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INVESTIGADORES

Dr. Maximo Berto Martinez [3Qi(s4

ASISTENTE ACADEMICO DEL POSGRADO
EN CIENCIAS GENOMICAS

Estudié una Maestria en Bioquimica de las
proteinas: Mencion Biotecnologia, en la
Universidad de la Habana (2001) y Doctorado
en este Posgrado de Ciencias Genémicas de
la UACM (2010).

Fue Investigador Agregado en el Instituto Finlay
y Profesor en la Escuela Latinoamericana de
Ciencias Médicas de la Habana. Realiz6 varias
estancias de investigacion, como Profesor
Invitado, en el Departamento de Patologia
Experimental del CINVESTAV-IPN

Sus principales contribuciones cientificas han
sido la Direccion del Centro de Diagndstico y
Vigilancia Epidemiolégica del Distrito Federal,
la coordinacién de la Red Iberoamericana de
Vigilancia Epidemiolégica, Direccion del Area
de Evaluacion de Proyectos a Financiar del

ICyTDF, Responsable del Laboratorio de
Biologia Molecular del CIPRE en CEDESA.
En la Industria Farmacéutica Nacional, como
Jefe de Proyectos e Innovacién en Tecnologia
Celular y como Investigador Principal en los
Laboratorios de Especialidades Inmunoldgicas
SAde CV.

NUESTIR

Es autor de mas de 20 publicaciones
cientificas, de 3 patentes y de mas de 70
trabajos presentados en congresos y eventos
cientificos.

Premios y distinciones : Forum cubano de
Ciencia y Técnica a nivel Nacional (1993 y
1994); Por la tutoria de tesis a estudiantes
del IPQ “Martires de Giron”; Reconocimiento
de la Academia de Ciencias de Cuba por el
Resultado Cientifico (1995); Porlacolaboracion
y aporte al proceso de ensefianza-aprendizaje
en la Escuela Latinoamericana de Ciencias
Médicas de Cuba (1999). Premio Anual de la
Academia de Ciencias de Cuba (2002); Primer
Lugar del Premio InnovaenLEl ( 2016).

En la actualidad ha enfocado sus
investigaciones en el area de la Biologia
de Sistemas y la Medicina Translacional.
Sus principales lineas de investigacion son:
Aplicacién de las herramientas gendmicas y
protedmicas para la identificacion y estudio
de biomarcadores en enfermedades crénico
degenerativas; Epidemiologia  molecular;
Desarrollo de nuevos métodos moleculares
para la deteccion y genotipificacion de
microorganismos patdgenos.
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GRADUADOS

DEsDE EL ANO 2003 A LA FECHA, EN EL PCG-UACM SE HAN GRADUADO 70 ESTUDIANTES DE MAESTRIA

Y 18 DE DOCTORADO EN CIENCIAS GENOMICAS

Bidl. Yarely Marlene Salinas Vera
Maestria en Ciencias Gendmicas

Biol. Cindy Fabiola Hernandez Pérez
Maestria en Ciencias Gendmicas

21-Nov-17 24 - Ene - 17
Analisis de las rutas de sefalizacion VEGF/ Diversidad genomica de virus de Dengue
PIBK/AKT en la inhibicion del mimetismo circulantes en mosquitos Aedes aegyti del
vasculogénico mediada por el miR-204 en estado de Guerrero

cancer de mama. Tutoras: Martha Yocupicio Monroy y Claudia Selene

Tutores: Mario César Lopez Camarillo y Alma Delia Zarate Guerra
Campos Parra

Luz Virginia Reyes Gonzalez Est. Dan Israel Zavala Vargas

Licenciatura en Ciencias Gendémicas Maestria en Ciencias Genomicas

17 - Oct - 17 31-Ene-17

Efecto del factor promotor de la resucitaciéon C Nanoparticulas de hierro como biorreceptor
(rpfC) en la respuesta de Mycobacterium bovis bacteriano de Streptococcus pneumoniae
BCG a la hipoxia Tutor: José de Jesus Olivares Trejo

Tutor: Mauricio Castafion Arreola

Biol. Mara Jaqueline Ramos Millan

Maestria en Ciencias Gendmicas

31-Ene-17

Estudio de las proteinas de secrecion de Trichomonas
vaginalis durante la interaccion con las células prostaticas
DU-145 en presencia y ausencia de Zn2+

Tutora: Elizbeth Alvarez Sanchez

NUEVOS PROYECTOS DEL POSGRADO

Estudio de la relacion entre los epipolimorfismos del gen del receptor de
los productos de glicacion avanzada, su expresion transcripcional y las
complicaciones vasculares en la Diabetes mellitus Tipo 2°. Aprobacién
por el Comité de Etica en Investigacidon de la Secretaria de Salud de la
Ciudad de México. Nro de Registro 203-001-04-17.

Responsable del Proyecto: Dra Lilia Lopez Canovas.
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La Sociedad Mexigana de Oncologia, A. C; o~torgc'> el PREMIO NACIONAL
DE INVESTIGACION “GUILLERMO MONTANO al trabajo de Investigacion
titulado:

El angiomiR miR-204 reprime el mimetismo vasculogénico a través de la
Inhibicion de muiltiples rutas de sefalizacion VEGF/PI3K/AKT/FAK/SRC/
RAF1 en cancer de mama.

El trabajo galardonado se realizé en su totalidad el laboratorio 2 del Posgrado
en Ciencias Gendmicas como parte de la Tesis Experimental que realizo la
estudiante Yarely M. Salinas-Vera para obtener el grado de Maestria en
Ciencias Genomicas del Posgrado en Ciencias Gendmicas bajo la direccién del
Dr. César Lopez-Camarillo. La presente Investigacion se realizd en estrecha
colaboracion con Investigadores del Instituto Nacional de Cancerologia, el
IPN, la UAM, la UAGro, y el INER y con apoyo del CONACYyT a través del
proyecto Ciencia Basica 222335.

En este trabajo se reporta el andlisis funcional de una molécula pequefa
de RNA conocida como microRNA-204 la cual posee el potencial de ser
utilizada como una terapia multi-blanco dirigida a bloquear diversas rutas
de sefializacién celular que participan en la tumorigénesis y el mimetismo
vasculogénico en cancer de mama. Especificamente, descubrimos que el miR-
204 inhibe el mimetismo vasculogénico, un fenédmeno en el cual las células
tumorales forman redes de canales tipo capilar en 3D el cual representa una
ruta alterna de obtencion de nutrientes y oxigeno responsables del crecimiento
tumoral. Estos resultados fueron publicados recientemente en la prestigiada
revista Internacional Cancer Letters (1).

El presente reconocimiento destaca la calidad de la Investigacion cientifica
realizada en Posgrado en Ciencias Gendmicas lo cual refrenda nuestro
compromiso Institucional de realizar actividades académicas y de investigacion
de calidad en la cual los estudiantes de la Licenciatura y el Posgrado en
Ciencias Genomicas en formacién participan activamente.

Salinas-Vera YM, Marchat LA, Garcia-Vazquez R, Gonzalez de la Rosa CH,
Castaneda-Saucedo E, Tito NN, Flores CP, Pérez-Plasencia C, Cruz-Colin JL,
Carlos-Reyes A, Lépez-Gonzalez JS, Alvarez-Sanchez ME, Lépez-Camarillo
César. Cooperative multi-targeting of signaling networks by angiomiR-204
inhibits vasculogenic mimicry in breast cancer cells. Cancer Letters. 2018
Jun 6;432:17-27.
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Los aciertos y equivocos de
un jesuita.

En su obra Historia Natural y Moral de las
Indias, el jesuita espanol Joseph de Acosta
describe las costumbres, ritos y creencias de
los indios de México y Perti como resultado
de su actividad misionera en territorio

Lo que dicen nuestras
mitocondrias sobre

... el poblamiento

. de América.

