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UN ANÁLISIS DEL STATUS 
ACTUAL DE LA S.E.G. 
Prof. Nicolás Jouve de la Barreda  • Presidente de la SEG 
 

uchos socios hemos lamentado el hecho de que tras más de cua-
renta años de existencia, y de atravesar etapas de diversa brillan-
tez, «Genética Ibérica», la única revista española de Genética, 

haya dejado de publicara por la legítima decisión del organismo que era su 
propietario intelectual. La primera causa exculpatoria en lo que a los socios 
nos atañe, es pensar que tal decisión obedecía a razones de racionalización 
presupuestaria que llevaron al C.S.I.C. a plantear la conveniencia de man-
tener algunas de las publicaciones periódicas de su catálogo. Esta es una 
razón demasiado simple como para ser la única. Debe haber otras razones 
de fondo que expliquen por qué desaparece una revista como Genética 
Ibérica, que tiene su paralelo en otros países, cuyas sociedades nacionales 
de Genética patrocinan publicaciones periódicas de artículos científicos. 
Caso de Heredity (Genetics Society of Great Britain), Genetics (Genetics 
Society of America), Genome (Genetics Society of Canada), etc. Sin áni-
mo de molestar a nadie, deberíamos considerar nuestra propia responsabi-
lidad en este hecho consumado. Tal vez la desaparición de Genética Ibérica 
tenga que ver con la languidez de la propia Sociedad en los últimos años, o 
con la tendencia de nuestros socios a producir publicaciones en revistas 
extranjeras, más cotizadas para hacer curriculum, o con la falta de acuerdo 
interno sobre la conveniencia de dar un nuevo aire a una revista en clara 
decadencia. Sean las que sean las razones, éstas dejaron huérfana a la pu-
blicación y sin razón moral alguna en qué apoyara a quienes intentaron 
defender la causa de su continuidad. 
 
El C.S.I.C., en coherencia con su línea política de dar difusión a la cultura 
científica del país, puso a disposición de nuestra Sociedad su Gabinete de 
Relaciones Externas y patrocinó la publicación del primer número del 
.Boletín de la SEG», pe nuevo .razones presupuestarias» cortan la cont i-
nuidad de una publicación que, en este caso, acababa de empezar. Este 
número de nuestro Boletín lo debemos, y por ello queremos expresarle 
nuestro más sincero agradecimiento, a la Universidad de Extremadura con 
la que en fecha próxima suscribirá nuestra Sociedad un convenio para 
concertar la definitiva publicación de nuestro Boletín. 
 
Este Boletín no tiene nada que ver con una revista científica, nació como 
algo distinto, como el órgano de expresión de la Sociedad, abierta a toda 
clase de opiniones. Con la sana intención de estimular el intercambio de 
información y de convertirse en un foco de discusión y debate para el co-
nocimiento de lo que es y representa la Genética que x hace en nuestro 
país. El Boletín ha sido objeto de elogios por parte de muchos socios, de  
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forma verbal o por escrito. Sin embargo, por razones de índole práctico, y para que no tengamos que lamentar la 
repetición de la historia, la Junta Directiva se ve en la obligación de manifestar que desearía que la atmósfera de 
entusiasmo, que pareció haber despertado el primer número del Boletín , se reflejara en una participación más act i-
va en forma de colaboraciones.  
 
    El segundo tema que deseo comentar en esta editorial es sobre la composición de la Sociedad. Quizás pueda 
resultar de interés conocer la extracción profesional y especialidades de nuestros socios. De algún modo, este co-
nocimiento puede ayudarnos a comprender las tendencias, las relaciones interdisciplinarias, el desarrollo de las 
diferentes ramas, las l imitaciones existentes en la Genética que se hace hoy en España, y puede orientarnos sobre 
los futuros pasos de la Sociedad. Este análisis podría servir también a efectos comparativos con otras sociedades 
nacionales de Genética. 
 
    Partiremos del supuesto, quizás cuestionable, de que las áreas de trabajo y afiliaciones profesionales del actual 
cuerpo social de la S.E.G. reflejan el estado actual de desarrollo de la Genética que se hace en España. Este su-
puesto es tal vez cuestionable, pues la Sociedad cuenta actualmente con 352 socios (distribuidos en 911 numera-
rios, 39 correspondientes y 2 de honor), y este número es probablemente muy inferior al de personas relacionadas 
con la Genética en nuestro país. No obstante, sí creemos tener representados todos los campos de especialidad, 
tipos de centros (Universidades Hospitales, Institutos públicos de investigación) y localidades (47 ciudades que 
cubren la casi totalidad de las regiones españolas). 
 
