién

Cnt.: La herencia y transmisién de caracteres
Crit. 9Est. 9.1
Crit. 10 Est.10.1

Cnt.: Mutaciones. Relaciones con la evolucién
Crit. 8Est. 8.1

Herencia de rasgos

Variacién de rasgos

Cambios en Cnt.: Origen y evolucién de los seres vivos
organismosy Cnt.: Mutaciones. Relaciones con la evolucién
Evidencia de Cnt. : Interpretacién de drboles filogenéticos

ancestros comunes Crit. 18 Est.18.1
Cnt.: Teorias de la evolucién

Crit. 16 Est.16.1

Seleccién natural

P o s Cnt.: Ingenieria Genética: Biotecnologia. Bioética
Seleccion artificial

Crit. 12-13-14-15 Est.12.1
Est. 7.2 Crit. 7: Determinar las
adaptaciones que permiten a
Bloque de contenidos: La
biodiversidad
Est. 7: Identifica ejemplares de

Adaptacion . .
Cnt.: Factores limitantes y adaptaciones

Biodiversidad Crit. 1-3 Est. 1-3.1

plantas y animales de interés...por  Cnt.: Ubicacién de los acontecimientos geolgicos y
ser especies en peligro de extincién biolégicos importantes
Crit. 5 Est.5.1

Extincién

- Cnt.: La evolucién humana: proceso de hominizacién
Evolucién humana

Crit. 19 Est.19.1

42 curso (Optativa)
Cultura Cientifica
= Est.1.1 Crit.1.: Diferenciar las explicaciones cientificas
Evolucién . . "
relacionadas con el Universo, el sistema solar, la
Tierra, el origen de la vida y la evolucién de las
especies de aquellas basadas en opiniones o creencias

Tabla 2. Presencia de elementos curriculares en
asignaturas de la ESO relacionados con las ideas nu-
cleares de la Evolucién. Cnt.: Contenidos; Est.: Es-
tandares de aprendizaje evaluables; Crit.: Crite-
rios de evaluacion. La numeracion que aparece en
Estdndares de aprendizaje y Criterios de evaluacion
corresponde al nimero/s con el que se identifican
en el Real Decreto 1105/2014

largo de la historia, asi como distintos de-
bates (saltacionismo, gradualismo, neutra-
lismo), aunque éstos inicamente aparecen
en los criterios de evaluaciéon. También se
incluyen sus mecanismos, pero se nombra
exclusivamente la seleccion natural, ni la
deriva genética ni la migracién aparecen;
y vinculan todo a la herencia y a la varia-
bilidad genética. La adaptacién vy la biodi-
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versidad aparecen en el bloque dedicado
a Ecologia y la extincién de especies en el
dedicado a la Dindmica de la Tierra.

Sin apenas tratamiento anterior de los
contenidos, y siendo también la primera
vez que se trata la Genética, esta materia
de 42 es muy amplia y densa. Todo esto
puede dificultar la conformacién de un
modelo tan complejo, lo que tiene con-
secuencias en las siguientes etapas educa-
tivas, donde los estudiantes muestran un
escaso nivel de conocimiento, como men-
cionamos anteriormente.

Igual ocurre con la otra optativa que
trata la evolucion, Cultura Cientifica, una
materia especifica, que forma parte de un
conjunto de asignaturas entre las que de-
ben elegir cuatro. Aparece en 42 de la ESO
(art. 14.4) y/o en 12 de Bachillerato (art.
27) y, al ser una materia especifica, su cu-
rriculum bésico s6lo consta de criterios de
evaluacién y de estandares de aprendizaje
evaluables (art. 5), no incluyendo los con-
tenidos.

En esa materia se incluye el siguien-
te criterio de evaluacion: “Diferenciar las
explicaciones cientificas relacionadas con
el Universo, el Sistema Solar, la Tierra, el
origen de la vida y la evolucién de las es-
pecies de aquellas basadas en opiniones o
creencias”. Igual que en el caso de la citada
optativa del mismo curso, se decide tratar
directamente la explicacién de la evolu-



eVOLUCION

cién sin tratamiento anterior de las ideas
nucleares precisas. En 12 de Bachillerato
curiosamente este criterio se convertira en:
“Enunciar las diferentes teorfas cientificas
que explican el origen de la vida en la Tie-
rra”. Pensada para la alfabetizacion cientifi-
ca, creemos que serd dificil que esta mate-
ria pueda alcanzar tal finalidad en lo que se
refiere a la teoria evolutiva, dada la falta de
tratamiento anterior de los contenidos que
permitan comprenderla.

Bachillerato

El Real Decreto 1105/2014, por el que
se establece el curriculo
bdsico de la Educacién
Secundaria Obligatoria
y del Bachillerato, plan-
tea como objetivo para
la materia de Biologia
y Geologia profundizar
en los conocimientos
adquiridos en la ESO.
Dicha asignatura es una
optativa del 1¢ curso
para aquellos que decidan cursar la Mo-
dalidad de Ciencias (art. 27.1), y Biologia
es una optativa en 29 (art. 28.7) a escoger
entre varias (Geologia, Fisica, Quimica y
Dibujo Técnico I).

El estudio de la evolucién en la prime-
ra esta vinculado a la biodiversidad, sobre
todo al fenémeno de la especiacién, pero
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“La Genética, al igual
que la Evolucion, tampoco
se incluye en ninguna
asignatura obligatoria en
todo el sistema educativo
preuniversitario.”
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centrada, casi en exclusiva, en plantas y
animales, llegando a figurar la reproduc-
cién sexual Gnicamente para los segundos.
Los contenidos relativos a la adaptacion
también se encuentran integrados exclu-
sivamente en los bloques dedicados a Las
plantas y Los animales. Si la vision de la di-
versidad de organismos se iniciaba en Edu-
cacion Infantil sélo con estos dos taxones,
continuamos hasta las puertas de la uni-
versidad sin mostrar ese componente de la
biodiversidad en toda su complejidad.

En esta etapa educativa tampoco hay re-
sultados que muestren cierta progresion en
las ideas nucleares (ver Tabla 3). Un ejem-
plo claro es el hecho de
que la materia del Ter
curso casi parece una
extension de lo tratado
en la ESO (biodiversi-
dad, adaptacion y ex-
tincion).

Nuevamente es en
el dltimo curso y con
una optativa (Biologia)
donde se condensan
todos los contenidos, en este caso relativos
a la Genética, sin casi ningtn bloque an-
terior que hubiera estructurado el conoci-
miento genético. Solamente aquellos estu-
diantes de Bachillerato que escojan en 12
la optativa Cultura cientifica (especifica) y
en 22 Biologia, tendrdn dos materias para
profundizar sobre la base genética, pues
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1% curso (Optativas)

22 curso (Optativa)

Biologia y Cultura Cientifica

Evolucién

Blogue 2. La organizacion
celular

Cnt.: El ciclo celular. La divisio

celular: La mitosis y la me

Blogue 3. La Tierra y la vida Blogue 2. La célula viva

n
S. Est. 4.1 Crit.4:
Importancia en la evolucién de los
seres vivos Crit. 3.
Crit. 9y 12 Est. 9.1

Enunciar las diferentes

£ Cnt.: La divisién celular. Importancia en la evolucian de los seres vivos Crit. 5
teorias cientificas que explican el

Est.5.1
origen de la vida en la Tierra

Blogue 3. Genética v evolucién

Cnt.: Evidencias del proceso evolutivo Crit. 11 Est. 11.1

Cnt.: Darwinismo y neodarwinismo: la teoria sintética de la evolucion. Crit.
12 Est. 12.1

Herencia de rasgos

Blogue 6. Los animales
Cnt.: La reproduccion en los animales.
Tipos. Ventajas ... Crit. 24-25 Est. 24.1-

25.3

Est. 2.2 Crit.2: Obtener, seleccionary ) } L )
¥ Cnt.: Genética mendeliana. Teoria cromosémica de la herencia Crit. 10 Est.

10,

valorar informaciones sobre el ADN,

el cadigo genético...

Variacién de rasgos

Est. 9.2 : Identifica el proceso de

seleccién natural y la variabilidad 35 SN 5 I
o Cnt.: La seleccién natural. Principios. Mutacién, recombinacion y adapt.
individual como factores clave en el

aumento de biodiversidad

Cambios en organismos y
poblaciones

Cnt.: Implicaciones de las mutaciones en la evolucidn y aparicién de nuevas
especies. Sin Est. ni Crit.