M en C. Fabiola Hernandez P.
Posgrado en Ciencias Gendmicas

americano durante mas de quince afnos. En su
disertacion, Acosta delinea lo que hasta ahora
constituyen las tres grandes cuestiones que
han de explicar el poblamiento de América por
la especie humana (Schurr, 2004):

¢Cuando llegaron los nativos americanos
ancestrales?, ¢cuantas expansiones
poblacionales o migraciones estuvieron
involucradas en este proceso de colonizacién?
y ¢ de qué region de Asia o Eurasia provienen
dichos grupos ancestrales?

El jesuita pone la primera piedra para el
edificio tedrico que formalizaria tres siglos
después el antropélogo checo Alex Hrdrlicka
quien afirmé que el humano habia llegado
desde Asia cruzando el “Estrecho de Bering”.



Como parte de lo que se considera su mas
importante aporte cientifico (Rivara de Tuesta,
2006), Acosta propone en el capitulo Il del
libro séptimo:

Joseph de Acosta nunca hubiera imaginado
que los nativos americanos actuales, podrian
proporcionar informacién valiosa para el
esclarecimiento del enigma que constituye
el poblamiento de América no tanto por sus
relatos (que él considera mas bien “suefios”,
como lo sefiala el epigrafe de este texto) sino
por el material genético contenido en cada una
de sus células.

Craneos, dientes, lenguas y
sangre.

El conjunto de hallazgos que inicialmente
permitid configurar el universo existente de
hipotesis sobre el poblamiento de América,
esta constituido por craneos, dientes, restos
arqueoldgicos (puntas de lanza de piedra,
construcciones), evidencias linguisticas vy
analisis antropométricos de poblaciones
nativas actuales (Coral-Vazquez et al., 1995).

El afio 1962 constituye un hito para la manera
en que la humanidad obtiene conocimiento
sobre su propia naturaleza y sus origenes:
de forma simbdlica, pues se otorgd el premio
Nobel a Francis Crick, James Watson y
Maurice Wilkins, por la determinacién de la
estructura del DNA nueve afios atras; de

forma categodrica, ya que en el Congreso
“Clasificacion y Evolucion Humana”, Emil
Zuckerkandl propuso el término Antropologia
Molecular para referirse al “estudio de la
filogenia de los primates y la evolucién humana
a través de informacién genética decodificada
en proteinas y polinucleotidos” (Destro-Bisol
et al., 2010).

A partir de ese momento se comenzaron a
hacer estudios con poblaciones de nativos
americanos empleando marcadores ahora
denominados “clasicos”: antigenos de grupos
sanguineos, proteinas séricas y polimorfismos
enzimaticos. Estos estudios tempranos
demostraron que las frecuencias de los
marcadores se encuentran geograficamente
estructuradas a lo largo del continente y
evidenciaron el posible origen asiatico de las
poblaciones de nativos americanos (O’Rourke
y Raff, 2010).

Mirando mas adentro:
la importancia de las
mitocondrias.

Las mitocondrias son los organelos celulares
que, entre otras cosas, producen moléculas
portadoras de energia en el metabolismo
aerobio (en presencia de oxigeno) a partir de
los azucares, ademas de que poseen su propio
genoma (independiente del genoma nuclear).
La mayoria de las células humanas contienen
cientos de mitocondrias y en consecuencia
miles de DNAs mitocondriales (mtDNAs)
(Coral-Vazquez et al., 1995).

En 1981, Anderson y colaboradores publicaron
la secuencia del genoma mitocondrial. El
mtDNA es una molécula circular de 16,569
pares de bases. El 94% del genoma
mitocondrial humano lo constituyen regiones
codificantes (RNAr, tRNA y proteinas de la
fosforilacion oxidativa OXPHOS). El resto
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Human

mtDNA
16569 bp

Figura 1. mtDNA humano, mostrando la region
codificante y la Regién Control o D-loop, con las dos
regiones hipervaraibles HV1 y HV2.

contiene un Displacement Loop (D-Loop)
o Region Control (CR), en donde se inicia y
regula la replicacion del mtDNAy que presenta
dos regiones Hipervariables (fig. 1).

El mtDNA humano posee caracteristicas
distintivas que le dieron un papel preponderante
como herramienta para estudios de
Antropologia molecular, particularmente para
la identificacion de movimientos migratorios
(Schurr, 2002). Algunas de estas son:

*Menor complejidad que el DNA nuclear.

*Herencia por linea materna: las mitocondrias
se heredan unicamente con el citoplasma del
ovocito.

*Ausencia de recombinaciéon: al heredarse
exclusivamente de forma matrilineal, no
presenta recombinacion con mtDNA paterno,

10 f;enms

lo que hace que la unica fuente de variacion
sea la mutacion.

*Tasa de evolucién rapida: posee una
elevada frecuencia de mutacion (debida a la
generacion de especies reactivas de oxigeno
derivadas del metabolismo) y una elevada tasa
de fijacion. Particularmente en las regiones
hipervariables que no estan sometidas a
presiones de seleccion.

Aunado a lo anterior, muchas mutaciones del
DNA mitocondrial correlacionan con la region
geografica donde aparecieron por primera vez
(Schurr, 2002).

Pasos para escuchar
las historias que una
mitocondria es capaz contar.

En 1985, Wallace y colaboradores publicaron
el primer reporte sobre el mtDNA de nativos
americanos, comparando al grupo étnico
Pima (del suroeste de Estados Unidos) con
poblaciones europeas, africanas y asiaticas.
El método que siguieron consistié en purificar
mtDNA a partir de sangre extraida de adultos,
amplificar (sacar copias del DNA) por medio
de la denominada Reaccion en Cadena de
la Polimerasa (PCR) y someter el mtDNA
de cada uno de los individuos a la accion de
endonucleasas de restriccion?®. Las diferencias
individuales o poblacionales en la secuencia
de DNA hacen que las enzimas de restriccion
no corten de la misma manera en todos los
mtDNA, sino que haya variabilidad en los
fragmentos obtenidos. Por esta razoén, la
técnica se denominaPolimorfismos de Longitud
de Fragmentos de Restriccién (RFLP por sus
siglas en inglés). Para observar el patrén de
corte de cada individuo, los fragmentos son
separados por electroforesis, siguiendo el

2Algunas de las enzimas empleadas fueron Hpal, BamHI, Haell, Mspl, Avall y Hincll.



principio de que los fragmentos pequefios se
desplazaran mas que los fragmentos grandes.
Un segundo método empleado en el estudio
del mtDNA involucra la secuenciaciéon directa
del segmento hipervariable | (HVR-I) de la
region control. A diferencia del analisis RFLP,
HVR-I proporciona una lectura nucledtido a
nucledtido de este segmento del genoma de
mtDNA.

Lo que cuentan las
mitocondrias americanas y lo
que nosotros escuchamos.

Desde comienzos de la década de los ochentas
del siglo pasado (Brown, 1980) se habia
observado que los patrones de corte para una
enzima de restriccion particular (originalmente
llamados “morfos” y posteriormente llamados
“haplotipos”) tenian alta correlacién con el
origen étnico y geografico de los individuos
muestreados. Lo interesante del estudio de
Wallace y cols. (1985) fue que encontraron un
haplotipo (patrén de corte) caracteristico de la
poblacién americana que también se presenta,
aunque en una proporcion mucho menor en
poblaciones asiaticas. Ademas, observaron
mtDNA que no habian sido detectados en
otros continentes.

