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Carta del Presidente 
de la SESBE

Toni Gabaldón

Escribir esta carta, que acompaña a cada 
nuevo número de nuestra revista eVOLU-
CIÓN, siempre ha sido para mí una oportu-
nidad de reflexión sobre los acontecimien-
tos más recientes y relevantes para la SESBE. 
En esta ocasión la reflexión es más profunda 
y sentida, ya que en el próximo congreso 
dejaré la presidencia de la sociedad, tal y 
como ya he comunicado a la Junta Direc-
tiva. En 2018 asumí este cargo, tomando 
el relevo de mi predecesor, Andrés Moya, 
con la ilusión de afrontar nuevos desafíos. 
Mi principal motor ha sido y sigue siendo 
aportar esfuerzo a una causa que considero 
de vital importancia: la promoción y divul-
gación de la biología evolutiva. A lo largo de 
estos años, ha sido un verdadero privilegio 
trabajar con los compañeros y compañeras 
que han participado en las diferentes Juntas 
Directivas para velar por los objetivos de la 
SESBE y contribuir al crecimiento de esta so-

ciedad. El pulso de la SESBE lo marcan, en 
buena medida, nuestros congresos biena-
les. Hemos vivido encuentros de gran éxito, 
tanto en calidad científica como en asisten-
cia, en Sevilla (2020), Vigo (2022) y Málaga 
(2024). Este ciclo culminará con el congreso 
de València del 21 al 23 de enero de 2026. 
Para mí, será especialmente emotivo cerrar 
mi presidencia en el entrañable Jardín Botá-
nico de mi ciudad natal. Un hito crucial en 
este periodo fue la celebración del congreso 
de la Sociedad Europea de Biología Evoluti-
va (ESEB) en 2025 en Barcelona. La SESBE, 
como anfitriona, no solo consiguió atraer 
el mayor evento científico de la evolución 
en Europa, sino que también estableció un 
récord de asistencia, superando las 1950 
personas inscritas. Durante este congreso, 
demostramos nuestro compromiso con la 
divulgación al organizar, en colaboración 
con la asociación La Ciència al Teu Món y la 
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comisión de fiestas del Carrer Perill de Bar-
celona, un evento singular en el corarzón de 
las fiestas del barrio de Gràcia, llevando la 
ciencia de la evolución a un una calle de-
corada para la ocasión. Os animo a leer el 
reportaje completo sobre este evento, que 
se incluye en este número de eVOLUCIÓN. 
Además de los congresos, la Junta Directiva 
ha impulsado numerosas iniciativas. Hemos 
ofrecido apoyo con becas y contribuciones 
económicas a otros congresos y cursos re-
lacionados con la evolución, y hemos em-
prendido la renovación y dinamización de 
nuestra web, la revista y las redes sociales, 
elementos clave que constituyen nuestro 
escaparate exterior. En este tiempo, hemos 
realizado dos cambios de estatutos, adop-
tando un lenguaje inclusivo y simplificando 
procesos. Se ha consolidado el Premio Pere 
Alberch a la mejor tesis doctoral en biología 
evolutiva, que en cada edición subraya la 
gran calidad de nuestra cantera investiga-
dora. Otras iniciativas recientes incluyen el 
programa de mentorazgo y la beca de di-
vulgación en redes sociales, que acaba de 
ponerse en marcha. Uno siempre se queda 
con la sensación de que "no ha sido sufi-
ciente", de que siempre se necesita mucho 
más. Sin embargo, la experiencia también 
ofrece la perspectiva necesaria para valorar 
el esfuerzo altruista que implica cada una 
de estas iniciativas. Cada logro es mérito de 
todas las personas que desinteresadamente 
arriman el hombro: en la Junta Directiva, en 
el comité editorial, en las comisiones y en la 

organización de eventos. Cualquier éxito es 
un mérito colectivo, no de la presidencia. 
Cuantas más personas unamos fuerzas, más 
cosas conseguiremos. Por ello, como siem-
pre, os animo a dar un paso adelante, no 
solo proponiendo, sino liderando o apoyan-
do las iniciativas de la SESBE.

No quiero finalizar mi última carta sin 
una merecida felicitación a la SESBE por su 
20 aniversario. Nuestra sociedad se consti-
tuyó en septiembre de 2005 en Granada. 
Desde entonces, hemos tenido la suerte de 
contar con una entidad que ha promocio-
nado el estudio de la evolución, ha lucha-
do activamente contra la desinformación y 
la manipulación creacionista, ha conectado 
a la comunidad científica y ha comunica-
do los últimos avances de nuestro campo 
al gran público. Espero que en el próximo 
congreso tengamos ocasión de conmemorar 
estos 20 años y agradecer a las personas que 
fundaron la sociedad. Pero este aniversario 
es también una excelente oportunidad para 
que todos reflexionemos y pensemos sobre 
qué lugar puede y debe ocupar la SESBE, y 
cómo puede impactar en nuestra sociedad 
en los próximos 10 o 20 años.

Y sin más, os dejo disfrutar del contenido 
de este número de eVOLUCIÓN.

Toni Gabaldón
Presidente de la SESBE 
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La zona híbrida pirenaica de 
Chorthippus parallelus (Orthoptera: 
Acrididae) y el endosimbionte 
bacteriano Wolbachia
Patricia Jiménez-Florido1, 2, Rosario Planelló3, David Buckley1, 2, José L. Bella1, 2, *

1Departamento de Biología (Genética), Facultad de Ciencias, Universidad Autóno-
ma de Madrid, 28049, Madrid, España.
2Centro de Investigación en Biodiversidad y Cambio Global (CIBC-UAM), Universi-
dad Autónoma de Madrid, 28049, Madrid, España.
3Grupo de Entomología Molecular, Biomarcadores y Estrés Ambiental, Facultad de 
Ciencias, Universidad Nacional de Educación a Distancia (UNED), 28232, Las Ro-
zas, Madrid, España. bella@uam.es 

Introducción

Chorthippus parallelus (Orthoptera;P-
seudochorthippus parallelus para otros 
autores) es un acrídido común en Europa 
Continental y en Inglaterra, donde recibe el 
nombre de saltamontes de los prados (Figu-
ra 1). Durante años, se consideró que en la 
Península Ibérica estaba reemplazado por 
la especie endémica Chorthippus erythro-
pus,debido a las diferencias morfológicas y 
comportamentales, como el cortejo, entre 

otras, que presentan ambos taxones (Tabla 
1). El endemismo ibérico, por otra parte, 
tiene en la actualidad la distribución corres-
pondiente a su hábitat específico de pra-
deras alpinas, lo que la limita a la región 
norte de la península (Galicia, Asturias, 
Cantabria, País Vasco y algunas zonas pire-
naicas navarras, aragonesas y catalanas), el 
Sistema Central, algunos puntos del Siste-
ma Ibérico y una zona muy restringida de 
Sierra Nevada. Tenemos también evidencia 
propia de su presencia en ciertas localiza-

mailto:bella@uam.es
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Figura 1. Hembra (abajo) y macho (arriba) adultos 
de Chorthippus parallelus(Orthoptera: Acrididae) 
copulando. Obsérvese el dimorfismo sexual: mayor 
tamaño y ausencia de alas desarrolladas en las hembras. 
Fuente:Grupo de investigación reconocido “Zonas 
Híbridas – HyZo” de la Universidad Autónoma de 
Madrid/Comunidad Autónoma de Madrid  
https://www.uam.es/uam/investigacion/grupos-de-
investigacion/detalle/f1-531

Tabla 1. Diferencias principales con valor taxonómico que distinguen a Chorthippus parallelus 
parallelus de C. p. erythropus en rasgos morfológicos (columna de la izquierda), y de 
comportamiento (columna derecha). Recopilado de diversas fuentes. 

Diferencias morfológicas Diferencias comportamentales

Color de las tibias traseras Canto de cortejo

Número de púas en los peines estriduladores Canto de llamada

Longitud del fémur posterior

Longitud del ovopositor

ciones del centro y norte de Portugal. Por lo 
tanto, mientras que en la cornisa cantábrica 
se asume el flujo génico entre ambos taxo-
nes puros, el resto de las localizaciones se 
consideran aisladas unas de otras.

A su estatus de especies diferentes con-
tribuía que la cordillera pirenaica repre-
senta una barrera formidable para estos 
organismos, cuyo límite altitudinal está 
en 1800m, por lo que se consideraba que 
ambos taxones, el del resto del continen-

te europeo y el exclusivo de la Península 
Ibérica, estaban aislados en términos de 
reproducción. Esta distribución es caracte-
rística de muchos animales y plantas que, 
debido a las glaciaciones cuaternarias, 
quedaron aisladas en las regiones meri-
dionales del continente que les sirvieron 
de refugio climático (penínsulas ibérica, 
itálica y balcánica, por ejemplo). Durante 
generaciones divergieron genéticamente 
en alopatría (es decir, separados y aislados 
geográficamente) para luego recolonizar 

https://www.uam.es/uam/investigacion/grupos-de-investigacion/detalle/f1-531
https://www.uam.es/uam/investigacion/grupos-de-investigacion/detalle/f1-531
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el continente en sucesivos avances y re-
trocesos, si bien en ocasiones ya acumu-
lando diferencias muy notables, como es 
el caso que nos ocupa (Hewitt, 2000).

Esta perspectiva cambia cuando en la 
década de los 80 del siglo pasado se des-
cubre que, en ciertos puntos muy concre-
tos de los Pirineos en los que la altitud lo 
permite, se produce el contacto secun-
dario entre ambos taxones, dando lugar 
a híbridos naturales, viables y fértiles. Es 
decir, se establece una zona híbrida (ZH) 

con varios puntos de contacto (Figura 2). 
Esto condujo a su reclasificación taxo-
nómica como subespecies: Chorthippus 
parallelus parallelus (Cpp) y Chorthippus 
parallelus erythropus (Cpe), si bien esta 
modificación es polémica atendiendo a 
su distribución escasamente solapante, 
a consideraciones ecológicas, a caracte-
rísticas cromosómicas, y a diferencias en 
genes nucleares y mitocondriales que se 
han puesto de manifiesto desde entonces. 
Además, la ZH se ha mantenido estable 
durante más de 30 años de estudio.

Figura 2. Localización de 
la zona híbrida en Portalet 
(Pirineos) de Chorthippus 
parallelus(Orthoptera: 
Acrididae): C. p. erythropus 
(Cpe) y C. p. parallelus 
(Cpp). Se han descrito otros 
puntos de contacto entre 
ambos taxones en otros valles 
transversales de los Pirineos 
(caso de Canfranc, Roncal o 
Larrau, por ejemplo, así como 
en su extremo occidental, 
en el País Vasco), y en los 
que unen ambas vertientes 
de los Alpes. Modificado de 
Funkhouser et al. (2015).
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En este sentido, es destacable que, 
si realizamos un transecto, es decir, un 
muestreo en distintos puntos entre las 
poblaciones puras a ambos extremos 
de la ZH, los híbridos naturales mues-
tran clinas características de cada rasgo 
subespecie-específico analizado (o sea, 
variaciones graduales a lo largo del área 
muestreada), mostrando en unos casos 
su introgresión a lo largo del recorrido, 
selección a favor o en contra en otros, o 
su carácter neutro (Gosálvez et al., 1988; 
Hagberg et al., 2022). Todo ello como 
resultado de los distintos procesos demo-
gráficos y evolutivos, avances y retroce-
sos que han modelado esta ZH durante 
las aproximadamente 9000 generaciones 
(anuales) que se estiman desde su origen 
(Hewitt, 2000). Esto implica que los híbri-
dos naturales presentan características va-
riables a lo largo del transecto, parecién-
dose en mayor o menor medida al taxón 
puro del que se encuentren, en principio, 

más cerca. No obstante, los híbridos F1 
entre ambas subespecies obtenidos en el 
laboratorio obedecen escrupulosamente 
la “regla de Haldane”, la cual establece 
que, si un sexo está ausente, es raro o 
estéril en una población híbrida, enton-
ces ese sexo será el heterogamético (que 
produce dos tipos distintos de gametos, al 
igual que los varones humanos). De ma-
nera que, en nuestro modelo, mientras 
que las hembras híbridas F1 son tanto 
viables como fértiles, los machosF1 (hete-
rogaméticos) se desarrollan con aparente 
normalidad excepto en lo que se refiere al 
desarrollo de sus testículos y del proceso 
meiótico, lo que resulta en su completa 
esterilidad (Hewitt et al., 1987; Bella et 
al., 1990).

Por todo ello, durante años se consi-
deró que esta ZH estaba mantenida por 
un equilibrio entre selección, recombi-
nación y dispersión entre descendientes 
de los sucesivos cruzamientos después de 
los primeros retrocruzamientos entre los 
parentales puros y los primeros híbridos, 
en los que se habían ido restaurando ni-
veles variables de fertilidad, resultando 
en la situación clinal actual. Sin embargo, 
nuestro descubrimiento de que la bacte-
ria endosimbionte Wolbachia infecta a es-
tos organismos (Martínez et al., 2009) y, 
como veremos a continuación, manipula 
su reproducción e influye de manera im-
portante en la ZH desde su mismo origen, 

Esto condujo a su 
reclasificación taxonómica 

como subespecies: Chorthippus 
parallelus parallelus (Cpp) 
y Chorthippus parallelus 

erythropus (Cpe), si bien esta 
modificación es polémica
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ha introducido un nuevo y estimulante 
agente en este interesante modelo evo-
lutivo (Zabal-Aguirre et al., 2014; Martí-
nez-Rodríguez y Bella, 2018).

Antecedentes y primera aproximación 
al modelo experimental

En la década de 2000 y pese a haber 
sido descrita consi-
derablemente an-
tes, la alfaproteo-
bacteria Wolbachia 
se convirtió en un 
objeto de atención 
importante, dado 
que la extensión 
de su infección y 
sus efectos sobre 
la reproducción de 
los hospedadores pasaron de ser conside-
rados excepcionales, casi anecdóticos, a 
resultar mucho más comunes y variados 
de lo esperado (véase Jiménez-Florido et 
al., 2025, en el número anterior de esta 
publicación).

Wolbachia es un endosimbionte obli-
gado de distribución extraordinariamente 
común entre artrópodos (en especial en 
insectos) y en algunos nematodos y, por 
tanto, no tiene vida libre fuera de sus hos-
pedadores. Se caracteriza, además, por 

mostrar transmisión materna práctica-
mente obligada (a través del óvulo mater-
no; el parental masculino generalmente 
no la transmite), y por inducir alteracio-
nes extraordinarias en la reproducción de 
muchos de los organismos infectados para 
favorecer su propia transmisión (Jimé-
nez-Florido et al., 2025). En este contex-
to, y dado que los estudios sobre la ZH de 
Chorthippus parallelus (Cp) ya tenían una 
trayectoria de casi 20 años –en los que se 

habían abordado 
aspectos compor-
tamentales, morfo-
lógicos, citogené-
ticos, ecológicos, 
etc.– pareció no 
sólo plausible sino 
muy estimulante in-
dagar la posibilidad 
de que esta bacte-
ria con “extraordi-

narias habilidades” jugara algún papel en 
dicha ZH. De hecho, en aquel momento 
se empezaba a conjeturar que las barreras 
reproductivas inducidas por Wolbachia 
pudieran reforzar procesos incipientes 
de especiación, o incluso promoverlos de 
manera completa.

Pronto comenzamos a explorar esta hi-
pótesis en nuestro modelo y se compro-
bó no sólo la infección por Wolbachia de 
este ortóptero en la ZH, sino que además 
muestra dos cepas de esta bacteria per-

Se comprobó no sólo la 
infección por Wolbachia de 
este ortóptero en la ZH, sino 

que además muestra dos cepas 
de esta bacteria pertenecientes 

a los supergrupos B y F
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tenecientes a los supergrupos B y F, algo 
que ahora sabemos que es relativamente 
común en ortópteros acrídidos y que, in-
cluso en nuestro caso, pueden coinfectar 
a un mismo individuo (Zabal-Aguirre et 
al., 2010). Por otra parte, determinamos 
que la infección afecta por igual a ambos 
sexos y que aparece en diversos tejidos, 
pero con mayor densidad en las gónadas 
(Figura 3). De manera muy visual, me-

diante hibridación in situ en cortes de 
tejido, pudimos ver cómo efectivamente 
en los espermatocitos y según avanza la 
espermiogénesis, la bacteria se va agru-
pando en un polo, junto con la mayoría 
del citoplasma, eliminándose a la vez que 
él. Así, en los espermatozoides maduros 
no hay infección, no viaja la bacteria y se 
evita la transmisión por esta vía (Martínez 
et al., 2009). 

Figura 3.Distribución de Wolbachia en una célula de Chorthippus parallelus (Orthoptera: 
Acrididae). Se muestra en rojo la infección citoplasmática de Wolbachia mediante hibridación in situ 
fluorescente (FISH) (puntas de flecha como ejemplo). En azul, el núcleo (N). Modificado de Martínez 
et al. (2009), donde se indican los detalles técnicos.
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También, resultó muy excitante cons-
tatar que el tipo de infección difiere en-
treambas subespecies, así como en sus 
híbridos naturales, por lo que hay una es-
tructuración sólida de la distribución de 
los tres tipos de hospedador (Cpp, Cpe y 
sus híbridos) que solapa con la del tipo de 
endosimbionte: B, F o coinfectados, co-
rrespondiendo esta última categoría curio-
samente a dichos híbridos (Zabal-Aguirre 
et al., 2010). Esto representó un primer 
apunte señalando la coevolución de cada 
uno de los genomas bacterianos (B y F) 
con un tipo de genoma hospedador (Cpe 
y Cpp, respectivamente) y, curiosamente, 
la coinfección frecuente de ambas cepas 
bacterianas en sus híbridos; algo a lo que 
volveremos más adelante.

