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Desde sus inicios, la Sociedad Española 
de Bioquímica y Biología Molecular 
(SEBBM) ha sido un pilar fundamental 
en el avance científico y tecnológico de 
España. 
La pandemia de COVID-19, 2020, 
supuso un reto sin precedentes para 
la comunidad científica. La SEBBM 
respondió de manera ejemplar, 
coordinando esfuerzos para apoyar 
la actividad científica durante los 
meses de aislamiento con los elevator 
pitch o las reuniones de grupo online 
y las conferencias internacionales 
Magallanes-Elcano (https://sebbm.es/
colaboracion-internacional/). 
Así, entre los años 2020 y 2024, la SEBBM ha 
experimentado una etapa de notable fomento de 
la interacción entre sus miembros, mejorando las 
herramientas de siempre y generando algunas nuevas, 
como los seminarios online, la lista de correos de socios, 
las redes sociales y el muy reciente blog (https://sebbm.es/
blog/). De esta forma, la SEBBM contribuyó y contribuye 
a fortalecer el tejido científico nacional y promueve una 
investigación más integrada. 
Durante este periodo, la SEBBM ha puesto un gran 
énfasis en el apoyo a la formación de nuevos científicos, la 
mentoría y el apoyo a la integración activa de los jóvenes 
mediante la sección junior, ahora recogida en los estatutos, 
y el #CampusSEBBM https://sebbm.es/premios-sebbm/
premio-campussebbm/). Hemos avanzado también en 
la integración de la actividad de las empresas miembros 
de la SEBBM como un socio más, y creado un grupo 
científico destinado al emprendimiento. La transferencia 
de tecnología y conocimiento entre el ámbito académico 
y el industrial ha sido uno de los ejes fundamentales para 
convertir las investigaciones en aplicaciones prácticas 
que beneficien a la sociedad. Igualmente, para abrir 
nuevos horizontes profesionales a nuestros miembros 
más jóvenes y favorecer la adquisición 
de competencias. Destacar también 
“Falling Walls”, encuentro del que 
hemos visto su tercera edición y que 
amplía nuestro apoyo a la formación 
científica multidisciplinar https://
sebbm.es/noticias/falling-walls-lab-
spain-2024/). 
En el terreno internacional hemos 
consolidado los acuerdos existentes 
y desarrollado compromisos con 
nuevas organizaciones de ámbito 
fundamentalmente iberoamericano 
(ht tp s : / / s ebbm.e s / c o labora c ion-
internacional/). Estamos explorando, 
muy ilusionados, la posibilidad de 

organizar el congreso internacional de 
la IUBMB-FEBS en España, en el año 
2030.
La SEBBM ha reafirmado su 
compromiso con la igualdad de género 
y la diversidad en el ámbito científico. 
La creación de redes de mentoría y el 
reconocimiento de figuras destacadas 
en bioquímica y biología molecular son 
claves para avanzar hacia una ciencia más 
inclusiva y equitativa. Destacar que el 
concurso de dibujo “Dibuja una persona 
que se dedique a la ciencia y ponle un 
nombre” ha visto su tercera edición con 
un creciente éxito de participación en 
los colegios: https://sebbm.es/noticias/3a-

convocatoria-del-concurso-dibuja-una-persona-que-se-
dedique-a-la-ciencia-y-ponle-un-nombre/
Destacar una vez más, la importancia de la divulgación 
de la ciencia al público general y en este periodo, 
especialmente la renovación de la página web y el auge 
de las redes sociales. Destacar Ciencia Abierta, un nuevo 
programa para llevar la ciencia de veraneo o sencillamente 
a tu pueblo o al de un amigo, https://sebbm.es/actividades-
sebbm/ciencia-abierta/ ¡Participa!
Sin olvidar la revista, ésta que estás leyendo, y que pronto 
verá una edición digital. Tampoco, queremos olvidarnos de 
nuestra historia y hemos digitalizado todos los números 
de la revista, un compromiso con la ciencia abierta (https://
sebbm.es/revista/numeros/virus-emergentes/).
Este ciclo que concluye, ha sido testigo de la 
consolidación de la SEBBM como una entidad de 
referencia en el ámbito científico español e internacional. 
Los logros alcanzados no sólo son un reflejo del trabajo 
arduo y del compromiso de sus miembros, sino también 
de la capacidad de adaptación y resiliencia de la SEBBM 
ante desafíos complejos.
A medida que cerramos este ciclo y miramos hacia el 
futuro, es evidente que la SEBBM está bien posicionada 

para seguir liderando el avance científico 
y social en bioquímica y biología 
molecular. Los próximos años traerán 
nuevos retos y oportunidades, y nuestra 
sociedad deberá continuar fomentando 
la colaboración, la innovación y el 
compromiso con la excelencia científica.
Agradecer a todos los integrantes de 
las dos juntas que he tenido el honor 
de presidir, a los organizadores de los 
cuatro congresos SEBBM y a todos 
vosotros y vosotras por haberme dado 
la oportunidad de presidir la SEBBM.
¡Nos vemos en septiembre!  

*cita de Lucio Anneo Seneca

LA SUERTE ES DONDE CONFLUYEN LA PREPARACIÓN  
Y LA OPORTUNIDAD*: LA SUERTE ES SER SEBBM
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Isabel Varela Nieto 
Presidenta SEBBM
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Yo invito, tú pagas
Es algo bastante recurrente de nuestros 
políticos anunciar medidas que 
pretenden restaurar derechos sociales con 
entusiasmo, convencidos de que han dado 
con una solución que será unánimemente 
aceptada, festejada y agradecida por los 
afectados y afectadas. Están absolutamente 
persuadidos de haber solucionado una 
injusticia enquistada y que nadie ha 
sabido (o querido) abordar y solucionar 
previamente. Este es el caso que afecta a 
numerosos investigadores e investigadoras 
cuyos periodos de prácticas formativas y/o 
practicas académicas externas no se han 
reconocido, ni reconocen, para el computo 
de su jubilación. Disfrutaron de una beca 
oficial para la realización de los estudios de doctorado que no 
cotizaba a la seguridad social, lo que condujo a que dichos 
periodos laborales no fueran cosiderados en el cómputo de 
las prestaciones por jubilación ni de incapacidad permanente 
derivadas de las llamadas contingencias comunes. La orden 
ISM/386/2024, de 29 de abril del Ministerio Transformación 
Digital y de la Función Pública, por la que se regula la 
suscripción del convenio especial con la Seguridad Social a 
efectos del cómputo de la cotización de estos periodos viene 
a reconocer y corregir este agravio. Sorprendentemente, esta 
orden deriva de una disposición adicional presente en la Ley 
General de la Seguridad Social, aprobada por el Real Decreto 
Legislativo 8/2015, de octubre de 2015, habiendo tenido que 
pasar casi 10 años para proponer y aprobar una normativa 
que corrija una más que conocida, aunque ignorada, injusticia 
sufrida por aquellos y aquellas que disfrutaron de becas para 
realizar estudios de máster y/o doctorado, o para realizar las 
prácticas de formación profesional. 

Vaya por delante que es de agradecer que el presente gobierno 
haya asumido el reto y la responsabilidad de corregir esta 
iniquidad para darle una necesaria, esperada y merecida 
solución. Pero, como suele ser costumbre, el entusiasmo inicial 
derivado de la satisfacción de leer el título y preámbulo de la 
orden y de oír a la ministra para la Transformación Digital 
y de la Función Pública, se desvanece abruptamente cuando 
uno llega a leer el artículo 6 (Determinación e ingreso de la 
cotización) de la orden. Para entenderlo hacen falta varias 
lecturas reposadas y, aun así, la redacción es maliciosamente 
confusa y difícil de comprender, a menos que seas un experto 
laboralista capaz de desengranar los tecnicismos utilizados 
que completamente enmascaran y, aparentemente, dulcifican 
lo que está escrito. A modo de resumen, lo que viene a decir 
es que los afectados y afectadas han de abonar las cotizaciones 
de los periodos de prácticas formativas y practicas académicas 
externas, hasta un máximo de 5 años, si desean que computen 
para la prestación de jubilación. O sea, el clásico ¡yo invito, tú 
pagas! Primera sorpresa del artículo 6. 

La segunda sorpresa, o mejor trampa, no tiene desperdicio. 
En el artículo 6.1. se indica que la base mensual a cotizar 
estará constituida por la base mínima de cotización vigente 

en el año 2024. Es decir, el cálculo de 
la cotización que correspondería a los 
periodos formativos anteriores al año 2015, 
hay que hacerlo con las bases del presente 
ejercicio. Confieso y reconozco que me 
ha llevado tiempo calcular las cuantías a 
abonar durante los 5 años que indica la 
orden. Y en concurrencia con los valores 
publicados en los medios de comunicación 
y redes sociales salen unos 17.000€ para 
los 5 años, a razón de unos 290€ al mes, 
similar a la cuota actual de autónomo, con 
la no despreciable diferencia de que éramos 
empleados del estado. En otras palabras, 
si consideramos una beca del año 1986, 
se ha de cotizar ahora considerando una 

inflación anual promedio entre el 8-10%. Además, hay que 
cotizar tanto la cuota del empleador como la del trabajador 
¡Un auténtico disparate! Más cuando la falta de cotización 
no fue por negativa de los interesados e interesadas, sino por 
la normativa estatal que no lo contemplaba. Hacer ahora 
pagar por este dislate legislativo es bochornoso para todos los 
profesionales que se beneficiaron de estas ayudas formativas 
y que ya han devuelto con intereses la inversión que se hizo 
en su formación. Pretender que abonen obedientemente y 
agradecidos una cotización que se les negó en su momento, 
corregida por la inflación, es un insulto a su trabajo, 
compromiso y responsabilidad. Y que un ministerio no haya 
considerado las sugerencias de las sociedades científicas 
y profesionales respecto a esta orden dice mucho de la 
poca sensibilidad que tienen nuestros gobernantes por sus 
empleados, premiando, al parecer, más el orgullo y satisfacción 
de haber desarrollado una normativa que restaurar una 
desigualdad. Para más sonrojo, la orden indica que cumple con 
los preceptos de necesidad, proporcionalidad y eficacia, pero, 
en mi opinión, no cumple ninguno de los tres criterios. No es 
necesaria en su redacción actual por no defender los derechos 
de los afectados y afectadas; no es proporcional porque carga 
el coste a los perjudicados y perjudicadas; y no es eficaz porque 
no se puede resolver un problema con soluciones injustas e 
inaceptables que conllevarán a la renuncia por parte de la 
inmensa mayoría de potenciales beneficiarios y beneficiarias. 

La reacción de las sociedades científicas ha sido unánime y 
confiemos que el ministerio sea muy sensible a este clamor y 
en las reuniones convocadas sea permeable a las sugerencias 
que se planteen para mejorar la orden y disponer de una 
normativa que realmente de una solución aceptable y justa 
para todos y todas, y de una vez podamos dar por cerrada 
esa injusticia social enquistada. No se pretende que se regale 
nada, pero tampoco que se intente saquear a los que sufrieron 
esta iniquidad. Los científicos estamos acostumbrados a 
hacer más por menos, pero intentar de forma pueril que 
renunciemos a nuestros derechos imponiendo barreras 
económicas inalcanzables es insultar nuestra inteligencia. 
Esperemos que entre un poco de sentido común y se 
produzca la corrección de este despropósito normativo, antes 
de la publicación de esta editorial…  

Antonio Vicente Ferrer Montiel
Editor de SEBBM

220 / junio 2024 se bbm



6

dosier científico

se bbm junio 2024 / 220

La Biología cuantitativa
Luis Serrano Pubul

Director del Centro de Regulación  

Genómica (CRG) de Barcelona

En los últimos años hemos ido incorporando nuevos 
términos al lenguaje en Biología de forma acelerada.  
Primero fue la Biotecnología hace ya 40 años, mas 
recientemente la Biología de sistemas, luego la 
Biología sintética, la Biología cuantitativa y más 
recientemente la Biología de inteligencia artificial. 
Sin entrar en detalles de las razones detrás de cada 
nombre, lo que si es cierto es que progresivamente 
hemos ido cambiando desde una ciencia descriptiva 
al comienzo, a una ciencia que intenta explicar los 
mecanismos biológicos, y más recientemente a una 
ciencia que se acerca a la ingeniería y donde se 
intenta predecir de forma cuantitativa el efecto de 
una perturbación en un sistema biológico, lo que 
abre a su diseño.  

Quizás el ejemplo mas paradigmático de este 
proceso es entender la diversidad de forma y función 
en las proteínas. Se empezó hace ya muchos años 
por obtener sus estructuras usando Rayos X, después 
se introdujo la resonancia magnética nuclear que 
nos permitió asomarnos a su dinámica estructural.  
Estos avances permitieron el desarrollo de técnicas 
experimentales para analizar como se pliega una 
proteína, y desarrollos computacionales (dinámica 

molecular) para simular su plegamiento y dinámica. 
Los estudios de plegamiento nos permitieron 
observar que los aminoácidos tienen preferencias 
por cierto tipo de estructura secundaria y que ciertas 
secuencias tienden a adoptar siempre la misma 
estructura.  Esto, a su vez, junto con los avances 
en biología molecular permitieron hacer múltiples 
mutaciones puntuales para calibrar campos de 
fuerzas y a su vez estos campos han permitido el 
diseñar de novo plegamientos de proteínas que 
nunca se habían visto antes en la naturaleza. 

En paralelo, nuevas técnicas como la microscopía 
electrónica analizando partículas aisladas de 
complejos proteicos, nos han permitido obtener 
estructuras de macro complejos en distintas 
conformaciones funcionales que nunca se hubiesen 
podido observar.  En este punto y cuando gracias 
a la existencia de cientos de miles de estructuras 
depositadas en la base de datos PDBs, y a los 
softwares desarrollados incorporando campos de 
fuerza se podían disonar mutaciones de forma 
racional, así como nuevas proteínas con una cierta 
fiabilidad, ha hecho su aparición la inteligencia 
artificial.  La aparición de AlphaFold  seguida 

de  o t ro s  s o f t war e s  s imi l a re s 
nos permite ahora predecir la 
estructura de una proteína globular 
a partir de su secuencia con una 
fiabilidad impresionante, así como 
la estructura de complejos entre 
varias proteínas.  Sin embargo, 
hemos pasado de usar métodos 
basados en la biología cuantitativa 
con campos de fuerzas con solidos 
principios físicoquímicos, a cajas 
negras que funcionan y permiten 
diseñar nuevas proteínas, pero sin 
que entendamos los mecanismos o 
principios detrás de su éxito.  

Es to  nos  l l e va  a  un  deba te 
interesante, ¿el futuro en Biología 
pasará por tener programas de 
inteligencia ar tificial  que nos 
permitan diagnosticar y tratar 
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enfermedades o diseñar organismos sin que 
entendamos como se hace?  Sin embargo, todavía 
no estamos en este punto, salvo en el diseño de 
proteínas, e incluso en este campo la combinación 
de la inteligencia artificial con campos de fuerza 
es mas potente que cada uno por separado.  
Pero en cualquier caso para poder desarrollar 
herramientas predictivas que nos permitan mejorar 
la salud humana, la eficiencia de la ganadería y de la 
agricultura o el mantenimiento de los ecosistemas, 
necesitamos tener datos cuantitativos y a gran escala 
que sean fiables (Biología cuantitativa) así como 
software que los integre.

En este número de la SEBBM hemos escogido tres 
artículos que siendo solo una muestra de lo que 
podríamos llamar Biología cuantitativa en cuanto 
obtención de datos -omicos, y de integración de 
estos en modelos matemáticos, nos quiere dar una 
pincelada de como la Biología está cambiando y, 
como mencioné más arriba, va a permitir empezar a 
integrar sistemas de inteligencia artificial en muchos 
procesos biológicos.  

La Dra. Hannah Benisty y el Dr. Xavier Hernandez 
nos explican la importancia del uso de codones 
en la regulación de la transcripción.  Somos todos 
conscientes que cuando queremos expresar un 

gen en un organismo tenemos que evitar codones 
raros si queremos tener un buen nivel de expresión, 
pero quizás no somos todos conscientes de que, 
dependiendo del órgano humano, o de si la célula a 
transformar se divide o no, los codones que tenemos 
que usar son diferentes.  

La Dra. Veronica Llorens, junto con su estudiante 
Manuel José Sánchez, nos introducen en la 
metatranscriptómica y la importancia de la 
composic ión del  Microbioma en la  sa lud, 
explicándonos los retos de determinar de forma 
cuantitativa las proporciones y las variantes de las 
diferentes especies microbianas.  

F inalmente, un estudiante de mi grupo, en 
colaboración con el Dr. Jordi Garcia Ojalvo, 
nos adentran en el mundo de la integración 
de datos cuantitat ivos y  su est imación, en 
modelos matemáticos con capacidad predictiva.  
Evidentemente esto es solo una mínima pincelada 
de lo que podríamos entender como Biología 
cuantitativa y harían falta muchas decenas de 
artículos para cubrir lo que se está haciendo en 
todos los campos de la Biología. La discusión ética 
y filosófica de a donde vamos después de la Biología 
cuantitativa y que tipo de Ciencia queremos debería 
ser objeto de otro número de esta revista. 
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Codones sinónimos: reguladores 
silenciosos de la expresión génica 

Hannah Benisty1, Xavier Hernandez-Alias2,3

1Centre de Regulació Genòmica (CRG), The Barcelona Institute of Science and Technology, Barcelona, España.
2Mechanisms of Protein Biogenesis, Max Planck Institute of Biochemistry, Martinsried, Alemania.

3School of Computation, Information and Technology, Technical University of Munich, Garching, Alemania.

El cuerpo humano está compuesto por docenas 
de tejidos diferentes y cientos de tipos celulares. 
Aunque todos comparten un genotipo común, 
su expresión génica debe regularse con precisión 
a muchos niveles para mostrar los distintos 
fenotipos y funciones. Como postuló por primera 
vez Crick en 1958, el dogma central de la biología 
molecular define que la información genética del 
ADN se copia primero a una molécula de ARN 

mensajero (ARNm) durante la transcripción, que 
finalmente codifica la síntesis de proteínas durante 
la traducción. Durante este proceso de expresión 
génica, los ribosomas se encargan de traducir la 
secuencia de ARNm compuesta por 4 nucleótidos 
(A, C, G, U) en un código químicamente distinto 
de 20 aminoácidos. En este problema combinatorio, 
los nucleótidos se agrupan en 43=64 posibles 
tripletes o codones que se asignan inequívocamente 

Figura 1

El código genético universal y el número de copias de genes ARNt en el genoma humano. El código genético esta-
blece la correspondencia entre los 20 aminoácidos (en blanco) y los 64 codones (en gris claro), que incluyen tres 
codones de terminación y 61 codones codificadores de aminoácidos. Los codones codificadores de aminoácidos 
son reconocidos durante la traducción por el anticodón de los ARNt, que abundan de forma variable a lo largo del 
genoma humano (véanse los colores). El emparejamiento de bases entre la tercera base de los codones y la primera 
base de los anticodones a menudo sigue reglas distintas de Watson-Crick.
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a los 20 aminoácidos. Estas reglas constituyen el 
código genético (Figura 1), que es universal en todas 
las formas de vida, con muy pocas excepciones, como 
por ejemplo los genes mitocondriales o algunas 
especies particulares.

