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4 Curs de Biologia Evolutiva per a professors

do . o
Audiencia

L'Institut de Biologia Evolutiva (IBE, CSIC-Universitat Pompeu
Fabra) organitza un curs d'actualitzacié adrecat al professorat
de biologia d'ESO, 1r i 2n de Batxillerat i professorat de

ciencies per al mon contemporani. El curs ha rebut el suport
de la Fundacié Catalana per a la Recerca i la Innovacié (FCRI).

Aquest curs de formacié i reciclatge per a professorat
de secundaria persegueix actualitzar els coneixements
en biologia evolutiva dels docents i proporcionar idees
i practiques educatives que es puguin aplicar a l’aula i
que estimulin la curiositat, I’intereés i el pensament critic
de lI'alumnat.

Objectius

Oferir al professorat una visié general de I’actudlitat cientifica
en biologia evolutiva i donar recursos teorics i practics per
a poder treballar a I’aula.

Apropar conceptes clau en I'ambit de la biologia evolutiva
a través d’articles divulgatius, noticies i altres mitjans que
puguin fer-se servir per a I’ensenyament de I'evolucié a classe.

Fomentar la curiositat i |’esperit critic dels participants envers
els avencos cientifics, el potencial de la biologia evolutiva i el
seu impacte social.

Generar un espai de dialeg i d'intercanvi entre els
investigadors i els docents i debatre questions d'actudlitat del
mon de la recerca aixi com les seves implicacions a la societat.
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Sobre I'IBE

L’Institut de Biologia Evolutiva (IBE) és un centre de recerca
mixt de la Universitat Pompeu Fabra (UPF) i el Consell

Superior d’Investigacions Cientifiques (CSIC) fundat I’any 2008.

La recerca de I'IBE se centra en els processos i els mecanismes
que generen la biodiversitat, i entre els temes que s’hi estudien
hi ha I’evolucié genética i molecular, la biologia de les
poblacions, la biologia de sistemes complexos i la recuperacié
de I’ADN antic.

L’IBE és I’Unic centre de recerca de Catalunya i de la
resta de I’Estat que es dedica integrament a la biologia
evolutiva, i és un referent en aquest camp al sud d’Europa.

A I'IBE hi treballen unes cent trenta persones, distribuides
en els edificis veins del Parc de Recerca Biomédica (PRBB)
i el del Centre Mediterrani d’Investigacions Cientifiques
(CMIMA).



https://www.upf.edu/
https://www.csic.es/
https://www.csic.es/
https://www.prbb.org/
http://www.cmima.csic.es/
http://www.cmima.csic.es/
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Estructura del curs
E_} Continguts

El format del curs combina xerrades de diverses branques de la biologia evolutiva de la ma d'investigadors

del centre, I'analisi i debat de temes d'actualitat relacionats amb la biologia evolutiva i la introduccié practiques
educatives per a portar I'evolucié a I'aula. El curs s'organitzara en 2 sessions de 2 hores i 30 minuts cadascuna
(5 hores en total) en un format virtual (23-24 novembre). Com a complement al curs, s'ha dissenyat aquest
dossier amb un recull dels continguts que es cobriran durant les dues sessions.

Modul 1: Els fonaments de la biologia evolutiva

En cada bloc es fara una actualitzacié dels continguts teorics del tema, des del punt de vista dels descobriments
i les preguntes cientifiques dels darrers 15 anys. Al llarg de cada bloc, s'incorporaran alguns recursos que facilitin
|'adaptacié dels continguts a |'aula, aixi com informacié relativa a la recerca actual vinculada a les tematiques

cobertes per cada tema.

Eés Els blocs d'aquest modul segueixen I'estructura de continguts proposada al web del departament d’educacio.

Modul 2: Biologia evolutiva i societat

Destinarem aquest modul a parlar de temes d'actualitat, relacionats amb |'evolucié i/o que donin peu a parlar-ne.
L'objectiu és donar algunes idees clau als docents i també aportar dades i fonts on puguin aprofundir en continguts
de qualitat, de cara a la seva tasca a |'aula.

Durant la sessid, es presenten diversos temes d'interés per abordar a classe a través del debat o la taula rodona.
S'estructuren en base a continguts accessibles i d'actualitat, com a exemple I'adaptacié d'un contingut o noticia per

a treballar-ho a classe.

Modul 3: Del laboratori de biologia evolutiva a I’aula

En aquest tercer bloc es presentaran algunes practiques educatives en biologia evolutiva desenvolupades pels
professionals de I'IBE. També es presentara |'agenda de divulgacié de |'Institut de Biologia Evolutiva, per a que el
professorat conegui les activitats en qué poden participar des dels centres educatius per a conéixer de més a prop
la recerca en biologia evolutiva.

A banda de les activitats de I'IBE, es presentaran algunes activitats desenvolupades per docents i es deixara un

temps final per a posar en comu qliestions diverses entre els assistents.



https://educaciodigital.cat/ioc-batx/moodle/course/view.php?id=43
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Estructura del curs

.' 0 " Horari

Dilluns, 23 de novembre

16:00 — 16:15

16:20 - 16:40

16:45 - 17:05

17:10-17:20

17:20 - 17:40

17:45 - 18:05

18:10 - 18:30

Benvinguda

Bloc 1: Teoria sintética de I'evolucié
Arcadi Navarro, director de la Fundacié Pasqual Maragall,
investigador principal de I'IBE al grup Genomica evolutiva

Bloc 2: Evidéncies de I'evolucié

Elena Bosch, sot-directora de I'IBE i investigadora principal al grup Genetica evolutiva de poblacions

Pausa

Bloc 3: Levolucié dels hominids
Carles Lalueza-Fox, investigador principal de I'IBE al grup Paleogenomica

Activitats IBE: "Construeix un arbre filogenétic"
Salvador Carranza, director de I'IBE i investigador principal
al grup Sistematica, biogeografia i evolucié dels réptils i amfibis

Activitats IBE: "Tree-scape: descobreix els secrets de I'arbre de la vida
i altres accions de divulgacié
Pilar Rodriguez, responsable de comunicacié de I'IBE

Dimarts, 24 de novembre

16:00 — 16:05

16:05 - 16:25

16:30 - 17:45

17:50 - 18:05

18:05 - 18:20
18:20 - 18:30

Benvinguda

Bloc 4: Evoluci6 i biodiversitat
Jesus Lozano, investigador postdoctoral Beatriu de Pinds a I'IBE

Taula rodona: Biologia evolutiva a debat

Elena Casacuberta, investigadora principal de I'IBE al grup Evolucié del genoma eucariota
Tomas Marques-Bonet, investigador principal de I'IBE al grup Genomica comparativa
Sandra Acosta, investigadora postdoctoral Beatriu de Pinds a I'IBE

Ricard Solé, investigador principal de I'IBE al grup Sistemes complexos

Altres practiques: Institut Juan Manuel Zafra
Joan Talarn, Ddnia Aparicio, Alicia Garcia

Altres practiques: posada en comu

Comiat
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“Nothing in biology makes sense except in the light of evolution”;
Theodosius Dobzhansky

Levolucié és essencial per entendre la biologia. Sense la teoria de I'evolucié per a unificar les
observacions respecte la vida i totes les seves manifestacions al llarg del temps, totes les formes
de vida i les conseqiiéncies que se'n deriven no s6n més que fets aillats. Pero, qué és I'evolucié?
Linvestigador Kenneth R. Miller de la Brown University respon a la pregunta en poc més de 30
segons:

“Basicament |'evolucié ens explica que estem tots junts; tots els éssers vius del planeta terra formem
part de la mateixa “fabrica de la vida”. Fins fa menys de 300 anys, la gent pensava que la vida a la terra
mai havia canviat. Durant el segle XVII i XVIll, diverses observacions van proposar que la vida si que
havia canviat; I'explicacié d’aquest procés de canvi ha estat un dels majors projectes de la biologia dels
darrers 150 anys. Aquesta explicacié és ['evolucié”.

@ “Ken Miller on the Colbert Report” (minut 10)

Aquesta teoria ha suposat una revolucié a I'hora d’'entendre la vida, com ho van ser en el seu
moment les idees de Copérnic, de Galileu o de Newton en la comprensié de l'univers i del mén
que ens envolta.

Tot i ser fonamental per a entendre la biologia, I'evolucié és una teoria jove, que no va ser
admesa per la comunitat cientifica fins a principis del s. XX. En I'actualitat, la recerca en biologia
evolutiva continua recavant dades i fets que no fan més que confirmar i refinar el coneixement

que tenim sobre I'evolucié.


http://media.hhmi.org/hl/06Miller.html
https://www.ibe.upf-csic.es/news
https://www.ibe.upf-csic.es/news
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1.1. Teoria sintetica de I’evolucio

Cap al final de “Lorigen de les espécies”, Charles Darwin va escriure:

“Es interessant contemplar un embullat ribas, revestit de moltes plantes de molts tipus, amb ocells
cantant entre els arbustos, amb diversos insectes que s’enfilen, i amb cucs que s’arrosseguen per la
terra humida i pensar que aquestes formes primorosament elaborades, tan diferents entre elles i
dependents les unes de les altres de manera tan complexa, han estat produides per lleis que actuen al
nostre voltant”. (Tercer tom de la traduccié, pagina 137)

Els i les cientifiques han estat fascinats des de fa centenars d’anys per la diversitat biologica, fent-se
preguntes com "com van sorgir tots els diferents organismes?" o "quins mecanismes o processos
provoquen les diferéncies entre les espécies?”

Possiblement, tu també t’hagis fet aquestes preguntes. De fet, des de ben petits tots hem sentit

explicacions sobre la diversitat de la vida i, de forma més o menys reflexionada, hi tenim les nostres
idees.

L'objectiu d’aquest primer bloc és oferir una actualitzacié relativa a la teoria de
I'evolucié en base a les evidencies genétiques i filogenetiques dels darrers 15 anys.

1.1.1. La teoria de I'evolucié de Darwin i Wallace

Lorigen de la vida a la Terra i I'evolucié biologica han estat qiiestions que han despertat la
curiositat dels éssers humans des de I'antiguitat. No obstant aixo, fins al segle XVIII el
pensament biologic occidental va estar dominat per I'essencialisme, la idea que les formes de
vida romanen immutables.

A principis de segle XIX, Jean-Baptiste Lamarck, naturalista francés, va postular la seva teoria de la
transmutacié de les espécies, que va ser la primera teoria cientifica de I'evolucié completament
formada. Lamarck va proposar a la seva hipotesi que “la funcié crea I'organ”; proposava que els
organismes s'esforcen continuament per adaptar-se a les variacions de les condicions del medi en que
viuen. En Ultima instancia, els organs o caracters adquirits durant la vida s’hereten.

No va ser fins I'any 1858 quan Charles Darwin i Alfred Russel Wallace - tots dos naturalistes de
I'época - van publicar una nova teoria evolutiva, que va ser explicada en detall en I'obra de Darwin
“L'origen de les espécies (1859)”. A diferéncia de Lamarck, Darwin proposava la idea d'una
ascendéncia comuna i un arbre de la vida fet de moltes ramificacions.

Entre les idees essencials de la teoria de I'evolucié de Darwin, o per seleccié natural, es troben:

e Entre els organismes hi ha una lluita per la supervivéncia

e Hi ha una gran variabilitat entre els individus d’una mateixa poblacié

e El medi selecciona els organismes més ben adaptats

* Les especies evolucionen: els organismes més ben adaptats son els que es reprodueixen
i transmeten ens seus caracters més avantatjosos a la descendéncia.


http://www.traduccionliteraria.org/biblib/D/D1013.pdf
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El debat al voltant de I'obra de Darwin va portar a la rapida acceptacié de I'evolucié, pero el mecanisme
que proposava, la seleccié natural, no va ser ampliament acceptat fins a la década de 1940.

D’esquerra a dreta:

Imatge de Charles Darwin.
Credit: Julius Jéaskeldinen via Wikimedia
Commons, amb llicéncia CC BY 2.0.

Fotografia d'Alfred Russel Wallace.
Imatge del domini pablic, via Wikimedia
Commons.

EN .
ACC\

El Lamarckisme a l'aula

Cal destacar que els coneixements actuals sobre I'heréncia dels caracters demostren
que la teoria de Lamarck és incorrecta, ja que els caracters adquirits per un individu al
llarg de la vida no es transmeten a la descendéncia. No obstant aixo, les idees de
Lamarck van ser molt importants a I'época en que van apareixer i van contribuir al
desenvolupament progressiu de la teoria de |'evolucié.

Malauradament, encara a data d’avui alguns estudiants tenen dificultats per a entendre
que els postulats lamarckistes sén erronis. D'acord amb les observacions de Jiménez et.
al. (Jiménez, Branas i Pizarro, 1992); “és freqlient entre I'alumnat de I'educacié secundaria
trobar-se amb un obstacle a I'hora d’entendre els fonaments de I'evolucié: el pensament
lamarckista esta arrelat en els conceptes previs de part dels estudiants. Aixo suposara un
problema a I'hora de comprendre, raonar, acceptar i aplicar altres teories evolutives”.

Es

Sera doncs molt important acompanyar |’ensenyament de la teoria de I'evolucié amb una
avaluacié de les idees preconcebudes inicials i, sobretot, d'una revisié de les mateixes a
la llum de les noves nocions incorporades. Per a rebatre el postulat lamarckista més
estés, el de la pérdua per desus d'un organ o |'aparicié per Us, es pot emprar I'exemple
de la girafa.

" De la mateixa manera, si no s'utilitza un drgan, no hi ha manera que la descendéncia ho sapiga. Caldra esperar una mutacié casual (o,
molt sovint, el conjunt de mutacions) que faci desaparéixer |'drgan. Aquestes mutacions tant poden aparéixer en un organisme que faci
servir aquest 6rgan com en un que no. En el primer cas, la seleccié natural actuara contra aquestes mutacions, ja que no disposar de
I'organ sera perjudicial (o, fins i tot, incompatible amb la vida), mentre que en el segon, la seleccié sera positiva, perd actuara amb una
intensitat proporcional al cost de produir i mantenir aquest organ.


http://repositorio.ual.es/bitstream/handle/10835/2306/Trabajo.pdf?sequence=1
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Fotografia d'una girafa.
Crédit: Daniel Ramirez de Honolulu, USA, via Wikimedia Commons amb llicéncia CC BY 2.0.

Si una girafa estira el coll per a menjar-se les fulles més altes d'un arbre, aquest procés
mecanic no causa canvis quimics en I'’ADN, que sén necessaris per a poder passar aquest
fenotip a la seva descendéncia. Tot i aixo, Lamarck no tenia accés a la informacié genética
i va postular que aquest mecanisme funcionava. Aquest exercici mental es pot introduir
a l'aula amb el format d'enquesta inicial, fent servir eines digitals com bé mentimeter o
kahoot i multiple resposta.

Les respostes dels estudiants proporcionen un mapa interessant per als docents a |'hora
d'abordar I'evolucié amb el grup en particular. Al finalitzar el tema, pot ser interessant
repetir la pregunta, ara amb un altre exemple (per exemple, amb I'elefant).
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1.1.2. La teoria neodarwinista

Tot i que les idees de Darwin i Wallace van suposar un gran aveng, la seva teoria no explicava com
operava la variabilitat. El motiu principal és que, malgrat la idea d'heréncia ja havia estat
proposada per un contemporani de Darwin, Gregor Mendel, Darwin no va tenir accés a les seves
idees i no va integrar aquest concepte a la seva teoria.

El neodarwinisme, o teoria sintética de I'evolucid, va apareixer a principi del segle XX i va permetre
integrar la teoria de la seleccié natural de Darwin amb els descobriments en genética que s’havien fet
des de la biologia, la bioquimica i la paleontologia. La teoria sintética de I'evolucié es fonamenta en
algunes idees clau:

* La variabilitat biologica esta causada per mutacions i recombinacié genética que es
produeix durant la meiosi

e La seleccié natural actua sobre la variabilitat genética

* ['evolucié es produeix gradualment com a resultat dels canvis que es donen en una poblacié

* La unitat evolutiva no és I'individu, siné la poblacié

Sorprenentment, totes les afirmacions recollides a la teoria sintética de I'evolucié es van postular
abans que es descobris la molecula responsable de carregar I'heréncia. Watson i Crick proposen
I'estructura en doble heélix de la molecula d'ADN i la publiquen el 25 d'abril de 1953 a la
revista Nature, basant-se en |'analisi cristal-lografica per raigs X de Rosalind Franklin.

U

Linvestigador de I'IBE Ignacio Ribera, que ens va deixar el 15 d'abril de 2020, va
participar al programa de divulgacié cientifica Quéquicom, al capitol “Evolucid, rere els
passos de Darwin”.

El viatge de Darwin, a prop de casa

En el reportatge, el reporter Pere Renom repassa de la ma dels investigadors algunes
proves de la seleccié natural com a mecanisme d’evolucié que s’han estudiat a Catalunya:
els escarabats cavernicoles del Pirineu, els fossils de rosegador, o una nova raca de porc
nan destinada a la recerca biomeédica.

®


https://es.wikipedia.org/wiki/Rosalind_Franklin
https://www.youtube.com/watch?v=CCvAADQoz0A&feature=emb_title
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1.1.3. Teoria de I'evolucié avui

A I'Origen de les Espécies, Darwin va descriure una idea que molts encara troben impactant: que
tota la vida en la Terra, inclosa la vida humana, va evolucionar a través de la seleccié natural. 150
anys després de la seva publicacié, el nombre d’evidéncies de I'evolucié és aclaparador i no fa
més que créixer.

B

Durant els darrers 150 anys s'han fet molts descobriments fossils que han permés rastrejar |'evolucié
dels organismes actuals a partir de formes anteriors. Per altra banda, la seqiienciacié de I'ADN ha
confirmat sense cap dubte que totes les criatures vives comparteixen un origen comu. De fet, no
cal anar molt lluny per trobar evidencies de I'evolucié: es poden veure innombrables exemples
d'evolucié en accié al nostre al voltant; des de I'arna clapejada que coincideix en color amb la
contaminacié fins als virus que canvien rapidament com el VIH i la grip aviaria HSN1. L'evolucié és un
fet cientific tan fermament establert com que la Terra és rodona. Tot i aixd, encara s'observa que
algunes persones qliestionen la seva validesa.

Biston betularia femella. Donald Hobern de Copenhagen, Denmark, via Wikimedia Commons amb llicencia CC BY 2.0.

Les bases teoriques del neodarwinisme o teoria sintética de I'evolucié ja estaven assentades als anys
1950, molt abans que es coneguessin amb detall els mecanismes moleculars de processos com la
mutacié o la recombinacié. A part dels avengos en genética molecular que van omplir aquests forats
en els anys 1960-1980, la seqiienciacié de genomes sencers va permetre entrar fins a la cuina de
I'evolucié. Posteriorment, s'ha refinat la teoria sintética de I'evolucid, amb debats sobre la
importancia de la seleccié natural sobre cadascuna de les mutacions observades (la immensa majoria,
de fet, sén, o es comporten com si fossin, neutres), o sobre si tots els caracters sén adaptatius o pot
ser que siguin simplement efectes secundaris d'altres caracters adaptatius.

