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16. Los Genomas como Textos Antiguos, Parte 2

[14 de Junio de 2013. Temas: Genética]

En este articulo examinamos las secuencias de ADN de varias especies de mosca de la fruta para
probar la hipdtesis de que todas ellas surgieron por procesos de especiacion.

En el articulo anterior discutiamos algunas caracteristicas que podriamos esperar al comparar
genomas entre especies similares, en el caso de que éstas descendieran de una poblacién ancestral
comun. Volviendo a nuestra analogia del “libro” con los genomas, destacabamos que lo primero en
gue tendriamos que fijarnos seria en la estructura general de los dos genomas propuestos como
descendientes de un genoma antecesor comun: ¢Estan los “capitulos”, los “parrafos”, etc. en el
mismo orden? ¢ Utilizan las mismas “frases”?, y asi sucesivamente. En otras palabras, éparece que
los genomas de las especies existentes son copias ligeramente modificadas unas de otras?

La respuesta a esta cuestion, por parte de la moderna gendmica comparada, es un enfatico si. Lo
que vemos al comparar los genomas de las especies que sospechamos emparentadas es que, en
gran parte, parecen copias los unos de los otros. En algunos casos, la coincidencia entre los
genomas puede ser de mas del 95%, mondmero a monémero del ADN, para el conjunto de los dos
genomas. No sélo tienen las dos los mismos genes, sino que los tienen en el mismo orden en sus
cromosomas, teniendo cada cromosoma de una especie su correspondencia en la otra. Imaginemos
encontrarnos un libro que sea idéntico a otro manuscrito en el 95%, con los capitulos, los parrafos y
las frases todos en el mismo orden, con sdlo pequeias diferencias entre ellos: esta es la impresion
que uno tiene al comparar los genomas entre algunas especies.

Un grupo que ha sido analizado con cierto detalle son las diversas especies de mosca de la fruta, del
género Drosophila. Los cientificos ya han determinado las secuencias del genoma completo de doce
de las especies de Drosophila, y los han comparado entre si. Algunas especies tienen genomas casi
idénticos, exactamente lo que uno podria predecir si hubieran sido, alguna vez, la misma especie
con un genoma comun. Aungue no es posible mostrar aqui grandes cantidades de secuencias de
ADN, veamos un pequefo fragmento de una “frase”, es decir de un gen, en tres especies de mosca
de la fruta (Drosophila yakuba, Drosophila simulans y Drosophila sechellia), todas ellas consideradas
como especies distintas de moscas:

D. yakuba atg tgec aag cct gtg tece tte ate teg atg gtg geot gtg
D. simulans atg c aag cct gtg tecc tte atec tecg atg gtg got gtg
D. sechellia atg c aag cct gtg tee tte atec teg atg gtg get gtg

La primera impresion que uno tiene, al revisar las secuencias, es que son casi idénticas. Esto no
resulta extraordinario en estas tres especies; de hecho, este patrdn se aplica casi a cada uno de los
genes que tienen, y las tres tienen los mismos genes. Lo segundo que uno percibe es que, sin
embargo, hay algunas raras diferencias: en este pequefio fragmento, dos de las especies (D.
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simulans y D. sechellia) tienen una “a” en la cuarta posicién de este gen, donde D. yakuba tiene una
e
t”.

Volvamos a pensar en la analogia que utilizabamos en el articulo anterior: la de las ediciones del
libro y los errores tipograficos compartidos entre ellas. Estas secuencias, en estas tres especies, son
muy parecidas a las hipotéticas ediciones de nuestra analogia y podemos interpretar el patrén que
observamos de una forma muy parecida:

no further
changes in D. simulans
this region v 5
("a" at position 4)
Common
ancestral
a—=t species to
mutation i
at position 4 D.simulans
in this gene and D. sechellia
Origi nal ("a"at position 4)
no further 4
sequence changes in D. sechellia
in the common this region (*a"at position 4)
ancestor of all
. no changes
three species in this region
("t"at position 4)
D. yakuba
("t"at position 4)

simulans(“a” en la posicion 4)
no mds cambios en esta zona
Especie antecesora comun de
D. simulans y D. sechellia
(“a” en la posicion 4)
no mds cambios en esta zona
D. sechellia(“a” en la posicion 4)
a - t mutacion
en la posicion 4
de este gen
Secuencia
original en el
antecesor comun
a las tres especies sin cambios
en esta zona
D. yakuba (“t” en la posicion 4)

