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Carta de los Miembros de Honor de la Sociedad Española de Bioquímica y Biología Molecular  

(SEBBM) dirigida al Gobierno central y a los Gobiernos Autonómicos, y al conjunto de  

la sociedad española, reclamando una financiación estable para la ciencia en España

Con motivo del 38 Congreso SEBBM 
(Valencia, 7-10 de Septiembre de 2015), 
los abajo firmantes, Miembros de Honor 
de SEBBM, desean expresar su profunda 
preocupación por los importantes recortes 
en la financiación pública de la ciencia en 
España en los últimos años. 

Esta infrafinanciación ha llevado a una 
situación crítica a muchos laboratorios com-
petentes en las universidades, los institutos 
de investigación y los hospitales. Estos grupos 
de investigación sustentan buena parte de 
la producción científica española y proveen 
efectivos humanos bien formados, siendo el 
sustrato necesario para que surjan los labora-
torios y grupos de máxima excelencia. 

También los grupos de vanguardia han 
visto en general gravemente recortada y/o 
retrasada su financiación, pues las convo-

catorias de ayudas han estado infradotadas 
económicamente, y han sido con frecuencia 
erráticas y con tiempos de resolución defi-
nitiva inadecuadamente largos. 

Todo ello está afectando muy negati-
vamente la credibilidad del compromiso de 
España con el desarrollo científico, y está 
dando lugar al cierre de laboratorios, a la 
desbandada de equipos de investigación y 
a la emigración de científicos, incluidos los 
más jóvenes. Además, ha tenido efectos 
muy negativos sobre la captación de talento 
exterior, ahora en retroceso. En resumen, 
se corre el grave riesgo de hacer salir a 
España del grupo de países avanzados 
científicamente al que con tanto esfuerzo 
nos estábamos incorporando.

Consideramos nuestra obligación se-
ñalar la necesidad urgente de devolver la 

financiación e inversión pública en ciencia a 
sus niveles pre-crisis, y de unos mecanismos 
de gestión ágiles y sin retrasos.

El relativamente pequeño volumen de 
fondos requerido frente al total del Produc-
to Nacional Bruto Español hace improbable 
que esta financiación pueda interferir de 
forma importante con las obligaciones de 
restricción de gasto público y las acciones 
encaminadas a la recuperación económica. 
De hecho, pensamos que la no adopción de 
esas medidas de aumento inmediato de 
financiación de la ciencia comprometería 
seriamente la actividad científica española 
a corto plazo y las perspectivas generales 
de futuro del país a medio plazo.

Valencia, 7 de Septiembre de 2015

The undersigned, SEBBM Honour Members, 
on the occasion of the opening of the 38th SEBBM 
Congress (Valencia, September 7, 2015), wish to 
express their deep concern about the severe cuts 
that the public funding of science has experienced 
in Spain in recent years. 

Underfunding has brought many competent 
laboratories from universities, research institutes 
and hospitals, to a critical situation. These research 
groups produce the bulk of the Spanish scientific 
output and are key players in the training of new 
scientists, thus acting as an essential network al-
lowing the emergence and consolidation of top 
laboratories. Moreover, even the top Spanish 
groups are experiencing important cuts and/or 

delays in their financing, because of the decreased 
funding and unexpected delays in project calls 
and resolution. 

This situation is causing disbelief on Spain's 
commitment with scientific development, and 
is forcing many laboratories to slow down their 
activities or even to close, favoring the disbanding 
of research teams and the emigration of scientists, 
including the youngest ones, preventing also the 
recruitment of foreign talent. If this trend follows, 
Spain might shortly be out from the group of 
scientifically advanced countries, a group it had 
entered after years of painful efforts.

We feel compelled to stress the urgent 
need for bringing Spain back to pre-crisis levels 

of science financing, returning also to proper 
management of science funding, with well- regu-
lated, predictable calls and outcomes, avoiding 
disruptive undue delays.

The relatively small funds required for 
science relative to the GNP makes unlikely that 
proper scientific financing might interfere with 
the need to control public spending set by the 
anti-crisis agenda or with the measures to adopt 
for economic recovery. In fact, in our view, non-
adoption of the measures proposed here would 
suffocate Spanish science in the short term, and 
the country welfare in the mid-term.

Valencia, September 7, 2015
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Federico Mayor Menéndez es presidente de SEBBM

Impulsar la ciencia en el 2016
Federico Mayor Menéndez

A 
lo largo del año 2015, la 
SEBBM se ha sumado a los 
esfuerzos para transmitir a 
las Administraciones públi­
cas la importancia de dar 

prioridad a la I+D en sus acciones; a los 
partidos políticos para que concreten los 
contenidos de política científica en sus 
programas electorales, y a la ciudadanía 
para que tenga en cuenta las propuestas en 
este ámbito como un elemento relevante 
a la hora de decidir su voto. Entre nuestras 
iniciativas se cuentan la carta «A favor de 
una financiación estable para la ciencia en 
España» firmada por nuestros socios de 
honor y presentada en el Congreso de 
Valencia; el cuestionario a los distintos 
partidos políticos recogido y analizado en 
la Revista SEBBM del mes de septiembre, 
y nuestra participación activa en el debate 
denominado «Primer cara a cara entre 
políticos y científicos», organizado por la 
plataforma Sociedad Civil por el Debate 
hace unas semanas. En la misma línea, la 
COSCE ha organizado también en los días 
previos al inicio de la campaña electoral 
un debate con representantes de diversas 
formaciones para discutir el futuro de la 
I+D+i, y distintas declaraciones sobre la 
conveniencia de un pacto de Estado por la 
Ciencia han conseguido abrirse paso en 
los medios de comunicación. 

Esperemos que tras la celebración de las 
elecciones puedan alcanzarse los amplios 

consensos necesarios para hacer frente a 
los grandes retos de transformación y re­
generación económica y social, que deben 
tener a la ciencia y a la educación como 
motor destacado. Y ello requiere a su vez, 
como hemos repetido tantas veces, esce­
narios estables de financiación, mejores 
mecanismos de gobernanza y gestión, y 
ser capaces de atraer (y retornar) los re­
cursos humanos capaces de tomar el rele­
vo y de rejuvenecer las plantillas de 
nuestras universidades y centros de inves­
tigación.

En este contexto, los Presupuestos Gene­
rales del Estado para el sistema público 
de I+D+i para el año 2016 suponen sola­
mente un ligero repunte global (del 0,36 
% según el análisis que se detalla en este 
número de la Revista SEBBM) aunque 
hay una cierta mejoría en el desglose por 
capítulos, que permitirá un mayor creci­
miento relativo de los gastos no financie­
ros y del importe destinado a las convo­
catorias competitivas de proyectos. En 
todo caso, se requerirá un impulso mucho 
más decidido y continuado para poder 
recuperar el fuerte impacto negativo en 
nuestra actividad científica causado por 
los recortes de estos años de crisis. Por 
otra parte, hace unos días ha visto la luz, 
tras múltiples retrasos sobre lo previsto, 
la Agencia Estatal de Investigación. Es­
peremos que la Agencia pueda contar con 
el impulso, la autonomía y el entorno 

adecuado para hacer realidad el ansiado 
objetivo de gestión independiente, eficaz 
y flexible de los recursos asignados a la 
ciencia, para lo que debe contar con am­
plia participación de la comunidad cien­
tífica en su gobierno, en el seguimiento 
de la actividad investigadora y en la defi­
nición de las estrategias futuras.

Quiero aprovechar esta Tribuna para dar 
la bienvenida a un nuevo colectivo de 
lectores de la Revista SEBBM que se in­
corporan a partir de este número. Se 
trata de los más de 500 estudiantes uni­
versitarios de diversos Grados relaciona­
dos con nuestras disciplinas que se han 
dado hasta ahora de alta como SEBBM-
Estudiantes, en el marco del concurso de 
divulgación científica «Cuéntaselo a tus 
padres» que aún está en desarrollo. Espe­
remos que disfruten de los contenidos de 
nuestra Revista y que participen activa­
mente en las iniciativas de la SEBBM. 

Finalmente, en nombre de la Junta Di­
rectiva, os transmito a todos los socios 
(protectores, de honor, ordinarios, adhe­
ridos y estudiantes) y a las fundaciones y 
empresas colaboradoras, los mejores de­
seos en lo personal y en lo profesional para 
el próximo 2016, en el que os animo 
desde ya a participar en el XXXIX Con­
greso que celebraremos del 5 al 8 de 
septiembre en la deslumbrante ciudad de 
Salamanca.  #
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FEBS Press
Miguel Ángel de la Rosa

L
a Federación Europea de 
Sociedades de Bioquímica 
(FEBS), a la que pertenece 
SEBBM, se encuentra en un 
momento clave de cambios 

en su política de gestión de las cuatro 
revistas científicas que publica, a saber 
FEBS Journal (antes European Journal of 
Biochemistry), FEBS Letters, Molecular 
Oncology y FEBS Open Bio. La primera 
venía siendo editada por Wiley y las otras 
tres, por Elsevier. El pasado mes de mayo, 
sin embargo, se firmó un nuevo contrato 
con Wiley, por una duración total de 5 + 
3 años, como casa editorial única respon­
sable de todas las revistas a partir del día 
primero del próximo año. De esta forma, 
las cuatro cabeceras quedarán integradas 
en una plataforma única, con el nombre 
de FEBS Press, a fin de potenciar la ima­
gen de la Federación y resaltar su labor 
editorial.

La gestión de las revistas en un solo por­
tal electrónico conlleva otras muchas 
ventajas, entre las que cabe destacar su 
utilización como punto de encuentro y 
networking de los casi 40 000 científicos 
pertenecientes a las sociedades nacionales, 
de unos 40 países, que integran FEBS. Así 
pues, se pretende que el portal FEBS Press 

cumpla, además de su función publicita­
ria y de mercadotecnia, un papel esencial 
como ágora electrónica de la bioquímica 
europea. Y aun siendo importante todo 
lo anterior, más importante aún si cabe es 
el horizonte de estabilidad económica que 
se vislumbra en los próximos años tras la 
firma del citado contrato, mediante el que 
se garantiza unos ingresos mínimos anua­
les, ya que la gestión editorial es, con di­
ferencia, la principal fuente de financia­
ción de la Federación.

Hace unos años, FEBS adoptó una seve­
ra política de austeridad, con serios recor­
tes en la dotación presupuestaria de sus 
actividades. Hasta entonces, FEBS venía 
gestionada, como institución sin ánimo 
de lucro, invirtiendo la práctica totalidad 
de sus ingresos en financiar múltiples 
actividades en pro de las sociedades cons­
tituyentes. Así, las becas de larga y corta 
duración; el congreso anual y el Young 
Scientist Forum (YSF) asociado; los 
cursos avanzados, workshops y seminarios; 
las FEBS National Lectures en congresos 
nacionales e internacionales; las ayudas 
de viaje (YTF) para facilitar la asistencia 
de los jóvenes a reuniones científicas; y 
otras muchas acciones daban cuenta de 
la mayor parte de los dineros de FEBS.

Sin embargo, el temor a una brusca caída 
en los ingresos derivada del auge de las 
revistas publicadas en abierto (open ac-
cess) hizo que se adoptara una drástica 
reducción del gasto con objeto de acu­
mular un fondo de reserva suficiente para 
que FEBS pudiera subsistir de sus propias 
rentas en el futuro. Con el nuevo contra­
to editorial, la política de ahorro se 
mantiene, si bien algo más relajada, y 
asimismo se mantiene como objetivo 
estratégico la consolidación de un fondo 
de inversión bien gestionado que garan­
tice durante años la propia existencia de 
FEBS y sus actividades.

Son tiempos de sobriedad y templanza, 
de cierta desazón e incertidumbre por la 
reducción de actividades financiadas por 
FEBS, pero al mismo tiempo debemos 
de congratularnos por el lanzamiento de 
FEBS Press y la nueva estrategia editorial, 
que sin duda redundará, a largo plazo, 
en una FEBS más dinámica e interactiva, 
más sólida y solvente en su papel de 
institución de referencia entre las orga­
nizaciones científicas de todo el mundo. 
En nombre del equipo editorial de la 
revista SEBBM, nuestros mejores deseos 
y felicitaciones a FEBS Press en su naci­
miento.  #

Miguel Ángel de la Rosa es editor de SEBBM
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La metabolómica: un déjà vu  
por la historia de la bioquímica

Óscar Yanes

L
a última década nos ha deja­
do un renacimiento por el 
estudio del metabolismo, y 
el mejor ejemplo es proba­
blemente el renovado interés 

por el metabolismo del cáncer. En para­
lelo, este interés ha inspirado una explo­
sión de avances tecnológicos entre los que 
figura, por encima de todos, la metaboló-
mica.1 Desde una perspectiva histórica, 
la metabolómica ha surgido como una 
versión mejorada de la bioquímica «clá­
sica». Su objetivo es poder medir cuanti­
tativamente el metaboloma, es decir, el 
conjunto indefinido de metabolitos en­
dógenos y exógenos resultantes de la ac­
tividad enzimática celular y la exposición 
a estímulos ambientales como la dieta.

El análisis de metabolitos (y en general, 
pequeñas moléculas orgánicas) en siste­
mas biológicos estuvo, está y estará unido 
inevitablemente a avances en química 
orgánica y, sobre todo, en instrumenta­
ción analítica. Avances tecnológicos, y 
entre ellos también computacionales, son 
los que permiten hoy en día el perfilado 
masivo de metabolitos. Por ello, como 
mejor se pueden entender las limitaciones 
y el potencial de la metabolómica es co­
nociendo el contexto histórico en el que 
surge este nuevo campo de las ciencias 
ómicas (fig. 1).

La primeras determinaciones elementales 
de pequeñas moléculas orgánicas, tales 
como el ácido láctico, ácido cítrico o el 

ácido oxálico, fueron el resultado de 
aplicar técnicas analíticas desarrolladas 
por Lavoisier entre 1777 y 1790, y mejo­
radas posteriormente por Gay-Lussac y 
Thenard entre 1810 y 1812. Los com­
puestos se separaban y purificaban por 
destilación y cristalización a partir de 
tejidos animales y vegetales particular­
mente ricos en estas moléculas –el ácido 
cítrico del limón, o el ácido láctico de la 
leche son solo dos ejemplos– para poste­
riormente derivar pesos atómicos median­
te técnicas de combustión (fig. 2). 

Durante el siglo XIX se determinaron 
muchas otras fórmulas moleculares de 
muchas clases de moléculas biológicas 
(por ejemplo, aminoácidos, carbohidra­

Figura 1.  Principales avances analíticos e hitos relacionados con el estudio del metabolismo.

Técnicas de cristalización/destilación fraccionada y cámaras de combustión

Purificación del aminoácido cisteína
desde piedras del riñón

Composición elemental del azúcar

Elucidación fórmula
empírica cisteínaPurificación del ácido láctico desde

leche, ácido cítrico desde limón
y ácido málico desde manzana

Purificación de tirosina y leucina 

Libro Animal Chemistry
(introducción a las ecuaciones metabólicas)

Introducción de los términos:
fuerza catalítica, enzima, bioquímica

Determinación de
la estructura de la cisteína

Descubrimiento rayos X

1770-1790 1811 1838 1842-1847 1876-1897 1899 1902

Primera enfermedad metabólica
congénita: alcaptonuria

Avances analíticos para la metabolómica

Hitos del metabolismo
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tos, lípidos), aunque el verdadero avance 
de ese siglo que ilustró las bases de nuestro 
conocimiento de las reacciones bioquími­
cas fue el libro de Justus von Liebig Ani-
mal Chemistry (1842). Liebig infirió por 
primera vez ecuaciones metabólicas que 
describían procesos fisiológicos sin nin­
guna prueba de la existencia de tales reac­
ciones in vivo, basándose únicamente en 
sus conocimientos de química orgánica. 
Los estudios de Liebig, por tanto, sentaron 
las bases para el análisis de las intercon­
versiones de moléculas orgánicas simples 
dentro de la célula. Posteriormente, el 
principal avance metodológico que per­
mitiría demostrar que muchas de las re­
acciones metabólicas predichas por Liebig 
se daban realmente en el metabolismo 
celular fue la utilización de isótopos radio­
activos (2H, 32P, 14C). Hitos tecnológicos 
como el uso de reactores nucleares como 
fuente de radioisótopos artificiales, y es­
pectrómetros de centelleo que reemplaza­
ron a los contadores Geiger para medir 
radiactividad, produjeron un crecimiento 
exponencial de la investigación bioquími­
ca después de 1945. Por entonces, ya se 
había descubierto el acetil-CoA o la bio­
síntesis de esteroides. En ese mismo pe­
ríodo, las técnicas cromatográficas desa­
rrolladas por Archer Martin y Richard 
Synge llevarían rápidamente al desarrollo 
de diferentes métodos cromatográficos 
como la cromatografía de gases, y lo que 
se conocería posteriormente como croma­
tografía líquida de alta presión (o HPLC 
por sus siglas en inglés). En 1945, prácti­
camente todas las técnicas analíticas ne­

cesarias para la investigación bioquímica 
estaban disponibles para la siguiente ge­
neración de investigadores. De hecho, 
antes de 1957 se habían elucidado ya 
rutas biosintéticas para prácticamente 
toda clase de moléculas biológicas, inclu­
yendo lípidos, carbohidratos, bases de 
ácidos nucleicos, aminoácidos y vitami­
nas. Donald Nicholson compiló en 1955 
todas las reacciones metabólicas conocidas 
hasta ese momento en un solo mapa 
compuesto únicamente por unas 20 rutas 

Esta situación tendría una consecuencia 
palpable en el estudio del metabolismo,  
que tratamos más adelante.

Siguiendo con el aspecto tecnológico, los 
dos avances más importantes para enten­
der los principios de la metabolómica, tal 
como la entendemos hoy en día, fueron 
la aparición de la resonancia magnética 
nuclear (RMN) y la espectrometría de 
masas (o MS por sus siglas en inglés). La 
RMN fue descrita por primera vez por 
Isidor Rabi en 1938, y posteriormente 
utilizada para el análisis de líquidos y 
sólidos por Bloch y Purcell. La introduc­
ción de imanes superconductores duran­
te la década de 1970 combinado con la 
transformada de Fourier, hizo posible que 
la observación de 13C (el isótopo estable 
del átomo de carbono) fuera rutinaria en 
estudios metabólicos. Ya en 1974, Seeley 
demostró la utilidad de la RMN para 
detectar metabolitos en muestras biológi­
cas intactas. En paralelo, Conrad aplicó 
por primera vez en 1934 la espectrometría 
de masas al estudio de moléculas orgáni­
cas, aunque algunos de los avances más 
importantes para contextualizar mejor lo 
que hoy conocemos como metabolómica 
basada en espectrometría de masas se deben 
a McLafferty y colaboradores. Fueron 
ellos quienes en 1956 acoplaron una 
cromatografía de gases a un espectrómetro 
de masas por primera vez, introdujeron la 
técnica de disociación inducida por colisión 
(CID, por sus siglas en inglés) en 1967 o 
acoplaron un sistema de HPLC a un es­
pectrómetro de masas en 1974. 

Figura 2.  Primer aparato de Lavoi-
sier para el análisis por combustión 
de sustancias orgánicas

Fuente: Traitè èlèmentaire de chimíe, Lavoisier, 
1789

Figura 1.  Principales avances analíticos e hitos relacionados con el estudio del metabolismo. (cont.)

metabólicas.2 Por tanto, la mayor parte de 
fórmulas moleculares y estructuras de 
metabolitos habían sido descubiertas in­
cluso antes de la primera estructura de una 
proteína con resolución atómica, la eluci­
dación de la estructura del DNA en 1953, 
o la posterior publicación en 1958 del 
dogma central de la biología molecular. 
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radioactivo 14C
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La que probablemente es la prueba con­
ceptual de la metabolómica basada en 
espectrometría de masas fue descrita en 
1966 por Dalgliesh y colaboradores, 
cuando llevaron a cabo por primera vez 
un experimento de GC-MS para separar 
y detectar un amplio abanico de metabo­
litos presentes en orina y extracto de te­
jido biológico.3 Posteriormente, Horning 
y colaboradores introdujeron el término 
perfiles metabólicos,4 y junto con Linus 
Pauling y Arthur Robinson desarrollaron 
métodos de GC-MS para monitorizar 
simultáneamente decenas de metabolitos 
presentes en muestras biológicas durante 
la década de 1970. Aun así, la piedra 
angular sobre la que pivota la metabolo­
mica –y la proteómica– actualmente, fue 
el desarrollo en 1989 de la técnica de  
ionización por electrospray (ESI, por sus 
siglas en inglés) por John B. Fenn. Pron­
to en 1994, Richard Lerner desde The 
Scripps Research Institute realizó el que 
probablemente es el primer estudio de 
metabolómica no dirigida basada en LC-
MS. En ese estudio compararon el líquido 
cefalorraquídeo (LCR) de felinos privados 
de sueño con el de gatos normales, para 
encontrar un lípido hasta la fecha desco­
nocido en el cerebro que se acumulaba en 
el LCR de los gatos privados de sueño.5

En perspectiva, el curso histórico de los 
avances analíticos representa una pieza 
indispensable para entender las tendencias 
en investigación que se instauraron a 
partir de la mitad de los años setenta. La 
evolución tecnológica que llevaría al boom 
de la biología molecular permite entender 
mejor el recobrado interés por el estudio 
del metabolismo por parte de biólogos 
moleculares e investigadores clínicos. 

Con la aparición de técnicas de análisis de 
biopolímeros como el DNA o las proteí­
nas, se produjo la explosión de la genó­
mica en la década de 1980 y de la proteó­
mica en la de 1990. Rápidamente se 
instauró la idea de que la investigación de 
los metabolitos era un campo maduro y 
la bioquímica de estos ya estaba suficien­
temente descrita. El metabolismo celular 
fue reducido prácticamente a procesos 
celulares por los cuales los nutrientes eran 
convertidos en energía, monómeros para 
la construcción del DNA y proteínas, y 
algunas otras pequeñas moléculas orgáni­
cas. De hecho, la mayoría de las rutas 
metabólicas que se enseñan hoy en día en 
el programa curricular de la asignatura de 
Bioquímica fueron descubiertas y mapea­
das antes de 1960.

Solo recientemente con la aplicación de 
técnicas innovadoras de espectrometría de 
masas y resonancia magnética nuclear para 
el estudio del metabolismo en sistemas 
biológicos, la comunidad científica está 
reconsiderando la idea preestablecida de 
que el metaboloma celular ya está perfec­
tamente caracterizado. Los resultados de 
múltiples estudios de metabolómica reve­
lan centenares de señales provenientes de 
extractos celulares cuyas masas molecula­
res no pueden ser contrastadas con ningún 
metabolito descrito hasta el momento en 
rutas metabólicas convencionales. La 
metabolómica está generando datos que 
ponen en evidencia la idea de que la foto 
del metabolismo celular está completa. 
Aunque aún no podemos establecer con 
exactitud cuántos metabolitos desconoci­
dos quedan por caracterizar, es evidente 
que las nuevas tecnologías y aproximacio­
nes metabolómicas ya han descubierto 
nuevos metabolitos, reacciones y flujos 
metabólicos inesperados que tienen una 
importante relevancia fisiológica.

La historia de la bioquímica es capricho­
sa, y parece empujarnos a un déjà vu que 
rememora los tres períodos históricos en 
los que el premio Nobel Ernst Boris 
Chain clasificó el estudio del metabolis­
mo celular:6

la •• era preisótopo, en la que las activida­
des enzimáticas de diferentes rutas 
metabólicas se determinaron in vitro o 
fuera de la célula; 
la •• era de los isótopos, en la cual las 
transformaciones de metabolitos eran 
caracterizadas mediante marcaje radio­
activo; y 
la •• era de la bioquímica genética en la 
que la expresión de enzimas se manipu­
laba con el objetivo de establecer la se­
cuencia de las reacciones metabólicas. 

Hoy podemos decir que la metabolómica 
nos ofrece una oportunidad para integrar 
estos tres períodos históricos en una 
nueva era marcada por los avances tecno­
lógicos y computacionales que nos per­
mitirán estudiar nuevos aspectos del 
metabolismo y elucidar detalles operacio­
nales desconocidos de la regulación celu­
lar en diferentes estados fisiológicos.

Por todo ello, este número monográfico de 
la Revista SEBBM se centra en ofrecer un 
dossier de artículos que permitan entender 
mejor qué es la metabolómica, cuáles son 
sus principales aplicaciones y cómo deter­
minados desarrollos experimentales y 

computacionales podrían permitir en un 
futuro próximo entender el metabolismo 
de forma global e integrado. 

Como veremos, la metabolómica propor­
ciona una herramienta única para medir 
directamente la actividad bioquímica 
mediante la detección de los sustratos y 
productos producidos durante el metabo­
lismo celular, lo que sirve como lectura 
fenotípica que se puede utilizar en el diag­
nóstico clínico y la identificación de dianas 
terapéuticas, y para investigar mecanismos 
de procesos biológicos fundamentales. 
Debido a la dependencia tecnológica re­
sulta difícil ser plenamente conscientes del 
potencial que tiene la metabolómica para 
dar forma a nuestra comprensión del 
metabolismo. No tengo dudas que lo 
mejor está aún por llegar…  #

.....................
Óscar Yanes 
Profesor Asociado al Departamento 
de Ingeniería Electrónica de  
la Universitat Rovira i Virgili 
(URV), Tarragona

Investigador del Centre for Omic 
Sciences de la URV
Coordinador de la Plataforma  
de Metabolómica del CIBERDEM
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A 
pesar del gran interés com­
partido por muchas ramas 
de la biología y la biotecno­
logía por esta nueva ciencia 
ómica, hay que admitir que 

la metabolómica no ha evolucionado tan 
rápido como la genómica y la proteómica. 
Esto se debe a varios aspectos del flujo de 
trabajo metabolómico, los cuales vienen 
determinados por las características físi­
co-químicas de las pequeñas moléculas 
orgánicas. A diferencia de los genes, los 
RNA mensajeros y las proteínas, todos 
ellos biopolímeros que codifican infor­
mación a partir de una secuencia de 
monómeros (o residuos) bien conocidos 
–a saber, nucleótidos y aminoácidos–, los 
metabolitos son entidades químicas que 
no provienen de una transferencia de 
información entre residuos dentro de la 
célula. 