Genética de poblaciones: Crit. 13 Est. 13.1

Evidencia de ancestros

comunes

Seleccién natural

Est. 5.1y Crit. 5: Establecer las
Est. 9.2 : Identifica el proceso de ¥

seleccion natural y la variabilidad
individual como factores clave en el

pruebas que apoyan la teoria de la » ;" L . o
Cnt.: La seleccién natural. Mutacién, recombinacian y adaptacidn Crit. 14 Est.

14.1

seleccién natural de Darwiny
o - utilizarla para explicar la evolucion de
aumento de biodiversidad B :
los seres vivos en la Tierra

Seleccion artificial

Blogue 4. La revolucién

Genética
Est. 5.1y Crit. 5 : Valorar las
repercusiones sociales de la

reproduccién asistida, la selecciony

conservacion de embriones

Adaptacién

Blogues 5 Plantas v &
Cnt.: Las adaptaciones de los
vegetales/animales al medio Crit.16
Est.16.1/Crit. 29 Fst.29.1-3

Cnt.: La seleccidn natural. Princi

os. Mutacidn, recombinacion y adaptacidn
Sin Est. ni Crit.

Biodiversidad

Blogue 4. La biodiversidad
Cnt.: La conservacion de la
biodiversidad- Crit. 9 Est. 9.1-2

Cnt.: Evolucién y biodiversidad Crit. 15 Est. 15.1

Extincién

Blogue 9. H2 de la Tierra
Cnt.: Extinciones masivas y sus causas
naturales Crit. 3 Est. 3.1

Evolucién humana

Blogue 3. La Tierra y la vida
Est. 6.1 Crit. econocer la evolucion
desde los primeros hominidos hasta

el hombre actual y establecer las
adaptaciones que nos han hecho
evolucionar

Tabla 3. Presencia de elementos curriculares relacionados con las ideas nucleares de la Evolucién en el
Bachillerato. Cnt.: Contenidos; Est.: Estaindares de aprendizaje evaluables; Crit.: Criterios de evalua-
cion . La numeracion que aparece en Estandares de aprendizaje y Criterios de evaluacién corresponde al
némero/s con el que se identifican en el Real Decreto 1105/2014
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en ambas existe un bloque dedicado al
tema. Asi que la Genética, al igual que la
Evolucién, tampoco se incluye en ninguna
asignatura obligatoria en todo el sistema
educativo. Un estudiante puede acabar sus
estudios, incluso en el Itinerario de Cien-
cias —si no escoges Biologia ni en 42 ESO
ni en 22 de Bachillerato-, sin conocer esta
disciplina, sin tener, por tanto, un conoci-

“Cémo enseriemos la evolucion
en la educacion anterior a la
formacion universitaria es un
poderoso factor para evitar su
incomprension.”

miento necesario para comprender la teo-
ria evolutiva e imprescindible para tomar
decisiones en la vida diaria.

Desafios para la ensefianza de la evo-
lucién

La comparacion con otras normativas
de referencia muestra la preocupante si-
tuacion curricular de esta teoria en Espa-
fa. Aunque los especialistas solicitan que
la propuesta de contenidos muestre una
continuidad y progresividad a lo largo de
las etapas, tomando como ejemplo la nor-
mativa de paises como Francia, Inglaterra y
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Estados Unidos (Garcia-Carmona, Criado y
Canal, 2014), los datos reflejan la ausencia
del mas minimo avance en este sentido.

La inclusién de contenidos relacionados
con las ideas nucleares -con excepcién de
extincion y biodiversidad- que servirian
para la elaboracién del modelo de evolu-
cién, no aparece hasta las optativas de 42
de la ESO. Al mismo tiempo, el hecho de
que la asignatura de Biologia de 42 curso
sea tan compleja, puede precisamente di-
ficultar su aprendizaje y empeorar la com-
prension y actitud hacia la teorfa. Las pocas
ideas nucleares incluidas con anterioridad
aparecen y desaparecen en los distintos
cursos de las etapas sin explicacion ni justi-
ficacion. Queda, asi, rota toda posibilidad
de continuidad que permita la ensefanza
de aquellos contenidos que permiten al
alumnado crear modelos y relacionarlos,
dejando a la teorfa cientifica sin el armazén
que la constituye.

Tampoco se soluciona el problema en
el Bachillerato. Los estudiantes que no
escojan las optativas mencionadas, no
tendrdn ninguna base genética que les
permita comprender la teoria evoluti-
va y tendran una vision restringida a los
organismos pluricelulares, mds concre-
tamente a animales y plantas. Esta ca-
rencia tendrd repercusiones importantes
para comprender ideas nucleares como
la biodiversidad, y también cuestiones de
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maxima actualidad y relevancia, como el
papel que juega la evolucién en la rapi-
da adaptabilidad evolutiva de los virus (y
también bacterias) de alta mutabilidad.
Incluso aquellos que escojan ambas op-
tativas tienen un camino dificil para su
aprendizaje por la falta de progresividad,
como se demuestra en el mantenimiento
de las concepciones alternativas y la falta
de conocimiento de la teoria.

Conociendo los obstaculos que im-
piden comprender la teoria, la posible
solucién seria apostar por una temprana
y mayor formacion en las tematicas evo-
lutivas, tanto en el profesorado como en
el alumnado. También es preciso buscar
una adecuada comprension de la natu-
raleza del conocimiento cientifico, que
ayudaria a entender el significado del tér-
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La normativa educativa debe hacer-
se eco de la importancia de la evolucién,
que debe reflejarse en el curriculum de las
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gresion mas amplia para los niveles preuni-
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con conocimientos cientificos.
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An interview with Eors Szathmary

Mauro Santos, Professor at Department of Genetics and Microbiology, Au-
tonomous University of Barcelona (UAB); and MTA Distinguished Cuest Fel-
low at the Institute of Evolution, Centre for Ecological Research, 8237 Tihany,

Hungary

Professor Eors Szathmary is a theoret-
ical evolutionary biologist and director
general of the Centre for Ecological Re-
search in Tihany (Hungary), and director
of the Parmenides Center for the Con-
ceptual Foundations of Science in Pullach
(Germany). He is also a member of the
Hungarian Academy of Sciences (MTA).
He has made important contributions to
the major evolutionary transitions, sys-
tems chemistry, replicator dynamics, or-
igins of the genetic code and eukaryotic
cells, multicellularity, emergence of natu-
ral language, learning and evolution, and

o ®
%60

open-endedness in evolution. His books
with the late John Maynard Smith (The
Major Transitions in Evolution, Freeman,
1995; and The Origins of Life, Oxford
University Press, 1999) have been trans-
lated into a dozen languages. | have had
the privilege of working with Prof. Sza-
thmary since 2000, and he is actually
(March-June 2020) hosting me within the
MTA Distinguished Guest Fellowship Pro-
gramme in Hungary. Here | took the op-
portunity to interview Prof. Szathmary for
eVOLUCION as an outstanding example
of a deep thinker of evolution.
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Q - One of your beloved mentors was
the late Tibor Ganti, who was a chemical
engineer and a theoretical biologist inter-
ested in the origin of life. What has been
the influence of Ganti in your career?

R - His influence was very strong and |
could even say it was decisive. Very luck-
ily for me, at that time in Hungary there
was something, which | do not think it ex-
ists any more, called the Free or the Open
University. We are talking about the period
between 1974 and 1978. They organized
popular lectures and series of popular lec-
tures, and they were looking for the best
lecturers. Actually, in a sense it was better
than the University. Of course talks were at
a lower level but were given by top people,
and Ganti was one of them. He was lectur-
ing about the basic phenomena, the basic
organization and the molecular biology of
life. This was very captivating. | was at the
secondary school at that time. Mind that
Ganti was also the first person who wrote
a book in Hungarian about molecular bi-
ology, published in 1966. Although it was
meant to be a popular book, it was also
used as a textbook at the medical Univer-
sity. In 1971, Ganti wrote his famous book
The Principles of Life, where he asked the
question of what kind of chemical systems
do we need in order to have a minimum
living system. His theory has been devel-
oped for decades. His vision was extremely
novel, extremely insightful and very clever.

o®
* 61

Boletin de la SESBE
Vol. 14(11) Septiembre 2020

This basically broke the symmetry for me
because | was doubting whether to be-
come a cosmologist or a biologist. Although
Nick Barton told me that within evolution-
ary biology, my work is closest to cosmolo-
gists. Yes, Ganti was decisive and extremely
important for me.