A partir de estos datos se sugirié que las tribus
amerindias fueron fundadas por un pequefio
numero de linajes pioneros, y que después de
que estas poblaciones llegaron a América, se
dispersaron y dieron origen a nuevos linajes,
propios de los americanos. Una de las criticas
a este trabajo es que solamente se estudioé una
poblacién amerindia, lo que puede propiciar
que se hayan encontrado pocos linajes
fundadores (Coral-Vazquez et al., 1995).
Viéndolo en retrospectiva parece demasiado
aventurado construir toda una teoria sobre el

poblamiento del continente americano a partir
de informacion molecular de un Unico grupo
étnico de Norteamérica. Posteriormente,
se realizaron estudios similares en otras
poblaciones amerindias, los pimas de Norte
América, los mayas de Yucatan y los ticunas
de Brasil (Schurr et al., 1990). En este estudio
se observaron cuatro mutaciones asiaticas
raras que estan representadas en mas del
30% de los individuos de al menos dos de las
poblaciones estudiadas. Esto llevé a proponer
que los amerindios derivaron de cuando
menos cuatro linajes maternos y que después
de cierto tiempo de dispersion y aislamiento de
las poblaciones, se crearon variantes propias.

Schurr et al.,, (1990) demostré6 que los
nativos americanos modernos pertenecen
principalmente a cuatro haplogrupos distintos,
designados como A, B, C y D. Colectivamente
estos cuatro haplogrupos comprenden del 95
al 100% de todos los mtDNAs en poblaciones
indigenas modernas. Estudios posteriores
permitieron identificar otro haplogrupo, el X,
un linaje de mtDNA que también es observado
en poblaciones de Europa y Asia occidental
(Fig. 2) (Schurr, 2002). Con refinamientos
mas recientes en los métodos moleculares, ha
habido un incremento en el énfasis de analizar
los genomas mitocondriales completos,
facilitando asi la identificacion de numerosos
sublinajes (O’Rourke & Raff, 2010).

Adicionalmente, a los considerados
haplogrupos fundadores, algunos estudios
han detectado la presencia de otros
haplogrupos distintos en diversos grupos
de nativos americanos. La presencia de
otros haplogrupos es importante pues
potencialmente representan linajes de mtDNA
fundadores no identificados previamente
que pudieron haber llegado al Nuevo Mundo
durante su fase inicial de colonizacion.
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Figura 2. Principales migraciones humanas prehistéricas donde se muestran las zonas de predominio de los
haplogrupos de DNA mitocondrial.

Aunque también pudieron ser adquiridos a
través de mestizaje con individuos no nativos
en un contexto post-colonial. Uno de estos
posibles linajes de mtDNA fundadores se ha
observado entre los indigenas sudamericanos:
el llamado X6/X7, que posee los sitios +Ddel
10394 y +Alul 10397 presentes también en el
haplogrupoo M, un macrocluster que abarca
al 55%-70% de todos los mtDNAs asiaticos,
incluyendo a los haplogrupos C y D. Sin
embargo, cuando se analiza filogenéticamente
la region HVR-I de X6/X7, empata con los
haplogrupos C y D. Estos resultados indican
que X6/X7 son haplotipos probablemente
autoctonos derivados de los haplogrupos C y
D posteriores al poblameinto de América, y no
pertenecientes a a un “nuevo” linaje fundador
del haplogrupo M (Schurr, 2002).

América es un continente muy
extenso.

Es posible encontrar patrones “gruesos” en la
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distribucion de los haplogrupos mitocondriales.
Entre los Amerindios hay un decremento de
norte a sur en la frecuencia del haplogrupo
A, y un incremento de norte a sur para la
frecuencia de los haplogrupos C y D. No existe
una distribucién clinal para el haplogrupo B,
mas alla de estar practicamente ausente en
Norteamérica. Algunos investigadores han
sugerido que poblacién polinesia que porta
el haplogrupo B pudo haber contribuido
genéticamente a los grupos ancestrales
americanos. El haplogrupo X se encuentra
casi de forma exclusiva en poblaciones
de norteamérica. La poblacion eskimo-
aleut difiere de los amerindios en poseer
predominantemente haplogrupo Ay D (Fig. 2)
(Schurr, 2002).

Y a todo esto, ¢de dénde
vienen sus ancestros?

Los haplogrupos A-D representan actualmente
una minoria en los linajes mtDNA en muchas



poblaciones siberianas y de Asia oriental. Se
habia sugerido que la regién entre Mongolia
y el lago Baikal representaba el area original
de los nativos americanos debido a que
la poblacion de estas regiones presentan
frecuencias polimoérficas de los haplogrupos
A-D. Sin embargo, ahora se sabe que los
haplogrupos A-D se encuentran en conjunto
en poblaciones originadas tan lejos como las
montafias Altai, Japon o Korea en el Este.
Si la presencia de los haplogrupos en Asia
es el unico criterio para identificar la fuente
potencial de los ancestrales americanos
nativos, entonces el rango de posibilidades se
expande mas alla de Mongolia. El haplogrupo
A esta ausente o en bajas frecuencias en la
mayoria de las poblaciones siberianas pero
incrementa su frecuencia entre los Tuvinians,
Buryats y Mongoles, mientras que aparece en
su maxima frecuencia en las poblaciones del
noreste siberiano. En contraste, el haplogrupo
C y D se encuentra en frecuencia significativa
en casi cada poblacién del Este de Siberia. Asi
estos dos linajes mtDNA representan ambos
algunos de los primeros haplogrupos que se
expandieron en esta region del mundo y/o
se han dispersado hacia regiones del norte a
través de poblaciones posteriores.

Casi todos los grupos siberianos carecen del
haplogrupo B. Los que lo presentan, habitan
el margen sur de Siberia, en frontera con
Mongolia y China. La frecuencia de este linaje
es relativamente baja en las poblaciones
siberianas e incrementa conforme se avanza
hacia Asia oriental y suroriental. El incremento
mas significativo de este linaje ocurre en
Melanesia y Oceania. Esta distribucion
sugiere que el haplogrupo B surgié en algun
sitio de Asia oriental mas que en el sureste de
Siberia, donde probablemente evolucionaron
los haplogrupos A, C y D (Fig. 2).

Las poblaciones de Siberia y Asia oriental
también carecen del haplogrupo X. Este
haplotipo aparece en bajas frecuencias en
algunas poblaciones europeas y de Asia
occidental. No aparecen en grupos al este de
Kasakhstan (Schurr, 2012).

éQué mas dice el mtDNA?

Como norma general, los craneos mas
antiguos hallados en América son alargados
(dolicocraneos), estrechos lateralmente y de
altura media; mientras que los mas recientes
son cortos y anchos (meso o braquicraneos)
(Pompa y Padilla & Serrano-Carreto, 2001).
Estas diferencias han sido consideradas
evidencias de origenes distintos para los
americanos mas antiguos y los americanos
nativos modernos. Con la intension de
poner evidencia genética sobre la mesa de
esta discusioén, algunos investigadores han
extraido mtDNA de restos fosiles pudiendo
determinar su haplogrupo.

Smith (2005) reporta la presencia de
haplogrupos B, D, Xy C pararestos de antiguos
americanos, encontrados en Norteamérica de
entre 9,740 y 8,000 anos de antigliedad.

Gilbert y colaboradores (2008) lograron
identificar los haplogrupos (A2 y B2) a partir de
heces fecales humanas fosilizadas (coprolitos)
con una antigiedad aprox. de 14,300 afios.
Esto corrobora que la cueva Paisley (Oregon)
fue testigo uno de los asentamientos humanos
norteamericanos mas antiguos.

Chatters y colaboradores (2014) describen un
esqueleto casi completo con un craneo intacto
y DNA preservado encontrado con fauna
extinta en una cueva sumergidadelapeninsula
de Yucatan. Data de entre 13,000 y 12,000

Lenomicas 13



afos y posee caracteristicas craneofaciales
paleoamericanas y haplogrupo mitocondrial
D1. Probablemente sea exagerado decir que
su haplogrupo es la evidencia de que procede
de Beringia, tal y como lo afirman los autores.

Es intrigante el hecho de que ninguno de
los esqueletos mas antiguos analizados
con mtDNA han presentado el haplogrupo A
(Schurr, 2012).

Muchas preguntas, ¢muchas
hipétesis?