De los 64 codones, 61 codifican aminoácidos y 
los otros tres son codones de terminación, que 
señalan el final de la traducción. Por tanto, de los 20 
aminoácidos, 18 pueden estar codificados por dos o 
más codones, que se denominan sinónimos. Durante 
el proceso de traducción, las moléculas adaptadoras 
responsables de reconocer los codones del ARNm 
y de unir los aminoácidos correspondientes 
son los ARN de transferencia (ARNt). En la 
estructura completa del ARNt, tres bases en uno 
de sus bucles constituyen el anticodón, encargado de 
emparejarse con el codón complementario (Figura 
1). Sin embargo, en el genoma humano sólo hay 
46 anticodones diferentes que deben reconocer 
61 codones distintos. En consecuencia, algunos 
codones requieren reglas de emparejamiento de 
bases distintas de Watson-Crick (emparejamiento 
de bases wobble), que toleran cierta flexibilidad en 
la tercera posición del codón. Las modificaciones 
nucleotídicas de los ARNt desempeñan un papel 
importante en la determinación de estas reglas de 
emparejamiento de bases.

Aunque los codones sinónimos conducen a secuencias 
de aminoácidos idénticas, no están distribuidos 
uniformemente en el genoma o entre diferentes 
organismos, es decir, existe un sesgo en el uso de 
codones (CUB, codon usage bias). El genoma humano 
tiene un contenido medio de GC del 40,5%, pero 
este porcentaje aumenta al 51,1% para las secuencias 
codificantes de proteínas y al 55,3% considerando 
sólo el contenido de GC en la tercera posición o 
posición wobble de los codones (GC3), que es la 
posición variable entre codones sinónimos (Figura 
1). Los humanos, como la mayoría de las especies de 
mamíferos, están por tanto sesgados hacia los codones 
que terminan en G/C (Figura 2A). Los codones 
comúnmente utilizados, en su mayoría acabados en 
G/C, se denominan codones óptimos; el resto se 
denominan codones raros o no óptimos.

El CUB puede tener un gran impacto en la expresión 
génica a múltiples niveles: los codones óptimos se 
asocian con una mayor eficiencia de la traducción 
y una mayor estructura y estabilidad de los ARNm. 
De hecho, los cambios en el CUB de genes 
reporteros en células HeLa muestran diferencias 
de hasta 46 veces en los niveles de proteína, lo que 
se ha explotado ampliamente en biotecnología. Por 
ejemplo, en la expresión de genes heterólogos como 
las vacunas de ARNm, la optimización de codones 
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se aplica comúnmente para diseñar secuencias que 
se asemejen al uso de codones de genes altamente 
expresados del huésped.

El uso de codones regula la 
proliferación celular
Dado que el CUB afecta a la traducción del ARNm y 
que existe variabilidad de CUB entre genes, múltiples 
estudios han propuesto que el CUB puede regular 
funcionalmente la traducción de genes específicos 
en determinadas condiciones. Subconjuntos de 
genes que comparten una función GO común 

muestran diferencias en CUB, correspondiendo los 
dos extremos a genes implicados en la proliferación y 
diferenciación celular (Figura 2B). En particular, los 
genes de proliferación son ricos en A/T, mientras que 
los codones que terminan en G/C son abundantes en 
los genes de diferenciación.

Varios estudios han propuesto la regulación 
dinámica de la abundancia de los ARNt para 
coordinar estos cambios en el uso de codones de 
proliferación (Figura 3A). Por ejemplo, a través del 
análisis bioinformático de datos de ARNt en tejidos 

Figura 2

Composición de codones del genoma humano. (A) Frecuencias de los 61 codones que codifican aminoácidos en el 
genoma humano de la base de datos CoCoPUTs, ordenados por el aminoácido que codifican. (B) Análisis de Compo-
nentes Principales (PCA) del Uso Relativo de Codones Sinónimos (RSCU) de los genes humanos. En esta proyección, 
se representa el RSCU promedio de todas las clases de Procesos Biológicos GO con >40 genes, de forma similar a 
Gingold et al (2014). Las clases superiores e inferiores están coloreadas y etiquetadas. La contribución de cada codón 
al componente PC1 se muestra en la parte inferior, donde las barras están coloreadas según la base de emparejamiento 
wobble A/T vs G/C de los codones.
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humanos, hemos observado que aquellos tejidos con 
una mayor tasa de proliferación celular expresan de 
forma selectiva ARNt con anticodones ricos en A/T. 
En el caso de proliferación aberrante que constituye 
el cáncer, existe también una preferencia para el uso 
de codones ricos en A/T en oncogenes como KRAS, 
y su eficiencia en la traducción está asociada con 
una menor supervivencia de los pacientes. Además, 
una mayor expresión de ARNt con anticodones 
ricos en A/T (tRNAArg(UCU) o tRNAIle(UAU)) 
promueven el crecimiento tumoral y la metástasis 
(Figura 3B).

E s t a s  p r e f e r e n c i a s  e n 
el  uso de codones entre 
tejidos humanos pueden ser 
especialmente interesantes 
en biotecnología. A pesar 
del sesgo global del genoma 
humano hacia los codones 
ópt imos  r i cos  en  G/C, 
usando datos de proteómica 
y transcriptómica de tejidos 
humanos, hemos observado 
que tejidos como el pulmón 
o los testículos tienen una 
mayor  to l e r anc i a  a  l o s 
codones raros acabados en 
A/T. Estas  preferenc ias 
específicas de tejido se han 
detectado y demostrado en 
la expresión de proteínas 
h e t e ró l o g a s  e n  c é l u l a s 
humanas y en tejidos in 
v ivo en Drosophi la . En 
consecuencia, la optimización 
de codones en el diseño de 
secuencias en biotecnología, 
como es el caso de las vacunas 
de ARNm, podría ayudar 
a crear terapias dirigidas a 
tejidos más selectivas. 

Causas del sesgo 
de codones
La preferencia por ciertos 
codones sinónimos sobre 
o t ro s  e s  u n  f e n óm e n o 
observado ampliamente en 
genes dentro de un genoma, 
pero también entre especies. 
Las razones detrás de los 
patrones distintivos de uso de 
codones han sido objeto de 
numerosas investigaciones. 
E n  l o s  o r g a n i s m o s 

multicelulares, donde la selección sobre el CUB 
ha sido debatida extensamente, se ha acumulado 
evidencia que sugiere que los mecanismos mediados 
por codones pueden regular la expresión génica. Las 
explicaciones del CUB incluyen causas mutacionales 
y selectivas, que no son mutuamente excluyentes. Las 
causas mutacionales implican diferencias en la tasa 
de mutación hacia ciertos codones, mientras que 
las causas selectivas pueden involucrar la eficiencia 
de la traducción, la estabilidad del ARNm, el 
procesamiento del ARNm, y la estructura y función 
de las proteínas. 

Figura 3

Efectos de diferentes grupos de ARNt. Los cambios en la expresión de ARNt 
están vinculados a la proliferación (A) o cáncer (B) a través de la adaptación de 
la expresión de los de ARNt al uso de codones de ARNm específicos de prolife-
ración u oncogénicos. Las moléculas de ARNt se representan con su estructura 
tridimensional.
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Conservación y co-regulación  
de genes con codones ricos en A/T
Los genes enriquecidos en codones terminados 
en A/T muestran una mayor conservación entre 
mamíferos y otros vertebrados en comparación con 
los genes enriquecidos en codones terminados en 
G/C. Esta conservación sugiere que los genes ricos 
en A/T tienen una importancia funcional particular 
que se ha mantenido a lo largo de la evolución. La alta 
conservación de estos genes indica que los codones 
acabados en A/T pueden jugar un papel crucial en 
la regulación de la expresión génica y la formación 
de complejos proteicos esenciales. Hemos observado 
que los genes ricos en A/T están más coordinados 
en su expresión en comparación con los genes G/C. 
Esta coordinación se manifiesta tanto a nivel general 
como entre diferentes tejidos y etapas del desarrollo. 
Los genes r icos en A/T estarían implicados 
en procesos específicos de expresión espacial y 
temporal, como la especificidad tisular y el desarrollo 
ontogenético. En contraste, los genes G/C tienden 
a estar involucrados en funciones más generales y 
menos variables, como los genes de mantenimiento 
celular. Los cambios en la expresión de los tRNAs 
específicos que leen los codones terminados en A/T 
están vinculados a esta coordinación.

Esta diferencia en la regulación refleja la necesidad 
de una expresión finamente ajustada de los genes 
A/T en contextos celulares específicos, lo que 
permite por ejemplo la formación coordinada de 
complejos proteicos funcionales en los momentos y 
tejidos adecuados. La coordinación en la expresión de 

genes A/T es crucial para la formación de complejos 
proteicos necesarios para funciones celulares 
específicas. La mayor conservación y coordinación 
de estos genes sugiere que los codones A/T juegan 
un papel importante en la regulación de la formación 
de complejos proteicos.

En los últimos años, se han descubierto nuevas capas 
de regulación causadas por los codones sinónimos, 
revelando que lo que antes se consideraba un 
código silencioso tiene funciones reguladoras. 
Prevemos que, a medida que se disponga de más 
datos utilizando las tecnologías más avanzadas, se 
revelarán nuevas capas de complejidad para explicar 
el rol del CUB. 
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La microbiota intest inal  es  el  conjunto de 
microorganismos (bacterias, virus y hongos, entre 
otros) que residen en el delicado equilibrio del tracto 
gastrointestinal, desempeñando un papel esencial en 
la salud y el funcionamiento óptimo del organismo. 
Estos microorganismos desempeñan funciones 
imprescindibles para el correcto funcionamiento del 
cuerpo humano: contribuyen a la descomposición de 
alimentos durante la digestión, producen metabolitos 
beneficiosos y refuerzan el sistema inmunitario. 
La composición de la microbiota intestinal, y por 
tanto las funciones que ejerce esta comunidad, está 
influenciada por una variedad de factores como 
la dieta, el estilo de vida y la genética, y se asocia 
también a la salud humana: se han descubierto 
asociaciones con enfermedades metabólicas, 
autoinmunes y neurodegenerativas, aunque en la 
mayoría de casos se desconoce si la microbiota es 
causa o consecuencia de las mismas. Para tratar de 
entender mejor cuál es el papel de la microbiota en 
estas enfermedades, en la última década, numerosos 
estudios han combinado estudios de la composición 
de la microbiota con estudios en los que se evalúan 
directamente las funciones de la misma, usando 
herramientas como la metatranscriptómica.

La metatranscriptómica trata del estudio del 
transcriptoma de todos los microorganismos 
presentes en un nicho biológico específico. El 
transcriptoma consiste en el conjunto de los 
ARNs expresados por parte de cada uno de estos 
microorganismos, con lo que la metatranscriptómica 
es una representación de las funciones que realizan los 
microorganismos de una comunidad. En el caso de la 
microbiota intestinal, la metatranscriptómica puede 
indicar las funciones que ejerce esta comunidad 
en distintas condiciones, como por ejemplo en 
distintas enfermedades. Por tanto, los estudios 
de metatranscriptómica no se limitan a la mera 
identificación de los microorganismos presentes en 

un ecosistema, sino que buscan comprender cómo 
estos microorganismos funcionan y se comunican 
dentro de su entorno biológico. Esta técnica es, por 
tanto, esencial para identificar aquellas funciones 
que podrían influir en la salud humana, así como los 
microorganismos que las realizan. 

El presente: la 
metatranscriptómica aplicada  
a la microbiota intestinal     
En el contexto de la microbiota intestinal, esta 
técnica se ha venido llevando a cabo durante la 
última década, principalmente en muestras fecales, 
ya que son fáciles de obtener sin procedimientos 
invasivos y presentan una gran biomasa microbiana, 
facilitando la obtención de grandes cantidades 
de ARN bacteriano (Figura 1). Por ejemplo, en 
humanos se ha empleado esta técnica para evaluar el 
ecosistema microbiano en diferentes enfermedades 
intestinales inflamatorias como la enfermedad de 
Crohn o la colitis ulcerosa (Lloyd-Price et al., 2019 
Nature). Sin embargo, pese a las ventajas de las 
muestras fecales en cuanto a su facilidad de obtención 
y su abundante carga microbiana, éstas presentan 
también algunos inconvenientes. En primer lugar, 
la vida media del ARN bacteriano se encuentra 
en torno a los 5-10 minutos. De esta forma, es 
importante incluir procedimientos específicos para 
preservar el ARN correctamente desde el momento 
en que se recoge la muestra. Además, aunque la 
metatranscriptómica en muestras fecales puede ser 
una técnica idónea para estudiar interacciones entre 
los miembros de la microbiota intestinal, para el 
estudio de enfermedades que cursan con alteraciones 
específicas en el intestino, estas muestras pueden no 
ser suficientemente representativas. Por ejemplo, 
en el estudio del papel de la microbiota en el 
desarrollo del cáncer de colon, las muestras fecales 
posiblemente hayan estado en contacto directo con 
el tumor horas antes de su obtención. De esta forma, 
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si la vida media del ARN en bacterias es del orden 
de unos pocos minutos, el ARN en estas muestras 
fecales puede no ser representativo de las funciones 
que estos microorganimos desempeñan en contacto 
directo con el tumor.

Como alternativa al uso de muestras fecales en 
estos estudios, se encontraría el uso de biopsias 
intestinales, en las que es posible muestrear el 
ARN de la microbiota intestinal directamente en 
contacto con el hospedador (Granata et al., 2020 
Microorganisms) en diferentes condiciones: en tejido 
sano, tumores, áreas inflamadas en Enfermedad 
de Crohn o colitis ulcerosa, etc. (Figura 1). Sin 
embargo, la obtención invasiva de estas muestras, 
mediante procedimientos endoscópicos, dificulta 
mucho el acceso a estas muestras. Además, la 
obtención de biopsias mediante colonoscopia suele 
implicar un procedimiento previo de limpieza 
de colon, para eliminar el exceso de contenido y 
permitir una correcta visualización del intestino. 

Esto hace que en las biopsias obtenidas, la biomasa 
microbiana sea muy baja en comparación con las 
muestras fecales. De esta forma, al secuenciar el 
transcriptoma de estas muestras, la mayoría del ARN 
que se obtiene pertenecerá al hospedador, y solo un 
pequeño porcentaje a la microbiota, lo que encarece 
mucho esta técnica. A pesar de estas dificultades, 
existen algunos estudios que han llevado a cabo 
metatranscriptómica en biopsias intestinales en 
humanos. Por ejemplo, para estudiar si la microbiota 
intestinal está relacionada con el desarrollo de la 
obesidad u otras enfermedades metabólicas.

En modelos animales también se han realizado 
estudios de metatranscriptómica en muestras 
intestinales. En ratones, una estrategia muy 
utilizada es tomar muestras del contenido del 
ciego, con elevada carga bacteriana, para el análisis 
metatranscriptómico. Esta alta carga microbiana 
facilita en gran medida la obtención de resultados 
tanto metagenómicos como metatranscriptómicos. 

Figura 1

Ventajas y desventajas de muestras fecales y biopsias de colon para estudios de metatranscriptómica intestinal. 
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Sin embargo, y como ocurre en humanos, todavía 
no hay apenas estudios que empleen biopsias 
intestinales para este tipo de análisis. 

Si bien el número de estudios metatranscriptómicos 
en biopsias intestinales son escasos, sí hay un mayor 
número de este tipo de estudios en otros nichos del 
cuerpo, destacando aquellos que exploran la relación 
entre las funciones de la microbiota del tracto 
respiratorio y enfermedades pulmonares. En su 
mayoría, estos estudios se han realizado con muestras 
clínicas para estudiar el papel de la microbiota en 
infecciones respiratorias. Las ventajas de esta técnica 
son varias: en primer lugar, muestras de la microbiota 
en contacto directo con el  hospedador son 
relativamente más sencillas de conseguir: hisopos, 
esputos o lavados broncoalveolares son algunos 
ejemplos de muestras usadas. Finalmente, estos 
trabajos demuestran que la metatranscriptómica en 
este tipo de muestras permite estudiar tanto el papel 
de la microbiota como la respuesta del hospedador 
en procesos infecciosos, ya que también se consiguen 
aislar células del hospedador en estas muestras. 

Retos actuales de la 
metatranscriptómica en tejidos 
intestinales
Dado el escaso número de estudios disponibles a 
día de hoy, se deben abordar todavía muchos retos 
pendientes para una adopción más generalizada de 
técnicas de metatranscriptómica aplicadas a biopsias 
gastrointestinales. Uno de los mayores retos, más 
allá de la obtención de muestras, es el procesado de 
las mismas. Como se ha mencionado anteriormente, 
estas muestras contienen una gran cantidad de 
ARN del hospedador y muy poca carga microbiana. 
Esto encarece el precio de la secuenciación y 
además supone un gran riesgo de contaminación 
de las muestras con ARN ambiental, del operador 
o presente en los kits de extracción de material 
genético. Algunos estudios en la última década han 
intentado abordar estos problemas, por ejemplo, 
tratando de enriquecer el ARN bacteriano en 
muestras complejas. Otros estudios han propuesto 
el uso de tipos de muestra alternativos a las biopsias, 
como las obtenidas usando cepillos de citología, 
que contendrían un mayor porcentaje de ARN 
microbiano y dañarían menos el tejido original. En 
cuanto a la contaminación en estas muestras, ha sido 
estudiada sobre todo en el contexto de análisis de 
secuenciación de amplicones 16S, pero los estudios 
sobre el impacto de estos posibles contaminantes en 
metatranscriptómica son todavía escasos. 

Otro de los retos al que debemos dar respuesta para 
poder generalizar los estudios de metatranscriptómica 

en tejidos tiene relación con el análisis de datos. Hoy 
en día existen muchas herramientas con las que 
analizar datos de metatranscriptómica, aunque en 
el caso de la microbiota intestinal, se han evaluado 
mayormente en datos de muestras fecales. En el 
caso de muestras con baja carga microbiana y un 
elevado porcentaje de ARN del hospedador, muchas 
de estas herramientas no han sido evaluadas. Solo 
recientemente, un estudio ha realizado un análisis 
comparativo de diferentes herramientas en este tipo 
de muestras, usando datos experimentales en los 
que se mezcla ARN de humano y de comunidades 
definidas de bacterias en diferentes proporciones, 
simulando así diferentes tipos de muestras de tejidos 
y sugiriendo los métodos más adecuados para cada 
tipo de muestra. Sin embargo, las comunidades 
usadas t ienen una complej idad reducida en 
comparación con la microbiota intestinal, de forma 
que son necesarios más estudios con muestras reales 
(o, al menos, de mayor complejidad) para poder 
establecer unos estándares de análisis en el campo. 

En cuanto al análisis de datos metatranscriptómicos, 
también se han llevado a cabo estudios en los que 
se reanalizan datos de secuenciación de ARN 
de biopsias de distintos tejidos, provenientes de 
estudios previos, por ejemplo, en el contexto del 
cáncer. Estos estudios previos tenían como objetivo 
estudiar el transcriptoma del hospedador, de forma 
que la metodología experimental no era idónea 
para la detección de bacterias. Aún así, usando 
diferentes métodos bioinformáticos se han podido 
recuperar datos de bacterias. Estos métodos serían 
potencialmente aplicables a biopsias intestinales, 
dado que han sido desarrollados para muestras con 
muy baja carga microbiana. Sin embargo, han sido 
objeto de numerosas críticas, ya que no emplean 
estrategias adecuadas para eliminar contaminantes 
o para el posterior análisis de los datos de bacterias 
obtenidos (Gihawi et al., 2023 mBio).