(Los lectores sagaces notardn también que la otra posibilidad es que la “a” de la cuarta posicion
provenga del texto original, que la “t” sea el error tipogrdfico, y que haya tenido lugar, en algin
momento, una mutacion (de t a a), en el linaje que conduce a D. yakuba. Si estamos considerando
esta opcion: bien hecho. El truco para decidir cudl es el texto original consiste en revisar tantas
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copias como sea posible; y en este caso, cuando revisamos un gran numero de especies de
Drosophila, vemos una “t” en la cuarta posicion en la mayoria de las otras especies, y una “a” solo
en D. simulans y D. sechellia. Esto significa que la eleccion mds razonable es que la “t” sea el
original, y la “a” sea una mutacion).

Aunque esto es sélo un pequefio ejemplo, ilustra lo que los cientificos observan al comparar los
genomas de las especies que piensan que estdn relacionadas, basdndose en otros criterios, como la
morfologia. Lo que ven es precisamente lo que uno esperaria si, en efecto, las especies en cuestion
hubieran sido formadas por procesos de especiacidn: genomas casi idénticos, con pequefios
cambios compartidos entre algunas de las especies.

Identidad mas alla de lo necesario para la funcionalidad a nivel del ADN

Otra observacion mas, que apoya la hipdtesis de que estas secuencias son copias de una secuencia
ancestral, es que el nivel de identidad entre ellas, de coincidencia en la secuencia, es incluso mayor
de lo que se requeriria, incluso cuando se considera la funcion del gen. Volvamos al fragmento de
gen que estabamos considerando. Esta secuencia, como principio de un gen, codifica una proteina
con la misma funcidn en las tres especies. (Si se necesita refrescar como los genes estan
constituidos por los monémeros de ADN, que finalmente se traducen en una secuencia de
mondmeros de aminoacidos, podemos ver los dos articulos anteriores de esta serie, los titulados
“El Fundamento de la Variacion Heredable, parte 1, y parte 2”). En estas especies, esta proteina
tiene, en los ocho primeros mondmeros (aminodcidos), la siguiente secuencia:

D. yakuba atg tgc aag cct gtg tce ttec atc teg

Met Cys Lys Pro Val Ser Phe Ile Ser
D. simulans & atg Egc aag cct gtg tece tte ate teg
D. sechellia Met Ser Lys Pro Val Ser Phe Ile Ser

Amino acids: Methionine, (Cysteine or Serine), Lysine,
Proline, Valine, Serine, Phenylalanine,
Isoleucine, Serine

Aminodacidos: Metionina, (cisteina o serina), lisina,
prolina, valina, serina, fenilalanina,
isoleucina, serina

Como puede verse, el segundo aminoacido es diferente en las dos secuencias, pero los demas
aminodcidos son idénticos. Lo importante ahora es darse cuenta de que hay muchas, muchas
maneras de escribir esta “frase” y llegar al mismo significado (la secuencia de aminoacidos). Esto es
posible porque, para la mayoria de los aminoacidos, hay varias combinaciones de mondémeros de
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ADN (de tres nucledtidos) que producen el mismo aminoacido al ser traducidas. Por ejemplo, la
secuencia de D. yakuba podria escribirse, entre otras muchas opciones, también asi:

Hypothetical atg tgt aaa ccg gta agt ttt ata agce
Met Cys Lys Pro Val Ser Phe Ile Ser

Esta secuencia es bastante diferente de la que vemos en las otras dos especies:

Hypothetical atg 3o aall ccf] gt ttd atl

D. simulans & atg Egc aag cct gtg tcc ttec atc tecg
D. sechellia

En este caso, solo coinciden 14 de los 27 mondmeros de ADN: una identidad de sélo un 52%. Sin
embargo, lo que observamos entre estas especies, es que coinciden 26 de los 27 mondmeros: mas
del 96% de identidad. En otras palabras, seria posible que estos dos genes fueran mucho menos
parecidos, a nivel del ADN, y aln tener las mismas secuencias de aminoacidos que observamos en
las dos especies. Ademas, lo que vemos al comparar los dos genes, es que coinciden a nivel de ADN
mucho mds de lo que en realidad tendrian que parecerse para llegar a tener la misma secuencia de
aminodcidos. Una explicacién simple es que las dos secuencias coinciden porque han sido copiadas
de una misma secuencia original.