Dos descobriments relativament recents s’han interpretat com a contraris a |'ortodoxia darwiniana:
la transferéncia genética horitzontal i 'heréncia de marques epigenétiques.


http://www.traduccionliteraria.org/biblib/010.htm
http://www.traduccionliteraria.org/biblib/010.htm
https://www.scientificamerican.com/espanol/imagenes-de-la-ciencia/la-revolucion-industrial-llevo-a-estas-polillas-a-cambiar-de-color/
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® En la transferéncia genética horitzontal, bacteris evolutivament llunyans els uns dels altres sén
capacos de compartir material genétic mitjancant plasmidis. Sovint, comparant genomes bacterians,
s'observen gens que presenten relacions filogenétiques entre ells diferents de les que es donen entre
els genomes sencers. Per tant, no sempre es déna que |'arbre genealogic de les espécies es compleixi
en cadascun dels seus gens. Tanmateix, hem de considerar aquest fenomen més un repte técnic en la
construccié d'arbres que no pas una negacié de I'origen comu de tots els éssers vius.

Un equip de recerca de I'Institut de Biologia Evolutiva (IBE) ha demostrat que les comunitats d'insectes que viuen sobre les mateixes plantes poden
compartir també les comunitats de microorganismes endosimbionts que porten a les seves cél-lules. L'estudi, liderat per Jesis Gémez-Zurita, del laboratori
d'Evolucié d'escarabats herbivors (https://www.ibe.upf-csic.es/zurita), apunta a les fulles dels arbres com a mecanisme de transmissié horitzontal
d'endosimbionts bacterians entre insectes herbivors. La troballa podria resultar d'interés per als estudis ecoldgics de les infeccions bacterianes i per a la
creacié de plans de protecci6 d'espécies.

A la imatge, Calligrapha alni Schaeffer, una de les espécies de I'estudi, gaudint del sol sobre una fulla de vern. Crédit: Tinguaro Montelongo.

e El desenvolupament dels organismes multicel-lulars implica una maquinaria molt complexa de
regulacié genética que permet que els diferents gens s’expressin només en el moment del
desenvolupament en quée cal que ho facin. Alguns d'aquests mecanismes consisteixen en la
col-locacié de marques (per exemple, grups metil) sobre el propi ADN, conegudes com a marques
epigenétiques. Per tal de poder comencar el desenvolupament embrionari des de zero, aquestes
marques s’esborren en els gametes.

Tanmateix, s’han observat casos aparents de marques epigenetiques heretades entre generacions,
sovint associades a la interaccié amb I'ambient?. Aquest fet s'ha interpretat de manera lamarckiana,
ja que voldria dir que I'ambient si que podria influir sobre el genoma i, d’alguna manera, pilotar-ne
I'evolucié, o sobreescriure-la. No obstant, es pot argumentar que els mecanismes que permeten les
marques epigenétiques estan sota el control del propi genoma i, per tant, també estan subjectes a la
seleccié natural en el sentit darwinia.

2Un dels casos més coneguts és el de la cohort que va ser concebuda durant la gran fam que es va donar als Paisos Baixos en acabar la Segona Guerra
Mundial, els quals presenten marques de metil-lacié especifiques en gens relacionats amb I'obesitat.
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ACCIO

El neodarwinisme en accié

Un problema freqiient a I'hora de comprendre els fonaments de I'evolucié el provoca el
fet que la teoria és molt coneguda, pero en canvi molt poc compresa. Els motius sén
diversos, perdo un d'ells és que l'ensenyament de la teoria s'aborda amb idees
preconcebudes per part de I'alumnat. Aixo implica que per a transmetre els coneixements
evolutius cal destinar part dels esforcos en avaluar si els estudiants han desbancat
algunes de les seves idees preconcebudes després del bloc tematic.

Es proposa per a consolidar la comprensié de les bases de la variabilitat i ['heréncia, un
experiment senzill a classe on reproduim I'evolucié de les bactéries i I'aparicié de
les superbactéries (annex Neodarwinisme).

®

Per a explicar els conceptes referents als mecanismes evolutius en accié, es poden fer
servir alguns videos de youtubers com bé aquests:

®®

A I'hora d'introduir la teoria de I'evolucié a l'aula, es poden fer servir diversos temes,
personatges o debats que generin l'interés de |'alumnat en els continguts teorics de la
lligd. A continuacié, s'exposen algunes propostes.

Ara mateix, estem evolucionant?

Es una bona pregunta “trampa” a fer tot just acabant la sessié de teoria sintética de
I'evolucié. L'objectiu de la pregunta és abundar en la idea que per evolucionar cal tenir
descendeéncia, i que el que evolucionen sén les poblacions i no els individus; és un bon
moment per a recuperar la definicié del DIEC2, que podria buscar un dels alumnes al
diccionari i llegir per tancar la classe: evolucié biologica (1 f. [Bl] Procés segons el qual els
éssers vius s'han originat els uns dels altres per descendéncia i per canvis).

Cal recordar que per a que l'evolucié operi calen dos ingredients: variacié en una
especie, i éxit reproductiu diferencial, és a dir que algunes persones tinguin més fills i
altres menys a causa dels seus gens. Per tant, sabem que com a espécie estem
evolucionant, pero en tractar-se d'un procés inherentment impredictible, no podem
saber cap a on ens porta.


https://www.youtube.com/watch?v=rrfJEZ3m1Tc&ab_channel=Vozp%C3%B3puli
https://www.youtube.com/watch?v=4hNLJIBsdEI
https://www.youtube.com/watch?v=qPtuXDXG-CI
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Per a portar aquesta definicié teorica a I'experiéncia quotidiana, es poden treure un
parell de temes actuals que portin a una reflexié per part dels alumnes en base a la seva
experiéncia, i que per tant contribueixin a que fixin les idees clau de la teoria de
I'evolucié.

® Ara som capagcos de tractar moltes malalties, i gent que abans moria jove® ara és capag
de sobreviure i tenir fills. Per tant, si hi ha gens que contribueixen a aquestes malalties i
fins i tot les causen, ara estan passant a les segiients generacions quan abans no ho feien.
Aquest fenomen rep el nom de relaxacié de la seleccié natural, pero és dificil de
quantificar.

* La seleccié natural es basa en la reproduccié diferencial: hi ha individus que es
reprodueixen més que d'altres, i si aquests comparteixen algunes variants que
contribueixen a la seva supervivéncia i a la seva reproduccié, aquestes variants
augmentaran de freqiiéncia en la poblacié. De fet, podem calcular un index d’oportunitat
per a la seleccié en humans, que seria la variancia estadistica en el nombre de fills (es pot
fer per exemple el calcul per a tots els alumnes d’una classe). Els valors d’aquest index
estan minvant molt en els humans, i especialment en les societats afluents. D’una banda,
han disminuit molt les families nombroses, pero, de |'altra, gracies a la reproduccié
assistida, moltes dones poden ser mares. Si absolutament tothom sobreviu i té
exactament el mateix nombre de fills, s’ha acabat I'evolucié. Tanmateix, canvis
ambientals o |'aparicié de noves epidémies poden fer reapareixer noves oportunitats per
a I'adaptacié, que es traduiran en seleccié natural si la medicina no ho impedeix.

Aquesta pregunta es pot connectar també amb |'actualitat no només com a individus,
siné com a societat, i es podrien llencar un parell de preguntes per dirigir la conversa:

* Quina fraccié de la variabilitat en el nombre de fills que tenen les persones es deu als
gens i quina fraccié es deu a causes socials i econdmiques? | si aquesta estratificacié
social s'associa per una banda amb el nombre de fills i per I'altra amb una estratificacié
genética? Llavors hi hauria evolucié encara que els gens que mostrin estratificacié social
no tinguin cap rellevancia fenotipica. Es a dir, qualsevol al-lel que estigui en una
freqiiencia més elevada en amish o en jueus ultraortodoxos, per esmentar dues poblacions
amb altes fecunditats, augmentara de freqliéencia i es comportara com una variant
adaptativa, encara que no tingui res a veure amb el fet que aquestes poblacions siguin
més fecundes. O a escala global, les variants més prevalents en regions geografiques
amb una fecunditat més elevada s’estan expandint: aixo també és evolucié.

3 Petita experiéncia macabra: pregunteu a la classe qui té familiars o amics, o potser ells mateixos, que hagin passat |'apendicitis.
Davant d'aquesta enquesta a ma alcada, repliqueu: “doncs fa cent anys haguessin mort tots”.
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o Activitat per a fer amb els estudiants: cine-forum

Una manera de parlar de I'evolucié és a través de la ficcié, per exemple
amb la pel-licula GATTACA.

Credit: Col Ford i Natasha de Vere via Wikimedia Commons amb llicgéncia CC BY 2.0.

Gattaca és una pel-licula de ciéncia-ficcié de 1997 protagonitzada per Ethan Hawke, Uma
Thurman i Jude Law, i escrita i dirigida per Andrew Niccol. La pel-licula presenta una visié
propia d'una distopia d'un mén on és possible la seleccié genética extrema, de manera
que els fills es veuen lliures de tares i malalties hereditaries. Aixo ocasiona que només els
seleccionats puguin optar a determinats treballs.

El tema central és la lluita de Vincent (Ethan Hawke) per demostrar que pot ser tan bo
com totes les persones creades directament per la manipulacié genética malgrat ell no
ho és. D'aquesta manera, es veu com Vincent fa l'impossible, tot i la seva condicié
d'ésser "imperfecte”, per a entrar a treballar en Gattaca i aixi complir el seu somni: volar
a 'espai exterior.

Recentment, la investigadora Gemma Marfany va escriure un interessant article on parla
de la pel-licula. També comenta la pel-licula en aquesta sessi6 dels "pessics de ciéncia”.


https://metode.cat/revistes-metode/seccions/gens-i-gents/no-es-ciencia-ficcio.html?_ga=2.175884711.468530113.1599936592-1465568465.1599762734
https://metode.cat/revistes-metode/seccions/gens-i-gents/no-es-ciencia-ficcio.html?_ga=2.175884711.468530113.1599936592-1465568465.1599762734
https://www.youtube.com/watch?v=GXxGMNxtrmg&ab_channel=PessicsdeCi%C3%A8ncia-Pel%C2%B7licules
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1.2. Evidencies de I’evolucio

L'objectiu d’aquest bloc és revisar algunes de les miiltiples proves de I'evolucié
a través de la historia de la seva descoberta.

A través de la recerca en biologia evolutiva, es busca reforcar la comprensié de la gran varietat
de fonts d’evidéncia que donen suport a la teoria evolutiva i donar eines i proves concretes per
a incorporar-los a I'aula.

“Hi ha grandesa en aquesta visié de la vida, amb els seus diversos poders; ... des d'un principi
tan senzill, les formes més belles i meravelloses han estat i estan sent evolucionades”.

Sobre I'origen de les espécies, Charles Darwin.

La teoria evolutiva és la pedra angular de la biologia moderna perqué explica tant les caracteristiques
compartides de molts organismes (la unitat de la vida) com els processos mitjancant els quals canvien
les espécies i com se’'n produeixen de noves amb el pas del temps (la diversitat de la vida). Pero,
quina evidéncia es té d'aquesta teoria?

Les evidencies de molts ambits cientifics continuen donant suport de manera aclaparadora a la teoria
evolutiva. Com en totes les teories cientifiques, els detalls sén constantment re-evaluats i ajustats
segons les noves evidéncies, perd durant més de 150 anys de vigorosa prova cientifica, la teoria
basica només s'ha enfortit. Per tant, és per aixo que parlem de teoria de I'evolucié: ha superat amb
escreix |'etapa del coneixement cientific i se situa al mateix nivell que, per exemple, la teoria de la
gravetat.

Des dels fossils, fins a I'anatomia, a la bioquimica, la genética i la biologia cel-lular (els tres ultims
camps completament desconeguts per a Darwin i Wallace), les evidéncies acumulades en suport de
la seleccié natural i I'ancestre comi sén nombroses i consistents.

Per a poder analitzar i verificar la teoria evolutiva a través dels diversos exemples i fets, cal tenir en
compte els dos patrons principals que aquesta prediu:

e Les espécies canvien amb el pas del temps.
e Les espécies vives actuals descendeixen dels avantpassats que van viure en algun temps
i comparteixen avantpassats comuns amb totes les altres espécies que viuen avui.
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o™

La diferéncia entre teoria i hipotesi

Cal fer émfasi en la diferéncia entre hipotesi i teoria, i com aquest darrer terme té un
significat diferent en ciéncia respecte al llenguatge comu.

Parlar de teoria quan parlem d’evolucié no li treu credibilitat; una teoria és una explicacié
ben fonamentada que té la capacitat d’explicar molts fets i de fer prediccions en base als
mateixos. Qiiestionar la teoria de I'evolucié, a la llum de la gran quantitat d'evidéncies
que la sostenen, seria com qiiestionar la teoria de la gravitacié.

La teoria de I'evolucié té la capacitat no només d’explicar els fets i observacions que han
succeit i succeeixen, sind també de fer prediccions. Per exemple, la teoria de |'evolucié

pot predir com s'adaptaran a I'ds d'antibiotics els bacteris.

1.2.1. La vida ha canviat al llarg del temps

Tot i que ara ens sembli una afirmacié molt evident, aquest no ha estat el cas durant centenars
d’anys. En I'actualitat, els fossils i la informacié genética han permés confirmar aquesta afirmacié
ampliament.

Per a demostrar la veracitat de la teoria de |'evolucid, grups de recerca de tot el mén han estudiat
el registre fossil i hi han identificat conservats els ancestres comuns de moltes espécies que han
aparegut i desaparegut al planeta. Per altra banda, en l'actualitat les evidéncies moleculars i
I'analisi dels genomes també donen suport a la teoria de I'evolucié.

De fet, a dia d'avui en qualsevol genoma es poden distingir i identificar les proves de |'evolucié.
Aquesta tasca continua activa, i la recerca cientifica en biologia evolutiva continua completant el
trencaclosques dels arbres filogenétics proposats per primer cop per Darwin, principalment servint-se
d'aquestes dues eines.

Chamaeleo monachus, una especie
endémica de la llla de Socotra.
Crédit: Salvador Carranza



https://www.agenciasinc.es/Noticias/Las-superbacterias-surgieron-mucho-antes-que-los-dinosaurios
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1.2.2. Recerca actual i més proves de I'evolucié

En I'actualitat, la recerca en biologia ha permes confirmar les bases geneétiques de les
evidencies antigues de |'evolucié. A continuacio, se’n presenten algunes de molt importants.

1) Coneixem els genomes dels pinsans de Darwin.

S’ha identificat el gen que produeix la diversitat de becs que Darwin va observar entre
les diferents espécies de pinsans.

ESES

L'analisi genomica ha permeés entendre en detall el procés d’especiacié dels pinsans.

B

A partir de I'analisi de fenotips la recerca en biologia evolutiva busca trobar les relacions
familiars entre espécies. Diversos grups de recerca endrecen la taxonomia per a formar
filogénies a partir d'informacié morfologica i genética. Per exemple, el grup Sistematica,
biogeografia i evolucié dels réptils i amfibis liderat per Salvador Carranza ha estudiat els
réptils de l'illa de Socotra, a 100 quildometres de Somalia, com en el seu dia ho va fer
Darwin amb els pinsans a les Galapagos, amb la diferéncia que el grup del Dr. Carranza
ha pogut fer I'analisi genomica, en aquest cas mitjancant la técnica d’ADN barcoding,
per a revelar que només coneixem el 50% de les espécies d’aquest arxipélag.

ESES

Un altre exemple el trobem al grup de Diversitat i
Evolucié de les Papallones liderat per Roger Vila.
Recentment, al seu grup han seqlienciat I'ADN del
pol-len que transporten els insectes per descobrir
les seves rutes migratories.

Aplicant la técnica metabarcoding de seqlienciacié
massiva de ’ADN a una petita regié de ’ADN del
pol-len que transporten els insectes, I'han fet servir
com si es tractés d'un codi de barres que permet
identificar la planta de quée van xuclar el néctar.

L'estudi també demostra, per primera vegada,
que les migracions dels insectes fan possible la
pol-linitzacié transcontinental i, per tant, que
es barregin varietats de plantes de la mateixa
espécie molt distants geograficament.

Imatge d'una papallona Vanessa cardui
@b libant el néctar d'una flor. Crédit: Vlad Dinca.


https://www.scientificamerican.com/article/darwin-s-finches-get-their-genomes-sequenced/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/25686609/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/29170277/
https://www.ibe.upf-csic.es/carranza
https://www.ibe.upf-csic.es/carranza
https://ellipse.prbb.org/ca/la-meva-feina-es-80-passio/
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/5302273/maximized#.X7T26hNKjUJ
https://www.ibe.upf-csic.es/vila
https://www.ibe.upf-csic.es/vila
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/217805285/maximized#.X7T3IRNKjUI
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o Barcoding i metabarcoding

L'ADN barcoding, o codificacié de barres de I'ADN, és un métode d'identificacié d'espécie
mitjangant una seccié breu d’ADN d’un gen o gens especifics. La técnica de barcoding permet
identificar qualsevol espécie analitzant una mostra molt petita, com de plomes o d'excrements, la qual
cosa permet estudiar les espécies sense causar cap mal a I'animal i al seu ecosistema.

e’ Nery
El andlisis de redes complejas de ADN. "
revela un nuevo pariente unicelular ) ‘
de los animales o

Un equip de recerca de I'IBE liderat per Ifiaki Ruiz-Trillo ha identificat un possible nou parent unicel-lular dels animals utilitzant metabarcoding
i I'analisi de xarxes complexes. L'estudi ha estat possible gracies a les mostres arreplegades durant I'expedicié Tara Oceans.

Metabarcoding

Mostra amb Extraccid Copia dels frag Ci i6 amb dentificacic
espécies d'ADN d'ADN de cada altres bases de de l'espectre
desconegudes espécie (codis de dades d'espécies
barres, o barcoding)

La principal diferéncia entre els enfocaments és que el metabarcoding, a diferéncia del barcoding, no es centra en un organisme
especific, siné que pretén determinar la composicié de les espécies dins d’una mostra.


https://www.youtube.com/watch?v=BIMu9AlebHE&ab_channel=InstitutdeBiologiaEvolutivaIBE
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2) Hem descobert les bases genétiques del melanisme de I'arna Biston betularia.

La mutacié que va donar lloc al melanisme industrial a Gran Bretanya va ser la insercié d'un
gran element transposable repetit en tandem, al primer intron del gen cortex.

ES

A I'IBE, el grup Genomica evolutiva i funcional liderat per la Josefa Gonzélez estudia els
processos moleculars de I'adaptacié i les consequiéncies funcionals de les mutacions
adaptatives, com les induides per transposons (elements transposables de I'ADN) o les
mutacions nucleotidiques en I'organisme model Drosophila melanogaster.

També estan interessats en les dinamiques poblacionals dels transposons, ja que sén els
components més actius, diversos i antics dels genomes, raons per les quals conéixer-ne
Iimpacte i la biologia és indispensable per entendre la funcié i I'evolucié dels genomes.