El papel de Wolbachia en la zona híbri-
da de Chorthippus parallelus, y algunos 
apuntes sobre la biología de la bacteria

Pronto pudimos comprobar en Cp 
que, efectivamente, Wolbachia induce 
un fenómeno denominado incompatibili-
dad citoplasmática (IC). Se trata del efec-
to reproductivo más frecuente producido 
por este endosimbionte y provoca que 
los machos infectados no dejen descen-
dencia (total o parcialmente) si se cruzan 
con hembras no infectadas o infectadas 
con otra cepa diferente de la bacteria, 

lo que proporciona una ventaja selecti-
va a las hembras infectadas y fomenta la 
presencia de Wolbachia en la población 
hospedadora. La infección, por tanto, no 
sólo supone una barrera reproductiva en-
tre sus hospedadores en la ZH, sino que 
además esta es de dos tipos y de conside-
rable intensidad, ya que reduce hasta el 
32% los descendientes de determinados 
cruces, influyendo de manera relevante 
en el mantenimiento y en la dinámica de 
dicha ZH (Zabal-Aguirre et al., 2014). Es-
timulados por estos resultados, así como 
por el modelo de “modificación-resca-
te” que explica estas IC, abordamos una 
aproximación citogenética inédita, que 
nos permitió demostrar cómo efectiva-
mente la bacteria altera químicamente la 
cromatina de los espermatozoides en los 
machos infectados (“modificación”). Esto 
se demuestra por el significativo número 
de espermátidas aberrantes que presen-
tan (algo que se acrecienta en individuos 
híbridos entre las dos subespecies de 
este saltamontes: un efecto sinérgico que 
muestra de nuevo esa coevolución sim-
bionte/hospedador), y por el incremento 
significativo que induce la bacteria en el 
número de quiasmas de estos machos 
infectados, algo que es difícil de saber si 
tiene también implicaciones en su varia-
bilidad gamética, es decir, si supone un 
incremento en la recombinación genética 
inducida por la propia bacteria (Sarasa et 
al., 2013). La otra parte del modelo indi-
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cado, “rescate” propone que las hembras 
infectadas, por influencia de la bacteria, 
son capaces de revertir la “modificación” 
de los cromosomas de los espermatozoi-
des de los machos infectados.

Sin embargo, la presencia de Wolba-
chia no descarta la infección por otros 
simbiontes bacterianos con, a su vez, po-
sibles efectos sobre la reproducción de su 
hospedador. Afortunadamente para nues-
tros diseños experimentales, pudimos 
comprobar una baja diversidad bacteriana 
en las gónadas de este saltamontes: Spiro-
plasma sp. y los dos supergrupos Wolba-
chia descritos previamente por nosotros 
(B y F) dominan su microbiota gonadal. 
Spiroplasma (clase Mollicutes) es otra co-
nocida bacteria sin vida libre fuera de su 
hospedador y con ese potencial de inducir 
alteraciones reproductoras. Ambas bacte-
rias parecen coexistir en algunos Cp, pero 
no se muestra asociación significativa de 
Spiroplasma con el sexo del saltamontes 
o con la infección por Wolbachia, lo que 
confirma que esta última es la única infec-
ción bacteriana que causa anomalías en la 
reproducción.

Una observación muy interesante para 
otros estudios alrededor de Wolbachia fue 
el descubrimiento en nuestro modelo de 
que la temperatura ambiental puede in-
fluir de manera relevante en la proporción 
de individuos infectados en determinadas 

poblaciones expuestas a altas temperatu-
ras durante el ciclo vital del hospedador. 
Que el calor afecta a la densidad bacteria-
na en los individuos infectados por Wolba-
chiacon un efecto antibiótico es algo co-
nocido desde hace tiempo, pero nosotros 
pudimos comprobar en poblaciones de 
Cp del Sistema Central que, a lo largo del 
verano, esta proporción de individuos in-
fectados se reduce considerablemente, lo 
que se asocia también significativamente 
con el incremento de las altas temperatu-
ras a lo largo de la estación. Sin embargo, 

esto no ocurre en poblaciones pirenaicas 
donde las temperaturas máximas no al-
canzan los mismos valores; en estos otros 
enclaves, la proporción de individuos in-
fectados en la población se mantiene a 
lo largo del verano (periodo vital de es-
tos organismos). Esto quiere decir que la 
dinámica de la infección y, sobre todo, 
sus posibles efectos sobre la reproducción 
del hospedador pueden ser diferentes en 
unas poblaciones y en otras y, de manera 
interesante, los cruzamientos que se rea-
licen en regiones más cálidas al comienzo 
de la temporada reproductiva cuando la 
proporción de infectados/as es más alta, 
rendirán resultados diferentes en cuanto 

Hay segmentos del genoma 
bacteriano insertados en los 

cromosomas de Cp
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al número de descendientes, transmisión 
de la bacteria, etc., con respecto a aque-
llos que tengan lugar al final (con menos 
infectados en la población) (Martínez-Ro-
dríguez et al., 2014).

Todo ello no solo es relevante para 
nuestra ZH y para la biología en general 
de Wolbachia, sino también en el caso 
de sus posibles aplicaciones como agen-
te biológico en la lucha frente a ciertas 
plagas y enfermedades (Jiménez-Flori-
do et al., 2025). En este último sentido, 
cabe destacar también otra aportación de 
nuestro sistema que se desprende de la 
observación de series consecutivas inte-
ranuales de las frecuencias de infección 
en nuestras poblaciones. La conclusión 
es que las cepas B y F de Wolbachia, al 
menos en nuestro modelo, muestran un 
patrón temporal de variación en su fre-
cuencia compatible con un mecanismo 
de selección natural negativo dependien-
te de la frecuencia, en el que la aptitud 
biológica de los individuos infectados con 
una cepa determinada disminuye propor-
cionalmente cuanto más frecuentes son 
en una población. Ahora bien, es difícil 
establecer qué proceso o procesos man-
tienen en nuestras poblaciones estas osci-
laciones periódicas y predecibles (Martí-
nez-Rodríguez et al., 2019).

Por otro lado, otra contribución rele-
vante de nuestro modelo a la biología de 

Wolbachia ha sido la constatación de que 
hay segmentos del genoma bacteriano in-
sertados en los cromosomas de Cp (Figura 
4). Es importante señalar que estas inser-
ciones, que no son despreciables ni en 
número ni tamaño, aparecen tanto en in-
dividuos infectados como en los no infec-
tados por la bacteria. Es decir, son ances-
trales, ya inherentes al propio genoma del 
saltamontes y han ocurrido a lo largo de 
generaciones de convivencia, de coevolu-
ción, entre el endosimbionte y su hospe-
dador. Si bien ya había alguna evidencia 
similar anterior, en nuestro caso hemos 
podido constatar que, a la vez que los 
fragmentos de genoma bacteriano, se han 
transferido unidades completas del geno-
ma de un virus bacteriófago específico de 
Wolbachia (el virus WO). Así mismo, he-
mos rastreado y localizado de manera in-
édita estas inserciones físicamente en los 
cromosomas del saltamontes mediante 
hibridación in situ fluorescente (FISH). La 
gran pregunta es si estas inserciones (bac-
terianas y/o víricas) se expresan en algún 
tejido o circunstancia concreta, además 
de si se deben considerar exclusivamen-
te como restos históricos (“arqueológi-
cos”) de esta larga relación simbiótica, o 
si pueden tener un significado adaptativo 
(Funkhouser-Jones et al., 2015). 

Un análisis filogenético de secuencias 
del gen ribosómico16S del genoma de 
Wolbachia y la secuenciación de otros 6 
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de sus genes (coxa, fbpa, ftsz, gatB, hcpA 
y wsp) en 127 individuos de Cp de 21 
poblaciones dentro y fuera de la ZH si-
guiendo el sistema de Tipificación Multi-
locus de Secuencias (MLST),que se utilizó 
originalmente en la clasificación clínica de 
infecciones bacterianas en humanos, con-
firmó que Cp está infectado por al menos 
cuatro cepas del supergrupo F y dos del 
supergrupo B. Pero, lo que es más impor-
tante, ha servido para demostrar que la 
infección está presente desde el mismo 

origen de la ZH, es decir, desde el con-
tacto secundario entre las dos subespecies 
que divergieron separadas, en alopatría 
(unas en la Península Ibérica, y otras en 
otros refugios templados de Europa du-
rante la glaciación, como ya se ha indi-
cado). La infección ya estaba presente en 
las poblaciones ancestrales lo que implica 
que, muy posiblemente, la barrera repro-
ductiva que induce esta infección ha de-
terminado y modela su dinámica desde su 
inicio. Por otra parte, el descubrimiento 

Figura 4. (A) Idiograma 
que muestra el cariotipo 
de Chorthippus parallelus 
(Orthoptera: Acrididae) 
compuesto por 8 parejas 
de autosomas más un 
cromosoma sexual (X) 
en el caso de los machos 
(2n=17), y dos X en el 
de las hembras (2n=18). 
L= tamaño grande; M = 
mediano y S = pequeño. La heterocromatina constitutiva, en ocasiones polimórfica para presencia/
ausencia y tamaño, se resalta en azul oscuro como bandas (la más prominente en cada cromosoma, 
indica la posición del centrómero). Ambas subespecies comparten un cariotipo muy similar que difiere 
fundamentalmente por la presencia en el cromosoma X de una banda de heterocromatina intersticial 
exclusiva de Cpe, sustituida por una banda distal, telomérica, propia únicamente de Cpp (flechas 
azules). En esta última subespecie, además, aparecen genes repetidos de ADN ribosómico asociados a 
esa heterocromatina distal del cromosoma X (flecha roja). (B) Inserciones ancestrales de fragmentos 
del genoma del endosimbionte bacteriano Wolbachia en los cromosomas meióticos del 
saltamontes (puntos luminosos indicados con flechas).Las inserciones de Wolbachia en el genoma 
de C. parallelus (flechas) se han puesto de manifiesto mediante hibridación in situ de fluorescencia 
(FISH) en individuos no infectados por la bacteria. Se indica la posición del cromosoma X. Modificado 
de Funkhouser et al. (2015), en donde se indican los detalles técnicos.
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de que aparecen bacterias recombinan-
tes entre ambas cepas exclusivamente en 
los saltamontes híbridos de la ZH (pese a 
que la coinfección por ambas cepas no es 
exclusiva de ellos), nos ha llevado a pro-
poner la existencia de dos zonas híbridas 
solapantes: una de Wolbachia que repre-
senta la primera ZH bacteriana descrita, 
y que se manifiesta en una cepa carac-
terística de cada subespecie de Cp (Cpp 
y Cpe; B y F, respectivamente), además 
de los recombinantes bacterianos híbri-
dos, exclusivos a su vez de los híbridos 
de ambas subespecies de Cp, y la otra, la 
propia ZH del saltamontes descrita y ana-
lizada en primera instancia a lo largo de 
estos años. Esto, de nuevo, representa un 
extraordinario ejemplo de coevolución 
entre todos estos taxones implicados, y a 
lo largo de miles de generaciones (Martí-
nez-Rodríguez y Bella, 2018).

Wolbachia influye en la expresión géni-
ca de Chorthippus parallelus

En la actualidad, nuestros estudios se 
aproximan a la influencia del endosim-
bionte en la expresión de los genes de su 
hospedador. En este sentido, y mediante 
análisis por qPCR del transcriptoma ano-
tado para estos efectos, hemos apreciado 
diferencias significativas en la expresión 
de genes involucrados en rutas esenciales 
para el valor adaptativo de los individuos 
infectados, como es el caso del metabo-
lismo energético, el sistema inmune o la 
reproducción. Hay que señalar que algu-
nas de estas diferencias están significativa-
mente vinculadas al sexo del hospedador, 
siendo las hembras las que presentan una 
mayor alteración en la actividad transcrip-
cional de los genes analizados debido a 
la infección (Jiménez-Florido et al., 2024). 

El descubrimiento de que aparecen bacterias recombinantes 
entre ambas cepas exclusivamente en los saltamontes híbridos 

de la ZH, nos ha llevado a proponer la existencia de dos 
zonas híbridas solapantes: una de Wolbachia y la otra, la 

propia ZH del saltamontes descrita

Hemos apreciado diferencias significativas en la expresión 
de genes involucrados en rutas esenciales para el valor 

adaptativo de los individuos infectados
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Además, otros análisis todavía prelimi-
nares nos indican que la bacteria tiene un 
efecto relevante en el epigenoma de los 
individuos de Cpp que infecta, medido 
en términos del nivel de metilación global 
del ADN. Algo que, a su vez, se muestra 
de manera diferente no ya entre indivi-
duos infectados y no infectados, sino tam-
bién entre los infectados de distinto sexo. 

Sin duda, la ZH de Cp y su relación 
endosimbionte con Wolbachiaaún tienen 
que aportar información muy relevan-
te sobre el papel de esta bacteria como 
barrera reproductora en este modelo 
evolutivo para el estudio de procesos in-
cipientes de especiación, así como sobre 
la propia biología de los organismos impli-
cados en ella.

Conclusiones

·	 El ortóptero Chorthippus parallelus ha 
resultado ser un muy buen modelo 
para el estudio de la biología funcio-
nal y evolutiva de Wolbachia, y ofrece 
resultados relevantes en ámbitos tan 
amplios como la citogenética, los mo-
delos poblacionales o la interacción de 

la bacteria con la expresión génica del 
saltamontes, entre otros aspectos. 

·	 Además, la zona híbrida pirenaica de 
Cpes única por su naturaleza doble, 
una zona híbrida entre dos subespecies 
de este saltamontes (Cpe y Cpp), por 
un lado, y entre cepas de Wolbachia, 
por otro, en donde a su vez el endo-
simbionte representa una importante 
barrera reproductiva, lo que confiere 
un interés especial a este conocido 
modelo en biología evolutiva.
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Jaime Truyols Santonja (1921-2013) 
y la masterometría con ocasión de los 
70 años del artículo de Crusafont y 
Truyols en Evolution (1956)
Leandro Sequeiros. Catedrático de Paleontología, lsequeiros42@gmail.com. 
Presidente de la Sociedad Española de Paleontología (1973-1978). Academia de 
Ciencias Exactas, Físicas y Naturales de Zaragoza.

Introducción

La historia de las ideas evolutivas en Es-
paña tiene gran interés para comprender 
el impacto de la modernidad científica 
en las propuestas científicas y filosóficas 
vigentes en Europa y América en los años 
50 del siglo XX. 

Hace 70 años (en el año 1955) el co-
nocido texto original de Miquel Crusa-
font y Jaime Truyols sobre biometría de 
las muelas carniceras y la evolución de 
los Fisípedos (Crusafont y Truyols, 1956) 
fue remitido al gran paleontólogo George 
Gaylord Simpson para su publicación. Las 
reflexiones de Crusafont, Simpson y Tru-
yols, a partir de la técnica masterométrica 

introducida por Truyols en el estudio de 
los carnívoros fisípedos, son paradigmáti-

Hace 70 años (en el año 1955) 
el conocido texto original de 
Miquel Crusafont y Jaime 
Truyols sobre biometría de 
las muelas carniceras y la 
evolución de los Fisípedos 

(Crusafont, M. and Truyols, 
J. 1956) fue remitido al gran 
paleontólogo George Gaylord 
Simpson para su publicación

mailto:lsequeiros42@gmail.com
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cas en la historia de las teorías evolutivas 
no solo en España, sino en la comunidad 
científica internacional.

El profesor Jaime Truyols Santonja 
(1921-2013) fue un destacado paleontó-
logo sobre el que se han escrito muchas 
cosas (García Alcalde, J. y Sánchez de Po-
sada, L. 2013; Montes, 2013). Entre otros 
trabajos es bien conocida su tesis doctoral 
(Truyols, 1952) y su tratado sobre Paleon-
tología como ciencia paleobiológica den-
tro del paradigma moderno (López Martí-
nez y Truyols, 1994).

Los avatares del interesante debate 
científico sobre la evolución de los fisípe-
dos pueden ser seguidos a partir de la co-
rrespondencia entre Crusafont y Simpson. 
Miquel Crusafont i Pairó siempre se man-
tuvo fiel a las posturas finalistas y ortoge-
néticas de algunas escuelas paleontológi-
cas francesas, mientras Truyols se inclinó 
por las propuestas de Simpson. 

Y en este punto, Truyols siempre dis-
crepó con respecto a las posturas contin-

gentistas de la Teoría Sintética de la Evolu-
ción, de la que el profesor G. G. Simpson 
era uno de los impulsores.  Con un gran 
respeto por su maestro, Truyols no terció 
en el debate manteniéndose dentro de 
una postura solo descriptiva de los fenó-
menos sin apostar por una interpretación 
finalista o contingentista.

La propuesta metodológica de Jaime 
Truyols

En un interesante artículo del profesor 
Jesús Ignacio Catalá Gorgues (2013), se 
describen las relaciones epistolares entre 
los profesores Crusafont y G. G. Simpson. 
La figura de Truyols y sus aportaciones a la 
filosofía de la evolución a partir del estu-
dio goniométrico de los carnívoros de los 
fisípedos aparece resaltada.

El profesor Jaime Truyols Santonja 
aportó una metodología científica que 
ha pasado a la comunidad internacional: 
un intento de medición de las tasas de 

Miquel Crusafont i Pairó siempre se mantuvo fiel a las 
posturas finalistas y ortogenéticas de algunas escuelas 

paleontológicas francesas, mientras Truyols se inclinó por las 
propuestas de Simpson
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evolución biológica mediante el estudio 
de los parámetros de las muelas carnice-
ras de los mamíferos fisípedos. Fue uno 
de los primeros intentos de “medir” las 
tasas evolutivas de un grupo zoológico a 
lo largo del tiempo geológico. Esta me-
todología ya la publicó dos años antes 
con Crusafont, sin aportar consideracio-
nes sobre su aplicación a los procesos y 
ritmos evolutivos (Crusafont y Truyols, 
1953). Solo se centraron en presentar 
una técnica de medida que, en este tra-
bajo, no avanzan más. 

Pero el profesor Miquel Crusafont, más 
tarde, reinterpretó las investigaciones de 
Truyols sobre las medidas de los molares 
de los Fisípedos para intentar fundamen-
tar sus hipótesis finalistas y ortogenéticas 
de la Evolución. Y las relaciones Crusa-
font-Simpson internacionalizaron las ideas 
de Truyols. Los trabajos más interesantes 
de Truyols están en Truyols (1963, 1968, 
1983) y Crusafont y Truyols (1953, 1956, 
1957, 1958, 1966). A ellos aludimos más 
adelante.