El gran éxito en la caracterización de ge­
nes, RNAm y proteínas es consecuencia 
directa de las tecnologías y las herramien­
tas bioinformáticas capaces de amplificar 
y posteriormente caracterizar, respectiva­
mente, la secuencia de nucleótidos y 
aminoácidos en estos biopolímeros. 

La metabolómica, en cambio, tiene como 
objetivo detectar, cuantificar y elucidar 
la estructura de los metabolitos, los cua­

les se caracterizan por una gran diversidad 
físico-química en sus estructuras mole­
culares. En esta gran diversidad de estruc­
turas químicas encontramos metabolitos 
endógenos y exógenos; los primeros (entre 
los que se incluyen aminoácidos, ácidos 
orgánicos, ácidos nucleicos, ácidos grasos, 
azúcares, vitaminas, cofactores, pigmen­
tos, antibióticos, etc.) son producidos de 
manera natural por un organismo, y los 

segundos (tales como fármacos, conta­
minantes ambientales, aditivos alimenta­
rios, toxinas y otros xenobióticos) provie­
nen de la interacción con el exterior. La 
gran diversidad de moléculas se refleja en 
una amplia gama de polaridades, pesos 
moleculares, grupos funcionales, estabi­
lidad y reactividad química, entre otras 
propiedades importantes. Esto nos lleva 
irremediablemente a tener que utilizar 
múltiples plataformas y configuraciones 

analíticas que maximicen la cobertura del 
metaboloma analizado, lo cual es algo 
que no ocurre en experimentos de genó­
mica y proteómica. 

Las dos plataformas tecnológicas más 
utilizadas para identificar y cuantificar 
metabolitos son: la resonancia magnética 
nuclear (RMN) y la espectrometría de 
masas (MS), esta última casi siempre 

acoplada a técnicas cromatográficas como 
la cromatografía líquida (LC-MS), la 
cromatografía de gases (GC-MS), o en 
menor medida la electroforesis capilar 
(CE-MS) (tabla 1). Como consecuencia 
de la gran diversidad de plataformas 
analíticas utilizadas y la compleja natu­
raleza química de los metabolitos, la 
identificación de la estructura de estos se 
ha convertido en uno de los principales 
cuellos de botella para convertir los datos 

Metabolómica: la ciencia ómica 
más multidisciplinaria

Óscar Yanes

La metabolómica está llamada a complementar la información bioquímica  
obtenida de los genes y las proteínas, facilitando las reconstrucciones genómicas actuales  

del metabolismo y mejorando nuestra comprensión de la biología celular  
y fisiología de diferentes sistemas biológicos.

«En metabolómica hay que usar múltiples  
plataformas y configuraciones analíticas que maximicen  
la cobertura del metaboloma analizado; eso no ocurre  

en experimentos de genómica y proteómica.»
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crudos de RMN y MS en conocimiento 
bioquímico. Sin duda, ésta es la principal 
causa de que la metabolómica no haya 
evolucionado tan rápidamente como la 
genómica y la proteómica. 

Aunque la identificación de metabolitos 
y proteínas se basa en la misma técnica 
de espectrometría de masas en tándem (o 
MS/MS), la diferencia principal radica 
en el hecho de que los espectros de frag­
mentación de los metabolitos permane­
cen impredecibles en gran medida, a di­
ferencia de los datos de MS/MS para 
péptidos y proteínas. A pesar de los es­
fuerzos recientes para predecir heurísti­
camente los patrones de fragmentación 
in silico1,2 en la práctica diaria las identi­
ficaciones de metabolitos se llevan a cabo 
comparando la similitud de los valores 
espectrales experimentales con los de un 
estándar puro, normalmente disponible 
en bases de datos o adquirido por el propio 
laboratorio. Las bases de datos o bibliote­
cas espectrales públicas y comerciales 
(tabla 2), por lo tanto, son herramientas 
indispensables para convertir los datos 
crudos en identidades de metabolitos, y 
por ende en conocimiento bioquímico. 
Por desgracia, tan solo un 5-10 % de los 
metabolitos descritos en el metabolismo 
y anotados en bases de datos tienen in­
formación espectral, lo que sin duda está 
dificultando el uso generalizado de la 
metabolómica. La razón principal de este 
bajo porcentaje es el número relativamen­
te pequeño de metabolitos disponibles 
comercialmente en forma de estándares 
puros, por no mencionar la gran cantidad 

Plataforma Ventajas Limitaciones

GC-MS Alta reproducibilidad y sensibilidad analítica
Facilidad en la identificación de metabolitos

Solo aplicable a compuestos volátiles y térmicamente 
estables

LC-MS Ofrece muchas variantes cromatográficas (por ej., RP-C18, HILIC, etc.)
Gran cobertura de metabolitos detectados 
Alta sensibilidad

Importantes requerimientos bioinformáticos para  
el procesado de datos
La identificación de metabolitos no es directa

CE-MS Consume muy poca cantidad de muestra Solo aplicable a compuestos polares cargados
Limitada robustez y reproducibilidad analítica

RMN Altamente cuantitativa y reproducible
Mínima preparación de la muestra Poca sensibilidad

MALDI
Permite estudiar la localización de compuestos en tejidos biológicos  
con resolución de hasta 10 μm
Análisis muy rápidos

Poco cuantitativa y reproducible

Base de datos 
pública

Descripción

HMDB www.hmdb.ca/
Espectros de LC-MS, GC-MS y RMN de > 10 000 compuestos

METLIN https://metlin.scripps.edu/
Espectros de LC-MS de > 13 000 compuestos

LipidBlast http://fiehnlab.ucdavis.edu/projects/LipidBlast 
Espectros de masas de > 25 clases de lípidos predecidos in silico

LipidMaps www.lipidmaps.org/
Contiene > 40 000 estructuras lipídicas únicas

mzCloud https://www.mzcloud.org/
Espectros de LC-MS en MSn muy bien anotados de ~3000 compuestos

MassBank www.massbank.jp/
Espectros de LC-MS y GC-MS de ~3000 compuestos

GMD http://gmd.mpimp-golm.mpg.de/
Espectros de GC-MS de > 1400 compuestos

GNPS http://gnps.ucsd.edu/
Espectros de LC-MS de > 3000 compuestos

MS: espectrometría de masas; GC-MS: cromatografía de gases asociada a MS; LC-MS: cromatografía líquida asociada a MS; CE-MS: electroforesis capilar asociada a 
MS; RMN: resonancia magnética nuclear;  MALDI (por sus siglas en inglés, matrix-assisted laser desorption/ionization): matriz orgánica para ionizar analitos mediante 
irradiación por láser.

de metabolitos con estructuras químicas 
desconocidas que aún no se han identifi­
cado. Por lo tanto, el desarrollo de bases 
de datos espectrales es esencial si quere­
mos que la metabolómica alcance el es­
tado de madurez de las otras ciencias 
ómicas. 

Por lo expuesto hasta aquí y en el resto del 
artículo, nos encontramos con una situa­
ción de complejidad química, analítica y 
computacional que hacen de la metabo­

lómica posiblemente la ciencia más mul­
tidisciplinar de todas las ciencias ómicas. 
Hoy en día es necesario integrar el cono­
cimiento de diversas disciplinas científi­
cas, entre las que se incluyen la ingeniería 
electrónica para el procesamiento de se­
ñales espectrales, química analítica y or­
gánica para la detección y caracterización 
de metabolitos, bioestadística y física es­
tadística para el análisis de datos, y obvia­
mente bioquímica para la interpretación 
biológica de estos (fig. 1).

Tabla 1.  Plataformas tecnológicas más utilizadas para identificar y cuantificar metabolitos: ventajas y limitaciones

Tabla 2.  Principales bases de datos o bibliotecas espectrales públicas
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Diseño de un experimento  
de metabolómica

El primer paso para llevar a cabo un ex­
perimento de metabolómica es determi­
nar el número de metabolitos que se 
quiere medir. En algunos casos puede ser 
de interés examinar un conjunto definido 
de metabolitos mediante un enfoque 
dirigido. En otros casos, un enfoque 
abierto o no dirigido puede ser más idó­
neo, ya que tiene como objetivo medir y 
comparar entre muestras tantos metabo­
litos como sea posible. En última instan­
cia, el número y las propiedades químicas 
de los metabolitos estudiados son atribu­
tos de cualquier experimento metaboló­
mico que determinan el diseño experi­
mental, condicionando la elección de la 
preparación de la muestra y la configura­
ción instrumental.3 

Metabolómica dirigida

Este enfoque de la metabolómica mide 
una lista específica de metabolitos, típi­
camente de una o más vías metabólicas 
relacionadas sospechosas de ser de interés. 
Esta aproximación selectiva está normal­
mente condicionada ​​por una pregunta 
bioquímica concreta, o hipótesis, que 
motiva la investigación de una vía parti­
cular y unos metabolitos. Este enfoque 
puede ser eficaz para estudios farmacoci­
néticos, así como para la medición del 
efecto metabólico de modificaciones ge­
néticas en un enzima determinado. 

Los avances en MS y RMN ofrecen ven­
tajas para la realización de estudios de 
metabolómica dirigida, sin embargo, hay 
muchas más herramientas analíticas para 
la determinación de metabolitos que 
podrían en principio ser consideradas. 
Aunque el concepto «metabolómica diri­
gida» ha sido acuñado solo recientemen­
te, históricamente existe una gran canti­
dad de literatura en la que se describen 
protocolos optimizados para la prepara­
ción y el análisis de clases específicas de 
metabolitos en múltiples matrices bioló­
gicas. Las principales ventajas para la 
realización de estudios de metabolómica 
dirigida son su especificidad, reproduci­
bilidad cuantitativa, alta sensibilidad 
(límites de detección y cuantificación 
muy bajos) y alto rendimiento.

Metabolómica no dirigida

Este enfoque es de amplio alcance y tiene 
como objetivo medir simultáneamente la 
mayor cantidad de metabolitos como sea 

posible sin necesidad de tener una hipó­
tesis preestablecida. Así pues, hablar de 
metabolomica no dirigida no quiere decir 
hablar de un experimento sin planificar. 

Cuanta más información tengamos de los 
metadatos, resultados previos disponibles 
y contexto bioquímico del problema a 
resolver, más fácil será diseñar un buen 

U no de los primeros pasos en el flujo de 
trabajo metabolómico sobre tejidos 

biológicos es la homogenización del tejido y 
el aislamiento de los metabolitos. Las técni-
cas estándares de metabolómica basadas en 
LC/MS y GC/MS no per-
miten obtener informa-
ción de alta resolución 
sobre la localización 
espacial de los meta-
bolitos. Por lo tanto, la 
correlación de un me-
tabolito cuya concen-
tración se ha visto alte-
rada, con una región 
específica de tejido o 
tipo celular puede su-
poner un gran reto. 

Las tecnologías de 
imagen basadas ​​en 
RMN se han aplicado 
para localizar espacial-
mente metabolitos a 
partir de muestras intactas, pero estos méto-
dos están limitados por la poca especificidad 
y la sensibilidad química de la RMN. Por con-
tra, los enfoques basados en espectrometría 
de masas MALDI –que utilizan una matriz 

orgánica para ionizar analitos mediante irra-
diación por láser– ofrecen una mejor especi-
ficidad y sensibilidad química. El problema es 
que la técnica de MALDI-MS está limitada 
por la interferencia de la matriz orgánica en 

la región de bajo peso 
molecular caracterís-
tica de los metaboli-
tos. Como alternativa, 
se están desarrollan-
do técnicas que susti-
tuyen la matriz por 
superficies nanoes-
tructuradas4 o nano-
partículas de diferen-
tes metales5 para el 
análisis de metaboli-
tos con alta sensibili-
dad y resolución es-
pacial (fig. 2). Estos 
tipos de aplicaciones 
de imagen por MS 
junto con las imáge-
nes histológicas, per-

mitirán obtener patrones de localización de 
metabolitos que se correlacionen con la 
evolución de la patología y permitan una 
mejor  comprensión de la fisiología química 
del tejido.

Imágenes moleculares  
de metabolitos sobre tejidos

Figura 1.  Disciplinas científicas utilizadas en metabolómica

Distribución de un metabolito en 
un corte histológico de ojo de ra-
tón mediante tecnología NIMS 
(Nanostructure Initiator Mass 
Spectrometry)

Ingeniería electrónica y 
procesamiento de señales

Física estadística

Química analítica

Química orgánica

Bioestadística

Bioquímica y 
metabolismo

Metabolómica
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métricos desempeñan un papel clave en 
el análisis de los datos hoy en día.  #

.....................
Óscar Yanes 
Profesor Asociado al Departamento 
de Ingeniería Electrónica de  
la Universitat Rovira i Virgili  
(URV), Tarragona

Investigador del Centre for Omic 
Sciences de la URV
Coordinador de la Plataforma de 
Metabolómica del CIBERDEM
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experimento de metabolómica utilizando 
la plataforma analítica más indicada, lo 
cual es particularmente importante en el 
caso de MS dada la diversidad de técnicas 
de ionización y analizadores de masas 
disponibles (tabla 3). 

Los datos de la metabolómica no dirigida 
son sumamente complejos con tamaños 
de archivo del orden de gigabytes por 
muestra con equipos de MS de alta reso­
lución. Estos archivos contienen miles de 
«picos» espectrales que presentan obstá­
culos importantes para su interpretación. 
Es aquí donde el desarrollo de herramien­
tas computacionales y enfoques quimio­

Fuente de ionización Ventajas Limitaciones

Ionización por electrospray 
(ESI, por sus siglas en inglés)

Alta cobertura de compuestos ionizables
Proceso suave que no rompe las estructura químicas
Acoplable a cromatografía líquida

Redundancia de iones debido a la formación  
de múltiples aductos

Ionización por electrones
(EI, por sus siglas en inglés)

Muy reproducible Muy energético con alta fragmentación de  
estructuras químicas
Solo para ionización en fase gas de compuestos 
volátiles y estables térmicamente 

Ionización química 
(CI y APCI, por sus siglas en inglés)

Proceso relativamente suave que produce poca 
fragmentación de los compuestos
Acoplable a cromatografía de gases y líquida

Solo determinados compuestos son ionizables

Ionización por láser asistida  
por matriz
(MALDI, por sus siglas en inglés)

Proceso suave con mínima fragmentación
Ionización sobre superficies sólidas únicamente

Analizador de masas Ventajas Limitaciones

Tiempo de vuelo
(TOF, en inglés)

Rango de masas muy alto
Rango dinámico alto
Sensibilidad alta

Resolución de masa media
Exactitud de masa media

Cuadrupolo 
(Q)

Rango dinámico muy alto
Sensibilidad muy alta

Resolución de masa baja
Exactitud de masa baja
Rango de masas bajo

Cuadrupolo-TOF 
(qTOF)

Rango de masas muy alto
Rango dinámico alto
Sensibilidad alta

Resolución de masa media
Exactitud de masa media

Triple cuadrupolo 
(QqQ)

Rango dinámico muy alto
Sensibilidad muy alta

Resolución de masa baja
Exactitud de masa baja
Rango de masas bajo

Trampa iónica Sensibilidad media
Resolución de masa media
Bajo coste económico

Exactitud de masa baja
Rango de masas bajo
Rango dinámico bajo

Orbitrap Resolución de masa alta
Exactitud de masa alta
Rango de masas alto

Rango dinámico medio
Sensibilidad media

Fourier transform ion cyclotron 
resonance
(FT-ICR)

Resolución de masa muy alta
Exactitud de masa muy alta
Rango de masas medio

Rango dinámico medio
Sensibilidad media
Costoso económicamente

Tabla 3.  Técnicas de ionización y analizadores de masas: ventajas y limitaciones
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E
l pasado fin de siglo, del cual 
nos separan ya casi dos dé­
cadas, fue notorio entre 
otros aspectos por revolucio­
nar la biología de sistemas 

–y, en general, las ciencias de la vida– con 
la aparición y subsiguiente expansión de 
la terminología «-ómica» (del inglés 
-omics, que significa «la totalidad de los 
individuos de un conjunto»). Hasta la 
fecha, esta tendencia ha dado lugar a la 
creación de más de cien neologismos para 
la familia -ómica, entre los que se inclu­
yen genómica, proteómica y, más recien­
temente, metabolómica. 

Se entiende y define el metaboloma como 
el conjunto de compuestos de bajo peso 
molecular (lo que excluye a las proteínas) 
sintetizados en un determinado momen­
to por un sistema biológico, sea este una 
célula, tejido, fluido, órgano u organismo. 
Por ello, este es el nivel de la cascada 
funcional que mejor refleja el estado fi­
siológico, siendo no solo el más sensible 
a cualquier cambio, sea interno o externo, 
sino expresión última de estos, en tanto 
que los metabolitos son los auténticos 
agentes activos reguladores de la homeos­
tasis. Sirva como medida de su relevancia 

una cita de James Watson, uno de los 
descubridores de la estructura del DNA, 
quien, en una reciente entrevista, dijo: «Si 
yo tuviera que hacer ahora mismo un 
doctorado, lo haría en metabolómica». 

Desde una procedencia puramente endó­
gena a otra derivada de la alimentación o 
de la microbiota intestinal, la amplia 
panoplia que compone el metaboloma 
abarca orígenes dispares entre los que se 
incluyen la dieta, los fármacos e incluso 
el propio medio ambiente. Con semejan­
te abanico de compuestos cuyas propie­
dades fisicoquímicas y rangos de concen­
traciones son tan diferentes, en general 
no se puede pretender medir «todos» los 
metabolitos de una muestra, sino más 
bien orientarse hacia un análisis diferen­
cial que nos permita detectar los cambios 
en respuesta a un estímulo, sea este el 
desarrollo de una enfermedad, la efecti­
vidad o resistencia ante un tratamiento, 
los beneficios de una dieta, la deleción de 
un gen, etc.

La gran ventaja de esta aproximación es 
el trabajar sin hipótesis previa, es decir, 
no se trata de medir nada cuyo cono­
cimiento venga condicionado por un  

a priori, sino de considerar a un tiempo 
todos los cambios posibles, y por eso esta 
óptica resulta extremadamente atractiva 
para realizar un descubrimiento. Pero� 
descubrimiento de qué. Es en este punto 
cuando se manifiesta todo el potencial 
que ya ha demostrado poseer la metabo­
lómica. 

Ciertamente, la característica que mejor 
define el análisis metabolómico es su 
doble naturaleza holística en tanto que 
no solo se centra en todos los metabolitos 
diferencialmente expresados, como ya 
hemos dicho, sino que además este tipo 
de metodología admite casi cualquier 
matriz y se puede enfocar a multitud de 
casos de estudio. En definitiva, metabo­
lómica se puede hacer de casi todo y a 
partir de aquí intentaremos ilustrar cuá­
les son algunas de sus aplicaciones en el 
campo biomédico a través de varios ejem­
plos tomados mayoritariamente de nues­
tros trabajos, no tanto por su relevancia 
sino por su conocimiento, pudiendo así 
hablar de ellos de primera mano. De este 
modo, al igual que Anna Maria, herma­
na de Salvador Dalí (fig. 1), nos asoma­
mos a la ventana de la vida desde la 
perspectiva metabolómica en cuya mira­

La ventana de la metabolómica, 
vislumbrando el panorama  

de sus aplicaciones
David Rojo y Coral Barbas

El enfoque clínico de la metabolómica persigue tanto encontrar  
marcadores diagnósticos para una enfermedad o una respuesta a un tratamiento,  

como la comprensión de las bases bioquímicas de esas situaciones. Se revisan algunos  
ejemplos y trabajos clínicos en los que la metabolómica se aplica con éxito.
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da se cruzan las de los autores, quienes 
proponen este relato, y la de la propia 
metabolómica, quién mira para observar 
«cómo está» un organismo a escala global, 
aunque quizá en ese proceso pueda perder 
algún detalle concreto.

En cuanto al enfoque clínico de la meta­
bolómica, tal como muestra la figura 2, 
resaltamos dos orientaciones: primera­
mente, la de la búsqueda de marcadores 
diagnósticos –bien de una enfermedad, 
bien de la respuesta/resistencia a un tra­
tamiento– y segundo, la de la compren­
sión de las bases bioquímicas de dichas 
situaciones.

Búsqueda de biomarcadores

Quizá el aspecto de la metabolómica que 
resulta más sugerente desde un enfoque 
clínico es la potencial identificación de 
nuevos biomarcadores que contribuyan a 
superar los actuales tests diagnósticos, 
mejorándolos en selectividad, especifici­
dad e incluso permitiendo matizar entre 
fases de una enfermedad o su detección 
más temprana. 

Tal es el caso de la búsqueda de marca­
dores de aneurisma de aorta abdominal,1 
patología asintomática que produce el 
ensanchamiento anormal de dicha arte­
ria, que carece de marcadores diagnósti­
cos y que cuando se detecta a tiempo 
tiene una fácil operación que de no lle­
varse a cabo puede llegar a producir la 
súbita rotura con muy mal pronóstico. 
Un estudio piloto ha demostrado que los 
perfiles de plasma se pueden diferenciar 
no solo dependiendo de si pertenecen a 
pacientes o controles, sino también en 
función del tamaño del aneurisma. 

Por otro lado, la diabetes gestacional es 
otro caso de gran incidencia (entre el 10 
y el 14 % de los embarazos) que supone 
un notable riesgo para la madre y el feto. 
En la actualidad se detecta en las semanas 
22-24 de gestación con el test de glucosa 
oral, metodología bastante invasiva. En 
aras de su superación, se han identificado 
en plasma metabolitos,2 capaces de diag­
nosticar la patología con un elevado 
grado de sensibilidad y selectividad, in­
cluso mayor que el propio test y se está 
trabajando en la detección temprana. 

En otros estudios también se ha aplicado 
la metabolómica para la caracterización 
de marcadores de resorción ósea en el 
plasma de buceadores profesionales,3 lo 

cual permitiría indicar la necesidad de 
interrumpir la actividad tras un análisis 
de rutina, sin dejar de mencionar trabajos 
en matrices menos usuales como el ex­
halado de pacientes intubados para el 
estudio de los patógenos de las vías res­
piratorias.4 Respecto a la búsqueda de 
marcadores para la estratificación hay 
muchos ejemplos en distintas patologías, 
especialmente las oncológicas tales como 
el cáncer de vejiga, que hasta la fecha 
resulta de difícil distinción.5 Por otro lado 

hasta ahora, quedando los estudios en un 
screening preliminar basado en algunas 
decenas de individuos. En la actualidad, 
algunas grandes convocatorias europeas 
están apostando por la validación y desa­
rrollo del kits diagnósticos, lo que sin 
duda lograría la traslación real de estos 
resultados.

Búsqueda de rutas alteradas  
en una patología

Este aspecto representa la investigación 
básica desde la perspectiva metabolómica, 
observando los cambios que se producen 
en un organismo con el efecto de una 
patología para así generar hipótesis sobre 
su origen, si este todavía no es conocido.

Así, se han estudiado la hipertensión 
pulmonar en un modelo de cerdo8 o la 
aterosclerosis y su relación con un aumen­
to en la resistencia insulínica.9 Este estu­
dio en concreto puso de manifiesto que, 
más allá de la conocida asociación entre 
diabetes y enfermedad cardiovascular (y 
eliminados del conjunto muestral los 
individuos diabéticos), la situación me­
tabólica de los pacientes con aterosclero­
sis indicaba una aumentada resistencia 
insulínica, lo cual puede conducir a plan­
tear un cambio en su tratamiento. 

Farmacometabolómica

Precisamente en la terapéutica, la infor­
mación generada en metabolómica per­
mite tanto definir la diana para un me­
dicamento como elucidar su mecanismo 
de acción/resistencia. Sirva como ejemplo 
un estudio en la línea de lo que se consi­
dera medicina personalizada; en él se 
evaluaron la mitomicina C y la rapami­
cina en el tratamiento de un cáncer de 
páncreas específico.10 Este ensayo permi­
tió explicar por qué, aunque la terapia 
combinada de ambos medicamentos 
parecía la prescripción adecuada, a la 
vista de las modificaciones genéticas en­
contradas en el tumor solo la terapia con 
mitomicina C ofrecía resultados, pues la 
rapamicina reactivaba rutas que la mito­
micina interrumpía contrarrestando su 
acción en lugar de complementarla.

Otra muestra al respecto son los trabajos 
realizados en leishmaniasis, una de las 
enfermedades más graves que afecta 
principalmente a países en vías de desa­
rrollo, cuyo tratamiento más clásico son 
las sales de antimonio y que, tras más de 

Figura 1.  Salvador Dalí, Figura en 
una ventana, 1925, Museo Nacional 
Centro de Arte Reina Sofía (Madrid). 
Al igual que Anna Maria, hermana 
de Salvador, la metabolómica mira 
por su ventana en un lienzo que, en 
palabras de Rafael Santos Torroella, 
es «un prodigio en su maestría al 
combinar los espacios ocupados y los 
espacios vacíos, haciéndolos equiva-
lentes en sus valores compositivos 
[…]» 

también se han detectado marcadores que 
clasifican a los pacientes en apnea del 
sueño6 e incluso la pancreatitis aguda se 
ha podido diferenciar de otras enferme­
dades relacionadas en pacientes que 
acuden a una unidad de urgencias.7 

Estos, que entre cientos son solo algunos 
ejemplos, llevan a una pregunta: ¿por qué 
mayoritariamente no han llegado a la 
clínica? La respuesta es muy sencilla, 
pues, para que un marcador llegue a 
poder usarse en el trabajo de rutina re­
quiere su validación en miles de indivi­
duos y ese paso de la investigación, que 
necesita grandes recursos, no se ha dado 
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60 años de uso en clínica, todavía hoy 
son inciertos los motivos por los que se 
generan resistencias.11

Asimismo, han sido objeto de estudio la 
ketamina como tratamiento para desor­
den bipolar,12 descubriendo marcadores 
asociados a la respuesta o no de los pacien­
tes, o el impacto producido por los anti­
bióticos sobre la microbiota intestinal, 
habiéndose conseguido en este último 
caso una muy sugerente integración mul­
tiómica. 

Nutrimetabolómica

Continuando con el desarrollo de la 
vertiente clínica, el efecto de los alimen­
tos en la salud es una continua preocupa­
ción, y en ese sentido varios estudios han 
utilizado las herramientas metabolómica 
para identificar marcadores específicos de 
consumo de determinados alimentos, lo 
que valida los cuestionarios nutricionales, 
o para evaluar extractos con potencial 
nutracéutico en humanos.