Eors Sza’;hméry,

Q - You have been working actively in
the problem of the origin of life, considered
as one of the most difficult problems of sci-
ence. However, in 1972 the famous philos-
opher of science Karl Popper (A realist view
of logic, physics, and history. In: Objective
Knowledge. An Evolutionary Approach, p.
309. Clarendon Press, Oxford) wrote: “I
believe that ‘What is?” or ‘What are?’ ques-
tions or, in other words, all verbal or defi-
nitional questions, should be eliminated ...
Questions such as, ‘What is life?” or ‘“What
is matter?” or ‘What is mind?" or What is
logic?’ | think should not be asked.” All of
a sudden, Popper wants to eliminate the
title of the highly influential book written
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by Erwin Schrodinger in 1944. As a scien-
tist, what is your defence against Popper’s
claims? As a scientist interested in philoso-
phy, what would be your criticism of Pop-
per’s remarks?

R - Popper’s point of view is of course
an important one because it is a claim
made by a very distinguished philosopher
of science. Mind that not many philoso-
phers have had any influence on science
and most scientists do not care about phi-
losophy, they would even consider harmful
many philosophical papers. Popper made
a philosophical career that is respected
among scientists, but he was not as original
as people think. The logical root of what he
was doing can be found in scholasticism,
where some clever people said that you do
not have to defend religion by positive ar-
guments, but you have to negate negations.
This is the right methodology for defending
a faith, a falsifiable argument. There were
also the American pragmatists, who used
the term fallibility. In essence, Popper’s
ideas, although highly influential, were not
very novel. However, he was very sharp in
exposing these ideas. | think he is wrong
when he wrote that we should not inquire
about ‘What is matter?” or ‘What is life?’
because logically, these questions do not
have the same status. Matter is a primary
ontological thing; life is not, life is a derived
property. This is Popper’s mistake. Matter
is matter; it can have many structures but
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is not the structure that often matters. For
life it is the organization what is important,
and you can inquire what is the organiza-
tion of living systems. Going back to Ganti,
his point was that what constitutes a living
system is not a philosophical question. It is
a biological question. But what is life in a
general sense is a philosophical question.
In this sense, Popper is right and wrong at
the same time. | agree with Ganti. When
Popper was attacking the title of Schroding-
er’s book, he was attacking it for the wrong
reason because in that book there are
questions that are legitimate, and we are
working on these questions. As Génti also
said you have to be careful about these
statements, because you have to consid-
er evolution. But if you go for the overlap
between science and philosophy, you have
to focus on a minimal system. Multicellular
organisms have a double life so to speak,
they are already composed of units that are
living. Cells are alive, and multicellular or-
ganisms are alive at a second level. There
is a lot of mess to be cleared away, but |
do not think Popper knew anything about
many of these problems.

Q -You worked with John Maynard
Smith as a postdoc in the University of Sus-
sex. What impressed you the most of John?

R -This is again an exciting question. |
was educated during communism; | fin-
ished my university studies in 1984 and
obtained my PhD in 1987. The political
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change happened in 1990. Around the
middle of 1980s the political system was
dying, and allowed certain things to hap-
pen. An example is the very famous (some
people would say infamous) Hungarian
George Soros, who created a scholarship
in Hungary for people to study and work
abroad. | spent half a year with Maynard
Smith, from October 1st, 1987 to the 3rd
of April 1988. This was a unique opportu-
nity and the scholarships were very com-
petitive, not all Hungarians could get it.
For the record, Viktor Orban (the actual
Prime Minister of Hungary) also got one. |
thought it might be a one-life opportunity,
and had to think soundly where | should
go. It was absolutely clear from his writings
that John Maynard Smith was my target.
He was a theoretical biologist and | am a
theoretical biologist, and the clarity of how
he was writing about biological questions
was overwhelming. Mind you, John was
also an engineer, Ganti was an engineer by
training, Lewis Wolper is also an engineer,
and my father was an engineer. | think this
background makes these people to be
clearer than other sort of theoreticians.

Q -Your book with John Maynard Smith
The Major Transitions in Evolution has
become a classic in evolutionary biology,
which has been cited 4,965 times (Google
Scholar) to date. To put this into perspec-
tive, some of the founding books of the
Modern Synthesis such as Dobzhansky’s
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Genetics and the Origin of Species (cited
around 8,000 times), Mayr’s Systemat-
ics and the Origin of Species (cited 8,429
times) or Simpson’s Tempo and Mode in
Evolution (cited 3,137 times) have received
less citations considering that they were
published around fifty years before. How
would you summarize the main take home
messages of the book?

R - When we wrote the book, John said
that we could not know whether it could
have an influence on a very small number
of very clever people or if it would have
a much broader effect. We did not know.
We were more positive or hopeful when
we saw the first reviews. With the Nature
review, John said that it could have been
written by ourselves. Some other col-
leagues were also positive. When | said to
Paulien Hogeweg that this is the first book
about these transitions, she said no, this is
the first book about evolution. Why can
somebody say this? | think a very important
effect of the book is that it does not have
the usual if, then. This is the structure of
the standard book on population genetics,
where if you assume this and that, then you
can work out the consequences. But, what
about the ifs? This book is more about the
ifs; under what conditions these ifs arise.
An additional thing is that the book does
not deliberately get stuck at a certain level;
organisms, genes or whatever. It also has
the global view, from the origin of life to
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the origin of language, and the take home
message is that there are two things that
go side by side and both are extremely
important. One is the evolution of inherit-
ance as such, it is not only DNA because
there were and there are another inherit-
ance systems before and after, for example
epigenetic inheritance. Let alone language;
we could not be sitting here because we
could not talk. The other is that there are
several times in evolution where things that
were reproducing independently came to-
gether to form a higher level; to such an
extent that now they cannot reproduce
independently. Mitochondria, plastids and
the cell nucleus cannot reproduce alone at
all. Some things are now irreversible. We
have now DNA, RNA and proteins linked
by the genetic code. Nobody has ever seen
a creature that would have lost the genet-
ic code, although logically it is possible but
practically it is impossible. These are two
important things in the book, the evolution
of individuality and the evolution of inherit-
ance. As David Queller wrote in his review
in 1997, it is almost like two books in one.

Q - Are you preparing a new edition of
The Major Transitions in Evolution?

R - The short answer is no. | have a con-
tract with Harvard University Press, but
there are a number of issues here. | have
to fight for academic freedom in Hungary
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because there has been an important inter-
ference by the government with the Acad-
emy of Sciences, and | was in the delega-
tion of the Academy. As the Romans said
inter arma silent Musae (in times of war,
creativity suffers). Furthermore, from Jan-
uary last year, | took the present position
of director general of the Centre for Eco-
logical Research in Hungary, and therein
| established the fourth Institute, which is
the Institute for Evolution. As you know |
did not stop science or writing papers, but
the book is really out of question for the
time being. To write it, | would need more
tranquillity.

Q - Let us consider some of the topics
included in The Major Transitions such as
the origin of life and the origin of language.
What substantive advances have occurred
since its publication in 19952

R - There are. First, | want to make the
statement that one of the most important
advances that happened in the last dec-
ades is that we know much better what we
do not know. This means that we can ask
sharper questions. If you know information
theory that is already knowledge. If | ask
you, how did life originate? And you an-
swer, | do not have a clue, this is a different
thing than saying well, there are certain im-
portant unsolved problems in the origin of
RNA replication. In general, and this also
applies to the origin of language, we can
make sharper questions, and partly there
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is some experimental tractability of these
problems. We can now make beautiful
experiments on the possibility of non-en-
zymatic RNA replication on the ice, and
one can realize that might be it is better to
use trinucleotides as building blocks rath-
er than mononucleotides. There are many
unknowns, but people are asking cleverer
questions and doing much better experi-
ments than a few decades ago. This is also
true for language although experimentation
here has obvious limits; for example, we
cannot take away kids from their parents
and set up an experiment. There are seri-
ous ethical considerations. But if you look
at how language processing can happen in
various artificial systems, for example with
Luc Steels’ fluid construction grammar, and
witness how robots can acquire language in
a given environment, we can slowly know
more and more how the brain is processing
language. We know more about the genet-
ic background of language capacity. There
are also ideas on how the brain works
when it is solving complex problems, and
it might be the case that some Darwinian
mechanism is taking place, as we discuss
later. Let me put a concrete example of
some advances. Jack Szostak showed that
the presence of citrate, which is an inter-
mediate of the Krebs cycle, is actually good
in RNA replication in a compartmentalized
system. These are the type of things that a
few year ago, nobody could have imagined.
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Let alone do targeted experiments. Or the
work that we have done with Andrew Girif-
fiths using microfluidics, where you can run
experiments with thousands of droplets in
real time to investigate things as molecular
cooperation. Albert Eschenmoser, the fa-
mous organic chemist, said that probably
we would never know how the origin of life
happened. However, if we have a scenario
about which everybody agrees upon then
the hard job is basically done.

Q - One of your recent interests is the re-
lationship between learning and evolution.
In 2016 you published a paper in TREE with
the title: How can evolution learn? What is
exactly the connection between Bayesian
learning and Darwinian evolution?

