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El Génesis y el genoma:

evidencia gendmica de un antecesor comun
humano-simio y de los tamanos de la poblacion
ancestral de hominidos

El campo de la gendmica comparada, relativamente nuevo y en rapida expansion,
proporciona abundantes datos Utiles para examinar la hipotesis de que los humanos y
otras formas de vida comparten un antecesor comun. Numerosas lineas independientes
de evidencia gendmica apoyan firmemente la hipotesis de que nuestra especie comparte
un antecesor comun con otros primates. Otros tipos de evidencias adicionales indican
también que nuestra especie ha mantenido un tamafio poblacional de, al menos, varios
miles de individuos desde nuestra especiacion a partir de los antecesores de los otros
grandes simios. Este articulo proporciona una vision de conjunto de la evidencia geno-
mica de un antecesor comun y de los tamanos de la poblacion de hominidos, y analiza
brevemente las implicaciones de estas lineas de evidencia sobre los enfoques cientificos
concordistas de las narraciones del Génesis.

Hace ya bastante tiempo que la teoria evolutiva propuso que los humanos y los otros
grandes simios comparten antecesores comunes’. La teorfa evolutiva predice, por tanto,
que los genomas que observamos en los primates vivientes (tales como los humanos y
los chimpancés) son, de hecho, formas modificadas de un genoma original presente en el
antecesor comun de estas especies. Esta sencilla hipétesis puede ser probada facilmente
mediante distintas lineas independientes de evidencia derivadas de la comparacion de los
genomas completos de ambas especies?.

La primera linea de evidencia y, quiza, la mas ampliamente discutida por las orga-
nizaciones apologéticas cristianas, es la de la similitud de las secuencias genéticas. Si
humanos y chimpancés descendieran, de hecho, de una especie ancestral comun, seria
predecible un elevado grado de similitud en las secuencias genéticas individuales de am-
bas especies, una homologia, debida a la herencia de su antecesor comdn. Ademas, la
homologia en genes individuales deberia existir a dos niveles: a nivel de aminoacidos (la
secuencia funcional de la proteina resultante de un gen concreto), y a nivel de codigo de
nucledtidos (el codigo de ADN subyacente para la secuencia de aminoacidos requerida).
Como el codigo de nucledtidos tiene numerosas opciones de codificacién para una mis-
ma secuencia de aminoacido (es decir, que el cédigo de nucleétidos es redundante), en
los genes de organismos relacionados se predice que compartiran no solo las secuencias
de aminoacidos, sino también secuencias de nucleétidos, a pesar del gran numero de
opciones de codificacién posibles. Asi que los organismos relacionados deberian mostrar
homologia a ambos niveles de codificacion.

Una segunda linea, independiente, de evidencia es la de la sintenia. Sintenia es un
término técnico referido a la conservacion del orden de los genes a lo largo de los cro-
mosomas entre parientes. Mas sencillamente, la hipotesis del antecesor comudn predice
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que las especies relacionadas no solo tendran genes si-
milares, sino que ademas los tendran en una secuencia
espacial muy parecida.

La tercera linea de evidencia es la de los seudogenes.
Los seudogenes, (literalmente «falsos genes») son los res-
tos de secuencias génicas mutadas que siguen en el geno-
ma tras su inactivacion. La hipotesis del antecesor comun
permite predecir que las especies relacionadas deberian
compartir los seudogenes que estuvieran presentes en su
antecesor comun. Ademas, estos seudogenes deberian
estar en la misma localizacion gendémica en ambas espe-
cies descendientes (es decir, deberian mostrar una sintenia
comun) y mantener la similitud de las secuencias genéti-
cas (es decir, sequir mostrando homologia) a pesar de su
inactivacion.

La secuenciacion del ADN del genoma humano se
completd y se publicéd entre 2001 y 2004°. Poco después,
se completd la secuenciacion del genoma del chimpancé®.
La disponibilidad de las secuencias genémicas completas
de ambos organismos permite la comparacion de homo-
logfas, sintenia y seudogenes compartidos al nivel del con-
junto del genoma de estas dos especies. Como tales, estos
analisis son validos como pruebas independientes, y cons-
tituyen lineas de evidencia independientes a favor de la hi-
pétesis del antecesor comun del hombre y del chimpancé.

Similitudes de secuencia en genes de primates: la
homologia como evidencia

La homologia se define como las similitudes debidas a
un antecesor comun. Se sabe desde hace mucho que los
humanos y los chimpancés tienen secuencias casi idénticas
en genes concretos®. La secuenciacion del genoma com-
pleto ha confirmado que este modelo de casi identidad
es uniforme a lo largo de los genomas de ambas espe-
cies. El genoma humano tiene aproximadamente 3,0 x 10°
nucledtidos; de ellos, 2,7 x 10° coinciden con el genoma
del chimpancé, con una diferencia de solo el 1,23% entre
ambas especies®.

En resumen, la amplia mayoria del genoma humano
coincide con el del chimpancé, con solo diferencias excep-
cionales. La inclusion de huecos en el alineamiento de las
secuencias en los dos genomas, que se creen originados
bien por inserciones o bien por deleciones (las llamadas mu-
taciones «indel»), reduce la identidad de ambos genomas
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a un 95% aproximadamente’. Si restringimos la compara-
cion solo a las secuencias responsables de la codificacién
de proteinas, ese valor asciende a un 99,4%38. De cualquier
manera que lo midamos, humanos y chimpancés tienen
genomas altamente homologos y facilmente interpretables
como copias modificadas de un genoma ancestral original.

Utilizacion de codones en genes homélogos: la
evidencia a partir de la redundancia

El codigo del ADN utilizado para especificar los ami-
noacidos en las proteinas esta basado en tripletes de nu-
cledtidos, los «codones». Como hay cuatro nucledtidos
(A, C, G, yT), hay 64 (es decir, 4°) posibles tripletes de
nucleétidos disponibles; sin embargo, en las proteinas bio-
l6gicas hay solo veinte aminoacidos. Como tres de los 64
codones se utilizan como codones «stop» para detener
el proceso de traduccion, se dispone de 61 codones para
codificar los veinte aminoacidos. Asf que, la mayorfa de los
aminoacidos pueden ser codificados por mas de un codén
(es decir, el codigo de codones es, en parte, redundante).
Por ejemplo, en la figura 1 se muestra una comparacion
de secuencias de nucleétidos y aminodacidos de la insulina
(una hormona peptidica) de humanos, chimpancé, gorila,
orangutan, un murciélago y un ratén®.