Microbiota bacteriana

En otro orden de cosas y quizás en un 
campo más novedoso, actualmente se ha 
abierto una nueva ventana al análisis de 
la microbiota intestinal desde la concep­
ción de esta como «órgano extra» meta­
bólicamente activo. Así se han publicado 

trabajos que evalúan el efecto sobre la 
misma de trastornos tales como una en­
fermedad autoinmune, la obesidad o la 
diarrea, demostrándose que el impacto 
ejercido se produce solo en el nivel meta­
bólico al no alterarse la arquitectura 
taxonómica de las especies que componen 
la microbiota, única de cada individuo.

Pero… volvamos a nuestro mirador de la 
playa, al de Anna Maria, pues, aunque lo 
que se ha dicho sea mucho más de lo que 
podría decirse, no deja por ello de ser una 
panorámica de nuestro paisaje, el de la 
metabolómica y su prometedor potencial� 
que ya es algo real, tangible y cuyos re­
sultados comienzan a tener un traslado 
efectivo a la clínica.  #

...............................................
David Rojo y Coral Barbas
Centro de Metabolómica  
y Bioanálisis (CEMBIO)
Facultad de Farmacia,  
Universidad CEU San Pablo

Campus Montepríncipe, Madrid
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clínica
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E
n 1937, Hans Krebs identifi­
có una serie de reacciones a 
través de las cuales los orga­
nismos aeróbicos generan 
energía mediante la oxidación 

del acetato; hoy conocemos este conjunto 
de reacciones como el ciclo de Krebs. A 
partir de aquel momento, uno de los 
grandes éxitos de la bioquímica celular fue 
descubrir las distintas rutas metabólicas 
que existen en las células. Desde 
entonces, también, el metabo­
lismo se ha entendido como una 
concatenación de rutas más o 
menos lineales, estancas e inde­
pendientes entre sí.

Esta visión ha hecho que el 
metabolismo se estudie duran­
te décadas desde un punto de 
vista reduccionista, es decir, 
asumiendo que cada ruta pue­
de ser investigada y compren­
dida independientemente de 
las otras. En general, los avances técnicos 
han permitido establecer en muchos casos 
la secuencia de reacciones que constituyen 
una ruta metabólica, aislar e identificar 
los enzimas que catalizan dichas reaccio­
nes e incluso reconstruir la ruta in vitro 
mediante experimentos con compuestos 
purificados.

La promesa de las redes 
metabólicas

Roger Guimerà y Marta Sales-Pardo

Nuevos enfoques nos permiten avanzar en la definición de un nuevo concepto de ruta metabólica,  
más general y mejor sustentado en la realidad sistémica del metabolismo. Pero todavía se tienen  

que desarrollar los métodos específicos que permitan extraer significado biológico  
a partir de la información disponible hoy.

De rutas metabólicas a redes 
metabólicas

Con la llegada de las técnicas de alto 
rendimiento a finales del s. XX, se pudo 
obtener por primera vez información de 
la célula desde el punto de vista de siste­
ma. La acumulación de datos sobre el 
fenotipo metabólico a nivel celular puso 
de manifiesto que pese a haber sido capa­

ces de identificar muchas rutas metabó­
licas, este conocimiento no era suficiente 
para poder explicar dicho fenotipo.1

Una de las razones de este fracaso hay que 
buscarla precisamente en el enfoque reduc­
cionista: el metabolismo no es una serie de 
rutas metabólicas lineales e independientes 

entre ellas, sino una a red compleja de 
reacciones bioquímicas (fig. 1).

Contrariamente a la intuición generada 
por el enfoque de rutas metabólicas, en la 
red metabólica se necesitan muy pocas 
reacciones para obtener un metabolito 
cualquiera a partir de otro metabolito 
(asumiendo que existen todos los enzimas 
y reactivos necesarios). Por lo tanto, desde 

un punto de vista de sistema, las 
distintas rutas metabólicas están 
altamente interconectadas. 
Como consecuencia, la tarea de 
identificar sistemáticamente los 
mecanismos que producen un 
fenotipo determinado es una 
tarea prácticamente imposible si 
solo se tienen en cuenta la se­
cuencia de reacciones (e incluso 
las reacciones colaterales) dentro 
de dicha ruta.2 

De hecho, entender el metabo­
lismo como una red compleja pone en 
entredicho la utilidad del concepto de ruta 
metabólica. El análisis topológico de las 
redes metabólicas muestra que el metabo­
lismo se divide en grupos de metabolitos 
que en muchos casos no se corresponden 
con las rutas metabólicas clásicas. Tenien­
do en cuenta que cualquier perturbación 

«En la red metabólica global,  
toda perturbación es susceptible  
de afectar al sistema completo.»
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metabólica se extenderá por el sistema 
utilizando la red global de reacciones 
bioquímicas, ¿qué sentido tiene mirar el 
efecto de dicha perturbación dentro de 
una ruta metabólica concreta? Pese a la 
importancia histórica (y, en ciertos casos, 
práctica) del concepto de ruta metabólica, 
el cambio de enfoque requiere nuevos 
conceptos para describir el metabolismo 
a nivel de sistema.

Algunas consecuencias 
importantes del «metabolismo 
como red»

Efectivamente, algunos aspectos del 
metabolismo solo pueden entenderse 
adecuadamente desde una perspectiva 
sistémica y de redes. Veamos un par de 
ejemplos.

Como hemos apuntado, desde una pers­
pectiva de rutas metabólicas, una pequeña 
perturbación del metabolismo (por ejem­
plo, una mutación en un gen que codifica 
un enzima) quedaría circunscrita a la ruta 
en la que la perturbación tiene lugar. En 
la red metabólica global, sin embargo, toda 
perturbación es susceptible de afectar al 
sistema completo. Cabría pensar que, con 
cientos o miles de metabolitos, es poco 
probable que esto suceda; pero hay que 
tener en cuenta que la distancia media 
entre metabolitos en la red es de solo 8 
pasos, es decir, que en promedio solo 
hacen falta 8 reacciones para transformar 
un metabolito en otro cualquiera.3 Con 
una distancia media tan corta, se entiende 
que la posibilidad de efectos sistémicos no 
es, ni mucho menos, remota.

Y otro ejemplo. Desde la perspectiva de 
rutas, el metabolismo se organiza alre­
dedor de ciertos metabolitos notables: 
tenemos, por ejemplo, la glucólisis, cuyo 
metabolito «central» es la glucosa. Desde 
la óptica de redes, los metabolitos cen­
trales no son necesariamente los que 
ocupan posiciones destacadas en alguna 
ruta en particular, sino aquellos que 
conectan una zona de la red con otra, los 
cuellos de botella sin los cuales los flujos 
a través de la red quedan interrumpidos 
o seriamente alterados. De acuerdo con 
esta visión, se ha demostrado que estos 
metabolitos que actúan de conectores (y 
que, a veces, son totalmente invisibles 
desde la perspectiva de rutas) están alta­
mente conservados en organismos de 
todo tipo, y que a la práctica funcionan 
como puntos de control sistémico del 
metabolismo.4,5 

Reconstrucciones metabólicas 
a nivel de genoma 

El estudio del metabolismo desde un 
punto de vista de sistema requiere, ade­
más de un cambio desde el punto de 
vista conceptual, un conocimiento ex­
haustivo de las transformaciones bioquí­
micas que se producen dentro de cada 
organismo. Gracias al estudio de las rutas 

metabólicas durante el último siglo, dis­
ponemos de grandes cantidades de infor­
mación sobre las reacciones bioquímicas 
que se producen en distintos organismos 
y sobre los enzimas que catalizan dichas 
reacciones. Sin embargo, tradicionalmen­
te estos estudios se han centrado en or­
ganismos modelo, dejando el metabolis­
mo de otras especies casi totalmente 
inexplorado.

Figura 1.  De rutas metabólicas a redes metabólicas

(A) El ciclo de Krebs, como suele representarse. (B) Reconstrucción del metabolismo humano com-
pleto. Cada nodo de la red representa un metabolito distinto, y dos metabolitos están conectados 
si existe una reacción que permita convertir el uno en el otro. Las reacciones que pertenecen al 
ciclo de Krebs están indicadas en color naranja.

B)

Hidrógeno
Carbono
Oxígeno
Sulfuro
Coenzima Q
Nicotinamida adenina  
dinucleótido
Enzima

Adenosina trifosfato
Guansina trifosfato
Coenzima A

Ciclo del ácido cítrico

D-isocitrato

cis-aconitasa

a-ketoglutarato

Succinil-CoA

Succinato
CoA

NAD+

-SH + NAD+

-SH+

-SH

NAD+

NAD+

NADH, H+

NADH

NADH, H+

NADH, H+

Q

Q

QH2

CoA

CoA

CoA
CoA

CO2 +

CoA

CoA

Agua

Agua

Agua

Agua

Acetil

Acetil-CoA

Oxalocetato

Malato

Fumarato

Citrato
AconitasaADP + Pi

GDP + Pi

Aconitasa

Fumarasa

Malato deshidrogena

a-ketoglutarato deshidrogenasa

Isocitrato deshidrogenasa

Succinil-CoA-sintetasa

Deshidrogenasa succínica

Citrato sintasa

Piruvato deshidrogenasa

Piruvato carboxilasa

Piruvato

Piruvato 
deshidrogenasa

A)

NADH, H+

-SH

+ CO2

HCO3+
-



SEBBM 186 | Diciembre 2015
16

DOSSIER  C IENTÍF ICO

manera más comprensiva el estado meta­
bólico del sistema.

Evidentemente, el análisis consistente de 
datos procedentes de diferentes fuentes 
(metabolómica, proteómica e incluso 
otras capas) desde un enfoque de red 
compleja no es trivial. Todavía se tienen 
que desarrollar los métodos específicos 
que permitan extraer significado biológi­
co a partir de la información disponible. 
Sin embargo, este tipo de enfoques abre 
la puerta al estudio de zonas del metabo­
lismo que se ven simultáneamente altera­
das (a nivel de metabolitos y enzimas) y 
por lo tanto a avanzar en la definición de 
un nuevo concepto de ruta metabólica, 
más general y mejor sustentado en la 
realidad sistémica del metabolismo.  #
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Afortunadamente, el desarrollo de técni­
cas rápidas y eficientes de secuenciación 
de DNA a inicios del siglo XXI han 
permitido la obtención de reconstruccio­
nes metabólicas a nivel de genoma de una 
manera sistemática para gran cantidad de 
organismos. En líneas generales, estas 
reconstrucciones metabólicas se obtienen 
del siguiente modo. Dado el genoma de 
una especie, primero se identifican aque­
llos genes que codifican enzimas, ya sea 
porque son enzimas ya conocidos o, en la 
mayoría de los casos, por ortología con 
genes que codifican enzimas en otras 
especies. A estos enzimas putativos se les 
asocia una función catalítica idéntica a la 
que realiza el enzima ortólogo y se asume 
que cataliza exactamente las mismas re­
acciones que el enzima ortólogo. Después 
de este proceso se obtiene un primer 
borrador del metabolismo de la especie. 
Una de las dificultades más importantes 
en este proceso es que a menudo hay re­
acciones químicas que «faltan», es decir, 
que ciertas cadenas de transformaciones 
bioquímicas no están completas. Afortu­
nadamente, existen métodos computa­
cionales que permiten solucionar esta 
falta de información con solvencia, aun­
que a menudo es conveniente validar 
dichas reconstrucciones a través de expe­
rimentos para así obtener reconstruccio­
nes metabólicas de gran fiabilidad.6 

De la validación experimental de algunas 
de estas reconstrucciones se desprende 
que, aunque la reconstrucción metabóli­
ca a partir del genoma no es perfecta, en 
general es lo suficientemente completa 
como para predecir fenotipos metabóli­
cos, con métodos como el análisis de 
balance de flujos (FBA, del inglés flux 
balance analysis).7 

Gracias a estos avances, actualmente 
disponemos de reconstrucciones del me­
tabolismo para un amplio abanico de 
especies. Por medio de distintas iniciati­
vas públicas y privadas esta información 
está disponible de manera comprensiva 
en distintas bases de datos como KEGG, 
EcoCyc, BioCyc o Recon 2. Dichas bases 
ofrecen mapas completos del metabolis­
mo que incluyen diversas capas de infor­
mación: genética, enzimática, molecular, 
etc.8

La existencia de reconstrucciones meta­
bólicas a escala genómica de organismos 
en todos los reinos de la naturaleza, jun­

to con el desarrollo de métodos compu­
tacionales para estudiar el fenotipo me­
tabólico, ha ampliado significativamente 
el horizonte de posibilidades para enten­
der el metabolismo no solo a nivel de 
organismo y de la respuesta de este a 
perturbaciones externas sino también a 
escala evolutiva, ya que posibilita la com­
paración entre organismos. 

La integración de la 
metabolómica y otras ciencias 
ómicas

El avance de la genómica, transcriptómi­
ca y la proteómica de alto rendimiento ha 
permitido avances en estas áreas que no 
se pueden comparar con los avances, más 
modestos, de la metabolómica. Las téc­
nicas actuales nos permiten secuenciar 
genomas enteros y cuantificar el nivel de 
RNAm o proteínas en una muestra con 
precisión. Sin embargo, no podemos 
cuantificar la concentración de cualquier 
metabolito en una muestra (de manera 
no dirigida). Y, sin embargo, el fenotipo 
de un organismo viene en última instan­
cia determinado por la concentración de 
metabolitos, más que de genes, RNA o 
proteínas. 

Los avances que permitirán obtener el 
metaboloma completo de un organismo 
tardarán años en llegar, por lo que, a 
corto plazo, la información que obten­
dremos sobre la concentración de meta­
bolitos en una muestra seguirá siendo 
parcial. Afortunadamente, las recons­
trucciones metabólicas disponibles en las 
bases de datos nos permiten integrar los 
datos de metabolómica con los resultados 
obtenidos a través de las otras ciencias 
ómicas más maduras.

En concreto, a través de las reconstruc­
ciones metabólicas podemos construir 
una red de relaciones en que dos metabo­
litos están relacionados si hay al menos 
una reacción que transforma un metabo­
lito en el otro. En esta red, los enzimas 
ejercen el papel de conexiones entre me­
tabolitos. Este tipo de representación 
facilita la integración de datos de meta­
bolómica y proteómica cuantitativa, ya 
que permite representar en una sola red 
dos tipos de información. Esta represen­
tación también permite incorporar me­
todologías desarrolladas dentro del área 
de las redes complejas para cuantificar de 
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A 
diferencia de otras ómicas, 
como la transcriptómica, la 
proteómica o la metaboló­
mica, que proporcionan 
una visión estática de siste­

mas biológicos, la fluxómica proporciona 
información sobre la dinámica del siste­
ma, es decir, de su evolución en el tiempo. 
Así, por ejemplo, si se cuantifica la trans­
criptómica, proteómica y metabolómica 
en una línea celular se obtiene informa­
ción de los transcritos, proteínas y meta­
bolitos presentes en la muestra en el 
momento del experimento, pero si se 
cuantifica la fluxómica es posible inferir 
cómo cambiará el sistema en el tiempo, 
por ejemplo, cuánto tardará en duplicar­
se la línea celular. Es más, se considera 
que el flujoma, el conjunto de flujos me­
tabólicos en un sistema metabólico, es una 
manifestación directa del fenotipo meta­
bólico. Consecuentemente, el flujoma es 
clave para entender cualquier enfermedad 
con un fuerte componente metabólico, 
como por ejemplo el cáncer. 

A diferencia del transcriptoma, proteoma 
y metaboloma, que pueden ser cuantifi­
cados directamente, el flujoma solo se 
puede estimar indirectamente mediante 
la integración en modelos matemáticos 
de medidas de producción y consumo de 

Modelización  
de f lujos metabólicos:  
la era de la f luxómica

Carles Foguet y Marta Cascante

El flujo neto de una vía metabólica (la velocidad de producción del metabolito final)  
está determinado por la velocidad a la que los enzimas y transportadores de la vía catalizan  
reacciones o facilitan procesos de transporte. Así, el flujo de una vía metabólica es la variable  

que sirve como indicador de la velocidad de todos sus componentes individuales.  
La fluxómica es la disciplina de las ómicas que se ocupa del análisis de los flujos metabólicos.

metabolitos, datos de transcriptómica, 
proteómica o metabolómica y/o mapas 
de distribución de 13C en distintos meta­
bolitos obtenidos a partir de experimentos 
en que se incuban células con sustratos 
marcados con 13C. Destacan dos grandes 
clases de modelos capaces de predecir 
flujos: los cinéticos y los estequiométricos. 

Modelos cinéticos 

En los modelos cinéticos, un sistema 
metabólico se describe mediante un siste­
ma de ecuaciones diferenciales de primer 
orden. Así, para cada metabolito se for­
mula una ecuación diferencial que define 
su variación en el tiempo. Estas se cons­
truyen sumando los flujos que producen 
cada metabolito y restando los flujos que 
lo consumen sobre la base de la estequio­
metría de las reacciones definidas en la red 
metabólica. En los modelos cinéticos, el 
flujo de una reacción es función de la 
concentración de aquellos metabolitos 
que participan o regulan la reacción. La 
función matemática, que expresa cómo 
depende el flujo de una reacción concreta 
de las concentraciones de metabolitos, se 
denomina ecuación cinética. En reacciones 
catalizadas por enzimas, las ecuaciones 
cinéticas suelen reflejar la cantidad total 

de enzima, la afinidad de este por los 
sustratos y su grado de inhibición o acti­
vación. La complejidad y número de pa­
rámetros asociados a una ecuación ciné­
tica depende del detalle con el que se 
quiera modelar la reacción. Para obtener 
la máxima correspondencia entre las pre­
dicciones del modelo y los datos experi­
mentales, normalmente se realiza un 
ajuste de los parámetros de las ecuaciones 
cinéticas. La resolución numérica del 
sistema de ecuaciones diferenciales per­
mite predecir cómo evolucionan las 
concentraciones de metabolitos, y por 
extensión, los flujos (fig. 1).

Dada su estructura dinámica, los mode­
los cinéticos son ideales para estudiar la 
evolución del flujoma en el tiempo. Asi­
mismo, permiten incorporar una gran 
cantidad de detalle, como propiedades 
cinéticas de enzimas o mecanismos de 
regulación a corto plazo a través de la 
construcción de ecuaciones cinéticas es­
pecíficas. 

La principal limitación de los modelos 
cinéticos radica en la dificultad de cons­
truir y parametrizar leyes cinéticas para 
las distintas reacciones. Esto limita la 
aplicación de los modelos cinéticos a redes 
metabólicas de reducidas dimensiones en 
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las que el número de reacciones es relati­
vamente bajo.

Modelos estequiométricos 

En los modelos estequiométricos, el sis­
tema metabólico se describe como un 
sistema lineal de ecuaciones e inecuacio­
nes con los flujos metabólicos como va­
riables. Se basan en asumir que el sistema 
de estudio está en estado estacionario, es 
decir, en un estado en que las concentra­
ciones de metabolitos son constantes en 
el tiempo. Esto implica que el sumatorio 
de los flujos de las reacciones que produ­
cen un determinado metabolito debe ser 
igual al sumatorio de los flujos de reac­
ciones que consumen este mismo meta­
bolito, es decir, que los flujos de produc­
ción y de consumo para todos los 
metabolitos estén balanceados. Adicio­
nalmente, también se puede definir un 
límite superior e inferior para cada flujo. 
Estos límites pueden ser usados para in­
corporar datos experimentales, permi­
tiendo restringir los flujos de consumo y 
producción de metabolitos a los valores 
determinados experimentalmente. 

El sistema de ecuaciones e inecuaciones 
juntamente con los límites superiores e 

Figura 1.  Ejemplo de un modelo cinético

A) Representación esquemática del sistema metabólico modelado donde A, B y C son metabolitos y J1 , J2 , J3 y J4 son flujos metabólicos. B) For-
mulación matemática del modelo cinético. C) Resultado de una simulación con el modelo cinético (asumiendo concentraciones iniciales de 0,5 mM 
para los metabolitos A, B y C).
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Figura 2.  Ejemplo de un modelo estequiométrico

A) Representación esquemática del sistema metabólico del modelo donde A, B, C y D son 
metabolitos y J

1 , J2, J3, J4 y J5 son flujos metabólicos. B) Formulación matemática del modelo 
estequiométrico. C) Solución óptima del modelo estequiométrico.
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inferiores para los flujos sirve para definir 
un espacio de soluciones, es decir, valores 
de f lujo posibles. Para seleccionar las 
mejores soluciones dentro de este espacio 
se suele definir un objetivo biológicamen­
te deseable en el sistema, por ejemplo la 
maximización de uno o más flujos. El 
objetivo biológico fijado dependerá del 
sistema estudiado. Así, en un sistema 
altamente proliferativo, como una bacte­
ria o célula tumoral, normalmente se 
asume que «el objetivo» es maximizar el 
crecimiento. Este objetivo se implementa 
a través de maximizar la producción de 
los componentes de la biomasa del orga­
nismo, dando a los distintos componentes 
un peso proporcional a su abundancia. 
El resultado es la distribución de flujos 
(flujoma) óptima, es decir, que maximiza 
la producción de biomasa y por tanto la 
proliferación bacteriana o tumoral (fig. 
2). Esta aproximación se conoce como 
flux balance analysis. 

Para construir un modelo estequiométrico 
solo es necesario conocer la estequiometría 
del conjunto de reacciones que integran la 
red metabólica. Por ello, estos modelos 
permiten integrar un gran número de re­
acciones e incluso pueden ser construidos 
automáticamente mediante la información 
disponible en bases de datos. 

Fluxómica asistida por 13C

Independientemente de si se usan mode­
los cinéticos o modelos estequiométricos, 
un reto al cuantificar flujos son los grados 
de libertad asociados al gran número de 
ramificaciones y ciclos que contiene una 
red metabólica. El uso de sustratos mar­
cados con 13C, un isótopo estable del 
carbono, proporciona los medios para 
reducir esta incertidumbre. Esto es posible 
porque la conversión de sustratos en pro­
ductos a través de distintas vías metabó­
licas resulta en patrones de marca carac­
terísticos en los intermediarios y los 
productos metabólicos. Por ejemplo, el 
piruvato puede ser incorporado al ciclo 
de Krebs tanto a través de la piruvato 
deshidrogenasa (PDH) como de la piru­
vato carboxilasa (PC). Si el piruvato está 
marcado, por ejemplo debido a la incu­
bación de las células en estudio con glu­
cosa marcada con 13C, estas dos reacciones 
resultan en un patrón de marca distinto 
en glutamato. De este modo, si después 
de una incubación con glucosa marcada 
con 13C se cuantifica el patrón de marca 
en glutamato se puede inferir la actividad 
relativa de la PDH y la PC (fig. 3). 

En experimentos con marca, resulta 
clave seleccionar los sustratos marcados 
en función de los flujos que se quiera 
cuantificar. Por ejemplo, incubar con 
[1,2-13C

2
]-glucosa, uno de los sustratos 

más usados, proporciona información 
sobre los flujos en glicólisis, vía oxidativa 
y no oxidativa de pentosas fosfato y oxi­
dación y carboxilación del piruvato. 

En lo referente a la cuantificación experi­
mental de la marca, hay dos grandes 
métodos, la resonancia magnética nuclear 
(RMN) y la espectrometría de masas 
(MS). La RMN tiene la ventaja que es 
capaz de distinguir entre isotopómeros de 
un mismo metabolito, es decir, isómeros 
con sustituciones de 13C en posiciones 
específicas. Sin embargo, tiene la limita­
ción que requiere una gran cantidad de 
muestra y los resultados son complejos de 
analizar. Por otra parte, la MS tiene la 
ventaja que requiere menos cantidad de 
muestra y los datos son más fáciles de 
analizar que con la RMN. Además puede 
ser acoplada a un cromatógrafo líquido o 
de gas permitiendo obtener altas resolu­
ciones. No obstante, la MS tiene la limi­
tación que solo distingue entre isotopó­
meros de masa, es decir, isotopómeros con 
un mismo número de sustituciones de 13C. 

Para integrar los datos experimentales de 
marca, se busca la distribución de flujo 
que mejor reproduce los patrones de 
marca determinados experimentalmente 
en distintos metabolitos del sistema estu­
diado. Para ello se usan modelos cinéticos 
o estequiométricos, acoplados a un mo­
delo que calcula la distribución de isoto­
pómeros y permite simular la propagación 
de marca a través del sistema. 

Un factor clave a considerar es si la marca 
está en estado estacionario isotópico o no. 
En estado estacionario isotópico, las abun­
dancias de isotopómeros e isotopómeros 
de masa pueden ser calculadas como fun­
ción de la distribución de flujos y la mar­
ca en los sustratos, permitiendo simplificar 
el problema. Sin embargo, la distribución 
de isotopómeros puede tener un tiempo 
de transición alto, particularmente en 
aquellos metabolitos que se encuentran en 
cantidades elevadas en el interior de las 
células, como por ejemplo el glucógeno, y 
este tiempo puede ser mayor que el tiem­
po del experimento. En estos casos, se 
deben usar aproximaciones matemáticas 
más complejas. Entre ellas destaca la del 
software IsoDyn, desarrollado en el grupo 
de la Dra. Marta Cascante, que consiste en 
un modelo cinético acoplado a un modelo 

Figura 3.  Propagación de 13C de [1,2-13C2]-glucosa hasta glutamato

Los círculos representan átomos de carbono, específicamente los grises representan 12C y los 
círculos de color 13C. Particularmente, los círculos rojos representan 13C que ha entrado en el ciclo 
de Krebs a través de la piruvato carboxilasa (PC), los círculos amarillos 13C que ha entrado en el 
ciclo de Krebs a través de la piruvato deshidrogenasa (PDH) y los círculos marrones representan 
13C que aún no han entrado en el ciclo de Krebs.
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dinámico de isotopómeros. El modelo de 
propagación de marca de IsoDyn consiste 
en un sistema de ecuaciones diferenciales 
análogo al de un modelo cinético pero con 
la particularidad de que es capaz de pre­
decir la evolución de la concentración de 
isotopómeros. 