Hasta ahora no hemos hablado sobre las
respuestas concretas que el mtDNA da a
las preguntas planteadas como esenciales
para esclarecer el poblamiento temprano de
América (las que ya se planteaba Joseph de
Acosta). La razon es que, aunque el miDNA
es un marcador molecular muy valioso, no
deja de ser simplemente eso y pecariamos
de reduccionistas si pretendiéramos resolver
un problema de la dimensién del poblamiento
de América exclusivamente con la informacion
proporcionada por un marcador (aunque es
algo bastante comun, recordemos tan solo
el trabajo de Wallace y cols., 1985 descrito
anteriormente en este texto).

Pitbaldo (2011) hace un recuento sobre las
diversas posturas que los investigadores
tienen para cada una de las preguntas. A
continuacion se da una muestra de ello.

+¢,Cuando migraron? Hablar de tiempo a partir
de datos moleculares requiere adoptarunatasa
constante de mutacion para mtDNA y calcular
cuanto tiempo ha ocurrido desde que dos
poblaciones relacionadas divergieron entre si.
Hasta ahora no se ha encontrado consenso en
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dichas tasas. La mayoria de los investigadores
proponen antigiedades significativamente
mayores para la colonizacion: 20,000 a
30,000 afos, que lo aceptado en estudios
tempranos (basados en datos arqueoldgicos
u osteoldgicos). Asumiendo una tasa de 2 a
4% por millén de afos, la edad de los linajes
fundadores oscila entre 21,000 y 42,000 afios
(Wallace & Torroni, 1992).

+; Cuantas migraciones hubo? Los escenarios
son muy diversos. Algunos investigadores
hablan sobre una, dos, tres o multiples
migraciones.

+; Cuantos migrantes fueron? Los
investigadores moleculares tratan de estimar
el nimero de personas que constituyeron
la (o las) migracion(es). por mencionar
algunos ejemplos, Pitbaldo (2011) cita a
otros investigadores como Hey (2005): 70
personas, Kitchen et al. (2008): 640 mujeres
muestreadas a partir de una poblacion de 400
a 5000 mujeres en Siberia/Beringia.

Cualquier intento de respuesta, cualquier
hipétesis proveniente de un campo de la
ciencia particular, debera ser empatada con
las evidencias de todos los otros campos
(moleculares, arqueoldgicos, geoldgicos,
linguisticos, etc).

Por muy arraigada que (como dice Pitbaldo,
2011), tengamos una idea sobre la existencia
de “un modelo tradicional™, sobre una Unica

3 Pitbaldo (2011) sefiala que la mera percepcion de que sobre
el poblamiento de América existe un “modelo predominante” de
una entrada Unica al continente por Beringia, se ha infiltrado en

nuestra psique colectiva y ha moldeado profundamente la forma
en la que los estudiosos se han aproximado al problema del
poblamiento, generando muchas veces, sesgos contrarios a la
actitud cientifica. Me pregunto ¢ tendra que ver esta “infiltracion
conceptual colectiva” con el hecho de que Joseph de Acosta
planteara su hipétesis ya desde el siglo XVI?



ruta de entrada al continente, muchas de las
evidencias (moleculares o no), no cuadran con
ese escenario simplista. El hecho de que esté
bien documentada y comprobada la entrada de
migrantes Asiaticos a América por Beringia, no
excluye la posibilidad de que existieran otra (u
otras) rutas migratorias al continente. El propio
Acosta ya decia “que unos de una suerte, y
otros de otra se vinieron en fin a poblar”, en
eso muy probablemente si que tenia razén.
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DE NUESTROS COLABORADORES:

Los restos humanos son elementos muy
importantes en el estudio de poblaciones tanto
pasadas como presentes. Tienen un gran
potencial de investigacion y ofrecen al mundo
académico y al publico en general nuevos
conocimientos en las areas antropoldgicas,
histéricas y legales ademas, son el reflejo de
procesos sociales y culturales que afectan
tanto a las poblaciones en general como los
individuos en particular. Estos conocimientos
son transmitidos ya sea por medio de las
publicaciones cientificas o por las exhibiciones
que se realizan en museos y otras instituciones
con fines divulgativos.

El manejo de colecciones osteoldgicas, su
preservacion y cuidado es un tema que ha
alcanzado gran interés sobre todo a partir de
los afios 90 y no solo por evitar la pérdida de
informacion que del mal mantenimiento puede
derivar, sino porque en algunas ocasiones
estos restos pueden ser reclamados por
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familiares o pueblos originarios que quieren
proceder al re-enterramiento se sus ancestros.

La informacién que se obtiene a partir del
analisis de los restos humanos es muy
variada y las lineas de investigacion que se
pueden desarrollar a partir de su estudio son
muy amplias. Factores como la evolucion,

Fig. 1. Estudiantes realizando la limpieza del material
0seo



Fig. 2. Material éseo limpio y clasificado

adaptacioén y las relaciones genéticas entre los
grupos humanos son a menudo abordados a
partir del estudio de los restos 6seos. Gracias a
la asociacion entre las ciencias antropologicas
y las ciencias gendémicas cada vez es mas
frecuente encontrar trabajos que, ademas de
lo mencionado anteriormente, analizan temas
como la paleo epidemiologia, condiciones de
salud/enfermedad, etc. ya no solo desde un
punto de vista morfolégico sino que cuentan
con el respaldo de los analisis genéticos.

En el laboratorio de osteologia del Instituto
de Investigaciones Antropoldgicas (UNAM)
contamos con una gran coleccion de
restos Oseos procedentes de excavaciones
arqueoldgicas. Todos ellos provienen de
diferentes lugares de la Republica Mexicana y
sus cronologias son muy variadas abarcando
desde la época preceramica hasta el periodo
colonial.

El analisis osteolégico comprende varias
etapas que comienzan una vez que los
restos 6seos son hallados en la excavacion
arqueoldgica. Desde ese momento comienza
un proceso de documentacion y analisis que
resulta fundamental para el estudio posterior
que se realizara en el laboratorio.

Procesos como la toma de fotografias in situ,

descripcion de los elementos y la posicidon en
la que se encuentran en el campo asi como la
recoleccion de muestras de sedimento de los
depositos, son parte importante del informe
y andlisis que se realizara posteriormente.
Una vez que se comienza con los analisis
podemos encontrarnos diferentes situaciones,
los contextos pueden constar de individuos
completos o0 semicompletos, que nos
permitiran elaborar un perfil biolégico de los
mismos, fragmentos o segmentos corporales
aislados e incluso contextos mezclados.
La naturaleza del mismo determinara la
metodologia para realizar el analisis.

El trabajo de laboratorio a la hora de estudiar
los restos Oseos implica varias etapas que
van desde la limpieza y reconstruccién de
los segmentos hasta la determinacion de los
caracteres mas individualizantes. En primer
lugar hay que identificar silos restos 6seos ante
los que nos encontramos son de procedencia
humana o por si el contrario pertenecen a
fauna. Esta labor que a simple vista parece
facil puede llegar a complicarse dependiendo
de las especies que estén asociadas a los
lugares de excavacion. Lo siguiente que se
debe hacer es la identificacion, lateralizacion
y calculo del numero minimo de individuos.
Esto resulta de suma importancia ya que,
como se comentd anteriormente, no siempre
nos encontramos ante contextos simples,
si no que la mayoria de las veces aparecen
revueltos y fragmentados con lo cual sera de
gran importancia determinar ante cuantos
individuos nos encontramos.

Un punto clave a la hora del estudio de los
restos &éseos es establecer caracteristicas
como el sexo y la edad de los elementos con
los que contamos. Para ello existen diferentes
técnicas que pueden ser aplicadas en
diversas partes del esqueleto humano con la
finalidad de establecer esos dos parametros.
Elementos como la pelvis y el craneo resultan
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ser factores claves a la hora de determinar el
sexo en los individuos adultos. Esto es debido
al dimorfismo sexual que presenta nuestra
especie, por lo tanto encontraremos ciertas
estructuras anatémicas que nos podran indicar
si nos encontramos antes restos femeninos o
masculinos. Por otro lado, la determinacion
de la edad la podemos establecer prestando
atenciéon a los cambios morfoldgicos que
se producen en el esqueleto durante el
crecimiento de los individuos. Un ejemplo de
esto es la secuencia de erupcion dental, esta
se encuentra bien determinada durante toda la
etapa subadulta de los individuos, con lo cual
estudiando los cambios en la dentadura que
se producen durante este intervalo de tiempo
podremos saber, aproximadamente, la edad
que tenia el individuo cuando fallecio.