R - In general, both of them, learning
and evolution are producing adaptive solu-
tions, solutions that can be complex. In this
general sense, the relationship has been
observed and there were particular realiza-
tions. For example in the case of Skinner’s
operant conditioning where there is spon-
taneous variation, and there is a reward
for performing a particular task and the
frequency of the behaviour is increasing.
People already said that there is an analogy,
and that is Darwinian selection. This is one
line of thought; the other line comes even
before with the famous psychologist Wil-
liam James. The brain comes up with com-
plex functional solutions, we do not know
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how it does it but we know that evolution
works. James proposed that maybe some-
thing like an evolution process is happen-
ing when we perform complex thinking.
Later, some neurobiologists like Jean-Pierre
Changeux and Cerald Edelman suggested
that there is pruning and selection over
the production of different variants, differ-
ent connections, and different cells in the
brain; and that there is functional elimina-
tion of the wrong ones. This is sort of a Dar-
winian view of the brain. However, after a
second thought we can realize that it is in-
complete, because this is a one shot game.
A Darwinian process happens when there
is ongoing variation and selection, not with
the variation that is generated once early in
development, but with a continuous input
of new variation. Evolution by natural se-
lection is an algorithmic process, or it has
a very strong algorithmic element, and it is
important to look for solutions in parallel. It
is also a stochastic process, there is always
some noise; and there is redistribution of
resources. This is important. The non-func-
tional or hopeless solutions are literally
thrown away. This happens with natural
and artificial selection, and it should also
be the case with the brain if we claim that
a Darwinian process takes place inside the
brain. For this, you have to generate the new
variants out of the ones that were already
present in the previous round of selection.
This iteration process is a key element, but
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it is unknown whether it is working in the
brain or not. This would be an ultimate
goal to claim that evolution is important
during learning. Now we can ask the re-
verse question, how important is learning
in evolution? People like Richard Watson
in UK and Uri Alon in Israel initiated an
analogy between evolutionary and learning
systems. For example, if you have a genetic
regulatory network, which obviously every
organism has, this regulatory network is of
course subjected to selection because it
was the evolution of this network that led
to the evolution of the organization. An in-
teresting question is whether this genetic
regulatory network can have a memory, as
it happens with artificial neural networks.
That is, put the genetic network in a certain
environment and select for functionality in
that environment. Then switch the genetic
network to a different environment where
it will likely evolve new connections. The
question is whether this genetic network
keeps a memory of the previous environ-
ment. If this is the case, when the network
is again turned back to the first environ-
ment it readapts much faster than if it has
to adapt de novo. Then you can look at
the evolution of the coupling strengths be-
tween the genes in the genetic regulatory
network. For example, two genes can be
co-selected in the sense that both have to
be simultaneously active in a particular en-
vironment. How does evolution influence
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the genetic regulatory network? A simple
answer would be that it is like Hebb's rule,
which states that neurons that fire together
wire together; that is, one could argue that
genes that have to be active together are
going to have a strong co-expression. Ob-
viously, it is not as simple as this because
Hebb's rule is already an evolved phenom-
enon, it is a dedicated learning process. In
the case of genetic regulatory networks, the
two genes can also influence each other in-
directly, so it is not necessarily a direct in-
fluence. However, we have found in some
recent experiments that if you look at how
individuals react in different environments
and the connectivity between their genes,
you find that at the population level what
happens is actually Hebbian learning. This
is one link between learning and evolution.
Another link, pointed out by other people
not a long time ago, is that if you look at
the Bayesian update as a process, where
the probability for a hypothesis is updated
as more evidence or information becomes
available, it is formally analogous of what
they call a discrete time replicator equa-
tion. In retrospect, this seems obvious be-
cause every new organism is a hypothesis
of how to make a living in a particular en-
vironment. Those hypotheses that are bad
are thrown away. We call this natural se-
lection.

Q - In 2005 the editors of Science high-
lighted 125 unsolved scientific questions
that they thought could be answered in the
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coming decades. Second on the list was
“What is the biological basis of conscious-
ness?”, and sixteenth was “How did coop-
erative behavior evolve?” Do you share the
optimism of Science editors?

R - With cooperation, | do agree. We
have now so many mechanisms that can
work in favour of cooperation that we may
not need more. It is more an empirical work
now to find what particular mechanism
dominates in a particular situation and un-
der what conditions. This is important be-
cause some cooperation models, like the

Eors Szathmary after being interviewed by Mauro
Santos
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Prisoner’s Dilemma, were over-researched
and, in many cases, they are not relevant.
With the case of consciousness, we are
far from that. We can do nice research
now in neurobiology to look for neuron-
al correlates of consciousness, but what
this means is far from obvious. We face a
hard problem here. For example the qualia
problem. You see the colour red but you
also “feel” it; that is, the colour red gives
you a subjective feeling. Where does this
come from? This is not only an interesting
question; it is also a serious question. There
have been cases where, apparently, people
that had an accident lost part of the qualia,
the instances of subjective conscious expe-
rience. For example, a person did not have
the usual, subjective sensation of the red
colour although remembered that it should
be there, but did not have the sensation. |
personally know someone that also had an
accident. For months, he was living in what
he could describe, with no better words,
that he lost qualia. This is a terrible feeling.
No one knows what is going on when you
realize what is around you but you might
not have the “feeling”. You lost the associa-
tion. It must be an extremely dramatic and
frustrating experience.

Q- People working in artificial intelli-
gence believe that the sheer complexity of
modern computers, or of their intercon-
nectedness through the internet, will trigger
a singularity, a term popularized by Vernor
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Vinge in his 1993 essay The Coming Tech-
nological Singularity. Machines will become
conscious. This sounds quite farfetched, es-
pecially if we take into account that there is
no agreement among neurobiologists how
the brain produces consciousness. What is
your opinion?

R - First, we have to remark that con-
sciousness arises under conditions of indi-
vidual selection. | do not believe in panpsy-
chism, the view that all things have a mind
or a mind-like quality. What | do believe
is that if you have the right constraints on
artificial systems, then consciousness might
arise. Why not? Although, suppose that
conscious artificial systems will have qualia.
That would be very different from our qual-
ia. It is as the old question of what is it like
to be a bat? | think that there will be some
advances where interfaces between the
brain and artificial systems will improve. |
think that we could actually login into the
brain of a bat. Some people might become
mad if this is the case, | do not think that
this is without risks. However, | think we
have a better handle on these questions,
and | do not exclude the possibility that ma-
chines can become conscious but it is quite
far still. The stunning performances of those
systems that can play go is important, but
we also know that humans work very dif-
ferently. For example, people are forming
hypotheses even after seen one example,
but the artificial systems need millions of
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examples. Also, as someone remarked very
nicely, compare the energy consumption of
artificial systems that were fighting against
the human brain. The human can be sit-
ting and eating two sandwiches, but those
systems were consuming a huge amount of
energy to fulfil that kind of performance.
Also from the point of view of an algorith-
mic approach, and from the energetic ap-
proach, what the human brain is doing is
still very different from what machines are
doing. Moreover, it is possible that some
of the things that we are doing have to be
done in exactly the way that we are doing
them; otherwise we might not have con-
sciousness. Brain algorithms might have
components that are not yet in the artificial
algorithms, and it is possible that unless you
have plugins that you borrow from biology,
you will not get conscious machines.

Q - A few years ago, you suggested the
neuronal replicator hypothesis, the idea
that Darwinian selection can happen with-
in the brain. How does it work? Is there any
empirical evidence?