El futuro: de la metatranscriptómica 
actual a los estudios en célula única 
y transcriptómica espacial para 
comprender mejor las interacciones 
entre microorganismos y hospedador
A d e m á s  d e  l o s  r e t o s  a c t u a l e s  d e  l a 
metatranscriptómica, nuevas tecnologías desarrolladas 
en los últimos años tienen el potencial de aplicarse 
para un estudio mucho más exhaustivo y detallado de 
las funciones de las bacterias intestinales. Entre ellas, 
destacan las tecnologías de secuenciación de ARN 
single-cell (scRNA-seq), que aplicadas a distintos 
tejidos y muestras permiten estudiar la expresión 
de genes en células individuales. Por el momento, 
estas técnicas se aplican a tejidos del hospedador, 
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cuyas células tienen cantidades de ARN mayores 
que las bacterias y presentan otras ventajas, como la 
ausencia de pared celular que permite acceder al ARN 
con mayor facilidad. A pesar de ello, en distintos 
estudios recientes se han realizado análisis similares 
a los detallados anteriormente, en los que se intentan 
encontrar bacterias y otros microorganismos a partir 
del reanálisis de datos de scRNA-seq (Figura 2). 
Algunos de estos estudios, realizados a gran escala 

estudiando datos de scRNA-seq 
de múltiples tejidos y órganos 
(Mahmoudabadi  e t  a l . , 2022 
biorXiv), adolecen de la misma 
problemática que los estudios 
que reanalizan datos públicos de 
secuenciación de ARN: se emplean 
herramientas bioinformáticas 
creadas específicamente para 
tal fin, sin estar validadas en 
datos externos, y en numerosas 
ocasiones no presentan filtros 
adecuados para evitar la detección 
de contaminantes. Otros estudios, 
realizados a menor escala, han 
tomado medidas más estrictas 
para  ev i ta r  l a  detecc ión de 
contaminantes en este tipo de 
análisis. Por ejemplo, un reanálisis 
de datos de scRNA-seq obtenidos 
a partir de pacientes COVID-19 
pudo  iden t i f i c a r  pa tógenos 
oportunistas que fueron detectados 
también por otras técnicas, como el 
cultivo de estos patógenos.

Estos  estudios  que detectan 
l a  p r e s e n c i a  d e  d i f e r e n t e s 
microorganismos en datos de 
scRNA-seq presentan diferentes 
ventajas. En primer lugar, es 
pos ib l e  iden t i f i c a r  s i  e s to s 
microorganismos se asocian a 
un tipo celular concreto. Esta 
“asociación” puede significar que se 
anclen a la membrana celular o que 
sean internalizados, por ejemplo, 
por células del sistema inmunitario 
que los fagocitan. Además, es 
posible estudiar  la  respuesta 
específica de las células asociadas 
a  bacter ia s , re spondiendo a 
algunas de las siguientes preguntas 
¿expresan  rutas  metaból ic as 
diferentes? ¿expresan señales de 
estrés o inflamación? Aplicado 
a tejidos intestinales, se podría 

obtener una gran información de qué miembros de la 
microbiota interactúan directamente con diferentes 
células del epitelio intestinal, y cómo se produce 
dicha interacción. 

A pesar de estas ventajas, el mayor inconveniente de 
estos estudios es la escasa resolución que muestran 
en cuanto a los microorganismos detectados. La 
tasa de detección es muy baja, ya que la metodología 

Figura 2

El futuro de la metatranscriptómica: en la actualidad, el reanálisis de datos 
de scRNA-seq o transcriptómica espacial, por ejemplo en el caso de tumores 
intestinales, permite la identificación de microorganismos en distintos tejidos 
(1. Identificación de microorganismos). Además, en el caso de la transcrip-
tómica espacial permite conocer la localización de los mismos. En el futuro, 
estas técnicas permitirán, además de identificar estos microorganismos, 
estudiar las funciones de los mismos en directo contacto con el hospedador 
(2. ¿Funciones de la microbiota?).
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experimental que conllevan no es 
óptima para la detección de bacterias 
y otros microorganismos. Esto hace 
que pueda haber sesgos, en los que 
algunos miembros de la microbiota 
estén sobrerepresentados y otros 
no se puedan detectar. Además, 
los  datos  obtenidos  en estos 
microorganismos son tan escasos 
que no permiten estudiar qué 
genes expresan estos miembros 
de la microbiota, y estos métodos 
actualmente sólo se limitan a la 
detección de los mismos.

D e  f o r m a  s i m i l a r ,  y  m á s 
r e c i e n t e m e n t e , e s t u d i o s  d e 
t ranscr iptómica  espac ia l  han 
permitido revelar la expresión 
de genes en células de diferentes 
tej idos, correlacionándola con 
la localización específica dentro 
de una muestra (Figura 2). Estos 
estudios han sido de especial relevancia en el estudio 
de tumores, donde hay una gran heterogeneidad 
en la expresión de genes. Recientemente, se 
han empezado a combinar estos estudios con la 
detección in situ de bacterias, mediante microscopía 
o técnicas moleculares (Galeano-Niño et al., 2022 
Nature). Esto permite asociar la presencia de 
bacterias a diferentes patrones de expresión en el 
tejido del hospedador. Sin embargo, al igual que en 
el caso de los estudios de scRNA-seq, todavía no 
es posible detectar la expresión de genes en estos 
microorganismos. 

Durante los últimos años, se han desarrollado 
tecnologías de scRNA-seq y transcriptómica 
espacial específicas para bacterias, en las que es 
posible identificar la expresión de genes en bacterias 
individuales. Por el momento, su aplicación se 
restringe sobre todo a bacterias modelo muy 
estudiadas (Escherichia coli o Bacillus subtilis entre 
otros). Es probable que en los próximos años se 
continúen desarrollando estos métodos para su 
aplicación a muestras complejas, como la microbiota 
intestinal, y que se desarrollen nuevos métodos que 
permitan analizar a la vez la expresión de genes 
en células del hospedador y bacterias individuales 
(Lloréns-Rico et al., 2022 Cell). 

En definitiva, la microbiota intestinal desempeña 
un papel crucial en la salud y el bienestar humano, 
a través de las funciones que realiza. Para el 
estudio de estas funciones, la metatránscriptómica 
permite identificar qué genes expresa cada uno 

de los miembros de este ecosistema complejo. 
A pesar del uso de esta técnica relativamente 
extendido en muestras fecales, se necesitan nuevas 
estrategias para poder generalizar su uso a tejidos 
intestinales, y aumentar la resolución en los análisis 
mediante técnicas de célula única. Sólo así se podrá 
entender mejor la expresión de estas comunidades 
directamente en su nicho ecológico, lo que permitirá 
una mejor comprensión de cómo la microbiota 
contribuye a nuestra salud o su papel en distintas 
enfermedades.  
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Resumen
La respuesta celular surge de un complejo sistema 
donde genes, proteínas y otros metabolitos 
interactúan entre sí. Debido a su gran complejidad, 
para comprender el funcionamiento de estos sistemas 
biológicos y poder hacer predicciones es necesario 
construir modelos matemáticos. Los modelos 
mecanísticos basados en sistemas de ecuaciones 
diferenciales facilitan el modelado de redes de 
interacciones moleculares, permitiendo comprender 
y predecir la fisiología celular, facilitando un diseño 
racional de nuevos tratamientos.

Palabras clave: modelado matemático, cascadas de 
señalización, citoquinas, modelo mecanístico.

Introducción al modelado 
mecanístico  
de sistemas biológicos
El comportamiento fisiológico de cada célula viva 
puede ser entendido como un complejo sistema 
dinámico de genes, proteínas y otros metabolitos que 
interactúan formando redes de expresión génicas, 
de señalización y metabólicas, entre otras. La gran 
complejidad de la mayoría de los sistemas biológicos, 
con múltiples mecanismos de realimentación 
(“feedback”) y prealimentación (“feedforward”), 
dificulta el uso de la intuición para entender su 
funcionamiento. Para estos casos, es necesario 
construir modelos matemáticos del sistema biológico 
en estudio para comprender su funcionamiento y 
hacer predicciones (Tyson et al., 2020). 

Los modelos mecanísticos basados en sistemas 
de ecuaciones diferenciales representan un marco 
matemático en el que las redes de interacciones 
moleculares pueden ser modeladas utilizando 
principios básicos como la ley de acción de masas. 
Los modelos mecanísticos de sistemas biológicos 
tienen un enorme potencial para comprender y 
predecir la fisiología de algunos sistemas biológicos. 

El desarrollo de modelos mecanísticos nos obliga 
a ser específicos sobre qué reacciones y complejos 
moleculares creemos que son clave para producir 
el comportamiento experimental del sistema 
(Tyson et al., 2020). Esto permite plantear hipótesis 
sobre el funcionamiento del sistema en estudio, 
desarrollando diferentes modelos con distintas 
arquitecturas y evaluando cuál se ajusta mejor a los 
datos experimentales (Liepe et al., 2014). Además, 
el modelado de sistemas biológicos permite obtener 
una visión general del comportamiento del sistema, 
ya que facilita la simulación en muchas condiciones 
diferentes, mientras que los ensayos experimentales 
suelen ser más limitados. El modelado matemático 
también puede ayudar en el desarrollo de nuevas 
terapias, ya que permite predecir la respuesta de un 
sistema biológico a diferentes intervenciones y así 
optimizar estrategias antes de realizar experimentos 
en el laboratorio. Aunque los modelos matemáticos 
basados en ecuaciones diferenciales tienen un gran 
potencial en la predicción de procesos celulares 
complejos, algunos obstáculos dificultan el desarrollo 
de estos modelos. Por ejemplo, debido a la gran 
complejidad de las interacciones entre proteínas, se 
generan una gran número de distintos complejos 
moleculares, produciendo una explosion combinatoria 
que dificulta la derivación de las ecuaciones 
diferenciales (Faeder et al., 2009). El modelado basado 
en reglas (“rule-based”) soluciona este problema 
generando el sistema de ecuaciones diferenciales de 
forma automática a través de grupos de reacciones 
que ocurren a la misma velocidad entre complejos de 
proteínas similares. 

Después de obtener las expresiones matemáticas 
que representan el sistema biológico, es necesario 
definir las condiciones iniciales (concentración o 
número de copias de una proteína) y parámetros 
(velocidades de las reacciones) del sistema para 
poder simularlo. Las condiciones iniciales del 
sistema pueden ser extraídas a partir de datos de 
proteómica o transcriptómica (Fröhlich et al., 2023). 
Los parámetros del modelo pueden ser obtenidos 
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a partir de experimentos in vitro o mediante una 
inferencia del modelo, dependiendo del tipo de 
parámetro (Liepe et al., 2014). Por ejemplo, si el 

parámetro tiene una gran influencia en el resultado 
del modelo, pequeños errores en su medida in vitro 
pueden afectar el ajuste del modelo a los datos 

Figura 1

Modelo de la cascada de señalización de IL-10. (a) La cascada de señalización de IL-10 empieza con la unión del 
dímero de IL-10 a los receptores IL-10RA y IL-10RB. La señalización de IL-10 presenta una autoinhibición producida 
por la unión de SOCS1 a las quinasas Jak1 y Tyk2, lo que impide la unión y fosforilación de STAT1, STAT3 y STAT5. 
(b) Datos experimentales y simulaciones de curvas dosis-respuesta de IL-10 WT y el mutante Super-10 en células 
Daudi (Saxton et al., 2021). (c) Simulaciones de curvas dosis-respuesta en células T CD4+ usando IL-10RA WT con 
IL-10 WT (WT RA), un mutante de IL-10RA con 100 veces menos unión a IL-10 que simula la respuesta en pacien-
tes con EII con IL-10 WT (IBD RA) y con scIL-10 (IBD RA + scIL-10). (d) Predicción de la EC50 para cualquier tipo 
celular, definido a través de la expresión de IL-10RA y IL-10RB. (e) Predicción de la EC50 para cualquier mutante 
de IL-10, definido mediante la constante de disociación de IL-10 a IL-10RA y IL-10RB.
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experimentales. En estos casos es necesario hacer 
una inferencia de parámetros para que la respuesta 
del modelo se ajuste a los datos experimentales 
(Monsalve-Bravo et al., 2022). En cambio, la 
inferencia de parámetros con poca influencia en el 
modelo puede resultar en grandes incertidumbres en 
su estimación, haciendo que sea habitualmente más 
conveniente usar el valor del parámetro medido in 
vitro. En consecuencia, identificar la influencia de 
cada parámetro en el resultado del modelo mediante 
un análisis de sensibilidad es clave en el desarrollo 
de modelos computacionales (Monsalve-Bravo et 
al., 2022). Asimismo, el uso de modelado basado en 
reglas puede facilitar la parametrización del modelo 
mediante el uso de diferenciales en la variación 
de la energía libre de Gibbs (ΔΔG) para definir 
interacciones alostéricas. Por ejemplo, la unión de 
una molécula A a una molécula B puede producir 
un cambio conformacional en la molécula B que 
estabiliza la unión de la misma a una tercera molécula 
C. Con el modelado basado en reglas, la velocidad de 
la segunda reacción se puede definir a través de la 
diferencia de la variación de la energía libre de Gibbs 
(ΔG) entre la reacción de unión de la molécula C a la 
molécula B y la reacción de unión de la molécula C 
al complejo molecular A-B. Finalmente, para poder 
hacer la inferencia de los parámetros y evaluar si el 
comportamiento del modelo se ajusta a la realidad, 
es necesario también tener datos experimentales que 
se puedan comparar con el resultado del modelo. 
Herramientas como WebPlotDigitizer permiten 
extraer datos de gráficos, facilitando la creación de 
conjuntos de datos a partir de artículos previamente 

publicados (Rohatgi A, 2017. WebPlotDigitizer). 
Asimismo, aunque la obtención de condiciones 
iniciales, parámetros y datos experimentales puede 
ser una de las barreras para el desarrollo de nuevos 
modelos mecanísticos, hoy en día hay numerosas 
herramientas que facilitan este proceso.

Modelo mecanístico de la cascada de 
señalización de la citoquina IL-10
Para i lustrar  la  re levancia  de los  modelos 
mecanísticos en la predicción de sistemas biológicos 
usaremos la cascada de señalización de IL-10.  
IL-10 es una citoquina que es central en la respuesta 
antiinflamatoria de nuestro sistema inmune, 
suprimiendo la actividad de monocitos y macrófagos. 
Diferencias en la expresión de los receptores de 
IL-10 permiten generar distintas respuestas según 
el tipo celular inmune. Por lo tanto, es interesante 
generar un modelo de la cascada de señalización 
de IL-10 que prediga las curvas dosis-respuesta 
específicas de cada tipo celular. 

Como se muestra en la figura 1a, la cascada de 
señalización de IL-10 empieza con la dimerización 
de la citoquina en el espacio extracelular y la unión 
del dímero a los receptores de membrana IL-10RA y 
IL-10RB. La activación de estos receptores provoca 
la fosforilación de los factores de transcripción 
STAT1, STAT3 y STAT5, que modulan el nivel de 
expresión de genes, activando o reprimiendo dicha 
expresión según el tipo celular, como por ejemplo 
el represor de la señalización por IL-10 SOCS1 
(Cui et al., 2024). Usando datos de transcriptómica 
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como condiciones iniciales, el modelo es capaz de 
reproducir curvas dosis-respuesta en diferentes 
líneas celulares (Figura 1b). Esto permite predecir la 
concentración efectiva media (EC50) para cualquier 
tipo celular, definido a través de la expresión de IL-
10RA, IL-10RB, STAT1, STAT3 y STAT5, o para 
cualquier mutante de IL-10, definido mediante la 
constante de disociación de IL-10 a IL-10RA y IL-
10RB  (Figuras 1d, 1e).

Asimismo, el modelo puede permitir el diseño de 
nuevas variantes de IL-10 dirigidas a diferentes 
células inmunes para el tratamiento de patologías. 
Por  e j emplo, en  l a  enfe rmedad  in tes t ina l 
inflamatoria (EII) ocurre una desregulación de la 
señalización de IL-10 debido a mutaciones en los 
receptores de IL-10 que afectan su expresión o su 
unión a IL-10 (Huang et al., 2017). Esto produce 
una sobreactivación de células T/macrófagos, 
causando daño tisular debido a niveles elevados 
de citoquinas proinflamatorias. La IL-10 WT es 
un dímero de dos monómeros abiertos de IL-10 
(“swapped domain”) que deben dimerizar para 
poder unirse a los receptores de membrana. A día 
de hoy ya existen versiones de IL-10 con una sola 
cadena de aminoácidos (scIL-10) que impiden 
la disociación del dímero de IL-10 y son mucho 
más activas que la IL-10 WT (Montero-Blay et al., 
2023). El modelo sugiere que mutantes de scIL-
10 serían capaces de recuperar la EC50 de IL-10 
WT observada en células T con IL-10RA WT en 
pacientes con mutaciones que reducen la unión de 
IL-10 a IL-10RA hasta dos órdenes de magnitud 
(Figura 1c). Esto permitiría la inhibición de la 
activación de células T a bajas concentraciones de 
IL-10, disminuyendo el daño tisular causado por 
niveles elevados de citoquinas proinflamatorias.

Conclusiones
Los modelos mecanísticos de respuestas biológicas 
tienen el potencial de predecir el comportamiento 
celular y ofrecer un mejor conocimiento del 
funcionamiento de los mecanismos biológicos en 
juego durante tales respuestas. Aunque situaciones 
como la explosion combinatoria que se produce en 
grandes cascadas de señalización pueden limitar 
el nivel de detalle de los modelos matemáticos, 
modelos más acotados también pueden predecir 
respuestas celulares (Fröhlich et al., 2023). Además, 
los modelos que predicen la respuesta unicelular de 
las cascadas de señalización podrían servir cómo 
elementos básicos para derivar el comportamiento 
de poblaciones celulares de tejidos y órganos. 
Esto facil itar ía la simulación de terapias in 
vivo, permitiendo un diseño racional de nuevos 
tratamientos. 
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n  Su centro es el principal Organismo Público de In-
vestigación (OPI) dedicado a la investigación biomé-
dica y sanitaria en España. Está en medio de los gran-
des ministerios: el de Sanidad y el de Ciencia ¿Cuál es 
su visión como nueva directora del Instituto de Salud 
Carlos III y cómo planea liderar la institución hacia 
el futuro en un contexto de cambios y desafíos en la 
salud pública y la investigación biomédica?
El objetivo general es seguir potenciando nuestras gran-
des áreas: investigación propia, financiación de la ciencia, 
formación y asesoría, así como la prestación de servicios 
científico-técnicos. Recientemente, hemos incorporado, 
además, el Laboratorio de Control de Dopaje, que nos 
permite prestar un nuevo servicio muy relevante. Segui-
remos trabajando en el Plan Estratégico del Instituto, y 
en cuestiones que ya están siendo muy importantes para 
el ISCIII: la vigilancia de la salud pública, el impulso a la 
medicina de precisión con ayuda del PERTE para la Sa-
lud de Vanguardia y la Infraestructura IMPaCT, en la que 
es especialmente relevante la consolidación de la cohorte 
IMPaCT. El ISCIII tiene además entre sus objetivos el 
desarrollo de terapias avanzadas, la internacionalización, 
con participación en proyectos como los nuevos partena-
riados europeos y la Misión Cáncer, y seguir fomentando 
la colaboración público-privada. Otro objetivo clave es el 
refuerzo e impulso continuado de nuestros centros de in-
vestigación.  

Entre 2023 y 2024, el centro que dirige recibirá cerca 
de 300 millones de euros (PERTE Salud de Vanguar-
dia), ¿Podrías hacernos un balance de cómo se inver-
tirán estas cantidades? 
El PERTE para la Salud de Vanguardia está siendo 
una herramienta muy útil para impulsar la investiga-
ción biomédica y sanitaria, y reforzar nuestro fin úl-
timo de mejorar la salud de las personas a través de 
la ciencia.  En los últimos años hemos hecho desde el 
ISCIII un esfuerzo ingente en convocatorias de pro-
yectos de investigación, acciones e instrumentos di-
versos puestos a disposición del Sistema Nacional de 
Salud, en ámbitos fundamentales como la medicina de 
precisión, las terapias avanzadas, los ensayos clínicos, 
la formación, los equipamientos tecnológicos… Ejem-
plos como los Proyectos de Medicina Personalizada, el 
consorcio CERTERA y la sociedad mercantil lidera-
da desde el CDTI con apoyo del ISCIII dan fe de los 
avances que está permitiendo el PERTE, y de la im-
plicación del Instituto en su desarrollo.  Este año 2024 
nos beneficiaremos, además, de acciones ligadas a una 
adenda presupuestaria, que impulsarán nuevas convo-
catorias de subvenciones para investigación de diversos 
ámbitos biomédicos. 