En un estudi recent del grup, I'equip de recerca va identificar 300 elements mobils de
I'ADN que contribueixen a 'adaptacié a I'ambient, clau per a I'evolucié de les espécies.
Es tracta de |'estudi més extens fins avui, amb |'analisi dels elements mobils de I'ADN de
60 poblacions naturals de mosca de la fruita. El treball permet avancar en la comprensié
dels mecanismes d'adaptacié implicats en la resposta a |'estres, el desenvolupament
embrionari o el comportament.

ES

Fotografia de I'investigadora
Barbara McClintock.

Ella va descobrir els transposons
(elements mobils del genoma) en el
blat de moro, pero al no rebre suport

i reconeixement va deixar aquesta linia
de recerca. Quan altres cientifics van
confirmar els resultats de McClintock,
es va reconéixer el seu treball i va
guanyar el Premi Nobel.

ES

4 A tall d’anécdota, la mutacié que causa la coloracié vermellosa de les taronges sanguines també esta causada per un element transponible.


https://www.nature.com/articles/nature17951
https://www.ibe.upf-csic.es/gonzalez
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/223037816/maximized#.X7T3bxNKjUJ
https://es.wikipedia.org/wiki/Barbara_McClintock#/media/Archivo:Barbara_McClintock_(1902-1992)_shown_in_her_laboratory_in_1947.jpg
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3) Coneixem quines variants genétiques han estat la base de la seleccié
artificial en plantes i animals domeéstics.

ES

El blat de moro és un bon exemple d'espécie domesticada per |'ésser huma. Els
genetistes i els arquedlegs han revelat els misteris del com i |'on va ser domesticat el blat
de moro fa gairebé 9000 anys. A través d'aquest tema, és un bon moment per parlar del
fet que el que mengem no és natural, siné fruit de la feina de generacions d’agricultors.
De fet, moltes espécies no existirien sense nosaltres - hi ha poques especies cultivades
que puguin sobreviure fora dels camps de conreu. La seleccié artificial ha permes que la
poblacié humana creixi exponencialment.

Portada de la revista Science on es va
publicar I'article mencionat, relatiu a la
historia evolutiva dels llops, i que va ser
co-liderat per Tomas Marqués-Bonet.

Un altre exemple de seleccié artificial el trobem en el cas dels gossos. Durant moltes
generacions, els gossos han acompanyat els éssers humans i els han ajudat en diverses
tasques, com per exemple estirar els trineus o, més endavant, vigilar el bestiar. Els
gossos que han arribat a data d'avui sén capacgos de llegir les nostres expressions, tret
essencial que durant generacions de co-evolucié d’hominids i canids va ser privilegiat. A
dia d'avui, sabem que tots els gossos provenen d'un ancestre comu dels gossos i llops,
tot i que encara no s’ha trobat cap fossil d’aquest ancestre.

Recentment, el grup de recerca de I'IlBE de Genomica Comparativa liderat per Tomas
Marqués-Bonet ha descobert que l'avantpassat dels actuals gossos de trineu va
aparéixer al principi de I'Holocé a I'Artic asiatic. A I'estudi, I'equip ha analitzat el genoma
antic d'una mandibula de gos de l'illa de Zhokhov (Sibéria) de 9500 anys i hi ha identificat
nombroses adaptacions a la vida a I’Artic en coml amb als gossos de trineu actuals. Els
resultats de la recerca impliquen que la combinacié d'aquests gossos amb la innovacié
de la tecnologia del trineu va facilitar la subsisténcia humana fa 9500 anys en les
condicions extremes de I'Artic.

S ES


https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/25384135/
https://www.ibe.upf-csic.es/es/marques
https://www.ibe.upf-csic.es/home/-/asset_publisher/T2caeLMECPvW/content/id/235863274/maximized#.X7T4KBNKjUJ
https://www.xlsemanal.com/conocer/naturaleza/20180927/perro-lobo-domesticar-evolucion-hombre.html
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Lésser huma és tolerant a la lactosa?

La persistencia de |'activitat de la lactasa durant |'edat adulta permet a molts humans
digerir la lactosa més enlla de la infantesa. Tot i que els simptomes de la intolerancia a la
lactosa sén relativament lleus, la persistéencia de la lactasa és un tret adaptatiu. Ho sabem
perqué som capagos de reconéixer en el genoma |'empremta que deixa la seleccié
positiva, i en el cas de les mutacions que causen la persisténcia de la lactasa, és el resultat
més clar que ens han donat les proves estadistiques que fem servir per a detectar
I'adaptacié.

Pot ser simplement que I'abséncia dels simptomes gastrointestinals lleus que causa la
lactosa permeti superar I'aversié cultural a la llet que es déna en moltes cultures i, per
tant, disposar d'un recurs alimentari molt important. Almenys dues mutacions diferents
causen la persisténcia de la lactasa, una de predominant a Europa i I'altra a |'Africa
Oriental.

Cal remarcar que altres poblacions que disposen de ramaderia bovina, com les del
sud-est asiatic, no presenten persisténcia de la lactasa. Aquest és un argument contra el
lamarckisme i a favor de I'evolucié darwiniana: el fet de tenir vaques no fa aparéixer
magicament la mutacié necessaria per a poder digerir la llet.

Aquest és un tema delicat de presentar a l'aula. Per una banda, s'ha demonitzat la
lactosa per interessos comercials: cal remarcar que els aliments sense lactosa no sén més
sans que els que en presenten. De fet, una quarta part dels adults que genéticament
haurien de ser intolerants a la lactosa consumeixen llet sense que els causi problemes
digestius, i en la resta de casos sén molt lleus.

Pero de l'altra banda, cal evitar donar la impressié que els estudiants intolerants a la
lactosa® sén, d'alguna forma, més evolucionats que els seus companys que no ho sén. A
sobre, donada la distribucié geografica de la persisténcia de la lactasa, aquesta sera més
frequient en els estudiants locals que en la majoria de nouvinguts® .

Potser un angle per on atacar-ho és que, per a la majoria de la humanitat actualment i per
a tota la humanitat fins fa uns 5.000 anys, el que era normal era ser intolerant a la lactosa.

® A més, cal distingir I'alérgia a la lactosa i la intolerancia general a les proteines de la llet de vaca, dos problemes diferents de la
intolerancia a la lactosa, menys freqiients perd també menys lleus.

¢ Per exemple, la persisténcia de la lactasa és absent a la Xina, cosa que s’ha traduit culturalment en |'aversié al consum de llet de
vaca. Per a molts xinesos, beure llet de vaca és tan fastigés com beure-se’n les baves.


https://eresciencia.com/intolerancia-a-la-lactosa-evolucion/
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1.3. L’evolucié dels hominids

L'objectiu d’aquest bloc és presentar els darrers avencos en la recerca
dels origens de I'ésser huma.

Quins van ser els nostres avantpassats?
Com i quan vam adquirir les caracteristiques propiament humanes?

Si mirem els humans com els biclegs mirarien qualsevol animal, destaquen certes caracteristiques
com un cervell gran, que ens desplacem amb dues cames en comptes de quatre i la manera com fem
servir les mans per fabricar eines. Tanmateix, en eixamplar la mirada, els biolegs veuen que aquests
caracteristiques també estan presents en altres primats i que els humans les presenten en un grau
extrem.

Charles Darwin, molts anys després de publicar la seva teoria de I'evolucié a “I'Origen de les
espécies”, va encarar la pregunta, “qué passa amb nosaltres, els humans?”. Ell va especular, encara
sense tenir-ne evidéncia, que érem descendents d'un ancestre comi que compartiem amb els simis
africans. La seva esperanca era que algun geoleg o paleontodleg descobris algun dia els fossils que
confirmessin aquesta hipotesi.

En I'actualitat, la comunitat cientifica ha recuperat milers de fossils d'hominids dels dltims 6 milions
d'anys, que han permés confirmar la hipotesi de I'ancestre com i reconstruir bona part de la nostra
historia més antiga. De fet, emprant técniques genétiques basades en I'analisi de I'’ADN, en els
darrers 35 anys els investigadors han estimat que els humans i els ximpanzés han estat evolucionant
independentment durant gairebé set milions d'anys.

Molts d'aquests avencgos han estat possibles gracies a la paleogenémica, una jove disciplina basada
en la recuperacié i I'analisi del material genétic conservat en restes d'organismes antics. D'entrada, la
paleogenomica permet la reconstruccié de les filogénies de les espécies actuals, perd també situa els
fossils en la genealogia que uneix totes les espécies.

Per a saber-ne més sobre la genomica,
paleogenomica i paleoproteomica, consulta
I'annex GENOMICA.
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L'analisi morfologica i paleogenomica dels Homo sapiens arcaics i dels grups d’hominids que van
coincidir amb els sapiens fa més de 45.000 anys (els neandertals i denisovans) continua revelant més
i més detalls de les diverses fases de I'evolucié biologica dels humans moderns. El que ara per ara és
ben conegut és que el procés evolutiu huma no va ser lineal, siné que va haver-hi moltes espécies
implicades, variacions i extincions en diferents moments.

Per altra banda, I'analisi genomica d’humans moderns vius ha permées comprendre com es codifiquen
molts trets fenotipics, com el color de la pell, del cabell i dels ulls, els grups sanguinis, la persisténcia
de la lactasa i molts altres. Ara podem analitzar els genomes dels fossils i esbrinar parts del seu
fenotip que no fossilitzen. Aixi, Carles Lalueza-Fox, investigador principal al grup Paleogenomica de
I'IBE, va poder mostrar que alguns Neandertals eren peél-rojos, o podem resseguir en el temps quan
van apareixer trets com la persisténcia de la lactasa o les mutacions que protegeixen de la malaria.
També podem, a partir d'un fragment qualsevol d'os, deduir el sexe’ o I'alcada de I'individu del que
prove, cosa que abans només era possible a partir de |'estudi d’ossos concrets, com la pelvis o el fémur.

B

Imatges del procés de preparacié d'una mostra antiga, en aquest cas una dent de neandertal. El procés de preparacié de la mostra és destructiu. En el
cas d'ossos antics, per exemple, implica esmicolar i fer pols un fragment de la mostra. Cal tenir en compte que els estudis arqtueologics requereixen que
les mostres fossils conservin la seva forma original, de manera que I'analisi gendmica d’una mostra antiga sempre comporta un compromis que s'ha de
valorar en cada cas. L'extraccié de la mostra es fa en unes instal-lacions especials, anomenades sales netes o blanques, especialment indicades per a
I'estudi d’ADN antic.Els investigadors han de posar-se un vestit especial i totes les superficies on es treballara han d'irradiar-se amb un feix de rajos UV a
fi de destruir les restes d’ADN modern que puguin contaminar la mostra antiga. Crédit: Pilar Rodriguez.

Pero no sempre la paleogenomica pot fer la seva magia. Pot ser que, en molts aspectes interessants,
no coneguem tot I'entrellat que relliga genotip i fenotip. I, molt més important, en molts casos, i
malgrat els recents avencos técnics, no podem extreure informacié de fossils I'/ADN del quals es troba
massa fragmentat o degradat, o en quantitats insuficients. Aquest impediment es déna més sovint en
climes calids i humits, cosa que explica en part el biaix a favor d'Europa i de les latituds mitjanes i
elevades en la reconstruccié de la prehistoria mitjancant la paleogenomica.

Com a resposta a les limitacions de la paleogenomica a I'hora d’explorar la historia evolutiva més
antiga, en els darrers 5 anys ha despegat la paleoprotedmica, una técnica molt jove basada en la
recuperacié i analisi de proteines de restes biologiques del passat. Les proteines antigues (proteomes
antics) ofereixen la solida longevitat d'un os fossilitzat, perd contenen moltissima menys informacié
que els genomes, doncs de tota la variabilitat que hi ha al genoma només una petita part es manté
en el proteoma®.

Ara per ara, i malgrat aquestes limitacions, la paleoproteomica es perfila com una técnica que pot
resultar clau per a descobrir els secrets que avui encara amaga el nostre passat més antic.

7 No tingueu por d'aquesta paraula, també demonitzada ultimament. Una analisi genética ens dira el sexe cromosomic d'aquella persona, perd no la
construccié personal i social que se’n faci, és a dir, el génere. Tanmateix, no tenim cap prova que demostri que ambdds conceptes no coincideixen en la
immensa majoria dels humans fossils.

8 Recordeu que només un 1,5% del nostre genoma codifica per proteines.


https://www.ibe.upf-csic.es/lalueza
https://www.ibe.upf-csic.es/lalueza
https://science.sciencemag.org/content/318/5855/1453.abstract
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1.3.1. El génere Homo

El desenvolupament de la cultura, el foc i la fabricacié d’eines van ser fonamentals per a I'éxit
evolutiu dels diferents hominids del génere Homo, que finalment ens van conduir a la nostra
espécie, I'Homo sapiens.

L'Homo sapiens es va distingir per ser capag¢ d’elaborar idees complexes, d'associar simbols amb
gestos i de comunicar-se. Era molt habil i fabricava objectes amb petxines, ossos i pedres. També
decorava les coves on vivia amb pintures i gravats, com es pot veure a les coves d'Altamira, a
Cantabria, o a Chauet, a Francga.

Les eines de pedra van permetre als humans antics competir primer amb carronyaires i després amb
predadors, ampliant les seves dietes. Finalment, els humans arcaics van ampliar el seu rang geografic
per abandonar el continent africa fa 1,8 milions d’anys.

Els individus del génere Homo van colonitzar Eurasia i Australia, excepte aquelles zones amb climes
extrems, i aquestes poblacions van anar donant lloc al llarg de generacions a les diverses espécies de
les que tenim constancia a través del registre fossil.

La reconstruccié de la historia dels hominids continua

Estudis actuals han aclarit algunes de les qliestions més enigmatiques que envolten
I'aparicié de I'Homo sapiens:

1) LHomo sapiens va tenir sexe amb altres hominids arcaics.

L'Homo sapiens va conviure amb altres espécies com els neandertals o els hominids de
Denissova. Els neandertals van viure a Europa, el Proxim Orient i les estepes russes, i
eren robustos i habils cacadors. A Espanya hi ha molts jaciments arqueologics
neandertals, sobretot en coves com la del Sidrén, a Asturies, i el recer rocallés conegut
com Abric Romani, a Catalunya. Disposem del genoma de diversos neandertals, cosa
que ens ha permes identificar-ne restes en els humans no africans actuals. Aquest patré
és compatible amb I'encreuament entre neandertals i humans anatomicament moderns a
I'Orient Proxim fa uns 50.000 anys, quan els humans anatdmicament moderns van sortir
de I'Africa.

L'any 2010, en sequenciar un fragment de falange del dit xic trobat a la cova de
Denissova, a I'Altai siberia, es va descobrir que no pertanyia a un neandertal, com es
pensava, sind a una nova branca humana, que va divergir dels neandertals fa uns 300.000 anys.


https://www.filmaffinity.com/es/film444830.html
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Ens trobem en la situacié peculiar que coneixem molt millor el genoma d'aquests humans® que
no pas el seu fenotip, ja que només disposem de fragments forca petits de I'esquelet i
les dents de sis individus de la cova de Denissova, més una mandibula d'una cova del
Tibet. L'any 2019, un equip de recerca liderat per la universitat Hebrea de Jerusalem i

amb participacié de I'IBE va aconseguir reconstruir per primer cop els trets del rostre i
del crani dels hominids de Denissova només a partir de dades moleculars. Aquest

coneixement del genoma denissova ens ha permés detectar-ne fragments en poblacions
actuals de l'est i el sud-est asiatic, i especialment en els melanesis. Per tant, els
descendents dels denissovans o uns humans semblants encara vivien quan els primers
humans moderns van passar pel sud-est asiatic. Aixo també vol dir que el territori que
ocupaven els denissovans era molt més extens que el que sabem a partir dels fossils.

Aquest és I'aspecte que
tenien els misteriosos
denissovans a partir de la
punta d'un os menovell,
L'estudi, publicat en la
revista Cell i amb la
participacié d'investigadors
de I'Institut de Biologia
Evolutiva (IBE), proporciona
per primera vegada una
reconstruccié de |'aspecte
fisic d'aquesta poblacié
humana encara totalment
desconeguda. Podeu
conéixer el procés darrere
de la realitzacié de la
imatge de la nena de
Denissova aqui

Carles Lalueza-Fox en el jaciment de El Sidrén (Asturias), on es
van recuperar restes de 13 Neandertals que constituien un grup
familiar i dels quals s'ha pogut obtenir nombroses dades
gendmiques. Crédit: Carles Lalueza-Fox

2) Gracies al fet de qué disposem dels genomes dels tres grups d’humans (Homo
sapiens, neandertals i denissovans), hem pogut trobar traces del genoma dels
neandertals i dels denissovans en els humans actuals.

Per tant, els nostres avantpassats i aquests altres grups humans es van encreuar. L'analisi
de quins fragments dels genomes d'aquests altres hominids s’han retingut amb més
facilitat mostra que vam adquirir-ne alguns trets concrets. Per exemple, la versié del gen
EPAS1 que es troba en poblacions tibetanes és diferent a la d'altres humans i semblant
a la dels denissovans. Aquest gen esta implicat en la resposta fisiologica a la concentracié
d'oxigen, i, abans de descobrir-se el seu origen denissova, ja se sabia que la versié més
freqlient en poblacié tibetana els permetia |'adaptacié a la hipoxia causada per laltitud
de l'altipla tibeta.

ES

9 'autor del genoma de Denissova, Svante Paabo, es nega a considerar els denissovans com una espécie diferent i, per tant, no tenen un
nom taxondmic formal.


https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/228625825/maximized#.X7T7ehNKjUJ
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/228625825/maximized#.X7T7ehNKjUJ
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/25043035/
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/228625825/maximized#.X7bPhhNKjUJ
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3) La paleoproteomica ha revelat informacié clau sobre I'Homo antecessor, un parent
arcaic de 800.000 anys.

Una de les espécies del génere Homo, H. antecessor, va ser descoberta a la Gran
Dolina, a la serra d’Atapuerca (Burgos), i es caracteritza per tenir trets d’algunes
espécies africanes pero també alguns trets dels humans actuals. Recentment, un equip
d’investigacié amb participacié d’investigadors de I'IBE ha aconseguit recuperar el
material proteinic més antic fins a data d’avui (800.000 anys d'antiguitat) a partir d'una
dent d’Homo antecessor, cosa que ha permeés millorar el coneixement de les seves
relacions filogenétiques amb espécies posteriors. Malgrat que la mostra era massa
antiga com per a contenir ADN (I’ADN es degrada més enlla dels 400.000 anys), |'analisi
s’ha dut a terme a partir de les proteines de la dent, amb la técnica anomenada
paleoproteomica.

Reproduccié del crani d'Homo antecessor descobert
el 1995 per JM. Bermudez de Castro al jaciment de la
Gran Dolina a Atapuerca (Espanya).

Crédit: Pilar Rodriguez.

Abans del descobriment de I'Homo antecessor, no hi
havia proves que confirmessin la preséncia d’hominids
a Europa abans de mig milié d'anys. Es van trobar
fossils i eines de pedra amb una antiguitat minima de
936.000 anys al jaciment de Gran Dolina a Atapuerca.

Els investigadors de I'IBE Carles Lalueza-Fox i Tomas
Marqués-Bonet han participat en la recuperacié del
material proteinic de I'Homo antecessor, el més antic
fins a data d'avui (800.000 anys d'antiguitat), a partir
d'una dent i emprant la paleogenomica.