Los inicios de internacionalización de la 
biología evolutiva

No cabe duda de que Crusafont apre-
ciaba a Simpson no solamente como cien-
tífico, sino también como persona. Pero 

hubo también, desde luego, un interés 
en el cultivo de la relación por parte del 
catalán. Simpson, en cierto modo, acabó 
por erigirse en un verdadero agente para 
la promoción internacional de la obra de 
Crusafont y su núcleo de colaboradores, 
como era entonces Jaime Truyols.

Crusafont pensó que sería conveniente 
publicar en inglés y en los Estados Unidos 
para “internacionalizar” la Paleontología 
española. Para ello amplió el abanico de 
colaboradores. Y desde 1947 aparece la 
figura de Truyols junto a Crusafont. Ya en 
1953 publicaron en España un artículo 
(Crusafont y Truyols, 1953) en el que ini-
ciaban lo que sería una línea muy fecunda 
de estudio de la evolución de los carnívo-
ros que se prolongaría durante más de un 
decenio.

Será necesario retroceder unos años 
para tener una perspectiva de los oríge-
nes de este trabajo. En 1946, el profesor 
Crusafont, junto a su colaborador de en-
tonces, Fernández de Villalta, publican en 
Francia sus hallazgos que hace que sean 
conocidos allí (Fernández de Villalta, Cru-
safont y Lavocat, 1946). Posteriormente, 
Miquel Crusafont publica ocho breves 
notas en los Comptes rendues Sommaires 
de la Societé Géologique de France, en las 
que iba dando noticia de diferentes ya-
cimientos de mamíferos del Neógeno de 
varias cuencas sedimentarias de España.  
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El contacto con colegas franceses y 
suizos se vio facilitado por el buen cono-
cimiento de la lengua francesa que tenía 
Crusafont y que le permitió escribir con 
fluidez en esta lengua muchas cartas. Cru-
safont pensó que sería muy conveniente 
publicar en inglés y en los Estados Unidos. 
La confianza creciente en las relaciones 
con George G. Simpson le fue abriendo 
puertas. Esto le llevó a plantearse en mar-
zo de 1948 la posibilidad de publicar una 
nota sobre el Triceromeryx en American 
Museum Novitates, la revista de la insti-
tución donde trabajaba Simpson. Pero el 
trabajo nunca apareció. 

Desde el año 1947, Miquel Crusafont 
incorpora a su equipo al joven paleontó-
logo de 26 años Jaime Truyols. Será con 
este con quien firmará en años siguien-
tes algunas publicaciones en inglés, Ya en 
1953 publicaron en España un artículo, 
“Un ensayo goniométrico sobre la carni-
cera inferior de los Fisípedos” (publicado 
en  Estudios Geológicos) en la que inicia-
ba una línea de investigación sobre los 
carnívoros, aplicando novedosas técnicas 
bioestadísticas.

Aunque Truyols no firmó el trabajo de 
1948, este ya era mencionado en los agra-
decimientos de la parte de biometría por 
Crusafont, por haber “facilitado la confec-
ción de estadísticas y gráficos”. De hecho, 
Truyols fue durante este período el cola-

borador específico en los estudios biomé-
tricos (también en los biogeográficos) de 
Crusafont, mientras que Villalta era el de 
las contribuciones descriptivas faunísticas. 

Crusafont, Simpson y Truyols

Crusafont pidió a Simpson que avalara 
su ingreso y el de Truyols en la Society for 
the Study of Evolution.  En el mismo año 
de 1948, Crusafont procuró dar una di-
fusión añadida a los trabajos biométricos 
con una reseña en el Boletín de la Real So-
ciedad Española de Historia Natural, en el 
mismo volumen, por cierto, en que otro 
destacado paleontólogo español, Bermu-
do Meléndez (1912-1999), se ocupaba, 
en sendas notas, de la paleontología en 
relación con la nueva síntesis y del evolu-
cionismo «regresionista».

Crusafont pensó que sería 
muy conveniente publicar en 

inglés y en los Estados Unidos. 
La confianza creciente en 
las relaciones con George 

G. Simpson le fue abriendo 
puertas
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Crusafont ya había barruntado publicar 
algo en Evolution allá por 1950. El trabajo 
iba a tratar sobre la filogenia de los jirá-
fidos, su grupo predilecto por entonces. 
Creía, no obstante, que la revista admitía 
trabajos en español, hasta que Simpson 
le aclaró que solamente el inglés estaba 
contemplado. Crusafont tampoco fue esta 
ocasión más allá de la declaración de in-
tenciones. Aquellos primeros años de la 
década de los cincuenta, por otro lado, 
fueron de cierto enfriamiento de la rela-
ción con Simpson; lagunas de conserva-
ción aparte, el intercambio epistolar re-
gistra una clara disminución entre 1950 y 
1955. 

En el ínterin fue cuando Crusafont y 
Truyols publicaron su «Ensayo goniomé-
trico», un trabajo riguroso, pero en todo 
caso concebido más desde el valor des-
criptivo de la biometría que no desde el 
punto de vista de la interpretación evo-
lutiva.

Fue en noviembre de 1955, hace 70 
años, cuando Crusafont anunció a Simpson 
que Truyols y él tenían previsto enviar en 

un plazo de dos semanas un artículo a Evo-
lution. Decía que lo enviarían ellos mismos 
en inglés, pero le pedía que fuera él quien 
lo presentara tras haberlo revisado. 

Simpson respondió que podían enviar-
lo directamente al editor, a la sazón Eve-
rett C. Olson (1910-1993), por entonces 
en la Universidad de Chicago; además, 
volvió a ofrecerse a traducir el trabajo del 
castellano al inglés. El 29 de diciembre, 
Crusafont envió a Simpson el manuscrito; 
éste, que acababa de ser intervenido qui-
rúrgicamente, tenía lista la traducción a 
finales del mes de enero de 1956. 

Simpson juzgó que el artículo «is cer-
tainly a valuable one», si bien no nega-
ba que «I do disagree with some points 
of your interpretations En todo caso, no 

Crusafont pidió a Simpson 
que avalara su ingreso y el de 
Truyols en la Society for the 

Study of Evolution

Crusafont y Truyols 
publicaron en 1956 su 

«Ensayo goniométrico», 
un trabajo riguroso, pero 

en todo caso concebido más 
desde el valor descriptivo 
de la biometría que no 

desde el punto de vista de la 
interpretación evolutiva
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entró en la cuestión. Lo que sí requirió 
de los catalanes fue la redacción del pre-
ceptivo resumen y la inclusión de las citas 
bibliográficas de varios autores que eran 
simplemente mencionados en el texto. 

Por una carta de George Gaylord Simp-
son (las de Crusafont de 1956, desgracia-
damente, no se han conservado), sabemos 
que el 7 de febrero ya habían sido man-
dadas las adiciones y correcciones solici-
tadas. Tanto celo se tomó Simpson, que 
incluso mandó fotografiar las ilustraciones 
que acompañaban al manuscrito como 
medida de precaución, aunque también, 
según reconocía, porque había pensado 
usarlas para sus clases de evolución de los 
carnívoros en Columbia. 

El 27 de febrero, Simpson volvió a es-
cribir a Crusafont para comunicarle que 
Olson había encontrado el artículo «ex-
tremely interesting» y que, efectivamente, 
había sido aceptado para su publicación. 
De este modo, el artículo de Crusafont y 
Truyols (1956 apareció en el fascículo 3 
del volumen de aquel año.

Los conflictos de filosofía de la evolu-
ción

En el artículo, Crusafont y Truyols desa-
rrollaron el método denominado «maste-
rometría», que permitía medir los dientes 
de los carnívoros de un modo que facilita-
ba la comparación y la estimación de los 
cambios en una línea evolutiva. 

A partir de su aplicación, derivaban 
unas conclusiones que favorecían una 
visión ortogenética. No entraremos en el 
contenido técnico, toda vez que el profe-
sor Jordi Agustí (1994) ya lo ha estudiado 
muy bien en una de sus contribuciones. 
Este mismo autor, en todo caso, plantea 
en el mismo trabajo una pregunta funda-
mental: ¿cómo fue posible que un artícu-
lo contaminado de ortogénesis y finalis-
mo fuera publicado en Evolution, órgano 
consagrado de los partidarios de la síntesis 
neodarwinista? 

Él mismo aventura que el enfoque 
cuantitativo aportado, que, lejos de repro-
ducir las propuestas de Simpson u otros 

Crusafont y Truyols desarrollaron el método denominado 
«masterometría», que permitía medir los dientes de los 

carnívoros de un modo que facilitaba la comparación y la 
estimación de los cambios en una línea evolutiva
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autores, era ciertamente original, impre-
sionaría favorablemente al consejo editor. 
Aquí, sin rechazar esa explicación, nos 
permitimos conjeturar que la interven-
ción de Simpson pudo ser determinante. 
En una de las cartas, Simpson le decía a 
Crusafont:

“I have of course personally recom-
mended its publication but the decision 
will rest with the editorial board. No 
doubt you will hear direct from Dr. Olson 
as to that.”

A pesar de la proclama enfática sobre 
la independencia del comité editorial, ya 
hemos visto quién adelantó a Crusafont 
la noticia de la aceptación. Simpson, no 
hay que olvidarlo, había jugado un papel 
decisivo en el arranque de Evolution y en 
la fundación de la Society for the Study of 
Evolution, de la que fue primer presiden-
te, cargo desde el cual procuró dotar de 
financiación a la revista en sus inicios. En 
ese sentido, no debería extrañar que, al 
margen de formalidades, su opinión fuera 
tenida en consideración.

Simpson, de todos modos, no quería 
dar pie a que alguien pensara que había 
tenido algo que ver con el artículo de 
Crusafont y Truyols. Olson propuso añadir 
una nota sobre la traducción, para decir 
que había sido revisada y aceptada por 
los autores. Pero Simpson le rogó que su 

nombre no apareciera en el texto. Simp-
son no podía estar de acuerdo:

“I have requested that my name 
should not appear as translator of the 
paper, because that is a pleasant task 
for which I neither deserve nor desire 
credit and because I am afraid that if I 
were named as translator some of the 
readers of “Evolution” right think that I 
had something to do with the writing of 
the paper or with the ideas expressed 
therein.”

Una cosa era dar su apoyo para la pu-
blicación del texto, y otra bien distinta dar 
que pensar acerca de que uno de los prin-
cipales proponentes de la nueva síntesis 
coqueteara con teorías finalistas. 

De todos modos, el artículo no sola-
mente recibió los parabienes de autores a 
priori más próximos, como fue el caso del 
profesor Alberto Carlo Blanc, sino tam-
bién de verdaderos puntales de la nueva 
síntesis. Concretamente, Julian Huxley 
(1887-1975) halló en la masterometría un 
apoyo a sus ideas sobre la estasigénesis o 
“evolución horizontal”. Crusafont le hizo 
llegar, incluso, datos inéditos añadidos. Se 
conocieron personalmente poco después, 
en mayo de 1957, con ocasión de una 
reunión en homenaje a Linneo que tuvo 
lugar en Uppsala, y allí discutieron sobre 
el asunto.
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Esta nueva conexión también fue ex-
plotada provechosamente por Crusafont 
en el proceso de internacionalización de 
sus aportaciones. En 1958, éste y Truyols 
firmaron una nueva nota, nada menos 
que en la revista Nature (Crusafont y Tru-
yols, 1958). 

La traducción corrió a cargo de Hu-
xley, según le contó a Simpson, al tiempo 
que le decía estar preparando un nuevo 
artículo para  Evolution, cuya traducción 
pensaba encomendar ahora al prestigio-
so anatomista Bjon Kurten, “con el objeto 
de no molestarle a Vd. en las actuales cir-
cunstancias.”

Simpson estaba por entonces -finales 
de 1957- recuperándose del gravísimo ac-
cidente que había sufrido en el verano de 
1956, cuando le cayó un árbol en el trans-
curso de una expedición en la Amazonia 
brasileña. Además de las consecuencias 
físicas, el accidente le dejó secuelas psí-
quicas considerables.

La correspondencia entre Crusafont y 
Simpson

Lo cierto es que ese nuevo artículo, 
a la postre, no apareció. Mientras tanto, 
Simpson, que ya había vuelto a la acti-
vidad, le envió a Crusafont una serie de 

consideraciones críticas sobre su propues-
ta masterométrica. Éstas fueron muy bien 
recibidas por el catalán. Simpson, poco 
después, le envió un trabajo suyo, todavía 
inédito, sobre la estimación de las seme-
janzas faunísticas, con la encomienda de 
que juzgara si era “useful and sound” y 
le dijera si encontraba “anything objectio-
nable in the references to Crusafont and 
Truyols”. En cierto modo, Simpson certifi-
caba así una confianza en Crusafont que 
solamente puede explicarse desde una 
estimación elevada del quehacer científi-
co de éste.

No tardó en contestar Crusafont, ex-
presándose con notable sinceridad y pi-
diéndole, ni más ni menos, que un reco-
nocimiento explícito de prioridad:

“Desde luego debe Vd. considerarlo 
puramente como un ruego y no una obli-
gación, pero toda vez que Vd. ha sido tan 
bueno que nos ha sometido su trabajo, no-
sotros le agradeceríamos de corazón tuvie-
ra la bondad de indicar que la idea de rea-
lizar una comparación a la vez sistemática 
y ecológica o aun sólo ecológica, y por lo 
tanto la de hacer entrar el número de in-
dividuos, fuimos nosotros los primeros en 
establecerla y que podía ser interesante.”

Simpson acogió gustosamente todo lo 
que Crusafont sugería. Su relación cientí-
fica estaba definitivamente asentada, y la 
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empatía mutua que se profesaban solo re-
quería del encuentro personal para asen-
tarse en una amistad verdadera. Así su-
cedió con ocasión del viaje a España que 
Simpson y su esposa hicieron en el verano 
del año siguiente, es decir, en 1960.

Los parámetros numéricos de la Evolu-
ción Orgánica

Con este título, Truyols publica su apor-
tación personal al problema de la maste-
rometría (Truyols, 1963). Para Truyols el 
estudio de los procesos macroevolutivos 
requiere cada vez más el uso de técnicas 
bioestadísticas. “Estos sistemas de expre-
sión numérica o gráfica poseen un impor-
tante campo de aplicación en Paleonto-
logía, que, de hecho, es la ciencia que 
entiende de Macro y de Megaevolución” 
(pág. 444). Sin embargo, con frecuencia, 
el paleontólogo no posee demasiados 
datos para poder hacer estudios bioes-
tadísticos fiables. Para Truyols, el mismo 
Simpson (1944) se refiere a lo difícil que 
es observar con métodos estadísticos un 
proceso de diferenciación de formas (….) 
a lo largo de una gran línea filética, por la 
escasez de material.

Y prosigue (pág. 460): “Se trata de un 
trabajo que ha permitido contrastar datos 
morfométricos significativos de la posición 

de una considerable cantidad de formas 
pertenecientes a una unidad taxonómi-
ca elevada con las hipótesis filogenéticas 
construidas a partir de las mismas formas.”

Las piezas dentarias de los Carnívoros 
Fisípedos

El proceso de investigación ha sido lle-
vado a cabo sobre un suborden de ma-
míferos: el de los Carnívoros Fisípedos. 
Los Fisípedos son un amplio suborden de 
mamíferos carnívoros caracterizados por 
disponer los dedos de las patas separados 
entre sí y, principalmente, por presentar 
una dentición especialmente adaptada 
para la depredación; de hecho, su régi-
men alimenticio es casi exclusivamen-
te carnívoro (en algunas épocas del año 
también incluyen vegetales en su dieta); 
destacan los caninos muy afilados para 
desgarrar los tejidos de sus presas, y las 
llamadas muelas carniceras, de mayor ta-
maño y destinadas a trocear el alimento. 
Todos los demás rasgos, tales como for-
mas, morfología externa, dimensiones, 
etc., están muy diversificados. Al ser acti-
vos depredadores presentan las patas do-
tadas de garras con uñas curvas, retráctiles 
en el caso de los félidos. 

Salvo los úrsidos, que son plantígrados, 
la gran mayoría de ellos son digitígrados, 



27

Boletín de la SESBE
Vol. 19(11) Octubre 2025

que les permiten perseguir a sus presas 
corriendo. Comprende familias muy co-
nocidas, ejemplo de los  Cánidos, como 
el lobo (Canis lupus), o el zorro (Vulpes 
vulpes);  Félidos, como el león (Panthe-
ra leo), gato montés (Felis silvestris), y el 
lince (Lynx pardina); Úrsidos, como el oso 
pardo (Ursus arctos);  Mustélidos, como 
el  visón (Mustela lutreola), turón (Muste-
la putorius), comadreja (Mustela nivalis), 
armiño (Mustela arminea), marta (Mar-
tes martes), garduña (Martes foina), tejón 
(Meles meles), y nutria (Lutra lutra); Vivé-
rridos, como la gineta (Genetta genetta); y 
también los Hiénidos (hienas), y Procióni-
dos (mapaches).

El trabajo se centra en el estudio de las 
variaciones anatómicas en las piezas den-
tarias de los representantes de este gru-
po. Para el estudio de tales variaciones se 
dispuso inicialmente de dos parámetros 
angulares, “alfa” y “beta”, tomados, res-
pectivamente, el primer molar inferior y 
el premolar superior 

“Estos ángulos – escribe Truyols – han 
resultado ser significativos del mayor o 
menos grado de “carnivoridad” de las 
diversas especies analizadas. Analizadas 
tales “populaciones”, se observó que las 
variantes aparecían ordenadas en zonas 
correspondientes a cada una de las sie-
te familias de los Fisípedos, - desde un 
polo hipocarnívoro, ocupado por los Úr-

sidos y parcialmente por los Mustélidos, 
- a otro polo hipercarnívoro, ocupado 
por los Félidos. En la zona central se dis-
ponían precisamente las formas basales 
(Cynodictis y géneros asociados), de las 
que se supone derivó el grupo entero de 
Fisípedos.”