IMPACT (Infraestructura de Medicina de Pre-
cisión asociada a la Ciencia y la Tecnología) se ha  
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“Nuestro objetivo general es seguir potenciando 
nuestras grandes áreas: investigación propia, 

financiación de la ciencia, formación y asesoría, 
y prestación de servicios científico-técnicos”
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destacado como uno de los programas más impor-
tantes en materia de investigación y epidemiología 
de los que se desarrollan en España. ¿Cómo ha evo-
lucionado el enfoque del Instituto hacia la medicina 
de precisión y qué otras iniciativas podría destacar? 
Sumado a lo que comentaba en la pregunta anterior, 
IMPaCT es otro ejemplo del compromiso del ISCIII 
con la medicina de precisión, en línea de los esfuerzos 
del Ministerio de Ciencia, Innovación y Universidades. 
Sus tres ejes (Medicina Predictiva, Medicina Genómica 
y Ciencia de Datos) están impulsando grandes avances, 
como por ejemplo el proyecto IMPaCT Cohorte, que 
contará con información muy completa de 200.000 per-
sonas en el conjunto del país para conocer mejor la salud 
de la población española. 
En línea con lo ya señalado, nuestra Acción Estratégica 
en Salud, que es la principal herramienta en España 
para financiar investigación en salud, ciencia biomé-
dica y sanitaria, ha reforzado en los últimos años las 
subvenciones para proyectos y contratos ligados a la 
medicina de precisión. Con el apoyo y la colaboración 
del Ministerio de Ciencia, Innovación y Universidades, 
y del Ministerio de Sanidad, seguiremos fomentando 
iniciativas destinadas a consolidar la medicina persona-
lizada en el Sistema Nacional de Ciencia, Tecnología 
e Innovación (SECTI) y en el Sistema Nacional de 
Salud (SNS).

¿A qué desafíos se enfrenta la epidemiología en la ac-
tualidad? ¿Qué áreas de trabajo son las más destacadas? 

¿Cómo puede la epidemiología reforzar la defensa de la 
salud pública en el contexto actual?
La epidemiología es la ciencia que estudia la distri-
bución de los problemas de salud y la identificación 
de sus determinantes, los llamados factores de riesgo, 
con vistas a la prevención. El envejecimiento de la po-
blación nos enfrenta a un futuro de gran incremento 
de las principales enfermedades crónicas, asociado a 
un fuerte aumento del coste que estas enfermedades 
suponen para el sistema nacional de salud. Para que di-
cho sistema sea sostenible es imprescindible evitar o al 
menos retrasar todo lo posible la aparición de estas en-
fermedades, mediante estrategias de prevención. Ade-
más, como la última pandemia demostró, la vigilancia, 
investigación y control de estas enfermedades sigue 
siendo una prioridad, más en un escenario de cambio 
climático como el que vivimos. Por todo esto, es impor-
tantísimo disponer de información de la distribución 
de los principales problemas de salud, comprender to-
dos los factores vinculados a la salud y la enfermedad 
y desarrollar estrategias de identificación de población 
más vulnerable con vistas a la prevención.  El ISCIII, 
desde el Centro Nacional de Epidemiología (que he te-
nido el honor de dirigir), lleva a cabo una labor impres-
cindible investigando y prestando servicios al Servicio 
Nacional de Salud, analizando las enfermedades que 
sufrimos, los factores que modulan su influencia, los 
números que indican cómo nos afectan, las maneras de 
prevenirlas. Además, la cohorte IMPaCT servirá para 
establecer modelos predictivos útiles en nuestro 
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contexto. Finalmente, es 
importante considerar el con-
cepto de “one health” aportado 
desde la epidemiología, que 
nos recuerda la interdepen-
dencia entre la salud humana, 
animal y ambiental. En defi-
nitiva, la epidemiología, como 
herramienta de salud pública, 
busca defender y proteger la 
salud individual y colectiva. 

¿Qué opina sobre las “epidemias 
silenciosas” que derivan en pa-
tologías mentales y adicciones, 
especialmente entre los jóvenes 
y en relación con el uso de nue-
vas tecnologías?
Es otra demostración de hasta 
qué punto el ambiente en el 
que vivimos, la forma en que 
organizamos nuestro tiempo, 
nuestras relaciones sociales y 
la estructura laboral y social en la nque vivimos, to-
dos estos factores impactan en nuestra salud. Por eso 
es tan relevante monitorizar el estado de salud y los 
determinantes que influyen e la misma, para poder 
tomar medidas, con una visión global. La crisis de la 
COVID-19 nos ha enseñado mucho, y nos ha per-
mitido reforzar la necesidad de prepararnos ante lo 
que pueda venir. Estas epidemias a la que hace alusión 
la pregunta, que vienen derivadas de estilos de vida, 
costumbres sociales y determinantes individuales, han 
puesto sobre la mesa la importancia de seguir conso-
lidando la defensa de nuestra salud mental. Las adic-
ciones, desde las clásicas como las drogas, el tabaco, el 
juego o el alcohol, hasta otras ligadas a las nuevas tec-
nologías, merecen toda nuestra atención. Por ejemplo, 
el estudio de la salud digital es un ámbito clave, que 
trabajamos desde el Instituto. Con apoyo de los mi-
nisterios, tratamos de sumar nuestro granito de arena 
para fomentar nuestra capacidad de defendernos de 
estas y otras adicciones.  

¿Cuál es su consejo para los estudiantes o jóvenes profe-
sionales que deseen seguir una carrera basado en sus pro-
pias experiencias y aprendizajes a lo largo de los años? 
Igual que es importante reconocer y cuidar a las perso-
nas que llevan tiempo dedicándose a la ciencia, es fun-
damental seguir trabajando para que los jóvenes consi-
deren la investigación como un horizonte interesante 
y asegurar el relevo generacional. Para ello, además de 
la formación del personal investigador, es importante 
garantizar una carrera profesional a todos los estamen-
tos implicados: investigadores, personal técnico, admi-
nistrativo y de gestión. La última reforma de la Ley de 

Ciencia, que ya está permitiendo mejoras en organis-
mos como el ISCIII, nos ha dado más herramientas 
para seguir mejorando contratos, condiciones, y apro-
ximarnos a las expectativas de los nuevos investigado-
res. Nuestro objetivo es ser capaces de atraer talento y 
retenerlo dentro de España. En el ISCIII, donde aco-
gemos a estudiantes y profesionales que se forman para 
dedicar su vida a la ciencia y la salud, sabemos bien de 
la importancia de ofrecerles un marco adecuado para 
su desempeño.  

¿Cómo promueve la igualdad de género y la diversidad en 
el Instituto de Salud Carlos III y en el campo de la inves-
tigación en salud pública en general?
El trabajo por la igualdad debe impregnar todos los 
ámbitos. En el ISCIII hemos constituido un  Grupo 
de Igualdad que nos ayuda a seguir mejorando, con un 
horizonte de actuación recogido en nuestro Plan de 
Igualdad. El Instituto es un lugar de trabajo especial-
mente feminizado, y casi tres cuartas partes de nuestro 
personal son mujeres y muchas de ellas desempeñan 
(desempeñamos) cargos de responsabilidad, no sólo 
en los centros propios sino también en las estructuras 
colaborativas de investigación del ISCIII. Yo fui la pri-
mera mujer dirigiendo un área en el CIBER (Centro 
de Investigación Biomédica en Red), pero este número 
ha ido creciendo y ahora contamos también con muje-
res que dirigen los institutos de investigación sanitaria 
y alguna de las plataformas que financiamos. En defini-
tiva, queda camino por recorrer, pero hemos avanzado 
y seguimos avanzando muy rápido en reconocer y pre-
miar el talento de las mujeres que dedican sus esfuerzos 
a la investigación sanitaria. n
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Las nanopartículas lipídicas  
en terapias y vacunas
L as nanopartículas lipídicas (NPL) han 

demostrado ser una herramienta valiosa 
en el campo de la biología molecular y la 
bioquímica. Estas estructuras microscópicas, 
compuestas principalmente de lípidos, se 
utilizan tanto en terapias como en vacunas 
debido a su capacidad para transportar 
material genético y moléculas bioactivas de 
manera eficiente.

¿Qué son las nanopartículas 
lipídicas?
Las NPL son vesículas microscópicas 
formadas por una bicapa lipídica. Su interior 
contiene una sustancia acuosa, mientras 
que la capa externa está compuesta 
principalmente de lípidos. Estas partículas 
pueden encapsular material genético, 
proteínas o fármacos, protegiéndolos de 
la degradación enzimática y facilitando su 
transporte por el organismo.

Componentes esenciales  
de las NPL
Uno de los componentes clave de las NPL 
son los lípidos ionizables. Estos lípidos 
permiten que las partículas sean estables y 
se fusionen con las membranas celulares. 
Además, su carga eléctrica ajustable les 
permite interactuar con las células de 
manera específica. Los lípidos ionizables 
han demostrado ser especialmente 
efectivos en la entrega de material genético, 
como el ARN mensajero (ARNm), utilizado 
en vacunas de ARNm contra la COVID-19. 

Aplicaciones en  
terapias y vacunas
• Terapias: Las NPL se utilizan en terapias 
dirigidas, como la quimioterapia y la 

inmunoterapia. Su capacidad para liberar 
su carga solo en células específicas 
(como células cancerosas o inmunitarias) 
aumenta la eficacia y reduce los efectos 
secundarios.

• Vacunas: Las vacunas de ARNm contra 
la COVID-19, desarrolladas por industrias 
farmacéuticas, utilizan NPL para encapsular 
el ARNm que codifica la proteína de espiga 
del SARS-CoV-2. Estas partículas permiten 
que el ARNm llegue a las células diana de 
manera efectiva, desencadenando una 
respuesta inmunitaria sin ser eliminado por 
el cuerpo.

Las nanopartículas lipídicas representan 
una prometedora área de investigación y 
aplicación en biotecnología. Su versatilidad 
y eficacia las convierten en una herramienta 
esencial para el desarrollo de terapias 
avanzadas.

Desde la compañía CerTest Biotec, dentro 
de nuestra línea de negocio de Pharma, 
estamos especializados en la formulación 
de estas nanopartículas lipídicas con una 
librería propia de lípidos ionizables con gran 
potencial terapéutico. Además, nuestra 
liofilización optimizada de estas NPLs puede 
romper barreras de muchos problemas 
logísticos actualmente.

En definitiva, el nacimiento y desarrollo 
de la empresa CerTest Biotec es una 
prueba evidente de los muchos frutos 
que la inversión en investigación 
científica en nuestro país puede dar 
en el campo de la sanidad, aumento 
de la riqueza y la creación de empleos, 
apostando por el talento de nuestro 
país. No hay límites para la industria 
biotecnológica.



Cifra gruesa, 18.400 millones de euros. Si aplicamos 
una división, 4.500 millones al año para invertir el 
próximo cuatrienio en materia de convocatorias pú-
blicas, en concurrencia competitiva, para subvencio-
nar y financiar la ciencia que se hace en nuestro país. 
El Consejo de Ministros ha dado luz verde al Plan 
Estatal de Investigación Científica, Técnica y de In-
novación (PEICTI), el instrumento de planificación 
plurianual de la I+D+I en la Administración Gene-
ral del Estado (AGE), cuyo objetivo principal es for-
talecer el Sistema Español de Ciencia, Tecnología e 
Innovación(SECTI) como motor de transformación 
de nuestro país, potenciando la capacidad de España 
para atraer y retener talento, aumentando la calidad de 
la I+D, consolidando la transferencia de conocimiento 
e incrementando la actividad innovadora de todos los 
agentes públicos y privados.

Para Diana Morant se trata de 
“la constatación de que este Go-
bierno es el que más ha invertido 
en ciencia en toda la historia de 
España y ha manifestado que, 
desde que se enfrentó a la crisis 
sanitaria y científ ica del CO-
VID-19”. En este sentido, apun-
tó, “el Ejecutivo ha tenido claro 
que los grandes retos sociales 
deben abordarse “de la mano de 
la ciencia y el conocimiento”, “frente a la proliferación 
de las pseudociencias o de la desinformación”, que po-
nen en peligro a las democracias. “Nuestro Gobierno 
sigue apostando fuerte por el conocimiento, la razón y 
el humanismo, porque tiene un impacto positivo para 
la sociedad”. 

En la presentación en rueda de prensa, la titular de 
Ciencia también ha subrayado que la apuesta por el 
conocimiento está facilitando que uno de cada cinco 
nuevos puestos de trabajo generados en España esté 

relacionado con la ciencia, la innovación y las tecnolo-
gías de la información. “Hemos pasado de ser un país 
que expulsaba a su talento con la fuga de cerebros a ser 
un país en el que precisamente estos empleos crecen a 
una velocidad cinco veces superior a la media del resto 
de sectores productivos”, ha indicado. Un cambio —ha 
añadido— que explica en buena medida el aumento de 
la productividad de la economía española.

Diana Morant ha defendido que estos planes contribu-
yen a elevar la inversión del resto de las administracio-
nes públicas y del sector privado: gracias a la iniciativa 
del Ejecutivo, el gasto global de España en Investiga-
ción, Desarrollo e Innovación (I+D+I) creció un 22% 
en el bienio 2021-2022. La ministra ha asegurado que 
España está “en la senda del cumplimiento” del com-
promiso de que ese gasto alcance el 3% del Producto 
Interior Bruto (PIB) en el año 2030, como recoge la 

Ley de la Ciencia, la Tecnología 
y la Innovación. “El aumento es 
del 73% si se comparan las cifras 
con las del plan implementado 
entre los años 2017 y 2020”, ha 
comentado.

Pero ¿qué traerá bajo el brazo 
este PEICTI? Pues, entre las 
principales novedades del plan 
hay que destacar que la trans-

ferencia de conocimiento será su eje conductor, así 
como el apoyo a la carrera del personal investigador. 
También desarrollará una visión más integral, con un 
mayor equilibrio territorial, de las infraestructuras de 
I+D+I. Y todo, para vertebrar acciones en torno a un 
“objetivo de país”: potenciar la capacidad de España 
de atraer y retener talento, aumentar la calidad de la 
I+D+i, consolidar la transferencia de conocimiento e 
incrementar la actividad innovadora de todos los agen-
tes públicos y privados del sistema. Se trata, en defini-
tiva, de posibilitar que los científicos españoles “hagan 
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Luz verde al nuevo Plan Estatal de Investigación Científica, Técnica y de Innovación (PEICTI) 2024-2027, 
que contará con una dotación de 18.400 millones de euros. Esto supone unos 4.500 millones de euros 
anuales y 1.000 millones al año respecto al plan anterior y un 32% más de inversiones.  Este Plan incluye la 
previsión de convocatorias competitivas e infraestructuras de I+D+I dependiente de la AGE. “La apuesta por 
el conocimiento está facilitando que uno de cada cinco nuevos puestos de trabajo generados en España 
esté relacionado con la ciencia, la innovación y las tecnologías de la información”, según la ministra Morant.  
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y la Tecnología patria
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mejor ciencia”, según ha resumido Diana Morant, que 
ha dicho que la ciencia española se encuentra cada vez 
mejor posicionada. 

Estructura matricial
Una de las novedades del PEICTI es la incorporación 
de una estructura matricial en la que se combinan 
programas verticales y programas transversales con 
19 objetivos estratégicos bajo unas condiciones marco.  
Esta nueva forma de organización rompe con esque-
mas anteriores y busca facilitar la complementariedad 
de las actuaciones y una visión integral del plan. Entre 
los programas verticales se encuentran el Programa de 
Recursos Humanos, el Programa de Investigación y 
Desarrollo Experimental, el Programa de Transferen-
cia y Colaboración, el Programa de Innovación y el 
Programa de Infraestructuras de I+D+I.

El primero de ellos, el Programa de Recursos Huma-
nos, se centra en potenciar la capacidad del SECTI 
para formar, atraer y retener talento, priorizando el 
empleo estable y las condiciones adecuadas de trabajo. 
Este programa tiene como objetivo incentivar y reco-
nocer el desarrollo de carreras científicas, técnicas y 
tecnológicas, promoviendo así la excelencia en la in-
vestigación y la innovación. 

En cuanto al Programa de Investigación y Desa-
rrollo Experimental, tiene como objetivo princi-
pal fomentar las actividades de I+D, incluyendo la  

27

p o l í t i c a  c i e n t í f i c a

Diana Morant: “Nuestras 
universidades son nuestro 
principal motor productivo” 
La ministra de Ciencia, Innovación y Universidades, 
Diana Morant, ha presidido el acto de toma de posesión 
del secretario general de Universidades, Francisco 
García, donde ha destacado que “en una economía del 
talento y de las ideas, nuestras universidades son nuestro 
principal motor productivo”. Morant ha subrayado que 
el Gobierno de España tiene el “objetivo fundamental 
de transformar económica y socialmente nuestro país 
a través del conocimiento, la ciencia, la innovación y 
el talento” y ha puesto en valor su “firme voluntad de 
hacer de la universidad un territorio de igualdad de 
oportunidades y de desarrollo social”. “Este Ministerio 
está en continua transformación para ser más eficaz y útil 
a nuestra ciudadanía”, ha afirmado la ministra.

investigación fundamental, la investigación aplica-
da y el desarrollo experimental, realizadas por en-
tidades públicas y privadas. El Programa de Trans-
ferencia y Colaboración persigue ser palanca de la 
transferencia de conocimiento, la colaboración entre 
sectores público y privado, y la comunicación social 
de la ciencia.
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El cuarto programa vertical del PEICTI está re-
lacionado con la Innovación, centrado en promover la 
innovación en el sector público y privado, fortalecer 
las entidades basadas en el conocimiento y contribuir 
al crecimiento económico y la competitividad del país. 
Y, por último, el Programa de Infraestructuras de 
I+D+I, que nace para fortalecer las infraestructuras 
de investigación, desarrollo e innovación en el país, 
independientemente de su tamaño o sector específico. 
Este programa se dirige a financiar la creación, man-
tenimiento, actualización y mejora continua de las In-
fraestructuras Científico-Técnicas Singulares (ICTS) 
y otras infraestructuras de I+D+I, tanto a nivel nacio-
nal como internacional.

El PEICTI 2024-2027 completa la matriz con los 
denominados programas transversales, que abordan 
objetivos horizontales como la internacionalización, 
la cooperación autonómica y local, y otros aspectos 
clave para fortalecer la posición de España en el ámbi-
to científico, tecnológico e innovador a nivel nacional 
e internacional. Estos programas buscan promover la 
participación española en programas europeos e inter-
nacionales, fomentar la colaboración entre diferentes 
niveles de la Administración Pública y potenciar la 
innovación en el sector público y privado.

El Programa Transversal de Internacionalización tie-
ne como objetivo principal impulsar la participación 
activa de España en programas internacionales de in-
vestigación e innovación, fomentando la colaboración 
y la integración de la comunidad científica española 
en redes y proyectos a nivel global. Se busca establecer 
alianzas estratégicas con otros países y organizacio-
nes para fortalecer la posición de España en el ámbito 
científico y tecnológico a nivel internacional.