-

Una mirada critica

Es freqiient trobar als llibres de biologia de batxillerat referéncies a I'organitzacié social
de les primeres poblacions humanes, aixi com del paper de I'home i la dona. Moltes
vegades aquestes observacions no estan basades en evidéncies cientifiques, sino que sén
inferéncies fetes des de la mirada de la nostra societat actual (inferides per comparacié
amb els actuals cacadors i recol-lectors en els marges dels territoris habitables, entre
d‘altres). Aquest article publicat a “the conversation” recull un seguit d'observacions i
critiques respecte a la presencia de la dona i I'home en la reconstruccié que es fa de la
prehistoria, amb perspectiva de génere.

S


https://theconversation.com/quien-ejercia-los-cuidados-en-la-prehistoria-112452
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1.3.2. La recerca actual en genética de poblacions

L'analisi de la diversitat genética de les poblacions humanes s’ha utilitzat per a I'estudi de
la historia de les poblacions des dels treballs de Cavalli-Sforza els anys 1960, fets a partir
de les freqiiéncies dels grups sanguinis i d'altres marcadors, com enzims, proteines i HLA
que es poden detectar directament a la sang. A partir de la publicacié del genoma
huma, podem accedir a la diversitat sencera de tot el genoma, i aixo s'ha explorat
sistematicament en projectes com la seqiienciacié6 de 1000 genomes de poblacions
diverses d'arreu del mén.

&

Tanmateix, per bé que vam aprendre molt d'historia de poblacions (queda plenament
confirmat que els no-africans som un petit subconjunt de la variacié que es troba a
I'Africa, per exemple), algunes controvérsies van quedar per resoldre, com la magnitud
de la contribucié genética que va acompanyar |'expansié de l|'agricultura durant el
Neolitic a Europa.

Recentment, ha estat possible treure’n I'entrellat gracies a la paleogenomica i al fet que
disposem dels genomes (o de més d'un milié de posicions variables en el genoma) de
milers de restes humanes disposades tridimensionalment: en les dues variables de la
geografia europea, més en el transsecte diacronic en el temps™.

Com a exemple, Ihigo Olalde i Carles Lalueza-Fox van analitzar 271 restes humanes de
la Peninsula Ibérica, des del Mesolitic fins als visigots.

ES

Una conclusié general d'aquests estudis és que veiem, en els europeus actuals, tant el
llegat de les poblacions mesolitiques (anteriors a I'expansié del Neolitic) com de les que,
des del Proxim Orient, van portar |'agricultura en el Neolitic. La sorpresa va ser, pero,
que es va trobar un tercer component, de la mateixa importancia que els dos anteriors,
originat a |'estepa euroasiatica i que arriba a Europa Occidental amb I'Edat del Bronze fa
uns 4.500 anys.

Aquest component, que es coneix amb el nom de la cultura de Yamnaya, va tenir un
impacte molt important en la composicié genética de la poblacié europea, especialment
pel que fa al cromosoma Y: els avantpassat de tres quartes parts dels homes actuals
en aquesta area hi van arribar durant I'Edat del Bronze a través d’'una invasié de
descendents esteparis, que va reemplacar a gairebé tots els homes fa 4.000 anys.
També s’ha pogut mesurar |'impacte (menor) d'altres moviments migratoris externs i
interns, com la contribucié nord-africana, els visigots, els vikings i altres.

10 el An:
Revisions recents del tema sén: E% E&_)


https://www.internationalgenome.org/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/30872528/
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/223257407/maximized#.X7T8wxNKjUJ
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/223257407/maximized#.X7T8wxNKjUJ
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/32127690/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/32610222/
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Aquests son els germans de La Brafa, amb I'esquelet muntat. Sén sens dubte els germans més vells detectats
genéticament a la Peninsula Ibérica. El genoma antic dels germans va contribuir a poder reconstruir els darrers
8000 d'historia de la Peninsula Ibérica, juntament amb els genomes de 271 habitants de diferents periodes i indrets
geografics del territori. Crédit: Julio Manuel Vidal Encinas.

1.3.3. Més exemples d'adaptacié

En la darrera decada, gracies a la disponibilitat de dades de genotipacié a gran escala i, més
recentment, de seqiienciacié, hem pogut identificar i caracteritzar nombrosos casos
d'adaptacions humanes locals relacionades amb el clima, 'exposicié a la radiacié, patogens,
dieta, altitud i fins i tot a determinades practiques culturals com hem vist en el cas de la
lactosa (vegeu fins a una trentena d’exemples al link).

2

El grup de I'IBE liderat per Elena Bosch (Genética evolutiva de poblacions) centra part de la
seva recerca a identificar i entendre la rellevancia funcional de diferents variants adaptatives
humanes. Entre d'altres, el seu laboratori va caracteritzar una variant no sindbnima en el
principal receptor de zinc intestinal que implicava menor captacié de zinc, la qual es va
seleccionar de manera especifica a |'Africa subsahariana, segurament com a proteccié contra
la infeccié de determinats patogens que, per a sobreviure, depenen del zinc intracel-lular.

(-


https://ellipse.prbb.org/es/descifrando-el-mosaico-genetico-de-los-ultimos-8-000-anos-en-la-peninsula-iberica/
https://www.cell.com/trends/genetics/fulltext/S0168-9525(20)30070-6?_returnURL=https%3A%2F%2Flinkinghub.elsevier.com%2Fretrieve%2Fpii%2FS0168952520300706%3Fshowall%3Dtrue
https://www.ibe.upf-csic.es/bosch
https://journals.plos.org/plosgenetics/article?id=10.1371/journal.pgen.1004128
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Aquesta adaptacié local implica que hi ha diferéncies en I'homeostasi del zinc entre
diferents poblacions humanes, i aquest fet pot ser rellevant perqué aquest micronutrient és
molt important en la nostra resposta immune i influeix en el risc de determinades
malalties com la diabetis o el cancer.

La identificacié i caracteritzacié de variants adaptatives locals permet no només entendre les
bases genétiques de la nostra adaptacio, siné que moltes vegades també contribueix a la
comprensié de les bases biologiques de fenotips importants, com diferents caracters
relacionats amb la salut i la nostra predisposicié a la malaltia complexa. En aquest sentit,
I'equip d’'Elena Bosch, analitzant les empremtes que la seleccié positiva deixa en el nostra
genoma, va identificar i caracteritzar la rellevancia funcional d'una substitucié adaptativa en
el receptor immunitari CD5 gracies a la collaboracié amb el Dr. Francisco Lozano de
I'Hospital Clinic (doi: 10.1093/molbev/msr251).

En aquest cas, la variant adaptativa esta fixada en les poblacions asiatiques, mentre que
mostra freqiiéncies intermédies a Europa i a Africa. Els mateixos autors van demostrar més
endavant que la substitucié influeix diferents fenotips clinics com la nefritis en pacients amb
lupus eritematds sistémic (doi: 10.1371/journal.pone.0113090) i la resposta de la leucémia
limfocitica cronica a la quimioterapia (doi: 10.1111/bjh.14037). De fet, s’infereix sovint que
determinats al-lels que potser foren adaptatius en el passat per donar una resposta
immune més forta i rapida enfront a determinats agents infecciosos, en I'actualitat, en
abséncia d'aquests patogens i en ambients molt més higienics, contribueixen de manera
important a la nostra susceptibilitat a desenvolupar malalties autoimmunes i trastorns
inflamatoris™".

U

Tot i que la diferéncia genética entre poblacions humanes és molt petita, la capacitat
actual d'analisi genomica permet filar forca prim a I'hora d'adjudicar un origen geografic
al genoma de cadascu. De fet, comparant un genoma amb individus de diferent origen
geografic, podem pintar cada tros de cromosoma amb uns possibles origens geografics.
Aquesta técnica s'ofereix com a servei comercial per companyies com 23andme o
FamilyTreeDNA, per un preu forca economic (uns 100€).

Qué diuen de mi els meus gens?

" Com a reflexi6 a la llum d'aquestes evidéncies, és interessant notar que potser alguns problemes actuals d'autoimmunitat apareixen
perqué les poblacions humanes actuals sén portadores de diversos al-lels que en el passat varen permetre als avantpassats sobreviure
determinades epidémies i infeccions.
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Cal assenyalar que els resultats poden ser molt interessants per a molts nord-americans,
vist que sovint ignoren amb detall I'origen multiple de les seves arrels familiars, pero a
Europa els resultats solen ser molt avorrits, a menys que no hi hagi una historia familiar
interessant. Com a exemple, a la Peninsula Ibérica el perfil tipic seria “50% iberic, 20%
francés, 10% italia, 5% britanic, 15% europeu occidental”; aquests percentatges només
reflecteixen la gran similitud genética de les poblacions europees occidentals.

Aquests tipus d'analisis, pero, sén molt fines en la deteccié de parentesc i, comparant
parelles d'individus, poden detectar amb certesa parentius iguals o més propers que cosins
segons. Donat que hi ha bases de dades publiques on es dipositen voluntariament aquests
tipus de perfils genétics, aixo s’ha convertit en una eina per a buscar desapareguts o trobar
les families biologiques de nadons desapareguts.

Punts de debat amb els estudiants: els gens fan la nostra identitat? Si una analisi et digués
que ets d'un lloc d'on no et pensaves que eres, aixo canviaria la percepcié de tu mateix? Un
cas extrem: si a un gitano les analisis li diuen que genéticament s’assembla molt més als paios
que no pas als gitanos, aixo fa que sigui menys gitano'??

Pero aquestes empreses, especialment 23andme, fan més analisis amb el genoma dels seus
clients. Detecten (i n'informen els clients') tres tipus de variants relacionades amb la salut:

* Mutacions causants de malalties mendelianes com la fibrosi quistica o I'anémia falciforme,
o d'altres que, si bé no sén completament determinants, si que donen un risc molt elevat,
com les que es troben en els gens BRCA1 i BRCA2 i els cancers de mama i d'ovari.

* Variants que es troben a freqliéncia relativament elevada en la poblacié i que confereixen
risc (perd no determinen) per a malaltia. Un cas extrem és la variant E4 del gen APOE, que es
troba en un 15% de la poblacié i incrementa en tres vegades el risc de patir la malaltia
d’'Alzheimer. Tanmateix, la majoria de variants que reporta 23andme donen riscos molt més
petits; en particular, més petits que els contribuits per factors ambientals, de dieta o d’estil
de vida.

* Variants de gens com els citocroms P450 que estan implicats en el metabolisme de farmacs
i que poden contribuir que determinats farmacs no siguin efectius o que donin amb més
facilitat efectes secundaris.

Punt de debat: a Franga, esta prohibit fer qualsevol tipus d'analisis genétiques si no és per
prescripcié meédica. D'una banda, es considera que cal que un professional médic interpreti
correctament els resultats; de I'altra, de qui és el genoma de cadasct i la informacié que
conté?

'2 Els nadius americans als Estats Units ho tenen molt clar: és nadiu america aquell que pertany socialment a una tribu, independentment del
que diguin els tests genétics.
'® Per qiiestions legals, només en determinats paisos, entre els que no hi ha Espanya.
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Races i diversitat

Existeixen les races? Hem de respondre que si, perque negar les races nega les
experiéncies amb el racisme de les persones racialitzades. Pero també cal dir ben clar
que les diferéncies genetiques entre humans sén molt petites (si comparem els genomes
de dos humans qualsevols, sén idéntics en un 99,9% de les bases’), i estan estructurades
d’una manera que no respon a cap diferéncia entre poblacions: un 85% de les diferéncies
es donen entre individus, un 10% entre poblacions de continents i un 5% entre les
poblacions del mateix continent. |, a més, les divisions tradicionals en races no responen
a cap criteri racional de divisié genética: tant podem trobar diferéncies relativament
grans (sempre dintre d’aquesta niciesa) com les que hi ha entre europeus i africans, com
les mintscules que hi ha entre gitanos i paios, com I'absoluta incoheréncia genética d'un
grup com els hispans dels Estats Units. Hi ha molts factors que han contribuit a definir en
la practica social alguns grups humans com a races, peré de cap manera no es pot
entendre la raca com un concepte genétic.

El punt clau del debat és que, malgrat les races existeixen, no tenen una base biologica:
poden influir-hi certs trets genétics com el color de la pell, la forma del nas o la dels ulls,

pero aixo és una fraccié veritablement miniscula del genoma.

Un article interessant per a portar la discussié a |'aula pot ser aquest reportatge per ala
revista “el Magazine":

E&b “Nuevos rasgos para una nueva sociedad”

De |'especial del diari Ara sobre evolucié:

"

E{B “ADN. La clau per descobrir els nostres origens

E‘g “Com ets? La resposta és als teus gens”

14 Si comparem els autosomes. Si tenim en compte que un cromosoma Y fa unes 10 Mb, un home i una dona sén iguals només en un 99,6%


http://www.magazinedigital.com/historias/reportajes/nuevos-rasgos-para-una-nueva-sociedad
https://interactius.ara.cat/adn
https://interactius.ara.cat/adn/test
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1.4. Evolucié i biodiversitat

1.4.1. La biodiversitat al llarg del temps: dels primers
microorganismes als organismes pluricel-lulars.

La Terra té més de 4.000 milions d'anys i els cientifics creuen que hi ha hagut vida al nostre planeta gairebé
des del comencament, des de fa almenys 3.500 milions d’anys. Durant la major part d'aquesta llarga
historia, els microbis van ser |'inica forma de vida present i, en molts aspectes, els processos microbians
encara dominen molts ecosistemes actuals.

Després de l'aparicié de la vida, la segona gran revolucié biologica va ser la transicié dels organismes
procariotes als eucariotes. Una caracteristica distintiva dels eucariotes és la preséncia d'organs interns,
com un nucli i mitocondris, que no es troben en els procariotes. L'evidéncia genética ha revelat que els
mitocondris van sorgir d’'una relacié simbiotica en qué un bacteri va ser engolit per una altra cél-lula,
potser una arquea. Avui gairebé totes les formes de vida visibles sén el producte d'aquesta increible
associacié simbiotica.

L'origen dels eucariotes va desencadenar una tercera revolucié bioldgica, que va donar lloc a la
multicel-lularitat i 'augment de la mida i la complexitat dels organismes. L'augment dramatic de I'oxigen
oceanic i atmosféric va ser un punt clau en la historia de la Terra, que va fer possible una vida pluricel-lular
més amplia i més complexa.

La multicellularitat no només és present ens els animals, fongs i plantes, siné que també s'ha incorporat en alguns protistos, com Sphaeroforma arctica. Aquest
organisme, tot i ser unicel-lular, sosté una forma multicel-lular temporalment. A la imatge, Sphaeroforma arctica just abans de la cel-lularitzacié, formant una
estructura que recorda a un epiteli. En verd, la xarxa d'actina. En blau, els nuclis cel-lulars.

B


https://www.ibe.upf-csic.es/home/-/asset_publisher/T2caeLMECPvW/content/id/235018787/maximized#.XtE8Tp4za8g
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1.4.2. Investigacié actual:
a la recerca de l'origen dels animals.

De les tres transicions que van donar lloc a la vida tal com la coneixem, el grup de I'IBE
Multicellgenome liderat per Ifiaki Ruiz-Trillo n'estudia dues: I'origen dels eucariotes i I'origen
de la multicel-lularitat.

1) La gendmica revela que I'ancestre comi eucariota era complex.

Per ara, diversos grups de recerca d'arreu del mén han proposat explicacions sobre com
van apareixer tots els organismes eucariotes (els animals, les plantes, els fongs i els
protistes). A |'Gltim ancestre comu eucariota se I'ha anomenat "LECA" (segons les sigles
en anglés de Last Eukaryotic Common Ancestor).

En relacié a aquest organisme primigeni, la biologia es fa diverses preguntes. Una d'elles
és quin va ser |'origen de LECA: Quins elements hi havia implicats? Una altra pregunta
oberta és com era LECA: simple o complex a nivell genomic?

En aquest article de la revista Nature, |'investigador de I'IBE Ifaki Ruiz-Trillo proposa 4
possibles teories sobre com va ser aquell primer parent de tots els eucariotes: un estat
filogeneétic abstracte, una sola cél-lula, una poblacié o bé un consorci d'organismes? Els
avencos en |'ambit de I'analisi genomica han permés a I'equip de recerca afirmar que
LECA era relativament complex. A I'article, van mes enlla i proposen que LECA no va ser
una sola cel-lula, siné més aviat una poblacié o un consorci d'organismes.

2) Els parents unicel-lulars dels animals il-luminen I'origen de la multicel-lularitat.

A dia d'avui encara no sabem com es va originar la multicel-lularitat. Per a poder
entendre aquesta gran revolucié, és important estudiar una de les multicel-lularitats
mes complexes, que és la dels animals. El grup de I'lfaki Ruiz-Trillo de I'IBE estudia com
es va poder passar d'un organisme unicellular a un organisme complex com un
animal emprant com a model parents unicel-lulars actuals dels animals.

ES

Per altra banda, el grup de I'Elena Casacuberta participa amb I'lfaki Ruiz-Trillo en
el desenvolupament d’eines genétiques per a estudiar |'origen dels animals.

ES

Segons els métodes taxonomics tradicionals, els
organismes eucariotes estaven formats per tres
grans grups (fongs, animals i plantes) i un reduit
nombre d'espécies unicel-lulars, els protistos
(esquerra). Actualment, pero, les analisis massives
de codis de barres d'ADN (metabarcoding) han
revelat que els protistos guanyen en nimero,
amb un nombre molt major d'espécies que totes
les animals, vegetals i fingiques juntes (dreta).
Crédit: Ifaki Ruiz-Trillo.

Visidn clésica

EUCARIOTAS


https://www.ibe.upf-csic.es/ruiz
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/233985739/maximized#.X7UALxNKjUJ
https://www.ibe.upf-csic.es/casacuberta
https://www.ibe.upf-csic.es/ruiz
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1.4.3. Impacte de I'activitat humana en el medi ambient.

Les activitats humanes estan remodelant els sistemes de la Terra de maneres profundes mitjancant la
reduccié de la biodiversitat, el canvi d'ts del sol i la modificacié de la composicié atmosférica. Aquests
canvis han portat els cientifics a proposar una nova época geologica anomenada Antropocé, marcada per
extensos impactes humans sobre el medi ambient.

Les extincions han estat presents de forma habitual al llarg del temps geologic. Tot i aixo, al planeta Terra
hi ha hagut diversos esdeveniments catastrofics en qué moltes espécies es van extingir en breus periodes
de temps. Quan el nostre planeta perd més del 70% de les seves espécies en un interval de temps
geologic relativament curt, els cientifics es refereixen a aquestes pérdues com a extincions massives.
Només en els darrers 540 milions d'anys, els cientifics calculen que hi ha hagut almenys cinc
esdeveniments d'aquest tipus.

Imatge del descobriment, I'any 1968,

de restes de mamut al jaciment madrilé de
La Aldehuela (avui conservades al Museo
de los Origenes de Madrid).

L'any 2017 es van recuperar 143 genomes
mitocondrials de mamut de tot el seu rang
geografic, éssent dos exemplars d'aquest

jaciment les més occidentals d'Europa.