La masterometría dio pie a un nuevo 
artículo (Crusafont y Truyols, 1966), que 
pretendía ser una respuesta a un artícu-
lo del año anterior del propio Simpson, 
significativamente titulado «A review of 
masterometry», en el que elaboraba una 
crítica a la propuesta de aquéllos. 

Las críticas, hasta entonces resueltas 
básicamente en la privacidad de la corres-
pondencia, tomaban ahora luz pública, 
sobre todo porque había autores que in-
terpretaban que la masterometría aporta-
ba evidencias contrarias a la teoría sintéti-
ca, lo cual no podía quedar sin respuesta 
por parte de Simpson. Mas la amistad en-
tre éste y Crusafont, forjada a lo largo de 
más de veinte años de relación epistolar 
y de aquel encuentro episódico de 1960, 
no se resintió en absoluto.

En aquella relación, ciertamente, el 
rédito mayor lo obtuvo Crusafont y, con 
él, la paleontología evolutiva española. 
Simpson no fue, ni mucho menos, el úni-
co apoyo foráneo con que contó Crusa-
font. Tampoco se puede decir que fuera 
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el más importante, ya que la historia de 
las otras relaciones científicas mantenidas 
por Crusafont con otros colegas extranje-
ros todavía está por escribir. 

En cualquier caso, sí parece evidente 
que Simpson fue clave en el modo en que 
Crusafont se incorporó a la comunidad 
internacional de paleontólogos. Pasiva-
mente, fue el inspirador de la línea que 
mayor proyección otorgó a Crusafont. 
Más activamente, 
su intervención fue 
crucial a la hora de 
que el catalán publi-
cara en Evolution, la 
revista que entonces 
representaba la pun-
ta de lanza de los 
estudios evolucionis-
tas. 

En todo ello, fue 
importante que 
Simpson encontrara en Crusafont a un co-
lega genuino, pese a las grandes diferen-
cias que mantenían en cuanto a su idea 
de la evolución y, en general, a su visión 
del mundo.

Crusafont mantuvo encendido el de-
bate finalismo-neodarwinismo durante 
los años sesenta y setenta, enfrentado a 
los biólogos moleculares y genetistas loca-
les, por ejemplo, Ramon Margalef (1919-

2004) y Antoni Prevosti (1919-2011) des-
de la Universidad de Barcelona, quienes 
habían ido desplazando a los geólogos 
como principales competidores de los 
paleontólogos, y a éstos como exclusivos 
referentes de la investigación y conoci-
miento de la evolución. Aunque venían 
pronunciándose desde finales de los cin-
cuenta, los neodarwinistas reavivaron el 
debate con la irrupción en la España de 
1970 de Jacques Monod y su libro Azar y 

necesidad.

En 1973, Crusa-
font enfermó de cán-
cer y en 1977 murió 
su esposa, aconteci-
mientos que lo lleva-
ron progresivamente 
a una pérdida signi-
ficativa de su ímpe-
tu y a situarse en un 
segundo plano del 
debate. En 1982, 

poco antes de su muerte, Crusafont reci-
biría «una gran distinción» al participar en 
un «curso que coincidía con las fechas del 
aniversario de Darwin, con ocasión de la 
inauguración del nuevo edificio de la Fa-
cultad de Biología de la Universidad de 
Barcelona. A este evento acudieron mu-
chos paleontólogos extranjeros y algunos 
consideran que este evento marca un um-
bral final en el debate finalista-neodarwi-
nista en España.

Crusafont mantuvo 
encendido el debate 

finalismo-neodarwinismo 
durante los años sesenta 
y setenta, enfrentado a 

los biólogos moleculares y 
genetistas locales
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Conclusión

La colaboración entre Miquel Crusa-
font y Jaime Truyols en el estudio maste-
rométrico de las muelas carniceras de los 
fisípedos favoreció la reflexión científica y 
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La neocorteza y su singularidad

Durante gran parte de la historia de la 
neurociencia, el cerebro de los mamíferos 
se consideró un ejemplo de sofisticación 
evolutiva. Su capacidad para procesar 
información y regular comportamientos 
sociales, emocionales y cognitivos lo situó 
como referente dentro del árbol de los 
vertebrados. Se asumió que las funciones 
superiores del cerebro —como la memo-
ria, el razonamiento o la planificación— 
habían alcanzado su máximo desarrollo 
en este grupo.

Este protagonismo se apoyaba en la 
presencia de una estructura muy particu-
lar: la neocorteza. Se trata de una capa 
de tejido nervioso que cubre gran parte 
de los hemisferios cerebrales en los ma-
míferos, organizada en seis capas celu-
lares superpuestas. Desde sus primeras 
descripciones en el siglo XIX, los neuroa-
natomistas comprendieron que ninguna 
otra rama de los vertebrados poseía una 
estructura equivalente. La neocorteza se 
interpretó entonces como un rasgo distin-
tivo y exclusivo de los mamíferos, respon-
sable de sus capacidades intelectuales.

mailto:fernando.garcia-moreno@achucarro.org
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A partir de esta observación, se ins-
taló la idea de que estructuras semejan-
tes a la neocorteza eran imprescindibles 
para sostener comportamientos comple-
jos. Si ninguna otra especie contaba con 
esta arquitectura, tampoco podrían exhi-
bir conductas elaboradas ni capacidades 
cognitivas avanzadas (Jerison, 1973). Este 
razonamiento, derivado de una visión je-
rárquica y lineal de la evolución, relegó 
durante décadas el estudio de otros cere-
bros vertebrados.

Así, se estableció una relación casi exclu-
siva entre complejidad anatómica y capaci-
dad intelectual, donde los mamíferos ocu-
paban la cúspide gracias a su neocorteza.

Las ideas preconcebidas de la Scala na-
turae

Durante siglos, la historia natural es-
tuvo marcada por una concepción je-
rárquica de la vida conocida como Scala 
naturae, una escala ascendente que cul-
minaba en el ser humano (Figura 1). Esta 
idea, heredada de la filosofía clásica, en-
contró eco incluso en la biología moderna 
y en la forma de interpretar la evolución 
del cerebro.

A comienzos del siglo XX, muchos in-
vestigadores proyectaron esta visión je-
rárquica sobre la anatomía cerebral. Así 
nació la noción del “cerebro reptiliano”, 
según la cual los cerebros de los vertebra-
dos evolucionaban mediante la adición 
progresiva de nuevas estructuras sobre 
un esquema primitivo. En ese modelo, las 
aves, al carecer de neocorteza, se asumía 
que poseían un palio (o pallium) reducido 
y funciones limitadas.

De acuerdo con esta idea, sus compor-
tamientos debían ser sencillos: respuestas 
automáticas, escasa capacidad de apren-
dizaje o planificación. Durante décadas, 
las aves fueron relegadas en los estudios 
sobre inteligencia animal, consideradas 
poco más que autómatas instintivos.

Sin embargo, estas interpretaciones se 
basaban en supuestos no verificados. El de-

Se instaló la idea de que 
estructuras semejantes 
a la neocorteza eran 

imprescindibles para sostener 
comportamientos complejos. Si 
ninguna otra especie contaba 

con esta arquitectura, 
tampoco podrían exhibir 
conductas elaboradas ni 
capacidades cognitivas 

avanzadas
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Figura 1 – Cambios en la visión de la evolución biológica y del cerebro. A. Clásico árbol 
filogenético de la scala naturae mostrando las especies animales a distintos niveles de sofisticación, con 
el ser humano por encima de todos ellos. Dibujo original de Haeckel, 1868. Las líneas rojas indican 
las ramas de humanos, roedores, aves y lagartos. B. Visión jerárquica clásica de la evolución cerebral, 
en la que un ascenso en complejidad condujo la evolución hacia el cerebro humano, pasando por 
estadios evolutivos previos más simples (de abajo hacia arriba, cerebro de lagarto, gallina, gato y 
humano). C. Esquema filogenético actual de los vertebrados, radial, que muestra como todas las 
especies animales han tenido el mismo tiempo biológico evolutivo, sin jerarquización. Imagen bajo 
licencia de Creative Commons.

sarrollo de nuevas técnicas de neuroanato-
mía, histología y análisis conductual permi-
tió reevaluar estas afirmaciones. Lo que se 
descubrió contradijo frontalmente la lógica 
de la Scala naturae: las aves habían desa-
rrollado estructuras cerebrales altamen-
te especializadas para resolver funciones 
complejas, pese a no poseer neocorteza.

Este cambio de perspectiva abrió la 
puerta a comparar rigurosamente los ce-
rebros de aves y mamíferos, no desde una 
escala jerárquica, sino desde su arquitec-
tura, funcionalidad y origen evolutivo.

Lo que se descubrió contradijo 
frontalmente la lógica 

de la Scala naturae: las 
aves habían desarrollado 

estructuras cerebrales 
altamente especializadas 
para resolver funciones 

complejas, pese a no poseer 
neocorteza
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El extraño cerebro de las aves

Si durante mucho tiempo se consideró 
que la neocorteza era indispensable para 
las capacidades cognitivas complejas, el 
caso de las aves se presentaba como una 
excepción difícil de encajar en esa idea. 
A diferencia de los mamíferos, las aves 
carecen por completo de neocorteza. Su 
cerebro está organizado de forma distinta, 
sin las seis capas superpuestas que carac-
terizan a la corteza mamífera (Reiner et 
al., 2004). Esta diferencia anatómica llevó 
durante décadas a suponer que el cerebro 
de las aves era más simple y, por tanto, 
limitado en sus funciones.

Sin embargo, una mirada más dete-
nida revela que el cerebro de las aves 
posee una serie de especializaciones no-
tables. Por ejemplo, sus neuronas suelen 
ser de menor tamaño en comparación 
con las de los mamíferos. Esta caracterís-
tica, lejos de ser un signo de simplicidad, 
permite que se concentren en mayor nú-
mero en un espacio cerebral reducido. 
De hecho, algunas aves muestran una 
densidad neuronal en el cerebro que su-
pera ampliamente la de muchos mamí-
feros, incluido el ser humano, en deter-
minadas regiones. Esta altísima densidad 
permite una conectividad eficiente y una 
rápida transmisión de información, com-
pensando sobradamente la ausencia de 
neocorteza.

Otra particularidad del cerebro de las 
aves es la pérdida de ciertas estructuras 
secundarias que sí se conservan en otros 
vertebrados. A lo largo de su evolución, las 
aves han simplificado algunas regiones ce-
rebrales, probablemente como consecuen-
cia de la presión evolutiva por aligerar peso 
corporal, indispensable para el vuelo. Esta 
simplificación anatómica no implicó una 
merma en sus capacidades, sino una reor-
ganización funcional que, en muchos casos, 
ha resultado ser extremadamente eficiente.

Estas adaptaciones, unidas a compor-
tamientos sorprendentemente complejos 
observados en especies como cuervos, 
loros o palomas, empezaron a cuestionar 
la vieja idea de que un cerebro sin neo-
corteza debía ser necesariamente inferior. 
¿Cómo era posible que sin esa estructura 
considerada esencial, las aves resolvie-
ran problemas, fabricaran herramientas o 
mostraran conductas sociales elaboradas? 
Este enigma llevó a los investigadores a re-
considerar no solo las capacidades de las 
aves, sino también los prejuicios con los 
que durante décadas se había estudiado 
la evolución del cerebro.

A medida que se acumulaban estas 
evidencias, resultaba inevitable reflexio-
nar sobre la verdadera estructura, función 
y evolución del pallium de las aves. Así, se 
abrió una nueva etapa en la neurociencia 
comparada.
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El pallium de aves y mamíferos, más pa-
recidos de lo esperado

La idea de un cerebro aviar simple 
comenzó a desmoronarse en la década 
de 1960, cuando estudios histológicos 
detallados revelaron una organización 
más compleja de lo que se pensaba. In-
vestigadores como Harvey Karten y Onur 
Güntürkün observaron que las aves po-
seían extensas áreas paliales, compara-
bles en tamaño y complejidad a las de 
los mamíferos.

Uno de los avances cruciales en esos 
años fue el uso de técnicas histoquímicas, 
como la tinción para acetilcolinesterasa 
(AChE), que permitió delimitar con pre-
cisión la extensión del subpallium (una 
región cerebral limítrofe con el pallium) 
y, en consecuencia, estimar correctamen-
te el volumen del pallium aviar. Para sor-
presa de muchos, resultó ser al menos tan 
grande, proporcionalmente, como el de 
los mamíferos, desmontando así la idea 
de un pallium residual en las aves (Figura 
2). Si el tamaño del pallium es importante 

Figura 2 – Modelos de subdivisión del telencéfalo. A la izquierda se muestra una tinción Nissl de 
un corte coronal del telencéfalo de ratón. El palio -en las partes superior, derecha e inferior derecha 
de la sección- es mucho mayor que el supalio, delimitado y coloreado en marrón. A la derecha, tres 
secciones comparables del cerebro de gallina. La primera muestra el modelo anterior a la década de 
los 60, con un enorme subpalio y un disminuido palio. En el centro, una tinción histológica clásica 
que muestra la verdadera extensión sel subpalio. A la derecha, la visión actual en la que el palio de 
aves es mucho mayor que el subpalio, en una proporción relativa similar a la de los mamíferos.
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para el desarrollo de funciones complejas, 
las aves poseen un cerebro muy prepara-
do para ellas.

En los años noventa y dos mil, el de-
sarrollo de la genoarquitectura (el estudio 
de la organización cerebral a partir de 
patrones de expresión génica durante el 
desarrollo embrionario) confirmó y am-
plió esas conclusiones. Autores como Luis 
Puelles y Loreta Medina demostraron que 
aves y mamíferos comparten subdivisio-
nes paliales homologas, reconocibles por 
la expresión de genes conservados como 
Emx1, Tbr1 o Er81. Estas subdivisiones, 
lejos de ser invenciones exclusivas de los 
mamíferos, formaban parte del plan cere-
bral ancestral de los amniotas.

A la vez, los estudios de comportamien-
to derribaban viejos prejuicios. Se descu-
brió que especies como cuervos, loros o 
cacatúas exhiben capacidades cognitivas 
extraordinarias: uso de herramientas, re-
conocimiento individual, planificación, 
aprendizaje social y resolución de pro-
blemas complejos, a la altura de muchos 
primates.

Sin embargo, quedaba una cuestión 
esencial por resolver. Aunque las aves po-
seen áreas cerebrales equivalentes y ca-
pacidades cognitivas similares, no tienen 
una neocorteza laminada como los ma-
míferos. Entonces, ¿cómo se conectan sus 

neuronas para generar comportamientos 
tan elaborados? ¿Siguen ambos grupos 
vertebrados un mismo plan de conecti-
vidad, disfrazado bajo arquitecturas dis-
tintas, o han resuelto el desafío de otra 
manera? La conectividad oculta podría 
guardar la clave de similitudes insospe-
chadas o divergencias profundas. 

¿Un circuito neuronal común y conser-
vado?

La constatación de que aves y mamí-
feros compartían subdivisiones paliales y 
capacidades cognitivas comparables abrió 
una nueva cuestión: ¿cómo se organizan y 
procesan internamente estas funciones en 
cerebros con arquitecturas tan distintas? 
En mamíferos, desde principios del siglo 
XX se había descrito con precisión la co-
nectividad interna de la corteza cerebral. 
Gracias a los trabajos de Lorente de Nó 
y sus discípulos, se sabía que la corteza 
operaba a través de un circuito canónico, 
compuesto por seis capas corticales que 
procesaban de forma ordenada la infor-
mación sensorial que llegaba desde el tá-
lamo, os núcleos talámicos, para así res-
ponder informando de nuevo al tálamo o 
a estructuras subcorticales.

El circuito cortical básico es el denomi-
nado canónico, o trisináptico. Comienza 
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con la llegada de axones desde el tálamo a 
las neuronas de la capa 4 (primera sinap-
sis). Desde ahí la señal asciende a las capas 
2/3 (segunda sinapsis) y luego desciende a 
las capas profundas 5 y 6 (tercera sinap-
sis). Estas neuronas profundas proyectan 
hacia otras áreas corticales, núcleos sub-
corticales o de vuelta al tálamo. Esta orga-
nización sostiene un procesamiento jerár-
quico y paralelo de la información, y es la 
base de la percepción y la acción.

Sin embargo, en aves, cuya organiza-
ción palial carece de esta disposición la-
minar evidente, se desconocía si existía 
algún equivalente funcional o anatómico. 
El desarrollo de métodos para trazar co-
nectividad neuronal a mediados de los 
años 60 (como los trazadores anterógra-
dos y retrógrados basados en aminoácidos 
marcados radiactivamente o las técnicas 
de degeneración axonal) permitió por pri-
mera vez cartografiar con detalle las co-
nexiones cerebrales aviares. Fue en este 
contexto cuando Harvey Karten propuso 
su influyente hipótesis.

La  hipótesis de Karten   (Karten et al., 
1969; revisitada en Butler et al., 2011) 
sugería que, aunque las neuronas palia-
les aviares se agrupan en núcleos en lu-
gar de disponerse en capas, las relaciones 
funcionales y de conectividad entre esos 
núcleos replican las del circuito cortical 
mamífero. Según Karten, núcleos espe-
cíficos del  dorsal ventricular ridge  (DVR) 
aviar recibirían conectividad talámica de 
manera análoga a las neuronas de la capa 
4 de la neocorteza, transmitirían la in-
formación a otros núcleos que harían las 
veces de neuronas de las capas 2/3, y de 
ahí a núcleos profundos equivalentes a las 
neuronas de las capas 5/6, cerrando el cir-
cuito hacia núcleos talámicos o motores 
(Figura 3).