Nobody knows how it works; there are
proposals of how it might work. Going back
to a previous question, the crucial problem
is how you can do something like replica-
tion in the nervous system. | mean, neu-
rones do not reproduce; what has to be
produced are variations, candidate solu-
tions to a problem. Even in this case, you
have to be able to store alternative solu-
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tions in parallel, and you have to be able to
execute a process where you have to send
a variant of the same information to anoth-
er place. An interesting question is how is
it possible that the meaning of an activity
pattern will be the same as the meaning of
this activity pattern in another part or con-
text of the brain? In a sense, it is a linguistic
problem. Different parts of the brain that
are involved in this hypothetical process
must share the same language or be able
to translate between a few languages; oth-
erwise, it will not work. We did suggest
candidate mechanisms in the past, but |
was never satisfied with them. This is a
very technical issue and let us skip it, but
| never was satisfied. Suddenly, | stumble
over a solution that is not mine, is from an-
other Hungarian named Zoltdn Nadasdy
who is in Texas at Austin. He was working
on questions related to how do you store
information in, e.g., the workings of the
hippocampus. He figured out something
that is called phase coding. To cut a long
story short, there are oscillators in neural
activity patterns and they oscillate in dif-
ferent phases. He pointed out that if there
are two neuronal groups where one has an
activity pattern and there is a similar spatial
distribution of the possible phases in both
groups, then information can be transmit-
ted and reconstituted —I would say effec-
tively replicated. If you are sending spike
trains from one group to the other, because
of the phase coding the ultimate result is
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that it will be understood in the same way;
of course, because of stochasticity there will
be some variation. Therefore, | think that
the mechanism for potential Darwinian se-
lection within the brain is there, and what
happens is that there is a reconstitution. It
is similar to what Eva Jablonska said about
how memes can replicate, it is not digital
replication, it is reconstitution of neuron-
al information from group A to group B. |
asked Nadasdy whether this could be ap-
plied to the cortex, and he said that almost
certainly yes. This is something that we are
investigating. To sum up, we do not know
how Darwinian selection happens within
the brain, but | think that we are getting
closer to a potential solution. There are also
other approaches in linguistics and insight
psychology. For example, if you look at Luc
Steels” fluid construction grammar1, it is
practically impossible to do it without some
form of replication. The important point is
that Luc did not want to create an evolu-
tionary system; we just realized that his is
in fact an evolutionary system.

Q - Economists are famous for being ter-
ribly bad at forecasting recessions and pre-
dicting the future. Because you are not an
economist, | would like to know your view
of the future of the biosphere.

R - Unfortunately, | think that the future
of the biosphere is largely dependent on
us, which is not encouraging. According to
the data, we are undergoing a major mass
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extinction that is anthropogenic. This is an
incredible disaster, and we are in the mid-
dle of it. As you know it takes millions of
years to recover from a mass extinction,
and we have already done an almost irrep-
arable harm to the biosphere. Having said
this, what is at a real risk of extinction is not
the biosphere as such; it is the human race.
At least in the sense of technology and cul-
ture. Bacteria will not care a damn; they
will even survive an atomic war. But we do
have to care. There are a number of very
big negative factors. The first is that, overall,
it does not seem that bankers have learned
that much from the past financial crisis.
Second, there is the political unrest, almost
everywhere in the world including the big
powers. Third, the anthropogenic climate
change. Unfortunately, these three prob-
lems can link together in a vicious circle.
We have examples where local civilizations
were collapsing themselves; now our links
are global and will affect all of us. Humans
will survive as individuals, but the question
is if it will be worth living. And this is not far.
Talking to some experts on these problems,
which | am very worried about and want
to help this not to happen, it seems that
we have probably a few decades. If there
is no substantial change, the game will be
over. To put it in a sarcastic way, the records
of carbon dioxide emission scale very well
with the number of meetings about cli-
mate change. Obviously, there is a prob-
lem and the attenders to those meetings
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do not seem to solve that much. There is
also another problem related with climate
change, and it is the problem of emerg-
ing diseases. As you know one of our col-
leagues, Dan Brooks, together with other
authors wrote a book about this problem,
The Stockholm Paradigm, published last
year. Take the present COVID-19 crisis.
It is only one virus playing around, and
look at the mess it is causing. Because
of the climate change, we are expecting
more and more emerging diseases. Imag-
ine that you have two, three or four of
these diseases spreading at the same time.
Even if individually they are weaker than
COVID, what could happen if they come
together? People do not realize how frag-
ile civilization is. Humanity is a combi-
nation or superposition of devils and an-
gels. The angels have generated so much
knowledge, science, art, and many other
valuable things that | am personally very
reluctant to go back to the cave. Some
people might have heard of Fermi’s para-
dox. Enrico Fermi was discussing, | think
at Princeton at lunchtime (probably Leo
Szildrd was also there —there is no clear
record), the question of where they are,
meaning extraterrestrial intelligence. We
believe in evolution, we believe that it is
a natural process, we believe that it can
lead with some probability to intelligent
species so, where are they? One of the
explanations was that perhaps civilizations
have a short lifespan, and we will never
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detect any. As a corollary, another civiliza-
tion might never detect ours.

Q - In 2004, Craig Venter and Daniel
Cohen wrote: “If the 20th Century was the
century of physics, the 21st Century is the
century of cybernetics, biology and ecolo-
gy.” For someone who is pursuing a future
career in evolutionary biology or theoret-
ical biology, what would be your recom-
mendation?

R - I tend to agree with what they said
but only partially. I was thinking about this.
Obviously, biology has become very im-
portant, and some biologists feel very “im-
perialistic” about this and say we will take
revenge. This is stupid, because we forget
that there is the more general problem of
complexity. Complex systems are not re-
stricted to biology. The first scientific ap-
proach to complexity did not come from
Darwin; it came from Adam Smith. His
theory on the wealth of nations is a kind of
theory of complexity. There are also com-
plex situations in non-living systems, and
some of them can be translated to living
systems. | would actually add complexity to
their list, but this should not be taken as an
arrogant statement. It is a consequence of
the natural development of human knowl-
edge and history. And let us hope that it will
contribute to the chances of our survival,
because it is also the society that matters.
This is what we were discussing a few min-
utes ago. If we cannot handle the complex
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issues that human societies are facing, then
there will not be essentially biology or ecol-
ogy; it will be the century of extinction of
human civilization. There is a general prob-
lem here. As you know, | have many ties
to the Parmenides Foundation in Munich,
and the core of the Foundation is about
the study of thinking with its implications
in computer-aided thinking and strategic
problem solving, medical diagnosis, etc.
We discussed some years ago about that
problem. People are learning many things,
but not about the various instantiations of
complexity. If they learn it, it is only within
their subject. For example, imagine a politi-
cian that learnt physics. What was he learn-
ing? He was learning Newtonian physics,
and he is completely right in saying that it
did not help him to solve many of the prob-
lems he faced. To know about complex sys-
tems, nonlinear phenomena, percolation,
graphs, interactions, etc., could be criti-
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cal to solve multifaceted social problems.
| would even say that nobody could have
a physical degree at the University without
knowing a small but very important seg-
ment of biology, and the other way around.
How do you do this? We came with the
idea of the mental survival kit, called the
cognitive excellence program. It is centred
around two dozen of what we call thought
patterns of cross-disciplinary relevance. For
example, the idea of what is called self-or-
ganized criticality, that happens in physics,
in biology and in other areas, is of course
cross-disciplinary. Students should know
about these things, but overall they do not.
| think this is a very big problem, and we
generalist scientists have a cultural mission
trying to change the actual state of affairs.

This interview with Prof. E6rs Szathmdry
took place in Budapest on June 4th, 2020.

1 Fluid Construction Grammar is a linguistic formalism designed to explore in how far a construction gram-
mar approach can be used for handling open-ended grounded dialogue, i.e. dialogue between or with
autonomous embodied agents about the world as experienced through their sensory-motor apparatus.
(L. Steels and J. de Beule. 2006. Proc. 3rd Workshop on Scalable Natural Language Understanding, pages

73-80.)
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EN RECUERDO DE IGNACIO RIBERA
(1963-2020)

El 15 de abril de 2020, perdiamos,
abrupta y prematuramente, a Ignacio Ribe-
ra Galan, Investigador Cientifico del CSIC
en el Instituto de Biologfa Evolutiva (CSIC-
Universitat Pompeu Fabra), muy destacado
especialista en el estudio de los cole6pte-
ros acudticos y cavernicolas, y excelente
colega y amigo.