Otros elementos que podemos extraer a través
del estudio de los huesos son la determinacion
de patologias que el individuo pudo sufrir en
vida y si sobrevivié a ellas o no y procesos
traumaticos que le pudieron afectar. Cabe
destacar que en el primer grupo sélo seremos
capaces de detectar aquellas que dejan su
marca directamente en el hueso, es decir, no
podremos saber
si el individuo en
cuestion sufrid un
ataque al corazon.

En el segundo
grupo  podemos
englobar acciones
como fracturas

0 golpes que
del mismo modo
dejan su huella
en el hueso. Esto
resulta de gran
importancia ya
que, dependiendo

del tipo,
localizacion y
efecto sobre el
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elemento 6seo podran indicarnos si sufrid
algun tipo de violencia o las consecuencias
post-traumaticas que pudieron afectar a la
vida cotidiana de esa persona.

Actualmente este estudio morfolégico se
combina con otro tipo de técnicas como
genéticas o los analisis de isétopos tan
aplicados hoy en dia para la determinacion de
migraciones y paleodieta de los individuos.

Para saber mas:
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Fig. 3. Craneos pertenecientes a la coleccion 6sea
del Laboratorio de Osteologia
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Las amibas son parasitos unicelulares que
infectan humanos; causando asi la enfermedad
conocida como amebiasis. El nombre cientifico
de este parasito es Entamoeba histolytica, y
deriva de la habilidad que tiene para degradar
los tejidos. La amebiasis es la segunda causa
de muerte debido a infecciones parasitarias,
afecta a alrededor de 50 millones de personas
anualmente y de estas mas de 100,000
mueren (Lozano y cols., 2010). Las amibas
provocan diarrea y disenteria, y pueden
diseminarse a otros 6rganos como el higado
0 los pulmones en donde generan abscesos
hepaticos y pulmonares. La mayoria de
infecciones son asintomaticas. Mientras
que aproximadamente un 20% de los casos
desarrollan manifestaciones clinicas (Najada
y cols., 2016). El ciclo de vida de la amiba es
relativamente sencillo el trofozoito y el quiste,
que constituyen, respectivamente, la forma
invasiva e infectante. La transmision de este
parasito ocurre via ingestion de comida o agua

contaminada con quistes amebianos. Durante
esta primera etapa en el cuerpo humano, el
quiste comienza a diferenciarse en trofozoitos
a su paso por el estobmago y el intestino
delgado. Entonces una vez que llegan al colon,
los trofozoitos se unen a las células epiteliales,
colonizan el colon y sobreviven pudiendo
diseminarse como se explicé anteriormente a
otros 6rganos (Mortimer y cols., 2010).

Genoma y Cromosomas en E. histolytica

El genoma de este parasito tiene un tamafo
de 23 Mb y contiene aproximadamente
8,201 genes codificantes, los cuales estan
distribuidos en alrededor de 1,496 scaffolds (un
scaffold es un segmento del genoma). Debido
a la gran cantidad de elementos repetidos
que tiene este parasito en su genoma, ha
sido dificil organizar estos segmentos en
cromosomas. (Loftus, 2005; Lorenzi, 2010).
La tarea para ubicar la posicion de sus genes



en cada uno de sus cromosomas ademas se
complica ya que no se conoce su numero y su
ploidia. Empleando diferentes metodologias
como la microscopia confocal o la microscopia
electronica de transmision se han observado
de 30-50 cromosomas por nucleo los cuales
muestran una estructura lineal con una region
centromérica visible (Willhoeft, 2000; Chavez,
2006).

También se ha empleado la electroforesis de
campos pulsados, permitiendo estimar de
31 a 35 cromosomas con un tamafo de 0.3
a 2.2 Mb (Willhoeft, 1999). La variacién en el
tamano de los cromosomas observada sugiere
un cierto grado de plasticidad gendémica y es
explicada por la expansién y contraccion de
las repeticiones subteloméricas o teloméricas.

Otra interrogante sobre los cromosomas
de este parasito esta relacionada a la
presencia de sus secuencias teloméricas.
Esto es relevante debido a que a pesar
de la reanotacién del genoma no se ha
logrado identificar secuencias de repetidos
teloméricos o subteloméricos, asi como genes
que codifiquen para la enzima telomerasa
(Lorenzi, 2016). Sin embargo, existe
evidencia circunstancial de que los extremos
de los cromosomas podrian estar formados
por repetidos, los cuales estan conformados
por genes codificantes para de RNA de
transferencia (tRNA) y pequefos bloques tipo
STR, lo que permite inferir que su localizacion
podria ser en regiones terminales de los
cromosomas (Clark et al., 2006). Las regiones
cromosomicas que flanquean estos arreglos,
habitualmente se encuentran desprovistos de
genes que codifican proteinas, presentan un
contenido limitado de elementos incompletos
transponibles y otras secuencias repetitivas,
lo que es coherente con la posible ubicacion
telomérica (Clark y cols., 2006).
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Proteinas con dominios de uniéon a DNA
MYB y telémeros

Una manera de abordar la busqueda de las
secuencias teloméricas es mediante el estudio
de las proteinas TRF (Factores de unién a
repetidos teloméricos). Estas proteinas son
relevantes debido a que la regulacién de la
sintesis de los telémeros y la proteccion de los
extremos de los cromosomas es llevada a cabo
por la accion combinada de varias proteinas.
Uno de los complejos mas importantes en la
funcion telomérica es el complejo de Shelterin,
el cual esta conformado por seis proteinas:
TRF1, TRF2, RAP1, Pot1, TPP1 y TIN2. La
especificidad de la union al DNA telomérico es
debida a las proteinas TRF1 y TRF2. Estas
proteinas se unen al DNA de doble cadena
como homodimeros a través de su dominio
de unién a DNA tipo MYB y un dominio de
dimerizacion TRFH el cual funciona como
una plataforma que media las interacciones
con otras proteinas del complejo de Shelterin.
Las proteinas TRF1 y TRF2 se han localizado
cerca de la envoltura nuclear en el nucleo.

El grupo de investigacion de la Dra. Elisa
Azuara mediante diferentes analisis in silico
identific6 en E. histolytica a un grupo de
proteinas de unién a DNA que contenian
el dominio MYB las cuales se agruparon en
tres familias. Interesantemente, una de estas
familias tiene homologia con las proteinas
TRF1 y TRF2. El genoma de este parasito
codifica para tres proteinas TRF las cuales se
denominaron EhTRF-like I, Il y Ill. EhTRF-like
I 'y Il comparten similitud con TRF1, mientras
que EhTRF-like Ill comparte similitud con
TRF2 (Figura 1). Las proteinas EhTRF-like
de amiba conservan un motivo denominado
telebox VDLKDKWRT en su tercer alfa hélice
de sudominio MYB, el cual esta involucrado en
el reconocimiento de la secuencia telomérica.
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Fig. 1. Esquema de la estructura de las proteinas TRF de humano y las EnTRF-like de amiba donde se muestran

sus dominios de dimerizacion TRFH y su dominio MYB.

Cortesia de la Dra. Elisa Azuara del PCG

En este trabajo se plante6 determinar
la localizacion celular de las proteinas
EhTRF-like | y Il mediante microcopia
de fluorescencia. Para ello, se marcaron
anticuerpos que reconocen a las proteinas
EhTRF-like | y EhTRF-like Ill con diferentes
fluoréforos, ademas se incluyé un anticuerpo
que reconoce a la Lamin B1 como un control
de membrana nuclear. Los anticuerpos se
incubaron con los trofozoitos de E. histolytica,
los nucleos se contratefiieron con un reactivo
que tifie los ndcleos de azul y se analizaron
mediante microscopia confocal (Figura 2).