El péptido de la insulina sin procesar contiene 110 ami-
noacidos en las seis especies, la mayoria de los cuales pue-
den ser codificados por varios codones alternativos. Esta re-
dundancia en el codigo significa que hay unas 10 posibles
secuencias diferentes de nucledtidos de la insulina humana
que mantengan la secuencia observada de aminoacidos. La
secuencia que observamos, sin embargo, es practicamente
idéntica a la que encontramos en otras especies de mami-
feros (figura 1A). La secuencia del chimpancé difiere solo
en seis nucledtidos; la del gorila, solo en cuatro. A nivel de
proteinas, los chimpancés se diferencian de los humanos
en solo dos aminodacidos, mientras que la secuencia en los
gorilas es idéntica a la nuestra (figura 1B). Las homologias
de aminodcidos y nucleétidos de otros mamiferos van sien-
do progresivamente menos parecidas a la secuencia de los
humanos en un modelo dicotémico que concuerda con
su filogenia basada en criterios morfolégicos (figura 1C).
Aunque esta muestra es muy pequefia (330 nucleétidos), el
modelo es representativo: la comparacion de las secuencias
codificantes en los genomas humano y del chimpancé en su
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Figura 1. Homologia en los nucleétidos y aminoacidos de la insulina en mamiferos
A. Secuencia codificante completa de nucleétidos de la pre-proinsulina alineada en cuatro especies de primates (HS = Homo sapiens /humana, PT =
Pan troglodytes/chimpancé, GG = Gorilla gorilla/gorila, PP = Pongo pygmaeus/orangutan), un quirdptero (RF = Rhinolophus ferrumequinum/murciéla-
go de herradura) y un murido (MM = Mus musculus/raton casero). Los nucleétidos que difieren de la secuencia humana se muestran sombreados en
negro. Los aminodcidos conservados en las seis especies se indican debajo de la secuencia de nucleétidos. Las cifras bajo los codones conservados en

las seis especies indican el niumero de codones alternativos para esa posicién.

http://www.cienciayfe.es

gcc
gcc
gcc
gcc
gcc

M

ctg
ctyg
ctg
ctg
ctg
ctg

Leu

cgce
cgc
cgc
cgc
cgc
cgc

Arg

ggc
ggc
ggc
ggc

gg
gois

Gly

tgc
tgc
tgc
tge
tge
tgc

Cys

cte
cte
ete
ete
cte
ctc

Leu

gtg
gtg
gtg
gtg
gtg
gtg
Val

cgg9
cgg
cgg
c9g9

cgEl
coe

Arg

agc
agc
agc
agc

gcC
C

tgt
tgt
tgt
tgt

tgle
tole

Cys

tgg
tgg
tgg
tgg
tgg
tgg

Trp

gaa
gaa
gaa
gaa

ga
ga

Glu

gag
gag
gag
gag
gag

gafl

Glu

ctg
ctg
ctg
ctg
ctg
ct

Leu

acc
acc
acc
acc

aclg

acc
Thr

gga
gga
gga
gga

g

gct
gct
gct
gct

cect
cet
eeit
cet
cet

B

cte
cte
cte
cte

gcl] Btll

gct
Ala

cag
cag
cag
cag
cag
cag

Gln

agc
agc
agc
agc
agc
agc

Ser
6

cte

Leu

gag
gag
gag
gag
gag
gag
Glu

ccc
CcccC
ccc
ccc

pcc
gicc

ate
atc
atc
atc
atc
atc

Ile
3

gac
gac
gac
gac

ac

tac
tac
tac
Eae
tac
tac

Tyr

gac
gac
gac
gac
gac
gac

Asp

ttg
ttg
ttg
ttg
ttg
ttg

Leu

tgc
tgc
tgc
tgc
tgc
tgc

Cys
2

Centro de
Ciencia
&Fe

\

60

20

120

40

180

60

240

80

300

100



EL GENESIS Y EL GENOMA: EVIDENCIA GENOMICA DE UN ANTECESOR COMUN HUMANO-SIMIO Y DE LOS TAMANOS DE LA POBLACION ANCESTRAL DE HOMINIDOS

Dennis R. VENEMA ® AMERICAN SCIENTIFIC AFFILIATION (ASA)

HS  MALWMRLLPLLALLALWGPD
PT  MALWMRLLPLLLLALWGPD
GG  MALWMRLLPLLALLALWGPD
PP MALWMRLLPLLALLALWGPD
RF  MALWMRLLPLLALLALWIPE
MM  MALWMRELPLLALLJL 20

HS  PAAAFVNQHLCGSHLVEALY
PT  PABAFVNQHLCGSHLVEALY
GG  PAAAFVNQHLCGSHLVEALY

PP PABAFVNQHLCGSHLVEALY
RF  PAWAFVNQHLCGSHLVEALY
MM  PHOAFVIJOHLCGSHLVEALY 40

HS LVCGERGFFYTPKTRREAED
PT LVCGERGFFYTPKTRREAED
GG LVCGERGFFYTPKTRREAED
PP LVCGERGFFYTPKTRREAED

RF LVCGERGFFYTPKERRRE\WYED
MM LVCGERGFFYTP! REWYED 60

HS LQVGQVELGGGPGAGSLQPL
PT LQVGQVELGGGPGAGSLQPL
GG LOVGQVELGGGPGAGSLQPL
PP LOVGQVELGGGPGAGSLQPL

RF XCOVELGGGPGHGELO
MM oiBELGGGPGAGRLY 80

HS ALEGSLQKRGIVEQCCTSIC
PT ALEGSLQKRGIVEQCCTSIC
GG ALEGSLQKRGIVEQCCTSIC
PP ALEGSLOKRGIVEQCCTSIC

RF ALEGIZ%OKRGIVIOCCTSIC
MM ALEWA®OKRGIVPOCCTSIC 100

HS SLYQLENYCN
PT SLYQLENYCN
GG SLYQLENYCN
PP SLYQLENYCN
RF SLYQLENYCN
MM SLYQLENYCN 110

Figura 1. Homologia en los nucleétidos y aminoacidos de la
insulina en mamiferos

B. Secuencia completa de aminoacidos de la pre-proinsulina alineada
de las mismas especies que en (A). Los aminoacidos que difieren de la
secuencia humana se muestran sombreados en negro.
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conjunto muestra que son un 99,4% idénticas en sus 1,85
x 107 nucleétidos'™®.