Por otro lado, el Programa 
Transversal de Cooperación 
Autonómica y Local se enfoca 
en promover la colaboración y 
la coordinación entre las dife-
rentes comunidades autónomas 
y entidades locales en el ámbito 
de la investigación, la innova-
ción y el desarrollo tecnológico. 
Busca crear sinergias entre los actores del sistema de 
ciencia, tecnología e innovación a nivel regional y lo-
cal, fortaleciendo la cohesión territorial y el desarrollo 
equilibrado del SECTI en todo el territorio español.

Finalmente, el Programa Transversal de Líneas Es-
tratégicas se centra en identificar y desarrollar áreas 
temáticas prioritarias para el desarrollo socioeco-
nómico de España en el ámbito de la investigación, 

la tecnología y la innovación. Este programa busca 
orientar las políticas de I+D+i hacia sectores clave 

que puedan generar un impacto 
significativo en la sociedad y la 
economía españolas, impulsando 
la innovación, la transferencia de 
tecnología y el desarrollo de ca-
pacidades en áreas estratégicas 
para el crecimiento sostenible y 
la competitividad del país a nivel 
global.

Y, por último, las condiciones marco, que son ele-
mentos fundamentales y deben estar presentes, por 
relevancia y transversalidad, en todos los subpro-
gramas y ser considerados en todas las actuacio-
nes del plan: Compromiso de Ciencia Abierta, que 
implica adoptar medidas concretas para promover 
la apertura y la transparencia en la investigación 
científ ica; Fomento de la igualdad y la diversidad, 
abordándose de manera transversal, integrando las 

el nuevo Plan tiene  
como objetivo  

potenciar la capacidad  
de España para atraer  

y retener talento
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Juan Cruz, nuevo  
secretario de Estado  
de Ciencia, Innovación  
y Universidades
El Consejo de Ministros ha aprobado el nombramiento 
de Juan Cruz Cigudosa como nuevo secretario de 
Estado de Ciencia, Innovación y Universidades del 
Ministerio de Ciencia, Innovación y Universidades. 
Diana Morant, titular del Ministerio, ha puesto en 
valor la trayectoria de Cigudosa como consejero 
navarro, científico y emprendedor y ha señalado que su 
labor contribuirá a seguir mejorando las condiciones 
de la ciencia, la universidad y la innovación y a 
democratizar su acceso a toda la sociedad. 
Doctor en Ciencias Biológicas por la Universidad 
de Navarra, ha centrado su carrera investigadora 
en Genética Humana y su relación con el cáncer y 
las enfermedades raras desde 1987, con estancias 
pre y posdoctorales en Lund (Suecia), Manchester 
(Gran Bretaña) y Nueva York (USA). También ha 
sido facultativo adjunto por oposición en el Servicio 
Canario de Salud (1997-2000).
Fue director del Grupo de Citogenética Molecular en 
el Centro Nacional de Investigaciones Oncológicas 
entre 2001 y 2017, director Científico y de 
Innovación y fundador en NIMGenetics, empresa de 
Biotecnología Genómica, entre 2017 y 2019.
Además, el nuevo secretario de Estado ha publicado 
más de 170 artículos en publicaciones científicas 
internacionales y ha participado en la dirección de 
proyectos de investigación nacionales e internacionales 
en concurrencia competitiva. Asimismo, ha sido 
Premio al Mejor Investigador Joven Genética Humana 
(1999), Placa de honor de la Asociación Española de 
Científicos (2000) y Premio Talento Académico del 
diario Cinco Días (2013).
También ha desempeñado diversos puestos en el 
Gobierno de Navarra como consejero de Universidad, 
Innovación y Transformación Digital; consejero de 
Economía y Hacienda y, más recientemente, consejero 
de Universidad, Innovación y Transformación Digital.
Juan Cruz Cigudosa, tras prometer su cargo, se ha 
comprometido a fortalecer y dinamizar el sistema 
para que sea “un potente instrumento de progreso e 
innovación”. El hasta fechas recientes consejero del 
Gobierno de Navarra ha subrayado su confianza en el 
“papel transformador de la política” y ha apelado a las 
comunidades autónomas para creer en la cogobernanza 
y construir juntos la política científica porque hay 
“mucho camino por recorrer” y desde la Administración 
central no es posible hacerlo solos.

perspectivas de género en las políticas de ciencia, 
tecnología e innovación; la Simplif icación admi-
nistrativa y reducción de la burocracia, crucial para 
mejorar la ef iciencia y la agilidad en la gestión y, 
por último, la Ecorresponsabilidad, que se establece 
como un principio fundamental para promover la 
transición ecológica en el ámbito de la investigación 
científ ica y la innovación.

El PEICTI 2024-2027, que ha ha recibido las apor-
taciones y prioridades de los centros públicos de 
investigación, universidades, centros tecnológicos, 
asociaciones empresariales y expertos procedentes 
de la comunidad científ ica y técnica, incluye todas 
las ayudas estatales destinadas a la I+D+I, por lo que 
implica y se realiza con todos los Ministerios. Ade-
más, cuenta con el asesoramiento del Consejo Ase-
sor de Ciencia, Tecnología e Innovación y el Comité 
de Coordinación, Seguimiento y Evaluación, en el 
que han participado todos los Ministerios de forma 
activa.
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EDUCACIÓN UNIVERSITARIA

FEBS Education and Training Conference

En 2016, FEBS Education Committee comenzó una 
iniciativa para reforzar la conexión con y entre las sociedades 
miembro de FEBS en los temas de educación, consistente 
en la designación de un “embajador FEBS para educación” 
por parte de cada sociedad nacional. Estos embajadores, 
en torno a 30, se estuvieron reuniendo en una cita anual 
donde, durante día y medio, se presentaban experiencias 
e inquietudes, se realizaban sesiones de trabajo en grupo 
sobre temas puntuales, lideradas tanto por miembros del 
comité como por expertos en educación en biociencias 
moleculares, así como con la intervención de algunos 
conferenciantes invitados1. Tras la séptima reunión el año 
pasado en Vilna, el comité decidió modificar la estrategia 
y plantear un nuevo formato de reunión, no limitada a los 
embajadores sino abierta a más participantes. El resultado 
de intenso trabajo por parte de una subcomisión fue la 
programación de un evento con formato de congreso, 
extendido durante tres días completos el pasado mes 
de marzo2. Se incluyeron diferentes conferencias con 
a lgunos  reputados 
expertos en temas de 
educación y formación 
continua, además de 
presentaciones en póster, 
presentaciones orales 
cortas y un número 
significativo de talleres. 
Además, se introdujeron 
tres talleres especiales que 
se distribuían en sesiones 
a lo largo de los tres días 
y que han supuesto el 
comienzo de la FEBS 
Education Academy, 
con certificación de 
formación para los 
participantes.

Para difundir entre todos los socios el espíritu y la 
experiencia de este evento he invitado a escribir una reseña 
a Sara García Linares quien, como vocal de educación y 
jóvenes de la junta directiva de SEBBM, acudió a este 
congreso y puede aportaros una visión inspiradora, dado 
que ha sido su primer contacto con las actividades de 
FEBS Education and Training Committee (el nombre 
actual del comité desde este año).
Termino animándoos a formar parte del Grupo 
de Educación de SEBBM si no estáis ya en él, para 
recibir más directamente las noticias de los eventos 
relacionados no sólo con la docencia, sino con la 
formación de los bioquímicos a todos los niveles, así 
como, obviamente, animaros a participar en ellos.

FEBS Education  
and Training Conference
Sara García Linares
Dep. de Bioquímica y Biología Molecular, Universidad 
Complutense de Madrid.
Vocal de Educación y Jóvenes en la SEBBM.

El pasado mes de marzo tuvo lugar en Antalya (Turquía) 
la primera Conferencia de Educación y Formación, un 
excepcional logro del Comité de Educación de FEBS. 
Fue un éxito innegable, no solo por reunir a muchos 
expertos y más de 120 participantes de todo el mundo 

Angel Herráez. 
Bioquímica y Biología Molecular. Dept. de Biología de Sistemas, 

Universidad de Alcalá (Alcalá de Henares, Madrid)
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para discutir y reflexionar sobre temas candentes en 
educación, sino también por mantener a los participantes 
involucrados durante toda la conferencia. La SEBBM 
ha participado como sociedad colaboradora en esta 
conferencia y varios de sus miembros han asistido como 
participantes o han formado parte de la organización. 
Se compartieron ideas y experiencias muy interesantes 
relacionadas con la educación y se presentaron iniciativas 
que pueden resultar muy útiles a nuestros socios.
Después de una cálida bienvenida e introducción por 
parte de los brillantes copresidentes, Ferhan Sagin 
y Nino Sincic, el evento comenzó con una enérgica 
conferencia plenaria impartida por Terry Maguire sobre 
la transformación educativa, seguida de una estimulante 
mesa redonda compuesta por un panel de expertos 
(Sybille Reichert, Manuel João Costa, Robert Harris). En 
este debate se cuestionó el papel asumido del educador y 
la definición tradicional de un buen docente.
El segundo día se centró más en la perspectiva del 
estudiante, con temas como participación estudiantil en 
clases grandes (Manuel João Costa), empoderamiento 
de los estudiantes (Leanne Williams), evaluación como 
aprendizaje (Steve Rutherford y Nigel Francis) y el 
uso de las artes como herramienta reflexiva (Marco 
A. de Carvalho Filho). Luego pasamos de nuevo al 
nivel institucional con la conferencia plenaria que 
fue impartida por Sybille Reichert sobre políticas 
europeas para innovar la educación superior. 
Nuestra primera charla técnica del evento fue sobre 
las prácticas herramientas ofrecidas por LearnSci, 
patrocinador de la conferencia, y cómo pueden 
utilizarse para transformar la educación.

Por la tarde comenzaron los talleres ofrecidos por la 
FEBS Education and Training Academy: Aprendizaje 
Activo (Manuel João Costa y Ali Burak Özkaya), 
Habilidades Transferibles (Luciane Vieira de Mello y 
Damjana Kastelic) y Mentoría de Doctorado (Robert 
Harris y Jerka Dumic). Estos talleres consistieron en 
sesiones prácticas de seis horas que se distribuyeron en 
tres días y todos ellos han sido certificados por FEBS. 
También hubo dos talleres de un día, que incluyeron el 
Diseño de evaluación (Steve Rutherford y Nigel Francis) 
y la Visualización molecular basada en IA (Ángel Herráez). 
El día concluyó con brillantes charlas cortas impartidas 
por educadores de todo el mundo (incluyendo muchos 
países de FEBS y Malasia).
El tercer día comenzó con tecnología. Leanne Williams 
compartió los resultados de su detallado análisis 
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“Rich Pictures” para comprender el desarrollo de la 
identidad de los profesores, lo cual complementó sus 
charlas anteriores. La conferencia plenaria final fue 
impartida por Robert Harris, quien acaba de obtener 
el primer FEBS Education Award, donde discutió el 
futuro de la educación.
Terminamos con una ceremonia de clausura vibrante 
y conmovedora, en la que se impartieron diversos 
premios (como el Premio al Póster de FEBS Open Bio, 
concedido a Marko Zarak), reconocimientos (al comité 

organizador, al equipo de 
LearnSci y también al equipo 
de Evronas Events) y los 
certificados a los participantes 
de los distintos talleres. A 
lo largo de esos tres días, 
disfrutamos de una increíble 
comida mediterránea, vivimos 
momentos  memorab les , 

aprendimos sobre diferentes perspectivas futuras y 
recibimos mucha inspiración. El evento concluyó 
con aplausos, cálidas despedidas entre los asistentes y 
rostros radiantes, a pesar del cansancio por la intensa 
experiencia. Desde luego, ha sido una conferencia 
magnífica y esperamos que FEBS organice muchas más 
en el futuro.

1 �FEBS Ambassadors on Education. https://febs-edu.eu/
ambassadors.htm

2 �FEBS Education and Training Conference, the first-ever 
molecular life sciences education and training conference. 
https://febsetc.org/

científico de herramientas digitales basadas en la ciencia 
educativa, demostrando su utilidad práctica. David 
Smith demostró el impresionante y aterrador poder de 
la inteligencia artificial y Terry Maguire compartió sus 
ideas sobre cómo habilitar políticas muy necesarias para 
las herramientas digitales. Después de esto, Boris Jokic 
ofreció una inspiradora charla sobre cómo la educación 
resistirá los desafíos planteados por las megatendencias 
del mundo moderno.
Los talleres de un día de la tercera jornada se centraron en 
la tecnología de hojas de trabajo 
inteligentes (LearnSci) y en la 
inteligencia artificial (David 
Smith) para complementar las 
charlas de la sesión de la mañana. 
Después del almuerzo (sí, todo 
esto fue antes de comer), los 
participantes visitamos famosas 
ruinas históricas cerca de la 
región: Side y Aspendos. Un momento que aprovechamos 
para conocernos un poco mejor mientras disfrutábamos de 
la impactante belleza de la zona.
El enfoque del último día estuvo en nosotros, los 
educadores: Terry Maguire y Sybille Reichert hablaron 
sobre la formación de los profesores; Damjana Kastelic 
compartió su experiencia en el diseño e implementación 
de redes de doctorado y Marco A. de Carvalho Filho 
nos habló sobre cómo transformar la educación 
para adaptarnos al inevitable cambio que estamos 
experimentando.
El único taller de un día fue impartido por Marco 
A. de Carvalho Filho sobre el uso del método de 
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“El Stryer”, un libro  
de referencia en Bioquímica

Ana M. Mata 
Departamento de Bioquímica y Biología Molecular y Genética. 

Universidad de Extremadura, Badajoz, España

Lubert Stryer, recientemente fallecido, es el 
autor del libro “BIOQUÍMICA, con aplicaciones 
clínicas”, que escribió primero en solitario y en 
ediciones siguientes con los coautores Jeremy M. 
Berg y John L. Tymocko.
El “Stryer”, como siempre lo llamamos, ha sido 
y es un libro de referencia que utilizamos mucho 
en la época de estudiantes. Y después, también 
lo seguimos utilizando como docentes para la 
preparación de las clases. Los distintos temas se 
exponen de una forma clara, empezando por las 
nociones más sencillas hasta ir profundizando en 
aspectos más complejos, actualizando su contenido 
en las sucesivas ediciones. El libro contiene muy 
buenos esquemas caracterizados por su sencillez, 
pero llenos de detalles, que hacen mucho más 
atractiva la visualización y el aprendizaje de las 
distintas estructuras moleculares y su función y 
regulación. También incluye problemas y técnicas 
experimentales, y cuenta con materiales de apoyo 
de gran utilidad. Recuerdo que en sus primeras 
ediciones se podían adquirir transparencias y 
diapositivas de las figuras del libro que servían de 
gran ayuda para la impartición de las clases, ya que 
Internet no existía, como herramienta útil en la 
elaboración de figuras para la docencia. 
Hoy día, el “Stryer” está disponible no sólo en 
papel sino también en versión digital. Es un libro 
emblemático de Bioquímica, se ha traducido a 
numerosos idiomas y, en su edición escrita y como 
“eBook”, está presente en las bibliotecas de todas las universidades. Su forma de enseñar los distintos aspectos 

de la Bioquímica y Biología Molecular hace que haya contribuido 
a la formación de millones de estudiantes de todos los países desde 
su primera edición en 1975 y seguro que se seguirá utilizando en las 
generaciones futuras por estudiantes, docentes y no docentes. En 
resumen, este comentario va acompañado de un agradecimiento a Lubert 
Stryer y sus posteriores coautores, por la idea de escribir el “Stryer”, por 
su contribución al aprendizaje y enseñanza de la Bioquímica y de la 
Biología Molecular.  
Lubert Stryer es conocido en todo el mundo por este libro, pero 
también por sus contribuciones científicas, entre las que destaca 
el desarrollo de métodos para medir distancias entre moléculas por 
fluorescencia mediante FRET, que muchos hemos aplicado al estudio 
de interacciones moleculares en nuestra investigación, ya que son de 
amplio uso. 

BIOQUÍMICA
Lubert Stryer
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Le llamaban Trinidad

Javier Buceta 
Instituto de Biología Integrativa de Sistemas

I2SysBio, CSIC-Universitat de València

Así reza el título en español de un famoso 
espagueti-western en tono de comedia. 
Sin embargo, el lector queda avisado: esta 
columna no tiene nada de gracioso, trata 
de una pesadilla hecha realidad. También 
es la reseña de una novela gráfica que nos 
cuenta los hechos detrás de la pesadilla. El 
tema y sus implicaciones son conocidas. 
En 1947 la revista Life publicó las fotos 
de la primera detonación de una bomba 
atómica en la Tierra. Ocurrió dos años 
antes en el desierto de Nuevo México, 
el 16 de Julio de 1945. El nombre del 
“artefacto”, tal y como se referían a la 
bomba el personal involucrado en el 
proyecto: Trinity. Las fotos de la secuencia 
de detonación habían sido desclasificadas 
por la comisión de la energía atómica 
de EE.UU. Esas fotografías sirvieron 
para que el físico G. I. Taylor estimara 
la potencia destructora de Trinity (un 
dato no desclasificado en ese momento): 
alrededor de 20 millones de kilos de TNT. 
Como dato, un kilo de TNT es suficiente 
para destruir un coche. Pocas semanas 
después de la detonación de Trinity, el 
9 de agosto, se utilizaría un “artefacto” 
similar contra la población de Nagasaki: Fat Man. Fat Man 
llevaba una carga de plutonio de unos seis kilos, pero se 
estima que “sólo” explotó un kilo, liberando una energía 
mortífera equivalente a la de Trinity. El 2 de septiembre 
el emperador Hirohito firmaría la rendición de Japón en el 
destructor USS Missouri poniendo fin a la Segunda Guerra 
Mundial y dando principio a la era atómica, la Guerra Fría 
y la carrera armamentística nuclear.
La obra Trinity. Historia gráfica del Proyecto Manhattan 
recorre la concepción, ejecución y consecuencias del 
proyecto Manhattan en formato de novela gráfica. Se trata 
de la primera obra del ilustrador Jonathan Fetter-Vorm que 
ha continuado explorando el tema ciencia-historia-sociedad 
en su última obra: Moonbound. Apollo 11 and the Dream of 
Spaceflight (2019). Es imposible “leer” este cómic sin hacer 
paralelismos con la reciente Oppenheimer de Christopher 
Nolan y debemos agradecer que su estreno haya permitido 
la reedición en 2023 de este cómic publicado originalmente 
en 2012. Sin intención de comparar, una de mis críticas a 
la película es que, sin conocer la historia de antemano, el 
espectador pierde detalles y puede ser difícil seguir el orden 
temporal. El cómic en este sentido es claro y, si el lector está 
tentado de ver la gran película de Nolan, le recomendaría 
siempre leer el cómic antes. Un cómic que, como la película, 
se basa en gran parte en la novela American Prometheus de 
K. Bird y M. J. Sherwi (2006). Aun así, la obra de Michael 
Gallagher y Fetter-Vorm, comenzando por el título, pone 
el acento en el objeto (la bomba) más que en el sujeto (los 
posibilitadores Oppenheimer y el general Groves). Esto 

le permite desarrollar un tono didáctico 
que se esfuerza en contar la ciencia detrás 
de la bomba. En este sentido, el cómic 
es riguroso, bien documentado, y explica 
de forma sencilla tanto el nacimiento 
y los rudimentos de la física nuclear 
como el papel que jugaron diferentes 
científicos y científicas: Curie, Fermi… 
El cómic también es devastador al 
contraponer la genialidad y la belleza 
detrás del descubrimiento científico 
con la ingenuidad y culpabilidad de 
sus creadores y el horror causado. 
Históricamente, el cómic relata también 
de forma rigurosa y entretenida los 
tiempos a finales de la Segunda Guerra 
Mundial y no duda en aleccionar sobre el 
sinsentido de las guerras ni en exponer la 
crueldad humana.
Visualmente, Fetter-Vorm explota 
muy bien el formato y la composición 
jugando a la vez con las viñetas y el 
dibujo de fondo de página. A veces para 
contar de forma simultánea diferentes 
aspectos de la historia. El estilo es muy 
cinematográfico, con un buen guion, 

donde sobrecogen las páginas dobles de la detonación 
en Nuevo México o de las explosiones en Hiroshima y 
Nagasaki. En este sentido, dibujar situaciones y personas 
que forman parte del imaginario popular es complicado. 
Fetter-Vorm se escapa porque no busca evocar LA foto con 
sus dibujos, aunque sean realistas. Aun así, la calidad de 
dibujo es irregular; detallado en la mayoría de las viñetas, 
pero también descuidado en otras. Al final del cómic, 
Gallagher y Fetter-Vorm reconocen que 150 páginas son 
pocas para contar todas las ramificaciones de la historia. 
Ciertamente, para desgracia del lector, el cómic se hace corto 
y uno se queda con ganas de saber más. Afortunadamente 
los autores proporcionan una buena lista de recursos y libros 
donde seguir indagando sobre esta dramática historia de la 
humanidad. En resumen, Trinity es un entretenido, riguroso 
y didáctico cómic. Como científico, al leerlo se queda la 
desolación de ver como una bellísima historia del potencial 
del conocimiento humano termina convirtiéndose en un 
drama horroroso. Un drama y también una amenaza que 
persiste. Hoy en día se estima que hay almacenadas decenas 
de miles de ojivas nucleares, algunas con una capacidad de 
destrucción miles de veces superior a la de Trinity. Como 
ávido lector de cómics, se queda el reconocimiento por 
una buena obra que fue seleccionada entre las diez mejores 
novelas gráficas de 2013 por la Asociación de Bibliotecas 
de Estados Unidos.