Crédit: Carles Lalueza-Fox

Els experts alerten que una sisena extincié massiva es pot estar apropant. L'activitat humana ha multiplicat
per cent el ritme d'extincié d'espécies, i els experts calculen que al ritme actual, el 75% de les espécies
desapareixera en menys de 200 anys (Ceballos, Gerardo, Paul Ehrlich, and Rodolfo Dirzo, “Biological
annihilation via the ongoing sixth mass extinction signaled by vertebrate population losses and declines,”
PNAS 114, no. 30 (2017): E6089-E6096).

&


https://www.ara.cat/societat/Deu-anys-aturar-sisena-extincio-ciencia_0_2465153628.html?utm_medium=social&utm_source=twitter&utm_campaign=ara
https://www.ara.cat/societat/Deu-anys-aturar-sisena-extincio-ciencia_0_2465153628.html?utm_medium=social&utm_source=twitter&utm_campaign=ara
https://www.pnas.org/content/114/30/E6089.full
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D'acord amb les Nacions Unides, les activitats humanes clau que estan accelerant la degradacié de la
biodiversitat més fortament sén:

Convertir boscos, praderies i altres zones en granges, pastures, ciutats i altres desenvolupaments'.
e Sobrepesca als oceans del mén.

Contribuir al canvi climatic a partir de la crema de combustibles fossils.

e Contaminar el terra i I'aigua. Cada any, de 300 a 400 milions de tones de metalls pesants,
dissolvents i fangs toxics s'aboquen a les aiglies del mén.

Facilitar, mitjancant el transport terrestre i maritim, I'expansié d’'espécies invasores, que
tendeixen a desplacar les plantes i animals autoctons. El nombre d'espécies exotiques invasores

per pais ha augmentat un 70% des del 1970, i una espécie de bacteri amenaca prop de 400
espécies d'amfibis.

Poques coses ens semblen tan irreversibles com la
mort, ja sigui a nivell individual o a nivell d'espécie.
Perd qué passaria si fos reversible, si poguéssim
retornar a la vida alguna cosa semblanca a les espécies
que es van extingir en el passat? Al llarg d'aquest llibre,
I'autor Carles Lalueza-Fox exposa les possibilitats de
les des-extincions i de com aquestes poden
transformar |'ecosistema global en el futur.

Caries Lahieza i

DES-EXTINCIONES

@.} Per saber-ne més.

@ Escolta I'autor del llibre aqui.

1.4.4. Investigacié actual:
conservacio avui, terraformacié dema?

A l'Institut de Biologia Evolutiva hi ha diversos grups de recerca que destinen bona part dels
seus esforgos a promoure la conservacié d’especies vulnerables a través de la seva recerca.
Un exemple el trobem amb el treball de Jose Castresana, que fa recerca per a protegir
I'almesquera o rata mesquera, una especie en perill d'extincié que és endémica de la
Peninsula Ibérica. L'almesquera és un petit mamifer aquatic molt discret, i que costa molt de
veure tant de dia com de nit.

El 'S Per cert, estudis recents apunten a que la menor eficiéncia de I'agricultura anomenada ecoldgica fa accelerar aquesta transformacio.
S Aqui hi ha un altre debat que s'escapa del nostre tema: realment, els productes bio sén millors per al medi ambient?


https://news.un.org/en/story/2019/05/1037941
https://www.nature.com/articles/s41467-019-12622-7
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/232711997/maximized#.X7UBIRNKjUJ
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/232711997/maximized#.X7UBIRNKjUJ
https://ellipse.prbb.org/es/des-extinciones-un-libro-de-carles-lalueza-fox/
www.youtube.com/watch?v=1kRywGaKDfQ&feature=youtu.be&ab_channel=InstitutdeBiologiaEvolutivaIBE
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La rata almesquera té un aspecte

que recorda en part a una rata, un
ornitorinc i un talp. Té la grandaria
d'un hamster i el seu pél espés és
gris i brillant. Té un musell enorme

en forma conica i en el seu extrem

hi ha una prolongacié amb forma de
trompa mobil, una espécie de trompa
d'elefant en miniatura, proveida de
péls sensibles. Els seus ulls sén molt
petits i les seves potes davanteres
sén diminutes. Les potes posteriors,
en canvi, sén enormes i amb membra-
nes. La seva cua és gruixuda, llarga i
aixafada.

slez-Esteban.
sman del Pirineu. Credit: Jorge Gonzalez-Esteba

Imatge del De:

Una de les raons que expliquen l'interés en protegir aquesta espécie és que aquest animal
proveeix una finestra Unica al nostre passat. Fa milions d'anys hi havia moltes espécies aqua-
tiques com |'almesquera, totes pertanyents a un grup animal conegut com Desmaninae,
pero I'almesquera dels Pirineus és un dels Gltims en aquesta linia evolutiva. Només romanen
aquesta espécie i una altra denominada almesquera siberiana, Desmana moschata, que és
més gran que el seu cosi iberic.

Mentre que una part de la recerca té lloc durant la nit, el treball realitzat a plena llum del dia
és menys glamords i consisteix en la cerca d'excrements d'almesquera. Si sén frescos, els
investigadors en poden extreure ADN. A banda d’aquesta espécie tan especial, a I'IBE hi ha
actius diversos projectes relacionats amb la conservacié d'espécies. Es el cas dels réptils
d’Oman, el Trité del Montseny, les papallones migradores o bé els ximpanzés. En el passat,
I'equip de I'IBE també ha participat en alguns projectes com la seqienciacié del genoma del
linx ibéric, o fins i tot descobrint el gen responsable de I'albinisme de floquet de neu.

A més dels projectes de conservacié d'espécies, a I'lBE també hi ha grups que es dediquen
a pensar i establir models que prediuen cap a on ens portara |'evolucié. El grup de recerca
liderat per Ricard Solé a I'IBE treballa per a dissenyar estratégies de modificacié d'organis-
mes que ajudarien a contrarestar |'impacte dels humans sobre la Terra. Aquesta jove discipli-
na s'anomena biologia sintetica, i consisteix en modificar genéticament microorganismes
amb capacitat de restaurar funcions perdudes, millorar la capacitat de resposta d'ecosiste-
mes en perill i també buscar maneres d'explotar sistemes degradats per crear nous ecosiste-
mes sintétics. L'aplicacié de métodes de biologia sintética al disseny de noves interaccions
ecologiques podria ajudar-nos a evitar el collapse ambiental impulsant la
recuperacié d'habitats amb organismes sintétics.

Aquesta proposta seria un exemple de terraformacié, una idea que va tenir el Botanic
Joseph Hooker (contemporani i bon amic de Darwin) i que va dur a la practica a l'illa de
I’Ascensié amb resultats exitosos.


https://www.ara.cat/suplements/diumenge/terraformar-planeta_0_2047595232.html
https://www.investigacionyciencia.es/files/23711.pdf
https://www.investigacionyciencia.es/files/23711.pdf
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Vegetacion estable

Vegetacion cercana
al punto critico

Cubierta vegetal (porcentaje)
g

Els ecosistemes arids, sotmesos a un fort estrés ambiental a causa de I'escassetat d'aigua i sobrepasturatge, es caracteritzen per una fragilitat
extrema. La seva resposta davant del deteriorament de les condicions pot ser brusca i donar lloc al col-lapse o a la desertificacié. La biologia
sintética podria ajudar a evitar-ho en restablir la humitat edafica i facilitar la regeneracié vegetal. La desertificacié pot representar-se
graficament com la pérdua de la coberta vegetal amb I'augment de I'estrés ambiental (esquerra). Al principi es travessen de forma continua
diferents estats (punt 1i 2) que permeten la preséncia de vegetacié. Perd, a partir de cert punt critic (c), I'ecosistema experimenta un canvi
sobtat que implica el col-lapse cap a un estat deseértic (punt 3). aquesta transicié abrupta ja s'ha donat en algunes zones i és molt possible que
torni a tenir lloc en el futur (dreta). Crédit: Ricard Solé.

A I'hora d'introduir la teoria de I'evolucié a l'aula, es poden fer servir diversos temes,
personatges o debats que generin l'interés de |'alumnat en els continguts teorics de la
llicd. A continuacié, s’exposen algunes propostes. Per a aprofundir en el tema, pots
revisar el video i I'activitat proposats per I'HHMI:

ES


https://www.biointeractive.org/classroom-resources/vertebrate-declines-and-sixth-mass-extinction
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A continuacié es presenten diversos temes d'interés per abordar a classe a través del debat. S’estruc-
turen en base a continguts accessibles i d'actualitat, com a exemple d'adaptacié d’una noticia per a
portar-lo a l'aula.

Es essencial acompanyar aquests debats o taules rodones amb |'analisi o autoanalisi dels propis alum-
nes, identificant els possibles canvis que s'hagin produit en les seves explicacions inicials arrel del nou
aprenentatge.

2.1. LA NOTICIA: la covid-19 i les pandémies

Aquest tema d'actualitat ens brinda una molt bona oportunitat per parlar de |'evolucié a I'aula.

Com podem saber que el virus no va ser dissenyat? L'evolucié respon:

Malgrat, les noticies falses i els rumors entorn del virus SARS-CoV-2 que circulen, és facil falsar
I'argument que defensa que el virus causant de la COVID-19 va ser dissenyat a un laboratori. De fet,
a partir de decodificar el material genétic del nou coronavirus, un equip de recerca va determinar que
no es tracta d'una creacié de laboratori, siné que és producte de |'evolucié natural. Aixi ho va afirmar
a la BBC Mén el doctor Robert E. Garry, professor de la Universitat de Tulane, als EUA, i un dels
membres de |'equip de recerca.

Malgrat que algunes veus s'han aixecat per especular que el virus va ser escampat o fins i tot
modificat intencionalment, és improbable que el SARS-CoV-2 sorgis mitjancant la manipulacié de
laboratori d'un coronavirus similar. D'acord amb l'equip de recerca, si s’hagués realitzat una
manipulacié genetica, probablement s'hagués fet servir un dels diversos sistemes genétics inversos
disponibles per als betacoronavirus (génere al que pertany SARS-CoV-2). No obstant aixo, les dades
geneétiques mostren irrefutablement que SARS-CoV-2 no es deriva de cap columna vertebral del virus
utilitzada anteriorment. A més a més, el conjunt de mutacions que presenta el coronavirus causant de
la COVID-19 n'inclou moltes de neutres, propies del procés de mutacié espontania.

Tot i aix0, no totes les respostes es troben als gens. Malauradament, és dificil de determinar on i com
el nou coronavirus va adquirir les seves mutacions, tot i que la majoria d'investigadors pensen que el
procés va implicar un hoste animal. Ara per ara, I'equip de recerca encara investiga si les mutacions
necessaries per causar la malaltia van océrrer abans o després que SARS-CoV-2 fes el salt als humans™.

"¢ L'equip proposa dues possibles explicacions per a I'origen del SARS-CoV-2, plausibles a la llum de les evidéncies genétiques observades: (i) seleccié natural en
un hoste animal abans que es donés la transferéncia zoonotica o bé seleccié natural en humans després de la transferéncia zoonotica.


https://www.sciencealert.com/here-s-what-scientists-think-of-the-coronavirus-was-made-in-a-lab-rumour
https://www.sciencealert.com/here-s-what-scientists-think-of-the-coronavirus-was-made-in-a-lab-rumour
https://www.bbc.com/mundo/noticias-52140543
https://www.nature.com/articles/s41591-020-0820-9
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Com a part de la seva recerca, els investigadors han descobert també que, per a infectar cél-lules
humanes, el SARS-CoV-2 utilitza un mecanisme diferent als coneguts fins ara, i apunten a la seleccié
natural com a generador d'aquesta afinitat pel receptor huma ACE2.

Es una bona ocasié per a parlar a 'aula també de tinkering, un mecanisme analeg al procés de
selecci6 natural i que pot servir per ail-lustrar-la. D'acord amb Francois Jacob - autor d'un dels articles
que han servit per a establir el concepte de tinkering en biologia -, "igual que fa la seleccié natural,
un tinkerer no treballa amb cap finalitat concreta en ment, simplement va recollint qualssevol
materials a la seva disposicié i els reorganitza fins a composar un objecte factible". Aixi, la
contingéncia constitueix la caracteristica major de processos evolutius. Un exemple visual d'aquesta
tesi la trobem amb aguest simulador.

Al modul 3 d'activitats educatives presentem la comunitat tinkering i també el Marshmallow Challenge.

Algunes noticies relatives a la COVID i als virus i que es poden fer servir sén:

@3 “Virus, evolucién y epidemias”, SINC; Susanna C. Manrubia, 2008.

E&g “Evolucién de los virus”, Khan Academy.

E{g "5 consells per combatre les fake news cientifiques en temps de coronavirus" El-lipse; Pilar Rodriguez, 2020.

2.2. L'INTERACTIU: “D’on venim, i on anem”’

Un interactiu sobre |'evolucié el trobem arrel de la col-laboracié de I'lBE amb el diari ARA, premiada
per la Societat Catalana de Biologia: “D’on venim, i on anem”.

A través dels diferents continguts, es tracten diversos temes clau de la biologia evolutiva i fins i tot
es presenten alguns tests en qué han participat els lectors del diari.

Interactius

ADN. La clau per descobrir els nostres origens
Com ets? La resposta és als teus gens

Article principal

L'aposta per la recerca, una responsabilitat de tots

Altres articles principals
Darwin no ho va encertar tot

La tecnologia ens remodelara

Entrevista al Tomas Marqués-Bonet

“La teoria de I'evolucié no s’ha explicat prou bé"”
Video

Tres histories d'incognites familiars resoltes amb

les mostres de saliva

Article
Una mostra de saliva per descobrir els origens familiars


https://www.nature.com/articles/s41591-020-0820-9
http://web.mit.edu/~tkonkle/www/BrainEvolution/Meeting9/Jacob%201977%20Science.pdf
http://web.mit.edu/~tkonkle/www/BrainEvolution/Meeting9/Jacob%201977%20Science.pdf
https://keiwan.itch.io/evolution
https://www.agenciasinc.es/Opinion/Virus-evolucion-y-epidemias
https://es.khanacademy.org/science/biology/biology-of-viruses/virus-biology/a/evolution-of-viruses
https://ellipse.prbb.org/ca/5-consells-per-combatre-les-fake-news-cientifiques-en-temps-de-coronavirus/
https://interactius.ara.cat/adn
https://interactius.ara.cat/adn/test
https://www.ara.cat/editorial/aposta-recerca-responsabilitat-tots_0_2042795920.html
https://www.ara.cat/suplements/ciencia/Darwin-no-ho-encertar_0_2043395659.html
https://www.ara.cat/suplements/ciencia/tecnologia-remodelara_0_2043395660.html
https://www.ara.cat/suplements/ciencia/Tomas-Marques-Bonet-teoria-evolucio-explicat_0_2043395672.html
https://www.youtube.com/watch?v=_h5CEBZlchg&feature=share
https://www.ara.cat/suplements/ciencia/mostra-saliva-descobrir-origens-familiars_0_2043395670.html
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Arrel de la lectura d'alguns dels continguts, es proposa una taula rodona on es plantegin una série de
preguntes, com per exemple:

* L'evolucié té una direccionalitat? Porta a la “perfeccié”?
e L'ésser huma és la punta de la piramide de I'evolucié?
e 'ésser huma és I'exemple d’exit evolutiu?

La conclusié de la conversa és clara: en cap cas es pot equiparar la intel-ligéncia humana amb la culmi-
nacié del procés evolutiu i no som un éxit evolutiu major que qualsevol altra especie que hagi arribat
a l'actualitat.

2.3. EL REPORTATGE:

Desextincions, reviure una espeécie

Es tracta d'un reportatge emeés el 19 de desembre de 2018 en el programa Quéquicom de la televisié
catalana i on el reporter Pere Renom treballa amb I'investigador de I'IBE Carles Lalueza-Fox per a
intentar reviure una espécie extinta, la cotorra carolina. El reportatge de 30' resum una aventura
cientifica de 2 anys desxifrant el genoma de la cotorra carolina a partir de I'exemplar d'una col-leccié
d'Espinelves. El documental mostra com es treballa al laboratori d'ADN antic de I'IBE, un d'entre els
10 especialitzats en ADN antic de tot el mén.

El reportatge, que va rebre el premi Prismas a la Divulgacié 2019, desperta la curiositat cap a la clona-
cié i el métode d'edicié genética CRISPR amb explicacions innovadores que aconsegueixen fer
arribar un tema de genética avancada al gran public.

El documental va culminar amb la publicacié d'un article cientific, on I'equip de recerca finalment
generava la seqiiéncia genomica completa de la cotorra carolina i a més confirmava que la seva extin-
cié va ser deguda a causes humanes.

Referéncies:

Investigadors de I'IBE reben el premi Prismas de divulgacid.
L'analisi gendmica de |'exemplar de la col-leccid revela que
I'extincié de la cotorra de Carolina va ser deguda a causes
humanes.

La visualitzacié del documental pot donar peu a que es parli
a classe sobre la Sisena Gran Extincié. Es proposa la lectura
d'alguns articles al respecte, com bé:

@b “Deu anys per aturar la sisena gran extincié”.
Diari Ara; Toni Pou, 2020.

E{g “lLa naturaleza nos envia un mensaje”.
La Vanguardia; Pilar Maurell, 2020.

cientific derivat del documental
"Desextincions: reviure una espécie”

Portada de la revista on es va publicar |'article
B Es


https://www.coruna.gal/mc2/es/detalle/fallo-del-premio-prismas-a-la-divulgacion-2019/suceso/1453706979244
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/229266347/maximized#.X7UEYhNKjUJ
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/230970686/maximized#.X7UEghNKjUJ
https://www.ara.cat/societat/Deu-anys-aturar-sisena-extincio-ciencia_0_2465153628.html
https://www.lavanguardia.com/natural/20200605/481595420839/la-naturaleza-nos-envia-un-mensaje.html
https://www.ibe.upf-csic.es/home/-/asset_publisher/T2caeLMECPvW/content/id/229266347/maximized#.X5G16FMzaMI)
https://www.ibe.upf-csic.es/es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/230970686/maximized#.X7UFPxNKjUJ
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2.4. VISITA A UN MUSEU, Catale

de I’Exposicio: "Humans, el futur
de la nostra espeécie"

Ciborgs, superhumans i clons. Evolucié o extincié? Que vol dir ser huma avui? Com sera |'ésser huma
d’aqui a cent anys? El potencial tecnologic avanca a tota velocitat, hem de continuar modificant el
nostre cos, la nostra ment i la nostra vida quotidiana, o hi ha uns limits que no podem superar?
L'exposicié "Humans, el futur de la nostra espécie" del CCCB va explorar els possibles camins de
futur de la nostra espeécie tenint en compte especialment les tecnologies emergents i el nostre
context cultural i étic. Al web del museu trobareu un video resum, que pot servir per a dinamitzar un
debat o conversa guiada a classe.

ES

Es pot connectar la visualitzacié d'aquest video amb el futur de |'edicié genética dels humans.
alguns temes que poden ser interessants sén:

* | 'Edicié genética mitjangant la técnica CRISPR: es pot parlar de I'exemple de clonacié que es va dur
a terme a la Xina, o del recent premi Nobel de quimica 2020 a Emmanuelle Charpentier y Jennifer A.
Doudna pel métode CRISPR-Cas? d'edicié del genoma.