Este argumento puede ampliarse a las situaciones en
que se observan diferencias en aminoacidos de proteinas
concretas entre distintas especies. Por ejemplo, las diferen-
cias en la insulina entre humanos y chimpancés a nivel de
acidos nucleicos son las minimas posibles, a pesar de las
diferencias en los aminoéacidos. El duodécimo aminodci-
do en la insulina del chimpancé, por ejemplo, es la valina
(codén GTG), mientras que en los otros mamiferos exami-
nados aquf (figuras 1A, 1B), es la alanina (codones GCG o
GCQ). Hay cuatro codones que codifican para la valina (GT
seguidas por otra cualquiera de entre A, C, G, o T), y otros
cuatro que codifican para la alanina (GC seguidas por otra
cualquiera de entre A, C, G, o T). Lo que observamos al
comparar este codon entre humanos y chimpancés son los
codones mas préximos posibles, a pesar del aminoacido
alterado. En otras palabras, el cédigo del acido nucleico

C

% %

nt  aa
HS | — | —
PT |98.2|98.2
GG |98.5/100
PP |97.3|99.1
RF [87.0/88.2
MM |83.0 [81.8

Figura 1. Homologia en los nucleétidos y aminoacidos de la
insulina en mamiferos

C. Filogenia de las mismas seis especies, mostrando el porcentaje de
homologia en la pre-proinsulina, en relaciéon con la secuencia humana,
en las secuencias de nucleétidos (nt) y de aminodcidos (aa).
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concuerda con cambios en un Unico nucleétido de una
secuencia ancestral comun, a pesar de haber multiples co-
dones opcionales para los diferentes aminoacidos.

Ampliando esta forma de andlisis a las secuencias de
la insulina de otros organismos supuestamente menos re-
lacionados con la especie humana se observa el mismo
modelo: gorilas y orangutanes utilizan el mismo codén
GCG para la alanina en la duodécima posicién, mientras
que murciélagos y ratones utilizan un codon GCC para
esa alanina. Este patron persiste a lo largo de toda la se-
cuencia de codificacién para la insulina. Se mantiene una
homologia significativa en los &cidos nucleicos, a pesar de
las numerosas opciones de secuencia de aminoacidos que
existen (figura 1C), y los cambios son altamente concor-
dantes con las sustituciones de nucleétidos individuales en
la secuencia ancestral (figura 1A). En resumen, el patron
de homologia genética observado entre especies es preci-
samente lo que la hipotesis del antecesor comun predice a
los dos niveles de codificacion.

Organizacion gendmica espacial: la evidencia a partir
de la sintenia

La sintenia, en el contexto de la genémica comparada,
trata sobre la observacién de que los organismos relaciona-
dos no solo tienen una elevada homologia de secuencia en
genes individuales sino que, ademas, la organizacién espa-
cial de dichos genes es también similar. Mas brevemente,
los organismos que suponemos parientes evolutivamen-
te cercanos tienen sus genes esencialmente en el mismo
orden, con pequefas diferencias que surgen a través de
mecanismos ya conocidos, tales como las inversiones de
secuencias, las translocaciones y la fusion cromosomica.
Como en el caso anterior, la hipdtesis del antecesor comun
predice un resultado tal, ya que la hipotesis es que las dos
especies en cuestion fueron antafio una misma especie.

El hecho de que los genomas humano y del chimpancé
muestren una sintenia llamativa, con tan solo sutiles dife-
rencias en la organizacion genémica, se conocia ya des-
de hace algun tiempo, a base de técnicas como la tincién
cromosémica y la hibridacion molecular™. Las principales
diferencias entre los juegos cromosémicos humano y de
chimpancé son nueve inversiones intracomosémicas y una
fusion cromosémica’?. Estas observaciones han sido ahora
confirmadas a nivel molecular mediante la secuenciacion
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del genoma completo de humanos y chimpancés'. Es po-
sible que el mejor ejemplo conocido de diferencia entre el
humano y el chimpancé, en cuanto a la organizacion del
genoma, sea la fusion de telémero con telémero que da
lugar al cromosoma 2 humano'. Este cromosoma corres-
ponde a lo que son dos cromosomas separados en chim-
pancés y otros grandes simios, sugiriendo que el cromoso-
ma humano resulta de una fusién de lo que han seguido
siendo dos cromosomas separados en esas otras especies.
La evidencia de esta fusién se basa en la sintenia: los genes
de los dos cromosomas de los simios se alinean con los del
cromosoma humano en el mismo orden que seria espera-
ble tras una fusion por los extremos.

La sintenia predice también dénde se encontrarian
ciertos subproductos de semejante fusion. Los cromoso-
mas tienen unas secuencias especiales llamadas telomeros
en sus extremos, asi como una secuencia interna llamada
centrémero que se utiliza durante la division celular. Ba-
sandonos en los dos cromosomas que vemos en 1os simios,
podriamos predecir secuencias internas de telémeros don-
de la secuencia del cromosoma 2 humano pasa de alinear-
se con un cromosoma de simio al otro. También podriamos
predecir la presencia de dos centrémeros que se alinearan
con las localizaciones de los centromeros encontrados en
los dos cromosomas de simios. En ambos casos encon-
tramos en el cromosoma 2 humano exactamente lo que
el antecesor comun harfa predecir: secuencias teloméricas
internas precisamente en el supuesto punto de fusién, y la
presencia de dos centromeros en sus localizaciones previs-
tas, aunque uno ha sido inactivado por la acumulacién de
mutaciones'.

