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de Secundaria.

Una ensefianza motivadora.

Frente a las dificultades estan siendo cada vez
mas frecuentes determinadas propuestas imaginativas
del profesorado, algunas fomentadas por la propia
administracion educativa y otras con un origen mas
singular que grupal, que persiguen una ensefanza
motivadora de la Biologia e intentan dar respuesta a
las expectativas que se esperan de su aprendizaje.
En el camino, se ha recurrido a distintas férmulas de
perfeccionamiento: en unos casos a una especializacion
didactica en la formacién o, en otros, a la formacién a
través de acciones formativas puntuales, grupos de trabajo
o proyectos de innovacion educativa.

Para ello se ha aprovechado el importante papel
de la Biologia en la Educacién en Valores Positivos
para el ser humano y en las ensefanzas transversales
como Educacion para el Desarrollo Sostenible (EDS) o
Educacion para la Salud (ES). También la repercusion
en la practica diaria de tendencias como la Investigacion-
Accion, frecuentemente relacionadas con el tratamiento
de la transversalidad.

Sin pretension de exhaustividad baste mencionar las
experiencias de Ecoauditorias escolares o Ecoescuelas,
como un excelente marco para la Investigacion-Accion
y la conexién del aprendizaje con las realidades mas
cercanas al alumnado, en un contexto transversal o
proyectos innovadores como el tratamiento practico
de la Biologia mediante resolucién de problemas vy
experiencias en el laboratorio o la integracién de valores
como la coeducacion, la paz y la solidaridad, que estan
permitiendo aplicar técnicas de trabajo en equipo,
cooperativo, constructivo, responsable y solidario. En
estas experiencias, el profesor de Biologia aparece como
mediador en la construccién de significados y el alumno
como un agente activo del aprendizaje. Por su parte, y
en su calidad de profesor-investigador, éste contribuye
a mejorar no so6lo su actividad docente, la adaptacion
de la misma a la realidad de su alumnado y su propio
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contexto, sino que contribuye igualmente a mejorar la
calidad educativaen general y a explorar nuevos caminos
educativos muy necesarios en la actualidad.

En definitiva, se trata de iniciativas nada desdefiables
en el panorama actual de la ensefianza de la Biologia en
las etapas obligatorias, que tienen en cuentaen el proceso
de ensefanza/aprendizaje el desarrollo psicoevolutivo
del alumnado, consolidando en él el conocimiento
bioldgico bésico, consecuencia de una «cultura de la
Biologia», como cultura cientifica en la construccion de
conocimientos e interpretaciones del mundo, que va
mas alla de la mera aplicacién del «método cientifico»
como procedimiento infalible, disefiado sobre pautas que
deben seguirse escrupulosamente para la resolucion de
los problemas planteados.

Pero tampoco puede olvidarse el campo de las
actitudes, donde lo frecuente es que la conciencia, a la
que ha contribuido el proceso de ensefianza/aprendizaje,
(porejemplo una conciencia proambiental comola del uso
sostenible de los recursos naturales) no suele coincidir con
elcomportamiento (por ejemplo un comportamiento poco
proambiental como consumidor de recursos y alimentos,
energia o transporte), a veces por obstaculos en la propia
persona —que habran de ser superados mediante el
trabajo educativo— y otras veces por obstaculos en
el contexto vital de las personas —la persona tiene
concienciay predisposicion a un comportamiento positivo
que no ejerce por ser demasiado complicado en su medio
habitual: ¢quién renuncia a limitar su consumo frente a
todo lo que ofrece el sistema, solo por ser coherente con
Su propia conciencia?—.

Al fin se trataria de reducir la distancia entre la
conciencia derivada del conocimiento adquirido para
poder interpretar la problematica vital en la que vive
inmerso el individuo y la colectividad de la que forma
parte, asi como el comportamiento en la materializacion
de las respuestas efectivas ante tal problematica.

Agradezco al profesor Aurelio Cabello, su lectura
comentada de este articulo.

TENDENCIAS EN LAS KOMICAS» DE PLANTAS

Concepcion Avila Saez
Profesor Titular, Departamento de Biologia Molecular y Bioquimica, Universidad de Mdlaga.

Elavance de la Genética Moleculary Celulary el poder
de las tecnologias de la informacién ha permitido que la
gendmica, junto con la bioinformatica, estén generando
catalogos completos de todos los genes, ademas de su
localizacion y funcion. Este avance de la ciencia ha sido
exponencial en los ultimos 30 afios.