De manera interesante se encontré a las
proteinas EhTRF-like | y Ill en la periferia
nuclear como ha sido reportado en
levaduras, plantas y eucariontes superiores,
colocalizando la proteina Laminin B1. La
interaccion entre la proteina EhTRF-like | y
Laminin B1 se corroboré realizando un ensayo
de inmunoprecipitacion.

Debido a que las proteinas EhTRF-like
conservan los dominios funcionales de
las proteinas TRF 1 y 2 y se ubican en el
nucleo en regiones cercanas a la membrana
nuclear en el parasito E. histolytica el grupo
de la Dra. Elisa Azuara sugiere que podrian
tener una funcién similar a otros organismos
participando en la proteccion de los extremos
de los cromosomas y su estudio podrian
ayudar a identificar las secuencias teloméricas
en este parasito.

Tomada de Shutterstock

Lendmicas 21



Figura 2. Localizaciéon de las proteinas EhTRF-like | y EnTRF-like Il en los trofozoitos de E. histolytica. A)
Contraste de fases que muestra a un trofozoito de E. histolytica (N:nucleo y C:citoplasma). B) Microscopia confocal
que muestra la colocalizacion en la periferia nuclear de EnTRF-like | (magenta), EhnTRF-like Ill (verde) y Laminin
B1 (rojo) en el nucleo (azul). Cortesia de la Dra. Elisa Azuara del PCG
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PROYECTOS EN DESARROLLO DE LOS
INVESTIGADORES DEL PCG

Caracterizacion genética de moléculas involucradas en

las complicaciones vasculares de la Diabetes mellitus

Biol. Amairany Torres Alvarez
Estudiante de maestria del Posgrado en Ciencias Gendémicas

Dra. Lilia Lopez-Canovas
Profesora Investigadora del Posgrado en Ciencias Gendmicas

La diabetes es una enfermedad cronica
degenerativa caracterizada por la elevacion
sostenida de la concentracién de glucosa en
sangre. Esta enfermedad afecta a mas de
400 millones de personas en el mundo, por lo
que en la actualidad constituye un problema
de salud global (OMS, 2017). En México, la
diabetes también ha alcanzado proporciones
epidémicas, siendo su prevalencia en el 2016
de 9.4% y la causa del 14 % de las muertes
totales en el pais (ENSANUT, 2016).

La elevacion de la glucosa en sangre provoca
alteraciones en la homeostasia de las células y
por ende, en el funcionamiento de las mismas.
Estas alteraciones se manifiestan en una
triada sintomatica, caracterizada por aumento
en la necesidad de tomar agua, orinar y
comer, las cuales no poseen consecuencias
inmediatas sobre la salud del individuo si no
ocurren incrementos excesivos de la glucosa
en sangre. Sin embargo, si el aumento de
la glucosa en sangre no es controlado, a
mediano y largo plazo se produce dafio

vascular que conduce a deterioro y pérdida de
la vision, dafio renal irreversible y enfermedad
cardiovascular y vascular periférica, las
cuales son las responsables directas de la
incapacidad y muerte de los individuos que
padecen diabetes (Pedicino et al., 2012).

La causa por la cual la diabetes provoca
dafio vascular en los individuos y que se
afecten, inicialmente de forma silenciosa,
multiples érganos y tejidos del organismo, se
explica por las interacciones que establece la
glucosa con las macromoléculas (proteinas
y lipidos) presentes en la superficie de los
vasos sanguineos y en las células que viajan
a través de ellos.

En los individuos diabéticos, por la elevacion
persistente de la concentracion de glucosa
en sangre, las interacciones de esta y sus
derivados con otras macromoléculas son
duraderas provocando modificaciones
permanentes en ellas. Esas modificaciones
son debidas a la formacion de complejos



reticulados entre las macromoléculas y la
glucosa que se denominan Productos de
Glicacion Avanzada (AGEs, por sus siglas en
inglés), los cuales son de dificil eliminacion
y se acumulan en los vasos sanguineos
(Botros et al., 2017). Como consecuencia, las
macromoléculas que les dieron origen a los
AGEs pierden sus funciones y estos nuevos
compuestos se unen a receptores en la
superficie celular y estimulan respuestas pro-
inflamatorias y de estrés oxidativo (KEGG,
2017).

La interaccion del receptor de AGEs (RAGE
por sus siglas en inglés) y su ligando, AGEs,
genera una cascada de sefializacion que
provoca un aumento de la expresion de
diversas moléculas que participan en el
llamado eje AGE-RAGE. Entre estas moléculas
se encuentra el propio RAGE y moléculas
del sistema inmune, las cuales estimulan
adicionalmente la formacion de radicales

activacidn y adherencia
g,

libres y promuevenun microambiente pro-
inflamatorio en el endotelio vascular, que
altera su funcién y ocasiona un deficiente
transporte de nutrientes y oxigeno hacia los
diferentes tejidos del organismo (Figura 1).
Los primeros tejidos que se afectan son los
que mas vascularizacién poseen, como la
retina, el glomérulo renal, el corazén, etc,
provocando en el paciente diabético las
complicaciones ya mencionadas.

A pesar de que los niveles elevados de
glucosa en sangre y la duracién de la
diabetes son factores de riesgo importantes
para el desarrollo de las complicaciones de la
enfermedad, algunos pacientes con historial
de diabetes no controlada por tiempos
prolongados desarrollan las complicaciones
mas tarde y con menor severidad que algunos
con la enfermedad bajo mejor control. De ahi
que muchas de las investigaciones se han
dirigido a identificar los factores genéticos y
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Figura 1. Representacion esquematica de los eventos que ocurren en el lumen (Lu) de un vaso sanguineo
producto de la interaccion de los productos de glicacion avanzada (AGEs) con su receptor (RAGE) en
las células endoteliales (Ce). La union AGEs/RAGE provoca una cascada de sefalizacion que aumenta
la formacion de radicales libres y activa factores de transcripcion. En consecuencia, aumenta la expresion de
quimiocinas, como la MCP-1, las cuales estimulan la adherencia de monocitos en el endotelio vascular y la infla-
macioén del mismo.
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ambientales que pudieran estar determinando
estos fendmenos.

En el Posgrado en Ciencias Gendmicas de la
UACM se esta desarrollando unainvestigacion
para identificar las variaciones en los genes
que codifican moléculas que participan en la
activacion del eje AGEs-RAGE y que podrian
aumentar la susceptibilidad de los individuos
diabéticos a padecer complicaciones
vasculares.

Uno de los proyectos en ejeucion es el estudio
del gen que codifica a MCP-1 (Torres Alvarez,
2017). Esta es una proteina cuya funcion,
en condiciones normales, es la de atraer
leucocitos a los sitios de inflamacion, pero
que su expresion, en los individuos diabéticos,
se incrementa por la union AGEs-RAGE y en
consecuencia, se activa andmalamente en
el endotelio vascular, ocasionando dafio en
el mismo (Deshmane, 2009). El aumento de
la expresion de MCP-1, cuando se activa el
eje AGEs-RAGE, esta mediado por diversos
factores de transcripcion, los cuales se unen
a sitios especificosen el promotor de MCP-1y
asi regulan la expresion de este gen. Uno de
esos sitios de regulacion de la expresion de
MCP-1 posee una variante que su presencia
en poblaciones asiaticas diabéticas se ha
asociado con una mayor probabilidad de
padecer complicaciones vasculares (Mao y
Huang, 2014; Wang et al., 2016). Sin embargo,
la presencia per se de una variante genética
que modifique la interaccion del promotor de
un gen con los factores de transcripcion, no
implica que se regule la expresion de ese gen
del mismo modo en todos los individuos, ya
que existen otros factores que pudieran influir
sobre su regulacion. Esos factores estan
relacionados con influencias ambientales,
tales como la dieta y la actividad fisica, las
cuales podrian provocar modificaciones
quimicas en el ADN y asi cambiar la expresion
de un gen independientemente de la variante

que posea.
Por esas razones, es de interés explorar
si alguna variante del gen MCP-1 esta
relacionada en la poblacidbn mexicana
con una mayor susceptibilidad a padecer
complicaciones vasculares de la diabetes.
Los resultados de este estudio, ademas de
permitirnos conocer la patogénesis y factores
de riesgo de las complicaciones vasculares de
la diabetes, también nos permitirian establecer
en un futuro un biomarcador del prondstico de
las mismas en los pacientes diabéticos.
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ANUNCIOS

SE SOLICITAN ESTUDIANTES DE LICENCIATURA PARA REALIZAR TESIS, SERVICIO SOCIAL Y/O POSGRADO

EN PROYECTOS DE INVESTIGACION GENOMICA Y PROTEOMICA EN EL PCG-UACM.