Trinity. Historia gráfica del 
Proyecto Manhattan

Michael Gallagher (guion),  
Jonathan Fetter-Vorm (ilustración)

Maryflor Suárez (traducción)

Editorial Big Sur 
Barcelona (2023)

160 p.
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Emilio Lora-Tamayo D’Ocon (1950-2024)

El pasado 29 de marzo fallecía a los 73 años 
Emilio Lora-Tamayo D’Ocon, físico, investigador 
y figura clave en la historia reciente de la ciencia 
española y el Consejo Superior de Investigaciones 
Científicas (CSIC). Su vida es un ejemplo de 
dedicación al servicio de la sociedad española, a 
través de su labor investigadora y sobre todo de la 
gestión pública.
Nacido en 1950, era hijo de Don Manuel Lora 
Tamayo, ministro de Educación y también 
presidente del CSIC, quien jugó un papel 
protagonista en el desarrollo científico de España 
en los años sesenta. Emilio, se graduó y recibió un 
doctorado en Ciencias físicas por la Universidad 
Complutense de Madrid y obtuvo un diploma 
de Estudios Avanzados en la Universidad Paul 
Sabatier de Toulouse. Tras pasar por el Instituto 

Torres Quevedo (CSIC) como Colaborador 
Científico, fue l lamado a participar en la 
creación del Instituto de Microelectrónica de 
Barcelona en el que desarrollaría el resto de su 
trayectoria científica y en dónde contribuiría 
a la configuración de infraestructuras de gran 
importancia estratégica. 
Como investigador, se especializó en el estudio de 
la física y tecnología necesarias para el desarrollo 
de materiales semiconductores y su aplicación 
en la fabricación de dispositivos electrónicos. Su 
aportación fue determinante para la promoción y 
desarrollo en España de la microelectrónica, una 
disciplina emergente en aquel momento, pero 
de gran potencial para la comunidad científica 
y la industria en nuestro país. En 1989 obtuvo 
la cátedra de Electrónica de la Universidad 

Rigor y excelencia al servicio de la ciencia en España
César Nombela Arrieta 
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Autónoma de Barcelona, lo que le permitió dar 
cauce a una vocación académica y docente a la 
que también se entregó con pasión. Su carrera 
tuvo una clara dimensión internacional, a través 
de sus estancias en el Laboratorio de Informática 
y Electrónica de Grénoble y en la Universidad de 
Berkeley, en la cual fue profesor visitante en el 
2008. Autor de más de cien trabajos científicos 
y siete patentes, lideró numerosos proyectos 
de investigación a nivel nacional internacional. 
Las aportaciones científicas de Emilio han sido 
reconocidas por sus colegas y le llevaron a ser 
nombrado miembro de la Real Academia de 
las Ciencias y las Artes de Barcelona y la Real 
Academia San Dionisio de Jerez.
Su bagaje como investigador y su capacidad de 
gestión no pasaron desapercibidas, y en 1996 fue 
llamado por César Nombela para ocupar una de 
las vicepresidencias del CSIC junto a Miguel 
García Guerrero. Durante esos años (1996-2001) 
se fragua entre ellos una estrecha y duradera 
amistad, cimentada en el respeto y devoción 
por la institución y reforzada durante jornadas 
maratonianas de trabajo. En un contexto nacional 
marcado por la necesidad de ejecutar recortes en 
el gasto público, durante este periodo el CSIC 
experimenta contra todo pronóstico un notable 
crecimiento tanto de presupuesto como de la 
plantilla de personal investigador. Consciente del 
compromiso de la institución con las necesidades 
de la sociedad, aún como vicepresidente, Emilio 
asumió la difícil tarea de dirigir el Comité 
Científico asesor creado para estudiar las acciones 
a tomar frente al vertido del buque Prestige y 
mitigar los efectos del desastre ecológico.
Tras la dimisión de Rolf Tarrach en 2003, Emilio 
accedió a la presidencia del CSIC, puesto que 
ocuparía durante algo más de un año. A lo largo 
de este periodo sentó las bases del proyecto que 
llevaría la transformación del organismo en 
Agencia Estatal, con el objetivo de flexibilizar 
y modernizar la gestión del organismo. Su bien 
hacer le llevó a ser reclamado para ejercer la 
presidencia en un segundo mandato que duró 
casi seis años (2012 al 2017). Al comienzo de 
esta etapa se encuentra a la institución en una 
situación crítica, severamente impactada por los 
recortes presupuestarios impuestos durante la 
grave recesión económica. Con solvencia, rigor y 
gran sentido de la responsabilidad, supo establecer 
diagnósticos y plantear un plan estratégico 
orientado a racionalizar el uso de los escasos 

recursos, optimizar la gestión, y garantizar la 
estabilidad laboral del personal. Fueron medidas 
drásticas que contribuyeron de forma fundamental 
a solventar los problemas que afectaban al 
organismo.
Siguiendo la estela de su predecesor en la 
presidencia del CSIC, y retomando su carrera 
univers i ta r ia , fue  nombrado rector  de  la 
Universidad Internacional Menéndez Pelayo 
(UIMP), donde permaneció algo menos de 
un año. Su prematuro relevo, motivado por 
el cambio de gobierno en 2018, impidió que 
llevase a cabo un ambicioso plan estratégico 
a cuyo diseño dedicó grandes esfuerzos aun 
sabiendo que muy probablemente no vería la 
luz. La dedicación académica de Emilio culmina 
en 2018 con su nombramiento como Rector 
de la Universidad Camilo José Cela. Lejos de 
acomodarse, allí emprendió reformas académicas 
sustanciales, priorizó la innovación y destacó por 
la puesta en marcha de un innovador programa 
que garantizó la enseñanza durante la pandemia 
en 2020. 
Se trata sin duda de una trayectoria vital 
excepcionalmente brillante, plagada de logros 
científicos, y éxitos en tareas directivas y de 
gestión. Una trayectoria cimentada en la búsqueda 
de la excelencia, la honestidad intelectual y 
el compromiso con su país. Y una trayectoria 
inspirada en el  convencimiento del  papel 
fundamental y benéfico que la ciencia ha de jugar 
en la sociedad, y el anhelo de situar a la ciencia 
española en el lugar que merece en el contexto 
internacional. De carácter abierto y dialogante, sus 
colaboradores directos le recuerdan como alguien 
generoso con su tiempo, accesible, de trato siempre 
exquisito y con un fino sentido del humor. Emilio 
demostró un respeto extraordinario por todas las 
instituciones en las que trabajó, así como por el 
legado de sus predecesores, sin renunciar por 
ello a una clara impronta personal necesaria para 
asumir nuevos retos y acometer reformas durante 
sus mandatos. Supo compaginar las exigencias 
de una carrera fructífera ejerciendo numerosas 
responsabilidades, con la construcción y el cuidado 
de una familia muy unida. Su mujer Maloles y sus 
hijos le acompañaron permanentemente en los 
últimos meses de su enfermedad. Deja una gran 
admiración y afecto en aquellos que compartieron 
tarea con él y una huella indeleble en la historia 
del sistema científico y educativo español de las 
últimas décadas. Descanse en paz. n
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Xavier Pujol Gebellí (1962-2024)

El pasado 7 de abril falleció inesperada y 
prematuramente, poco antes de cumplir 
los 62 años, Xavier Pujol, periodista 
enamorado de la ciencia, entusiasta  
divulgador de la misma y excelente amigo 
nuestro. Deja dos hijas comprometidas 
con el recuerdo de la gran labor que hizo 
su padre. Quisiéramos que esta breve nota 
sirva como una pequeña adhesión a ese 
compromiso.
Xavier Pujol  fue colaborador de El 
País (1995-2010), donde desarrolló buena parte de su 
carrera. También escribió y colaboró en Avui, National 
Geographic, TVE, madri+d y en sus últimos años en el 
diario Ara, habiendo sido redactor jefe de la revista 
Ciencia y Vida. Contribuyó a la biografía científica 
con su libro “Biografía del cáncer. La aventura de Joan 
Massagué” (Península 2004), relato en paralelo de dos 
luchas contra el cáncer: la de la investigación del gran 
bioquímico y oncólogo catalán, y la personal de una 
paciente con un cáncer raro. Esta segunda lucha llena 
de sentido la labor del investigador. 
La SEBBM tiene una deuda impagable con Xavier. 
Él fue pieza central del cambio de la revista SEBBM 
desde su estatus inicial de boletín al de publicación 
con verdadero nivel de revista de actualidad y política 
científica española, sin por ello perder su condición 
de hilo conductor intrasocietario. Podemos dar fe de 
la inmensa labor de Xavier Pujol como director de la 
publicación durante 20 años. Sinceramente, creemos 
que sin él la revista no existiría. 
Además de director era responsable de la entrevista 
a científicos y políticos relevantes que incluía 

cada número y escribió numerosos 
artículos sobre política científica que 
tuvieron gran impacto. Su inquietud 
por buscar y sugerir temas candentes, 
controvertidos, siempre con el ánimo 
de hacer la revista cada vez mejor, era 
incesante. Era admirable su olfato, su 
profesionalidad y su gran formación, 
espoleada por su gran afición a la 
ciencia. 
Xavier también participó y contribuyó 

centralmente al éxito del Pacto de Estado por la 
Ciencia, presentado por la SEBBM en Madrid 
en 2004, y del Manifiesto de Oviedo, firmado por 
el presidente en ejercicio y seis expresidentes de 
SEBMM, que se publicó en el congreso de Oviedo 
de nuestra sociedad (2009). Ambos tuvieron gran 
repercusión. Entre otras cosas, exigían estabilidad 
en la financiación de la ciencia y también preservar 
la contribución a la investigación básica. 
Xavier  era  una persona entrañable, que 
compatibi l izaba habitualmente su utopía 
personal con la imperfecta realidad mediante un 
particularísimo sentido del humor. De talante 
aparentemente tranquilo, estaba en un constante 
estado de inquietud interior por mejorar todo 
aquello en lo que estaba involucrado. No ha vivido 
todo lo esperable, así que vamos a echarlo mucho 
tiempo en falta, a él, a su finura y agudeza y, también, 
a sus frescas y a veces ácidas críticas. Dedicamos esta 
necrológica a sus hijas Joana y Eulalia, a quienes 
enviamos, en nuestro nombre y en el de la SEBBM, 
el pésame más sentido. n

Periodista científico y primer director (1998-2017)  
de la revista SEBBM 

Virginia Nunes (1956-2024)
catedrática de genética de la Universidad de Barcelona e investigadora del 
IDIBELL, nos dejó el pasado 24 de mayo a la edad de 67 años. Queremos que 
estas palabras sirvan para recordar su trabajo científico y docente,  
y sobre todo para recordar su valor personal y calidad humana.

Virginia Nunes nació el 15 de agosto de 1956. Se 
licenció en Ciencias Biológicas por la Universidad 
Autónoma de Barcelona. Realizó su tesis doctoral 

sobre genética humana en el Hospital de Sant 
Pau bajo la tutela de la Dra. Montserrat Baiget, 
donde estudió enfermedades genéticas sanguíneas 

Joan Guinovart, Vicente Rubio , Miguel Ángel de la Rosa y Joaquim Ros 
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Raúl Estévez y Manuel Palacín 
Universidad de Barcelona, IDIBELL (RE),  

IRBB (MP) y CIBERER.
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como la talasemia y las hemofilias. Posteriormente, 
realizó una estancia en el laboratorio del INSERM 
en el Hôpital Henri Mondor (Créteil, Francia). En 
1990, ganó una plaza de investigadora en el IRO 
(ahora IDIBELL), donde estuvo hasta la actualidad 
siendo responsable del Centro de Genética Médica 
y Molecular. Cuando trabajó en el laboratorio del 
Dr. Xavier Estivill, realizó muchos avances genéticos 
en la fibrosis quística, una de las enfermedades 
hereditarias más comunes. 
A principios de los años 90, inició una colaboración 
con el Dr. Manuel Palacín sobre la cistinuria, uno de 
los primeros trastornos del metabolismo descritos. Su 
trabajo colaborativo los llevó a identificar el primer 
gen responsable de una enfermedad genética en 
España, la cistinuria, al que le siguieron otros genes 
de enfermedades relacionadas con el transporte de 
aminoácidos. Su preocupación por la genética de 
las enfermedades raras dentro de la red CIBERER 
le llevó a liderar los estudios iniciales del papel del 
ADN mitocondrial en el síndrome de Wolfram, 
También estudió otras patologías relacionadas 
con el ADN mitocondrial en colaboración con el 
Dr. Francesc Cardellach. Una vez demostrada su 
capacidad en la identificación de las causas genéticas 
de enfermedades raras, Virginia quiso abordar la 
generación y estudio de modelos animales de estas 
enfermedades, para así avanzar en sus mecanismos 
fisiopatológicos, y sobre todo, para desarrollar nuevas 
estrategias terapéuticas. En esta fase, colaboró con 
el Dr. Raúl Estévez en las bases moleculares de la 
enfermedad Leucoencefalopatía megalencefálica, 
una afectación de la mielina. 
En la cistinuria, fue capaz de desarrollar un 
medicamento para su tratamiento, que fue aprobado 
por la Agencia Europea del Medicamento, La patente 
de este medicamento fue licenciada a una empresa 
farmacéutica que está actualmente preparando la 
realización de ensayos clínicos. 
De este modo, Virginia Nunes fue capaz de 
cerrar una carrera científica brillante, desde el 
descubrimiento de nuevos genes de enfermedad a 
identificar nuevos tratamientos contra estas, gracias 
al uso de los conocimientos obtenidos a partir 
de modelos animales. Es su trabajo sin duda un 
ejemplo para otros investigadores en el estudio de 
enfermedades raras.
V irginia  se  incorporó poster iormente a l 
Departamento de Ciencias Fisiológicas de la 
Universidad de Barcelona, en el campus de Bellvitge, 
donde constituyó la Unidad de Genética. Allí 
impregnó a sus estudiantes de Medicina y Ciencias 

Biomédicas de sus conocimientos de genética. 
Virginia disfrutaba de la docencia y del contacto con 
sus estudiantes. Como buena profesora, deja una 
huella imborrable en sus alumnos y otros profesores 
de la Facultad. 
A pesar de su excelente trayectoria científica y 
docente, lo que más recordamos sus colaboradores 
y amigos de Virginia es su personalidad. Siempre 
recordaremos a Virginia con una sonrisa en su rostro 
o con una forma de reír inimitable, incluso en los 
momentos más difíciles de su enfermedad. Así mismo, 
incluso cuando ya parecía que había ninguna solución 
para su enfermedad, su positivismo estaba siempre 
presente. Su forma de actuar será indudablemente 
una fuente de inspiración para todos nosotros en los 
años venideros.
Quizás su personalidad sea el resultado de haber 
vivido en una familia afable y artística, no en 
vano su padre fue uno de los directores de cine 
representativos de la Escuela de Barcelona. Tal 
vez su entorno familiar también le inspiró a ser 
siempre una persona dispuesta a colaborar y ayudar. 
Pero, es esencial recalcar que Virginia siempre 
defendía aquello que consideraba justo y criticaba 
las actitudes que ella no veía bien, hablando con 
sinceridad y sin ataduras. Aun así, sus críticas 
quedaban empequeñecidas por su sonrisa y esa 
risa característica que mencionábamos, tenía  la 
habilidad de aplacar el viento de la discordia, 
devolviendo la calma al mar bravío. n

Descansa en paz, amiga...
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Comunicación cerebro-músculo  
en el envejecimiento muscular

Descubiertos en los años se-
tenta, los relojes circadianos 

son fundamentales para la regulación 
del tiempo biológico en la mayoría 
de las células del cuerpo humano. 
Estos mecanismos internos ajustan 
los procesos biológicos a un ciclo de 
24 horas, permitiendo la sincroniza-
ción de las funciones celulares con 
las variaciones diarias del entorno. El 
estudio publicado en Science, lidera-
do por Pura Muñoz en colaboración 
con el grupo de S. Aznar-Benitah, 
ha descubierto cómo la sincroniza-
ción entre el reloj circadiano cere-
bral y el reloj periférico del músculo 
esquelético (y también el de la piel 
– demostrado en otro estudio reali-
zado de forma paralela y publicado 
en Cell Stem Cell), es esencial para 
el funcionamiento adecuado del  

musculo. El estudio revela que los 
relojes circadianos centrales y perifé-
ricos se coordinan para regular la ac-
tividad diaria del músculo y garantiza 
el desarrollo del 50% de las funciones 

circadianas de los tejidos, incluyendo 
procesos vitales como la actividad de 
las mitocondrias y el metabolismo. 
La sincronización entre los relojes 
cerebral y periféricos previene el en-
vejecimiento prematuro del músculo 
y mejora su función. En este mismo 
sentido, el estudio demuestra que la 

restauración del ritmo circadiano re-
duce la pérdida de masa muscular y 
de fuerza. Los resultados de estudio 
han mostrado también que la ali-
mentación restringida en el tiempo 
(‘Time-restricted feeding’ o TRF), 
que implica comer solo durante la 
fase activa del día, puede reemplazar 
parcialmente el reloj central y mejorar 
la autonomía del reloj muscular. Lo 
que aún es más relevante, esta restau-
ración del ritmo circadiano a través de 
TRF es capaz de mitigar la pérdida 
muscular, el deterioro de las funciones 
metabólicas y motoras y la disminu-
ción de la fuerza muscular en ratones 
viejos. Estos hallazgos tienen implica-
ciones importantes para el desarrollo 
de terapias contra el envejecimiento 
muscular y la mejora del rendimiento 
físico en la edad avanzada.  ■

Ivana Nikolic, Irene Ruiz-Garrido, María Crespo, Rafael Romero-Becerra, Luis Leiva-Vega, Alfonso Mora, Marta León, Elena Rodríguez, 
Magdalena Leiva, Ana Belén Plata-Gómez, María Beatriz Álvarez Flores, Jorge L Torres, Lourdes Hernández-Cosido, Juan Antonio 
López, Jesús Vázquez, Alejo Efeyan, Pilar Martin, Miguel Marcos, Guadalupe Sabio. 2024. Lack of p38 activation in T cells increases 
IL-35 and protects against obesity by promoting thermogenesis. EMBO Rep. doi: 10.1038/s44319-024-00149-y.