En resumen, al comparar los genomas completos del
hombre y del chimpancé, observamos que la organizacion
espacial de los genes en ambas especies coincide precisa-
mente con lo que uno predeciria basandose en un antece-
sor comUn: una similitud abrumadora, con sutiles diferen-
cias que surgen durante la especiacion.

Arqueologia genémica: la evidencia a partir de los
seudogenes

Una tercera y convincente linea de evidencias de un
antecesor comun de los humanos y los grandes simios
procede de los seudogenes compartidos. Los seudogenes
(literalmente «falsos genes») son secuencias de genes
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que han sido inactivadas por mutacion y que persisten
en el genoma como secuencias no funcionales. Los seu-
dogenes siguen siendo reconocibles por varias razones.
En primer lugar, para inactivar un gen basta con solo pe-
quefios cambios (por ejemplo, un cambio en un codén a
un codon «stop» inadecuado, que trunque la traduccién
de la proteina). En tales casos, los «restos» del gen son
casi idénticos al gen funcional, y son facilmente identifi-
cables por su homologia. En segundo lugar, la genémica
comparada nos permite identificar seudogenes no solo
por la homologia de secuencia con genes que si son fun-
cionales en otros organismos, sino también a través de
la sintenia: los seudogenes mantienen su orientacién es-
pacial en relacion con los genes funcionales vecinos tras
su inactivacion. En tercer lugar, una vez inactivado, un
seudogén acumula mutaciones muy lentamente, porque
los mecanismos de correccion que rigen la replicacién del
ADN no diferencian entre las secuencias de ADN funcio-
nales y las no funcionales. Estas caracteristicas permiten
la identificacién de los seudogenes, en diversos estados
de deterioro a medida que van siendo mutados lenta-
mente hasta dejar de resultar reconocibles, tras millones
de generaciones'®.
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La hipdtesis del antecesor comun predice también que,
mas alla del antecesor comun del hombre y del chimpan-
cé, ese antecesor comun de los primates también com-
parte, con otros vertebrados, un antecesor comin en un
pasado aun mas lejano. Por ejemplo, la teoria evolutiva
predice que los humanos, como todos los vertebrados, se
originaron a partir de antecesores oviparos'’. Como suce-
de en todos los mamiferos placentarios, los humanos no
utilizan la yema del huevo como fuente nutritiva para sus
embriones. Otros vertebrados, como los peces y las aves
si emplean la yema, como lo hacen también unos pocos
mamiferos como los ornitorrincos.

Hay una proteina que forma parte de la yema del huevo
en los mamiferos oviparos que es producto del gen vitelo-
genina'®. Como se considera que los mamiferos placenta-
rios descienden de antecesores oviparos, se ha investigado
recientemente si los humanos han retenido los restos de la
secuencia del gen de la vitelogenina en forma de seudo-
gén. Para ayudar en esta busqueda, este grupo determiné
la localizacion del gen funcional de la vitelogenina en el
genoma del pollo, identificé los genes que flanqueaban a
la secuencia de la vitelogenina, y localizaron esos genes en
el genoma humano. Encontraron que esos genes estaban

AL AN

Figura 2. Arboles de especie y de genes humano, de chimpancé y de gorila

A. La genomica comparada de primates apoya fuertemente un arbol de especies de primates que agrupa a humanos (H) y chimpancés (C) como los
parientes que se han separado mas recientemente del gorila (G). La mayoria de los genes en humanos y chimpancés coalescen entre si antes de hacer-
lo con los del gorila [Nota de traduccién: coalescencia es un término técnico tiene el significado de «converger», «fusionarse», etc.] (B); sin embargo,
una minoria de ellos se une primero con los del gorila (C). Este arbol de genes alternativo aparece al mantenerse las variantes de esos genes en la po-
blacién ancestral comun del hombre y del chimpancé después de su separacion de la rama del gorila (C). En consecuencia, la proporcién de genes en
humanos con un arbol génico discordante con el &rbol de especies puede servir para inferir el tamano efectivo de la poblacion del linaje que conduce
hacia los humanos desde el presente hasta el momento de su divergencia con el gorila. Véanse los detalles en el texto.
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uno al lado del otro, y que eran funcionales, en el genoma
humano; entonces realizaron un andlisis de la secuencia
humana entre ellos. Tal como se esperaba, la secuencia
seudogenizada, muy mutada, del gen de la vitelogenina se
hallaba presente en el genoma humano precisamente en
esa localizacion'. El genoma humano contiene, por tan-
to, los restos mutados de un gen dedicado a la formacién
de la yema del huevo en los vertebrados oviparos, preci-
samente en el punto predicho por la sintenia compartida
que deriva de un antecesor comun.

Aunque el seudogén de la vitelogenina es convincente,
no es mas que uno de los miles de ejemplos que se podrian
poner?. Por ejemplo, hay cientos de genes relacionados
con el sentido del olfato (genes de los receptores olfati-
vos) en el genoma humano que se han transformado en
seudogenes?’. Es mas, muchos de esos seudogenes tienen
mutaciones inactivadoras idénticas compartidas entre hu-
manos, chimpancés y gorilas??2. Ademas, al determinar el
grado de relacion basandonos solamente en los genomas
que comparten mutaciones inactivadoras idénticas en los
seudogenes de los receptores olfativos, se vuelve a situar,
independientemente, a los humanos como los parientes
mas préximos de los chimpancés (mayoria de errores en
comun), y algo menos con los gorilas (menos errores en
comun), y ain menos con los orangutanes (todavia menos
errores en comun)?. Y aln mas, en este estudio no se
encontré ningin seudogén «fuera de sitio»: los seudoge-
nes con mutaciones inactivadoras idénticas comunes entre
humanos y gorilas se encontraban también presentes, con
idéntica mutacioén, en los chimpancés; las mutaciones co-
munes entre humanos y orangutanes estaban presentes
en los chimpancés y los gorilas.