Ignacio Ribera naci6 en Barcelona, el
9 de marzo de 1963, pero pasé su infan-
cia y adolescencia en la cercana ciudad
de Martorell. Realiz6 sus estudios univer-
sitarios en la Universidad de Barcelona,
donde se licencié en Biologia en junio de
1986, y se doctor6 en marzo de 1992. Su
tesis doctoral la dedicé al estudio de los
coledpteros acuaticos del Pirineo y Prepi-
rineo, examinando mas de 11.000 ejem-
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plares de Haliplidae, Hygrobiidae, Gyrini-
dae, Noteridae y Dytiscidae, recogidos en
mas de 400 localidades. Tras su tesis, estu-
vo un ano y medio en el Scottish Agricul-
tural College (UK) con Garth Foster, y tras
7 meses de trabajo en la Universidad de
Murcia como profesor asociado, obtuvo
una beca post-doctoral Marie Curie para
investigar durante dos afios en el Imperial
College, en Londres. Después, con una Le-
verhulme Special Research Fellowship, pas6
a trabajar por dos anos mas en el The Na-
tural History Museum, en Londres, en am-
bos casos con Alfried Vogler. En enero de
2004 obtuvo un contrato Ramén y Cajal,
con el que se incorporé al Museo Nacional
de Ciencias Naturales (CSIC), en Madrid,
y en 2005 gand por concurso-oposicion,
una plaza de Cientifico Titular del CSIC,
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para trabajar en dicho Museo. Finalmente,
en 2008 se trasladé al recientemente fun-
dado Instituto de Biologfa Evolutiva (CSIC-
Universitat Pompeu Fabra), en Barcelona,
donde pocos afnos después gané por oposi-
cion la categoria de Investigador Cientifico
del CSIC.
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Ignacio fue un muy destacado y respe-
tado especialista en el estudio de cole6pte-
ros acuaticos y cavernicolas. Se inicié con
los aspectos taxonémicos, aunque pronto
se empez6 a plantear preguntas de carac-
ter ecoldgico y evolutivo mas general, pero
sin dejar nunca, como hacen los auténticos

Ignacio Ribera en julio del 2008, en la Cueva del Perro, cerca del caserio de La Llantada (Asturias), reco-
lectando coledpteros del género Apoduvalius para un estudio de filogenia molecular de cardbidos Trechini
(foto: Xavier Fresneda).
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naturalistas, la taxonomia y la sistematica.
Asi, durante la mayor parte de su carrera
se dedicé a la investigacion de la filogenia,
biogeografia y evolucién de estos cole6p-
teros, utilizando tanto caracteres morfol6-
gicos como moleculares. En el caso de los
acuaticos, se interes6 ademas por aspectos
ambientales y ecoldgicos, estudiando, por
ejemplo, el efecto de las restricciones del
habitat en su ecologfa y conservacion. En
cuanto a los coledpteros cavernicolas, sus
estudios sistemdticos y filogenéticos le mos-
traron enseguida la extrema similitud mor-
folégica en esas especies, singularmente en
la tribu Leptodirini, dentro de los Leiodi-
dae. Ello le condujo a trabajar intensiva-
mente en el problema de la convergencia
evolutiva, a escala morfoldgica y fisiologica.
Entre sus proyectos mas recientes, destaca
el estudio del ciclo biolégico contraido de
algunas especies hiperadaptadas al medio
cavernicola, el cual plantea un reto cienti-
fico de primer orden. Aunque Ignacio pa-
decia serios problemas de salud, disfrutaba
participando directamente en los mues-
treos en el campo, en los lugares mas diver-
sos y dificiles, incluso en cuevas y simas, a
la basqueda de las cientificamente valiosas
muestras de coledpteros cavernicolas.

Sus investigaciones rindieron un total de
239 publicaciones cientificas, que abarcan
un amplio espectro de escalas de trabajo,
desde la sistemdtica morfolégica, hasta el
andlisis a nivel molecular y conclusiones
de cardcter evolutivo, sin olvidar las publi-
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caciones monogrdficas de orden general.
Entre estas Gltimas podemos mencionar el
capitulo de coledpteros del libro The tree
of life, firmado con Rolf Beutel y publica-
do por Sinauer Associates en el afo 2014,
y el Atlas de los coledpteros acudticos de
Espana, realizado en colaboracién con va-
rios colegas, y publicado por el Ministerio
de Agricultura, Alimentacién y Medio Am-
biente, también de 2014.

Las investigaciones de Ignacio se vieron
reconocidas con financiacién competitiva
de distintas agencias, tanto locales (de la
Generalitat de Catalunya, del Plan de In-
vestigacion Estatal), como internacionales.
Entre los proyectos internacionales desta-
can los compartidos con colegas con quie-
nes trabajé en sus estancias postdoctorales.
Por ejemplo, con Garth Foster (Scottish
Agricultural College) tuvo varios proyectos
financiados en Escocia, y con Alfried Vo-
gler (The Natural History Museum, London)
compartié algunos mas financiados en el
Reino Unido. Asimismo, inicié nuevas co-
laboraciones internacionales singularmen-
te fructiferas, como la establecida con Mi-
chael Balke (Zoologische Staatssammlung,
Mtinchen), con el que tuvo varios proyec-
tos financiados en Alemania.

Ademéds de sus trabajos de investigacion
cientifica, Ignacio ejercié también respon-
sabilidades de organizacion y gestion de la
investigacion. Contribuy6 en gran manera
a poner en pie el Instituto de Biologia Evo-
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lutiva, fundado en 2008, poco antes de in-
corporarse al mismo. Durante los tres afos
siguientes, entre 2009 y 2011, sirvi6 como
adjunto de la comisién de “Biologia Vege-
tal y Animal, Ecologfa”, en la Agencia Na-
cional de Evaluacién y Prospectiva (ANEP).
Como tareas editoriales, fue editor de la re-
vista Zootaxa para Coleoptera Myxophaga,
Adephaga acuaticos y Dryopoidea, Editor
Asociado de la revistas Insect Conserva-
tion & Diversity) y del Boletin de la Socie-
dad Entomoldgica Aragonesa. También fue
miembro del comité editorial de las revistas
Animal Biodiversity & Conservation, Anna-
les de la Société entomologique de France'y
Heteropterus.

Desde hacia muchos afos, Ignacio su-
fria de problemas renales crénicos graves
que sobrellevaba con naturalidad y cier-
ta deportividad, sin lamentarse nunca. En
los dos dltimos afos a esos problemas se
anadieron otros, mds graves si cabe, que
requerian tratamientos médicos muy agre-
sivos. En la manana del 15 de abril de
2020, todos esos problemas, agravados
por el contexto de la pandemia de Co-
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vid-19, le ganaron la partida para siempre.
Le recordaremos cémo gran especialis-
ta en coledpteros acudticos y cavernico-
las. Pero también le recordaremos como
aquella persona generosa que echaba una
mano, o las dos, cuando se le necesitaba,
ya fuesen los mas humildes entomélogos
aficionados, o los colegas mas famosos,
o las mas altas instancias de la investiga-
cién (y tengo la intima conviccién de que
a menudo se sentia mas comodo con los
primeros). Echaremos en falta su espiritu
critico, pero leal, su sabiduria, su pausada
conversacion inteligente, su tranquila pa-
sién (aunque parezca una contradiccion)
por la ciencia, su irénica sonrisa. La ir6-
nica sonrisa de aquel que sabe muy bien
que no hay atajos, que no hay sustituto
para el trabajo intenso, constante y bien
hecho. Como siempre fue el trabajo que
hacia Ignacio Ribera.

Xavier Bellés

Instituto de Biologia Evolutiva (CSIC-
Universitat Pompeu Fabra)



< Boletin de la SESBE
e¢VOLUCION Vol. 14(11) Septiembre 2020

La SESBE lanza el Premio Pere Alberch
bianual a la mejor tesis doctoral

El Premio Pere Alberch serd un reconocimiento bianual a las mejores tesis
doctorales de Biologia Evolutiva realizadas por miembros de la SESBE. En
ésta, su primera edicion, de las candidaturas* recibidas se seleccionaran las
tres mejores para ser invitadas a una presentacion oral en el préximo con-
greso de la SESBE, que tendra lugar en Vigo en 2022. El acto concluird con
la ceremonia de entrega al ganador o ganadora que recibira junto con el |
Premio Pere Alberch, una dotacién econémica de 1000 euros. La comision
encargada de la seleccion de las/os ganadores/as estd formada por investiga-
dores e investigadoras cuyas lineas de trabajo se integran dentro de diferen-
tes disciplinas de la Biologia Evolutiva.

Con la creacién de este premio, la SESBE no s6lo quiere fomentar y visibi-
lizar a jovenes investigadores/as que realizan sus trabajos doctorales en cam-
pos incluidos dentro del area de la Biologfa evolutiva, sino también honrar la
memoria del Profesor Pere Alberch Vié, figura fundamental en la historia de
la Biologfa Evolutiva en Espana. El profesor Alberch fue pionero en el campo
de la Biologia evolutiva y del desarrollo (Evo-Devo), gracias a sus revoluciona-
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rios trabajos en los que relacioné los procesos embrionarios, la morfogénesis
y la evolucion. Sus principales estudios pusieron de manifiesto la importancia
del papel del desarrollo embrionario y sus constricciones a la hora de generar
variabilidad fenotipica y el caracter discontinuo de los sistemas evolutivos. En
su Gltima etapa investigadora, Pere Alberch incorporé modelos matematicos
y teoria del caos al estudio de heterocronias y los limites que el desarrollo
embrionario impone a las formas biolégicas y su evolucion. Durante su ca-
rrera recibié numerosas distinciones de diversas universidades, como la Uni-
versidad de Cambridge, la Universidad de Uppsala, varias instituciones en
Argentina y la Universidad de Berkeley.