El papel de IL-35 en la obesidad y la termogénesis
La obesidad es una epide-
mia de salud a nivel mundial 

grave debido a que causa un mayor 
riesgo de sufrir patologías mortales 
como la diabetes tipo 2, las enfer-
medades cardiovasculares y el 
cáncer. Un estudio del equipo de 
Guadalupe Sabio en el CNIO, 
publicado en EMBO Reports, 
revela el papel crucial de la se-
ñalización de la quinasa p38 en 
células T tanto en la inflamación 
crónica asociada a la obesidad 
como en el funcionamiento del te-
jido adiposo. Ivana Nikolić e Irene 
Ruiz-Garrido descubrieron que 
esta vía se altera en las células T in-
filtradas en la grasa de personas con 
obesidad. Al bloquear esta vía en 
modelos animales alimentados con 
una dieta rica en grasa, observan que 

engordaban menos, manteniendo 
la capacidad termogénica del tejido 
adiposo pardo y eliminando energía 
en forma de calor. Para entender el 
mecanismo molecular, evaluaron la 

señalización en células T deficien-
tes en p38 mediante modificación 
genética en ratones o con el uso 
de inhibidores en células T huma-
nas. Encontraron que la inhibición 
de p38 en células T activa la vía de 
mTOR, aumentando la producción 
de la citoquina IL-35 por las células 

T reguladoras, protegiendo contra 
la obesidad inducida por dieta, la 
diabetes tipo 2 y el hígado graso. 
Además, demuestran que la IL-35 
activa el tejido adiposo pardo y au-

menta la termogénesis, mejo-
rando el perfil metabólico de 
los ratones. También evalúan 
los niveles de esta citoquina en 
personas con obesidad, donde 
la capacidad termogénica de 
la grasa parda está disminuida 
y observan que los niveles de 

IL-35 son menores, lo que encaja 
con la disminución de la capacidad 
termogénica de estas personas. Este 
artículo identifica la señalización de 
p38 y la citoquina IL-35 como pro-
metedoras dianas terapéuticas para 
tratar la obesidad y mejorar la salud 
metabólica.   ■
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Un modelo que asocia la ELA a las ribosomopatías
Con objeto de entender las 
causas moleculares que deri-

van en la muerte de neuronas mo-
toras en pacientes de ELA, el grupo 
liderado por O. Fernández-Capetillo 
se centra en la mutación más frecuen-
te, C9ORF72. Esta mutación deriva 
en la generación de unos dipéptidos 
repetidos ricos en arginina, (PR)n y 
(GR)n, que se acumulan en el nu-
cleolo y son tóxicos para cualquier 
célula animal. En trabajos anteriores 
describen como estos péptidos son 
una especie de pegamento que recu-
bre todo el ARN celular, impidiendo 
así de manera global cualquier reac-
ción que use ARN como substrato. 
En base a este trabajo, plantean que, 
dado que el ARN más abundante en 
una célula es el ribosómico (ARNr), 
la presencia de estos péptidos podría 
impedir la formación de nuevos ribo-

somas, y así derivar en la acumulación 
de proteínas ribosomales huérfanas 
en el citoplasma. Estudios de pro-
teómica confirmaron esta hipótesis, 
sugiriendo que, al menos para los pa-
cientes de C9ORF72, su enfermedad 

podría ser similar a una ribosomo-
patía. Una vez definido el problema, 
se pueden adoptar dos vías para de 
tratar de solucionarlo: o se producen 
menos proteínas ribosomales, o se 
eliminan las ya agregadas. En el 
trabajo muestran que, de hecho, 

reducir la tasa de biogénesis ribo-
somal, ya sea reduciendo los nive-
les de MYC o inhibiendo mTOR, 
mejora la viabilidad de células 
expuestas a los péptidos (PR)n 
in vitro e in vivo. Cabe también 
mencionar que la expresión sisté-
mica de (PR)n en un ratón acelera 
su envejecimiento, sugiriendo una 
relación entre los mecanismos 
moleculares que inician la ELA y 
el envejecimiento celular. En el fu-
turo se tratará de entender mejor 
la relación que existe entre ELA 
y el envejecimiento, formas de 
explorar otras maneras de reducir 
la carga de proteínas ribosomales 
disfuncionales como una posible 
terapia y, finalmente, tratar de en-
tender cómo de generalizado es 
este problema en los pacientes de 
ELA. ■

Oleksandra Sirozh, Anabel Saez-Mas , Bomi Jung, Laura Sánchez-Burgos, Eduardo Zarzuela, Sara Rodrigo-Pérez, Ivan Ventoso, Vanesa 
Lafarga, Oscar Fernández-Capetillo. 2024. Nucleolar stress caused by arginine-rich peptides triggers a ribosomopathy and accelerates 
aging in mice. Mol Cell. 84(8):1527-40.e7. doi: 10.1016/j.molcel.2024.02.031.
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La relación entre la proteína cereblon, el receptor 
cannabinoide CB1 y la amnesia

El cannabis afecta a nuestro ce-
rebro mediante la activación del 

receptor CB1 cannabinoide (CB1R). 
Este receptor metabotrópico se ex-
presa ampliamente en terminales de 
neuronas excitadoras e inhibidoras y 
disminuye la liberación de neurotrans-
misores, modulando así la función 
cerebral de una manera dependiente 
de contexto. Sin embargo, los detalles 
moleculares de esta acción multimo-
dal de CB1R son poco conocidos. El 
grupo de Manuel Guzmán (UCM-
CIBERNED-IRYCIS-IUIN), en 
colaboración con investigadores del 
INSERM (Francia), el Instituto Ca-
jal, la UB, la UPV y el IQM, ha de-
mostrado que la proteína cereblon 
(CRBN; el adaptador de sustratos 
del complejo E3 ubiquitina ligasa 

Cullin4A-DDB1-Roc1) interac-
ciona directa y específicamente con 
el dominio intracelular de CB1R sin 
afectar a la ubiquitinación del recep-
tor. En ratones, esta interacción CB1R-

CRBN tiene lugar mayoritariamente 
en células principales del hipocam-
po e inhibe la actividad presináptica 
de CB1R. Esto, a su vez, facilita la 
transmisión excitadora y los pro-
cesos de memoria y aprendizaje. 
Análogamente, la deleción selectiva 

de CRBN en neuronas glutamatér-
gicas telencefálicas da lugar a una 
hiperactivación patológica de CB1R 
que inhibe la transmisión excitadora 
y los procesos cognitivos, lo cual re-
capitula la discapacidad intelectual 
no sindrómica que manifiestan los 
pacientes que portan mutaciones 
inactivantes del gen CRBN. Estos 
hallazgos proporcionan un nue-
vo marco conceptual para ayudar 
a comprender la base molecular 
de una conocida propiedad de los 
cannabinoides: su actividad am-
nésica. Además, el estudio apoya 
la idea de que conocer los detalles 
de la señalización multimodal de 
CB1R  podría ser importante para 
diseccionar los efectos terapéuticos 
y adversos del uso del cannabis.  ■
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Papel inesperado del factor de respuesta  
a hipoxia HIF1a en el control del flujo glucolítico

Una de las respuestas celulares 
ejecutadas por los factores 

de respuesta a hipoxia HIF es la 
supresión de la actividad mitocondrial 
para reducir el consumo de oxígeno 
y simultáneamente favorecer —
de manera general— la glucólisis 
vía HIF1a. Paradójicamente, los 
carcinomas renales de célula clara 
humanos —caracterizados por la 
activación constitutiva de HIF1α— 
muestran una disminución de la 
segunda fase de la glucolisis tras el paso 
catalizado por la enzima GAPDH. 
El trabajo del grupo liderado por 
Julián Aragonés (Instituto de 
investigación de la Princesa-UAM) 
ha dado respuesta a esta paradoja. 
GAPDH es una enzima glucolítica 
que convierte gliceraldehído 3-P en 
1,3-bis-fosfoglicerato en paralelo a 

la conversión de NAD+ en NADH, 
y su actividad puede inhibirse (por 
producto) cuando tiene lugar una 
elevación de NADH intracelular. 
El estudio muestra que la capacidad 
de HIF1a para inhibir la actividad 

mitocondrial y la lanzadera malato-
aspartato desencadenan un aumento 
de la relación NADH/NAD+ que 
compromete la segunda parte de la 
glucolisis. Este hecho tiene lugar en 
condiciones de deficiencia en el aporte 
de piruvato extracelular tal y como 

acontece en el microambiente tumoral 
de tumores sólidos. Cuando hay un 
aporte adecuado de piruvato —que 
funciona como aceptor electrones 
para oxidar NADH vía LDH-A— 
se impide el aumento en la relación 
NADH/NAD+ y se recupera el 
flujo glucolítico. Además, este efecto 
metabólico contribuye a explicar el 
papel de HIF1a como supresor de 
la proliferación de células tumorales. 
Por lo tanto, el trabajo muestra que 
el impacto de HIF1a sobre el flujo 
glucolítico depende del aporte de 
piruvato extracelular y plantea que 
los medios de cultivo habituales —
que no reflejan el aporte de piruvato 
intratumoral— enmascaran este 
efecto anti-glucolítico dependiente 
de HIF1a que había pasado 
desapercibido.  ■

Andrés A Urrutia, Claudia Mesa-Ciller, Andrea Guajardo-Grence, H Furkan Alkan, Inés Soro-Arnáiz, Anke Vandekeere, Ana Mar-
garida Ferreira Campos, Sebastian Igelmann, Lucía Fernández-Arroyo, Gianmarco Rinaldi, Doriane Lorendeau, Katrien De Bock, 
Sarah-Maria Fendt, Julián Aragonés. 2024. HIF1α-dependent uncoupling of glycolysis suppresses tumor cell proliferation. Cell Rep. 
43(4):114103. doi: 10.1016/j.celrep..114103. Epub 2024 Apr 11.

Una nueva diana terapéutica en alfa-sinucleína 
controla la conversión de oligómeros a fibras 
amiloides en Parkinson

La agregación de alfa-sinucleí-
na es una característica distin-

tiva del Párkinson. Es un proceso 
dinámico que implica la formación 
de especies oligoméricas que even-
tualmente se convierten en fibras 
amiloides. Estos oligómeros juegan 
un papel crucial en el desarrollo y 
progresión de la enfermedad. Sin 
embargo, su naturaleza dinámica y 
transitoria dificulta el estudio de su 
estructura y el desarrollo de terapias 
efectivas para bloquearlos. En un ar-
ticulo publicado en la revista Journal 
of the American Chemical Society, 
el grupo liderado por Salvador Ven-
tura de la Universidad Autónoma de 
Barcelona ha identificado una región 
en el N-terminal de alfa-sinucleína 

(P1-P2) que media la interacción 
específica y de alta afinidad de un 
pequeño péptido (PSMα3) con los 
oligómeros de alfa-sinucleína. Esta 

interacción bloquea la toxicidad de 
los oligómeros e inhibe la forma-
ción de fibras amiloides, siendo una 
potente diana para el desarrollo de 
moléculas anti-oligómeros con fi-
nes terapéuticos y diagnósticos. El 

estudio estructural de esta región 
en los oligómeros ha revelado que 
es indispensable para la transición a 
fibras amiloides, desempeñando un 
papel central en el proceso de agre-
gación. Así, las mutaciones en esta 
región están asociadas al desarrollo 
de párkinson familiar. En particular, 
los autores demuestran que la mu-
tación G51D, una de las variantes 
más agresivas, induce un cambio es-
tructural en esta región, generando 
oligómeros resistentes a la desagre-
gación por parte de la maquinaria 
celular. Esto sugieren que la región 
P1-P2 puede ser clave no solo para 
el desarrollo de nuevas terapias, sino 
también para desvelar las bases mo-
leculares del Párkinson.  ■
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dosier científicoLa sebbm contribuye  
al progreso de la Ciencia
Con un crecimiento continuado neto de 50 socios al año, que se traduce  

en más de 3.000 socios actuales, 19 grupos científicos  
y 700 inscritos a cada uno de nuestros congresos, promovemos la sociedad 

basada en el conocimiento 

Porque son de los nuestros*

* Serán socios protectores aquellas entidades que quieran contribuir al sostenimiento y desarrollo 
de la SEBBM y sean aceptadas como tales. Tendrán derecho a voto en las asambleas, pero no po-

drán ser elegibles para cargos directivos.

Más información sobre la figura  
de socio protector en: sebbm@sebbm.es  

o llamando al +34 627 814 415

Pero no estamos solos...
LOS SOCIOS PROTECTORES  

CONTRIBUYEN AL PROGRESO DE LA SEBBM



L a electroforesis es una técnica de labora-
torio que se usa para separar moléculas 
de ADN, ARN o proteínas en función de 

su tamaño y carga eléctrica. Se usa una co-
rriente eléctrica para mover las moléculas a 
través de un gel o de otra matriz y el propio 
usuario es quien, con ayuda de un marcador 
de tamaño, interpreta los resultados obte-
nidos en el gel. A menudo, la interpretación 
del gel puede ser desafiante debido a que se 
trata de una técnica generalmente de bajo 
rendimiento, lo que significa que no produce 
datos especialmente rápidos ni concluyentes.

La electroforesis capilar en gel, ECG, es una 
técnica de separación que permite analizar 
y detectar de forma cualitativa y cuantitati-
va moléculas tanto pequeñas como grandes 
gracias al uso de un capilar de pequeño diá-
metro (< 50 µm). Se trata de una técnica muy 
poderosa y recurrente en los laboratorios 
cuyos resultados se muestran en forma de 
electroferograma y gel.

La gama de bioanalizadores Qsep (BiOptic 
Inc.), emplea la electroforesis capilar com-
binada con detección por fluorescencia en 
cartuchos de gel, para un análisis rápido y 

VENTAJAS DE LA ELECTROFORESIS  
CAPILAR EN GEL FRENTE A LA  

ELECTROFORESIS TRADICIONAL 

Lola Llorente Ortega 
Life Science  
Product Specialist  
Controltecnica BIO, S.L.

PROBLEMAS COMUNES EN LA 
ELECTROFORESIS TRADICIONAL

• �Contaminación inter-pocillo entre 
muestras.

• �Problemas en la producción del gel: 
concentración incorrecta según tipo 
de muestras, presencia de burbujas, 
colocación incorrecta del peine dando 
lugar a pocillos demasiado profundos o 
superficiales.

• �Errores en la carga de muestras: exceso 
o defecto de muestra podría alterar los 
resultados, además, se corre el riesgo 
de perforar el causando problemas en la 
electroforesis.

• Problemas en la corriente eléctrica. 

VENTAJAS DE LA ELECTROFORESIS 
CAPILAR EN GEL

• �Gran sensibilidad permite resolver 
muestras muy poco concentradas  
(1pg/µL). • Alta resolución: posibilita 
analizar fragmentos muy similares  
en tamaño (1-4 bp).

• �Mínimo consumo de muestra y posibilidad 
de recuperación tras análisis: volumen 
requerido de muestra 2-20 µL y consumo 
de 0,1 µL/determinación pudiendo así 
recuperar el volumen restante intacto  
tras el análisis.

• �Tiempo de análisis corto: 2-7 min/
muestra.

• �Interpretación objetiva de los resultados: 
el tamaño e integridad de las moléculas es 
calculado gracias a un potente software de 
análisis.

Los dos modelos, Qsep1 y Qsep100, 
llevan la técnica de la ECG a todos los 
laboratorios adaptándose a cualquier 
rendimiento, flujo de trabajo y aplicación

“Electroforesis capilar en gel:  
el sustituto perfecto  

de los geles tradicionales”



VENTAJAS DE LA ELECTROFORESIS  
CAPILAR EN GEL FRENTE A LA  

ELECTROFORESIS TRADICIONAL 

preciso de las muestras de ácidos nucleicos, 
convirtiéndolos en equipos ideales para el 
screening de productos de PCR y control de 
calidad NGS.

Resumen 
El sistema de electroforesis capilar (CGE) 
serie QSep es un sistema totalmente auto-
matizado de análisis de fragmentos para 
DNA, RNA y proteínas. Este sistema de fácil 
uso simplifica el complicado y tedioso pro-
cedimiento del análisis por electroforesis en 
geles, ahorrando la preparación del gel, carga 
de las muestras, electroforesis y procesado 
de imágenes. 

Por su operativa, difiere absolutamente de la 
electroforesis en gel convencional: el capilar, el 
fluoróforo y la matriz en gel están integrados 
en un cartucho con su capilar individual inte-
grado. El chip integrado identifica el tipo de car-
tucho y permite al usuario monitorizar su esta-
do (número de runs realizados/restantes, tipo 
de cartucho, fecha de caducidad y fabricación, 
estado del mismo, necesidad de calibración/
recalibración…). Además, el sistema incluye un 

software user-friendly “Q-Analyzer”, cuya inter-
faz gráfica e intuitiva permite al usuario realizar 
sus análisis en unos pocos pasos. 

La serie Qsep es una poderosa herramienta 
para las Ciencias de la Vida, Agricultura, 
Industria Farmacéutica e Investigación  
Alimentaria, siendo sus aplicaciones entre 
otras:

l Screening de productos de PCR. 
l �Control de calidad de muestras de RNA/

DNA.
l Genotipado.  
l Paneles de microsatélites. 
l Next Generation Sequencing QC (NGS). 
l Fragmentación NGS/QC librerías. 
l �Polimorfismos de Longitud de Fragmentos 

de Restricción (RFLP).
l Análisis de Oligonucleótidos. 
l Análisis de DNA genómico. 
l �Purificación de Plásmidos y Análisis de  

Vectores clonados.
l Análisis de RNA. 
l �Protein Profiling (detección mediante  

fluorescencia).
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Alfonso Valencia Herrera 
nombrado Académico de la Real 
Academia de Medicina  
de Zaragoza
El pasado 9 de mayo 
se celebró la Sesión 
de recepción como 
Académico Corres-
pondiente del Prof. 
Dr. D. Alfonso Va-

lencia Herrera en la Real Academia de Medicina 
de Zaragoza. El Dr. Valencia, socio de la SEBBM, 
pronunció el discurso “El futuro por venir: genomas, 
inteligencia artificial y supercomputación”. La lau-
datio corrió a cargo del Excmo. Sr. D. Luis Miguel 
Tobajas Asensio, Presidente de la Academia, quien le 
impuso la medalla, le entregó el diploma en nombre 
de su Majestad El Rey Felipe VI y fue proclamado 
Académico Correspondiente de la Real Academia de 
Medicina de Zaragoza. El Sr. Presidente clausuró el 

acto dando la bienvenida al nuevo Académico Co-
rrespondiente. 
El Prof. Alfonso Valencia Herrera es en la actuali-
dad profesor ICREA y dirige el Departamento de 
Ciencias de la Vida del Barcelona Supercomputing 
Center en el que trabajan unas 200 personas —bió-
logos, biólogos computacionales, ingenieros, físicos, 
matemáticos, filósofos—, posiblemente sea el depar-
tamento de bioinformática y biología computacional 
más grande de Europa.  Investiga en el desarrollo de 
métodos de biología computacional y su aplicación a 
problemas médicos. Fuente: RAMZ
http://www.ramz.es/WebRAMZ/secc ion8.
do?enlaceMenu=seccion8#55

¡Enhorabuena por la distinción como Académico!