Este modelo es, precisamente, lo que la hipdtesis del
antecesor comun predice para estas especies, ya que una
mutacién idéntica presente en dos especies se explica mas
facilmente por su presencia en el antecesor comun de las
dos. El antecesor comun de humanos y gorilas es también
antecesor comun de los chimpancés, por lo que se predice
que las mutaciones inactivantes presentes en humanos y
gorilas, estén también en los chimpancés. Resumiendo, la
existencia de seudogenes compartidos entre los genomas
de primates, sus localizaciones sinténicas, y sus modelos
de inactivacion y distribucion, apoyan todos ellos de forma
coherente el mismo modelo de antecesor comun basan-
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dose simplemente en criterios de homologia de la secuen-
Cia comparada.

Gendmica comparada: ; evidencia de un origen comin
o de un disefio comun?

Mientras la evidencia genémica de la homologia, la sin-
tenia y los seudogenes apoyan por separado la hipotesis
de que humanos y chimpancés comparten un antecesor
comun, también es posible valorar estas lineas de eviden-
cia desde la perspectiva de un origen no comun, tal como
el disefio inteligente (DI). Aunque es cierto que unos pocos
individuos dentro del movimiento DI aceptan el antecesor
comun al hombre y al chimpancé?, esta posicion parece
ser minoritaria en el conjunto del movimiento, que pre-
fiere una explicacion de disefio comun en lugar de origen
comun®. Aunque un tratamiento mas completo de estos
temas cae fuera del ambito de este articulo, un repaso
breve de la evidencia gendmica desde un marco contrario
al origen comun es instructivo para investigar los puntos
fuertes y debilidades de un DI contrario al origen comun
y de la idea evolutiva convencional del antecesor comun,
como marcos explicativos de los datos de la gendémica
comparada de los primates.

Homologia, redundancia y diseio comtn

¢Por qué no hubiera podido el disehador utilizar un
mismo ADN y también una estructura corporal similar para
diferentes organismos? La similitud genética entre chim-
pancés y humanos tiene sentido desde un punto de vista
evolutivo, pero también es consistente con el disefio inte-
ligente?®.

... los disefadores a menudo reutilizan disehos parcia-
les para distintas aplicaciones. Si un disehador quisiera ge-
nerar una especie parecida a la humana, seria natural que
redistribuyera muchos de los mismos genes?.

Probablemente es razonable concluir que un disefiador
puede reutilizar partes para obtener un disefio similar (es
decir, creacion especial). Lo que observamos, sin embargo,
es que los genes humanos y de chimpancé coinciden entre
sf tanto a nivel de aminodcidos (es decir, a nivel funcional)
como en los codigos subyacentes de sus nucledtidos.

Como hemos visto, hay una gran variedad de secuencias
de nucledtidos disponibles para que un disefador codifique
la secuencia de un aminoacido en concreto. Incluso si un
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disefiador estuviera limitado por la secuencia de aminoa-
cidos para lograr la funcionalidad de la proteina en or-
ganismos similares (o que es, en si mismo, cuestionable,
ya que enzimas no homologos pueden llevar a cabo la
misma reaccion), seria facil para ese diseflador elegir cédi-
gos nucleotidicos alternativos para evitar la apariencia de
un antecesor comun. Pero lo que observamos, una y otra
vez, es que los cédigos genéticos en organismos que se
consideran como parientes evolutivamente cercanos, ba-
sandonos en criterios no genéticos, coinciden tanto a ni-
vel de nucleotidos como al de aminoacidos. Esto es, preci-
samente, lo que la hipotesis del antecesor comun predice,
ya que la hipotesis es que los organismos similares fueron
una vez la misma especie con idénticos genomas. Desde
la perspectiva de un disefio contrario a la hipotesis del
antecesor comun este modelo es problematico. Sugiere
que el disefiador no estaba dispuesto a (o peor, era inca-
paz de) evitar la abrumadora apariencia de un antecesor
comun al implementar el disefo de lo que, de hecho, son
organismos creados por separado.

Sintenia y disefio comun

Las discusiones sobre la sintenia en la bibliografia del DI
son pocas e insustanciales. Como ejemplo, en un intento
de refutar la conclusion de que las sefales de fusion cro-
mosémica en el cromosoma 2 humano apoyan la idea del
antecesor comun, se propone la siguiente argumentacion:

... la evidencia de fusién cromosémica simplemente
fortalece la evidencia de similitud genética entre chimpan-
cés y humanos. Como la similitud podria haber sido espe-
rable fuera del darwinismo y de la hipotesis del antecesor
comun, las semejanzas entre organismos pueden igual-
mente deberse a los requisitos funcionales implementados
por via de un diseno comun®.

Este argumento, como hemos visto, elude el tema de
que no tiene por qué ser necesariamente esperable que la
sintenia y la homologfa aparezcan juntas desde un punto
de vista de disefio en comun.

Ademas, la bibliografia de DI no menciona que esta
prediccién de un «requisito de sintenia compartida» no
sea apoyada por la evidencia cuando se comparan los
genomas de otros grupos de organismos muy parecidos.
Por ejemplo, ahora disponemos de la secuencia completa
de los genomas de doce especies de moscas de la fruta
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(Drosophila)”® y se ha comparado su organizacién gené-
mica®®. Los resultados de estos analisis demuestran que
la organizacion corporal y la bioguimica de la Drosophila
se pueden conseguir con un amplio abanico de ordena-
ciones sinténicas, con una reorganizacion cromosémica
mucho mas diversa en este grupo que la observada en-
tre humanos y chimpancés. Por otra parte, el tamafio de
los genes que permanecen en bloques sinténicos comu-
nes en las distintas especies de Drosphila esta en funcién
del tiempo pasado desde su especiacion, segun los relojes
moleculares. Cuanto mas divergentes son las secuencias
génicas individuales entre dos especies, menos genes se
retienen en grupos sinténicos®'. Dicho mas sencillamente,
el disefador parece haber empleado un amplio abanico
de organizaciones gendmicas para las moscas de la fruta,
todas las cuales proporcionan una funcionalidad adecuada
y una morfologia de Drosophila. El patrén decreciente de
la sintenia concuerda con el patrén de disminucion de ho-
mologia de la secuencia génica, como predice el antecesor
comun. Por lo tanto, es mas facil sostener que diversas
especies de Drosophila son disefios distintos, independien-
tes, que defender que humanos y chimpancés son disefios
distintos, independientes, a pesar del hecho de que las
especies de moscas en cuestién son dificiles de distinguir
mediante examen visual para el que no es un especialista.