Durante décadas, esta idea fue amplia-
mente aceptada. Muchos neurocientíficos 
consideraron que los amniotas compartían 
un circuito esencial y altamente conserva-
do, y que la evolución no había modifi-
cado sustancialmente los componentes 
neuronales ni su conectividad básica. Las 

Muchos neurocientíficos consideraron que los amniotas 
compartían un circuito esencial y altamente conservado 

[…] Las mismas neuronas conectadas de la misma manera, 
habiéndose conservado todo ello por más de 300 millones de 

años, compartiendo multitud de características
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mismas neuronas conectadas de la 
misma manera, habiéndose con-
servado todo ello por más de 300 
millones de años, compartiendo 
multitud de características (Figura 
4). Lo único que habría cambiado 
sería la disposición espacial de es-
tas neuronas: organizadas en seis 
capas en mamíferos, en tres capas 
en reptiles, o en agrupaciones nu-
cleares en aves.

Sin embargo, a pesar de su 
atractivo, esta hipótesis descansa-
ba en gran parte en estudios de 
conectividad en cerebros adultos 
y en inferencias anatómicas. No se 
había demostrado que las neuro-
nas que ocupaban posiciones fun-
cionalmente equivalentes en ma-
míferos y aves fueran del mismo 
tipo celular, ni que compartieran 
una historia embriológica común. 
Para resolver esta incógnita era ne-
cesario investigar cómo se originan 
estas neuronas durante el desarro-
llo, qué progenitores las generan y 
qué programas moleculares defi-
nen sus identidades y conexiones. 
Solo así podría determinarse si el 
circuito era efectivamente conser-
vado o si, por el contrario, había 
emergido por vías evolutivas dis-
tintas para alcanzar soluciones fun-
cionales semejantes.

Figura 3 – Circuitos trisnápticos en el palio de aves y 
mamíferos. Imagen basada en Rueda-Alaña et al., 2025 
y realizada por Mark Belan/Quanta Magazine.
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Caracteres homólogos conservados se 
desarrollan de modo conservado

La biología evolutiva del desarrollo ha 
establecido con total claridad un princi-
pio fundamental: todo carácter biológico 
se forma siguiendo un programa de de-
sarrollo específico. Este programa deter-
mina dónde y cuándo nacen sus células, 
qué migraciones realizan, a qué señales 
ambientales responden y en qué tipos ce-
lulares se diferencian. No es una serie de 
eventos aleatorios, sino una secuencia or-

denada e interdependiente, donde cada 
paso condiciona y permite el siguiente.

Este carácter secuencial implica que 
modificaciones en cualquier punto inter-
medio del proceso suelen alterar el pro-
ducto final. Es una consecuencia lógica: 
si al seguir un itinerario se toma un desvío 
erróneo en un cruce determinado, el des-
tino alcanzado será forzosamente distinto. 
De este modo, para que un carácter pre-
sente en dos especies pueda considerarse 
homólogo y conservado (no solo morfo-

Figura 4 – Similitudes de los circuitos paliales en amniotas. Todos estos circuitos comparten 
multidtud de similtudes biológicas. Sus neuronas son paliales, se generan en el palio durante el 
desarrollo, la región del cerebro que expresa genes ocmo Pax6, Emx1 o Tbr1. Debido a ello, su 
neurotransmisor de comunicación es el glutamato. Se organizan en circuitos trisinápticos, por lo que 
tres neuronas en el palio deciden la respuesta al estímulo, que es principalmente sensorial (excepto 
del sistema olfativo). Sus neuronas expresan marcadores genéticos comunes, como RorB o Ctip2, y 
muestran proiedades electrofisiólogicas similares. Por último, estos circuitos paliales están modulados 
por las mismas interneuronas GABAérgicas, profundamente conservadas entre todas las especies.
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lógica o funcionalmente, sino en senti-
do evolutivo riguroso) debe desarrollarse 
a través de un programa equivalente en 
ambas especies. Si el programa diverge, 
aunque el resultado aparente sea similar, 
estaremos ante una convergencia, no una 
auténtica conservación.

Esta lógica se aplica de forma idéntica 
a los circuitos cerebrales (García-Moreno 
y Molnár, 2020). No basta con demostrar 
que dos regiones encefálicas se conectan 
de forma parecida en distintas especies. 
Para considerarlos circuitos conservados, 
su proceso de formación debe respetar 
los mismos pasos ontogenéticos: deben 
generarse en las mismas localizaciones 
embrionarias, en los mismos periodos del 
desarrollo, a partir de los mismos progeni-
tores, bajo los mismos controles genéticos 
y estableciendo conexiones a través de los 
mismos mecanismos.

Un ejemplo paradigmático es el cere-
belo de los vertebrados. Gracias a estudios 
de conectividad, sabemos desde hace dé-
cadas que sus circuitos son equivalentes 
en peces, reptiles, aves y mamíferos. Pero 
la verdadera prueba llegó cuando se ana-
lizó su desarrollo mediante técnicas de 
datado neuronal -una técnica que mues-
tra cuando en desarrollo es generada cada 
población de células-, demostrándose 
que las neuronas cerebelosas se generan 
siguiendo los mismos programas onto-

genéticos en reptiles, aves y mamíferos 
(Rueda-Alaña y García-Moreno, 2022). 
Más aún, análisis transcriptómicos recien-
tes  han corroborado que las neuronas 
resultantes son extremadamente similares 
a nivel molecular, reflejo de un programa 
de formación que se ha mantenido inal-
terado durante más de 320 millones de 
años.

Con este principio firmemente estable-
cido, surgió la cuestión inevitable: ¿ocurre 
lo mismo en los circuitos del pallium, res-
ponsables de las funciones cognitivas más 
elevadas de los amniotas? Hasta ahora se 
había supuesto su conservación funcional 
y anatómica, pero faltaba demostrar si sus 
programas de desarrollo y formación eran 
equivalentes, o si la evolución había segui-
do rutas distintas para construir soluciones 
funcionalmente parecidas. La respuesta a 
esta incógnita, esencial para comprender 
la evolución de la inteligencia en verte-
brados, ha sido el foco de atención de 
nuestros trabajos en los últimos años.

	

El desarrollo de los circuitos neurona-
les ha seguido caminos evolutivos inde-
pendientes

En un estudio reciente (Rueda-Alaña 
et al., 2025), nuestro grupo pudo abordar 
esta cuestión desde una perspectiva más 
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completa, considerando no solo la conec-
tividad madura, sino todo el programa 
de desarrollo implicado en la formación 
de estos circuitos: desde su organización 
anatómica inicial hasta los programas mo-
leculares y la secuencia temporal de neu-
rogénesis que los originan. Este enfoque 
integral, aplicado de forma comparativa 
en embriones de mamíferos, aves y repti-
les, permitió resolver una de las preguntas 
abiertas más persistentes en la neurobio-
logía evolutiva de los amniotas.

Uno de los primeros hallazgos clave 
fue que las regiones donde se generan 
los circuitos sensoriales y asociativos del 
pallium difieren de forma sistemática en-
tre taxones. En mamíferos, la neocorteza 
se desarrolla a partir de la región dorsal 
del pallium, caracterizada por la expre-
sión de genes como Emx1, Pax6 o Tbr1. 
Sin embargo, en saurópsidos (aves y rep-
tiles), muchos de los circuitos equivalen-
tes surgen en zonas ventrales del pallium, 
molecularmente distintas, delimitadas por 
la expresión de genes como Etv1, Dach2 
o Nr2f2. Estas regiones, además de estar 
anatómicamente separadas, muestran 
perfiles de identidad regional divergentes 
desde estadios muy tempranos del desa-
rrollo.

La diferencia no radica solo en su lugar 
espacial en el pallium. En el desarrollo del 
cerebro, el tiempo de generación de cada 

neurona dicta qué tipo de neurona va a 
ser: donde se ubicará, con qué neuro-
nas se comunicará, qué genes expresará, 
que morfología dispondrá. Así, otro dato 
revelador fue que la secuencia temporal 
de generación de las neuronas también es 
distinta en cada linaje. En mamíferos, las 
primeras neuronas que se generan en la 
neocorteza son las de proyección extra-
palial de capas profundas (principalmente 
las de las capa 5 y 6), responsables de en-
viar información hacia núcleos subcortica-
les y estructuras motoras. Por el contrario, 
en aves, los primeros grupos neuronales 
que se originan en el circuito son aquellos 
que reciben aferencias sensoriales del tá-
lamo, estableciendo una secuencia inver-
sa a la observada en mamíferos. 

De hecho, pudimos demostrar que es-
tas neuronas seguían una secuencia de 
generación diferente dirigida por células 
madre neurales (las células progenitoras 
que generan mediante división celular a 
todas las neuronas del cerebro) diferen-
tes. Existen varios tipos de células madre 
neurales, y algunos son singulares y únicos 
en cada linaje de amniotas.

Como consecuencia, los programas es-
pacio-temporales de formación de estos 
circuitos son profundamente divergentes. 
A diferencia de lo que ocurre en el ce-
rebelo (donde las zonas de neurogéne-
sis, los tipos celulares, su secuencia de 
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nacimiento y sus destinos sinápticos han 
permanecido inalterados durante más de 
300 millones de años), en el pallium de 
aves y mamíferos estos programas han se-
guido rutas distintas. Esto invalida la posi-
bilidad de que los circuitos paliales sean 
homólogos en sentido estricto, ya que la 
homología requiere la conservación no 
solo estructural o funcional, sino también 
de los mecanismos de formación.

Sin embargo, a pesar de estas profun-
das diferencias ontogenéticas, todos los 
estudios funcionales previos coincidían 
en señalar circuitos con características 
sorprendentemente similares en cuanto 
a su organización funcional y dinámica. 
Esto planteaba una pregunta fascinante: 
¿era posible que programas del desarrollo 
tan divergentes hubieran dado lugar a las 
mismas neuronas y a circuitos funcional-

mente equivalentes mediante una cana-
lización evolutiva? La clave de esta para-
doja residía en la naturaleza misma de las 
neuronas que integran esos circuitos.

Circuitos equivalentes, neuronas dife-
rentes

En los últimos años, el desarrollo de 
tecnologías ómicas de altísima resolución 
ha transformado por completo nuestra 
capacidad para estudiar el cerebro. Téc-
nicas como el single-cell RNA sequencing 
permiten identificar qué cientos de genes 
están activos en cada célula individuali-
zada y, gracias a su escalabilidad, realizar 
este análisis en decenas de miles de neu-
ronas de forma simultánea. Esto ha hecho 
posible no solo clasificar células por su 
morfología o conectividad, sino estable-
cer tipologías moleculares basadas en la 
expresión combinada de genes maestros 
y programas de redes génicas asociadas, 
que definen de manera precisa las propie-
dades funcionales y potenciales de cada 
neurona.

Gracias a esta metodología, en la últi-
ma década se han generado atlas trans-
criptómicos de tipos neuronales en múl-
tiples especies: desde humanos y otros 
primates hasta roedores, lagartos, anfibios 
y tortugas. Sin embargo, existía un vacío 

Como consecuencia, los 
programas espacio-temporales 

de formación de estos 
circuitos son profundamente 
divergentes. A diferencia de 
lo que ocurre en el cerebelo 
[…] en el pallium de aves y 
mamíferos estos programas 
han seguido rutas distintas
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llamativo en la literatura: no se había ca-
racterizado el atlas de tipos neuronales 
del pallium de las aves. Esta ausencia no 
era accidental. Como ya se ha señalado, 
el pallium aviar posee características ana-
tómicas únicas: neuronas extremadamen-
te pequeñas, empaquetadas en un tejido 
denso, sin capas ni marcadores histológi-
cos secundarios claros, lo que había difi-
cultado durante décadas cualquier apro-
ximación sistemática.

En colaboración con el grupo de Hen-
rik Kaessmann (Universidad de Heidel-
berg), pudimos por primera vez descifrar 
los códigos transcriptómicos de los tipos 
neuronales del pallium de aves, tanto en 
el cerebro embrionario como en el adulto 
de pollo (Zaremba et al., 2025). Los resul-
tados fueron reveladores. Identificamos 
una pequeña fracción de neuronas con-
servadas con otros amniotas, incluyendo 
las interneuronas y poblaciones equiva-
lentes a las neuronas del hipocampo, de 
áreas olfativas y de una región conocida 
en mamíferos como claustro. Curiosa-
mente, estas son precisamente las áreas 
que los neuroanatomistas clásicos, sin 
técnicas moleculares, ya habían definido 
como archicortex y paleocortex, intuyen-
do correctamente que se trataba de terri-
torios ancestrales compartidos.

Sin embargo, lo verdaderamente rele-
vante fue que la gran mayoría de neuronas 

del pallium aviar resultaron ser únicas, sin 
correspondencia alguna con tipos neuro-
nales conocidos en mamíferos o reptiles 
(Figura 5). Este hallazgo no solo refutaba 
definitivamente la antigua idea del “ce-
rebro reptiliano”, sino que revelaba un 
grado de innovación neuronal en aves 
comparable al que se había documentado 
en linajes de mamíferos, incluidos los pri-
mates. Este amplio y diverso catálogo de 
neuronas en el pallium de aves, sumado 
a los ingentes números de neuronas que 
posee son sin duda el substrato biológico 
de la alta capacidad cognitiva de las aves. 
Y es reseñable que, por tanto, la inteligen-
cia de aves ha surgido y evolucionado de 
modo independiente y separado al caso 
de los mamíferos. 

Volviendo a los tipos de neuronas del 
pallium de aves, las neuronas responsa-
bles de las funciones sensoriales y de los 
circuitos estudiados por Rueda-Alaña et 
al. (2025) resultaron ser molecularmen-
te distintas en cada especie analizada. Es 
decir, aunque los circuitos funcionales pa-
recían operar de manera equivalente (re-
cibiendo información talámica, procesán-
dola localmente y enviando proyecciones 
hacia núcleos motores o asociativos), las 
neuronas que componían esos circuitos 
pertenecían a tipos celulares distintos, 
con orígenes ontogenéticos, marcadores 
génicos y secuencias de neurogénesis in-
dependientes en cada taxón.
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El panorama que se dibujaba era cla-
ro: el circuito se forma siguiendo ins-
trucciones del desarrollo divergentes 
en cada grupo de amniotas, a partir de 
poblaciones neuronales distintas y en 
regiones cerebrales separadas anatómi-
ca y molecularmente. Y sin embargo, 
el circuito funciona de forma funcio-
nalmente análoga, procesando la infor-
mación sensorial a través de rutas or-
ganizadas según principios dinámicos 
similares.

¿Cómo es posible conciliar estas dos 
visiones, en apariencia contradictorias? 
¿Cómo pueden circuitos ensamblados 
con neuronas diferentes, en posiciones 
distintas y bajo programas ontogenéticos 
divergentes, cumplir las mismas funciones? 
La respuesta, como en otras áreas de 
la biología, estaba en las constricciones 
funcionales impuestas por el propio sistema 
nervioso y el mundo físico que ha de in-
terpretar,y en la capacidad de la evolución 
para generar soluciones convergentes.

Figura 5 – Diferencias transcriptómicas entre neuronas paliales. Los gráficos muestran los 
coeficientes de similitud de 0 a 3 (máximo encontrado 2.5) en la comparativa de las neuronas de pollo 
y ratón, mostrando como las semajanzas son mucho mayores para las interneuronas GABAérgicas 
(izquierda) que para las neuronas palilaes de proyeccion, glutamatérgicas (derecha). Gráficos originales 
de la investigacion publicada en Zaremba et al., 2025. Las interneuonas son un tipo de neurona muy 
conservado en vertabrados, mientras que las neuonas glutamatérgicas han diversificado mucho más su 
transcriptoma y programa del desarrollo, generando variedades únicas de cada taxon. 
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Convergencia neuronal en el pallium de 
las aves

La biología evolutiva está repleta de 
ejemplos donde estructuras anatómicas 
distintas, originadas en tejidos y linajes 
embrionarios independientes, terminan 
cumpliendo funciones equivalentes. Las 
alas de aves y murciélagos, por ejemplo, 
representan dos soluciones aerodinámicas 
semejantes a un mismo desafío: el vuelo. 
Sin embargo, mientras las de las aves de-
rivan de modificaciones en las plumas y 
los huesos del miembro anterior, las de los 
murciélagos lo hacen a partir de una ex-
pansión de la membrana interdigital. En 
ambos casos, las estructuras acaban siendo 
muy parecidas ya que están limitadas por 
las mismas características físicas a las que 
han de dar una respuesta: la densidad del 
aire, el peso del animal, la superficie de 
planeo, etc. Diferentes materiales, mismo 
resultado funcional. Este fenómeno, cono-
cido como convergencia evolutiva, es una 
de las constantes de la historia natural.

Nuestros trabajos han revelado que 
este mismo principio opera también en la 
organización de los cerebros de los am-
niotas. Aves y mamíferos, pese a sus tra-
yectorias evolutivas independientes, han 
desarrollado circuitos neuronales funcio-
nalmente análogos en sus pallia. La dife-
rencia, como ha demostrado la investiga-
ción reciente, radica en el material con el 

que se han construido esos circuitos: las 
neuronas que los constituyen son diferen-
tes en cada grupo, generadas en lugares 
distintos del cerebro embrionario y bajo 
programas de desarrollo divergentes. Y, 
sin embargo, la lógica funcional que go-
bierna estos circuitos es asombrosamen-
te similar, ya que como en el caso de las 
alas, la funcionalidad de los circuitos y su 
eficiencia dicta los límites y las caracterís-
ticas óptimas del circuito. La optimización 
del procesamiento sensorial ha esculpido 
estos circuitos de modo independien-
te encada linaje, alcanzando un óptimo 
equivalente en cada caso.