Premios III edición del concurso “Dibuja a una 
persona que se dedique a la ciencia y ponle 
un nombre” 
El pasado 12 de abril tuvo 
lugar la entrega online de los 
premios del concurso “Di-
buja a una persona que se 
dedique a la ciencia y ponle 
un nombre” que organiza 
el grupo Mujer y Ciencia 
de la SEBBM. Se han reci-
bido trabajos de alumnos y 
alumnas de colegios de dis-
tintos puntos de España. La 
evaluación y selección de los 
dibujos premiados se realizó 
de manera anónima desconociendo la autoría de los 
mismos. La comisión de evaluación ha destacado que 
-“las chicas tienen mayores habilidades artísticas y 
pictóricas que los chicos”-, un detalle que perciben, 
de manera continuada, desde la primera edición del 
concurso. Los premios cuentan con el patrocinio de 

la editorial Capitán Swing a 
quien agradecemos su cola-
boración. Los colegios de las 
alumnas premiadas recibirán 
un libro con temática “mujer 
y ciencia”.
Agradecemos a todos los 
colegios (Colegio Liceo 
Sorolla (Pozuelo de Alar-
cón, Madrid), CEIP Vir-
gen de Andévalo (Huelva), 
Jado Ikastetxea (Erandio, 
Bizkaia), Colegio Vedruna 

Centelles (Centelles, Barcelona), Colegio Rafae-
la Ybarra (Madrid), CEIP Oria Castañeda (Lepe, 
Huelva)) el esfuerzo realizado para organizar la co-
nexión on-line multitudinaria de entrega de premios 
y adaptarla a la jornada escolar.  Ello hizo que junt@s 
pudiéramos conocer y felicitar a las premiadas.



CONGRESO DE LA SEBBM
A Coruña 3 – 6 Septiembre 2024

#46congresoSEBBM

Fundación BBVA
Conferencia Inaugural ”Alberto Sols” 

Dr. Tak W. Mak
Canada University
University of Hong Kong

Metabolic and Neural Regulations of 
Immunity and Cancer

SIMPOSIOS
Educación

Manuel Becerra Fernández
Universidade de A Coruña (UDC)

Lidia Ruth Montes Burgos
Universidad del País Vasco (UPV/EHU)

Marina Lasa Benito
Universidad Autónoma de Madrid (CSICUAM)

Simposio Hispano 
Mexicano en Metabolismo

Aurora Gómez Durán
CIMUS, Santiago de Compostela

Guadalupe Sabio Buzo
CNIO, Madrid

Guillermo Elizondo Azuela
CINVESTAV, Mexicogermá

Targeting myeloid cells in 
solid tumors: where we
are?

Direna Alonso-Curbelo
IRB, Barcelona

Hind Medyouf
Institute for Tumour Biology and Experimental 
Therapy, Germany

María Casanova
CNIO, Madrid

The Functional Diversity of 
Structural Disorder

Xabier Salvatella
Instituto Investigación Biomédica, Barcelona

Javier Oroz
CSIC, Madrid

Irene Díaz-Moreno
Instituto de Investigaciones Químicas, Sevilla

Molecular regulation of 
quiescence in adult stem
cell populations

Noelia Urbán
IMBA, Viena

Shahragim Tajbakhsh
Istitute Pasteur, Francia

Carolina Florian
IDIBELL, Barcelona

The impact of integrative
research infrastructure in 
structural biology

José María Carazo
CNB-CSIC

Nuria Verdaguer
IBMB-CSIC

Juan Reguera
INSERM, Marsella

All in service of 
molecular biology: 
perspectives and 
challenges

Susana Ladra
Universidade de A Coruña (UDC)

Martín Garrido
Institute of Computational Biomedicine, 
Heidelberg

Óscar Rueda
MRC Biostatistics Unit, Cambridge

When molecular biology
embrases
nanotechnology: the
RNA therapies era

Cristina Fornaguera
IQS, Spain

Mike Mitchell
Pen University, US

Olivia Merkel
Germany

En la frontera de la 
regulación génica: 
avances en 
epitranscriptómica

Diana Guallar
CIMUS, Santiago de Compostela

Frank Lyko
DKFZ, Germany

Sandra Blanco Benavente
CIC - IBMCC

Thomas Surrey
CRG Barcelona

Javier Montenegro
CIQUS, Santiago de Compostela

James Pelletier
CSIC, Madrid

Más información:
https://congresos.sebbm.es/coruna2024/

Reconstituting biology: 
towards building life-like
systems from the bottom
up

Fundación Ramón Areces
Conferencia de Clausura

Professor Evan Roser
Harvard Medical School
in Boston

Adventures in Adipose Tissue Biology

FEBS National Lecture

Masashi Narita
CRUK, Cambridge. UK

Conferencia PABMB
Selene Lizbeth Fernández

School of Biotechnology & 
Biomolecular Sciences, Australia

Conferencia Niemeyer

Wendy González
CBSM, University of Talca. 

Chile

Conferencia Mujer y Ciencia

Patricia González-Rodríguez
IBiS, Sevilla

Conferencia Luis F. Leloir
Ricardo M. Biondi

IBIoBA, Buenos Aires. Argentina
Frankfurt University Hospital. Alemania

PREMIOS
Jóvenes Investigadores (FBBVA-SEBBM)

Mejor Tesis Doctoral (Fundación Lilly)
Trayectoria Investigadora (IBUB-SEBBM)

Mejor Artículo (SEBBM-”María Teresa Miras”)

Mejor Imágen (CerTest Biotec)
José Tormo (Bruker)

Mujer y Ciencia (SEBBM)
Redes Sociales (SEBBM)

ACTIVIDADES SATÉLITE
Exposición «Severo Ochoa: un científico apasionado

Bioquímica en la ciudad: «Grandes misterios de la neurociencia»

IMPaCT: Infraestructura de Medicina de Precisión

Impulsando el Talento Científico Nacional

Science and Music Sharing Notes

Meet the Expert

19 REUNIONES DE GRUPOS

150 CONFERENCIAS

+400 COMUNICACIONES

+600 CONGRESISTAS

María D. Mayán. CINBIO UVigo. 

Diana Valverde Pérez. CINBIO, Uvigo. 
Manuel Becerra. UDC. 

Carmen Rivas. CSIC-CIMUS.

Fernando Torres. INIBIC.

Curso Iniciación a la investigación

Foro de desarrollo profesional

Sesiones de Financiación Privada y Filantropía

Reunión Coordinadores de Grado y Máster 

SEBBM Junior Section

Coordina: Marina Lasa Benito

Coordina: Guadalupe Sabio

Coordina: María Casanova

Coordina: Irene Díaz-Moreno

Coordina: Isabel Fariñas

Coordina: José María Carazo

Coordina: Susana Ladra González y Carlos 
Fernandez Lozano

Coordina: María José Alonso

Coordina: Diana Guallar Artal

Coordina: Germán Rivas

46º

ORGANIZADORES
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Joan Guinovart, expresidente de SEBBM, 
recibe el Premio Israel Pecht 
El Dr. Joan Guinovart, expresidente 
de SEBBM y director honorario de la 
Revista SEBBM ha sido galardonado, 
junto al Dr. László Fésüs de la Socie-
dad Bioquímica Húngara (MBKE), 
con el  Premio Israel  Pecht 2024 
«FEBS Recognition Award for Outs-
tanding Contribution to the Molecular 
Biosciences Community». El premio, 
creado con motivo del 60 aniversario 
de la Federación de Sociedades Eu-
ropeas de Bioquímica (FEBS), tiene 
como objetivo elogiar a personas que 
han contribuido notablemente a mejorar las ac-
tividades de sus respectivas Sociedades Constitu-
yentes de la FEBS, a la par que han fomentado 
una colaboración de gran impacto con esta orga-
nización. De las candidaturas presentadas, los pre-
miados han sido seleccionados por las Sociedades 
Constitutivas de la FEBS. 
El Dr. Joan Guinovart es Profesor Emérito del Ins-
titute for Research in Biomedicine (IRB) de Barce-
lona, donde fue director fundador y líder de grupo 
desde 2005 hasta 2018. Asimismo, ocupa el puesto 
de Profesor Emérito en la Universidad de Barce-
lona. Su principal área de investigación se ha cen-
trado en el metabolismo del glucógeno. Durante 
su periodo como presidente de la SEBBM entre 
1996 y 2000, llevó a cabo una importante transfor-
mación en la sociedad, lo que resultó en la dupli-
cación del número de afiliados. Estableció alianzas 
con las Sociedades de Bioquímica de Francia e Ita-
lia, que permitió la realización de reuniones con-
juntas, e impulsó colaboraciones productivas con 

las Sociedades de Argentina y Chile. 
Además, lanzó la influyente Revista 
SEBBM, de la que fue editor jefe en-
tre 1997 y 2012, y presidió el Comité 
de Instrucción del Congreso FEBS 
celebrado en Barcelona en 1996, así 
como el Comité Científico del Con-
greso conjunto FEBS-IUBMB en 
Sevilla en 2012.
Establecida en 1964, la FEBS es una 
de las organizaciones más grandes de 
Europa dedicadas a las ciencias de la 
vida a nivel molecular. Cuenta con 

más de 30.000 miembros distribuidos en 39 so-
ciedades de bioquímica y biología molecular (sus 
“Sociedades Constitutivas”) en países de toda 
Europa y regiones adyacentes. La FEBS, como 
organización de base, da voz a una parte signifi-
cativa de la comunidad académica dedicada a la 
investigación y la enseñanza en Europa, así como 
en otras regiones del mundo. La FEBS, como or-
ganización académica sin ánimo de lucro, impulsa 
y respalda el avance de la bioquímica, la biología 
molecular, la biología celular, la biofísica molecu-
lar y disciplinas afines mediante sus revistas, con-
gresos, programas de formación avanzada, becas 
y otras iniciativas. La organización pone especial 
énfasis en sus programas de intercambio científi-
co y de cooperación entre investigadores de dis-
tintos países, así como en el apoyo a la formación 
de científicos en las primeras etapas de su carrera. 
Fuente: IRB

¡Enhorabuena por este reconocimiento!

Nuevo Blog SEBBM para socios
En el mes de mayo la SEBBM 
ha puesto en marcha un nue-
vo canal de comunicación y 
expresión para las socias y so-
cios que complementa la lista 
de correos. Se trata de una 
nueva sección en la web de la 
SEBBM —“Blog SEBBM” https://sebbm.es/blog/—. 
En esta sección las socias y socios podrán publicar ar-
tículos y opiniones. Para ello, hay que acceder al «Área 
privada» del socio y la sección «Mis artículos» que  

dirige a la pestaña “Publi-
ca una entrada en el Blog 
SEBBM”. Desde este espa-
cio web se accede al formu-
lario de envío de artículos y 
se puede consultar la relación 
de entradas publicadas en el 

blog. Desde la SEBBM deseamos y esperamos que 
esta iniciativa facilite el canal de comunicación y ex-
presión de las ideas e iniciativas que queráis compartir 
con el resto de nuestros colegas.
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Premio Certest Biotec a la Mejor Imagen 
Científica del Año 

La SEBBM, junto con la empresa Certest Biotec S.L., 
ha convocado una nueva edición del Premio a la Mejor 
Imagen Científica del Año, que será elegida entre las 
enviadas por los socios adheridos u ordinarios, con un 
mínimo de dos años de antigüedad a la ‘Pinacoteca de 
la Ciencia’ de la SEBBM. Las fotografías e imágenes 
deben ser originales, y no pueden haber sido premia-
das en otros concursos ni publicadas anteriormente. La 
fotografía deberá estar relacionada con la investigación 
científica en cualquiera de sus innumerables ámbitos, y 
se aceptarán trabajos artísticos (dibujos, pinturas, etcé-
tera) con motivos eminentemente científicos. 
Las fotografías e imágenes de la ‘Pinacoteca de la 
Ciencia’-SEBBM publicadas durante el periodo julio 
2023–junio 2024 optarán al premio “Certest Biotec 
Mejor Imagen Científica del Año”. Un jurado com-
puesto por miembros de la SEBBM y de Certest BIO-
TEC S.L. seleccionará la ganadora entre las más vota-
das por los socios durante una votación online abierta 
desde el 1 de julio 2024 hasta el 15 agosto de 2024. La 

fotografía o imagen ganadora recibirá un premio de 
600 €. El autor/a de la imagen deberá ser socio/a de la 
SEBBM y estar inscrito/a como asistente al 46º Con-
greso de la SEBBM. La entrega del premio se realizará 
durante el acto de clausura del Congreso SEBBM–A 
Coruña 2024. 
https://sebbm.es/premios-sebbm/premio-certest-bio-
tec-mejor-imagen-cientifica-del-ano/

Entrega de los Premios Nacionales  
de Investigación 2023
Sus Majestades los Reyes han entregado los Pre-
mios Nacionales de Investigación 2023 y los Pre-
mios Nacionales de Investigación para Jóvenes 
2023, que en esta ocasión han recaído en:

Área de Biología
El Premio Nacional de Investigación ‘Santiago Ramón 
y Cajal’, en el área de Biología, se ha concedido a José 
López Barneo por su brillante trayectoria vital y con-
tribuciones pioneras a avances de gran impacto en el 
campo de la fisiología y neurobiología celular y mole-
cular, tales como la comprensión de los mecanismos 
de regulación de la respiración por el oxígeno, el des-
cubrimiento de células madre en el cuerpo carotídeo y 
el desarrollo de nuevas estrategias para el tratamiento 
de enfermedades neurodegenerativas. Lopez Barneo 
es profesor emérito de Fisiología y Biofísica de la 
Facultad de Medicina de la Universidad de Sevilla y 
Senior Group Leader del Instituto de Biomedicina 
de Sevilla, IBiS (Hospital Universitario Virgen del 
Rocío/CSIC/Universidad de Sevilla).
El Premio Nacional de Investigación para Jóve-
nes ‘Margarita Salas’, en el área de Biología, se ha  

concedido al investigador Miguel Ángel Mompeán 
García por su visión innovadora y multidiscipli-
nar de la biología, aplicando diferentes técnicas en 
la vanguardia de la química y biología estructural. 
Miguel Ángel ha sido pionero en combinar la es-
pectroscopía de Resonancia Magnética Nuclear en 
disolución y de biosólidos para caracterizar la forma-
ción de condensados biomoleculares y su conversión 
a amiloides. Sus descubrimientos sobre la estructu-
ra y función de amiloides tienen un gran impacto, 
abriendo nuevas vías de diagnóstico y tratamiento 
de patologías asociadas al envejecimiento celular e 
infecciones virales. Mompeán es investigador ERC 
Starting Grant en el Instituto de Química Física 
‘Blas Cabrera’ del CSIC.
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Área de Medicina  
y Ciencias de la Salud
El Premio Nacional de Investigación ‘Gregorio Marañón’, 
en el área de Medicina y Ciencias de la Salud, se ha con-
cedido a Luis Enjuanes Sánchez por la excelencia y re-
percusión de su trabajo que lo convierten en un referente 
en el campo de la virología. Su excelente trayectoria que 
se complementa con el impacto de sus contribuciones al 
conocimiento de la replicación y transcripción del coro-
navirus, así como su continua investigación e innovación 
en el área de las vacunas le hacen merecedor de este reco-
nocimiento. Enjuanes es profesor vinculado Ad Hono-
rem de Virología y director del laboratorio de Corona-
virus en el Centro Nacional de Biotecnología del CSIC.

El Premio Nacional de Investigación para Jóvenes ‘Ga-
briella Morreale’, en el área de Medicina y Ciencias de 
la Salud, se ha concedido al científico Rodrigo Fer-
nández Jiménez por la gran calidad y relevancia de su 
labor investigadora en el ámbito de la medicina pre-
ventiva y los retos actuales en el campo de la cardio-
logía. Igualmente, se ha destacado el elevado nivel de 
aplicabilidad de sus contribuciones, el liderazgo que 
ya desarrolla, así como el carácter innovador y poten-
cial de su investigación en tecnología de la imagen 
cardiovascular. Fernández es Assistant Health Scien-
tist-Group Leader en el Departamento de Investiga-
ción Clínica del Centro Nacional de Investigaciones  
Cardiovasculares (CNIC).

Pere Estupinyà y Lluís Montoliu galardonados 
en la III edición de los Premios CSIC-Fundación 
BBVA de Comunicación Científica

El pasado 30 de abril Pere Estupinyà y Lluís Monto-
liu fueron galardonados en la III edición de los Premios 
CSIC-Fundación BBVA de Comunicación Científica 
por el rigor, la calidad y el amplio impacto de su trabajo 
divulgativo. En la categoría de periodistas especializados 
en comunicación científica, el jurado ha distinguido a Es-
tupinyà por introducir “nuevas formas de llevar la ciencia 
a todos los públicos, a través de distintos canales y me-
dios —televisión, radio y libros— manteniendo siempre 
el rigor y con un alto impacto”. En la categoría dirigida 
a investigadores que hayan contribuido a la difusión del 
conocimiento a la sociedad, el premio ha sido para Mon-
toliu, investigador científico del CSIC y vicedirector del 
Centro Nacional de Biotecnología, por compaginar “una 
carrera científica de primer nivel” con una extensa labor 
divulgativa “que destaca por su calidad”. En particular, 
el jurado ha resaltado “la comunicación que ha realizado 
en torno a la edición genética y las enfermedades raras”, 
que ha alcanzado “audiencias muy diversas” a través de 
múltiples formatos, como su blog Gen-Ética, su canal 
de Youtube y sus seis libros divulgativos, así como sus nu-
merosas colaboraciones en prensa, radio y otros medios. 

Lluis Montoliu es socio de la 
SEBBM y actualmente secre-
tario de la Sociedad.
Además, los jóvenes perio-
distas científicos Alejan-
dro Muñoz y Ana Lozano 
han recibido las dos Ayudas 
CSIC-Fundación BBVA de 
Comunicación Científica para 

realizar estancias en institutos, laboratorios y centros del 
CSIC y así conocer de manera directa todo el proceso de 
investigación. 
La comisión evaluadora de los Premios y Ayudas 
CSIC-Fundación BBVA de Comunicación Científi-
ca estuvo presidida por Eloísa del Pino, presidenta del 
CSIC, e integrada por Rafael Bachiller, director del 
Real Observatorio de Madrid y del Observatorio As-
tronómico Nacional de España; Carlos Closa, vicepre-
sidente de Organización y Relaciones Institucionales 
del CSIC; Silvia Churruca, directora del Departamen-
to de Comunicación y Relaciones Institucionales de la 
Fundación BBVA; José María Martell, vicepresidente 
de Investigación Científica y Técnica del CSIC; Daniel 
Mediavilla, redactor de Ciencia y Salud en Materia, El 
País; Alejandro Parrilla, periodista del Departamento 
de Comunicación del CSIC; José Manuel Sánchez 
Ron, catedrático de Historia de la Ciencia, Universidad 
Autónoma de Madrid y miembro de la Real Academia 
Española.  Fuente: FBBVA

¡Enhorabuena a los galardonados!
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Agilent Seahorse XF Pro  
for pharma, biopharma, and beyond
The Agilent Seahorse XF Analyzer revolutionized the measurement of 
bioenergetics in live cells. Now, we’ve built upon that success with the 
Seahorse XF Pro. It features pharma-oriented workflow solutions with 
advanced experimental design and analysis tools, letting you optimize 
your workflow from start to finish.

Developed for pharma—and better for everyone—the Seahorse XF Pro 
platform lets you detect rapid, real-time changes in cellular bioenergetics. 
And it simplifies data interpretation for characterizing in vitro disease 
models, identifying novel drug targets, validating target effect on cellular 
function, measuring the antitumor potential of T cell therapies, and more.

Take a closer look at the Agilent Seahorse XF Pro.  
www.agilent.com/chem/xfpro

Transforming Bioenergetic 
Measurements—Again