El problema con esta forma de argumentacién del DI
se parece a lo que hemos visto con la redundancia. No hay
razén a priori para esperar un modelo de organizacién ge-
némica similar (es decir, de sintenia compartida) entre hu-
manos y chimpancés si nos basamos en una perspectiva de
contraria al origen comdn. Es mas, todo harfa predecir un
modelo muy diferente, sugiriendo una creacién especial,
independiente. Una vez mas, la evidencia sinténica no solo
apoya fuertemente la hipétesis de un antecesor comun de
humanos y chimpancés, sino que ademas resulta franca-
mente problematica para las interpretaciones contrarias al
origen comun.

Seudogenes y disefio comin

La bibliografia del DI contraria al origen comUn presen-
ta tres rasgos comunes en relacién con los seudogenes:
(1) mezclade los seudogenes con todo el ADN no codifi-
cador bajo la etiqueta de «ADN basura»; (2) falta de dis-
cusion del hecho de que los seudogenes con mutaciones
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inactivantes idénticas se compartan entre organismos en
el patron preciso predicho por la ascendencia comun; y
(3) la sugerencia de que los seudogenes tengan una fun-
cién, hasta el momento desconocida, que explicaria su
presencia como resultado de un disefio deliberado®. El
Unico argumento positivo, el de la funcién indetermina-
da de los seudogenes, no resuelve los numerosos casos
en que se conoce la funcion de un producto génico en
particular. Por ejemplo, se conoce la funcion del gen de
la vitelogenina en los organismos amniotas, como tam-
bién se conoce la de los numerosos receptores olfativos
que observamos como seudogenes en humanos y otros
primates.

Ademas, la bibliografia del DI no se refiere al he-
cho de que observemos estos seudogenes en la precisa
ordenacion sinténica predicha por la hipétesis del ante-
cesor comun. Aceptar el argumento del DI es sostener
que el disefiador colocé estas secuencias en el genoma
humano en la localizacién sinténica precisa en la que, en
otros organismos, observamos versiones funcionales, con
secuencias altamente homologas que comparten muta-
ciones aparentes en una jerarquia dicotdmica que con-
cuerda con la filogenia basada en otros criterios indepen-
dientes, para llevar a cabo una funcién no relacionada y,
hasta el momento, desconocida. Aunque esta posibilidad
nunca podra ser descartada por completo, uno puede
preguntarse por qué el disedador habria elegido un mé-
todo de disefio que diera una impresion tan fuerte de un
antecesor comun.

Disefio comun: una teoria en crisis

En resumen, homologia, redundancia, sintenia y seu-
dogenes compartidos son lineas independientes de evi-
dencia basada en la gendémica que convergen en una
misma conclusion: Los humanos no son biolégicamente
creaciones de novo, independientes, sino que comparten
un antecesor comun con otras formas de vida. Por otra
parte, las tentativas de explicar la evidencia genoémica
desde el punto de vista de un DI en comun, contrario a la
hipotesis del antecesor comun, resultan muy, muy forza-
das y profundamente ad hoc. Aparte de que cada una de
esas lineas de evidencia sea individualmente problemati-
ca, desde el punto de vista de un disefio comun contrario
al origen comun, el conjunto resulta demoledor.
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La gendmica y los tamafos poblacionales de los
hominidos ancestrales: la cuestion de Adan y Eva

Aunque se ha prestado mucha atencion a las implica-
ciones del proyecto del genoma humano en relacién con
la hipotesis del antecesor comUn con otros primates, otros
avances de la genémica humana comparada han facilita-
do nuevas perspectivas sobre otros aspectos de nuestro
pasado biologico. Una de estas areas es la utilizacion de
la variacién genética humana moderna como forma de
estimar los tamafos efectivos de las poblaciones ances-
trales humanas en distintos momentos de nuestra historia
evolutiva.

El proceso para estimar tamafios de poblacion a partir
de los datos de la genémica comparada es de naturaleza
cuantitativa® y, como tal, resulta menos accesible para la
audiencia no especialista. Sin embargo, es posible apreciar
tanto cualitativamente como cuantitativamente esos datos.
Por ejemplo, una parte pequefa, pero cuantitativamente
significativa, del genoma humano es mas parecida al ge-
noma del gorila moderno que al genoma del chimpancé*.
Para esta submuestra de secuencias nuestro arbol de es-
pecie no coincide con nuestro arbol de genes (figura 2)*°.
Esta discordancia es esperable en especies cercanamente
relacionadas que han divergido unas de otras en un cor-
to periodo de tiempo®®. Dicho de otra forma, la razén de
que nuestro genoma sea abrumadoramente mas pareci-
do al genoma del chimpancé es el haber compartido un
antecesor comdn con los chimpancés muy recientemente.
Y sin embargo, y a pesar de ello, conservamos algunas re-
giones de nuestro genoma que estan mas cercanamente
relacionadas con los gorilas. Esta situacion se da porque la
poblacién de la que surgié el antecesor comun humano-
chimpancé era lo bastante grande, y genéticamente lo bas-
tante diversa, como para transferirnos esa variacion a noso-
tros sin hacerlo a los chimpancés. Chimpancés y humanos,
pues, son muestras genémicas separadas de una poblacién
ancestral diversa. Si esta poblacion hubiera sido pequefa,
los arboles de genes de humanos y chimpancés habrian
coincidido con los arboles de especie practicamente en to-
dos los casos. La proporcién de los arboles de genes que no
coincide con los arboles de especie puede, por tanto, servir
para estimar el tamafo de la poblacién ancestral®’.