En los últimos años, la fluxómica basada 
en 13C ha demostrado su gran potencial 
para caracterizar el flujoma en distintos 
tipos celulares y condiciones. En particu­
lar, un campo en el que ha sido amplia­
mente usada ha sido en el estudio de la 
reprogramación metabólica que presen­
tan las células tumorales. Caracterizar 
esta reprogramación resulta clave para 
identificar vulnerabilidades que puedan 
ser explotadas en terapia. Sin embargo, la 
fluxómica con 13C tiene la limitación que 
resulta difícil de aplicar en modelos de 
grandes dimensiones. Consecuentemen­
te, no es factible aplicar esta técnica en 
modelos de escala genómica sin reducir 
previamente el número de reacciones del 
modelo al mínimo esencial.

Perspectivas de futuro 

En este artículo se han descrito las dos 
grandes aproximaciones para estudiar la 
fluxómica, los modelos cinéticos y los 
modelos estequiométricos, cada una con 
sus ventajas y limitaciones. Asimismo, 
también se han descrito los principios de 
la fluxómica de 13C y su gran utilidad en 
la determinación de flujos metabólicos.

El desafío de la fluxómica para la próxima 
década es crear una nueva aproximación 
híbrida que sea capaz de integrar modelos 
cinéticos con modelos de escala genómi­
ca, combinando así las ventajas de estas 
dos aproximaciones, y que además sea 
compatible con técnicas de fluxómica 
asistida por 13C. 

Por último, vale la pena señalar que la 
tendencia actual y futura es la de facilitar 
el intercambio libre de los datos flujómi­
cos generados entre la comunidad cientí­
fica. La consecución de este objetivo re­
quiere la generación de estándares 

internacionales, bases de datos de infor­
mación f lujómica e infraestructuras 
electrónicas que faciliten la diseminación 
de los datos obtenidos. La iniciativa eu­
ropea COSMOS (EC312941) desempeña 
un papel fundamental en este proceso, 
que tiene una gran importancia para la 
correcta gestión y aprovechamiento de la 
ingente cantidad de datos que se generan 
en los estudios flujómicos y metabolómi­
cos (http://www.cosmos-fp7.eu/).  #
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U no de los desarrollos más interesantes 
en fluxómica ha sido el de los modelos 

metabólicos de escala genómica. Estos mo-
delos contienen todas las reacciones meta-
bólicas que emergen del genoma de un de-
terminado organismo. Además, contienen la 
asociación gen-proteína-reacción indicando 
los genes que deben ser expresados para que 
una determinada reacción esté activa. 

Actualmente existen modelos de escala genó-
mica para más de 100 organismos, desde 
Archaea a mamíferos. Entre ellos destaca el 
modelo metabólico de escala genómica de 
humanos Recon 2, el cual contiene 7440 reac-
ciones, 2626 metabolitos y 1789 genes. 

Dado su tamaño, los modelos de escala genó-
mica representan una plataforma ideal para 
integrar datos de transcriptómica, proteómica 
y metabolómica. Estos datos tienen un papel 
clave ya que permiten restringir el espacio de 
flujos a un espacio que tenga sentido biológi-
co. Por ejemplo, es evidente que aunque el 
genoma es el mismo en los distintos tejidos 
de un organismo, la función metabólica de los 

distintos tejidos será distinta debido a diferen-
tes patrones de expresión génica. Así, la inte-
gración de la transcriptómica, proteómica y 
metabolómica permite reconstruir un modelo 
específico para un tejido o condición a partir 
de un modelo no específico (como Recon 2). 

Hay distintos algoritmos capaces de integrar 
transcriptómica o proteómica, pero en general 
todos se basan en el mismo principio: si los 
genes asociados a una reacción están alta-
mente expresados, es más probable que la 
reacción esté activa en las condiciones de 
estudio que si los genes están bajamente ex-
presados. Basándose en este principio, los 
distintos algoritmos buscan maximizar la 
consistencia entre las medidas de expresión 
génica y la actividad o inactividad de las reac-
ciones simuladas por el modelo. Recientemen-
te, se han desarrollado también algoritmos 
para integrar información de metabolómica 
en estos modelos. Estos algoritmos se basan 
en el principio de que si un metabolito es 
detectado en las condiciones de estudio im-
plica que alguna de las reacciones en las que 
participa tiene que estar activa.  #

Modelos metabólicos  
de escala genómica
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«Siempre es un buen momento 
para empezar»

Salvador Moncada, director del Instituto de Investigación en Cáncer 
 de la Universidad de Manchester

Xavier Pujol Gebellí

No hay quien lo jubile. Después de más de 40 años en el laboratorio,  
Salvador Moncada (Tegucigalpa, Honduras) no ceja en su empeño por adquirir nuevo  
y relevante conocimiento científico. Tras circular con éxito por el sistema cardiovascular,  

lo que le ha convertido en referente mundial obligado, de un tiempo para esta parte  
es una nueva línea de investigación en cáncer lo que más le ocupa.  
Su opinión biomédica y en política científica, aunque puede causar  

cierto escozor, sigue siendo de las más respetadas.

¿T
odavía se sor-
prende cuan-
do le recuerdan 
que es uno de 
los científicos 

más citados del mundo en biome-
dicina?
Por supuesto. Especialmente cuan­
do uno ha estado dedicado todo el 
tiempo a hacer su trabajo y le pone 
poca atención a ese aspecto espe­
cífico. Nunca he estado interesado 
en índices de impacto, más bien 
me interesa que mi trabajo sea útil. 
La comunidad científica lo consi­
dera importante y útil. Eso es muy 
alentador y satisfactorio. 

Empecemos por el principio. ¿Con 
qué hito se queda de sus comien-
zos?
A mediados de los años setenta, 
estando ya en los Wellcome Re­
search Laboratories británicos 
descubrí la prostaciclina, uno de 
los antiagregantes plaquetarios 
más significativos. Fue el inicio de 
todo el trabajo que hicimos en el área cardiovascular. 

¿Marcó ese descubrimiento su 
eclosión como científico?
Fue un descubrimiento importan­
te, cierto, como lo demuestra que 
todavía está en uso clínico. Pero no 
creo que realmente fuera eso.

¿A qué lo atribuye, pues?
Al llegar a Inglaterra para mi Doc­
torado en Farmacología proce­
dente de Centroamérica, tuve la 
suerte de incorporarme a un grupo 
que estaba investigando cuál po­
dría ser el mecanismo de acción de 
la aspirina y drogas similares. Fue 
en el Royal College of Surgeons, 
bajo la supervisión de Sir John 
Vane, a quien corresponde este 
notable hallazgo. Participar en ese 
descubrimiento allanó mi camino 
como investigador.

En esa época la investigación car-
diovascular no era especialmente 
notoria a nivel internacional.
Pues no, no lo era. La investigación 
en Aspirina estaba más relacionada 

con la inflamación. Interesaba saber, primero, cómo se expli­

Fo
to

s: 
R

af
ae

l G
il



SEBBM 186 | Diciembre 2015
2222

ENTREVISTA

la formación de una sustancia, 
el tromboxano A

2
, que parti­

cipa en el proceso de agrega­
ción plaquetaria. La inhibi­
ción de esa sustancia es lo que 
produce el aumento de san­
grado y al mismo tiempo la 
protección contra las enferme­
dades cardiovasculares. Luego 
seguirían, a escala internacio­
nal, otros descubrimientos en 
las décadas de los años ochen­
ta y noventa en las áreas del 
metabolismo del colesterol, de 
la prostaciclina o del óxido 
nítrico, entre otros muchos, 
que pondrían definitivamente 

la investigación cardiovascular donde le corresponde.

Justamente la prostaciclina es la que mayor tiempo le ocupaba 
a principios de los años ochenta. Hizo un trabajo pionero.
Trabajé mucho en su desarrollo clínico. La empresa para la que 
trabajaba, Wellcome, decidió desarrollar la molécula como 

caba que pudiera ser antiinfla­
matorio, antipirético, analgési­
co; y segundo, cómo producía 
el efecto colateral muy conocido 
de daño gástrico. La parte car­
diovascular, curiosamente, fue 
incorporada después. No se 
sabía en ese momento si la As­
pirina tenía un efecto sobre el 
sistema de coagulación o el 
sistema de las plaquetas. Se sa­
bía, sí, desde su lanzamiento 
comercial en 1897, que quien 
tomaba Aspirina de forma regu­
lar sangraba más. Con el tiempo 
llegaría a sugerirse que podía 
usarse en la prevención de las 
enfermedades cardiovasculares pero se desconocía el mecanis­
mo de acción.

La historia no se detuvo aquí.
En absoluto. Poco tiempo después del descubrimiento del 
mecanismo de acción de la Aspirina se vio que también inhibía 

Durante 10 años ejerció como director de investiga-
ción de los Wellcome Research Laboratories britá-
nicos, una empresa singular.

Wellcome era un lugar donde la investigación fundamental y la inves-
tigación para el descubrimiento de medicamentos se juntaban muy 
bien, había una gran sinergia entre las dos áreas. 

Con un nivel notable.
A mí me pareció un sistema sensacional. Descubrimos varias sustancias 
importantes que se convirtieron en medicamentos. En primer lugar, un 
antimalárico que todavía se usa; un antiepiléptico también en uso; un 
compuesto contra la migraña; y comenzamos el proyecto que llevó 
después al desarrollo de lapatinib, 
que es un medicamento contra el 
cáncer. Para diez años como direc-
tor de investigación no está mal.

¿Estableció en ese período 
algo parecido a un modelo 
de investigación? ¿La llama-
ría traslacional?

«Es peligroso enfatizar solo  
en investigación traslacional»

Wellcome era un ejemplo de investigación traslacional, sin duda alguna. 
A mi regreso a la Universidad, apenas nadie entendía el concepto. Tuve 
problemas infinitos de comprensión y de financiación cuando propuse 
crear un instituto de investigación traslacional. Pasaron muchos años 
antes de que se entendiera lo que estábamos tratando de hacer.

Habla de dificultad de comprensión en un entorno aparen-
temente propicio como el británico.
El concepto no era aceptado y se pensaba que la investigación trasla-
cional iba en contra de principios universitarios. Eso ha cambiado y 
ahora, como siempre pasa, se ha ido al otro extremo, lo cual tiene el 
peligro de dañar la investigación fundamental. Ahora no se puede 

escribir una petición de ayuda a 
la investigación si no se pone la 
palabra traslacional en cada 
párrafo. Fui de los primeros en 
este campo, pero creo que es 
peligroso enfatizar demasiado. 
Si solo se apoya la investigación 
traslacional, mañana no tendre-
mos qué trasladar.
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medicamento. Hicimos pruebas en una gran cantidad de con­
diciones: en trasplante de órganos, en sistemas de circulación 
extracorpórea de hígado y de corazón, estudios en enfermedad 
periférica vascular. Fuimos pioneros en todas esas áreas. Tam­
bién fue probada en hi­
pertensión pulmonar 
primaria, su uso actual 
preferente.

Su empresa fue clave en 
este y otros avances.
Sin la participación de la 
industria farmacéutica, 
probablemente, estos 
trabajos habrían tardado 
mucho más en hacerse. 
También hay que enten­
der que Wellcome era 
una farmacéutica muy peculiar, puesto que su único accionis­
ta era una organización de caridad, el Wellcome Trust. Eso 
permitía que se hiciese mucho trabajo de investigación funda­
mental y además de forma más eficiente cuando se trataba de 
desarrollos clínicos.

Hábleme del óxido nítrico, por favor.
Estábamos muy dedicados al desarrollo clínico de la prostaci­
clina cuando Furchgott publicó el trabajo de la relajación 
vascular dependiente del endotelio vascular. No tardé en darme 

cuenta de que las técnicas 
que nosotros desarrolla­
mos para estudiar com­
puestos inestables deriva­
dos del ácido araquidónico 
como el tromboxano A

2
 y 

la prostaciclina, iban a ser 
muy útiles para estudiar 
este factor, que era tan 
inestable.

De ahí a un descubrimien-
to que ha resultado ser 
capital.

Nuestro trabajo identificó el óxido nítrico como factor de re­
lajación independiente del endotelio vascular y demostró que 
el endotelio producía cantidades suficientes de esa sustancia 
para explicar el factor descrito por Furchgott. Además, descu­
brimos el mecanismo de síntesis del óxido nítrico a partir de la 

«Sin la participación de  
la industria farmacéutica, probablemente,  

estos trabajos habrían tardado  
mucho más en hacerse.»



SEBBM 186 | Diciembre 2015
2424

ENTREVISTA

L-arginina y describimos el 
primer inhibidor de la síntesis 
que ha sido usado farmacoló­
gicamente y bioquímicamen­
te para identificar los papeles 
del óxido nítrico en muchos 
sistemas biológicos. 

Es decir, que casi de una ta-
cada contribuía a describir el 
papel, relevancia y trascen-
dencia de este compuesto.
Esos fueron los pilares sobre los que la investigación del óxido 
nítrico se construyó. Nosotros fuimos los primeros en darnos 
cuenta de que la producción de NO trascendía el sistema car­

diovascular y que también era 
relevante en el sistema inmu­
nológico y el sistema nervio­
so. Por eso sugerimos muy 
temprano que ese era un ca­
mino metabólico importante 
en muchos sistemas, lo que 
ha sido correcto.

Una vía metabólica que ha 
sido reconocida por la indus-
tria como una línea abierta 

para la explotación de nuevos fármacos.
Por supuesto, porque el NO junto con la prostaciclina empiezan 
a explicar mucho mejor cómo funciona el sistema vascular. Por 

Usted formó parte del equipo inicial sobre el que se 
levantó el Centro Nacional de Investigación Cardio-
vascular (CNIC). ¿Qué recuerda de esa etapa?

Fui invitado a venir a España para dirigir ese proyecto e hice todo lo 
que pude en ese momento: planeé y diseñé junto con el arquitecto un 
edificio que resultó ser emblemático; y contribuí a formar el grupo 
inicial, medio centenar de personas. Desgraciadamente, la falta de 
comprensión y las contradicciones que surgieron con las autoridades 
fueron suficientes para entender que mi etapa había terminado.
 
¿Con qué sabor de boca se quedó?
Qué se hizo y qué ha pasado con el CNIC será algo que España tendrá 
que analizar en algún momento para decidir si se hizo bien o no y 
cuáles son las consecuencias de ello. Mi única actitud con respecto a 
este tema es que lo que yo hice era todo lo que se podía hacer en ese 
momento. En particular, la creación de un concepto de desarrollo 
científico avanzado, una manera de trabajo y la gestión de una inver-
sión importantísima. Habría que ver qué ha pasado desde entonces y 
qué se ha hecho. Un buen referente podría ser el CNIO, creado más o 
menos al mismo tiempo y reconocido ahora como un centro de inves-
tigación de nivel internacional.

No voy a preguntarle sobre lo que pasó pero sí sobre el 
concepto científico que defendía.
Pensaba en ese momento, y lo sigo pensando, que España tiene una 
reserva de talento científico enorme y tendría que desarrollarlo para 
crear ciencia fundamental. La investigación aplicada viene después, 
sobre la base de un desarrollo científico robusto. Si eso ocurriese en 
paralelo con un desarrollo del tejido industrial, se crearía una relación 
entre la investigación y la industria que tanto se busca y que al igual 

«Algún día deberá analizarse  
lo que se hizo con el CNIC»

que en los países desarrollados, generaría riqueza y bienestar pro-
pios.

¿Qué rol le asignaría al CNIC en este escenario?
La idea del CNIC era hacer un instituto de investigación fundamental 
en el área cardiovascular que sirviera como eje de desarrollo de una 
red nacional de investigación. Comenzamos a trabajar en esta línea 
empezando a apoyar a grupos periféricos. Creo que ese concepto sigue 
siendo interesante de discutir y analizar. Lo que se pensó en esa épo-
ca, que a mí me parecía interesante, era crear en el Instituto de Inves-
tigación Carlos III un campus de investigación que se asemejase a los 
NIH (National Institutes of Health, en Estados Unidos) y que sirviera 
como referente para el desarrollo de la investigación nacional.

«Nosotros fuimos  
los primeros en darnos cuenta  
de que la producción de óxido  
nítrico trascendía el sistema  

cardiovascular.»
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ejemplo, un experimento crucial fue dar un inhibidor de la 
síntesis de óxido nítrico a un animal y ver que la presión arterial 
subía. Eso sugería que el tono vasodilatador del NO era fun­
damental para el control de la presión arterial que además 
modulaba el tono vascular y el flujo sanguíneo facilitando la 
circulación de la sangre.

El óxido nítrico recibió el premio Nobel pero usted quedó al 
margen�
La Academia Sueca no dice exactamente cómo toma sus deci­
siones, es una prerrogativa que le corresponde. Mi actitud al 
respecto ha sido siempre la misma: mi trabajo está ahí, sobre la 
mesa; creo que he tenido un reconocimiento increíble de parte 
de la comunidad científica internacional que todavía me sor­
prende. La historia tomará sus decisiones con respecto a lo que 
pasó. Yo no tengo mucho que decir.

¿Le molesta hablar del tema?
No, para nada. Me siento muy orgulloso del trabajo que he 
hecho. Premios son premios, las instituciones que los convocan 
tienen derecho a dárselo a quien quieran. Mis trabajos de in­
vestigación publicados son mi verdadero premio.

Con esos trabajos se empieza a hablar de estilo de vida en 
prevención cardiovascular.
No solo con nuestro trabajo. Hay muchísima investigación en 
el área cardiovascular: control de lípidos, metabolismo del 
colesterol, tabaquismo, radicales libres. Contribuimos en algu­
nas de esas cosas, pero era ya un campo muy amplio de inves­
tigación en el que muchos datos estaban sugiriendo que la 
prevención es mejor que el tratamiento.

Así pues, se instauran los estilos de vida como factor preven-
tivo.
Empieza ahí, en efecto, pero lo mismo ocurre en otras muchas 
patologías, muy notablemente en oncología. Un porcentaje 
significativo de cánceres son prevenibles con cambios en el 
estilo de vida.

Justamente ahora investiga también en cáncer.
En nuestro grupo nos interesaba entender cómo el óxido nítri­
co interactúa con los radicales libres para producir daño. 
Gracias a este trabajo y a nuestra investigación en complejos 
mitocondriales terminamos cayendo por casualidad en el papel 
de la mitocondria en la proliferación celular. No es que traba­
jemos en cáncer, es que la proliferación celular es muy impor­
tante en células cancerosas.

¿Y ahora?
Estamos tratando de ver si la proliferación de la célula de cán­
cer y la proliferación de la célula normal son cuantitativa o 
cualitativamente distintas. Si es lo segundo, podría llegar a 
desarrollarse algún medicamento que actúe contra el metabo­
lismo específico de las células cancerosas sin afectar la prolife­
ración de las células normales. En otras palabras, parar el 
cáncer sin efectos colaterales resultantes del mecanismo de 
acción del medicamento.

Eso, a los 70 años.
Siempre es un buen momento para comenzar.  #

«Mis trabajos de investigación 
publicados son mi verdadero 

premio.»
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Los presupuestos de 2016  
afean la I+D+i española

Xavier Pujol Gebellí

E
l presupuesto para el sistema 
público de ciencia, tecnología 
e innovación para 2016 cre­
cerá un 0,36 %, de acuerdo 
con el análisis de José de No, 

investigador del CSIC (Consejo Superior 
de Investigaciones Científicas) y José 
Molero, del ICEI (Instituto Compluten­
se de Estudios Internacionales) con la 
firma del IREIN (Institute of Research 
in Innovation)1 para la Confe­
deración de Sociedades Cien­
tíficas de España (COSCE).2 

Las cifras se han extraído de 
los Presupuestos Generales del 
Estado para 2016 aprobados en 
noviembre pasado.

Los números sugieren bien a 
las claras que no hay recupera­
ción prevista de los fondos 
públicos para el sistema de 
I+D+i en el corto plazo. Los 
cálculos efectuados, a partir de 
simulaciones, tampoco arrojan 
resultados optimistas a largo plazo. Serían 
necesarios, según los mismos, al menos 
diez años a partir de ahora para alcanzar 
los niveles de gasto público previos a los 
recortes con un ritmo de inversión soste­
nido superior al 4 % anual. Es decir, de 
ser posible, se tardaría prácticamente 20 

años en volver al punto de 2009, el año 
récord presupuestariamente para el siste­
ma español, con cerca de 9500 millones 
de euros invertidos.

El gasto previsto en los Presupuestos 
Generales del Estado para el sistema 
público español de I+D+i en 2016 ascien­
de a 6429,60 millones de euros, apenas 
23 millones de euros adicionales con 

respecto a 2015. A diferencia de años 
precedentes, no hay tijeretazo a la vista 
sino un ligerísimo repunte global. No 
obstante, para algunas instituciones de 
investigación o de desarrollo industrial, 
las tijeras volverán a estar presentes en 
forma de cuantías menores. 

El impacto de la crisis económica que empezó a manifestarse en 2008 y que se cebó con fuerza sobre 
el sistema español de ciencia, tecnología e innovación apenas dos años más tarde, sigue dejándose 

notar en los laboratorios de universidades y centros de investigación. El presupuesto público, 
globalmente, ha frenado su caída. Pero el repunte es tan tímido que apenas cumple los objetivos 

previstos diez años atrás. La recuperación, a corto plazo, es ya inviable.

La pregunta que se formulan expertos y 
la comunidad científica en general es si 
los números sugieren, por fin, un cambio 
de ciclo. Lo avalaría el hecho de que los 
gastos no financieros, en forma de sub­
venciones a los programas nacionales a 
los que se opta por concurrencia pública 
y competitiva y ayudas directas, aumen­
tan de cuantía a costa de los gastos finan­
cieros en forma de préstamos, que siguen 

siendo mayoritarios en los 
presupuestos.

Del total presupuestado para 
2016, 6429,6 millones de 
euros, 5793,3 millones se 
destinarán a I+D+i civil, lo 
cual supone aproximadamen­
te un 2,08 % por encima de 
las cifras de 2015. Los 632 
millones de euros restantes 
corresponden a I+D+i relacio­
nada con Defensa.

Del dinero previsto para in­
vestigación y desarrollo civil, 2512 millo­
nes están destinados a operaciones no 
financieras y 3286 millones a préstamos. 
Con respecto al ejercicio precedente, 
supone un incremento del 12 % de los 
fondos otorgados a subvenciones y ayudas 
(tabla 1).

«La pregunta que se formulan  
expertos y la comunidad científica  

en general es si los números sugieren,  
por fin, un cambio de ciclo.»
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	A expensas del crédito

Las fórmulas crediticias, introducidas en 
su día como un mecanismo para favorecer 
sobre todo infraestructuras científicas y 
técnicas, además del acceso a financiación 
de iniciativas de desarrollo e innovación 
industrial, siguen teniendo en 2016 un 
papel considerado como excesivo por 
sectores mayoritarios de la comunidad 
científica. La previsión es que las opera­
ciones financieras sobrepasen el 58 % del 
total del presupuesto, pese a una merma 
del 6,16 %.

El recurso a esta fórmula es cuestionado 
tanto por la cuantía que representa como 
por el concepto en sí mismo. No solo se 
trata de cantidades a devolver a las arcas 
del Estado, sino que el nivel de ejecución, 
denuncia José Molero, coautor del estudio 
del IREIN para COSCE, es muy bajo.

«El uso de fondos financieros es una 
huida hacia delante», proclama Molero. 
«Lo que fue una primera tendencia, de 
carácter modesto», prosigue, «se ha con­
vertido ‘en norma’ al acelerarse con la 
crisis económica. Nacieron para financiar 
infraestructuras y complementos nece­
sarios para la investigación, pero ‘ahora 
están generalizados’ al irse ampliando 
progresivamente con destino al desarro­
llo industrial y al manejo del Centro de 
Desarrollo Tecnológico e Industrial 
(CDTI)».

P ese a las pobres expectativas que 
generan los presupuestos de la I+D+i 
española para 2016, hay un par de 

elementos que, de consolidarse en ejercicios 
venideros, podrían considerarse en positivo. 
Viendo el desglose, el primero a considerar 
es que los gastos no financieros aumentan 
cerca de 270 millones de euros, aproximada-
mente un 12 % con respecto a 2015.

En su mayor parte se trata de dinero hasta 
ahora atribuido a préstamos con destino al 
área tecnológica de investigación científica 
y técnica tanto de la I+D civil como de la 

las convocatorias competitivas de la ciencia 
española. El CSIC, por su parte, también re-
coge parte del incremento, mientras que otros 
OPI sufren recortes en cantidades menores, 
aunque, lógicamente son significativas para 
las instituciones afectadas.

La consecuencia directa de esta modificación 
es que un número limitado de proyectos 
científicos podrán garantizar su continuidad 
el próximo año pese a la tan reclamada falta 
de previsión plurianual, al tiempo que otra 
cantidad significativa podrá acceder a fondos 
públicos.  #

Leve mejoría en el desglose
militar, que es la que mayor recorte sufre. El 
acceso a estos créditos se ha considerado siem-
pre de valor cuando se habla de investigación 
aplicada y de innovación. No obstante, el hecho 
de que apenas se recurra a ellos ha favorecido 
su cambio de ubicación.

En la lista de beneficiarios del incremento de 
fondos públicos destacan los casi 170 millones 
de euros adicionales para el programa de «Fo-
mento y coordinación de la investigación cientí-
fica y técnica». Un total de 150 de ellos van a 
destinarse al maltrecho Fondo Nacional de In-
vestigación, principal fuente de financiación de 

  2015 2016
Variación  
2016/2015

    Total %   Total  %     Total %

Operaciones  
no financieras  
(capítulos 1 a 7)

2405,66 37,55% 2675,30 41,61% 269,64 11,21%

Investigación civil 2243,19 93,25% 2511,79 93,89% 268,60 11,97%

Investigación  
relacionada con  
la defensa

162,47 6,75% 163,51 6,11% 1,04 0,64%

Operaciones financieras 
(capítulos 8 y 9)

4000,83 62,45% 3754,30 58,39% -246,54 -6,16%

Investigación civil 3436,37 85,89% 3285,78 87,52% -150,59 -4,38%

Investigación  
relacionada con  
la defensa

564,46 14,11% 468,52 12,48% -95,95 -17,00%

Totales 6406,50 100,00% 6429,60 100,00% 23,10 0,36%

Total civil 5679,56 88,65% 5797,57 90,17% 118,01 2,08%

Total militar 726,94 11,35% 632,03 9,83% -94,91 -13,06%

Tabla 1.  Cifras globales de la PG46 para el año 2016 (en millones de euros)
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Varios son los aspectos que empujan a los 
expertos a cuestionarlos. En primer lugar, 
señala Molero, desde su instauración, 
hace ya más de una década, no se trata 
de partidas adicionales sino que siempre 
han sido en detrimento de las ayudas y 
subvenciones. Su progresiva implanta­
ción, además, se ha hecho coincidir con 
la crisis económica y financiera que ha 
asolado España en los últimos años hasta 
alcanzar la media aproximada del 60 % 
de los presupuestos.