* Produccié d'embrions in vitro esquivant malalties genétiques: en |'actualitat, aquest procediment ja
es duu a terme, sempre previ consell étic. S'anomena Diagnostic Genétic Preimplantacional (DGP).

Es poden fer servir els recursos del web play decide per a dinamitzar un debat en relacié tant a I'edi-

ci6 geneética com al Diagnostic Genétic Preimplantacional (DGP).

A banda dels continguts exposats, trobareu a I'annex PREMSA IBE un seguit de notes de premsa
relatives a la recerca duta a terme al centre i que es pot fer servir per a parlar de I'actualitat de I'evolucio.


https://www.cccb.org/ca/multimedia/videos/reportatge-de-lexposicio-humans-el-futur-de-la-nostra-especie/222134
https://playdecide.eu/
https://playdecide.eu/ca/playdecide-kits/167302
https://playdecide.eu/ca/playdecide-kits/167302
https://playdecide.eu/es/playdecide-kits/653

IBE. Institut de Biologia Evolutiva 45

En aquest bloc es recullen practiques innovadores per a I'ensenyament de la biologia evolutiva a
nivell de 4rt ESO i batxillerat. Explicarem activitats dirigides a consolidar diversos coneixements.

3.1. Unitats didactiques

3.1.1. Construeix un arbre filogenétic

Si d'acord a Theodosius Dobzhansky “Nothing in biology makes sense except in the light of evolution”,
d'acord a la Society of Systematic Biologists “Nothing in evolution makes sense except in the light of
phylogeny”. Els biolegs evolutius pensen en els fenomens biologics en termes de com aquestes
observacions s'ajusten a l'estructura ramificada de les relacions genealogiques entre espécies.
Reconeixen el paper de la descendéncia a partir d'un ancestre comi i la modificacié evolutiva en
I'establiment de patrons de semblanca i diferéncia entre grups d'organismes. En resum, veuen la biologia
des de la perspectiva de la filogénia.

Els arbres filogenétics o filogénies ens permeten reconstruir les relacions evolutives entre els diferents
éssers vius i per tant juguen un paper basic en I'estudi de I'evolucié. En els darrers 30 anys, els estudis
filogenétics utilitzant dades moleculars han revolucionat la nostra visié sobre I'evolucié dels éssers vius. Un
exemple és la divisié dels éssers vius en els tres grans dominis de Bacteris, Arqueobacteris i Eucariotes
utilitzant filogénies inferides a partir del gen ribosomal 16S rRNA i ampliament acceptada avui en dia. Els
arbres filogenétics es poden trobar a qualsevol llibre de text de biologia de qualsevol nivell i per tant és
interessant que els alumnes puguin aprendre de forma senzilla com s'infereixen les relacions
filogenétiques utilitzant dades moleculars.

En aquesta practica, s'utilitzaran dades genétiques per inferir les relacions filogenétiques d'un grup ben
conegut com son els Hominidae i que inclou els orangutans, goril-les, ximpanzés i dues espécies del
génere Homo, H. sapiens i H. neanderthalensis. Aquesta Ultima espécie esta extinta avui en dia i per tant
per la practica utilitzarem seqliencies genétiques obtingudes a partir de restes ossies mitjancant
tecniques d’ADN antic mencionades en apartats anteriors. Totes les seqliéncies estan dipositades al Banc
de dades genétiques d'accés public del NCBI conegut com GenBank. Per tant, aquesta practica
representa també una oportunitat Unica per coneixer aquest recurs ampliament utilitzat en investigacié
pels Biolegs Evolutius.
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Un aspecte molt important d’aquesta practica es que un cop es domina la metodologia, la inferéncia
filogeneética a partir de dades del GenBank pot ser una font molt bona per projectes de Treballs de Recerca.
Recurs per al professor: annex FILOGENIA

Eéb U
Durada: 60 minuts (sense comptar la introduccié teorica)
Nombre de participants: |'activitat es pot fer individualment,
pero es recomana que els estudiants la facin per parelles.

3.1.2. Descobreix les claus genétiques de les poblacions humanes

Se'ns ha espatllat la maquina de seqtienciar ADN. Ens ajudes? Els participants hauran d'ajudar als
investigadors a analitzar els components ancestrals del genoma de tres personatges coneguts.

Recurs per al professor: U
annex POBLACIONS

Durada: 15 minuts
Nombre de jugadors: grups de 5-10

En aquest joc es fan servir bocins d'esponja de tres
colors diferents per a representar la component
gendmica de les tres poblacions humanes majoritaries.

3.1.3. Passa la soca

Coneixes els superbacteris? Sabies que la resisténcia als antibiotics és fruit dels mecanismes evolutius?
Juga al "passa la soca" i descobreix els mecanismes que s'amaguen sota la resisténcia als antibiotics tot
generant una soca de bacteris superresistents.

@__) Linca a Neodarwinisme

Recurs per al professor: D
annex NEODARWINISME

Durada: 60 minuts
Nombre de jugadors: grup classe, pero també
es pot jugar per parelles (imprimir una copia de
la fitxa per a cada parella que jugui).

Les esferes amb el missatge a l'interior s'utilitzen
com a metafora de la cél-lula amb el seu nucli.
Crédit: Antonios Ntoumas via Pixabay.



https://www.ibe.upf-csic.es/dossier-professors
https://www.ibe.upf-csic.es/dossier-professors
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3.1.4. TreeScape: descobreix els secrets de I'arbre de la vida

La pérdua de biodiversitat en el nostre planeta és una realitat. De fet, la comunitat cientifica ja parla de la
Sisena Gran Extincié, comparable a la dels dinosaures. Per poder comprendre aquesta crisi ambiental, cal
entendre abans diversos temes fonamentals de la biologia evolutiva. Amb I'objectiu de transmetre
aquests coneixements a la societat, un grup d'investigadors i investigadores de diferents grups de recerca

de I'lnstitut de Biologia Evolutiva (IBE: CSIC-UPF) va decidir reunir-se per dissenyar des de zero una

proposta ludica i creativa de divulgacié, basada en el format scape room. L'activitat es basa en la

reconstruccié d'un arbre de la vida. Podeu veure aqui més informacié sobre la dinamica de joc. En cas de
voler realitzar una sessié al vostre centre, contacteu la unitat de comunicacié de I'IBE al correu:

comunicacio@ibe.upf-csic.es.

IBE TreeScape U

Durada: 50 minuts
Nombre de jugadors: dos equips de 8-12

Tauler de joc amb un equip en accié.
Crédit: Pilar Rodriguez.

3.2. Continguts virtuals

3.2.1. Joc online: "Descobreix I'arbre de la vida”

Sabies que tots els animals poden compartir un ancestre comu i que tots estan relacionats entre si en certa
mesura? T'atreviries a esbrinar les relacions filogenétiques entre diversos grups de vertebrats? Accepta el
desafiament i descobreix quant en saps sobre I'arbre de la vida endinsant-te en aquest joc en linia:

B

Recurs
EduCaixa Biologia evolutiva o educatiu

Interactiu

.-
@ s par P "aCaixa’ O

EVOLLITIY,


https://ellipse.prbb.org/ca/la-sisena-extincio-causada-per-lesser-huma/
https://www.ibe.upf-csic.es/
https://ellipse.prbb.org/ca/treescape-coneixent-la-biologia-evolutiva-a-traves-dun-escape-room/
https://www.ibe.upf-csic.es/game-online
https://www.ibe.upf-csic.es/game-online
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3.3. Continguts audiovisuals

3.3.1. Per qué és tan important I'equacié de Hardy-Weinberg?

La investigadora de I'BE Elena Bosch ens explica els ets i uts d'aquesta expressié matematica tan senzilla
com essencial per a la biologia evolutiva.

B

3.3.2. Documental sobre el viatge de la papallona migradora
Vanessa Cardui

Video de divulgacié cientifica que il-lustra el viatge migratori més llarg entre les espécies de papallona: la
migracié de Vanessa cardui entre el nord d'Europa i la sabana africana (4000 km).

ES



https://www.ibe.upf-csic.es/dossier-professors
https://www.ibe.upf-csic.es/book-and-movies
https://www.ibe.upf-csic.es/book-and-movies
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3.4. Altres activitats

o "POKEMON EVOLUTION" generant confusié a I'aula

A la série POKEMON es fa servir la paraula “evolucié” per referir-se al canvi sobtat que alguns pokemons
pateixen quan han d’enfrontar-se a alguns adversaris. La série fa un Us poc rigords de la terminologia propia
de la biologia evolutiva, produint concepcions erronies i consolidant possibles confusions conceptuals dels
estudiants. En aquesta activitat es proposa analitzar la terminologia emprada a la série (evolucié, families de
pokemons, etc) i proposar-ne una que descrigui millor els canvis i I'organitzacié dels pokemons.

E‘g Article de referéncia: 'Pokémon GO' Is Bad If You Don't Understand Evolution”, Forbes

ES  Webde pokemon: https://www.pokemon.com/es/pokedex/

o “Marshmallow challenge”

A partir d'una série de materials, s’ha d'intentar de fer la construccié més alta possible en 18 minuts. Es
tracta d'una activitat basada en la filosofia del tinkering.

SRS

Es pot presentar ja de pas la comunitat tinkering, basada en la idea de construir nous enginys basats
en altres objectes o tecnologies que tenen per si una altra finalitat. També es pot presentar el joc
online evolution, on els usuaris poden generar formes basiques que puguin arribar a moure's:

B

o Joc sobre la variacié i el seu rol a I'evolucié

@3 Joc que ajuda a fixar la idea de variacié. Es pot fer a petita escala.

© LA sERIE: "Upload"

Any 2033. Les persones que estan prop de la mort poden ser pujades a una vida futura virtual que ells triin.
Nora (Andy Allo), una jove nascuda a Brooklyn, treballa en atencié al client d'un luxds entorn de realitat virtual.
El cotxe d'un jove de Los Angeles, Nathan (Robbie Amell), es queda penjat i la seva nivia el puja permanentment
al mén de realitat virtual on treballa Nora. Mentre que Nathan intenta acostumar-se a una vida lluny dels seus
éssers estimats, Nora lluita per mantenir-se a flotacié treballant al costat d'ell en el més enlla.

o Altres articles

e Mites i concepcions errdnies molt generals sobre evolucid, refutats amb bases cientifiques. New Scientist;
Michael Le Page, 2008.

e Ensenyar genética abans que evolucié ajuda a fixar idees. Milner Centre for Evolution, 2018.

e The five most common misunderstandings about evolution". The Conversation; Paula Kover, 2016.

e "Todos somos mutantes”, ABC Ciencia; 2012.

* "Serendipia en ciéncia: la historia de la capsaspora". Investigacioén y Ciencia; IBE, 2016.



https://www.forbes.com/sites/jvchamary/2016/07/29/pokemon-evolution/#2f64c02749b5
https://www.pokemon.com/es/pokedex/
https://prezi.com/aoiz1vo6nawx/fundamentos-del-construccionismo-a-traves-del-tinkering-con-marshmellos/
https://www.ted.com/talks/tom_wujec_build_a_tower_build_a_team/transcript
https://keiwan.itch.io/evolution
https://www.exploratorium.edu/tinkering
https://blogs.scientificamerican.com/psi-vid/an-evolution-animation-unlike-any-youve-seen-before/
https://www.newscientist.com/article/dn13620-evolution-24-myths-and-misconceptions/?ignored=irrelevant#.
https://www.bath.ac.uk/announcements/were-teaching-evolution-the-wrong-way-around/
https://theconversation.com/the-five-most-common-misunderstandings-about-evolution-54845
https://www.abc.es/ciencia/abci-todos-somos-mutantes-201106130000_noticia.html
https://www.investigacionyciencia.es/noticias/la-transicin-de-los-seres-unicelulares-a-los-animales-14625
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@ Programa de formacié del HHMI (Howard Hughes Medical Institute)
@ Curs general d'evolucié HHMI

@ "Darwin y Wallace presentan los principios de la teoria de la evolucién por seleccién natural"
Agencia SINC, 2013

@ "Misconceptions about evolution"
University of California Museum of Paleontology, Berkeley


https://www.biointeractive.org/
https://hhmi.moonami.com/login/index.php
https://www.agenciasinc.es/Visual/Ilustraciones/Darwin-y-Wallace-presentan-los-principios-de-la-teoria-de-la-evolucion-por-seleccion-natural
https://evolution.berkeley.edu/evolibrary/misconceptions_teacherfaq.php
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5.1. Premsa IBE

o Animal Biodiversity and Evolution

Ignacio Ribera

Water and Cave Beetle Evolution

o Els habitats aquatics hipersalins no suposen un atzucac evolutiu
https://www.ibe.upf-csic.es/ca/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/237605380/maximized - . X6KHhVNKiMI
e Estudien |'adaptaci6 al canvi climatic dels escarabats subterranis del Pirineu
https://www.ibe.upf-csic.es/home/-/asset_publisher/T2caeLMECPvW/content/id/5302253/maximized

e Identifiquen el primer escarabat portugués que viu exclusivament en aiglies subterranies
https://www.ibe.upf-csic.es/home/-/asset_publisher/T2caeLMECPvW/content/id/220581015/maximized

Roger Vila

Butterfly Diversity and Evolution

e La llum ultraviolada revela una nova espécie de papallona
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/226852687/maximized# XtE9M54za8g

® Un rapinyaire autocton capag de depredar els nius de vespa asiatica
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/228997272/maximized# XtE9H54za8g

e Discovered a butterfly migration of more than 4000 km
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/5991398/maximized - X6KNIINKgWo

¢ DNA suggests that the diversity of European butterflies could be seriously underestimated
https://www.ibe.upf-csic.es/home/-/asset_publisher/T2caeLMECPvW/content/id/5301703/maximized - .X6KODVNKgWo
® Descobreixen una nova espécie de papallona ibérica
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/5314179/maximized - X6KOFFNKgWo

o At last, butterflies get a bigger, better evolutionary tree
https://www.ibe.upf-csic.es/home/-/asset_publisher/T2caeLMECPvW/content/id/166006240/maximized - . X6KOG TNKgWo
¢ Reintroducing a regionally extinct butterfly? Genetic, climatic and microbiological data can make it possible
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/213076429/maximized - X6 KOUFNKgWo

Salvador Carranza

Systematics, Biogeography and Evolution of Reptiles and Amphibians

e Es detecta i gestiona el primer brot del fong Bsal que amenaga les salamandres del sud d'Europa
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggqZXxlocA/content/id/232711997/maximized# XtE8v54za8g
* Una nova espécie de gecko esclareix una confusié taxonomica
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/220535240/maximized - . X6LQtINKiMI

Jose Castresana
Phylogeny and Phylogeography of Mammals

¢ L'equip de recerca del Jose Castresana fa servir técniques d'ultrasequienciacié i eines bioinformatiques avancades per estudiar les


https://www.ibe.upf-csic.es/animal-biodiversity-and-evolution
https://www.ibe.upf-csic.es/vila
https://www.ibe.upf-csic.es/carranza
https://www.ibe.upf-csic.es/castresana
https://www.ibe.upf-csic.es/ribera
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poblacions d'algunes espécies de mamifers de gran importancia per a la conservacié, com és el cas de |'almesquera.

Les poblacions de I'almesquera, insectivor de riu endémic de la peninsula ibérica, han viscut un important retrocés i en algunes
comunitats autdnomes es troba en perill d'extincié. A més, la seva regressié reflecteix I'estat de degradacié dels habitats que ocupa.
https://www.bbc.com/mundo/movil/noticias/2012/09/120905_europa_animal_mas_raro_desman_am.shtm/
https://www.youtube.com/watch?v=Jkfbagk2XmU

Jesiis Gémez-Zurita
Herbivore Beetle Evolution Lab

e Estudiant I'evolucié de la unisexualitat en escarabats

https://ellipse.prbb.org/ca/estudiant-levolucio-de-la-unisexualitat-en-escarabats/

Rosa Fernandez

Metazoa Phylogenomics

* How to be an animal: understanding how genes evolved across the animal tree of life
https://www.facebook.com/IBEvolutiva/posts/2583019591944778

* Descobreixen tres cucs de terra amagats en una espécie criptica
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/234515417/maximized - .X6LYxTNKgWo

o Comparative and Computational Genomics

Tomas Marqués-Bonet

Comparative Genomics

* Revelen quin aspecte tenien els misteriosos denissovans a partir de la punta d'un os menovell
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/228625825/maximized# XtE9Gp4za8g
* El desenvolupament del cervell durant I'etapa embrionaria i la infancia ens fa Gnics
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/219635091/maximized# XtE9qZ4za8g
* Descobreixen que els gossos de trineu van aparéixer fa 9500 anys a Sibéria
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/235863274/maximized#.X6LOMINKiMI

Arcadi Navarro

Evolutionary Genomics Lab

* El genoma dels ximpanzés i goril-les podria ajudar a entendre millor els tumors humans
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/234930677/maximized#.X6LQOVNKiMI

Josefa Gonzalez

Evolutionary and Functional Genomics

e |dentifiquen el paper crucial dels elements mobils de I'ADN en la resposta a |'estrés, el desenvolupament i el comportament
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/223037816/maximized# XtE9Yp4za8g

Carles Lalueza-Fox

Paleogenomics

e |'extincié de la cotorra de Carolina va ser deguda a causes humanes, segons revela el seu genoma
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/230970686/maximized#.XtE8554za8g
* L'evidéncia genética més antiga recuperada fins avui clarifica una part de la genealogia humana
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/23381516 1/maximized#.XtE8qZ4za8g
® Reconstrueixen la historia genomica de la peninsula Ibérica
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/223257407/maximized# XtE9Up4za


https://www.ibe.upf-csic.es/zurita
https://www.ibe.upf-csic.es/metazoa-phylogenomics
https://www.ibe.upf-csic.es/comparative-and-computational-genomics
https://www.ibe.upf-csic.es/marques
https://www.ibe.upf-csic.es/navarro/
https://www.ibe.upf-csic.es/gonzalez
https://www.ibe.upf-csic.es/lalueza
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o Functional Genomics and Evolution

Xavier Belles
Evolucié de la metamorfosi dels insectes

® Participacio al programa “el llenguado”: El parlar de Barcelona i els noms de la natura
https://www.ccma.cat/tv3/alacarta/el-llenguado/el-parlar-de-barcelona-i-els-noms-de-la-natura/video/6027851/

® The genetic basis of eusociality in termites described
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/155425380/maximized# X6KKvWNKgWo

® The secrets of the metamorphosis of insects revealed
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/213842218/maximized#.X6KKxFNKgWo

® |BE featured at Lab24 TV programme
https://www.ibe.upf-csic.es/home/-/asset_publisher/T2caeL MECPvW/content/id/5301533/maximized# X6KK7VNKgWo

Xavier Franch-Marro & David Martin
Evolution and Developmental Biology

¢ L'inici de la metamorfosi depén només d'un gen
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/224870383/maximized#.XtE9O54za8g
® Participacié al programa Quequicom, capitol “insectes que ens donen ales”
https://www.ccma.cat/tv3/alacarta/quequicom/insectes-que-ens-donen-ales/video/5938212/

e |dentifiquen el mecanisme que determina la mida final dels insectes
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/234215037/maximized#.X6LQS TNKiMI