Los primeros estudios, basados en conjuntos limitados
de datos, estimaban sistematicamente que la poblacion
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antecesora efectiva del Homo sapiens era del orden de los
10.000 individuos, con el limite inferior del intervalo de
confianza del 90% en los 6.000 individuos®®. Este valor, al
utilizar a los chimpancés y/o a los gorilas como compara-
cion, es una medida del tamafio de poblacion efectivo de
nuestro linaje desde el momento de la especiacion de los
chimpancés (hace ~4-6 millones de afos) o de los gorilas
(hace ~6-9 millones de afios)*. El hecho de disponer ya
del genoma completo del chimpancé, asi como de exten-
sas secuencias del genoma del gorila, proyecto actualmen-
te en curso, nos ha permitido hacer estimaciones de estas
poblaciones ancestrales con una precision cada vez mayor.
Coincidiendo con el trabajo anterior, los nuevos estudios
han dado estimaciones en el ambito de los 8.000-10.000
individuos utilizando series de datos muy grandes®.

El estudio quiza mas sofisticado realizado hasta la fe-
cha utiliza las secuencias completas de los genomas hu-
mano y de chimpancé para calcular los arboles génicos
alternativos para secuencias in situ en su contexto cromo-
sémico humano (es decir, incorporando la sintenia)*'. Este
estudio, aunque concuerda con estimaciones anteriores,
muestra también que las secuencias con los arboles alter-
nativos (es decir, las secuencias humana'y de gorila coales-
ciendo® antes que las del humano con el chimpancé) se
agrupan juntas en pequefos bloques de sintenia, tal como
era esperable®.

El progreso reciente en el examen de la diversidad ge-
nética solo dentro de nuestra especie ha proporcionado
un medio complementario para estimar nuestro tamano
poblacional efectivo ancestral, con asunciones indepen-
dientes de las utilizadas por los enfoques de la gendmi-
ca comparada entre especies distintas. El Proyecto Inter-
nacional HapMap (mapa de haplotipos) es un intento a
gran escala de cartografiar y catalogar los polimorfismos
humanos de un solo nucleétido (SNPs, single nucleotide
polymorphisms)*. Aunque los SNPs son como cualquier
otra fuente de variacion genética si se consideran indivi-
dualmente, al examinarlos en grupos vinculados entre si
en un mismo cromosoma, pueden servir para estimar la
dindmica de la poblacion ancestral mediante un efecto
conocido como desequilibrio de ligamiento (LD, Linkage
Disequilibrium)®.

Los SNPs vinculados a mucha distancia entre sf recombi-
nan facilmente durante la meiosis, pero los que estan cerca
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no lo hacen, y tienden a heredarse juntos. La comparacion
de la frecuencia de alelos SNP individuales con sus patrones
de vinculacion con otros SNPs en la misma poblacion revela
que muchos pares de SNP estan en LD: aparecen vincula-
dos a otros alelos SNP més frecuentemente de lo que seria
esperable en una distribucién aleatoria. La base biolégica
del LD es que los pares SNP se heredan de los antecesores
y se propagan por la poblacion sin separarse: cuanto mas
cercanos estén mas tiempo permanecen juntos, y en cam-
bio los mas distantes se recombinan a una tasa mayor. Asi
que las frecuencias conocidas de recombinacion entre SNPs
y la distribucién y proporciones de pares de SNP en una po-
blacién pueden utilizarse para estimar los tamafos de po-
blacién¢. Como la frecuencia de recombinacion esta fijada
por la distancia fisica entre pares de SNP, los estudios de
LD pueden servir para estimar tamafos de poblacién a lo
largo del tiempo de una forma que las estimaciones basa-
das en las mutaciones no pueden hacerlo. La seleccion de
los marcadores vinculados mas proximamente permite las
estimaciones en un pasado lejano, mientras que los SNPs
mas lejanamente vinculados (con sus correspondientes ta-
sas mas rapidas de recombinacion) son Utiles para hacer
estimaciones mas recientes. Igualmente, como hay muchos
miles de pares de SNP que examinar en el genoma huma-
no, cualquier poblacién humana examinada proporciona
una multitud de datos para los métodos basados en el LD.

Los estudios recientes basados en los enfoques SNP/
LD han estimado la dinamica de la poblacién ancestral de
varios grupos humanos a lo largo del tiempo con mas de-
talle del que es posible mediante las estimaciones basadas
en las mutaciones. Los grupos africanos tienen un mayor
tamafio efectivo de poblacion (~7.000) que los grupos
no africanos (~3.000) a lo largo de los Gltimos 200.000
anos”. Este enfoque, aunque basado en métodos y asun-
ciones independientes del trabajo anterior, sigue apoyan-
do, sin embargo, la conclusion de que los humanos, como
especie, descienden de una poblacion ancestral de como
minimo varios miles de individuos. Y mas importante, la
posibilidad de extrapolar este enfoque revela que no hubo
un cambio significativo en el tamano de la poblacién hu-
mana en el momento en que aparecieron los humanos
modernos en el registro fésil (hace ~200.000 afos), o en
el momento de los importantes desarrollos culturales y re-
ligiosos de hace ~50.000 afos*.
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Tomados individual y colectivamente, los estudios de la
gendmica de poblaciones indican claramente que nuestro
linaje no ha pasado por un cuello de botella poblacional
extremo en los Ultimos nueve millones de afios 0 mas (y
por tanto, no en ningun hominido, ni siquiera en ningu-
na especie de australopitecino), y que cualquier cuello de
botella que nuestra especie hubiera experimentado habria
consistido en una reduccion de la poblacién a un minimo
de varios miles de individuos reproductores. Como tal, la
hipotesis de que los humanos deriven genéticamente de
una Unica pareja ancestral en un pasado reciente no se
sostiene desde una perspectiva genémica y, de hecho, es
contraria a un amplio cuerpo de evidencias.

¢Qué hay de la Eva mitocondrial y del Adan Y-cro-
mosomico?