Por otro lado, y de forma general, es una 
fórmula que resulta poco útil al sector 
público. «Las universidades no pueden 
endeudarse, no se puede pedir un crédito 
para investigar», recuerda Molero. Por 
consiguiente, es el mundo de la empresa 
el principal beneficiario.

El análisis de las operaciones financieras 
de ejercicios precedentes pone de mani­
fiesto unos niveles de ejecución que se 
sitúan ligeramente por encima del 40 %. 
Así ocurre para los años 2013 y 2014, los 
últimos disponibles. «Lo que ha ocurrido 
es que [los créditos] no se piden o bien no 
se conceden», sostiene Molero. La razón, 
asegura, es que las empresas tratan de no 
endeudarse en época de crisis o, si opta a 

La mejora de disponibilidad económica 
para los proyectos de investigación no 
permite acallar, en modo alguno, las 

voces que reclaman no solo mayores canti-
dades sino también un 
cambio profundo en el 
modelo de gestión del 
dinero para la ciencia. 
La prometida Agencia 
Estatal de Investiga-
ción, prevista ya en la 
Ley de la Ciencia de 
2011, sigue sin concre-
tarse y es a ella a quien 
la comunidad científica y técnica aspira a 
encomendar la gestión de la financiación.

El Gobierno, en su Libro Amarillo para los 
presupuestos de 2016, obvia la Agencia y 

Voces discordantes

ello, tiene muchísimas dificultades para 
hacerlo. El crédito se instrumentaliza a 
través de la banca que impone sus condi­
ciones. La consecuencia es que queda una 
parte importante del presupuesto pen­
diente de ejecución.

Si se mantuvieran los niveles de ejecución 
alrededor del 45 % en 2016 significaría 
que de los poco más de los 6400 millones 
de euros presupuestados, a los centros de 
investigación, OPI, universidades y em­
presas que desempeñan labores de I+D+i 
habrían contado con apenas 4000 millo­
nes de euros reales.

La no ejecución, prosigue el experto del 
IREIN, cuestiona que lo que consta en los 
documentos oficiales se trate realmente de 
inversión. «La parte que va en créditos no 
cuenta como deuda pública», algo que solo 
ocurre si el crédito está concedido. En 
opinión de Molero, es como si el Estado 
se hiciera trampas al solitario.

Visto desde esta óptica, el porcentaje del 
1,27 % sobre el PIB del sistema español 
corre serio riesgo de aumentar su distancia 
con el prometido 2 % que promedia la 
Unión Europea. Por supuesto, queda lejí­
simos el objetivo del 3 % planteado en el 

programa marco europeo Horizonte 2020 
cuando faltan tan solo cinco ejercicios.

	El alcance de los recortes

De hecho, la previsión no es para nada 
halagüeña. Si se considera el alcance de 
los recortes sufridos por el sistema desde 
2009, año de máxima expansión presu­
puestaria, la leve mejora prevista para 
2016 no compensa en absoluto lo perdido. 
La distancia que separa los presupuestos 
de un año a otro se eleva a unos 3000 
millones de euros, lo que sitúa los de 2016 
en el 66 % del presupuesto de 2009. «No 
pueden ser ni mucho menos triunfalis­
tas», expone Molero, para quien el recor­
te en I+D+i «ha sido más fuerte que en 
otras partidas de los presupuestos». «No 
solo es un efecto de la crisis genérica sino 
de falta de prioridad de la I+D+i en las 
políticas del Estado.»

Ante la demanda de los fondos no inver­
tidos que plantea un amplio sector de la 
comunidad científica los números son 
elocuentes. Según calcula el experto, los 
recortes de los últimos años ascienden a 
unos 20 000 millones de euros que «se 
han dejado de invertir».

Las matemáticas arrojan otros resultados 
tanto o más alarmantes. Para situarse en 
los niveles de inversión de 2009, se nece­
sitaría una inyección económica sostenida 
y acumulativa del 4,22 % anual si quisiera 
lograrse en un decenio, algo que, a juicio 
de Molero, parece improbable. Dicho de 
otro modo, con ese nivel de crecimiento 
habrían transcurrido prácticamente dos 
décadas entre el pico de 2009 y el año en 
el que lograra igualarse la inversión.

O se da un cambio radical, concluye, o 
el sistema de ciencia y tecnología español 
va en dirección de una muerte anunciada. 
«No es comprensible que un país con el 
número de habitantes y la supuesta po­
tencia industrial y económica de España 
invierta tan poco en el sistema.»  #

	Notas

1 	 Más información sobre IREIN, Institute of 
Research on Innovation, en http://www.
ireinnova.com/es/, y del ICE, Instituto 
Universitario Complutense, en https://
www.ucm.es/icei.

2 	 El histórico de análisis de los recursos de 
ciencia en los PGE elaborados por la 
Confederación de Sociedades Científicas de 
España (COSCE) se puede consultar en 
www.cosce.org/informes.htm.  

sostiene que con los números previstos se han 
logrado «unos niveles razonables de financia-
ción pública». La comunidad científica y téc-
nica asegura lo contrario y, además de consi-

derarlos insuficientes, 
lamenta la falta de es-
tabilidad y «predictibi-
lidad».

El citado texto presu-
puestario insiste en que 
la inversión realizada 
en ciencia «ha permiti-
do aproximar los recur-

sos públicos del sistema de I+D+i a la media 
comunitaria». Los datos del Instituto Nacional 
de Estadística desmienten la previsión del 
Gobierno. 

«La comunidad científica  
y técnica considera  
estos presupuestos 

insuficientes y lamenta  
la falta de estabilidad  

y predictibilidad.»
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¡Identifíquese!
Ángel Herráez

	DOI

E
l uso del Digital Object 
Identifi er (doi) ha aumenta­
do rápidamente en los últi­
mos años. Curioseando su 
origen, encuentro que su 

página en la Wikipedia en español apa­
rece en marzo de 2007, mientras que en 
inglés se remonta a enero de 2004. La 
primera referencia de normalización de 
su sintaxis data de 2000. Tiene, pues, el 
doi una larga historia, aunque tengo la 
impresión de que solo recientemente se 
ha convertido en vocablo habitual, se ha 
empezado a comprender el concepto y a 
ganar difusión en la comunidad de bio­
químicos españoles. Quizá me engañe, 
pero preventivamente me propongo ex­
plicarlo en este artículo.

La razón de ser del doi es disponer de un 
puntero, una referencia permanente a una 
pieza de información en internet –tal como 
un artículo de revista científi ca– emplean­
do un formato corto y, sobre todo, que siga 
funcionando a pesar de los sucesivos redi­
seños de las sedes web de las revistas. Se 
podría pensar que la dirección url de un 
artículo ya sirve a este propósito, pero a 
menudo esa ubicación sufre cambios, cada 
vez que la editorial reorganiza la estructura 
de su sitio web. A modo de metáfora, po­
dríamos decir que el doi siempre rastreará 

esos cambios y nos llevará a la dirección 
url vigente actualmente.

¿Cómo es posible esto? Por la existencia de 
un servicio centralizado de doi (doi resol-
ver) y el compromiso de las editoriales en 
comunicarle la dirección original y cual­
quier modifi cación que esta sufra ulterior­
mente. Cuando nosotros buscamos un 
cierto doi, la petición pasa por el servidor 
http://dx.doi.org, que lo interpreta y redi­
rige a la url actual de la revista.

Si bien el auge del doi se alcanzó con los 
artículos de revistas periódicas, se ha ido 
extendiendo su asignación a todo tipo de 
materiales: libros, datos, publicaciones 
ofi ciales (Unión Europea, OCDE), vídeo 
comercial, e incluso registros en bases de 
datos (caso de las estructuras de macro­
moléculas en PDB, como veremos más 
adelante).
 

En un mundo donde la marea de información amenaza cada día con inundarnos, 
cada vez es más importante disponer de formas de acceso rápido y de identifi cación inequívoca. 

En este contexto, abordamos en esta ocasión diversos elementos, todos relacionados 
con los identifi cadores digitales aplicables a publicaciones, personas o moléculas.

Como utilidad práctica, se puede instalar 
un complemento en el navegador de in­
ternet (Firefox o Chrome, pero también 
los hay para MacOS y Adobe Reader),1 que 
permiten escribir o pegar directamente el 
texto con formato doi:etc en la barra de 
direcciones, o bien lo reconocen en el 
texto de un documento y lo convierten 
en un enlace, con lo que se llega de un 
golpe al artículo sin pasar por el servidor 
o escribir la dirección http.

Cabe comentar que la primera parte del 
código (hasta la barra) identifi ca la edi­
torial responsable del indexado, pero el 
formato del resto es una combinación de 
letras, dígitos y signos que varía amplia­
mente entre editoriales. Como en algunos 
casos la longitud del doi termina siendo 
considerable, ya existe un servidor que 
proporciona un equivalente acortado 
(shortDOI®).

DOI

El formato recomendado es doi: seguido 
del identifi cador, por ejemplo 
doi:10.1002/bmb.2006.494034042644 

pero es también común verlo en su forma de 
hiperenlace o dirección a través del servidor, 
http://dx.doi.org/10.1002/bmb.2006.494034042644
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Tú también puedes tener tu Doi 
Pero no solo las editoriales e instituciones 
pueden conseguir identifi cadores doi. 
Han aparecido servicios que ofrecen la 
posibilidad de publicar en su servidor 
cualquier tipo de documento, gráfi ca, 
paquete de datos, etc. y conseguir un doi 
para ello. 

permisos relativos a derechos de autor4 
para saber si podemos hacerlo. En el caso 
de material de nuestra autoría, necesita­
mos además considerar en qué términos 
lo vamos a ofrecer; Zenodo permite la 
publicación bajo diversas licencias y ni­
veles de acceso, incluyendo tanto Creati­
ve Commons como otros. Asimismo, al 

DOI propio
Por ejemplo: doi:10.5281/zenodo.12620 corresponde 
a un programa de software publicado por su autor.

HANDLE

Ejemplos:

http://hdl.handle.net/10017/19767 
guarda una comunicación en un congreso 

http://hdl.handle.net/10017/203 
guarda una tesis

En ambos casos, se redirige a sendas páginas de la Biblioteca de 
la UAH7 con toda la información sobre los respectivos materiales, 
incluidos los documentos en sí.

Como ejemplo, el servicio gratuito ofre­
cido por Zenodo2 asigna un doi a todos 
los materiales enviados a su servidor y 
disponibles de forma pública. También 
ofrece la posibilidad de agruparlos en 
colecciones personales. Se aloja en el 
centro de datos del CERN3 en Suiza y se 
fi nancia con el proyecto europeo Open-
AIREplus (EU FP7). Por ello, está enfo­
cado preferentemente a la compartición 
en abierto de resultados de investigación, 
tanto positivos como negativos, en cual­
quier tipo de formato. Entre sus sugeren­
cias se encuentran libros, capítulos, co­
municaciones en congresos, artículos en 
revistas, patentes, versiones previas a la 
impresión, informes, tesis, notas técnicas, 
datos, fi guras, dibujos, diagramas, fotos, 
software, grabaciones sonoras o en vídeo, 
materiales interactivos y lecciones. Dada 
su inspiración, Zenodo está además inte­
grado de forma automática en sistemas de 
auditoría para la investigación fi nanciada 
por la Comisión Europea (OpenAIRE) y, 
en un futuro, por otras agencias. 

Obviamente, a la hora de publicar mate­
rial debemos ser consecuentes con los 

cobertura algo más amplia en cuanto a 
información. Defi ne un «objeto digital» 
que incluye tanto el documento como 
alguna información sobre él, su identi­
fi cador digital y otros metadatos. Para 
no entrar en tecnicismos, bastará decir 
que un documento puede quedar regis­
trado en el servidor de Handle con un 
identifi cador del tipo hdl:etc, que redi­
rigirá a la url donde esté ubicada su in­
formación. 

Cabe mencionar que al menos uno de los 
complementos para el navegador de in­
ternet ya mencionados para doi interpre­
ta también textos con formato hdl:etc en 
la barra de direcciones (CNRI Extension 
for Firefox).1

	ISBN e ISSN

Estos son identificadores mucho más 
conocidos, aunque en ocasiones mal in­
terpretados. En ambos casos, se trata de 
códigos internacionales de identifi cación; 
el primero, para libros (publicaciones 
únicas); el segundo, para revistas (publi­
caciones periódicas). Y entraré al toro 
directamente: el isBn no es un indicador 
de calidad, aunque nos hayan querido 
hacer creer eso.

El origen del isBn (International Standard 
Book Number) –y su propósito– es comer­
cial: permitir a un proveedor (librero) 
ubicar de forma unívoca un libro en el 
mercado internacional. No supone un 
registro del contenido del libro (por 
ejemplo, de cara a defender derechos de 
autor) ni una garantía de su calidad o 
reputación.

¿Qué aportas? El título, la fecha, los au­
tores, el formato y poco más. Distintos 
formatos (tapa dura, blanda, CD­ROM, 
libro electrónico) o distintas ediciones 
requieren distintos isBn. ¿Qué recibes? 
Un número y un código de barras equi­
valente.

publicar documentos el sistema detectará 
de forma automatizada algunos elemen­
tos de información y los incorporará 
como metadatos.5

Finalmente, para usar Zenodo debemos 
registrarnos, lo que puede hacerse usando 
nuestra identidad de diversos servicios en 
línea, entre ellos orcid.

	Handle

El sistema Handle6 supone un concepto 
y método análogos al de doi, con una 

doi:10.1021/jp510062b

http://dx.doi.org/:10.1021/jp510062b

http://pubs.acs.org/doi/abs/10.1021/j p510062b
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¿Por qué digo que no indica calidad? 
Porque cualquiera puede conseguir un 
isBn y aplicarlo a su libro, sin que este 
haya pasado por revisión ni por editores 
o editorial algunos. Al menos esto era así 
hasta hace unos años, cuando en España 
la solicitud podía hacerla un particular y 
era gratuita; posteriormente la ley ha 
cambiado y se cobra por la compra de 
lotes de números isBn, lo que restringe el 
alta de los isBn casi exclusivamente a la 
industria editorial. También hace años 
(en los tiempos del BioROM) me infor­
maron en la ofi cina nacional responsable 
que solo podía solicitarse para un libro 
impreso, mientras que ahora hay discos 
y otros formatos que tienen isBn. Pero 
estos cambios no alteran la fi losofía, el 
concepto.

En cuanto al issn (International Standard 
Serial Number), se podría aplicar una in­
terpretación similar. Bastará decir que es 
una forma útil para identifi car sin ambi­
güedad una revista, en este mundo donde 
proliferan como roedores y es difícil que 
un nombre nuevo no se parezca a otros. 
Tened en cuenta que las publicaciones en 
formato electrónico llevan asociado un 
número (a menudo indicado como e­issn) 
diferente al de la revista impresa. Ha 
surgido también el issn-l que engloba en 
un solo identifi cador todas las versiones 
de formato de una misma publicación.8

	ORCID

Pasamos a otro ámbito: la identifi cación 
de personas. Concretamente, de autores 
de las publicaciones científi cas. Como 
sabéis y posiblemente hayáis experimen­
tado, la búsqueda de publicaciones de un 
cierto autor (o las tuyas propias) en las 
bases de datos puede sufrir tanto de falsos 
positivos como de falsos negativos. Las 
causas son diversas: mismos inicial y 
apellido para dos personas; uso del nom­
bre completo o solo la inicial; en los au­
tores hispanos y portugueses, uso incon­
sistente de uno o dos apellidos, o dos 
apellidos unidos por un guión; etc.

Se hace, por ello, conveniente disponer 
asimismo de identifi cadores únicos para 
los autores. Esto también lleva algún 
tiempo inventado y ahora su uso ya se está 
extendiendo y normalizando. Os hablaré 
del identifi cador orcid (Open Researcher 
and Contributor ID); de nuevo, se trata de 
un sistema normalizado, centralizado, de 
uso libre y abierto, y apoyado por diversas 
instituciones y editoriales.

El sistema orcid9 permite evitar ambigüe­
dades, en un uso podríamos decir personal. 
Pero al mismo tiempo permite la gestión 
automatizada, proporcionando vías de 
enlace entre la identidad de una persona 
y su actividad científi ca. Finalmente, se 
integra en los sistemas de publicación 
(desde el envío del manuscrito hasta su 
aceptación y publicación), así como en 
procesos de petición de fi nanciación. 

¿Cómo funciona? Primero, eliges darte 
de alta en el sistema; se requiere tu nom­
bre, dirección electrónica de contacto y 
una clave de acceso. A continuación, 
completas la información que juzgues 
conveniente para conformar tu «perfi l»: 
nombres alternativos, país, ciudad, direc­
ciones de correo, sedes web, formación 
académica, empleos o puestos de traba­
jo... Puedes elegir el nivel de privacidad 
de la información proporcionada. Inme­
diatamente el sistema te asigna un código 
identifi cador orcid personal; la informa­
ción que vayas añadiendo estará siempre 
recopilada en la página web asociada a 
ese identifi cador.

Por supuesto, puedes completar la colec­
ción añadiendo de forma manual los que 
no se hayan localizado, pero no serán 
muchos. Además de esto, ya es frecuente 
que cuando envías un manuscrito a pu­
blicar, la editorial de la revista te solicite 
tu código orcid para que cuando el artí­
culo llegue a aceptarse quede ya registrado 
con tu identidad digital; así, en tus publi­
caciones futuras ni siquiera tendrás que 
pasar por el proceso de búsqueda y con­
fi rmación descrito antes.

	PDB id

Terminamos con algunos toques molecu­
lares; ya sabéis que me encanta este mun­
dillo. Como es sin duda conocido, las 
estructuras moleculares (coordenadas de 
cada átomo en el espacio) que se generan 
en experimentos de resonancia magnética 
nuclear, cristalografía y difracción de rayos 
X, de electrones o de neutrones, criomi­
croscopía electrónica de alta resolución... 
están, para el caso de macromoléculas, 
almacenadas en Protein Data Bank.10 

Esta base de datos 
tiene un elaborado 
proceso de recepción 
y validación de los 
datos, y asigna a cada 
entrada un código 
identifi cador que es 
permanente y permi­
te identificar esos 

datos (y su estructura 3D asociada) de 
forma unívoca. Un identifi cador PDB está 
formado por 4 caracteres alfanuméricos. 

ORCID

Por ejemplo, un identifi cador ORCID 
0000-0002-9900-6845 está asociado 
a la página http://orcid.org/0000-0002-9900-6845

Finalmente, llegamos al meollo de la 
cuestión: construir un listado de tus pu­
blicaciones, proyectos, etc. La buena no­
ticia es que no es ne­
cesario escribir toda la 
información: las pu­
blicaciones se pueden 
obtener de forma se­
miautomática y sus 
referencias quedarán 
guardadas en tu regis­
tro orcid personal. El 
servidor puede conec­
tar (si concedes el per­
miso) con diversos 
servicios externos, 
como Europe PubMed 
Central, ScholarOne, 
Scopus, CrossRef, Else-
vier... y hará en cada 
uno una búsqueda 
con tu nombre; basta 
con que, en la lista de 
artículos que aparece, 
marques aquellos que 
confi rmas son tuyos. 

PDB

Ejemplo de identifi cador PDB: 3rif 
que habitualmente se presenta escrito 
como 3rif.pdb 
o quizás pdbID:3rif 
o bien doi:10.2210/pdb3rif/pdb 
(así es, las estructuras de la base de datos también 
tienen un doi propio)

Trucos
Si trabajas alguna vez con nuestro 
amigo Jmol, prueba a abrir la consola 
de guiones y escribir esto: 
load =3rif (carga desde PDB en Norteamérica) o 

load *3rif (carga desde PDB en Europa) 

Voilá! Una pirueta efectista para ejecutarla en 
clase de forma casi improvisada mientras hablas 
del enzima o el receptor de turno
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gestión de documentos el software DSpace, 
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Bioinformatics (s/f ): RCSB Protein Data 
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biological macromolecular structures. http://
pdb.org/ (consultado 10 nov. 2015).
b) European Bioinformatics Institute, 
European Molecular Biology Laboratory 
(s/f ): Protein Data Bank in Europe: Bringing 
Structure to Biology. http://pdbe.org/ 
(consultado 10 nov. 2015).

11  IUPAC (s.f.): The IUPAC International 
Chemical Identifi er (InChITM). http://www.
iupac.org/home/publications/e­resources/
inchi.html (consultado 6 nov. 2015).

12  The InChI Trust (s.f.): Find out about 
InChI. http://www.inchi­trust.org/ 
(consultado 6 nov. 2015). Incluye las 
presentaciones en vídeo «What on Earth 
is InChI?», «The Birth of the InChI», 
«The Googlable InChIKey».

13  NCI/CADD Group (s.f.): Chemical 
Identifi er Resolver. Computer­Aided Drug 
Design Group, Chemical Biology 
Laboratory, National Cancer Institute, 
National Institutes of Health. http://cactus.
nci.nih.gov/chemical/structure 
Documentación en http://cactus.nci.nih.
gov/chemical/structure_documentation 
(consultados  6 nov. 2015).

	InChI e InChIKey

Y ahora abordamos lo que me gusta llamar 
las «micromoléculas», es decir, todas aque­
llas que, por complejas que sean, no son 
«macro», no son poliméricas. Disponemos 
de otro identifi cador para su estructura 
química, sus datos y mucha más informa­
ción. Podréis decir, claro, que ya tenemos 
el nombre normalizado de IUPAC, pero 
sabéis que no es sencillo de manejar, puede 
ser abstruso e incluso no ser único; además 
es casi imposible domar a los sistemas in­
formáticos para que trabajen con él de 
forma efi caz en búsquedas, rutinas, etc. 

Por eso se creó el IUPAC International 
Chemical Identifier (InChITM)11,12 que 
permite el tratamiento automatizado y 
será un identifi cador unívoco para cada 
compuesto químico, fármaco, metaboli­
to, mensajero...

Como, para variar, muchos inchi no son 
nada breves, se ha inventado el InChIKey, 
formado por una serie corta de caracteres 
alfanuméricos que resulta equivalente al 
(quizá) más descriptivo inchi original.

Una estupenda solución para intercon­
vertir nombre común, nombre IUPAC, 
inchi, inchikey, nº de registro CAS y 
otras muchas designaciones es el servidor 
CACTUS del NCI.13 Puedes incluso di­
bujar una fórmula y obtener en unos se­
gundos su nombre o sus identifi cadores.

Terminamos aquí este recorrido por un 
muestrario de identifi cadores. Quizás este 
mes me haya desviado de los planteamien­
tos docentes que inspiran esta sección 
pero, por otra parte, «educación universi­
taria» no dice a quién hay que educar, pues 
todos estamos aprendiendo continuamen­
te. Además, nuestros alumnos también 
deben aprender este tipo de herramientas, 
y no es preciso ni quizá conveniente espe­
rar a que estén graduados y las descubran 
por su cuenta. Ojalá os aproveche, pues, a 
vosotros y a vuestros alumnos.  #

.........................
Ángel Herráez
BioQuíMica y Biología Molecular,
departaMento de Biología 
de sisteMas,
universidad de alcalÁ

InChI
Ejemplos:

InChI=1S/C2H6O/c1-2-3/h3H,2H2,1H3 es el etanol

InChI=1S/C47H51NO14/c1-25-31(60-43(56)36(52)35
(28-16-10-7-11-17-28)48-41(54)29-18-12-8-13-19-29)23-
47(57)40(61-42(55)30-20 es el taxol

Y sus equivalentes INCHIKEY:

InChIKey=LFQSCWFLJHTTHZ-UHFFFAOYSA-N 
InChIKey=RCINICONZNJXQF-MZXODVADSA-N 

Trucos
Si trabajas alguna vez con nuestro amigo Jmol, prueba 
a abrir la consola de guiones y escribir esto: 

load «$InChI=1S/C3H4O3/c1-2(4)3(5)6/h1H3,(H,5,6)/p-1» 
load $BSYNRYMUTXBXSQ-UHFFFAOYSA-N 

Por cierto, también sirven estos:

load $thalidomide 
load :tamoxifen 
load :50-78-2 

Que, respectivamente, se obtienen desde el NCI Resolver usando 
un código INCHI, un INCHIKEY o el nombre, y desde PubChem por 
nombre común y número CAS del Chemical Abstracts Service
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DEbates sobre CIencia  
y Desarrollo Económico y Social: 

DECIDES
Redacción

L
a investigación científica es 
una actividad continuada, 
estructurada y planificada, 
que ocupa un lugar central en 
toda sociedad desarrollada. 

Su posición estratégica requiere que ac­
tualmente sea ejercida por profesionales 
con la más alta cualificación, y en su 
vértice superior con niveles de excelencia, 
trabajando en centros competitivos y en 
una estructura colaborativa sólida que 
integre todos los actores y factores nece­
sarios; conseguirlo requiere una aporta­
ción económica muy significativa, tanto 
en recursos públicos como privados. La 
magnitud de reto toma su dimensión en 
las dos mayores infraestructuras construi­
das durante las últimas décadas: ambas 
son científicas y a cargo de grandes con­
sorcios internacionales: la ISS y el LHC. 
Por ello, la adecuada ordenación de re­
cursos y objetivos es de la máxima im­
portancia y una prioridad inexcusable de 
cualquier gestor político, económico o 
social actual, que se encuentre en cual­
quier nivel de la Administración: local, 
regional, nacional o internacional. 