Pere Alberch Vié naci6 en Badalona en 1954. En 1976 se gradu6 en Bio-
logia y Ciencias Ambientales por la Universidad de Kansas y en 1980 obtuvo
su doctorado en Zoologia por la Universidad de California bajo la supervi-
sion de los doctores George Oster y David Wake. Tras el doctorado, Pere
Alberch continué su carrera cientifica como Profesor en la Universidad de
Harvard, realizando importantes contribuciones al establecimiento de la Evo-
Devo como nuevo campo de investigacion dentro de la Biologia. En 1989,
regres6 a Espafa como Profesor de Investigacion del Consejo Superior de
Investigaciones Cientificas y como director del Museo Nacional de Ciencias
Naturales, en el cual impulsé una gran renovacion. En 1995, problemas de
salud le apartaron de la direccién del Museo. Pere Alberch fallecié en 1998
a la temprana edad de 43 anos.

* Para optar al | Premio Pere Alberch a la mejor tesis defendida en el campo
de la Biologia Evolutiva, los/as candidatos/as deberdn haber defendido la
tesis entre el 1 de octubre de 2018 y el 30 de septiembre de 2021 (Bases de
la convocatoria: https://sesbe.org/premio-pere-alberch/)
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VII Congreso Bienal de la Sociedad
Espafola de Biologia Evolutiva

ALIA
CONGRESS OF THE SPANISH SOCIETY
FOR EVOLUTIONARY BIOLOGY

Juan Arroyo, Universidad de Sevilla.
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Los pasados dias 5 al 7 de Febrero,
2020 se celebré en Sevilla el VII Congre-
so Bienal de la Sociedad Espafiola de Bio-
logia Evolutiva. El congreso tuvo lugar en
las Facultades de Biologia y de Matema-
ticas de la Universidad de Sevilla y con-
t6 con el patrocinio de las Universidades
de Sevilla 'y Pablo de Olavide y del CSIC.
El Comité Organizador estuvo constitui-
do por miembros del Departamento de
Biologia Vegetal y Ecologia de la Univer-
sidad de Sevilla, de la Estacién Bioldgica
de Donana (CSIC) y del Centro Andaluz
de Biologia del Desarrollo (CSIC-UPO).
El congreso fue inaugurado por la Vice-
rrectora de Internacionalizacion de la
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Universidad de Sevilla, el presidente de
la SESBE, los Decanos de las facultades
mencionadas y un representante del co-
mité organizador local.

Durante dos dias y medio se celebra-
ron intensas sesiones orales en la Facultad
de Matematicas y de pésteres en la Facul-
tad de Biologfa. La conferencia de apertu-
ra estuvo a cargo de la Profesora Beverley
Glover, de la Universidad de Cambridge,
que nos hablé de sus Gltimos avances en
el estudio integrado de la evolucién y
desarrollo de las superficies florales que
atraen a los polinizadores, constituyendo
un ejemplo paradigmadtico de estudio inte-

Janish Society for Evolutionary Biology™ 1 sy

s

Foto 1. Bi6logos/as evolutivos/as asistentes a SESBE VII en Sevilla (5-7 de Febrero, 2020). Foto: B. Arroyo-Correa
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grador de biologfa del desarrollo y ecolo-
gia evolutiva. La conferencia de clausura
fue impartida por la Profesora Janet Kel-
so, profesora del Instituto Max Planck de
Antropologfa Evolutiva, quien diserté so-
bre paleogenémica, aportando los Gltimos
avances de su laboratorio de referencia
mundial en el estudio de DNA antiguo en
humanos modernos y grupos emparenta-
dos (neandertales y denisovanos). La Pro-
fesora Kelso fue entrevistada por el Canal
Ciencia de la Universidad de Sevilla (http://
sesbe.org/wp-content/uploads/2020/06/
canalciencia-us-es-gracias-a-los-estudios-
de-adn-hemos-identificado-una-nueva-
especie-humana-los-denisovanos-.pdf).
Las sesiones orales estuvieron dedicadas a
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Ecologia Evolutiva, Genética Evolutiva, Pa-
leobiologia y Macroevolucién, Evo-Devo,
Evolucién Microbiana y Evolucion Huma-
na y mediada por humanos. Cada sesién
conté con uno o dos conferenciantes invi-
tados y varias comunicaciones elegidas de
entre las enviadas por un comité cientifico
ad hoc. Las sesiones de Ecologia y Genéti-
ca Evolutivas recibieron el mayor nimero
de solicitudes.

La convocatoria conté con numerosos
asistentes  (210), que  participaron
ampliamente en las sesiones. Las bi6logas
evolutivas representaron un 43% del
total de asistentes e impartieron un
44% de las conferencias invitadas. En

Foto 2. Bidlogas evolutivas asistentes a SESBE VIl en Sevilla (5-7 de Febrero, 2020). Foto: B. Arroyo-Correa
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respuesta a una llamada especial a los
mds jovenes (la SESBE ofrecié 30 becas
de asistencia a estudiantes de doctorado),
estos participaron muy activamente. En
total, se presentaron 45 comunicaciones
orales, aparte de las invitadas, y 98 posteres
(libro de resimenes en:http://sesbe.org/wp-
content/uploads/2020/05/Abstract_Book-
SESBE-Vll-red.pdf). Las sesiones de pdsteres
fueron particularmente exitosas en ponentes
y asistentes. Se convocaron premios a los
mejores posteres presentados por estudiantes
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de doctorado para animar su participacion.
Los premios SESBE VII recayeron en Marta
Pla Diaz (Primer premio: “Natural selection
in the evolution of a bacterial pathogen,
Treponema pallidum” FISABIO-Universidad
de Valencia), Juan José Dominguez-Delgado
(Segundo premio: “Polyploidy mediates
divergence in floral scents and a distinct
perception by diurnal and nocturnal
pollinators”, Universidad de Sevilla) y Claudia
Londofno (Tercer  premio: “Temperature

modulates female harm in wild populations

Foto 3. Ganadores del concurso de comunicaciones cientificas en paneles. De izquierda a derecha: Juan
Arroyo (organizador VII SESBE), Juan José Dominguez Delgado (segundo premio), Marta Pla Diaz (primer
premio), Claudia Londoio (tercer premio) y Toni Gabaldén (Presidente SESBE). Foto: B. Mila.
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of Drosophila melanogaster”, Universidad
de Valencia). Por otro lado, la revista Peer]
patrociné otro premio al mejor péster, que
se otorgd a Simona Bardnkova (Institute
of Biophysics, Brno) e Ivan Pérez Lorenzo
(Institut Botanic, Barcelona) por su poster
“Dioecious plants - the key for understanding
the evolution of sex”. Aparte de las sesiones,
algunas empresas relacionadas con la
genética y la bioinformdtica hicieron una
presentacion oral sobre sus servicios, mientras
que miembros del comité gestor de la
plataforma Peer Community in Evolutionary
Biology  (https://evolbiol.peercommunityin.
org) explicaron esta como un vehiculo de
difusién de nuestros estudios, independiente
de las casas editoriales comerciales.

En conjunto, el congreso ha mostrado
una buena salud ascendente de la SESBE y

Comité organizador de SESBE VII
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ha favorecido la incorporaciéon de nuevos
socios, especialmente entre los jovenes.
La tematica ha sido considerablemente
amplia, aunque todavia se puede ampliar
mucho més. Esperamos que investigadores
de campos infrarrepresentados en el con-
junto de la SESBE se vean progresivamen-
te mas implicados en nuestra Sociedad y
en los siguientes congresos. Asimismo, es
deseable que la sociedad en su conjunto
sea cada vez mas consciente de lo que la
biologia evolutiva puede ofrecerle, tanto
hacia la mejor formacién y cultura de las
personas, como para la solucién de pro-
blemas muy reales y actuales de la vida
cotidiana. Tendremos una préxima opor-
tunidad para hacerlo y disfrutar de ello en
SESBE VIII, organizado por nuestros cole-
gas de la Universidad de Vigo en 2022.

* Conchita Alonso, Estacion Bioldgica de Donana-CSIC, conalo@ebd.csic.es
e Montserrat Arista, Universidad de Sevilla, marista@us.es

* Juan Arroyo, Universidad de Sevilla, arroyo@us.es

e Francisco Balao, Universidad de Sevilla, fbalao@us.es

 Marcial Escudero, Universidad de Sevilla, amesclir@gmail.com

* Ivdn Gémez-Mestre, Estacion Biolégica de Donana-CSIC, igmestre@ebd.

csic.es

* José Luis Gémez-Skarmeta, Centro Andaluz de Biologia del Desarrollo,

CABD-CSIC-UPOQ, jlgomska@upo.es

* Pedro Jordano, Estacion Bioldgica de Donana-CSIC, jordano@ebd.csic.es
* Xavier Pico, Estacion Bioldgica de Donana-CSIC, xpico@ebd.csic.es
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EvoKE Meeting BCN 21, Everyone for

Evolution!