Las aproximaciones tradicionales paraaislargenes de
plantas implicaban la utilizacion de técnicas moleculares
y genéticas, incluyendo la prospeccion de genotecas,
clonacién basada en la homologia y el mapeo, asi como
la seleccion de mutantes fisiologicos y de desarrollo.
La mayoria de estas estrategias experimentales van

encaminadas a la caracterizaciéon de un sélo gen y
su aislamiento es un prerrequisito para llevar a cabo
cualquier estudio posterior. Con echar un vistazo a las
ultimas publicaciones en Biologia Molecular de plantas
podemos darnos cuenta de que este enfoque esta
cambiando. Cada vez es mas frecuente arrancar un
proyecto de investigacion con una secuencia de ADN
encontrada en una base de datos. Se pueden identificar
nuevos genes por busqueda directa en las bases de
datos en virtud de su similitud con genes conocidos, una
aproximacion bioinformatica analoga a la prospeccion de
una genoteca usando hibridacion con sondas de acidos
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nucleicos. Las iniciativas «genomay y los recursos de la
internet que contienen informaciéon de secuencias han
cambiado de forma drastica la biologia experimental
en plantas proporcionando a los investigadores nuevos
caminos para el descubrimiento de genes. Los proyectos
de secuenciacion de genomas enteros permiten obtener
informacién sobre la estructura génica, la organizacién del
genoma y sobre su evolucién. El gran tamafio de muchos
de los genomas de plantas hace que esta aproximacién
se haya limitado, sin embargo, a unas pocas especies.

Arabidopsis thaliana es la primera planta cuyo
genoma (130 Mb) se ha secuenciado completamente.
No obstante, a pesar de la importancia de este hecho
y la aplicabilidad de esa informacién a secuencias en
otras especies (incluidas plantas de interés agricola), su
utilizacion presenta algunas limitaciones que lacomunidad
cientifica esta tratando de subsanar rapidamente.
La secuenciaciéon del genoma de arroz, que se esta
completando, es particularmente importante, ya que
permitira disponer de un genoma de monocotiledonea
de referencia. En contraste con Arabidopsis y otras
plantas, Medicago truncatula tiene la habilidad de fijar
nitrégeno y sirve como organismo modelo de la familia
de las leguminosas. Para revelar el programa genético
de la fijacion simbidtica de nitrégeno y por su relevancia
no solo biolégica sino agricola, el genoma de Medicago
truncatulatambién se esta secuenciando enla actualidad.
La secuenciacion del genoma de maiz también esta en
curso ya que su tamafio del genoma es como el de otras
plantas (2500 Mb), aunque considerablemente mayor
que los de Arabidopsis y de arroz. Por ultimo, acaba
de completarse la secuenciacion del genoma de chopo,
constituyendo la primera referencia en arboles.

Con elaumento de secuencias de genes en las bases
de datos, se ha producido una explosion en la aplicacién
de herramientas a gran escala para analizar perfiles de
expresion en los sistemas biolégicos. La capacidad de
analizar cualitativa y cuantitativamente poblaciones de
ARNmMm (transcriptdomica)y proteinas (proteémica) suscita
latentadora posibilidad de descifrar las rutas reguladoras
y funcionales que representan el puente entre el genotipo
y el fenotipo.

En términos practicos, el perfil transcripcional de un
organismo se puede determinar usando micromatrices
generadas a partir de ADNc u oligonucleétidos mediante
tecnologias de miniaturizacion y automatizacion, lo que
esta masificando el estudio de todo el genoma y no sélo
de unos pocos genes. Esta técnica ha avanzado tanto
en los ultimos anos que es una realidad rutinaria en
muchos laboratorios de biologia vegetal, como lo prueba
el que aparezcan cada vez mas articulos cientificos que
recogen este tipo de enfoque experimental. La perspectiva
transcriptomica es particularmente atractiva ya que el
ARN es quimicamente homogéneo y relativamente facil
de extraer, manipularin vitro, amplificary secuenciar. Esto
permite analizar cuantitativamente distintas situaciones
fisiologicas, de desarrollo o en distinta localizacion
tisular de muchos miles de productos génicos distintos
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de formasimultanea, lo que representa un estudio amplio
del transcriptoma.

Una estrategia alternativa es abordar el siguiente
eslabon en la cadena de informacion entre el genotipo y
el fenotipo y evaluar el proteoma. El término proteémica
se esta convirtiendo en algo ambiguo que engloba casi
cualquier aspecto de la expresiéon de proteinas, el estudio
de su estructura o su funcién. Sin embargo, en términos
generales, deberiamos definirlo como el estudio del perfil
del conjunto de proteinas complementarias del genoma
que seria analogo al perfil de transcritos en una situacion
dada. A diferencia de los estudios de transcriptémica en
los que el ARN se extrae y manipula con facilidad, los
estudios con proteinas presentan multiples desafios: su
heterogeneidad fisicoquimica y complejidad estructural,
lo que complica su extraccion, solubilizacion, manejo,
separacion e identificacion. Ademas, no existe ningun
tipo de tecnologia similar ala PCR que permita amplificar
aquellas proteinas que son poco abundantes. Algunos
de estos problemas son particularmente criticos cuando
se trabaja con tejidos vegetales. Hay ya algunas bases
de datos disponibles que contienen datos sobre perfiles
de proteinas. La segunda categoria en el analisis de
protedmica es la llamada protedmica comparativa,
donde el objetivo no es ya identificar todas las proteinas
presentes en unasituacién concreta, sino caracterizarlas
diferencias entre distintas poblaciones de proteinas en
dos situaciones bioldgicas diferentes. Este tipo de enfoque
es en cierta medida analogo a los perfiles comparativos
de micromatrices de ADNCc.