Los datos de la gendémica presentados mas arriba
puede que parezcan estar refiidos con la observacion
de que el ADN mitocondrial humano coalesce en un an-
tecesor comun en un pasado reciente (hace ~170.000
anos), y que las secuencias del cromosoma Y humano
también coalescen en un antecesor comun incluso mas
recientemente (hace ~50.000 afos)*. Esta apariencia de
conflicto, aunque haya sido generalmente explotada en
la bibliografia antievolucionista®®, es un error. La razén de

O

Figura 3. Herencia mitocondrial y cromosémica en humanos

Los cuadros indican machos, los circulos representan hembras. Todas
las hembras de la tercera generacion han heredado su ADN mitocon-
drial de su abuela comun; sin embargo, también han heredado ADN
cromosémico de sus padres (cuadros grises). Por eso, la variacion en
su ADN cromosémico es la base apropiada para estimar el tamafio de
su poblacion.
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la rapida coalescencia en las secuencias mitocondriales y
las del cromosoma Y es que estas secuencias de ADN se
heredan de distinta forma que el ADN cromosémico (no
Y). EI ADN mitocondrial se transfiere solo a través de las
madres; los cromosomas Y se transfieren solo de padres a
hijos. Como tales, los linajes del ADN mitocondrial termi-
nan abruptamente si una madre no tiene mas que hijos;
de forma similar, los linajes del cromosoma Y terminan
abruptamente si un padre tiene solo hijas. En ambos ca-
s0s, sin embargo, los linajes del ADN cromosémico de los
cromosomas que no sean el Y continta (es decir, padres
y madres transfieren cromosomas a sus descendientes de
ambos géneros).

Consideremos un clan familiar (figura 3). En este ejem-
plo todas las hembras de la tercera generacion obtienen
su ADN mitocondrial de una hembra, antecesora comun,
de la primera generacion. Examinar las hembras de la ter-
cera generacion daria lugar a los siguientes resultados: su
linaje mitocondrial coalesceria rapidamente, pero el lina-
je de su ADN cromosomico no lo haria, ya que en parte
(50%) deriva de dos individuos de la segunda generacién
que no estan relacionados con la fuente de su ADN mito-
condrial. Por lo tanto, la variacion en sus secuencias ge-
nomicas indicaria que proceden de una poblacién mayor,
que no transfirid su ADN mitocondrial hasta el presente.
En otras palabras, seria inadecuado concluir que su ante-
cesor matrilineal en la primera generacion fuera la Unica
hembra presente en ese momento, o que ella viviera en un
momento de grave cuello de botella poblacional.

Lo mismo pasa con las poblaciones humanas moder-
nas. Aunque nuestro ADN mitocondrial se remonta a la
«Eva mitocondrial» en un pasado relativamente reciente,
la variacion actual del ADN cromosémico humano indica
que ella no era mas que un miembro mas de una pobla-
cion reproductora considerable. La misma logica se aplica,
mutatis mutandis, a la herencia del cromosoma Y, y a la
coalescencia de la variacién en el cromosoma Y humano
en un unico «Adan» en un pasado reciente. Aunque la
rapida coalescencia de estas secuencias de ADN que se
heredan de forma especial resulta interesante por derecho
propio, tales secuencias no son medidas Utiles de los tama-
fios de las poblaciones humanas ancestrales debido a sus
singulares formas de herencia®'.
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El Génesis y el genoma: ;«concordismo escalonado»
o acomodacion divina?

En resumen, la expectativa de que la narracion del Gé-
nesis proporcione detalles cientificos de tipo biologico so-
bre los antecesores humanos no se cumple a la luz de la
evidencia de la genémica humana en dos frentes: los hu-
manos comparten un antecesor comun con otras formas
de vida; y nuestra especiacion tuvo lugar en una poblacién
interfecunda, no en una pareja ancestral. De esta manera,
los enfoques del «concordismo cientifico» cristiano res-
pecto al Génesis se encuentran en este momento bajo la
presion de estas lineas de evidencia®. La expectativa de
que el Génesis ofrezca, al menos a un cierto nivel, infor-
macion cientifica, junto con la opinién de que la ciencia
es una empresa valida que proporciona una comprension
cada vez mas fiable sobre el orden creado, produce un
fenémeno al que yo llamo «concordismo escalonado».
Este enfoque se reconoce porque aquéllos que lo siguen,
al principio, se resisten a las implicaciones de la nueva in-
vestigacion que entran en conflicto con sus expectativas
concordistas, y retrasan a menudo su decision alegando
evidencia insuficiente. Sin embargo, si la evidencia con-
tinta creciendo en contra de su opinién, tales individuos
pueden eventualmente aceptar el argumento, descartar la
expectativa concordista especifica en cuestion, y «saltar»
hasta la siguiente posicion disponible que mantenga el
equilibrio de sus expectativas. Considerando la evidencia
presentada aqui, un ejemplo podria suponer el cambio de
denegar el antecesor comun a aceptarlo, aunque mante-
niendo todavia la expectativa de que nuestro antecesor
comun tuviera su origen biolégico en una Unica pareja en
un pasado reciente®.

En contraste con un enfoque concordista escalonado,
un marco Creacionista Evolutivo, tal como el recientemen-
te propuesto en los trabajos de Denis Lamoureux®*, acepta
e incorpora de buen grado la informacion cientifica nueva.
Este punto de vista, en tanto que enfoca la ciencia del
relato del Génesis como una acomodacion divina a la cul-
tura del Antiguo Oriente Medio, no tiene la expectativa de
que el Génesis vaya a concordar con la ciencia moderna.
Aunque podria criticarse esta opinién como promovien-
do una «baja estima» de las Escrituras, un enfoque con-
cordante escalonado esta expuesto a la misma critica, ya
que postula que solo una parte del Génesis contiene in-
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formacion cientifica fiable. La implicacion de este enfoque
es, por lo tanto, que mientras el Génesis tiene por objeto
transmitir informacién cientifica, ciertos aspectos cientifi-
cos del Génesis son imprecisos o poco claros por culpa de
la acomodacion. El Creacionismo Evolutivo, por el contra-
rio, contempla los relatos del Génesis como documentos
perfectos de acomodacion divina a su audiencia original,
relatos que fueron escritos sin la intencién de tratar sobre
las modernas inquietudes cientificas.
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