Se solicitan estudiantes para realizar su tesis de licenciaturay posgrado en las lineas de investigacion
estudio de la expresién génica y protedmica de T. vaginalis y miRNAs en el cancer de prostata

Se desarrollaran proyectos en mecanismos de regulacion de la expresién génica de T. vaginalis mediado por
poliaminas, zinc y cadmio, proyectos en expresion proteémica de la tricomonosis en hombres y proyectos
en cancer de prostata

Requisitos: Estar inscrito en una institucion de educacion superior. Contar al menos con el 75% de los
créditos de la licenciatura y con promedio general no menor a 8.0

Informes: Dra. ElizbethAlvarez Sanchez. Tel: 54886661 Ext. 15306

Email: maria.alvarez@uacm.edu.mx

Solicito dos estudiantes para desarrollar proyectos en Genoémica y Proteémica del Cancer de Mama.
Se desarrollaran proyectos de investigacion enfocados al analisis funcional de microRNAs y analisis
protedmico de biopsias de cancinomas mamarios.

Informes: Dr. César Lopez-Camarillo Tel: 54886661 Ext. 15307 y 15312

Email: cesar.lopez@uacm.edu.mx

Solicito estudiantes para realizar su tesis de licenciatura, servicio social y/o tesis en proyectos
relacionados con el parasito Entamoeba histolytica

Requisitos: Estar inscrito en una institucion de educacion superior. Contar al menos con el 75% de los
créditos de la licenciatura.

Informes: Dra. Elisa Azuara Tel: 54886661 Ext. 15312

Email: elisa.azuara@uacm.edu.mx

Solicito estudiantes para realizarestancias de investigacion, servicio social y/o tesis, desarrollando
proyectos de investigacion sobre: Interaccion entre Mycobacterium spp. y los macroéfagos.
Epidemiologia molecular de Acinetobacter baumanii

Requisitos: Ser alumno regular, haber cubierto el 85% o la totalidad de sus créditos y contar con un promedio
minimo de 8.0

Informes: Dr. Mauricio Castafién Arreola

Email: mauricio.castanon@uacm.edu.mx

Se solicita estudiante interesado en desarrollar su tesis de licenciatura en la linea de investigacion
“respuesta intracelular de la infeccién por virus”

Informes: Dra. Martha Yocupicio Tel: 54886661 Ext. 15308

Email: martha.yocupicio@uacm.edu.mx
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conCienciArte:
fusidon en el bioarte

Eduardo Flores Soto

ntre Ciencia y Arte hay una larga historia,

que bien podria interpretarse como

caminos en paralelo, por su origen,

su legitimacion y por la produccion de
sus objetos. Arte y Ciencia se han constituido
como un binomio del quehacer humano, de
un quehacer “creativo”. En la época antigua
estuvieron indiferenciados y formaban parte
de un progreso tecnolégico tipo artesanal, la
“técnica” no se referia solo a los métodos de
fabricacién de un objeto, en este concepto,
quedaban atrapadas connotaciones
espirituales y simbdlicas. En la antigua Grecia,
por ejemplo, para Aristoteles “la naturaleza
de la técnica (techne) es entender el génesis
de un trabajo de arte” (Estrosberg, E. 1999).
Después, ya en el renacimiento se expresaran
sus mejores convergencias, incluso con el
uso de instrumentos de medicion comun, asi
como el desarrollo de la perspectiva, y los
estudios de anatomia. Desde luego en este
terreno Leonardo Da Vinci, es un paradigma.
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Mas tarde, hacia el siglo XVIII y XIX, tales
convergencias y traslapes epistémicos entre
arte y ciencia, tomarian rumbos diferentes
produciendo una ruptura ante sus propios
devenires. Por un lado el cientifico naciente
desarrolla conceptos mecanicos, en tanto
que los viejos conceptos sobre lo emocional
quedan en la esfera del arte. La Revolucién
Francesa destruye los mecenazgos pero
se incentiva el desarrollo de invenciones
tecnoldgicas y aun mas, lamaquinacomenzara
a desplazar al trabajo manual, incluyendo el
que detentaba una categoria especial en los
oficios artisticos. Tal es el caso del ilustrador,
quien sera desplazado por la fotografia y
el desarrollo de técnicas de impresiéon. La
ciencia era demandada popularmente, y con
ello aparecieron las revistas de ciencia, en
tanto que el artista renuncia a representar la
realidad y asume su papel para interpretarla.
Ya en el siglo XX vuelven a converger, un
tanto por proyectos sociales de la tercera



cultura, que buscaban el didlogo entre las
ciencias y las humanidades, como por la
dinamica a la que el Arte moderno entré con
busquedas cada vez mas arriesgadas fuera
de los formatos y soportes convencionales,
y explorando discursos, objetos y conceptos
totalmente ajenos a su ambito tradicional. Es
el siglo de las grandes teorias seculares, bajo
la nueva concepcién del tiempo y el espacio,
asi como la descomposicion infima de la
materia. Por su lado, el arte pudo ir mas alla
de la pintura misma, incorporando nuevos
materiales, o en el extremo, llegando hasta su
negacion, desvaneciendo la representacion
pictorica hasta sus ultimas consecuencias.
Mas clara fue la accion como “presentacion”
de una realidad mas que su “representacion”
en materiales sensibles, y el desarrollo de
un concepto, donde el cuerpo humano tomo
relevancia en el happening y el perfomance.
Gracias a la duradera ensefianza de Marcel
Duchamp, los ready made fueron clave para
incorporar un universo de objetos y sus
relaciones con el mundo, creando nuevos
lenguajes e invirtiendo el sentido y hallando
nuevas metaforas bajo la estrategia eficaz de
la descontextualizacion. A partir de este punto
nos encontramos con la multidisciplinariedad
del arte contemporaneo. También entraran en
juego los nuevos medios de comunicacion,
primero la television, la radio, el video y los
sistemas electrénicos hasta la incorporacion
de las computadoras y sus programas usados
como parte del arte multimedia. De la misma
manera en que el arte ha incorporado la
tecnologia, también ha explorado la ciencia,
yendo a sus procesos, a sus objetos y a sus
formas de representacion de la naturaleza. En
este terreno comenzo6 a delinearse un término
que puede ser controversial pero que de algun
modo linglisticamente hablando fusiona las
estrategias del arte contemporaneo con los
saberes en materia de ciencias de la vida.
Nos referimos al Bioarte. Podriamos decir que
a partir de los 80°s comienza una nueva forma

de hacer arte, donde se incorpora a la ciencia
y a la tecnologia. Surge un arte explorador
investigativo, dispuesto a trasladarse al
laboratorio, a usar la maquina y el robot, a
usar los métodos de la ciencia para plantear
su nueva estética. En el arte contemporaneo
las obras plantean en nuevos formatos, una
critica y un discurso estético, que incorpora
a la ciencia, sus saberes y sus recursos
tecnolégicos. Buscando una expresion
novedosa y quizas también una remodelacion
del conocimiento. Hay que decirlo, también
las misma ciencias bioldégicas, tomaron un
gran auge a través de la biotecnologia, a partir
de la década de los 80’s, con el desarrollo de
la tecnologia del DNA recombinante, inicio la
era de la manipulacién genética y la seleccion
de caracteristicas deseables a través de
la transgenia, o la produccién de farmacos
o moléculas de interés humano, el cultivo
de células y tejidos, en salud humana, para
el diagnéstico de enfermedades asi como
la identificacion de genes involucrados en
enfermedades hereditarias y nuevas técnicas
para editar los genomas.