Aunque gran parte del esfuerzo en protedmica se
ha realizado en la puesta a punto de métodos de alta
resolucién para separar e identificar proteinas, uno de los
pasos criticos es la extraccion y preparacion de muestras.
Los tejidos vegetales son usualmente mas complicados
a la hora de preparar extractos de proteinas que otras
fuentes bioldgicas. Tienen menor contenido de proteinas,
usualmente contienen mas proteasasy otros compuestos
que interfieren en la estabilidad de las proteinas —
polisacaridos, lipidos y compuestos fendlicos—, ademas
de toda una coleccion de metabolitos secundarios que
pueden interferirno sélo en el proceso de extraccion, sino
también en el fraccionamiento y posterior analisis.

Debido a la cantidad y calidad de datos que la
transcriptomica estéd generando, se han depositado
muchas esperanzas en la obtencién de datos de proteinas
a gran escala. Sin embargo, y a pesar de los grandes
progresos que se hanrealizado en protedmica de plantas,
hay que teneren cuenta unaserie de limitaciones teéricas
y practicas particularmente relativas al coste y al material
muy especializado necesario para llevar a cabo este tipo
de estudio.

Para acabar de complicar el panorama, algunos
investigadores se han lanzado en pos de un nuevo
objetivo: elmetaboloma, unterritorio poblado de enormes
cantidades de pequefias moléculas que gobiernan los
seres Vivos.

La metabolémica aparece como una nueva
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Esquema de las mutuas interrrelaciones
de las «6micas» en el estudio de los
sistemas bioldgicos, entre ellos, las
plantas

herramienta funcional de la genémica que contribuye
a nuestra comprension de las complejas interacciones
moleculares en los sistemas vivos. Al ser una de las
ultimas «6micas» aparecida, presenta todavia muchos
campos metodoldgicos que se puedeny se deben mejorar
antes de que aparezcan bases de datos que nos permitan
integrar las concentraciones de metabolitos con el resto
derecursos delagendmica. La metabolémicarepresenta
la progresion légica desde los estudios a gran escala de
micromatrices de ADNcy protedmica hasta el tratamiento
en conjunto de un sistema biolégico completo (sistedmica
o biologia de sistemas).

Los metabolitos de las plantas son importantes para
muchas de las respuestas de resistencia al ataque de
patdégenos, en condiciones de estrés y contribuyen al
color, sabory olorde flores y frutos. Elfenotipo bioquimico
de una planta es el resultado de la interaccion entre el
genotipo y el entorno. Por tanto, se necesita identificar
y cuantificar los metabolitos para estudiar la dinamica
del metaboloma y analizar los flujos metabdlicos. El reto
de la metaboldmica reside en encontrar cambios en las
cantidades de metabolitos que se puedan correlacionar
con el estado fisiolégico y de desarrollo de una célula,
de un tejido o de un organismo.

La enorme diversidad bioquimica que existe en las
plantas hace que los metabolitos distintos que pueden
encontrarse en plantas se estimen que sean mas de
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200 000. Esto hace que una aproximacion en gran escala
al estudio de los metabolitos presentes en las plantas sea
un tremendo reto. La necesidad de utilizar tecnologias
diversas para caracterizar los metabolitos presentes en
plantas refleja el grado de complejidad para abordar este
tipo de estudio. La deduccién de como es el contexto
biolégico de una planta dada a partir de datos obtenidos
por la medida de las concentraciones de metabolitos
requiere, por tanto, que la identificacion y cuantificacion
de los mismos se realice con gran fiabilidad. El puente
necesario que debe existir entre la metabolémica y
las otras aproximaciones de la genética funcional:
transcriptémica y protedmica, permitira el desarrollo de
bases de datos que almacenen, integren, relacionen y
permitan establecer relaciones causales entre genes,
transcritos, proteinas y metabolitos.

Para obtener un conocimiento global de como funciona
un sistema bioldgico es esencial saber como responde
utilizando los tres niveles de expresion, lo que permitira
deducir asociaciones relevantes entre macromoléculas,
identificar correlaciones funcionales con fenotipos y
construir modelos que describan de forma cuantitativa
la dinamica de un sistema bioldgico. Estos analisis
fenotipicos a gran escala permitiran en un futuro predecir
como sera el comportamiento de una planta dada en un
determinado contexto medioambiental.