Esta evidencia resuelve por fin una di-
cotomía que había dividido a la neuro-
biología evolutiva durante décadas. Por 
un lado, los estudios de conectividad de-
fendían la existencia de circuitos paliales 
conservados, basados en las similitudes 
funcionales observadas en aves y mamí-
feros. Por otro, los estudios de desarrollo 
embrionario y neurogénesis indicaban 
que los programas que originaban estas 
neuronas eran incompatibles con una ho-
mología estricta. Hoy sabemos que ambas 
visiones eran parcialmente correctas. Lo 
que se ha conservado no son las neuronas 
ni su organización primaria, sino la nece-
sidad funcional de resolver ciertas tareas 
(procesar información sensorial, integrarla 
y generar una respuesta motora) a través 
de arquitecturas cerebrales eficientes.
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La evolución, como tantas veces, ha 
sido pragmática. Allí donde los linajes 
divergieron en su morfología y genética, 
convergieron en sus soluciones funcio-
nales. Aves y mamíferos han diseñado 
cerebros diferentes para responder a los 
mismos desafíos cognitivos. Una demos-
tración más de que, en biología, distintas 
rutas pueden conducir a destinos equiva-
lentes, y de que las limitaciones funciona-
les del sistema nervioso guían la evolución 
hacia soluciones recurrentes, aunque par-
tan de materiales distintos. El pallium de 
las aves es, así, un ejemplo vivo de cómo 
la convergencia neuronal no solo es posi-
ble, sino que ha sido determinante en la 
historia evolutiva de los vertebrados.

Comprender la evolución del cerebro 
requiere mirar más allá del humano y sus 
parientes cercanos. Las aves, con cerebros 
estructuralmente distintos, pero funcio-
nalmente equivalentes, demuestran el va-
lor de estudiar una amplia diversidad de 
especies. Sólo a través de una investiga-
ción interdisciplinar, que combine anato-
mía, genética, desarrollo y fisiología com-
parada, podremos descifrar qué aspectos 
de nuestros circuitos son compartidos, 
cuáles emergieron por convergencia y 
cuáles constituyen auténticas singularida-
des humanas. La neurobiología evolutiva 
necesita todos los cerebros posibles para 
entender el nuestro.
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Evolución de ecdisozoos y una hoja 
de ruta para resolver su filogenia

Gonzalo Giribet, Museum of Comparative Zoology, Department of Organismic and 
Evolutionary Biology, Harvard University, 26 Oxford Street, Cambridge, MA 02138, 
USA, ggiribet@g.harvard.edu 

Los ecdisozoos constituyen uno de los 
grupos de animales mejor y peor estu-
diados. Por un lado, incluyen a dos or-
ganismos modelo como Drosophila me-
lanogaster (Arthropoda) y Caenorhabditis 
elegans (Nematoda), que son quizás los 
organismos mejor conocidos desde un 
punto de vista científico. Una búsqueda 
en NCBI utilizando “Drosophila melano-
gaster” retorna más de 154.000 citas bi-
bliográficas y “Caenorhabditis elegans” 
retorna casi 126.000 citas (setiembre de 
2025). Estas dos especies son miembros 
de dos filos megadiversos y relativamente 
bien estudiados. Por otro lado, Ecdysozoa 
también incluye grupos como Loricifera 
y Kinorhyncha, de los cuales se conoce 

relativamente poco, con 132 y 190 citas 
para cada filo respectivamente (NCBI, 
septiembre de 2025). Dichos filos han 
sido especialmente poco estudiados a ni-
vel genómico, contrastando con los orga-
nismos modelo, cuyos genomas fueron los 
primeros en ser secuenciados en 1998 (C. 
elegans) y 2000 (D. melanogaster)—inclu-
so antes que el genoma humano, publica-
do en 2001. Adicionalmente, para C. ele-
gans se conoce con detalle cada célula de 
su cuerpo y ha sido el primer animal con 
el conectoma completamente elucidado. 
Ecdysozoa también incluye Onychophora 
y Tardigrada—grupos estrechamente em-
parentados con los artrópodos—además 
de Priapulida y Nematomorpha.

mailto:ggiribet@g.harvard.edu
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Ecdysozoa—un clado que hace referencia a la ecdisis (o 
muda de la cutícula) y que está compuesto por artrópodos, 

tardígrados, onicóforos, nematodos, nematomorfos, 
quinorrincos, priapúlidos y probablemente loricíferos, entraba 

en contradicción con una larga tradición de considerar a 
artrópodos y a anélidos como grupos emparentados dada su 

segmentación—el clado Articulata

Una breve historia de Ecdysozoa

El término Ecdysozoa—un clado que 
hace referencia a la ecdisis (o muda de 
la cutícula) y que está compuesto por 
artrópodos, tardígrados, onicóforos, ne-
matodos, nematomorfos, quinorrincos, 
priapúlidos y probablemente loricíferos 
(Figura 1)—fue introducido por Agui-
naldo et al. (1997), y está basado en sus 
resultados del análisis del gen ribosomal 
nuclear 18S rRNA. Este estudio pionero 
fue seguido por estudios independientes, 
con conclusiones similares, que utiliza-
ban el mismo gen (Giribet y Ribera 1998), 
iniciándose un feroz debate en la comu-
nidad zoológica, ya que esta nueva hipó-
tesis entraba en contradicción con una 
larga tradición de considerar a artrópodos 
y a anélidos como grupos emparentados 
dada su segmentación—el clado Articula-
ta. Schmidt-Rhaesa et al. (1998) propor-
cionó una primera hipótesis conciliadora 

evaluando los caracteres morfológicos a 
favor y en contra de Ecdysozoa y Articula-
ta, pero este debate abrió un cisma entre 
“morfólogos” y “moleculares”. Los argu-
mentos iniciales de este debate incluían 
que el resultado se basaba únicamente 
en datos de uno o unos pocos genes, 
pero con la llegada de datos genómicos 
al campo de la filogenética animal (e.g., 
Dunn et al. 2008), Ecdysozoa encontró el 
apoyo general del que había carecido. Al-
gunos autores quisieron plantear este de-
bate como una victoria de las moléculas 
sobre la morfología, sembrando división 
entre dos comunidades de científicos. 
Pero poco a poco se fue viendo que los 
caracteres que se habían utilizado para 
unir Articulata (desde que el grupo fue 
propuesto por Ernst Haeckel, aunque su 
definición incluía otros grupos como los 
rotíferos) carecían de homología, y que 
caracteres anatómicos complejos alterna-
tivos a la segmentación, como la muda 
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mediada por hormonas ecdisteroides 
o la presencia de una cutícula con una 
ultraestructura trilaminar especial, esta-
ban conservados en los distintos grupos 
de ecdisozoos, y por lo tanto, le daban 
apoyo también desde un punto de vista 
morfológico.

No es mi intención en esta sección 
ahondar más en la cuestión de la monofi-
lia de Ecdysozoa, sino indicar que cuando 
se inició dicho debate, ya había varias in-
dicaciones de que la morfología seguía te-
niendo un valor importante en la filogenia 
animal, y que varios estudios anatómicos 

Figura 1. Representantes de los filos de Ecdysozoa: A, Priapulida: Tubiluchus corallicola, Bermuda; 
B, Kinorhyncha: Pycnophyes sp., Roscoff, France; C, Loricifera: Armorloricus elegans larva, Roscoff, 
France; D, Nematomorpha: Gordionus wolterstorffii, Australia; E, Nematoda, Epsilonema sp., Roscoff, 
France; F, Onychophora, Peripatoides sp., New Zealand; G, Tardigrada, Greenland; H, Arthropoda, 
Limulus polyphemus, Massachusetts, USA. Photos: A, D, F, H by G. Giribet; B, C, D by R. Neves; G by 
Katrine Worsaae.
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apoyaban versiones parecidas a lo que 
hoy entendemos como Ecdysozoa. 

Uno de los libros de texto de inverte-
brados más utilizados en la década de los 
1980s, The Invertebrates: a new synthesis 
(Barnes et al. 1988: figura 2.20), mostraba 
un árbol filogenético donde los artrópodos 
formaban el grupo hermano de un clado de 
“Grupos Pseudocelomados” que incluía a 
los tardígrados, nematodos, nematomorfos, 
quinorrincos y priapúlidos—¡sospechosa-
mente similar a Ecdysozoa!—pero también 
a rotíferos y a acantocéfalos, dos grupos de 
Gnathifera que hoy no se relacionan con 
Ecdysozoa. Es cierto, por lo tanto, que esta 
hipótesis parecida a Ecdysozoa era favoreci-
da sobre Articulata, y que este grupo iden-
tificado por Barnes y colaboradores enu-
meraba la muda de la cutícula y la pérdida 
de una “larva primaria” como caracteres 
apoyando dicho clado—los mismos carac-
teres que se discutirían una década después 
tras la definición formal de Ecdysozoa. Esta 
hipótesis sin embargo, carecía de atención 
en la literatura post-Ecdysozoa hasta el mo-
mento—tras recibir el autor un email per-
sonal de R.S.K. Barnes después de la publi-
cación del libro The Invertebrate Tree of Life 
(Giribet y Edgecombe 2020).

Pero esta no era la única indicación so-
bre la posibilidad de un grupo de anima-
les con una cutícula especial que requería 
del proceso de muda. Solamente unos 
años más tarde, en su discusión sobre la 
posición filogenética de Loricifera, Kris-
tensen (1991: 352) escribe que la “anu-
lación del flexible tubo bucal, y las tres 
hileras de placoides se encuentran única-
mente en Tardigrada y Loricífera [citando 
a Kristensen, 1987]. Debido a que los tar-
dígrados exhiben múltiples caracteres de 
artrópodos [cita a Kristensen, 1976, 1978, 
1981], este último descubrimiento apoya 
una teoría sobre la relación entre algunos 
grupos de asquelmintos [los pseudoce-
lomados de Barnes] y artrópodos [cita a 
Higgins, 1961]. Esa teoría ha adquirido 
apoyo recientemente a partir de nuevos 
datos de ultraestructura, p.ej., la microes-
tructura de la capa cuticular quitinosa, el 
ciclo de la muda, los órganos sensoriales, 
y las apófisis musculares.” [traducción del 
autor]. Por lo tanto, Kristensen había pu-
blicado varios artículos sobre anatomía y 
ultraestructura que le llevaron a proponer 
de forma más o menos explícita, que los 
tardígrados, loricíferos y otros miembros 
de fílums de acelomados, podían estar 
emparentados con los artrópodos.

Un artículo publicado por D.J. Eernisse y colaboradores en 
1992 no podía ser más explícito, con un título que empezaba 

con: Annelida and Arthropoda are not sister taxa
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Por aquellos tiempos, a finales del siglo 
XX, los análisis cladísticos de matrices mor-
fológicas tenían una gran influencia en la 
comunidad zoológica, y un artículo publi-
cado por D.J. Eernisse y colaboradores en 
1992 no podía ser más explícito, con un 
título que empezaba con: Annelida and Ar-
thropoda are not sister taxa. En este análisis 
de una nueva matriz morfológica los artró-
podos formaban un clado con onicóforos, 
tardígrados, quinorrincos y nematodos, de 
nuevo una similitud enorme a Ecdysozoa. 
Sin embargo, en ese estudio los priapúlidos 
quedaban sin resolver en una tricotomía 
en la base de los animales protostomados 
(Eernisse et al. 1992: figure 4).

Ciertamente estos estudios no recibie-
ron la atención que atrajo el artículo de 
Aguinaldo et al. (1997) donde se nombra 

el clado Ecdysozoa, pero claramente lo 
precedían y sirven para ilustrar que al-
gunos estudios basados en morfología y 
anatomía ya habían anticipado, aunque 
fuese en parte, que no era tal herejía el 
desmantelar el clado Articulata. Varios 
estudios continuaron buscando nuevas 
indicaciones que apoyasen a Ecdysozoa, 
y hoy esa ruta parece provenir del mejor 
entendimiento de los mecanismos y cas-
cadas génicas involucrados en el proceso 
de la ecdisis (Lord et al. 2023), poco estu-
diados hasta el momento.

Las relaciones filogenéticas entre los fi-
los de Ecdysozoa

Como veníamos diciendo, hoy el con-
cepto de Ecdysozoa está bien establecido, 
y la filogenia animal claramente reconoce 
a Ecdysozoa como uno de los dos grandes 
clados animales de protostomados, el gru-
po hermano de Spiralia (e.g., Laumer et al. 

Barnes y colaboradores 
enumeraban la muda de 

la cutícula y la pérdida de 
una “larva primaria” como 
caracteres apoyando dicho 

clado—los mismos caracteres 
que se discutirían una década 

después tras la definición 
formal de Ecdysozoa

Algunos estudios basados en 
morfología y anatomía ya 

habían anticipado, aunque 
fuese en parte, que no era 

tal herejía el desmantelar el 
clado Articulata
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2019; Marlétaz et al. 2019). Sin embargo, 
las relaciones internas de Ecdysozoa—re-
laciones entre los filos—siguen requirien-
do atención (Figura 2). Diferentes autores 
han propuesto subclados de Ecdysozoa, 
algunos relativamente bien apoyados, 
como Panarthropoda (Arthropoda + On-
ychophora + Tardigrada). Otro clado que 
ha sido propuesto es Introverta (Kinorhy-
ncha + Loricifera + Nematoda + Nema-
tomorpha + Priapulida), en referencia al 
tubo bucal anterior invertible o retractable. 
En algunos estudios Introverta forma par-
te del clado Cycloneuralia (Gastrotricha + 

Introverta), mientras que en otros trabajos 
Introverta y Cycloneuralia (excluyendo a 
Gastrotricha) son sinónimos. Nematoda y 
Nematomorpha han sido tradicionalmente 
agrupados en el clado Nematoida, y Kinor-
hyncha, Loricifera y Priapulida en el grupo 
Scalidophora. Sin embargo, la mayoría de 
los análisis filogenéticos utilizando datos 
genómicos han producido resultados con-
tradictorios (revisados en Giribet y Edge-
combe 2017). Por ejemplo, en la subma-
triz filogenómica diseñada para resolver las 
relaciones entre los grupos de ecdisozoos, 
Laumer et al. (2019: figure 4) encontra-

Hoy el concepto de Ecdysozoa está bien establecido, y la 
filogenia animal claramente reconoce a Ecdysozoa como uno 
de los dos grandes clados animales de protostomados, el grupo 

hermano de Spiralia

Figura 2. Hipótesis sobre las relaciones entre los filos de ecdisozoos basadas en datos filogenómicos. 
A, análisis de Howard et al. (2022), B, análisis de Laumer et al. (2019); C, análisis de Marlétaz et al. (2019).
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ron que Priapulida era el grupo hermano 
del resto de Ecdysozoa y que Loricifera se 
agrupaba con Nematoda (Nematomorpha 
fue excluido de este análisis dada la cali-
dad de los transcriptomas disponibles hasta 
el momento) (Fig. 2B). Otros análisis filoge-
nómicos recientes excluyeron a varios filos, 
con lo que es imposible comprobar hipó-
tesis como Scalidophora o Nematomorpha 
(Marlétaz et al. 2019) (Fig. 2C). El análisis 
más completo hasta la fecha, utilizando 
228 genes codificantes, resuelve la filoge-
nia de Ecdysozoa con monofilia de Sca-
lidophora, Nematoida y Panarthropoda, 
los dos últimos grupos formando el clado 
Cryptovermes (Howard et al. 2022) (Fig. 
2A). Dicho estudio por lo tanto produce un 
árbol muy similar al propuesto en diversos 
libros de texto actuales, aunque otros auto-
res son más cautos resolviendo estas con-
troversias.  Además, Howard et al. (2022) 
utilizaron principalmente datos de los filos 
menores de ecdisozoos producidos en es-
tudios previos (Laumer et al. 2015; Lau-
mer et al. 2019) cuyos autores decidieron 
excluir de sus análisis finales debido a su 
baja calidad—es por eso que Laumer et al. 
(2019: figure 4) excluyó Nematomorpha 
de sus árboles finales. 

Lo cierto es que, hasta la publicación 
de estos últimos estudios, los recursos 
genómicos de varios filos de Ecdysozoa 
eran limitados o inexistentes, especial-
mente para Kinorhyncha, Loricifera, Ne-

matomorpha, Onychophora y Priapulida. 
Dada la falta de genomas de alta calidad 
para cinco de los filos de Ecdysozoa, los 
resultados filogenéticos publicados hasta 
el momento siguen siendo tentativos.

Una hoja de ruta para resolver las rela-
ciones filogenéticas de Ecdysozoa 

En la era de la genómica—entendién-
dose como una época en la que se tie-
ne la habilidad para secuenciar miles de 
genomas—los recursos genómicos de 
ecdisozoos siguen siendo pobres. Poste-
riormente a la publicación de los últimos 
análisis sobre las relaciones filogenética 
de ecdisozoos utilizando datos molecula-
res, se empezaron a generar dichos recur-
sos, incluyendo los primeros genomas de 
Nematomorpha, Onychophora, y Priapu-
lida en 2023, mientras que sigue sin haber 
disponibilidad de genomas de Loricifera 
y Kinorhyncha, en parte debido a su pe-
queño tamaño y a las dificultades para 
obtener ejemplares frescos para estudios 
genómicos. Es por eso por lo que actual-
mente varios grupos de investigación es-
tán intentando completar los primeros 
genomas de los últimos filos animales que 
quedan por secuenciar.

La optimización del muestreo taxonómi-
co es un factor clave en los estudios filoge-
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néticos, y, por lo tanto, solamente se puede 
aspirar a una resolución satisfactoria de las 
relaciones filogenéticas de ecdisozoos cuan-
do se satisfaga dicho criterio. Análisis como 
los de Laumer et al. (2019) o Marlétaz et 
al. (2019) carecían del muestreo necesario 
para resolver dichas relaciones filogené-
ticas, y los de Howard et al. (2022) están 
basados en un compendio de datos gene-
rados exclusivamente por otros autores de 
calidad muy dispar y sin un control de cali-
dad suficiente. Es por eso por lo que la hoja 
de ruta para resolver la filogenia de ecdiso-
zoos pasa por generar los datos faltantes, es 
decir, genomas de Loricifera, Kinorhyncha, 
pero también de Heterotardigrada marinos, 
y de muchos linajes de Nematoda de fami-
lias no representadas en las bases de datos. 
Una vez se haya obtenido un equilibrio en-
tre la presencia de genomas de todos los fi-
los de Ecdysozoa y de la diversidad de cada 
uno de esos filos, estaremos en disposición 
de generar una hipótesis estable sobre la fi-
logenia de este clado.