Para la consecución de una investigación 
científica acorde con las necesidades que 
la sociedad española requiere, la Confede­
ración de Sociedades Científicas de Espa­
ña (COSCE) mediante un convenio de 
colaboración con la Fundación bancaria 

“la Caixa”, y siguiendo con los objetivos 
planteados hace diez años en la Acción 
CRECE, quiere promover el debate sobre 
el papel de la ciencia en los próximos años 
y aportar elementos para que la ciencia 
contribuya eficazmente a desarrollar una 
verdadera sociedad próspera, competitiva 
y con altos índices de calidad de vida, 
fundada en el conocimiento. La propuesta 
se ordena en cinco grandes temas para ser 
debatidos a partir de las bases presentadas 
por sendos grupos de trabajo (que actúan 
en formato de comisión) constituidos por 
expertos procedentes de la ciencia y diver­
sos ámbitos de la estructura social. 

El objetivo del proyecto es, de forma resu­
mida, propiciar la refundación de un sis­
tema de ciencia a través de las iniciativas 
del propio colectivo científico que se ge­
nerarán en los grupos de debate mencio­
nados y que tendrán su continuidad me­
diante un dialogo continuado en distintos 
foros de ciencia, política y sociedad. 

Cada Grupo trata un tema considerado 
relevante para el sistema científico con los 
siguientes enunciados: 1. Los recursos 
públicos de la ciencia. Valoración e im­
pacto; 2. Los recursos privados de la 
ciencia. Ecología de la innovación; 3. La 
gestión de la ciencia, por la ciencia; 4. La 
imbricación de la ciencia y la sociedad; 5. 
La ética en la ciencia.

Los desarrollos conseguidos hasta el 
momento por los distintos Grupos de 
debate pueden consultarse en la platafor­
ma del proyecto: http://decides.cosce.org. 
Dado que se trata de un proyecto abierto 
y que ha sido diseñado con vocación co­
laborativa, la COSCE anima a cuantos 
estén interesados en las temáticas citadas 
a realizar aportaciones y observaciones a 
través de un sencillo sistema de suscrip­
ción que se describe en http://decides.
cosce.org/MANUAL_DEL_USUA­
RIO_PARA_SUSCRIPTORES.pdf 

Por lo que respecta al trabajo de los Gru­
pos, de forma breve puede destacarse el 
estado actual de sus propuestas:

	Los recursos públicos  
de la Ciencia. Valorización  
e impacto 

El punto de partida de este debate se 
encuentra en una visión de la investiga­
ción científica y del progreso tecnológico 
tanto desde la perspectiva económica 
como de la social. Se trata de concebir 
ambos aspectos como medios para lograr 
una mayor eficiencia de la economía y 
con ella un mayor nivel de renta y bien­
estar de los ciudadanos. Así, los argumen­
tos a favor o en contra de la intervención 
pública en la creación científica y tecno­

Transcurrida una década desde la Acción CRECE, la COSCE persevera en la promoción  
del debate sobre el papel de la ciencia en el futuro próximo con el nuevo proyecto DECIDES, esta 
vez con el apoyo de la Fundación “la Caixa”. El objetivo compartido es la adecuada ordenación  

de  recursos, para lo que se ha contado con un equipo de trabajo de primera línea.
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lógica deben atender a ese principio bá­
sico.

El documento consensuado por el grupo 
realiza una detallada exposición del efecto 
de la crisis en el sistema público español 
de I+D+i y estudia en profundidad las 
fortalezas y debilidades del mismo. A los 
retos más tradicionales del sistema de 
I+D+i se han sumado, la fragilidad e 
inestabilidad de su sistema de gobernanza 
y un limitado y poco atractivo mercado 
para los investigadores.

El debate aborda las razones para una po­
lítica pública de fomento de la ciencia y el 
progreso tecnológico, cuantifica cuál ha 
sido el efecto de la crisis en el actual sistema 
público de I+D+i y plantea sus principales 
fortalezas y debilidades a partir de las cua­
les formular conclusiones y recomendacio­
nes para aumentar su eficiencia.

	Los recursos privados  
de la ciencia. Ecología de  
la innovación

La limitada inversión privada en I+D+i es 
uno de los problemas estructurales con el 
que se encuentra nuestro sistema de cien­
cia y tecnología, una realidad que afecta 
a la economía tanto en robustez como en 
competitividad. A la pregunta de por qué 
en la España del siglo XXI sigue habiendo 
tanta incomunicación entre la academia 
y la empresa, el debate argumenta que se 
trata de una consecuencia de la estructu­
ra productiva del país, con un alto por­
centaje de pymes sin capacidad real de 
inversión en investigación y desarrollo, y 
con empresas de mayores dimensiones, 
claramente tecnológicas, cuya prioridad 
en la inversión en I+D+i es baja o se diri­
ge a otros países.

Para poder avanzar hacia la solución del 
problema y cambiar el sistema productivo, 
el documento del Grupo hace hincapié en 
que el interés y el beneficio deben com­
partirse y establecer una estrecha colabo­
ración público-privada, potenciando 
adicionalmente la transferencia y el em­
prendimiento.

	La gestión de la ciencia  
por la ciencia

Dada la acuciante necesidad de recuperar 
la economía, es necesario buscar la mane­
ra de reforzar una transformación social 
que permita un mayor nivel de bienestar. 

Así pues, la finalidad es convertir la inves­
tigación científica y tecnológica en un 
modelo económico menos vulnerable a 
los vaivenes de las coyunturas de la eco­
nomía, con capacidad de resolver los 
problemas de los ciudadanos, sin olvidar 
la necesidad de una mayor presencia en el 
ámbito científico y tecnológico interna­
cional y la necesidad de una mayor efica­
cia en el intercambio de conocimiento.

El debate propone la creación de un fon­
do estable para la investigación y un or­
ganismo independiente, bajo responsabi­
lidad de los científicos, capaz de evaluar y 
gestionar la I+D para la ciencia.

Debe poderse, en definitiva, financiar y 
gestionar la ciencia de forma eficiente y 
competitiva. Porque la inversión sosteni­
da en ciencia y tecnología, y la gestión ágil 
y eficaz de los recursos, son un imperativo 
para lograr un nuevo modelo de desarro­
llo económico y social, no una opción.

	La imbricación de ciencia  
y sociedad

La investigación y la innovación son in­
separables de su contexto social. Ambas 
son fuentes de bienestar, salud y progreso, 
pero también tienen limitaciones. En este 
tema se alternan los beneficios obtenidos 
claramente en la salud de la población y 
aumento de la esperanza de vida de los 
países occidentales con la infracción de 
los principios éticos y de los derechos 
humanos. El documento consensuado por 
el Grupo aborda la evaluación del impac­
to que producen en la sociedad tanto la 
investigación como la innovación tecno­
lógica y sus interrelaciones con el medio 
ambiente, las políticas de género o el 
impacto mediático. 

Desde esa perspectiva, la reciente apari­
ción del concepto de RRI tanto en el 
discurso académico como político de la 
UE se basa en un rico acervo de conoci­
mientos y prácticas procedentes de distin­
tas disciplinas, tales como la ética en la 

investigación y la integridad científica, las 
metodologías de evaluación del impacto 
tecnológico, y las prácticas de comunica­
ción y participación pública en ciencia.

Además del concepto de la RRI, el Gru­
po aborda las seis dimensiones clave de la 
RRI: el compromiso social, la igualdad 
de género, el acceso abierto, la educación 
científica, la ética y gobernabilidad de la 
I+D+i.

	La ética en la ciencia

Este debate se inicia en la premisa de que 
la influencia de la ética en la evolución de 
la ciencia es un factor de primera magni­
tud que debe ser analizado, debatido y 
pronosticado.

La ciencia, que se ejerce en el marco de 
unas regulaciones que fijan unas condi­
ciones de trabajo dictadas por las institu­

ciones políticas, a menudo en forma de 
ley, suele estar confrontada con cuestiones 
de naturaleza ética, sobre todo por lo que 
respecta a normas bioéticas de trabajo con 
individuos o con muestras humanas. 

El Grupo plantea en su debate afrontar 
los necesarios requerimientos regulatorios, 
así como cuestiones de especial sensibili­
dad como la integridad científica frente a 
los casos de fraude y mala conducta en la 
actividad científica que periódicamente 
salen a la luz. Aborda igualmente los 
conflictos de intereses que se generan en 
la interfaz academia-industria y los pro­
blemas que se generan en el papel de los 
científicos como asesores de referencia en 
sus respectivas materias.

El grupo aboga por estimular la creación 
de instancias de discusión de temas en los 
que las consideraciones éticas son impor­
tantes y llama la atención en la función 
de los Comités de Bioética y de Ética 
previstos por la legislación vigente y sobre 
su falta de implementación.  #



SEBBM 186 | Diciembre 2015
35

INFORME

C ada Grupo de debate está compuesto 
por científicos propuestos por las So-
ciedades que forman la COSCE. Un/a 

presidente/a, que ha propuesto, coordinado y 
moderado el debate hasta lograr el consenso; 
hasta cinco vocales, quienes han realizado sus 
aportaciones, observaciones y puntos de vista; 
y un vocal secretario/a, con la misión añadida 
de integrar en los documentos las aportaciones 
pactadas.

Cada grupo ha realizado tres documentos de 
consenso, el último de los cuales puede ser 
comentado por cualquier integrante de  
DECIDES, los miembros de las Sociedades 
COSCE y los ciudadanos que deseen hacerlo.

GRUPO 1: «LOS RECURSOS PÚBLICOS DE 
LA CIENCIA. VALORACIÓN E IMPACTO»

Presidente:
José Molero Zayas  Catedrático de Econo

mía Aplicada de la Universidad Compluten-
se de Madrid. Director del Instituto de Estu-
dios de la Innovación (IREIN).

Vocales:
José de No  Responsable del área de Finan-

ciación Pública, Impacto de Políticas Públicas 
en el IREIN. Investigador científico del Con-
sejo Superior de Investigaciones Científicas 
(CSIC) en el Departamento de Control Auto-
mático /Centro de Automática y Robótica.

Ana Fernández Zubieta  Socia fundadora 
de Vórticex plataforma de crowdfunding y 
crowdsourcing para proyectos de I+D+i en 
Vórticex. Socióloga y doctora en Humanida-
des por la Universidad Carlos III de Madrid. 

Antonio Fontdevila  Catedrático de Ge-
nética de la Universitat Autònoma de Barce-
lona.

Sonia Roig  Profesora titular de Universidad 
especializada en formación y divulgación, 
silvopastoralismo, ecología, dinámica y fun-
cionamiento de los ecosistemas forestales, 
servicios ecosistémicos, productos forestales 
no maderables, en la ETS de Ingenieros de 
Montes de la Universidad Politécnica de 
Madrid.

Vocal secretaría:
Saraí López Castro  Investigadora asocia-

da en el Instituto de Estudios de la Innova-
ción (IREIN).

DECIDES. Componentes de los cinco grupos

GRUPO 2: «LOS RECURSOS PRIVADOS DE 
LA CIENCIA. ECOLOGÍA DE LA INNOVA-
CIÓN»

Presidenta: 
Susana Guitar Jiménez  Directora general 

de Investigación, Tecnología y Empresa de la 
Consejería de Innovación, Ciencia y Empresa 
de la Junta de Andalucía.

Vocales:
José Antonio Lorente  Catedrático de uni-

versidad en el Departamento de Medicina 
Legal, Toxicología y Antropología Física, Facul-
tad de Medicina de Granada.

Enrique J. de la Rosa  Investigador científico 
del Centro de Investigaciones Biológicas del 
CSIC.

Manuel Fernández Esquinas  Científico 
titular del Consejo Superior de Investigaciones 
Científicas (CSIC) en el Instituto de Estudios 
Sociales Avanzados (IESA). 

Inés Macho  Profesora de Economía del De-
partamento de Economía y Historia Económica, 
Facultad de Ciencias Económicas, Universidad 
Autónoma de Barcelona.

Vocal secretaría:
Esmeralda Piedra Guadix  Técnico auxiliar 

en el Centro Pfizer, Universidad de Granada-
Junta de Andalucía de Genómica e Investiga-
ción Oncológica (GENYO).

GRUPO 3: «LA GESTIÓN DE LA CIENCIA POR 
LA CIENCIA»

Presidenta: 
Aurelia Manuela Modrego  Profesora de 

economía del Departamento de Economía de 
la Universidad Carlos III de Madrid. 

Vocales:
Salvador Barberá  Profesor de economía en 

la Universitat Autònoma de Barcelona. Profe-
sor de Investigación en el Barcelona GSE. 

Cristina Pujades  Profesora titular de univer-
sidad, del Departamento de Ciencias Experi-
mentales y de la Salud, de la Universitat 
Pompeu Fabra.

Felisa Verdejo Maillo  Catedrática de uni-
versidad del Departamento de Lenguajes y 
Sistemas Informáticos de la UNED. 

Agustín Eugenio de Asís Roig  Profesor 
titular del Área de Derecho Administrativo, de 
la Universidad Carlos III de Madrid. 

GRUPO 4: «LA IMBRICACIÓN DE CIENCIA 
Y SOCIEDAD»

Presidenta: 
Gema Revuelta  Directora del Centro de Es-

tudios de Ciencia, Comunicación y Sociedad, 
de la Universitat Pompeu Fabra de Barcelona. 

Vocales:
Gustavo Egea  Catedrático de biología 

celular en el Departamento de Biologia 
Cel·lular, Immunologia i Neurociències, Fa-
cultat de Medicina de Barcelona.  

Ana González-Pinto Arrillaga  Directora 
del Centro de Investigación en Psiquiatría del 
Hospital Santiago Apóstol de Vitoria Centro 
Stanley 03-SRC-003, Jefe Clínico en la Unidad 
de Psiquiatría de Programas Especiales en el 
mismo Hospital y Jefa de Investigación en 
Psiquiatría de Osakidetza. 

Carmen Herrero  Catedrática del Departa-
mento de Fundamentos del Análisis Econó-
mico, Universidad de Alicante. 

Jesús Martínez Fías  Científico senior en 
el Instituto de Geociencias, IGEO (CSIC-
UCM). IP del Grupo de Investigación del CSIC 
de Meteoritos y Geociencias Planetarias. 
Director de la Red Española de Planetología 
y Astrobiología (REDESPA).

Vocal secretaría:
Mónica López Ferrado  Periodista científi-

ca versada en biomedicina y medio ambiente. 
Licenciada en periodismo científico, médico y 
medioambiental por la UAB y máster en Co-
municación científica por la UPF.

GRUPO 5: «LA ÉTICA EN LA CIENCIA»

Presidente: 
Pere Puigdomènech Rosell  Profesor de 

investigación en el Consejo Superior de In-
vestigaciones Científicas (CSIC). Director del 
Centro de Investigación en Agrigenómica 
(CRAG). Miembro del Grupo Europeo de 
Ética de las Ciencias y las Nuevas Tecnologías 
y de la Comisión Nacional de Bioseguridad.

Vocales:
Carlos Alonso Bedate  Profesor de investi-

gación ad Honorem del CSIC. Profesor hono-
rario de la Universidad Autónoma de Madrid.

Montserrat Boada  Jefe de la Sección de 
Biología del Servicio de Medicina de la Re-
producción, Salut de la Dona Dexeus. 

Vocal secretario:
Alberto Pastor Campos  Responsable de 

la Oficina Evaluadora de Proyectos, Univer-
sidad Miguel Hernández de Elche.
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E
n noviembre han tenido lu­
gar en diversas ciudades es­
pañolas La Noche Europea 
de los Investigadores y la 
Semana de la Ciencia. Am­

bas citas tienen como objetivo común 
acercar la investigación científica a los 
ciudadanos. En Madrid, convocatoria en 
la que participa la Sociedad Española de 
Bioquímica y Biología Molecular, están 
coordinadas por la Fundación para el 
Conocimiento Madri+d.

	Buscando el ADN  
de Miguel de Cervantes

El pasado 25 de septiembre, la  
SEBBM y el Instituto Cervantes de 
Madrid nos unimos para celebrar por 
sexto año consecutivo La Noche Eu-
ropea de los Investigadores, iniciativa 
que se lleva a cabo anualmente de ma­
nera simultánea en más de 300 ciudades 
de toda Europa.

Esta actividad coincidía además con la 
celebración del Bienio de Cervantes que, 
en 2015, conmemora el aniversario de la 
publicación de la segunda parte de El 
Quijote, y en 2016, el aniversario de la 

muerte del es­
critor. Para aunar 

ambas celebraciones, en la primera parte 
del encuentro el Dr. Antonio Alonso, 
experto en genética forense del Instituto 
Nacional de Toxicología y Ciencias Fo­
renses (INTCF) de Madrid, impartió una 
conferencia centrada en las aplicaciones 
forenses del análisis del ADN, destacan­

do su aplicación en la investigación que 
se están llevando a cabo en el Convento 
de las Trinitarias para determinar si uno 
de los cuerpos encontrados es el del escri­
tor Miguel de Cervantes. 

La segunda parte de la actividad consistió 
en un taller de extracción y aislamiento de 
ADN, en el que los asistentes pudieron 
llevarse a casa una pequeña muestra de su 
propio ADN precipitado, como recuerdo. 

«El genoma humano a través de los tiem­
pos: en busca del ADN de Cervantes» 
contó con el patrocinio de la empresa 
Bio-Rad y el Proyecto Europeo TAR­
GEAR FP7 PEOPLE 2013 IAPP-612261, 

Divulgar ciencia,  
divulgar SEBBM

Divulgación SEBBM

La SEBBM ha participado en  
La Noche Europea de los Investigadores y la Semana de la Ciencia,  

dos de las principales citas de divulgación científica del año.

Los asistentes al taller pudieron llevarse un 
recuerdo de la actividad: una muestra de su 

propio ADN

Te puede interesar:

En el portal de la SEBBM encontrarás la presentación del Dr. Alonso sobre  
la investigación, paso a paso, que se sigue para determinar si alguno de  
los cuerpos encontrados en las Trinitarias es el de Cervantes.

http://www.sebbm.es/web/images/AAdocumentos/ElADNdeCervantes_BNE.pdf
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incluido dentro del Programa People de 
las Acciones Marie Sklodowska­Curie.

	La luz y sus aplicaciones 
biomédicas en la Semana 
de la Ciencia de Madrid

La SEBBM, en colaboración con el Mu­
seo Nacional de Ciencias Naturales CSIC 
y el Proyecto Europeo TARGEAR FP7 
PEOPLE 2013 IAPP­612261, organizó 
una serie de actividades divulgativas en 
torno a la luz y sus aplicaciones técnicas, 
aprovechando que en 2015 celebramos 
también el Año Internacional de la Luz.

Entre las actividades propuestas para la 
Semana de la Ciencia (del 2 al 15 de no­
viembre), destacaban los talleres «Jugando 
con la luz» y «Un mundo de luz». El pri­
mero estaba concebido de manera que los 
más pequeños (niños de entre 3 y 8 años) 
pudieran investigar jugando con la luz, las 
sombras, los colores y la bioluminiscencia. 
Mientras que en el segundo, para público 
general, se abordaban conceptos como la 
composición de la luz y sus propiedades, 
qué es la luz láser, cómo funcionan los 
espejos deformantes, cómo se crean las 
imágenes y gafas 3D, los tipos de lentes 
que existen, y muchas otras curiosidades.

También se organizó la conferencia «La 
melatonina, algo más que un inductor del 

sueño», impartida por el Dr. Jesús Jeróni­
mo Pintor (Facultad de Óptica y Opto­
metría de la Universidad Complutense de 
Madrid) y la charla­coloquio «Luz y fl uo­
rescencia en la investigación biomédica», 
a cargo del Dr. Gonzalo Carracedo Ro­
dríguez (Universidad Complutense de 
Madrid).

En paralelo, la SEBBM colaboró con la 
Biblioteca Nacional de España en la or­
ganización de la mesa redonda «El ADN 
y sus aplicaciones forenses: buscando a 
Miguel de Cervantes», en la que partici­
paron el Dr. Antonio Alonso, genetista 
forense del Instituto Nacional de Toxico­

logía y Ciencias Forenses; el Dr. José 
Manuel Bautista, del Departamento de 
Bioquímica de la Facultad de Veterinaria 
de la Universidad Complutense de Ma­
drid, Divulgación SEBBM, y el Dr. José 
Manuel Lucía, reconocido cervantista, 
catedrático de Filología Románica de la 
Universidad Complutense de Madrid, y 
coordinador académico del Centro de 
Estudios Cervantinos y Vicedecano de 
Biblioteca, Cultura y Relaciones Institu­
cionales de la Facultad de Filología de la 
UCM. El evento estuvo moderado por la 
Dra. Isabel Varela­Nieto, del Instituto de 
Investigaciones Biomédicas «Alberto Sols» 
CSIC­UAM, Divulgación SEBBM.  #

De izquierda a derecha, en la Biblioteca Nacional, Isabel Varela-Nieto, José 
Manuel Lucía Megías, José Manuel Bautista y Antonio Alonso

Nueva web de la SEBBMNueva web de la SEBBM

La SEBBM ha renovado su portal web con el fi n de 
contribuir al mejor cumplimiento de sus objetivos, 
modernizar su imagen, facilitar la visibilidad de sus 
contenidos y el acceso a los mismos, y adecuarse a 

las nuevas tecnologías. 

Además de mejorar la navegabilidad y la lectura de 
los contenidos de la web, se ha prestado especial aten-
ción a su accesibilidad desde cualquier dispositivo de 
lec tura (PC, Mac, portátil, móvil, tablet, etc.). La nue-

va versión está alojada en la misma dirección URL:

www.sebbm.es
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A Fondo

Parece que la afirmación de que «el encéfalo humano es el sistema 
más complejo del universo conocido» podría concedérsele una 

cierta veracidad. Como ejemplo, valga tener en cuenta la dificultad 
de censar las distintas clases de células, que serían de varios cente-
nares o incluso más de un millar. Sin embargo, hay dos grandes tipos, 
las neuronas piramidales o de proyección y las interneuronas. Uno de 
los tipos de interneuronas,denominadas «células en cesta», a las que 
Cajal denominó «pequeñas estrelladas profundas», ilustran perfec-
tamente esta dificultad. Dichas células, que se conectan sináptica-
mente al cuerpo de las piramidales, suman hasta el 5% del total de 
células presentes en el cerebelo, el hipocampo y la corteza cerebral, 
y se subdividen en una veintena de tipos en función de su forma, 
propiedades eléctricas y perfiles moleculares. Se revela ahora que 
estas neuronas podrían cambiar de una identidad a otra como res-
puesta a cambios en la actividad de su red neuronal. Dentro del tipo 
celular «en cesta», una de las neuronas más conocidas son las de 
disparo rápido, que responden inmediatamente a las señales entran-

tes. Se sabe que durante el desarrollo del cerebro se crean todos los tipos 
de células en cesta inmaduras en una estructura llamada eminencia 
ganglionar medial y después migran a la posición que les corresponde, 
desde donde formarán conexiones sinápticas con otras células. En 2007, 
Óscar Marín, entonces investigador del Instituto de Neurociencias de 
Alicante, halló junto con sus colaboradores que la proteína Er81 se ha-
llaba en células inmaduras de la eminencia ganglionar medial, y a nive-
les variables en algunas células de la corteza. Este controlador del desa-
rrollo de los genes ayuda a determinar, por ejemplo, la identidad de las 
neuronas sensoriales y motrices, aunque su función en las células «en 
cesta» era desconocida hasta ahora. Actualmente se ha identificado su 
papel como interruptor molecular capaz de alterar las propiedades eléc-
tricas de las células «en cesta». Esta revelación es importante en una 
nueva ómica, la conectómica, que prentende comprender las neurocien-
cias desde la perspectiva de cómo se conectan las neuronas y que puede 
tener grandes implicaciones en el conocimiento de enfermedades como 
la epilepsia, así como también en el aprendizaje. 

Hasta hace poco se creía que la actividad eléctrica 
de las neuronas, característica fundamental de su 
identidad, estaba determinada por programas 

genéticos que tenían lugar durante el desarrollo y quedaba 
fijada una vez se había establecido definitivamente. Ahora 
se ha demostrado que este atributo no es necesariamente fijo. 
Parece que la identidad neuronal no queda establecida 
cuando las neuronas salen del ciclo celular para convertirse 
en células posmitóticas y que, por tanto, las neuronas no 
conservan su destino de por vida. Lo demuestra un trabajo 
publicado en Science por investigadores del King’s College 
de Londres y del Instituto de Neurociencias de Alicante 
(centro mixto del CSIC y la Universidad Miguel Hernán­
dez), con un tipo específico de interneuronas. A diferencia 
de las neuronas sensoriales y motoras, que conectan el sis­
tema nervioso central con los órganos y tejidos, las interneu­
ronas forman principalmente conexiones interneuronales y 
la mayoría son inhibidoras, reduciendo la excitabilidad de 
otras neuronas. El trabajo describe cómo la capacidad de 
respuesta de unas interneuronas denominadas «de disparo 

rápido» (FS, por la siglas en inglés de Fast Spiking) a la actividad 
de la red neuronal en la que están integradas es función de la 
presencia de una molécula que actúa como «interruptor», el 
regulador transcripcional posmitótico Er81. Estas neuronas, de 
tipo «en cesta», se sitúan en la capa externa del cerebro, desde 
donde dirigen y coordinan la actividad de otras neuronas de la 
corteza cerebral encargada del aprendizaje, la memoria y el 
lenguaje. En la corteza cerebral adulta, los niveles de Er81 
definen un espectro de interneuronas FS con diferentes propie­
dades de respuesta, de modo que sus proporciones relativas se 
ajustan continuamente como respuesta a la actividad neuronal. 
Los autores describen cómo, modificando la presencia o ausen­
cia de Er81, son capaces de hacer que estas interneuronas res­
pondan a la señal de despolarización de forma inmediata o con 
un cierto desfase. Los hallazgos mostrados sugieren que el ce­
rebro es un sistema extraordinariamente dinámico, capaz de 
cambiar y organizarse de manera autónoma. 

Dehorter, N.; Ciceri, G.; Bartolini, G.; Lim, L.; del Pino, I. y Marín, 
O.: «Tuning of fast-spiking interneuron properties by an activity-
dependent transcriptional switch», Science 2015; 349(6253): 1216-20. 

Interruptor transcripcional que modifica la velocidad de respuesta  
de las interneuronas

El cerebro adulto es más maleable de lo previsto

julio de 2014, y desde su llegada ha 
imprimido al centro un enfoque trans­
versal dirigido a enlazar los conoci­
mientos sobre desarrollo neurológico y 
función cerebral. Antes de ocupar este 
cargo fue profesor de investigación en 
el Instituto de Neurociencias de Alican­

te, donde dirigía una línea relacionada con el desarrollo y la 
función neuronal. 