Identidad mas alla de lo necesario para la funcionalidad a nivel de aminoacidos

Una segunda observacion que apoya la hipdtesis de que las secuencias génicas de D. yakuba, D.
simulans y D. sechellia, son en realidad copias, proviene de la comparacion con otras especies de
moscas menos estrechamente relacionadas con estas tres. Todas las especies de Drosophila
examinadas hasta ahora tienen este gen, pero en especies mds alejadas la secuencia puede ser algo
distinta. Por ejemplo, este gen en D. mojavensis tiene la siguiente secuencia de ADN:

D. yakuba atg tgc aag cct gtg tcc tte atc tecg atg gtg get gtg
D. simulans atg tlgc aag cct gtg tocc tte atc teg atg gtg got gtg

D. sechellia atg glgc aag cct gtg toco tte ate tog atg gt ct gt
D. mojavensis  atg tgc aag [ch &:E tee to) Bth tcf Btg gﬁ h ata

De nuevo, parte de la secuencia permanece idéntica en las cuatro especies (apoyando la hipétesis
de que también esta ultima secuencia es una copia, aunque con mas cambios) pero ahora las
diferencias que vemos son mayores. A pesar de estas diferencias, la versién del gen de D.
mojavensis es, sin embargo, perfectamente funcional, y realiza exactamente el mismo trabajo que
en las otras tres especies, que si estaban mas estrechamente relacionadas.
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Asi que, lo que estas observaciones indican es que no hay necesidad bioldgica de que los genes
sean casi idénticos a nivel de aminodcidos, ni siquiera a nivel de ADN, en las distintas especies.
Numerosas secuencias de aminoacidos, e incluso numerosas secuencias de ADN, son igualmente
capaces de realizar la misma funcidn. Asi que, lo que vemos una y otra vez, (i a lo largo de todos los
genomas!), son genes casi idénticos, con sélo unas pocas diferencias que, a menudo, incluso son
compartidas; exactamente lo que seria esperable que produjera la especiacion.

¢Y qué hay del “disefio comun”?"*

Una pregunta que me suelen hacer, cuando presento este tipo de datos, es la del “disefio comun”
como explicacidn alternativa. En otras palabras, ¢ Podrian estos tipos de modelos explicarse como
especies creadas separadamente, que no compartieran un antecesor comun, sino que hubieran
sido disefiadas, y creadas, para tener los mismos genes o similares, porque esos genes tienen que
tener las mismas o similares funciones?

Ya hemos visto los problemas basicos de esta linea argumental: que los genes, y los genomas
enteros, de especies similares coinciden mucho mas de lo que debieran, y que las diferencias que
observamos, en especies estrechamente relacionadas, estan dispuestas en el mismo orden que uno
predeciria si se hubieran formado por especiacién.

Tan solo simples moscas

Desde luego, a la mayoria de los cristianos no les quita el suefio la posibilidad de que numerosas
especies de moscas de la fruta surgieran, a lo largo del tiempo, a través de multiples procesos de
especiacion. Como hemos mencionado antes, incluso los Creacionistas de la Nueva Tierra aceptan
sucesos de especiacion como esos. Lo que resulta mas polémico, desde luego, es la cuestion de si
ese modelo del antecesor compartido incluye a nuestra propia especie. En el articulo siguiente de
esta serie examinaremos esta cuestion, comparando el genoma humano con los genomas de
nuestros parientes vivos supuestamente mas cercanos: los grandes simios 0 monos superiores.

Notas

—Nota del T.: En el original: “common design”