Alba el conejo fluorescente. Conejo transgénico que
sobre-expresa a la proteina verde fluorescente obteni-
da de la medusa Aequorea victoria, también realizado
por el artista Eduardo Kac. Foto de Chrystelle Fontai-
ne, obtenida de http://www.ekac.org/
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Eneste panoramaes que el arte seinvolucraen
la era de un total desarrollo de la manipulacién
genética de organismos vivos de modo que
surge el llamado bioarte, cuyo, término fue
acuinado por el artista Eduardo Kac en 1999
en un festival artistico “Ars Electronica” de
1999. Algunos consideran al bioarte como una
de las vanguardias del nuevo siglo, donde los
nuevos materiales utilizados son, elementos
organicos, células vivas, plantas, bacterias,
DNA, biopolimeros, tejidos, hongos, genes,
etc., en tanto que también debera utilizar
instrumentacion y espacios cientificos, como
bio-reactores, incubadoras, termocicladores,
microscopios, medios de cultivo, y todo ello
en el contexto de un laboratorio, mismo que
es en cierto sentido el nuevo taller del artista
investigador. Desde el punto de vista teorico
el bioarte esta poniendo en el centro de la
discusién el hecho de que se trabaja con
sistemas vivos y sus componentes, de modo
que no trabaja con representaciones de la vida
si no usando sistemas biolégicos manipulados
por la ciencia y que para este tipo de arte son
su propio medio para interrogar la realidad.

Dos Bioartistas: Eduardo Kac y Martha de
Menezes

Eduardo Kac,es controversial, se trata de
un artista, que es un referente inmediato
del bioarte y de la fusién entre maquina-
Humano. En el afio 2000 dio a conocer un
conejo transgénico expresando la proteina
verde fluorescente (GFP, por sus siglas en
ingles), colocando en el centro del debate
ético, politico y estético una forma innovadora
de arte basado en la ingenieria genética.
Kac, fue el primero en implantarse un chip
con informacién fotografica. En “Genesis”
Kac reune procesos de biologia molecular,
escritura, tecnologia de redes, musica y una
interfaz con bacterias vivas expresando un
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Edunia, planta transgénica la cual es una petunia que
sobreexpresa un gen obtenido del DNA del artista
Eduardo Kac. El gen codifica para la IgG fusionada al
genAnthocianina 1 la cual es un pigmento que solo se
expresa en las nervaduras de la flor. Collection Weis-
man Art Museum. Fotografia de Rik Sferra obtenida de
http://www.ekac.org

“gen artificial’. Recodificada una frase del
Génesis, sobre la dominacion del hombre
sobre los seres vivos, en bases nucleotidicas
del DNA, esta secuencia es expresada en
un sistema bacteriano capaz de mostrar su
contenido gracias a la activaciéon de una luz
fluorescente al incidir Luz Ultravioleta a una
caja de cultivo que esta siendo monitoreada
por una camara web y a disposicién de un
usuario de manera interactiva. Mas reciente
es la obra “Historia Natural del Enigma”, en
la que Kac pudo generar una flor transgénica,
expresando un gen del artista. Se trata de una
proteina de las venas humanas codificada por
su gen en una flor Petunia y cuyo producto
es Unico y cuya apariencia en las venas de
la flor es un rojo como la sangre de Kac que
contrasta con el color rosado de la flor. El
artista ha llamado “Edunia” a su pieza-criatura.

Martha de Menezes. En el mundo cientifico es
muy conocida la linea celular HelLa (derivada
de un tumor de cancer cérvico-uterino, de una
paciente llamada Henrietta Lacks, en 1951)
y ampliamente utilizada desde hace afios
como modelo de cancer humano. La artista



Portuguesa Martha de Menezes, decidié
emplear los protocolos de inmortalizacién de
sus propias células y las de su esposo. La
pieza llamada “Immortality for two” da cuenta
del uso de mutaciones de genes cancerosos,
para inducir, mediante virus, la inmortalizacion
de células del sistema inmune provenientes
de la sangre de ambas personas. La
linea celular generada es exhibida sin
mostrar ningun elemento de laboratorio y
comunicando una idea de inmortalidad de la
persona, a través de una célula derivada de
su propia sangre, pero bajo la imposibilidad
de que estas células interactuen o se unan
debido a los mecanismos innatos del auto-
reconocimiento inmunolégico, en tanto, la
vida multicelular de dos individuos permite
la unién amorosa. Sugiriendo que la soledad
y el aislamiento es el precio que hay que
pagar por la inmortalidad. Una obra pionera
y temprana del trabajo de esta bioartista
es la pieza denominada con una pregunta:
“Nature?”, en la que el patrén de colores de
una mariposa es modificada al intervenir en
el desarrollo de las alas, sin modificar sus
genes. El resultado es una mariposa cuya
simetria se ha perdido entre sus alas, pero
sera un organismo que no transmita esta
caracteristica a su descendencia. Por lo que
ha sido creada como Unica y efimera, pues no
se conseguira nuevamente este espécimen.
La artista pone asi de manifiesto el arte y la
vida en un patrén de colores resultante de su
intervenciéon momentanea en el desarrollo de
la vida y sus mecanismos. Con ello se abre
asi la pregunta de qué es natural o qué es
artificial, llevandonos a la reflexién de lo que
podria significar una modificacion en la base
molecular de la vida y sus caracteristicas. Sin
duda Marta de Menezes ha incursionado en las
técnicas usadas en la biologia molecular para
realizar su trabajo artistico, como lo podemos
verificar en la obra titulada “Proteic Portrait”,
en la que, basada en su nombre completo, con
ligeros cambios, usa cada letra de acuerdo

al cddigo de aminoacidos y constituye asi
un polipéptido quimérico como una forma de
auto-retrato en la que la estructura molecular
de la proteina resultante representa una forma
escultdrica, a la que designa como “mArta
protein”. Aqui el manejo de los cddigos,
secuencias de aminoacidos, y la propia
estética de las estructuras moleculares que
se pliegan en nanodimensiones constituyen
una forma de arte donde el cruce de la ciencia
biolégica y el arte ponen en perspectiva una
novedosa forma de expresion basada en
conocimiento especializado.
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DESDE EL

PORTAOBIETOS:

Imagenes del MicroUniverso

Organoides cerebrales obtenidos a partir de células embrionarias los cuales se generaron en el
laboratorio del Dr. Haussler los cuales se han usado para estudiar como el cerebro se desarrolla.
En estos “mini-cerebros” en realidad son cultivos tridimensionales y con ellos se lograron
identificar a tres genes de la familia NOTCH2NL los cuales son importantes en la formacion
de la neo-corteza cerebral, area responsable de la capacidad de razonamiento. Estos genes
se duplicaron solamente en Homo sapiens y en especies hermanas como los Neandertales. Al
parecer estas duplicaciones permitieron generar mas precursores de neuronas lo cual derivo en
un mayor numero de neuronas y por ende en cerebros mas grandes, lo cual permite explicar la
evolucién del H. sapiens. Para saber mas puedes leer: lan T. Fiddes et al., “Hominin-specific
NOTCH2NL genes affect Notch signaling and cortical neurogenesis.” Cell. Published online May
31, 2018. doi: 10.1016/j.cell.2018.03.051

Reproducida con permiso del HHMI: https://www.hhmi.org/news/meet-three-new-genes-may-have-influenced-human-
brain-size
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