El registro fósil de Ecdysozoa

La “explosión del Cámbrico” de la vida 
animal fue un episodio único que dio lu-
gar a una disparidad de planes corporales, 
así como a una diversidad de especies en-
tre las que se encontraban una gran di-
versidad de ecdisozoos. Numerosas espe-

cies de artrópodos y Lobopodia habitaron 
los mares del Cámbrico, así como ecdi-
sozoos vermiformes de cutícula anulada 
que a menudo han sido asignados al filo 
Priapulida. De hecho, la base del Cám-
brico—la transición del Proterozoico and 
Phanerozoico—se define por la aparición 
de icnofósiles que forman túneles tridi-
mensionales en los sedimentos oceánicos, 
Treptichnus pedum, producidos por ani-
males similares a los priapúlidos (Kesidis 
et al. 2019). Pero si T. pedum fue en reali-
dad un priapúlido o algún otro ecdisozoo 
primitivo, es imposible de asegurar.

Los fósiles de ecdisozoos más antiguos 
datan del Fortuniano (Terreneuviense) 
(aproximadamente hace 535 millones 
de años). Estos están representados por 
microfósiles vermiformes fosfatados con 
espinas radiales en la probóscide, inter-
pretados como miembros del grupo Sca-
lidophora. Sin embargo, la evidencia de 
icnofósiles que indican afinidad con los 
ecdisozoos se remonta al Ediacarense tar-
dío, con una edad máxima para ejemplos 
más equívocos que oscila entre 551 y 555 
millones de años (Howard et al. 2022). 
Animales actuales con una cutícula anu-
lada (no-segmentada) y espinas en la pro-
bóscide, sin duda corresponden a Priapu-
lida, pero la anulación de la cutícula es un 
carácter plesiomórfico—un carácter pre-
sente también en algunos grupos externos 
y que por lo tanto no define al grupo in-
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terno—en Ecdysozoa, y las espinas de la 
probóscide probablemente se encontra-
sen presentes en otros ecdisozoos primiti-
vos que no necesariamente pertenezcan a 
los grupos modernos de Scalidophora. Es 
por lo tanto posible que T. pedum fuese 
un ancestro común a los ecdisozoos ac-
tuales, y que su capacidad tuneladora—
generalmente asociada a la presencia de 
una cavidad corporal y a musculatura—
promoviese los cambios geoquímicos (la 
llamada Revolución Agronómica) que en-
cendieran la mecha para la Explosión del 
Cámbrico. 

Conclusiones

Ecdysozoa constituye uno de los clados 
animales más interesantes que compren-
de a grupos tan diversos como artrópodos 
y nematodos, así como a muchos otros 
filos “menores”. Su aparición en la base 
del Cámbrico pudo tener consecuencias 
drásticas en la evolución animal, ya que 
probablemente fueron los primeros orga-
nismos en excavar sedimentos, liberan-
do nutrientes atrapados en los sedimen-
tos marinos y cambiando la química de 

nuestros océanos en la Revolución Agro-
nómica. Sin embargo, a pesar de su im-
portancia ecológica y evolutiva, nuestro 
conocimiento sobre las relaciones filoge-
néticas internas de Ecdysozoa sigue sien-
do limitado. Es por eso por lo que la hoja 
de ruta para resolver la filogenia de ec-
disozoos requiere de una nueva genera-
ción de datos genómicos de grupos como 
Kinorhyncha y Loricifera. Una vez quede 
resuelta, podremos inferir si los ecdiso-
zoos ancestrales eran vermiformes y con 
la cutícula anulada, como los priapúlidos 
actuales, u otro tipo de animales con pla-
nes estructurales parecidos a otros miem-
bros actuales de este superfilo.
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La Arquitectura de la Vida
La semana en que Barcelona celebró 
la evolución a pie de calle
Roberto Torres, Director Creativo de Asociación de Comunicación Científica “La 
Ciència Al Teu Món” https://lacienciaalteumon.cat/, rtorres@fruitfly.eu

En un momento en que la ciencia 
avanza a un ritmo sin precedentes, 
resulta esencial abrir nuevos cana-
les de comunicación que permi-
tan trasladar el conocimiento más 
allá de los espacios académicos. 
Creemos que la divulgación cien-
tífica solo alcanza su verdadero 
potencial cuando logra implicar a 
sectores y profesionales fuera del 
ámbito estrictamente científico —
artistas, diseñadores, educadores, 
comunicadores, comunidades 
vecinales— para trabajar junto a 
la comunidad investigadora en 
la creación de espacios y expe-
riencias accesibles, innovadoras 
y socialmente relevantes. Estos 
encuentros interdisciplinares son 
claves no solo para compartir 

BCN Evolution Day 2025, organizado por “La Ciència Al 
Teu Món” como parte de las actividades de divulgación 
satélite del ESEB 2025 en Barcelona.

https://lacienciaalteumon.cat/
mailto:rtorres@fruitfly.eu
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ciencia, sino también para dar a conocer la ciencia de frontera que se desarrolla a 
nivel internacional, contada directamente por quienes la hacen posible. La colabora-
ción entre ciencia y sociedad permite generar narrativas y formatos de comunicación 
a medida, capaces de transformar proyectos de investigación en herramientas vivas de 
divulgación, participación y aprendizaje colectivo. La Arquitectura de la Vida nació 
de esa convicción: que la ciencia, cuando se abre a la creatividad y al compromiso 
comunitario, puede convertirse en una celebración compartida del conocimiento y de 
la vida misma.

Un proyecto de ciencia, arte y comunidad

Durante la Festa Major de Gràcia 2025, el carrer Perill de Barcelona se transformó 
en un espacio donde la ciencia, el arte y la participación ciudadana se encontraron 
de forma inédita. El decorado, titulado La Arquitectura de la Vida, convirtió la calle en 
un recorrido visual y educativo inspirado en la biología evolutiva, la biodiversidad y la 
relación entre naturaleza y arquitectura. El proyecto fue impulsado y coordinado por 
la asociación de comunicación científica La Ciència Al Teu Món (LCATM), bajo la 
dirección creativa de Roberto Torres, en colaboración con la Sociedad Española de 
Biología Evolutiva (SESBE), la organización del Congreso Europeo de Biología Evo-
lutiva (ESEB 2025), la Asociación 44 Perill Art Sonor y con el apoyo del Ajuntament 
de Barcelona.

Durante una semana, el carrer Perill acogió un decorado que no solo embellecía la 
calle, sino que también comunicaba ciencia, fomentaba el diálogo entre investigado-
res y ciudadanos, y convertía la biología evolutiva en una experiencia compartida y 
accesible.

Un proyecto de divulgación en el contexto del ESEB 2025

La iniciativa se desarrolló en el marco del ESEB Meeting 2025, celebrado en Barce-
lona del 17 al 22 de agosto, que reunió a más de 1.900 investigadores e investigado-
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ras internacionales en biología evolutiva. Conscientes de la oportunidad que suponía 
acercar este evento a la sociedad, LCATM propuso crear una actividad satélite durante 
las fiestas populares que coincidían con las fechas del congreso. Así nació La Arquitec-
tura de la Vida, un proyecto de divulgación participativa que integró contenidos cientí-
ficos en un entorno festivo y cotidiano. El objetivo principal fue acercar la evolución y 
la biodiversidad al público general a través del arte y la interacción social, reforzando 
la conexión entre la ciudadanía, la comunidad científica y el patrimonio cultural del 
barrio.

Esta visión fue compartida por las entidades colaboradoras, que vieron en el pro-
yecto un modelo de comunicación científica abierto, interdisciplinario y socialmente 
significativo.

La idea del proyecto surgió meses antes, cuando desde LCATM se propuso a la 
Asociación 44 Perill Art Sonor (la entidad vecinal responsable de decorar cada año el 
carrer Perill), a la organización del ESEB 2025 y a la SESBE, la posibilidad de establecer 
una conexión inédita entre el Congreso Europeo de Biología Evolutiva y las Festes de 
Gràcia. Mientras más de 1.900 especialistas del mundo se preparaban para debatir 
sobre el origen de la vida, la genética de poblaciones o la biodiversidad, vecinos y 
vecinas, junto a investigadoras de diferentes centros de investigación de Barcelona, y 
el equipo de LCATM y 44 Perill, trabajaban en cómo traducir esas ideas al lenguaje de 
la calle, el de las manos y el de la fiesta. De esa pregunta nació un puente. La ciencia 
se apoderó de la calle, el arte subió a los balcones y la evolución se volvió visible en 
formas, luces y materiales reciclados.

Ciencia, arte y evolución

Para el proyecto se diseñaron estructuras que hacían referencia a la estética mo-
dernista de Barcelona y a la obra de Gaudí, con sus curvas orgánicas e inspiración en 
la naturaleza. El ADN, las columnas arbóreas y las formas espirales de los moluscos se 
transformaron en elementos decorativos que simbolizaban la conexión entre vida y 
arquitectura. La Arquitectura de la Vida fue un recorrido por la creatividad y la adapta-
ción que encontramos tanto en la naturaleza como en las Fiestas de Gràcia. Inspirán-



59

Boletín de la SESBE
Vol. 19(11) Octubre 2025

dose en seres vivos diversos —desde el Nautilus, símbolo de resiliencia y adaptación, 
hasta los dragones y reptiles adaptados a entornos extremos, se exploró cómo las es-
trategias evolutivas podían reflejar la transformación de los barrios y sus tradiciones.

La Drosophila, o mosca de la fruta, ejemplificó la evolución y la adaptación por 
su ciclo vital corto y su genoma conocido. Los pinzones de Darwin recordaron que la 
variación y la creatividad son respuestas clave ante entornos cambiantes. Las efímeras, 
con su belleza fugaz, pusieron en valor el carácter transitorio pero impactante de las 
creaciones colectivas.

Público en general.Asistentes al ESEB BCN 25, miembros 
de la red internacional de genómica de 
poblaciones DrosEU. 

 También hubo lugar para la luz: bacterias bioluminiscentes y diatomeas simboliza-
ban la cooperación entre organismos, formando una lámpara central inspirada en los 
vitrales del Palau de la Música Catalana que evocaba la luz marina. Las margaritas, 
compuestas por muchas flores pequeñas, enseñaban que la fuerza y la belleza pue-
den surgir de la suma de pequeños elementos, igual que cada adorno construido con 
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muchas manos e ideas. Medusas y corales 
representaban tejidos, simetrías y estruc-
turas colectivas que transforman ecosiste-
mas. Todo el decorado narraba una his-
toria evolutiva, una metáfora del cambio, 
la diversidad y la cooperación. El Árbol 
de la Vida recordaba que todos los seres 
compartimos un mismo origen, igual que 
en Gràcia cada calle florece con una iden-
tidad única pero arraigada en una misma 
fiesta colectiva.

Diseño y simbolismo

El diseño partió de una idea central: 
mostrar los paralelismos entre la arqui-
tectura natural de la vida y la arquitectura 

Tributo a las chimeneas de La Casa Milà (La 
Pedrera) en referencia a los pinzones de Darwin.

Decoraciones 
de la calle Perill 
inspiradas en la 
evolución y la 
biodiversidad.
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humana. Las portaladas evocaban las fachadas ondulantes de la Casa Milà y la Casa 
Batlló, mientras que enormes guirnaldas en forma de doble hélice sobrevolaban las 
torres de la Sagrada Familia. Este diálogo entre ciencia y arquitectura destacaba que 
los principios estructurales de la naturaleza (simetría, adaptación y equilibrio) también 
están presentes en el arte y el diseño humano. El resultado fue un entorno inmersivo 
que combinó rigor científico, sensibilidad artística y creatividad vecinal.

Cocreación y participación ciudadana

Uno de los rasgos más valiosos del proyecto fue su metodología colaborativa. 
LCATM, la asociación 44 Perill y los equipos científicos implicados promovieron una 
dinámica de cocreación entre investigadores y vecinos del barrio, basada en el apren-
dizaje activo y el intercambio de conocimientos. Durante los meses previos a la fiesta, 
se organizaron talleres y sesiones de lluvia de ideas donde se diseñaron los elementos 
decorativos. Investigadores de centros nacionales e internacionales compartieron con 
los vecinos conceptos sobre evolución, diversidad genética y adaptación al medio, 
mientras elaboraban manualmente las piezas del “guarnit” (decorado en catalán).

Las investigadoras 
Laia Pérez 
Sorribes (EBD–
CSIC) y Jamie 
Tijerina (Caltech) 
colaborando con 
las vecinas en la 
producción del 
decorado.
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“Ha sido una experiencia muy enriquecedora porque hemos compartido ratos y 
conocimiento con los investigadores que trabajan en los temas centrales de la deco-
ración de este año. Más allá de los días de las fiestas, lo más valioso fueron las sema-
nas previas, donde confluyeron la parte artística y la técnica. Creo que todos hemos 
aprendido: los vecinos preguntábamos mucho y los investigadores encontraron formas 
de explicar su trabajo de manera sencilla y comprensible.”

Meritxell Gran, vecina del carrer Perill y repre-
sentante de la Asociación 44 Perill Art Sonor.

Actividades científicas en la calle

Durante los días de la Festa Major, el carrer Perill se convirtió en un espacio de divul-
gación al aire libre. Además de las decoraciones, se organizaron talleres, microcharlas 
y actividades orientadas a todos los públicos, con especial énfasis en el familiar. El sá-
bado 16 de agosto se inauguró el espacio con “Biodiversidad en juego: juegos cien-
tíficos para mentes curiosas”, a cargo de Lucas Bartolomé Grosso (UAB), seguido de 
“Una mirada LGTBI+ al animalario de Barcelona”, con Inés Oliveras, y “Breaking 
Bread: explorando la evolución de la amilasa en humanos”, dirigida por Charikleia 
Karageorgiou (University at Buffalo). El lunes 18 se presentó la actividad de ciencia ciu-
dadana “Time Flies! observando nuestra historia y relación con la biodiversidad”, 
coordinada por el equipo de Melanogaster, Catch The Fly! (LCATM, González Lab – 
Institut Botànic de Barcelona, CSIC y UAB). El martes 19 continuaron las actividades 
con una nueva edición de Biodiversidad en juego, guiada por Sònia Casillas (UAB), y 
la charla “Robots mutantes y adaptación al ambiente”, con el González Lab (CSIC – 
Institut Botànic de Barcelona). El miércoles 20 se celebró el BCN Evolution Day 2025, 
con un extenso programa de divulgación:

·	 DNA Rules! Explore the building blocks and the future of biodiversity – Luisa Schlude 
Marins (Leibniz Institute for Zoo and Wildlife Research)

·	 Plantas y pequeños animales – Oriane Hidalgo (Institut Botànic de Barcelona, CSIC)
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·	 Biodiversidad Animal. Ruiz – Herrera’s lab (UAB)

·	 Flow Cytometry: Illuminating Health, Nature, and Evolution in Our Daily Lives – Ja-
mie Tijerina (Caltech)

·	 La historia del rescate del lince ibérico – Laia Pérez Sorribes (EBD–CSIC)

·	 Sexual selection and conflict – Axel Wiberg (Stockholm University)

·	 The complexity of adaptive landscapes – Nora Martin (CRG)

 

Biodiversdad Animal. Ruiz-Herrera’s lab (UAB), Biodiversidad en juego, Sònia Casillas (UAB), Plantas y 
pequeños animales – Oriane Hidalgo (Institut Botànic de Barcelona, CSIC).

“Participar en la actividad ‘La Arquitectura de la Vida’, en el marco de las fiestas del 
barrio de Gràcia, fue una experiencia muy especial. Desde nuestro laboratorio cola-
boramos activamente en la preparación previa y en el desarrollo de la actividad en la 
calle, lo que nos permitió compartir directamente con la ciudadanía nuestro trabajo en 
evolución y genética. Poder compartir conocimientos sobre evolución en un entorno 
tan dinámico y participativo demuestra el valor de la divulgación científica en espacios 
no convencionales. Sin duda, una iniciativa inspiradora que refuerza el vínculo entre 
investigación y sociedad.”

Aurora Ruíz-Herrera (UAB), socia de la SESBE.
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Encuentro artístico “Sci-Story Board”

La tarde concluyó con el encuentro artístico “Sci-Story Board”, con la participa-
ción de Marta Barluenga (MNCN–CSIC), Gonzalo Sabarís (IBB–CSIC) y Marta Álvarez 
Presas (UB), seguido por el espectáculo de música y ciencia “Science & Music Sha-
ring Notes: Efímeras”, con la cantante Paula Grande y la investigadora Isabel Almudí 
(UB), moderado por Carme García y bajo la dirección creativa de Roberto Torres. 
https://lacienciaalteumon.cat/sharing-notes/ 

https://lacienciaalteumon.cat/sharing-notes/
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Espectáculo de música y ciencia “Science & Music Sharing Notes: Efímeras”, con la cantante Paula 
Grande y la investigadora Isabel Almudí (UB). 

“La experiencia de Sharing Notes me encantó. Descubrí el gran talento de Paula 
Grande y comprendí cómo los procesos creativos en la música y la ciencia no son 
tan diferentes. Es una actividad muy enriquecedora tanto para el público como para 
quienes participamos en ella. Muy agradecida a la ESEB y a LCATM por organizar esta 
actividad paralela en la calle decorada durante las fiestas de Gràcia.”

Isabel Almudí, vicepresidenta de la SESBE.

Estas actividades, coordinadas por LCATM con la colaboración de la SESBE, el 
ESEB 2025 y el Ajuntament de Barcelona, recibieron una respuesta del público muy 
positiva: cientos de personas participaron, interactuaron con los científicos y descu-
brieron la relevancia de la biología evolutiva en su vida cotidiana.
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Un espacio de encuentro entre ciencia y sociedad

La Arquitectura de la Vida materializó uno de los principios fundamentales de la 
divulgación científica contemporánea: acercar la ciencia a la ciudadanía de forma in-
clusiva y participativa. El proyecto demostró que temas complejos como la evolución, 
la genética o la biodiversidad pueden comunicarse con rigor y atractivo si se integran 
en contextos culturales y comunitarios. También reforzó la idea de que la cooperación 
y la diversidad son valores compartidos tanto por la biología como por la sociedad. Las 
margaritas representadas en la decoración, formadas por múltiples flores que compo-
nen una sola estructura, simbolizaban precisamente esa unidad en la diversidad. Del 
mismo modo, el proyecto reunió a personas de distintos orígenes, disciplinas y edades, 
reflejando en el tejido social del barrio la misma lógica de interdependencia que sus-
tenta la vida.