José Luis Maestro
Senyals nutricionals en insectes

® A la cerca d'un control de plagues especific
https://ellipse.prbb.org/es/las-cucarachas-como-modelo-de-investigacion/

Maria Dolors Piulachs
Reproduccié d'insectes

® Investigacion con CRISPR para evitar la plaga de cucarachas
https://www.ibe.upf-csic.es/es/home/-/asset_publisher/T2caeLMECPvW/content/id/223272644/maximized# XtFAt54za8g

Ifaki Ruiz-Trillo

Multicellgenome

e L'analisi de xarxes complexes d'ADN revela un nou parent unicel-lular dels animals
https://www.ibe.upf-csic.es/home/-/asset_publisher/T2caeLMECPvW/content/id/238035813/maximized#.XéKyzINKib8
* |dentifiquen un mecanisme crucial per a la multicel-lularitat en un parent unicel-lular dels animals
https://www.ibe.upf-csic.es/home/-/asset_publisher/T2caeLMECPvW/content/id/235018787/maximized# XtE8Tp4za8g

Elena Casacuberta
Evolucié del genoma eucariota

e Desenvolupen un conjunt d'eines genétiques per a estudiar |'origen dels animals
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/233985739/maximized#.XtE8pJ4za8g

o Population Genetics

Jaume Bertranpetit

Biologia dels sistemes evolutius

e La intel-ligéncia artificial aplicada al genoma identifica un avantpassat huma desconegut
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/2212757 17/maximized# XtE9gZ4za8g



https://www.ibe.upf-csic.es/functional-genomics-and-evolution
https://www.ibe.upf-csic.es/belles
https://www.ibe.upf-csic.es/franch
https://www.ibe.upf-csic.es/maestro
https://www.ibe.upf-csic.es/piulachs
https://www.ibe.upf-csic.es/ruiz
https://www.ibe.upf-csic.es/casacuberta
https://www.ibe.upf-csic.es/population-genetics
https://www.ibe.upf-csic.es/bertranpetit
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Elena Bosch
Genética evolutiva de poblacions

* “No totes les mutacions sén dolentes: generen varietat”

https://ellipse.prbb.org/ca/no-totes-les-mutacions-son-dolentes-generen-varietat/

*"Es ara o mai"
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/235567 135/maximized#.X6Lm4FNKib8

Francesc Calafell

Genomica de la individualitat

¢ Revelen el mosaic genomic actual de Franga
https://www.ibe.upf-csic.es/home/-/asset_publisher/T2caeLMECPvW/content/id/23406 1489/maximized#.X6Lq7VNKhPM
e L'ADN reconstrueix 500 anys de sexe i paternitat extramarital
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggqZXxlocA/content/id/230567442/maximized#.X6Lr31TNKhPM

e “Ibiza is different”, genéticament
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/222639547/maximized#.X6LsgVNKhPM

* The genetics of Catalan surnames
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggqZXxlocA/content/id/530257 3/maximized#.X6LstVNKhPM

David Comas

Diversitat del genoma huma

e Detecten |'empremta genética de les poblacions paleolitiques a les poblacions nord-africanes actuals
https://www.ibe.upf-csic.es’home/-/asset_publisher/T2caeLMECPvW/content/id/230025531/maximized#.X6LtgINKhPM
¢ Demostren que les poblacions africanes es van encreuar amb altres humans extingits
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggqZXxlocA/content/id/224287067/maximized#. X6 LuLINKhPM

o Complex Systems

Ricard Solé

Sistemes complexos

® El cambio climéatico provocara cambios drésticos en los ecosistemas aridos
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/232453838/maximized#.XtE8w54za8g

* Bioenginyeria per combatre els efectes del canvi climatic
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/213962280/maximized# XtE9tp4za8g

Sergi Valverde

Evolution of Technology Lab

 Revelan cémo impacta el ambiente en las infecciones viricas de las plantas
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTggZXxlocA/content/id/233120559/maximized# . XtE8sZ4za8g

Luc Steels
Evolucié del llenguatge

e D'imatges de gatets a Charles Darwin: el que la biologia evolutiva ens pot ensenyar sobre les xarxes socials

https://ellipse.prbb.org/ca/dimatges-de-gatets-a-charles-darwin-el-que-la-biologia-evolutiva-ens-pot-ensenyar-sobre-les-xarxes-socials/


https://www.ibe.upf-csic.es/bosch
https://www.ibe.upf-csic.es/calafell
https://www.ibe.upf-csic.es/comas
https://www.ibe.upf-csic.es/sole
https://www.ibe.upf-csic.es/valverde
https://www.ibe.upf-csic.es/steels
https://www.ibe.upf-csic.es/complex-systems
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5.2. Neodarwinisme

o Unitat didactica "Passa la soca"

¢ Introduccié

Coneixes els superbacteris? Sabies que la resisténcia als antibiotics és fruit dels mecanismes evolutius?
Juga al "passa la soca" i descobreix els mecanismes que s'amaguen sota la resistencia als antibiotics tot
generant una soca de bacteris superresistents.

e Com s'hi juga?

Aprofitant la formacié natural del grup classe per fileres, es fara un exercici de generacions de bacteris
jugant amb el salt de filera a cada cicle de divisions cel-lulars.

En el joc, cada bola transparent representara un bacteri. Cada divisié cel-lular es representara amb un salt
a la filera del darrera duplicant el nombre de bacteris. En cas que un bacteri sobrevisqui a |'aplicacié d'un
antibiotic, saltara a la filera del darrere. El professor s'encarregara de dibuixar |'arbre genealdgic amb les
generacions de bacteris a la pissarra durant el joc.

(Per tal que el nombre de generacions sigui manejable, es recomana comencar
amb 3 bacteris a la primera filera i fer 3 cicles de divisié dels bacteris)

* Objectiu del joc

Consolidar els conceptes relatius a I'herencia, la resisténcia bacteriana, els antibiotics, I'evolucié d'una
soca bacteriana i els bacteris superresistents.

¢ Material necessari

- 12 boles transparents de plastic d'uns 6 cm de diametre i que es puguin obrir.

- 12 fulls de paper plegats amb els missatges escrits en les seglients proporcions:
- ADN 1 (4 papers)

- ADN 2 (4 papers)

- ADN 3 (4 papers)

(Es fica un paperet a cada una de les 12 boles i es conserven separades per tipus)
- Fulls de paper plegats amb els missatges escrits en les segiients proporcions:

- 6 No mutacié

- 3 Mutacié A

- 2 Mutacié B

- 1 Mutacié C

- 1 Mutacié D

- 2 Transferéncia horitzontal
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Se'n fan dues copies:

- Amb la primera, es prepara una bossa amb tots els missatges.
- Amb la segona, es conserven els missatges sense barrejar-los.

(Es faran servir als cicles de divisié cel-lular i en cas que hi hagi transferéncia horitzontal,
per duplicar mutacions entre bacteris).

Text No mutacio
GENOMA SENSE MUTACIONS

Text Mutacio A
GENOMA AMB UNA MUTACIO A: RESISTENCIA A L'ANTIBIOTIC EN PROPORCIO 1X

Text Mutacié B
GENOMA AMB UNA MUTACIO B: RESISTENCIA A L'ANTIBIOTIC EN PROPORCIO 1X PERO EL
BACTERI JA NO ES POT DIVIDIR.

Text mutacio C
GENOMA AMB UNA MUTACIO C: RESISTENCIA A L'ANTIBIOTIC EN PROPORCIO 10X

Text mutacio D

GENOMA AMB UNA MUTACIO D: RESISTENCIA A L'ANTIBIOTIC EN PROPORCIO 10X PERO EL
BACTERI JA NO ES POT REPRODUIR

Text Transferéncia horitzontal

RESISTENCIA TRANSMISSIBLE

¢ Dinamica de joc

Per a iniciar la soca bacteriana, es reparteixen 3 boles als estudiants de la primera filera (una de cada tipus:
ADN 1, 2i 3). Aqui es pot comentar breument que en cap cas una soca podria aparéixer del no res, doncs

a classe ja s'haura explicat I'experiment que demostra que la generacié espontania no existeix.

Bacteri 1 Bacteri 2 Bacteri 3
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RONDA 1 — -
Creacié de la soca bacteriana

Aquesta primera ronda permet als estudiants familiaritzar-se amb la mecanica del joc. El professor avisa
que el cicle de divisié cel-lular s'ha activat a la soca bacteriana, i que per tant tots els bacteris es dividiran.

El professor donara una bola més a cada un dels tres estudiants, que ara passaran les seves dues boles als
estudiants del darrere (sempre el mateix ADN als bacteris que provenen de la mateixa divisio).

ol LG
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-2 0 f R R

Llavors, cada un dels bacteris incorporara al seu ADN una nova targeta de la bossa, escollida a I'atzar (una
possible mutacid). Cada estudiant ha de llegir el missatge, i després introduir-ho a dins del seu bacteri.

ROIN DD A 2 oo s
Antibiétic en proporcié 1X

El professor, anuncia que abocara un antibiotic al cultiu, en la proporcié 1x, i que aquest tindra un efecte
en alguns dels bacteris, depenent del seu contingut genétic. Els estudiants hauran d'obrir el seu bacteri
per interrogar-ne el genoma:

* En el cas que el bacteri contingui el missatge "RESISTENCIA TRANSMISSIBLE", el bacteri de la seva
dreta incorporara la mateixa resistéencia.

* En el cas que el bacteri no tingui cap mutacié i no hagi rebut resisténcia per transmissié horitzontal, es
traura el bacteri de la filera (la nostra placa de petri particular).

e En el cas que el bacteri tingui la mutacié A o C, el bacteri es passa al darrere duplicat com a part del
seglient cicle de divisié (el professor aporta el nou bacteri en cada cas).

* En el cas que el bacteri tingui la mutacié B o D, el bacteri passa al darrere sense duplicar-se.

ﬁ Wj xﬁ:"l
Ronda 2:
ANTIBIOTIC
1X

Un cop el procés de divisié cel-lular ha actuat, cada un dels bacteris incorporara al seu ADN una nova
targeta de la bossa, escollida a I'atzar (una possible mutacié). Cada estudiant ha de llegir el missatge, i
després introduir-ho a dins del seu bacteri.
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RONDA 3
Antibiotic en proporcié 10X

El professor fa notar al grup que, malgrat que hem aplicat un antibiotic, hi ha hagut alguns bacteris que
gracies al fet que tenien una mutacié (A, B, C o D) han pogut resistir-ho i sobreviure. En alguns casos, el
bacteri ha sobreviscut pero la mutacié ha impedit que es divideixi. A més, alguns bacteris han transmes la
seva resisténcia a bacteris que no tenien la mutacid, i han generat encara més resisténcia a la nostra soca.
Com a resposta, ara apujarem la proporcié d'antibiotic per intentar acabar amb la soca de bacteris que
han resistit |'antibiotic en una dosi baixa.

Alguns dels estudiants tindran bacteris amb la mutacié C o D. Aquests seran els tnics que podran mante-
nir el bacteri viu o fins i tot fer un cicle de divisié cel-lular. Els estudiants hauran d'obrir el seu bacteri per
interrogar-ne el genoma:

* En el cas que el bacteri contingui el missatge "RESISTENCIA TRANSMISSIBLE", el bacteri de la dreta incor
porara la mateixa resisténcia.

* En el cas que el bacteri tingui la mutacié A o B i no hagi rebut resisténcia C o D per transmissié horizontal,
es traura el bacteri de la filera (la nostra placa de petri particular).

e En el cas que el bacteri tingui la mutacié C, el bacteri es passa al darrere duplicat.
e En el cas que el bacteri tingui la mutacié D, el bacteri passa al darrere sense duplicar-se.

TITUL

Ronda 3:
ANTIBIOTIC
10X

En acabar aquesta ronda, el professor fara notar que els bacteris que han sobreviscut a I'antibiotic en
aquesta alta concentracié serien un exemple de bacteris superresistents o superbacteris. Es el moment de
ressaltar que la resisténcia a I'antibiotic no apareix com a resposta a I'aplicacié del farmac, siné que els
bacteris podien tenirla o no tenir-la en funcié de les mutacions genétiques que succeeixen a l'atzar,
tal com s'ha vist durant la dinamica del joc.

Es pot complementar la dinamica amb la visualitzacié d'un video on s'aplica aquest principi en un experi-
ment amb bacteris, a fi de fixar idees:

®

@) Linca al retallable de ['activitat


https://www.youtube.com/watch?v=rrfJEZ3m1Tc
https://www.ibe.upf-csic.es/dossier-professors
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En aquest annex s'expliquen els fonaments de tres técniques d'analisi d'ADN que han revolucionat la
biologia evolutiva en les darreres décades: la genomica, paleogenomica i paleoproteomica.

o Analisi genomica

Genomica és un terme recent que descriu I'estudi del genoma d'un organisme i de la seva funcié. El
genoma d'un organisme és la seqiiéncia d'ADN que compreén el conjunt complet de cromosomes
d'un individu, incloent gens i ADN no codificant. En el cas dels humans, només I'1% del genoma
conté ADN codificant. Aquest 1% esta compost d’exons, els que sén les parts o fragments dels gens
que si que produeixen proteines, elements importants per al funcionament de I'organisme. El 99%
restant del genoma esta format per seqliencies no codificants d'ADN. La meitat el conformen els
anomenats trans-posons o elements genétics mobils, que sén seqiiéncies d’ADN que poden canviar la
seva posicié dins d'un genoma. També hi trobariem el conjunt d'ADN que forma ARN i que compliria
una funcié reguladora del genoma, entre d'altres.

"La genomica estudia i analitza |'estructura,
funcié, evolucié i mapatge dels genomes complets”.

En contrast amb la genética, que es refereix a |'estudi dels gens individuals i els seus rols en I'heréncia, la
gendmica utilitza la seqiienciacié d'ADN d'alt rendiment i la bioinformatica per a assemblar i analitzar la
funcié i I'estructura de genomes complets.

Las aplicacions de la genomica sén diverses. Entre elles es troben I'estudi de malalties, el desenvolupa-
ment de farmacs, |'estudi de |'herencia i la comprensié de la historia evolutiva dels organismes.

A I'lnstitut de Biologia Evolutiva, diversos grups de recerca fan servir la genomica per a estudiar els
processos i mecanismes evolutius que generen la biodiversitat i que han donat lloc a les diverses
poblacions i espécies al llarg de la historia de la Terra.

Amb només el genoma d'un individu, els i les biologues evolutives de I'lBE poden recuperar la
historia evolutiva d'una poblacié i dels seus ancestres (per exemple: els genoma de qualsevol ésser huma
conté la historia evolutiva de tota I'espécie). Quan comparen els genomes de dues poblacions diferents,
els inves-tigadors poden fer una passa més enlla i identificar i entendre les relacions que s'estableixen
entre aques-tes poblacions i organitzar-les en |'arbre de la vida.

Donada la gran quantitat total d'informacié continguda en els genomes més complexos (3000 M de
parells de bases en el cas de I'ésser huma), s'han desenvolupat métodes bioinformatics per a dur a
terme I'analisi i la comparacié genémica de forma automatitzada.


https://metode.cat/els-perques-de-metode/per-que-el-percentatge-dadn-codificant-es-tan-baix-en-el-genoma-huma.html
https://metode.cat/els-perques-de-metode/per-que-el-percentatge-dadn-codificant-es-tan-baix-en-el-genoma-huma.html
https://www.ibe.upf-csic.es/
https://metode.es/revistas-metode/monograficos/que-es-el-genoma-2.html
http://tolweb.org/tree/
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1991 1992 1993 1995 1996 1997 1998

Cronologia del projecte del genoma huma. National Human Genome Research Institute (NHGRI),Bethesda, via Wikimedia Commons amb llicéncia CC BY 2.0.

o Analisi Paleogenomica

La paleogenomica es pot definir com la recuperacié i analisi de material genétic de restes biologiques
del passat. Tot i ser una disciplina molt jove - va aparéixer als anys 80 - , s’ha convertit en una potent
eina cientifica que proporciona informacié directa, en I'espai i en el temps, del procés evolutiu. En els
darrers anys, la paleogenomica ha revelat aspectes adaptatius i demografics de les poblacions
humanes, i ha posat també de manifest patrons complexos de migracions passades que ens ajuden a
entendre la diver-sitat actual. La disciplina ha obert la porta a que arquedlegs, antropolegs i
genetistes conjuguin per primer cop a la historia una visi6 auténticament multidisciplinaria del
passat. Les troballes paleogend-miques, que inclouen genomes complets d’hominins extingits i
d’humans moderns dels darrers 50.000 anys, han revolucionat el coneixement de I'evolucié
humana.

>> Per a qué serveix la paleogenomica?

1. Reconstruir la morfologia d'individus antics. Reconstruccié dels individus d'una poblacié a partir del
genoma, desxifrant-ne el seu sexe i algunes caracteristiques fisiques, com el color d'ulls o cabell. Recent-
ment la paleogenomica ha permés la reconstruccié de I'aspecte fisic dels hominids de Denissova (en parti-
cular d'una nena) a partir del genoma, només disposant d’un os de dit petit.

2. Reconstruir les relacions socials establertes en una poblacié humana antiga. Desxifrar les relacions
familiars i socials que es donen entre fossils als llocs arqueologics (com per exemple en aquest estudi:
Mittnik et al. Kinship-based social inequality in Bronze Age Europe, 2019 Science).

3. Reconstruir la historia evolutiva de les poblacions humanes. Reconstruccié dels assentaments, movi-
ments migratoris, invasions, reconstruccions poblacionals, etc. a partir de |'ancestralitat de les mostres
genomiques. Un exemple el trobem a I'estudi d’un equip liderat per Carles Lalueza-Fox de I'IBE que
mostra una arribada de descendents esteparis que va reemplacar a gairebé tots els llinatges masculins de
la Peninsula Ibérica fa 4.000 anys a través de |'analisi genomica d’ADN antic.



https://metode.cat/revistes-metode/monografics/breu-historia-paleogenomica.html?_ga=2.39478115.198162629.1595934943-1617657033.1595934943
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/228625825/maximized#.X7Um5RNKjUK
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/223257407/maximized#.X7UnihNKjUI
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4. Desxifrar I'origen d'algunes adaptacions humanes i també d'algunes malalties. Trobar els origens
d‘algunes adaptacions importants per a les poblacions humanes, com bé I'adaptacié a la digestié de la
lactosa. Tanmateix, desxifrar I'origen d’algunes malalties complexes, com ara el cancer, o bé descobrir les
bases genétiques de I'envelliment.