Desarrollar o fortalecer capacidades y habilidades en comunica-
cion cientifica y educacion para promover efectivamente la cul-
tura cientifica en evolucidon en Europa.

Roberto Torres, director creativo de la asociacién de divulgacién cientifica “La Ciencia Al Teu

Mén”, y representante de EvoKE en Espaiia

EvoKE es una red transdisciplinar de
investigadores/as en biologia evolutiva y
educacion cientifica, comunicadores y co-
municadoras cientificas, profesionales e
investigadores/as de la educacién formal
e informal, medios y politicos, reunidos
en torno a un objetivo claro: contribuir al
fomento de actividades de educacion y di-
vulgaciéon que comuniquen mejor, de for-
ma mas impactante, y por tanto efectiva, el
fascinante campo de la biologia evolutiva
y su importancia para la sociedad. EvoKE
fomenta las interacciones entre las diver-
sas partes interesadas y apoya proyectos
de colaboracién que aplican las mejores
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practicas en educacién y comunicacion
de la evolucién, procurando siempre que
sus miembros intercambien su valiosa ex-
periencia en investigacion, comunicacion
y educacion. EvoKE nace en una primera
reunién en Oporto en 2017, y desde su ini-
cio ha contado con el respaldo e interés de
la Sociedad Europea de Biologia Evolutiva
(ESEB), lo que ha contribuido ciertamente
a consolidar a EvoKE como una comunidad
madura y comprometida de mas de 400
miembros de 46 paises. Entre otros logros,
EvoKE ha organizado estudios a nivel euro-
peo para evaluar la alfabetizacién evolutiva
en todos los paises, y ha desarrollado y eje-
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cutado proyectos europeos para financiar
investigaciones sobre estrategias efectivas
para ensefar la evolucién desde primaria
en escuelas. Como iniciativa de algunos
miembros de EvoKE, también se ha con-
seguido el soporte econémico de la Unién
Europea para poner en marcha la COST
Action EuroScitizen, “Building on Scienti-
fic Literacy in Evolution towards Scientifi-
cally Responsible Europeans” (CA17127),

"f!w
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a través de la cual se financian muchos
eventos colaborativos y de redes de traba-
jo que buscan fortalecer esta comunidad
y sus objetivos.

Del 25 al 27 de noviembre de 2021,
Barcelona acogera por primera vez el in-
novador encuentro internacional EvoKE
(Evolutionary Knowledge for Everyone).
Durante 2 diasy medio, més de un centenar
de profesionales e investigadores en biolo-

Vista panordmica de la ciudad de Barcelona, donde se desarrollaré el proximo congreso EvoKE en 2021. Foto
obtenida en Pixabay (https://pixabay.com/es/photos/barcelona-vistas-catalu%C3%B1a-ciudad-838716/).
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gia evolutiva, educacién, comunicacion,
ciencias sociales y artes, de toda Europa y
otros lugares del mundo, se reunirdn para
intercambiar experiencias y conocimien-
tos, y trabajar juntos en promover la cul-
tura cientifica y el correcto entendimiento
de conceptos como evolucién y diversidad
en la sociedad europea. El EvOKE Meeting
BCN 2021 serd una oportunidad para
agentes de diversas disciplinas de interac-
tuar de manera abierta e inclusiva, que les
permita contribuir a la construccién de
una sociedad donde las personas entien-
dan correctamente uno de los conceptos
claves en biologfa, la evolucién, y puedan
usar su conocimiento y habilidades cien-
tificas para tomar decisiones informadas.
Esto ayudara a abordar problemas sociales
locales y globales como la discriminacién
y el cambio climatico, contribuyendo asi a
un futuro inclusivo y sostenible.

Los primeros dos dias de la reunién (25
y 26 de noviembre), estardn destinados a
los miembros de EvoKE y aquellos intere-
sados en cualquier aspecto del proyecto
de red Evoke. Durante estos dias, los asis-
tentes participaran en actividades de di-
versos temas y formatos, tales como sesio-
nes plenarias con invitados/as especiales,
presentaciones orales, debates, mesas re-
dondas y talleres practicos. También habra
sesiones de trabajo donde los participan-
tes podrdn intercambiar sus ideas sobre
todos los aspectos de la investigacion evo-
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lutiva, la educacién vy la divulgacion, y ex-
plorar posibilidades de nuevas iniciativas
y oportunidades. La reunién EvoKE 2021
incluird actividades sociales y nos brindara
la oportunidad de cultivar el respeto y la
confianza en disciplinas ajenas a nuestra
area profesional, y conocer a los potencia-
les colaboradores en un ambiente interna-
cional, diverso, amigable y relajado.

Los temas propuestos para el congreso
son los siguientes:

* Interdisciplinariedad, retos y opor-
tunidades entre especializacion, explora-
cién de nuevos campos a nivel personal,
y a través de la colaboracién con expertos
en otras disciplinas.

* Inconvenientes personales, benefi-
cios, retos y oportunidades al realizar ac-
tividades de divulgacion para promover la
evolucioén.

* Sociedad, tecnologia y evolucion.
Contribuciones de la ciencia bésica y la
biologfa evolutiva para hacer frente a vie-
jos y nuevos desafios practicos de la socie-
dad.

* El desafio de tratar entre ideolo-
gfas, intereses, creencias y teoria evoluti-
va.

* Desafios y oportunidades para in-
crementar la cultura cientifica sobre la
evolucion a través de la educacion formal
o informal.



Evolution Day 2021, 27 de noviembre

Se trata de un dia adicional de reunién,
abierto al publico general. Un dia entero
dedicado a la promocién de la evolucién
a través de actividades de divulgacion
para todos los que quieran celebrar el
“Dia de la Evolucién”, mediante charlas
cortas, mesas redondas, talleres, activida-
des practicas, etc.

Las locaciones del encuentro se con-
firmaran con el anuncio oficial y el pro-
grama preliminar en noviembre de 2020,
pero podemos avanzar que el EvoKE Mee-
ting BCN 2021 se desarrollara en espacios
tan diversos como centros de investiga-
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cién, museos y espacios culturales, que
ofreceran el ambiente ideal para fusionar
las diversas experiencias, contribuciones y
expectativas de los participantes.

La organizaciéon del encuentro EvoKE
BCN estard a cargo de un equipo diver-
so y multidisciplinar liderado por Roberto
Torres de la asociacion “La Ciencia Al Teu
Mén”, Beatriz Beamud, Neris Garcia Gon-
zalez y Marta Pla Diaz de la Universidad
de Valencia, Emilio Rolan-Alvarez y Juan
Gefaell de la Universidad de Vigo, Elena
Casacuberta del Instituto de Biologfa Evo-
lutiva y David Castellano del Centro de
Regulacion Genémica de Barcelona.



Como hacerse miembro de la SESBE....

Hacerse socio de la SESBE es muy sencillo, solo tienes que seguir los siguientes pasos:

- Rellena con tus datos personales el formulario de inscripcion que se encuentra en la
web de la SESBE: www.sesbe.org/ser-miembro/.

- Realiza el pago de la cuota anual de 15€ (socio estudiante) 6 30€ (socio regular) en la
siguiente cuenta corriente de Bankia:

Numero de cuenta: 2038 6166 21 3000095394
Codigo IBAN: IBAN ES33 2038 6166 2130 0009 5394
Codigo BIC (SWIFT): CAHMESMMXXX

- Una vez realizada la transferencia, remitir el comprobante de pago bancario por co-
rreo electrénico (escaneado-pdf) a la Secretarfa Técnica de la SESBE:

secretaria.sesbe@kenes.com.

Una vez completado el tramite, nos pondremos en contacto contigo para confirmar que
el proceso se ha realizado con éxito, activar tu cuenta y darte la bienvenida en nombre de
la Junta Directiva.

***] os nuevos miembros recibivdn
de regalo un libro de la coleccidn
SESBE de su eleccién (ver titulos

en www.sesbe.org)***
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Proximos congresos de la European Society for Evolutionary
Biology — ESEB

El préximo congreso bianual de la ESEB tendra lugar del 22 al 27 de agosto de 2021
en Praga, Republica Checa y sera organizado por Lukas Kratochvil.

Ma informacién aqui: https://www.eseb2021.cz/

I

2021 Prague - Czech Republic

iY ya podemos dar la noticia! En 2023, el congreso de la ESEB tendra lugar en
Barcelona, y sera organizado por la SESBE.
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