En la naturaleza nada evoluciona de forma aislada; del mismo modo, la ciencia y 
la cultura se desarrollan mejor cuando cooperan. La Arquitectura de la Vida impulsó 
así un modelo de divulgación que trasciende los formatos tradicionales y apuesta por 
experiencias sensoriales, comunitarias y sostenibles.

Inclusión, género y sostenibilidad

El proyecto integró de manera transversal perspectivas de género, ecosociales e 
interculturales, coherentes nuestros valores y de las instituciones colaboradoras. La 
participación de científicas destacadas aportó visibilidad al liderazgo femenino en la 
ciencia y reforzó el compromiso del proyecto con la igualdad y la diversidad. Asimis-
mo, se cuidó el uso de un lenguaje inclusivo, la accesibilidad del espacio y la sosteni-
bilidad ambiental en todos los procesos de producción. Se priorizó el uso de materia-
les reciclables, proveedores con responsabilidad social y transportes sostenibles. Estos 
principios reflejan la filosofía de LCATM: entender la divulgación no solo como un acto 
educativo, sino también como una herramienta de transformación social.
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Impacto y legado

El impacto de La Arquitectura de la Vida fue inmediato y significativo. Durante la se-
mana de celebraciones, se estima un número aproximado de entre 80.000 y 120.000 
personas transitaron la calle, lo que amplificó notablemente su impacto presencial. 
Medios locales e internacionales se hicieron eco de la iniciativa, destacando su carác-
ter innovador y su capacidad para vincular el congreso ESEB 2025 con la ciudadanía. 
Muchos visitantes descubrieron la existencia del congreso gracias al decorado del ca-
rrer Perill, demostrando el potencial de la comunicación científica integrada en entor-
nos culturales y festivos.

La colaboración entre LCATM, la SESBE, el Ajuntament de Barcelona y de entidades 
vecinales de Gràcia como 44 Perill, abrió la puerta a futuras actividades conjuntas de 
ciencia y cultura. Los participantes expresaron su satisfacción con la experiencia, con-
vencidos de que este tipo de iniciativas fortalecen la alfabetización científica, la cohe-
sión social y el sentimiento de pertenencia comunitaria. Más allá de su valor simbólico, 
La Arquitectura de la Vida se consolidó como un ejemplo de buenas prácticas en di-
vulgación científica participativa, combinando rigor, creatividad y compromiso social.

Imagen gráfica de la actividad “La Arquitectura de la Vida”. Diseño: Roberto Torres (LCATM).
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La evolución como metáfora social

El decorado efímero del carrer Perill fue, en esencia, una metáfora tangible de la 
evolución: un proceso de cooperación, adaptación y cambio continuo. Durante la Fes-
ta Major, la ciencia dejó de ser un discurso abstracto para convertirse en una experien-
cia compartida que celebraba la diversidad biológica y cultural de la ciudad. El éxito 
del proyecto radicó en su capacidad para unir mundos tradicionalmente separados 
—el académico, el artístico y el vecinal— y demostrar que todos ellos pueden confluir 
en un mismo espacio de aprendizaje y celebración. Como señalaron los propios orga-
nizadores, la vida, en todas sus formas —ya sea en los océanos, en los laboratorios o en 
las calles de Gràcia—, siempre encuentra maneras de adaptarse, colaborar y florecer. 
La Arquitectura de la Vida fue una muestra de ello: una celebración colectiva del 
conocimiento, la creatividad y la diversidad, donde la evolución se vivió, literalmente, 
a pie de calle.
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An interview with 
Dr Charissa de 
Bekker  
(Utrecht University)

Isabel Almudí, Department of Genetics, Microbiology, and Statistics 
ialmudi@ub.edu

During the 19th to 22nd of August, 
evolutionary researchers from around the 
world gathered together in Barcelona for 
the European Society of Evolutionary Bi-
ology conference ESEB 2025. The con-
ference resulted in more than 600 talks, 
1000 posters in parallel sessions and five 
plenary talks showing the latest of the 
Evolutionary Biology field. Among these 
five plenary talks, Dr Charissa de Bekker 
broadcasted her latest research on “zom-
bie ants” and the fungal infections that 
manipulated behaviours of some species 
of insects.

Dr Charissa de Bekker is currently an 
associate professor at Utrecht Universi-
ty, whose main research centers around 

unraveling the mechanisms that underlie 
parasite manipulation of host behavior, 
both from the host and the parasite per-
spective. Dr de Bekker has been granted 
an NSF CAREER award and an ERC Con-
solidator grant to conduct her research.

Q– First, I would like to dive into the be-
ginnings of your scientific career. 	 
What inspired your initial interest in na-
ture and science?

I guess I don’t have a very inspiring: “I 
was a born naturalist or scientist story to 
tell”. In fact, it wasn’t until the research 
experience I gained during my Masters 
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that I realized I loved science and that be-
coming a scientist was a career option. I 
was the first in my family to go to univer-
sity and I simply chose to study biology 
because that was my favourite topic in 
high school. I was incredibly unprepared 
for an academic career and I certainly did 
not have any idea what I could do with 
my degree. I just knew I wanted to get out 
of the small village I grew up in and that 
I loved to learn new things. So, I moved 
to Utrecht and worked my way through 
the biology curriculum just choosing the 
courses that seemed interesting to me. 
And ever since, the more I learned about 
the natural world, genetics and evolution-
ary biology the more fascinated I became. 
However, only when my mentors during 
my Masters asked me if I had considered 
doing a PhD next, I realized I could turn 
this fascination and doing research to gain 
new knowledge into a career.

Q- Your background and first works 
were studying development and gene 
regulation in Aspergillus niger, in which 
moment did you decide to change mod-
els and start working with Ophiocordy-
ceps and its parasitism?

Because I just followed my interests as 
they got triggered during my Bachelors and 
Masters, it somehow had led me towards 

molecular microbiology with fungal ge-
netics as the main focus. However, during 
my PhD, I realized I missed thinking about 
the bigger picture. Because I was focusing 
on gene regulation in a model organism 
in a laboratory context, my research did 
not necessarily contribute to understand-
ing this organism’s ecological role or how 
it evolved the way it did. So, though the 
process of my PhD research was fun and 
interesting, I kinda lost that interest while 
I was writing my thesis. However, that was 
the time when I also learned about Ophi-
ocordyceps, as explained by Sir David At-
tenborough in Planet Earth. I was instantly 
obsessed by the topic. Then, serendipi-
tously, I met the one person who worked 
on this topic at the time: David Hughes. 
He was about to start his own lab at Penn 
State and was looking for a postdoc who 
knew how to wrangle fungi. And the rest 
is history.

Q- Did you find particular challenges 
in changing models and especially, in-
cluding an animal model, the parasited 
ants?

Getting to know the fungus well 
enough to isolate and culture it was by far 
the biggest challenge, since Ophiocordy-
ceps unilateralis was basically considered 
unculturable. However, some persis-
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tence, patience and creativity eventually 
did the trick. Getting to learn about and 
include an animal model on the other 
hand was a blast and did not feel chal-
lenging at all! At Penn State, I was sur-
rounded by incredibly knowledgeable 
entomologists, and my PI was a behav-
ioural ecologist who knew ants and oth-
er social insects really well. Additionally, 
I had the privilege to attend the famous 
Ant Course, where I learned from world 
class myrmecologists how to find, sample 
and identify ants. So, you could say I was 
in the perfect environment, surrounded 
by amazing scientists who made this ca-
reer switch easy and fun.

Q- These fungi and insects are not 
classic models, so your research en-
tails field work and also lab work? How 
do you tackle your studies in the lab? 
Which type of approaches you use to 
answer host-parasite interactions and 
evolution?

Though both are indeed not classic 
models, we have been able to develop 
methods to culture the fungus, perform 
infection experiments and do behaviour-
al assays, so we can study this parasitism 
and its behavioural effects in detail in the 
lab. Making use of these developments 
we produced several omics datasets over 

the years that produced multiple hypoth-
eses about the genes and molecules that 
could be involved in these host-parasite 
interactions. Currently, we are testing 
these hypotheses by incorporating model 
organisms, for which genetics tools have 
been developed, where we can. This 
way we are at least starting to tease apart 
some of the more conserved host path-
ways that are being targeted by these 
fungi.

Q- In your opinion, what are the 
most important gaps to be filled to un-
derstand host-parasite co-evolution?

It’s hard to point at the most important 
gaps, because I feel there are so many 
that need to be filled! We know relatively 
about this topic, which is inherent to its 
complexity. But to name a few gaps that I 
would be excited about seeing filled: the 
study of more diverse parasite-host inter-
actions beyond the well-studied model 
organisms to understand what general 
patterns occur across taxa and ecosys-
tems. For one, this way we’ll learn how 
representative our detailed model system 
studies really are. Another aspect I am fas-
cinated by are continuums, such as gen-
eralist-specialist, necrotroph-biotroph and 
mutualist-parasite continuums, and how 
organisms move across these scales both 
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in ecological contexts and over evolu-
tionary time. Understanding the selection 
pressures and genes involved in the move-
ment along those scales would contribute 
so much to our general understanding of 
organismic co-evolution.

Q- During your career you have been 
in different laboratories in US and Eu-
rope, do you find many differences be-
tween them?

I think overall, the differences weren’t 
that large, at least for the places I have 
been, but I might be biased by having 
been in labs that are pretty internation-
al with regards to their lab members. So 
you get a nice mixture of cultures that 
eventually make up the lab culture. Of 
course every institute has its particular 
things, that work well, and those that 
could be organized better or easier. And 
some places have more/better facilities 
than others. But eventually in all places it 
comes down to the people who are pas-
sionate about and do the actual science. 
If there’s one cultural difference perhaps 
between the US and Europe, which also 
exists outside of academia, it’s the work-
ing hours. I think in Europe, we value a 
clear separation between work and free 
time a bit more.

Q- You obtained an ERC consolidator 
grant very recently, what did obtaining 
such a grant mean to you and your lab?

Obtaining this grant was of course 
huge! It has given us the room to explore 
our ambitious research ideas and, for the 
first time, really dive into some mecha-
nistic questions about parasite extended 
phenotypes. The funding landscape in 
the Netherlands is a bit more conserv-
ative, while the ERC consolidator is al-
lowing us to take some important steps 
to really advance our research. With this 
funding, I have also been able to put to-
gether a young interdisciplinary research 
team where researchers from diverse 
backgrounds combine their expertises to 
answer research questions about parasite 
extended phenotypes from all sorts of 
directions. I truly believe in this type of 
approach when it comes to tackling com-
plex natural phenomena like the one we 
work on.

Q– Finally, what advice would you 
offer to the new generation of women 
evolutionary biologists?

Realizing how I didn’t have a clear 
plan that got me where I am today, - I 
just followed my gut instinct when mak-
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ing big life decisions - I’m not sure if I’m 
the person to ask for advice. But for what 
it’s worth, I believe in following your in-
terests and daring to be ambitious. Aca-
demia can be a pretty wild ride where 
we make big commitments and spend 

a lot of our precious time learning skills 
and problem solving until we get the an-
swers to our questions. So, in my hum-
ble opinion, we should try to make the 
questions that we are asking those we are 
excited about.
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Volumen 1. En los últimos tiempos se ha propagado en los círculos cientí-
ficos la idea de que la teoría de Darwin sobre evolución por selección natural 
ha perdido actualidad y vigencia, y de que existen paradigmas alternativos 
más adecuados. En Los retos actuales del Darwinismo ¿Una teoría en crisis?, 
Juan Moreno Klemming discute estos paradigmas y concluye que esta per-
cepción no se basa en las últimas evidencias aportadas por la paleobiología, 
biología molecular y ecología resaltando la rabiosa actualidad del único me-
canismo conocido que explica la adaptación de los seres vivos en nuestro 
planeta: el propuesto por Darwin hace 150 años. Ver índice del libro.

Volumen 2. La aceptación por parte de los etólogos de que el compor-
tamiento, al igual que cualquier otra característica de los seres vivos, es el 
resultado de la evolución por selección natural supuso la implantación de un 
enfoque evolutivo que dio lugar al nacimiento de la llamada ecología del com-
portamiento, que se convirtió en una de las ciencias más importantes e influ-
yentes de la biología evolutiva. El enfoque evolutivo de la ecología del com-
portamiento también se ha trasladado al estudio de los seres humanos y ha 
aportado un aluvión de ideas que han supuesto, en muchos casos, soluciones 
que han iluminado el panorama intelectual. En “Adaptación del comporta-
miento: comprendiendo al animal humano”, segundo libro de la colección 
promocionada por SESBE, Manuel Soler revisa los temas más importantes 
relacionados con el comportamiento animal y, a continuación, aplica esos 
conocimientos al comportamiento humano.  La negativa a que el comporta-
miento del ser humano sea estudiado desde el punto de vista evolutivo, como 

el del resto de los animales, no está justificada en absoluto, puesto que somos una especie de mamífero que está 
incluida en el grupo de los primates. Éste, el evolutivo, es el único enfoque científico posible que puede permitir 
que nos comprendamos mejor a nosotros mismos. Es cierto que somos diferentes del resto de las especies, pero 
no porque nuestra inteligencia nos haya liberado de nuestros instintos –como han defendido habitualmente los 
filósofos a lo largo de la historia, sino porque nos permite rebelarnos contra ellos. Ver índice del libro.
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Volumen 3. Este libro trata sobre un fenómeno ubicuo en la Biosfera: 
la simbiosis (literalmente, vivir juntos). Gracias al estudio de los genomas 
de los seres que han unido sus destinos evolutivos, podemos conocer me-
jor el impacto de las simbiosis en la historia de la vida. Esta obra, dirigida 
a un público curioso e interesado por la ciencia, nos propone un viaje 
fascinante a través de las simbiosis y las transiciones principales durante el 
origen y evolución de las células eucarióticas: la transformación de bacte-
rias endosimbiontes en orgánulos celulares, un fenómeno que quizá se esté 
produciendo ahora mismo en muchas simbiosis. La evolución reductiva 
observada en la minimización de los genomas de las bacterias simbiontes 
nos sirve de inspiración para determinar los requisitos mínimos para la vida 
celular. Esta es una información muy valiosa para la biología sintética, o el 
intento de fabricar una célula en un tubo de ensayo, un anhelo con profun-
das implicaciones científicas y filosóficas. Ver índice del libro.

Volumen 4. Los parásitos, entendidos en un sentido amplio, incluyen 
seres tan distintos como virus o vertebrados y representan una de las for-
mas de vida más extendidas en la naturaleza. Su influencia sobre los seres 
vivos que les proporcionan sustento es, sin duda, enorme y han estado im-
plicados en la evolución de todo tipo de estrategias defensivas para evitar 
el expolio al que someten a sus hospedadores.

¿Por qué son tan abundantes los parásitos? ¿Quiénes son? ¿Qué influen-
cia tienen sobre otros seres? ¿Hasta qué punto afectan a nuestra evolución? 
¿Nos podemos librar definitivamente de ellos? Estas y otras preguntas se res-
ponden de manera sencilla en las páginas de “Diseñados por la Enferme-
dad”, lo que permite explicar a todos los públicos el poder de las enfermeda-
des infecciosas y parasitarias en el desarrollo de la vida. Ver índice del libro.

https://sesbe.org/sites/sesbe.org/files/file/indice-simbiosis.pdf
http://www.sintesis.com/data/indices/9788499589657.pdf
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Volumen 5. «La Evolución Biológica» de Antonio Fontdevila y Luis Serra

Desde la formulación original de la Teoría de la Evolución por selección 
natural de Darwin se han ido incorporando muchas ideas y conocimientos 
fruto de la investigación científica. En esta obra se comentan estos nuevos 
avances con el objetivo de convencer al lector de que la evolución es un 
hecho irrefutable y que, en pleno siglo XXI, las ideas de Darwin continúan 
siendo imprescindibles para entender el proceso evolutivo.

En primer lugar, se explica por qué la evolución es observable y se des-
criben los hechos que demuestran que ha ocurrido la evolución. A conti-
nuación se hace un  estudio actualizado de los mecanismos fundamentales 
del proceso evolutivo. Por último, se justifica por qué la evolución es una 
revolución biológica y conceptual. Muchos de los problemas planteados 
en la medicina, la alimentación o el cambio climático y otros de nuestra 
sociedad actual pueden entenderse mejor bajo el enfoque evolutivo. Pero, 
además, la evolución da respuesta a muchos de los interrogantes que nos 
planteamos sobre el significado de nuestra naturaleza humana.

Este libro lleva al lector el mensaje de la evolución biológica tal y como 
Darwin creemos que hubiera deseado desde la perspectiva actual. Nuestro 
conocimiento de la evolución biológica ha avanzado mucho pero la máxi-
ma darwinista de “descendencia con modificación” sigue siendo tan válida 
como cuando Darwin la formuló. Ver índice del libro.

“Los libros se pueden adquirir en los congresos de la SESBE o contactando con 
Borja Milá, b.mila@csic.es”

http://www.sintesis.com/data/indices/9788499588704.pdf
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1 
Rellena con tus datos personales el formulario de inscripción que se 

encuentra en la web de la SESBE: www.sesbe.org/ser-miembro/. 

2 
Realiza el pago de la cuota anual de 30€ 

en la siguiente cuenta corriente de Caixabank: 

Número de cuenta: 21007042741300067161 

Código IBAN: ES6721007042741300067161 

Código BIC (SWIFT): CAIXESBBXXX 

3 
Una vez realizada la transferencia, remitir el comprobante de pago bancario por 

correo electrónico (escaneado-pdf) a la Secretaría Técnica de la SESBE: 

secretaria.sesbe@aimgroup.eu

Una vez completado el trámite, 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. 
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