ADN reticulat extret d'un fetge de 4.000 anys d'un sacerdot egipci antic
anomenat Nekht-Ankh. Imatge de Svante Paabo, Max Planck Institute for
Evolutionary Anthropology - Nicholls H: Ancient DNA Comes of Age.
PLoS Biol 3/2/2005: €56. doi:10.1371/journal.pbio.0030056; Via
Wikimedia Commons, amb llicencia CC BY 2.5.

o Analisi Paleoproteomica

La paleoproteomica és una técnica molt jove (ha despegat en els darrers 5 anys) basada en la recuperacié
i analisi de proteines de restes biologiques del passat. La técnica apareix com a resposta a les limitacions
de la paleogenomica a I'hora d'explorar la historia evolutiva més antiga. Amb el pas del temps les molécu-
les d’ADN es van fragmentant en trossets més i més petits fins que sén impossibles d'atribuir amb certesa
a cap organisme determinat. El material genétic és fragil i propens a la contaminacié i degradacié micro-
biana amb el temps. El potencial per a trobar ADN antic, fins i tot des d'un lloc ideal, no és de més
d'un milié6 d'anys. En contrast amb aquesta limitacié, les proteines antigues (proteomes antics)
ofereixen la solida longevitat d'un os fossilitzat.

Tot i aix0, no es pot oblidar que els proteomes contenen moltissima menys informacié que els genomes,
doncs de tota la variabilitat que hi ha al genoma només una petita part es manté en el proteoma. Per tant,
permet arribar molt més enrere en el temps pero amb una menor resolucié. Per exemple, amb el teu
genoma es podria esbrinar d'on vénen els teus avantpassats amb precisié d'uns pocs centenars de
km, i en canvi amb el teu proteoma es podria dir que ets un ésser huma i poc més.

Avra per ara, i malgrat aquestes limitacions, la paleoproteomica es perfila com una técnica que pot resultar
clau per a descobrir els secrets que avui encara amaga el nostre passat més antic.

: [14es

) 10100114,
ool -_11.'1-T|'.11'4""‘r,m.

Imatge de Gerd Altmann via Pixabay.
Link: article de la revista Nature que parla sobre paleoprotedmica.

ES



https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/234930677/maximized#.X7UnnBNKjUJ
https://www.ibe.upf-csic.es/news/-/asset_publisher/PXTgqZXxlocA/content/id/214699900/maximized#.X7UnrRNKjUI
https://media.nature.com/original/magazine-assets/d41586-019-01986-x/d41586-019-01986-x.pdf
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o Lanalisi genomica d'una mostra moderna

1. Seleccié de la mostra

Per a poder fer una extraccié d’ADN, es necessita qualsevol material biologic de I'individu
que contingui el seu genoma. En el millor dels casos, I'analisi es fa a partir d’'una mostra de
sang, o bé d'un exsudat oral (saliva). En el cas de la medicina forense, en molts casos s'extreu
ADN a partir d'un cabell (en particular, de I'arrel), ungla, restes organiques com pell o fins i
tot de restes fecals.

2. Preparacié6 de la mostra

La preparacié de la mostra dependra del seu origen i en esséncia tindra com a objectiu
facilitar I'extraccié de I'ADN evitant alhora que la mostra es contamini. Les mostres es
mantindran a -70°C fins el moment de I'extraccié.

3. Extraccié d’ADN

L'extraccié de I'ADN d'una mostra biologica és un procés molt conegut que es basa en l'ailla-
ment i purificacié de molecules d’ADN. En I'actualitat hi ha molts kits que permeten fer
aquests protocols en qliestié d'hores.

Generalment, aproximadament el 99% de la mostra pertany a l'individu que estiguem analit-
zant, tenint en compte les actuals mesures d'higiene en I'extraccié de mostres biologiques
(nivell de laboratori de biologia molecular). L'extraccié d’ADN d'una mostra actual moderna
per tant pot contenir molécules de milers de parells de bases.

4. Construcci6 de llibreria genomica

En aquesta fase, s'enganxen unes molécules artificials d'ADN de seqiiéncia coneguda a tots
dos extrems de les molecules d'ADN. Aquestes seqliencies s'anomenen adaptadors. Una
vegada es duu a terme aquest procediment es considera que la mostra és “immortal”, doncs
ja esta preparada per a ser copiada (per métodes com la PCR) o bé per a ser llegida i inclosa
a qualsevol base de dades.
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5. Seqlienciaci6

El seqiienciador llegeix cada molécula d'’ADN present en la mostra i escriu la seva seqliencia
nucleotidica en un arxiu. Una vegada acabada la seqtlienciacié aquest arxiu contindra milions
de linies, cadascuna amb la seqtieéncia d'una molécula d'ADN.

Seqiienciar un genoma complet (tot I'ADN d'un organisme) és una tasca complexa. El procés
requereix trencar I'ADN del genoma en molts trossos més petits, seqlienciar aquests trossos
i assemblar les sequiéncies en una Unica i llarga "seqliencia consens". No obstant aixo,
gracies a nous métodes que s'han desenvolupat en les darreres dues décades, ara seqtien-
ciar un genoma és molt més rapid i menys costés del que va resultar en el Projecte Genoma
Huma.

La primera seqlienciacié completa del genoma huma va finalitzar el 2001, va costar gairebé
3.000 milions de dolars i es va trigar uns 13 anys. En |'actualitat, es pot seqlienciar el genoma
d'una persona per 500 euros i en un parell de dies, gracies a les técniques de seqiienciacié
de segona generacié. Aquestes técniques permeten analitzar milions de molécules seqtien-
ciades en paral-lel i per tant seqiienciar genomes complets a “baix” cost.

6. Mapeig i genotipat

Tota la informacié genomica s‘ordena en base a una “plantilla” de genoma, per a poder
identificar a quin cromosoma i a quina posicié correspon cada seqliéncia. El que no corres-
pon a cap seqiiéncia de I'individu (les seqiiencies curtes i/o de microorganismes) es detecta
durant el mapeig contra la referéncia i es retira.

Una vegada endrecades les seqliencies, s'estudien les posicions del genoma que varien
entre individus, anomenades polimorfiques'’. En el cas del genoma huma, que té uns
3200 milions de parells de bases, aquestes ascendeixen a uns 3 milions de parells de
bases entre dos individus qualsevol. Tot i que sén només un 0,1% del genoma sén moltes
en nimero, el que déna molta certesa quan s’identifica un individu pertanyent a una poblacié
en particular.

Cal recalcar que la gran majoria d’aquestes mutacions apareixen en parts del genoma no
codificant i que no compleixen cap funcié — s'anomenen mutacions neutres.

En linies generals, podriem dir que com més temps hagin estat separades dues poblacions
(és a dir: sense creuaments entre els seus individus), més diferents seran els genomes
dels seus individus. Per a posar un exemple senzill: el teu genoma és molt més semblant al
de Trump que al del teu vei xinés, tot i que el teu vei xinés esta molt més a prop de tu en
I'espai. De la mateixa manera, el teu genoma és molt més semblant al dels ibers de fa 2500
anys que al del teu vei xineés, tot i que us separin 2500 anys i en canvi amb el teu vei xinés
sigueu contemporanis. El motiu és que els xinesos i els europeus van estat separats uns
30-40000 anys, durant els que es van acumular centenars de mutacions diferents en cada
poblacié i que han arribat a |'actualitat.

17 Un polimorfisme és una variant genética en la seqiiéncia de I'ADN entre individus de la mateixa espécie i que és deguda a una o diverses mutacions.
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Ateés que les mutacions s'acumulen amb una freqiiéncia coneguda a I'ADN, podem emprar
la técnica del rellotge molecular per estimar el temps que separa dos individus en base a la
seva divergéncia, és a dir: comptant el nombre de mutacions que les diferencien.

7. Analisi de contaminacié

Les mostres biologiques que es fan servir per a I'analisi genomica contenen un 99% de mate-
rial genétic d'un Unic individu. Presa en les condicions adequades, la mostra no hauria de
presentar contaminacié de cap altre individu. En cas de dubtes, pero, sempre es podria fer
servir 'ADN mitocondrial per a confirmar la puresa de la mostra. Com que I'’ADN mitocon-
drial huma s’hereta només per via materna, presenta un unic haplotip. Aixo vol dir que la
cadena d’ADN mitocondrial de tots els mitocondris ha de ser identica, posicié a posicié.
D’aquesta manera, qualsevol diferéncia es detecta facilment i es considera contaminacié de
la mostra.

8. Analisi de poblacions i arbre filogenétic

Una vegada hem analitzat la mostra, podem intentar respondre la nostra pregunta cientifica.
Tanmateix, de vegades els resultats de I'analisi provoquen noves preguntes. En qualsevol
cas, la comunitat investigadora s’esforca en que totes les dades genomiques d’ADN siguin
publicades i compartides mitjancant repositoris globals, de forma que la informacié genética
de les poblacions humanes il-lumini la recerca de tota la comunitat cientifica.

9. Avis per a navegants

En I'actualitat, cada cop estem més “barrejats” — genéticament parlant. Aixo dificulta molt
més reconstruir el passat recent als gens, que cada cop esta més desdibuixat. Les tecniques
d'analisi genomica de poblacions modernes i actuals requereixen de molt refinament a I'analisi,
doncs el nombre de diferéncies entre poblacions és menor. Aquesta tendéncia és a l'alca.
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o Lanalisi paleogenomica d'una mostra

1. Seleccié de la mostra

El procés comenca amb la seleccié de la mostra. Aquesta pot procedir d'un exemplar d'un
museu, o bé directament d'una excavacio. El pas del temps i les condicions ambientals s6n
parametres clau per a la recuperacié de I'ADN antic. Com més fred sigui I'entorn de
conservacié de 'ADN, més possibilitats tindrem de poder retrocedir en el temps. En condi-
cions ideals, com el terra congelat, s'ha arribat a recuperar el genoma d'un cavall del plistoce
de fa uns 600000 anys (Recalibrating Equus evolution using the genome sequence of an early
Middle Pleistocene horse; L. Orlando et.al. Nature, 499 (2013); DOI: 10.1038/nature12323).
En canvi, en climes molt calorosos no s’ha aconseguit recuperar ADN de més d’alguns milers
d’anys d'antiguitat. En el clima temperat de bona part d'Europa, el record d'antiguitat actual
esta en uns 430.000 anys. Aquest cas particular correspon a la Sima de los Huesos (jaciment
d'Atapuerca, Burgos), una cova a molts metres de profunditat. Es una cas excepcional, doncs
en la superficie en un clima temperat mai es podra recuperar ADN tan antic.

Generalment la mostra analitzada procedeix d’un fossil d'os. A I'hora d'escollir, s’escullen els
teixits més durs i que per tant potencialment conservin més ADN. Un dels ossos més interes-

sants dels hominids és la porcié petrosa de I'os temporal. Per la seva duresa, permet la
conservacié d’ADN en molt bones condicions.

2. Preparacié6 de la mostra

El procés de preparacié de la mostra és destructiu. En el cas d’ossos antics, per exemple,
implica esmicolar i fer pols un fragment de la mostra. Cal tenir en compte que els estudis
arqueoldgics requereixen que les mostres fossils conservin la seva forma original, de manera
que I'analisi genomica d'una mostra antiga sempre comporta un compromis que s'ha de
valorar en cada cas.

L'extraccié de la mostra es fa en unes instal-lacions especials, anomenades sales netes o
blanques, especialment indicades per a |'estudi d’ADN antic. Els investigadors han de
posar-se un vestit especial i totes les superficies on es treballara han d'irradiar-se amb un feix
de rajos UV a fi de destruir les restes d’ADN modern que puguin contaminar la mostra
antiga.



https://www.nature.com/articles/nature12323
https://www.nature.com/articles/nature12323
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3. Extraccié d’ADN

Els procés d’extraccié d’ADN succeeix en un laboratori de biologia molecular. Primer s’hidra-
ta la mostra i se'n destria tot el que no és ADN.

En el cas de la paleogenomica, només un 1% de la informacié genética de la mostra és endo-
gena i el 99% restant correspon als microorganismes que han proliferat i degradat I'os antic.
Una extraccié d’ADN antic déna lloc generalment a sequiéncies trencades i curtes d’ADN, de
desenes o pocs centenars de parells de bases. Aixo equival a molt menys que un gen.

El minim fragment que es considera que conté informacié recuperable és de 30 parells de

bases, aproximadament. Per sota, és veritablement impossible determinar de quina part del
genoma prové la seqiiéncia i es considera soroll.

4. Construccié de llibreria genomica

En aquesta fase, s'enganxen unes molécules artificials d'’ADN de sequiéncia coneguda a tots
dos extrems de les molecules d'ADN. Aquestes seqiiéncies s'anomenen adaptadors. Una
vegada es duu a terme aquest procediment es considera que la mostra és “immortal”, doncs
ja esta preparada per a ser copiada (per metodes com la PCR) o bé per a ser llegida i inclosa
a qualsevol base de dades.

5. Seqlienciaci6

El seqiienciador llegeix cada molécula d'’ADN present en la mostra i escriu la seva seqiiéncia
nucleotidica en un arxiu. Una vegada acabada la seqiienciacié aquest arxiu contindra milions
de linies, cadascuna amb la seqlieéncia d'una molécula d'ADN.

6. Mapeig i genotipat

Tota la informacié genomica s'ordena en base a una “plantilla” de genoma, per a poder
identificar a quin cromosoma i a quina posicié correspon cada seqiiéncia. Tot el que no
correspon a cap seqiiencia de I'individu (les seqtiencies curtes i/o de microorganismes) es
retira en acabar el mapeig contra la referéncia.

Una vegada endrecades les seqliencies, s'estudien les posicions del genoma que varien
entre individus, anomenades polimorfiques. En el cas del genoma huma, que té uns 3200
milions de parells de bases, aquestes ascendeixen a uns 3 milions de parells de bases entre
dos individus qualsevol™. Tot i que s6n només un 0,1% del genoma sén moltes en nimero, el
que déna molta certesa quan s'identifica un individu pertanyent a una poblacié en particular.

'8 S6n 3 milions de diferéncies entre 2 individus. Les diferéncies entre altres 2 individus sén també uns 3 milions, perd no sén les mateixes que en la primera
parella. Aixi doncs si parlem de les posicions
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2 Cal recalcar que la gran majoria d’aquestes mutacions apareixen en parts del genoma no
codificant i que no compleixen cap funcié — s'"anomenen mutacions neutres.

En linies generals, podriem dir que com més temps hagin estat separades dues poblacions
(és a dir: sense creuaments entre els seus individus), més diferents seran els genomes
dels seus individus. Per a posar un exemple senzill: el teu genoma és molt més semblant al
de Trump que al del teu vei xinés, tot i que el teu vei xinés esta molt més a prop de tu en
I'espai. De la mateixa manera, el teu genoma és molt més semblant al dels ibers de fa 2500
anys que al del teu vei xinés, tot i que us separin 2500 anys i en canvi amb el teu vei xines
sigueu contemporanis. El motiu és que els xinesos i els europeus van estat separats uns
30-40000 anys, durant els que es van acumular centenars de mutacions diferents en cada
poblacié i que han arribat a I'actualitat.

Ates que les mutacions s'acumulen amb una freqiiéncia coneguda a I'ADN, podem emprar

la técnica del rellotge molecular per estimar el temps que separa dos individus en base a la
seva divergencia, és a dir: comptant el nombre de mutacions que les diferencien.

7. Analisi de contaminacié

Es molt important assegurar-nos que I'analisi que estem fent correspon a I’ADN antic que
volem estudiar, doncs una contaminacié que es produeixi abans o durant I'extraccié de la
mostra pot “trepitjar” totalment el contingut genétic de la mostra.

En I'actualitat, disposem de tecniques i marcadors que permeten endevinar si un genoma és
antic o modern. Per exemple, s’ha demostrat que als extrems de les molecules d’ADN amb
el pas del temps es produeixen canvis quimics (les Cs (citosines) es transformen en Ts
(timines)). Aquesta caracteristica pot servir de bruixola per assegurar-nos que I'"ADN és
veritablement antic i que no estem analitzant el genoma de |'investigadorx que va prendre la
mostra i la va contaminar. No podem perdre de vista que tot el nostre cos esta cobert d'una
capa de cel-lules mortes que duen el nostre ADN, per tant una contaminacié en el cas d'una
mostra antiga és relativament facil"’.

Per altra banda, a fi de conéixer la puresa de la mostra, s'analitza ’ADN mitocondrial. Com
que ’ADN mitocondrial huma s’hereta només per via materna, presenta un Unic haplotip.
Aixo vol dir que la cadena d’ADN mitocondrial de tots els mitocondris ha de ser identica,
posici6 a posicié. D'aquesta manera, qualsevol diferéncia es detecta facilment i es considera
contaminacié de la mostra.

Tot i poder identificar-la, és molt dificil treure la contaminacié de la mostra. En el mén de la
paleogenomica, es considera que fins a un 5% de contaminacié de la mostra déna resultats
acceptables.

19 Aquest fenomen queda molt ben recollit a la pel-licula GATTACA, on el protagonista, que té una identitat falsa, raspatlla la seva pell i n‘incinera les restes
diariament per a no ser descobert a través de les seves cél-lules superficials.
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8. Analisi de poblacions i arbre filogenétic

Una vegada hem analitzat la mostra, podem intentar respondre la nostra pregunta cientifica.
Tanmateix, de vegades els resultats de |'analisi provoquen noves preguntes. En qualsevol
cas, la comunitat investigadora s’esforca en que totes les dades genomiques d’ADN antic
siguin publicades i compartides mitjancant repositoris globals, de forma que la informacié
genética dels nostres avantpassats il-lumini la recerca de tota la comunitat cientifica.

9. Avis per a navegants

Es important entendre que el procés d'analisi d'una mostra antiga no implica un &xit en el
100% dels casos. De fet, un percentatge molt significatiu de les mostres analitzades no té
suficient ADN endogen. Hem de tenir en compte que poden passar moltes coses, com ja
hem vist: potser la mostra que hem preparat no contenia prou ADN o directament no conte-
nia ADN, o bé estava molt contaminat. En aquests casos, s'intenta comptar amb |'analisi de
més d’'una mostra del mateix individu (de diferents ossos o fragments d'os, per exemple) per
a poder incloure'l a la base de dades.

Tot aquest procés d'analisi es mostra al reportatge del programa Qué Qui Com “Desextin-
cié: reviure una especie”, on el reporter del programa i investigador predoctoral de I'IBE
Pere Renom acompanya l'investigador principal Carles Lalueza-Fox en el procés d'analisi
genomica de |'extinta cotorra de Carolina.



https://www.ibe.upf-csic.es/ca/home/-/asset_publisher/T2caeLMECPvW/content/id/229266347/maximized#.X7Us-RNKjUJ
https://www.ibe.upf-csic.es/ca/home/-/asset_publisher/T2caeLMECPvW/content/id/229266347/maximized#.X7Us-RNKjUJ
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o Lanalisi paleoproteomica

1. Extraccié de proteines
L'analisi comenga amb la desmineralitzacié de la matriu mineral os / dent de les mostres

seleccionades. Els residus de proteines es digereixen, generalment amb tripsina, i després es
purifiquen.

2. Adquisici6 de dades amb espectrometre de masses
Els residus de proteines obtinguts s'injecten en un espectrometre de masses (MS, de |'anglés

Mass Spectrometer), que n'extreu un espectre amb la distribucié de les molécules en funcié
de la seva massa.

3. Identificacié de péptids

Els espectres experimentals de MS es comparen posteriorment amb bases de dades de
seqliencies de proteines establertes, o s'analitzen de novo.

4. Identificacié de proteines

S'apliquen técniques de bioinformatica per a inferir correctament les seqliéncies de peptids
i el contingut de proteines de la mostra antiga.
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