La investigación del grupo de Marín en Londres se centra 
en gran medida en analizar los mecanismos que controlan la 
migración, localización final y conectividad de las neuronas cor­
ticales, así como en conocer los principios que regulan el desarro­
llo de otras clases de neuronas corticales para contribuir a com­
prender mejor la etiología de algunas de las enfermedades 
psiquiátricas más devastadoras como el autismo o la esquizofrenia. 

Óscar Marín dirige actualmen­
te el Centro MRC de Neuro­
biología del Desarrollo en el 

King’s College de Londres, donde él y 
los investigadores que trabajan en los 
tres programas de investigación del 
centro (arquitectura cerebral, ensambla­
je y plasticidad, y alteraciones del desarrollo neuronal) intentan 
comprender estructural y funcionalmente el cerebro humano 
y sus operaciones básicas, así como lo que nuestro cerebro 
tiene en común con los de otras especies, y aquello que nos 
diferencia y que puede, en último término, dar respuestas sobre 
la consciencia y el pensamiento. Marín dirige, además, uno de 
los grupos del centro que estudia el desarrollo de la corteza 
cerebral en estados de salud y enfermedad. Asimismo fue nom­
brado director de la división de neurobiología del desarrollo en 
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Astrocito-neurona y
estado redox durante
la neurotransmisión

El receptor CB1  
en la protección 
neuronal cortical

Resuelto el enigma
en las Prx1-cisteínas

La transmisión sináptica neuronal es 
un proceso acoplado espacio tem­

poralmente a la generación de energía, 
necesaria para restablecer el balance ió­
nico tras cada impulso nervioso. La 
mitocondria neuronal contribuye a este 
proceso produciendo ATP y eliminando 
Ca2+ citosólico, lo que incrementa ine­
vitablemente la formación de especies 
reactivas de oxígeno (ROS). 

La eficiencia energética del proce­
so se consigue gracias a la imprescindi­
ble cooperación de los astrocitos, que 
suministran lactato glucolítico que las 
neuronas  utilizan  como combustible 
metabólico por el denominado astrocy-
te-neuronal lactate shuttle (ANLS). Sin 
embargo, las neuronas expresan un 
débil sistema antioxidante que les im­
pide eliminar, por sí mismas, el exceso 
de los ROS producidos. Investigadores 
del Instituto de Biología Funcional y 
Genómica (IBFG, USal-CSIC), del 
Instituto de Investigación Biomédica de 
Salamanca (IBSAL), y de la Universi­
dad de Extremadura, en Cáceres, des­
cifran una cascada de señalización de 
tipo metabotrópico, iniciada por la ac­
tivación de los receptores del  neuro­
transmisor glutamato en los astrocitos. 
Dicha cascada implica a la fosfolipasa 
C (PLC)  y a  la proteína kinasa C-∂ 
(PKC∂)  que fosforila y  estabiliza p35 
manteniendo así  activo el complejo  
p35/kinasa dependiente de ciclina-5 
(p35/CDK5) que, a su vez, fosforila el 
factor de transcripción Nrf2 al menos 
en tres residuos (Thr-395, Ser-433 y 
Thr-439). Una vez fosforilado, Nrf2 se 
transloca al núcleo promoviendo la 
expresión de genes antioxidantes. Entre 
estos se encuentran los encargados de 
expresar los enzimas de la biosíntesis 
de glutatión (GSH). Así, los astrocitos 
exportan el GSH que las neuronas uti­
lizan para eliminar los ROS producidos. 
Este proceso denominado astrocyte-
neuronal glutathione shuttle (ANGS)
contribuye decisivamente a la eficiencia 
de la neurotransmisión.

Jiménez-Blasco, D.; Santofimia-Castaño, P.; 
González, A.; Almeida, A. y Bolaños, J.P.: 
«Astrocyte NMDA receptors’ activity-
sustains neuronal survivalthrough a 
Cdk5-Nrf2 pathway», Cell Death and Di-
fferentiation 2015; 22 (11): 1877-89. 

El receptor CB
1
 cannabinoide, la 

principal diana molecular de los 
endocannabinoides y los compuestos 
activos del cannabis, es uno de los re­
ceptores acoplados a proteínas G más 
abundantes en el cerebro. En concreto, 
la expresión del receptor CB

1
 es muy 

elevada en el estriado dorsal de roedores 
(caudado y putamen en primates), es­
pecialmente en las terminales de las 
neuronas espinosas medianas, desde las 
cuales contribuye de manera importan­
te al control de la actividad motora. 

Investigadores de la Universidad 
Complutense de Madrid y el CIBER de 
Enfermedades Neurodegenerativas 
(CIBERNED), en colaboración con las 
universidades de Tallinn (Estonia), 
Würzburgo (Alemania) y Maguncia 
(Alemania), han demostrado que el 
receptor CB

1
 protege a las neuronas 

espinosas medianas frente a estímulos 
excitotóxicos a través de la vía de super­
vivencia PI3K/Akt/mTORC1, la cual, 
a su vez, conduce a la expresión de la 
neurotrofina BDNF mediante la acti­
vación selectiva de su promotor IV; un 
efecto que está mediado por la acción 
conjunta de CREB y otros factores de 
transcripción. Para dilucidar la relevan­
cia funcional de este eje CB

1
/BDNF en 

un contexto de enfermedad neurodege­
nerativa los investigadores hicieron uso 
de ratones transgénicos que expresan un 
fragmento patogénico de la huntingtina 
humana mutada, animales en los que 
ya se sabía que tanto el receptor CB

1
 

como el BDNF están disminuidos. La 
sobreexpresión del receptor CB

1
 en el 

estriado dorsal de estos animales con­
dujo a la sobreexpresión de BDNF y al 
rescate de los déficits moleculares y 
neuropatológicos. En resumen, este 
estudio desvela un mecanismo de acción 
del receptor CB

1
 cannabinoide en neu­

ronas estriatales, apoya la relevancia 
neuroprotectora del eje CB

1
/BDNF y 

podría contribuir al diseño de terapias 
basadas en cannabinoides.

Blázquez, C.; Chiarlone, A.; Bellocchio, L.; 
Resel, E.; Pruunsild, P.; García-Rincón, D.; 
Sendtner, M.; Timmusk, T.; Lutz, B.; Galve-
Roperh, I. y Guzmán, M.: «The CB1 can-
nabinoid receptor signalsstriatalneuro-
protectionvia a PI3K/Akt/mTORC1/
BDNF pathway», CellDeath and Differentia-
tion 2015; 22 (10): 1618-29. 

Investigadores de las universidades de 
Córdoba (Depto. de Bioquímica y 

Biología Molecular e IMIBIC), de Jaén 
(Depto. de Biología Experimental) y de 
Liverpool, Reino Unido (CIMA) y del 
IBIS de Sevilla han demostrado una 
novedosa acción antioxidante del gluta­
tión en la mitocondria como cofactor 
en el mecanismo catalítico de una pe­
roxidasa a concentración >100 veces 
menor que la habitual y sin que su es­
tado redox resulte modificado durante 
el proceso. El objetivo de la investiga­
ción ha sido dilucidar el papel del glu­
tatión reducido (GSH) en la actividad 
de la peroxirredoxina mitocondrial 
(Prx1p) de S. cerevisiae. Se encontró que 
el GSH, a concentración equimolecular 
GSH-Prx1p, forma espontáneamente 
un disulfuro mixto con la cisteína pe­
roxidática (Cys91) tras ser oxidada a 
sulfénico por el sustrato peróxido. El 
sistema tiorredoxina mitocondrial (NA­
DPH/Trx3p/Trr2p) deshace este disul­
furo, quedando la Cys91 reducida y 
lista para un nuevo ciclo catalítico. GSH 
no resulta oxidado en el proceso por lo 
que no actúa como un antioxidante 
sensu stricto. Además de su aportación al 
proceso catalítico, se demuestra que el 
GSH es un cofactor autónomo protector 
frente a la sobreoxidación de la Cys pe­
roxidática y que una tiorredoxina, Tr­
x3p, tiene actividad desglutationilante 
en contra del canon establecido.

Dada la ubicuidad del GSH, este 
mecanismo podría tener validez univer­
sal para otras Prx del tipo 1-Cys-Prx, 
existentes también en humanos (PR­
DX6), en el marco de la defensa antioxi­
dante, pero también en el contexto de 
la regulación de la función proteica por 
modificación redox de cisteínas. La 
operatividad de este mecanismo puede 
tener repercusión en el contexto de 
enfermedades debidas a disfunción 
mitocondrial causada por una agresión 
oxidativa, desde el cáncer hasta enfer­
medades neurodegenerativas.

Pedrajas, J.R.; McDonagh, B.; Hernández-
Torres, F.; Miranda-Vizuete, A.; González-
Ojeda, R.; Martínez-Galisteo, E.; Padilla, 
C.A.; Bárcena, J.A.: «Glutathione is the 
resolving thiol for thioredoxin peroxi-
dase activity of 1-Cys peroxiredoxin wi-
thout being consumed during the catalytic 
cycle», Antioxidants&RedoxSignaling 2015 
Aug 19. DOI: 10.1089/ars.2015.6366. 
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Ausencia de  
las modificaciones 
canónicas de regulación 
en genes 

Complejo mitocondrial I 
en la señalización  
de la hipoxia

El NO en el control  
de la germinación  
de semillas

Las diferencias entre los tipos celula­
res se deben a la expresión diferen­

cial de sus genes, consecuencia de la 
interacción de diversos componentes 
como los factores de transcripción, en­
cargados de promover la activación o 
represión del gen, y las modificaciones 
de la cromatina, principalmente las 
modificaciones postraduccionales de las 
histonas (proteínas que interaccionan 
con el DNA y contribuyen a su empa­
quetamiento). Ahora, investigadores del 
Centro de Regulación Genómica 
(CRG), las Universidades de Barcelona 
y Pompeu Fabra y la Universidad de 
Porto publican un trabajo en el que 
descubren que hay determinados genes 
que parecen no responder a este mode­
lo clásico de regulación. Utilizando 
Drosophila melanogaster como modelo, 
identifican una clase de genes regulados 
durante el desarrollo cuya expresión se 
activa de forma temporal sin presentar 
las modificaciones canónicas de activa­
ción génica. Si bien la ausencia de mo­
dificaciones de histonas puede deberse 
a la dificultad de ser detectadas median­
te las tecnologías disponibles, lo más 
plausible es que estos genes no presenten 
realmente las marcas de las histonas de 
activación. Se apunta a que, si algunos 
genes pueden expresarse sin marcas de 
histonas necesarias para su activación, 
la inactivación de proteínas que pro­
mueven dichas modificaciones no de­
bería alterar la expresión de estos genes. 
Y es precisamente lo que observan al 
impedir, mediante una mutación, una 
modificación de la histona H3, viendo 
que no altera la expresión de los genes 
regulados durante el desarrollo, pero sí 
la de los genes que se expresan de forma 
estable. El modelo que se propone es 
que la expresión de genes transcripcio­
nalmente estables durante el desarrollo 
estaría controlada por modificaciones 
postraduccionales de las histonas, mien­
tras que la expresión puntual de genes 
regulados durante el desarrollo lo esta­
ría por factores de transcripción. 

Pérez-Lluch, S.; Blanco, E.; Tilgner, H.; 
Curado, J.; Ruiz-Romero, M.; Corominas, 
M. y Guigó, R.: «Absence of canonical 
marks of active chromatin in develop-
mentally regulated genes», Nature Gene-
tics 2015; 47 (10): 1158-67. 

La energía necesaria para las funcio­
nes vitales se obtiene, principalmen­

te, mediante fosforilación oxidativa, 
proceso que requiere O

2
 como aceptor 

final de electrones. Su carencia puede 
dañar gravemente los tejidos de los 
animales. Las respuestas adaptativas a 
la hipoxia aguda dependen de un con­
junto de órganos quimiorreceptores que 
forman el sistema homeostático sensor 
de O

2
, de los cuales el principal es el 

cuerpo carotídeo. Cuando se produce 
un descenso en la presión de O

2
 (PO2

), 
el cuerpo carotídeo lo detecta, se activa 
y señaliza a los centros respiratorios del 
tronco del encéfalo para desencadenar 
los reflejos respiratorios y cardiovascu­
lares y asegurar el suministro de O

2
 a 

los tejidos. Lo que no está tan claro es 
cómo se detectan las variaciones en la 
PO2

 y qué mecanismos transmiten estos 
cambios a los canales iónicos de las 
membranas responsables de la respues­
ta. El mismo equipo había demostrado 
que el bloqueo del sitio de unión de 
ubiquinona del complejo mitocondrial 
I (CMI) elimina la respuesta a hipoxia, 
por ello se centraron en investigar la 
función de este complejo con ratones 
knockout de la subunidad Ndufs2 (de 
unión de la ubiquinona), en los que 
desaparece la respuesta ventilatoria a la 
hipoxia y muestran hipertrof ia del 
cuerpo carotídeo. Investigadores del 
Instituto de Biomedicina de Sevilla, el 
Hospital Universitario Virgen del Ro­
cío, el CSIC-Universidad de Sevilla y el 
CIBERNED demuestran que las célu­
las quimiorreceptoras poseen un meta­
bolismo especializado dependiente del 
succinato. El estudio tiene implicacio­
nes muy directas en posibles terapias 
para disminuir el daño producido por 
el infarto cardíaco o el ictus cerebral y 
en la prevención de lesiones producidas 
en enfermos con patología pulmonar 
crónica o con apnea del sueño.

Fernández-Agüera, M.C.; Gao, L.; González-
Rodríguez, P.; Pintado, C.O.; Arias-Mayen-
co, I.; García-Flores, P.; García-Pergañeda, 
A.; Pascual, A.; Ortega-Sáenz, P. y López-
Barneo, J.: «Oxygen sensing by arterial 
chemoreceptors depends on mitochon-
drial complex I signaling», Cell Metabo-
lism 2015; 22 (5): 825-37. 

La supervivencia de las plantas de­
pende del progreso de las semillas 

a través de las etapas germinativas con­
troladas por la fitohormona ácido abs­
císico (ABA), que regula un factor de 
transcripción, el ABI5, central en la 
represión del crecimiento. El óxido ní­
trico (NO) contrarresta el efecto del 
ABA durante la germinación. Cuando 
la semilla ya ha germinado, existe un 
punto de control en el que aún se puede 
detener el proceso, ya que las células 
disponen de enzimas que pueden elimi­
nar el NO y dejar la semilla como esta­
ba. Ante dicho riesgo, este sistema de 
control puede retrasar el proceso unos 
días en espera de condiciones más favo­
rables. Los mecanismos moleculares por 
los que las semillas identifican las con­
diciones favorables para iniciar la ger­
minación eran poco claros, hasta la 
publicación de este trabajo firmado por 
científicos del Instituto Hispanoluso de 
Investigaciones Agrarias, la Estación 
Experimental del Zaidín (CSIC), el 
National Institute for Basic Biology en 
Okazaki y la Universidad de Toronto. 
Según los autores, el NO participa en 
la eliminación de las proteínas que 
bloquean la germinación de las semillas 
mientras las condiciones de humedad o 
temperatura no son las adecuadas. La 
proteína ABI5, que actúa como sensor 
de las condiciones ambientales, se acu­
mula en la semilla seca y no deja que 
germine hasta el momento oportuno. 
Esta proteína sufre una S-nitrosilación 
por el NO, aunque es probable que el 
óxido nítrico actúe también degradando 
otras proteínas, sumándose a otros 
factores fundamentales para el desarro­
llo de las semillas. Este equipo también 
trabaja para dilucidar si el NO intervie­
ne en la acumulación de reservas pro­
teicas y oleicas que van a permitir el 
desarrollo posterior de la planta, en la 
que participan genes homólogos a 
ABI5.

Albertos, P.; Romero-Puertas, M.C.; Tate-
matsu, K.; Mateos, I.; Sánchez-Vicente, I.; 
Nambara, E. y Lorenzo, O.: «S-nitrosyla-
tion triggers ABI5 degradation to pro-
mote seed germination and seedling 
growth», Nature Communications 2015; 6: 
8669. 
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Querido/a asistente a los congresos 
de la SEBBM, querido/a socio/a: 
El próximo congreso de la SEBBM 

(número XXXIX) tendrá lugar en Sala­
manca los días 5 al 8 de septiembre de 
2016, y la Sociedad me ha encargado el 
honor de responsabilizarme de la coordi­
nación en la organización de este Con­
greso. Como núcleo organizador inicial, 
han aceptado acompañarme en esa tarea 
Ángeles Almeida (Instituto de Investiga­
ción Biomédica de Salamanca, IBSAL), 
Arantxa Tabernero (Instituto de Neuro­

ciencias de Castilla y León, INCYL), 
Emilio Fernández (Instituto de Biología 
Funcional y Genómica, IBFG), Carmen 
Guerrero (Centro de Investigación del 
Cáncer, CIC), Ángel Hernández (Depar­
tamento de Bioquímica y Biología Mole­
cular, Universidad de Salamanca) y César 
Roncero (Instituto de Biología Funcional 
y Genómica, IBFG). La sede será el Pala­
cio de Congresos de Castilla y León, si­
tuado en el mismo centro histórico de 
Salamanca. El acto de inauguración será 
a las 19:00 h del día 5, y la clausura a las 
14:00 h del día 8 de septiembre. 

Aún estamos confeccionando el 
programa científico, para el que estamos 
poniendo todo nuestro esfuerzo en con­
seguir máxima calidad. Ya está confirma­
da la presencia del profesor Sir Paul 
Nurse (The Francis Crick Institute, Lon­
dres, Reino Unido), premio Nobel de 
Fisiología y Medicina en 2001, para im­
partir la conferencia inaugural. Tal como 

Congreso SEBBM 2016 en Salamanca 
5-8 de septiembre de 2016

nos comprometimos en la última Asam­
blea General, nos centraremos en tres 
aspectos generales: 1) confeccionar un 
programa de simposios seleccionado de 
entre las propuestas realizadas por los 
socios, 2) incrementar considerablemente 
el tiempo disponible para las visitas a 
pósters, restaurando el Poster Party que 
favorece la interacción entre los ponentes, 
y 3) potenciar la participación de los in­
vestigadores jóvenes. Recién concluido  
el plazo de presentación de propuestas  
de simposios, estamos muy satisfechos de 

constatar el éxito de participación, calidad 
y diversidad de las propuestas recibidas. 
Esto nos permite asegurar, desde este 
momento, unas sesiones de simposios de 
la máxima calidad e interés. 

Mantendremos la amplia diversidad 
temática que caracteriza el Congreso de 
la SEBBM, para lo cual los nueve simpo­
sios se distribuirán en tres sesiones para­
lelas matutinas en las áreas:  i) Estructura 
y función de biomoléculas, ii) Regulación 
génica y comunicación celular, y iii) Bases 
moleculares de la enfermedad, procuran­
do la máxima sincronía entre las sesiones 
de los mismos. 

Asimismo, habida cuenta del crecien­
te éxito de participación de las Reuniones 
de Grupo en todos los Congresos SEBBM, 
se mantendrá la celebración de estas sesio­
nes en paralelo por las tardes. Además de 
la conferencia inaugural, habrá, como es 
habitual, varias ponencias plenarias a 
cargo de investigadores del máximo pres­

tigio en sus correspondientes áreas. Entre 
estas se encuentran las conferencias Nie­
meyer, Leloir y PABMB, así como los 
premios L'Oréal-UNESCO, Fisher Scien­
tific, Joven Investigador SEBBM-Biotools 
y Margarita Lorenzo-Fundación Lilly. Por 
último, dado el interés que despierta y por 
su continuo soporte a la SEBBM, damos 
la bienvenida a las empresas que a través 
de sus stands dispuestos junto a la zona de 
pósters, puedan interaccionar con todos 
los participantes. Para facilitarlo, hemos 
diseñado una estratégica disposición de 
stands y pósters en los espacios del Palacio 
de Congresos que optimice esta importan­
te actividad. 

Durante el primer día (día 5, lunes), 
precediendo a la sesión de apertura del 
Congreso, tendrán lugar las actividades 
satélites del mismo, tales como el Curso de 
Iniciación a la Investigación en Bioquími­
ca y Biología Molecular, el Foro del Em­
prendedor, la Reunión de Coordinadores 
de Másteres del Área de Bioquímica y afi­
nes, entre otras. Además, durante el Con­
greso tendrán lugar actividades de impacto 
social, como es el Congreso en la Ciudad, 
que se anunciarán oportunamente. 

Salamanca es una pequeña y acoge­
dora ciudad que celebrará el VIII Cente­
nario de la creación de su Universidad en 
el año 2018, aunque las actividades con­
memorativas de este evento comienzan en 
2016. El Congreso coincide con las fiestas 
patronales de la ciudad con sus conciertos 
en la Plaza Mayor y otras distracciones 
para disfrute de los congresistas, una vez 
finalizadas las actividades diarias. Con sus 
universidades, claustros y palacios, Sala­
manca es de incuestionable interés cultu­
ral. Además, ya se ha inaugurado el tra­
yecto de tren rápido Salamanca-Madrid 
que permitirá a los asistentes al Congreso 
conectarse  con Madrid en hora y media. 
Moverse por Salamanca se hace a pie y los 
hoteles son céntricos, por lo que la ciudad 
es idónea para combinar la excelente 
ciencia del Congreso con las actividades 
lúdicas, sociales y culturales. 

Por todos estos motivos, en nombre 
del Comité Organizador es un placer in­
vitarte y animarte a participar en el 
XXXIX Congreso de la SEBBM. ¡Te es­
peramos!  #

Juan Pedro Bolaños 
Presidente del Comité Organizador

«Ya está confirmada  
la presencia del profesor Sir Paul Nurse  

(The Francis Crick Institute, Londres), premio Nobel  
de Fisiología y Medicina en 2001, para impartir  

la conferencia inaugural.»
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E l Consejo Superior de Investigacio­
nes Científicas (CSIC), la Confede­

ración de Sociedades Científicas de Es­
paña (COSCE) y CRUE Universidades 
Españolas presentaron el 2 de diciembre, 
en el campus madrileño del CSIC, la 
Declaración Nacional sobre Integridad 
Científica. En el texto se establecen una 
serie de principios éticos y responsabili­
dades en la actividad investigadora, como 
la honestidad, la objetividad, la imparcia­
lidad y la confianza, para que «se sitúen 
en la base de las relaciones entre científi­
cos y entre estos y la sociedad».  

El documento destaca que dada la 
contribución de las instituciones de inves­
tigación, las sociedades científicas y las 
academias al desarrollo de la ciencia y la 
tecnología, estas «deben asumir la respon­
sabilidad de que los principios fundamen­
tales de la ética profesional informen la 
actividad científica». Las diferentes insti­
tuciones que suscriban este texto, que 
coincide en su propósito con las principa­
les declaraciones, códigos o informes rele­
vantes en la materia, se encargarán además 
de desarrollarlo e implementarlo. 

«La Declaración, aplicable a todos 
los campos de investigación y disciplinas 
científicas, puede ser suscrita por cual­
quier organización o entidad que compar­
ta sus valores, quiera asumirla y pretenda 
comprometer a sus miembros a adoptarla 
como guía. El hecho de que la integridad 
científica esté en la agenda emite una señal 
inequívoca a los gobiernos y demás agen­
tes implicados de la trascendencia del 
comportamiento íntegro en investigación, 
que debe servir de elemento de sensibili­
zación y concienciación en relación al 
tema», señaló en su presentación el presi­
dente del CSIC, Emilio Lora-Tamayo. 

El presidente de CRUE Universida­
des Españolas, Segundo Píriz, destacó que 
«la integridad es una pieza indispensable 
en la búsqueda de la calidad y la excelen­
cia. De eso sabemos mucho las universi­
dades, que hacemos de la buena praxis el 
principio rector en la gestión de nuestra 
actividad diaria. Y como el principal 
agente generador y transmisor del cono­
cimiento, el conjunto de las universidades 

Declaración Nacional sobre Integridad 
Científica 
El CSIC, CRUE Universidades Españolas y la COSCE suscriben un documento 
para la buena praxis en la investigación, en el que se establecen claves 
como la honestidad, la objetividad y la imparcialidad para todas  
las disciplinas científicas 

españolas consideramos esencial promo­
ver esta Declaración Nacional de Integri­
dad Científica que promulga los valores 
de la honestidad, la imparcialidad y la 
objetividad como elementos esenciales 
que garantizan del buen desarrollo de una 
investigación de calidad, tan necesaria 
para el progreso de sociedades más avan­
zadas, más equitativas y más justas».

Para el presidente de la Confederación 
de Sociedades Científicas de España, Na­
zario Martín, «los avances en distintos 
campos y, en especial, los relacionados con 
la vida, plantean la necesidad de revisar la 
relación entre ética y conocimiento cientí­
fico. Un aspecto que requiere especial 
atención es el de la ética de los científicos 
en el desarrollo de su actividad ya que en 
ella está comprometida la credibilidad de 
la propia ciencia». Y prosiguió: «Una ética 
que debería ser formulada, revisada y ges­
tionada por la propia comunidad científica, 
con la atención puesta en las crecientes 
exigencias éticas que reclama la sociedad». 

Principios éticos y responsabilidades  
Los investigadores «deben contribuir 

al avance del conocimiento en beneficio 
de la humanidad, respetando la dignidad 
del ser humano y la autonomía de su 
voluntad, protegiendo los datos de carác­
ter personal, garantizando el bienestar de 
los animales y preservando el medio am­
biente», apunta el primer punto en la 
Declaración. Y para garantizar la fiabilidad 
de sus estudios, «los resultados contrasta­
dos y validados se difundirán de forma 
abierta, transparente y honesta».

El documento señala la importancia 
de hacer un «uso responsable de los me­
dios y recursos disponibles, […] adminis­
trándolos y gestionándolos conforme a 
criterios de economía, transparencia y 
eficiencia».

La promoción de la investigación 
responsable y la transferencia del conoci­
miento son otros de los puntos destacados. 
«Los investigadores colaborarán con sus 
instituciones en la promoción de la buena 
praxis en la investigación, […] en la for­
mación en integridad científica, así como 
en la identificación, tratamiento y gestión 

de las desviaciones de las buenas prácticas», 
se menciona en la Declaración. 

Y se pone de manifiesto el papel de 
las instituciones para asegurar las buenas 
prácticas  señalando, que han de fomentar 
«una conducta responsable en investiga­
ción, estimulando las buenas prácticas 
científicas, […] en definitiva, promovien­
do una cultura institucional de integridad 
científica». 

En cuanto al registro de datos y a la 
difusión de resultados, la Declaración 
apela a que «los investigadores deben regis­
trar con precisión, exactitud y claridad los 
datos y resultados de sus trabajos de inves­
tigación, de manera que se facilite su veri­
ficación, así como su reproducción y repe­
tición por parte de terceros». La difusión 
y comunicación pública de estos resultados 
también tiene cabida, pues estos deberán 
ser contrastados y validados y se difundirán 
de forma abierta, transparente y honesta, 
con las limitaciones derivadas de derechos 
de propiedad. Asimismo, el texto reza que 
«deberán evitarse, por tanto, dilaciones 
innecesarias, comunicándose los resultados 
de la manera más aséptica y neutral posi­
ble, con profesionalidad y transparencia, 
de forma que resulten ajustados al estadio 
real de su desarrollo. Deberán evitarse 
interpretaciones subjetivas o abusivas de 
los resultados, así como omisiones inten­
cionadas de información que pudieran 
generar confusión, crear falsas expectativas 
o hacer concebir la existencia de soluciones 
inmediatas o inexistentes». 

La Sociedad Española de Bioquími­
ca y Biología Molecular (SEBBM) como 
agente que contribuye al desarrollo de la 
ciencia y la tecnología y a la promoción 
de su papel social, asume también «los 
principios fundamentales de la ética pro­
fesional» de la investigación que impulsa 
la Declaración, y comparte «el fin último 
de afianzar la honestidad en la cultura de 
las instituciones, al asumir un papel esen­
cial en la sensibilización, concienciación, 
y formación ética de su personal».  #

La Declaración se puede descargar en el portal 
COSCE: www.cosce.net/pdf/Declaracion_
Nacional_sobre_Integridad_Cientifica.pdf
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Socio SEBBM-Estudiante

La SEBBM ha iniciado una campaña específicamente dirigida al público más joven para atraer 
nuevos socios, creando la figura de socio SEBBM-Estudiante, con amplias ventajas. Al convertirse 
en SEBBM-Estudiante, el nuevo socio con cuota gratuita disfrutará de las siguientes ventajas:

Recibe por correo electrónico la Revista SEBBM digital, publicación trimestral de divulgación  •	
y actualidad científica.

Podrá conocer de primera mano y participar en actividades de la SEBBM.•	

Tendrá información específica sobre convocatorias de becas y ayudas, opciones de posgrado  •	
y ofertas de trabajo en el campo de la biomedicina y la biotecnología.

Distinciones

∇  Óscar Fernández-Capetillo, 
premio Carmen y Severo Ochoa 
2015 de Investigación en Biología 
Molecular

Óscar Fernández-Capetillo Ruiz, 
jefe del Grupo de Inestabilidad Genó­
mica, del Centro Nacional de Investi­
gaciones Oncológicas (CNIO) de 
Madrid, ha sido galardonado con el 
premio Carmen y Severo Ochoa 2015 
de Investigación en Biología Molecular 
por sus importantes hallazgos en el 
campo del estrés replicativo, esto es, los 
daños que se producen en el DNA de 
las células durante su replicación, un 
fenómeno inherente a la vida que está 
íntimamente relacionado con procesos 
clave del cáncer y el envejecimiento. Es 
destacable que el grupo del Dr. Fer­
nández-Capetillo ha generado inhibi­
dores selectivos de ATR, la proteína 
quinasa implicada en la respuesta al 
daño en el DNA, que muestran pro­
piedades de citotoxicidad preferencial 
por las células tumorales. Estas molé­
culas, con gran potencial farmacológi­
co, fueron licenciadas a la empresa 
farmacéutica Merck en diciembre de 
2013, lo que representa un hito para la 
investigación biomédica en España, a 
partir de un centro público español. 
En 2014, la revista Cell le incluyó en 
la lista de los 40 científicos menores de 
40 años más destacados del mundo por 
su forma creativa de abordar la inves­
tigación del cáncer.

∇  Esteban Domingo, 21.a Lección 
conmemorativa Carmen y Severo 
Ochoa

Esteban Domingo Solans, profe­
sor de investigación en el Centro de 
Biología Molecular Severo Ochoa 
(CSIC-UAM) de Madrid, dictó el 
pasado 24 de noviembre de 2015 la 
21.a Lección Conmemorativa Carmen 
y Severo Ochoa: «Maleabilidad mole-
cular de los virus RNA». En el acto, 
organizado por la Fundación Carmen 
y Severo Ochoa, tuvo lugar la entrega 
del premio de Invest igación a l  
Dr. Óscar Fernández-Capetillo.

∇  Carlos López Otín, Doctor 
Honoris Causa

El catedrático de Bioquímica y 
Biología Molecular en la Universidad 
de Oviedo Carlos López Otín fue in­
vestido el pasado 3 de diciembre de 
2015 Doctor Honoris Causa por la 
Universidad de Zaragoza. Fue apadri­
nado por Carlos Gómez-Moreno Cale­
ra y Miguel Pocoví Mieras, catedráticos 
de Bioquímica de la Universidad de 
Zaragoza. El profesor López Otín com­
pagina su labor docente con el desarro­
llo de líneas de investigación sobre 
cáncer, envejecimiento y análisis fun­
cional de genomas. A lo largo de su 
carrera científica ha recibido numerosas 
distinciones como el Premio Carmen y 
Severo Ochoa, el Premio Rey Jaime I 
de Investigación, el Premio México de 
Ciencia y Tecnología y el Premio Na­
cional de Investigación «Santiago Ra­
món y Cajal».

Turquía,  
anfitriona de 
FEBS 2016

IUBMB  
Vancouver 2016

La Federación de Sociedades Europeas 
de Bioquímica (FEBS) celebra su 41º 

Congreso anual en Kuşadası, una localidad 
costera cercana a la tercera ciudad del país, 
Esmirna, y al enclave arqueológico de 
Éfesos. La cita, organizada por la Sociedad 
Bioquímica Turca, tendrá lugar del 3 al 8 
de septiembre de 2016. Podéis consultar 
programa, detalles y speakers confirma-
dos en https://www.febs2016.org/.

Con el lema temático de «Señalización 
de rutas en desarrollo, enfermedad y 

envejecimiento», la Unión Internacional 
de Bioquímica y Biología Molecular 
(IUBMB) celebra su 16ª Conferencia In­
ternacional de Bioquímica y Biología 
Molecular del 17 al 21 de julio de 2016, 
en el Centro de Convenciones de Van­
couver, British Columbia, Canadá. Orga­
nizada conjuntamente por la IUBMB, la 
Sociedad Canadiense de Biociencias Mo­
leculares (CSMB) y la Asociación Paname­
ricana de Bioquímica y Biología Molecular 
(PABMB), el encuentro quiere poner el 
acento en el carácter multidisciplinario 
de la bioquímica y la biología molecular, 
y afianzar la necesidad de colaboración y 
cooperación de los profesionales que 
trabajan en este campo de las ciencias.  
Más información en: http://www.
iubmb2016.org/.
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Convocatoria de premios SEBBM 2016

Premio Joven 
Investigador 
SEBBM-BIOTOOLS

La Conferencia Joven Investigador 
SEBBM-BIOTOOLS reconoce la 

labor relevante de un bioquímico/a joven, 
que no haya cumplido los 40 años al fi­
nalizar el año 2016 (aunque esta edad se 
puede superar por maternidad por perío­
dos de un año por hijo, con un límite de 
dos años) y cuya labor investigadora haya 
sido realizada en España. El candidato 
premiado se comprometerá a dar una 
conferencia durante el Congreso SEBBM, 
Salamanca 2016, y un breve resumen del 
trabajo galardonado será publicado en un 
número de la Revista SEBBM. El candi­
dato disfrutará, además del importe del 
premio, de algunos beneficios en el Con­
greso de Salamanca, donde al finalizar la 
conferencia tendrá lugar la entrega del 
premio. 

Formulario y más información en 
www.sebbm.es
Fecha límite: 26 de marzo de 2016. 
Dotación del premio: 2500 €. 

Premios para 
jóvenes 
científicos Fisher 
Scientific

Fisher Scientific ofrece un premio y un 
accésit al mejor artículo científico, 

realizado en España y publicado por un 
socio joven de la SEBBM en el año 2015. 
El candidato no debe cumplir los 32 años 
antes del 31 de diciembre de 2016, pero 
esta edad se puede superar por maternidad 

por períodos de un año por hijo, con un 
límite de dos años. Además, habrá de te­
nerse en cuenta que el candidato debe ser 
el primer firmante del trabajo. El premia­
do se compromete a dar una conferencia 
sobre el trabajo presentado en el Congre­
so de la SEBBM de Salamanca 2016, en 
el que tendrá inscripción gratuita y otros 
beneficios. La entrega del premio se cele­
brará durante el citado Congreso. La 
Revista SEBBM publicará un resumen 
sobre el tema de su conferencia.

Formulario y más información en 
www.sebbm.es 
Fecha límite: 26 de marzo de 2016. 
Dotación del premio: 1000 € y un 
accésit de 500 €. 

Premio Roche

Roche ofrece un premio a la mejor 
comunicación en panel en el Con­

greso de la SEBBM. Los requisitos para 
optar al premio son no haber cumplido 
los 31 años al finalizar el año, y presentar 
una comunicación, como primer autor en 
forma de panel, en el Congreso de Sala­
manca. El jurado atenderá a criterios de 
calidad científica y de presentación de los 
paneles. La entrega tendrá lugar en el acto 
de clausura del Congreso de Salamanca 
2016, siendo indispensable la recogida 
personal por los premiados.

Ayudas en premio: 600 €  
y dos accésits de 200 €.

Premio José Tormo

En colaboración con Bruker Española 
se ofrece un premio a un investigador 

joven (no haber cumplido 33 años en el 
último día del año 2015) por un trabajo 
publicado durante el bienio 2014-2015 
en cualquiera de las disciplinas que en­
globa la biología estructural. El laborato­
rio responsable del trabajo debe encon­
trarse en España o Portugal. La entrega 
del premio se celebrará durante la clausu­
ra del Congreso de la SEBBM, al que debe 
haberse registrado. El autor se compro­
mete a dar una conferencia de 30 minutos 
como máximo sobre el trabajo premiado 
durante la Reunión del Grupo de la  
SEBBM Estructura y Función de Proteínas.

Ayudas en premio: 1000 €. Infor-
mación: Jerónimo Bravo (Departa-
mento de Genómica y Proteómica. 
Instituto de Biomedicina de Valencia 
CSIC, Valencia): jbravo@ibv.csic.es

Pinacoteca 
SEBBM: concurso 
de imágenes 
científicas

La Pinacoteca es un apartado de la 
sección de divulgación del portal de 

la SEBBM que pretende acercar la ciencia 
a los ciudadanos mediante la publicación 
de imágenes de contenido científico teñi­
das de una visión artística. De esta forma 
la imagen se convierte en un vehículo 
nuevo para la divulgación científica. El 
concurso, patrocinado por Eppendorf, 
consiste en elegir la «Mejor imagen cien­
tífica» a partir de las votaciones efectua­
das en el portal de SEBBM mes a mes. El 

La Sociedad Española de Bioquímica y Biología Molecular (SEBBM) anuncia  
la convocatoria de premios del año en curso. Una edición más, la SEBBM trabaja  
en colaboración con destacadas firmas del sector biotecnológico para contribuir  
al reconocimiento del trabajo científico realizado, con especial atención a los jóvenes.

Las bases oficiales de los premios se encuentran publicadas en el portal de la SEBBM  
en www.sebbm.es. Los galardones convocados son:
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Concurso de vídeos 
«Cuéntaselo a tus padres»

Cuéntaselo a tus padres es un concur­
so de divulgación científi ca a través 

de vídeos, especialmente dirigido a estu­
diantes de grado de disciplinas relaciona­
das con la Biología Molecular y la Bio­
química.

Para participar, los estudiantes deben 
grabar un vídeo divulgativo empleando el 
teléfono móvil o una cámara, explicando 
en un tono ameno y desenfadado (como 
si se lo contaran a sus padres) conceptos 
relacionados con la Biología Molecular 
y la Bioquímica. Una vez fi nalizado el 
plazo de presentación de los trabajos se 
determinarán los 3 vídeos ganadores 
mediante votación pública y jurado, 
pudiendo acceder sus autores a premios 
como estancias en laboratorios, un ipad 
o libros de divulgación científi ca. 

Esta iniciativa pretende que pro­
gresivamente los jóvenes se involucren más 
en la SEBBM y sobre todo en la difusión 
social de la ciencia. Para más información, 

os invitamos a visitar la web del concurso, 
www.cuentaseloatuspadres.com.  #

Desde 2004, Encuentros con la 
Ciencia busca divulgar la ciencia 

que se está desarrollando actualmente 
en los laboratorios y centros de inves­
tigación españoles –en particular los 
malagueños–, además de implicar a la 
propia comunidad científi ca de muy 
distintas áreas (Física, Astronomía, 
Biología Molecular, Genética, Geolo­
gía o Medicina, entre muchos otros 
campos científi cos) en la difusión del 
conocimiento.

Participamos en 
la XIII Edición de 
Encuentros con la Ciencia

El ciclo lo componen este año un 
total de ocho conferencias que se lleva­
rán a cabo entre el 23 de noviembre de 
2015 y el 19 de febrero de 2016, en el 
Ámbito Cultural de El Corte Inglés de 
Málaga. Además, hay programadas dos 
exposiciones, «El sabor de las Matemá­
ticas» (inauguración el 4 de diciembre) 
y «El joven rostro de la Ciencia» (inau­
guración el 8 de enero). Encontraréis 
más información en: 
http://www.encuentrosconlaciencia.es

ganador deberá ser socio de la SEBBM y 
estar inscrito como asistente al Congreso 
de Salamanca. La entrega del premio se 
realizará el último día del evento y las 
doce fotos ganadoras participantes en el 
concurso se expondrán en paneles duran­
te el Congreso.

Participación y más información en 
www.sebbm.es 
Ayudas en premio: 600 €.

Premio científi co 
Margarita 
Lorenzo

La SEBBM y la Fundación Lilly convo­
can el Premio Científi co Margarita 

Lorenzo, en memoria de la Dra. Margari­
ta Lorenzo, cuya labor de prestigio inter­
nacional en el campo del metabolismo y 
la señalización por insulina se considera 
un ejemplo a seguir por las nuevas gene­
raciones de bioquímicos y biólogos mole­
culares españoles. El galardón reconocerá 
el mejor trabajo presentado al Congreso 
de la SEBBM por jóvenes investigadores 
menores de 35 años en el ámbito temático 
de «Diabetes, obesidad y regulación me­
tabólica». El premio se entregará en una 
sesión plenaria del Congreso de Salaman­
ca 2016, en el que el autor se comprome­
te a presentar un resumen de 15 minutos 
del trabajo premiado en una sesión plena­
ria. En el acto de entrega del premio está 
previsto que participen el presidente de la 
Sociedad y un representante de la Funda­
ción Lilly, siendo indispensable la recogida 
personal por el investigador premiado, 
cuyo trabajo resumido se publicará en la 
Revista SEBBM.  #

Bases completas en www.sebbm.es 
Dotación del premio: 2000 €.



Moléculas para 
calmar la incultura 
química
Molecules. The Elements and the 
Architecture of Everything
Theodore Gray, fotografías de Nick 
Mann
Black Dog & Leventhal Publishers, New 
York (2014), 240 p.
Versión en español: Barcelona, Vox (2015). 
Versión en catalán: València, Publicacions 
de la Universitat de València, Institut 
d’Estudis Catalans, Servei de Publicacions 
de la Universitat Autònoma de Barcelona 
(2015).

Cualquier ciudadano con un mínimo 
de cultura se sentirá decepcionado, 

o puede que incluso indignado, con el 
mal uso que hoy en día se hace del térmi­
no química (o químico). En los medios de 
comunicación se suele asociar «química» 
con algo nocivo o tóxico y no es raro 
encontrar en el comercio alimentos «sin 
química» como sinónimo de comida más 
sana. La última moda consiste en fusilar 
el idioma inglés y convertir «chemicals» 
en «químicos», lo cual nos lleva a frases 
surrealistas como las que leímos no hace 
mucho, tras el revuelo mediático sobre lo 
cancerígeno que puede ser el chorizo o 
una carne roja: ¡nuestra comida esta llena 
de químicos (sic)! Aunque soy muy es­
céptico de que podamos anular del todo 
estas tendencias que dominan los medios 
y las redes sociales, recomendaría regalar 
a amigos y familiares Molecules, el último 
libro de Theodore Gray. Se trata de una 
obra de lectura muy entretenida que 
ilustra a la perfección cómo el mundo está 
hecho de química y que, por supuesto, no 
hay nada de lo que nos rodea que no esté 
constituido por moléculas o, como míni­
mo, por elementos químicos. De hecho 
Gray publicó un precioso libro sobre los 
elementos (en 2009, también traducido 
al español y al catalán) que tuvo un gran 
éxito de público. En esta nueva entrega, 
el autor nos lanza a la exploración del 
mundo molecular a través de lo cotidiano. 
Hay que destacar que el libro es también 
obra de un espléndido fotógrafo, Nick 
Mann, que consigue unas imágenes es­
pectaculares de los objetos y materiales 
escogidos por Gray. Imaginamos que 
Gray es, además, un coleccionista com­

pulsivo de todo aquello que está hecho 
con el material que le interesa, un deter­
minado elemento o molécula. ¡Lo que ya 
es difícil de imaginar es cómo tiene todo 
eso en su casa! Gray ha puesto a disposi­
ción del público toda una diversidad de 
productos divulgativos de la química, 
incluyendo tablas periódicas muy visto­
sas, en formato póster o bordadas en una 
original colcha, naipes con los elementos, 
aplicaciones para dispositivos móviles o 
recolecciones de sus experimentos publi­
cados en la revista Popular Science. Los 
curiosos pueden pasearse por su página 
web http://www.periodictable.com/ que 
empieza, cómo no, con una tabla perió­
dica interactiva.

Como advierte el autor en el prólo­
go, el libro no podía seguir un orden 
convencional como el que uno encuentra 
en un manual de química. Se tenía que 
guiar por un criterio más asequible para 
el lector no científico, recorriendo aque­
llos aspectos de la vida corriente, de los 
objetos y sustancias que usamos cada día, 
para presentarnos su composición quími­
ca y sus propiedades. Así que, después de 
introducirnos en el mundo de la combi­
nación molecular de los elementos y las 
convenciones en la representación gráfica 
de las moléculas, tras dar unas pinceladas 
sobre los rigores de la nomenclatura quí­
mica, Gray repasa aspectos como la dife­
rencia entre mineral y vegetal, aceite y 
agua, roca y mena, cuerda y fibra, dolor y 
placer…

El libro está lleno de sorpresas y giros 
ingeniosos, como el sorprendente salto 

que da el autor desde la discusión de qué 
son los jabones hasta el origen de la vida, 
es decir, el origen de esas burbujitas mo­
leculares que fueron las primeras células. 
Ese pasaje me sugiere que quizá un tipo 
de público que puede sacar un gran bene­
ficio de este libro sean los maestros y los 
profesores. Sin duda, cada página rebosa 
de ejemplos sorprendentes que pueden 
encender una chispa en la imaginación de 
los docentes cuando preparen sus próxi­
mas lecciones de química. Y los mismos 
estudiantes pueden ser seducidos por los 
secretos moleculares de cosas tan comunes 
como la camiseta que llevan puesta y los 
tintes que la decoran o el bocadillo que 
acaban de engullir.

Todo el texto está salpicado de un 
sentido del humor peculiar, que siempre 
descansa sobre los aspectos más familiares 
o cotidianos de lo que se expone. Los 
mundos de los edulcorantes, los venenos 
y picantes (y unos primos hermanos muy 
benéficos, los calmantes), los perfumes y 
los colorantes se prestan a numerosas 
anécdotas. El libro culmina con un capí­
tulo sobre el efecto negativo de ciertas 
sustancias sobre el ambiente y la salud, en 
el cual Gray condecora como la peor 
sustancia inorgánica del mundo al asbes­
to, y con un capítulo dedicado a las ma­
cromoléculas biológicas, que muestra la 
fascinación del autor por el carácter digi­
tal y combinatorio de la bioquímica.

A propósito de la diferencia entre 
química orgánica e inorgánica, Gray nos 
hace notar lo absurda que es la moda ac­
tual de asociar el término «orgánico» con 
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Con el reciente fallecimiento de Jeff 
Schatz no solamente hemos perdido 

un gran bioquímico-biólogo molecular 
sino también un gran defensor de la 
ciencia en política, sociedad y educación. 
Además era un gran músico, intelectual 
y humanista, con un agudo humor y un 
sentido crítico dirigido sobre todo contra 
el obsoleto sistema científico universitario 
europeo (comparado con Estados Uni­
dos). Ello hace que pudiéramos conside­
rarlo como un científico-profesor univer­
sitario «antisistema». 

Nacido en Strem, Austria, estudió y 
se doctoró en la Universidad de Graz 
(1961), realizando un primer postdoc en 
la Universidad de Viena con Hans Tuppy, 
donde demostró por vez primera que las 
mitocondrias contenían DNA. Marchó 
luego a Estados Unidos, a la Universidad 
de Cornell (Ithaca, Nueva York), donde 
de 1968 a 1973 fue Associate Professor 
(nada que ver con el «profesor asociado» 
español) en el macrogrupo de Efraim 
Racker (que ocupaba el famoso Wing 
Hall), estudiando el mecanismo de la 
fosforilación oxidativa mitocondrial. En 
1973 volvió a Europa como Full Professor 
(catedrático de los antiguos, no los degra­
dados de ahora en España) en el Biozen­
trum de la Universidad de Basilea, Suiza. 
Allí trabajó en el sistema de transporte de 
proteínas mitocondriales sintetizadas en 
el citoplasma a través de las membranas 
de este organelo. 

Se retiró de la investigación en el año 
2000, después de haber publicado 231 
artículos científicos, y se dedicó a escribir 
su autobiografía, una novela titulada 
Posdoc y ensayos que publicaba en la re­
vista FEBS Letters como Jeff ’s View y que 
no tienen desperdicio. Estos últimos 
pueden conseguirse en la dirección www.
febsletters.org/content/jviews; hay que 
destacar «How (not) to give a seminar», 
«Five easy steps to get rid of your lab» and 
«Euro-Blues» (sobre la desastrosa carrera 
científica de los jóvenes en Europa).

Conocí a Jeff por vez primera en el 
laboratorio de Efraim Racker en Cornell 
y lo más sorprendente para mí entonces 
fue que, cuando Jeff terminaba su curso 
de Bioquímica, los estudiantes lo vitorea­
ban durante largos minutos, entusiasma­

Gottfried (Jeff) Schatz 
(18 agosto 1936 – 1 de octubre 2015)

dos por su docencia, su humor y su hu­
manidad. 

Más tarde recuerdo cómo en una 
Gordon Conference enseñó una diaposi­
tiva de un Western con un carril que 
contenía dos bandas. Una dijo que era la 
importante y la otra una impureza que no 
había quitado para dar un sentido de 
realidad. Daba unas conferencias tan 
entusiastas, divertidas y amenas que un 
clásico profesor alemán, de los que debía 

poner a dormir a sus estudiantes durante 
las clases, me dijo: «Schatz no es un cien­
tífico, es un actor de cine». Su faceta 
musical la descubrí en un acto de home­
naje a Efraim Racker, en donde las estre­
llas fueron Severo Ochoa (gran amigo de 
Racker y que dio un extraordinario dis­
curso) y Jeff Schatz, que ofreció un mag­
nífico concierto de violín.

Si Jeff Schatz supiera cómo funcio­
na el sistema universitario español, don­
de prácticamente no hay movilidad entre 
universidades y las plazas se asignan por 
riguroso orden de cola en los departamen­
tos, creo que no podría descansar en paz 
y vendría a cambiar nuestro sistema por 
el bien de la ciencia y de los jóvenes 
científicos. No esperemos ese milagro e 
intentemos hacer los cambios nosotros 
mismos a la luz de los pensamientos de 
Jeff Schatz.  #

Prof. Ramón Serrano
Instituto de Biología Molecular y 

Celular de Plantas 
Universidad Politécnica de Valencia-

CSIC
Valencia

«sano» y, por ende, «sin química». 
Entre las joyas de su colección, el autor 
nos ilustra con una «sal marina orgá­
nica» y un tinte índigo natural que se 
anuncia, por supuesto, «sin sustancias 
químicas». Vuelve a insistir sobre estos 
disparates en otro capítulo donde 
contrapone «natural» y «artificial». Las 
sustancias extraídas, por ejemplo, de 
una planta, gozan del favor del público 
y, de entrada, no se consideran perju­
diciales, mientras no se demuestre lo 
contrario, pero una sustancia de sínte­
sis (¡aunque sea idéntica a la natural!) 
es sospechosa desde el principio. Gray 
pone el ejemplo del escrutinio exhaus­
tivo al que se ha sometido desde hace 
muchos años a la sacarina, mientras 
que nadie se pregunta si puede entrañar 
algún riesgo el uso como edulcorante 
de la estevia (un conjunto de glicósidos 
de esteviol, algunos de ellos más de 
trescientas veces más dulces que la sa­
carosa, derivados del metabolismo se­
cundario de las plantas del género 
Stevia). Y puestos a contrastar «natural» 
y «sano», Gray escoge la toxina botu­
línica, sintetizada por la bacteria Clos-
tridium botulinicum, muy natural ella 
pero dos mil veces más venenosa que 
el compuesto sintético más tóxico que 
se conoce.

Estoy de acuerdo con el malogra­
do Oliver Sacks de que este libro solo 
admite un calificativo: maravilloso. 
Pero, además, me parece un espléndido 
antídoto contra la incultura química 
imperante. Ojalá también lo lean algu­
nos periodistas que yo me sé.  #

Juli Peretó
Institut Cavanilles de Biodiversitat 

i Biologia Evolutiva, Departament 
de Bioquímica i Biologia 

Molecular, Universitat de 
València
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