    Quizás un primer dato a comentar es la distribución por tipos de centros de investigación de nuestros socios. 
Estos se distribuyen de la siguiente manera: 227 en Universidades, 90 en Organismos Públicos de Investigación 
(en su mayoría en los centros del C.S.I.C., y en menor número en el I.N.IA.), 23 en Hospitales y 2 en Empresas 
privadas. Se nos escapa el conocimiento de qué proporción de genéticos real puede haber en nuestro país en estos 
cuatro tipos de grupos profesionales, pero intuimos que la representación parece buena e incluso alta en Universi-
dades, pero aún muy baja entre los centros no universitarios. Las especialidades de la Genética recogidas en las 
hojas de afiliación distinguían a continuación los organismos utilizados como material de investigación por nues-
tros socios (animales, hombre, microorganismos y plantas). Dentro de cada grupo, se clasificaban las actividades 
en diversos campos en función del nivel de organización del material hereditario objeto de estudio (molecular, 
citogenético, poblaciones), o del fenómeno genético particular (comportamiento, cuantitativa, desarrollo) o de sus 
aplicaciones (biotecnología, clínica, mejora, inmunología, etc.). 

 
    En el ciclograma de la Fig. 1 representamos la distri-
bución de actividades de los socios por grupos de orga-
nismos (todos los datos están actualizados a noviembre 
de 1991). Nos encontramos con que las actividades 
están repartidas casi por igual entre animales y plantas 
(138 y 125 respectivamente) y en menor medida en 
seres humanos (70) y microorganismos (30). La aparen-
te minoría de los «genét icos humanos», lejos de ser un 
mal dato, parece reflejar el interés por nuestra Sociedad 
de quienes desarrollan su actividad en una especialidad 
que cuenta con una sociedad paralela, la Sociedad de 
Genética Humana, que trabaja en pro de las aspiraciones 
profesionales de sus asociados. También indica el cre-

ciente interés de muchos genéticos por incluir a 
la especie humana en el repertorio de sus mate-
riales de investigación por su evidente importan-
cia social y sanitaria. Esto parece ser una ten-
dencia en departamentos universitarios, no solo 
interfacultativos (Biología y Medicina), sino 
también en facultades de Biología. 
 
    En la Fig. 2 se presenta la distribución de 
socios por campos de especialidad. Debe tenerse 
en cuenta que éstos campos no son mutuamente 
excluyentes y que los datos aportados por los 
propios socios implican que una misma persona 
puede rendir su actividad en dos o más especia-
lidades de la Genética. Razón por la cual el nú-
mero de socios que resultaría de la simple cuan-
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tificación de especialistas (Fig. 2) sería casi el doble (629) del de socios reales (342). Por término medio, puede  
decirse que cada socio aporta actividades en dos especialidades de la Genética. Entre las que aparecen «ligadas» 
con más frecuencia encontramos la citogenética y la mejora (bien en animales o en plantas), la citogenética v la 
genética molecular, y poblaciones y molecular. 

 
    En la Fig. 3 se presenta un ciclograma, 
en el que se indica el reparto de especia-
lidades, independientemente del tipo de 
organismos objeto de investigación. Los 
campos más frecuentes entre nuestros 
socios son la Citogenética (133), la Ge-
nética Molecular (131), la Mejora Gené-
tica (101) y la Genética de Poblaciones 
(106). Estas especialidades más desarro-
lladas representan en conjunto los 2/3 de 
las actividades de los genéticos españo-
les. Si se tuviese en cuenta la distribu-
ción dentro de estas áreas por tipos de 
organismos, veríamos que entre los cito-
genéticos se reparten prácticamente por 
igual entre los que trabajan en plantas 
(54) y en animales (46), y algo menor el 
número de los que hacen citogenética 
humana (33). Entre los moleculares son 
algo más frecuentes quienes utilizan 

especies animales (42) que otras especies (plantas: 31, hombre: 32 y microorganismos: 26). Los mejoradores de 
plantas cultivadas (69) duplican a los que trabajan en animales domésticos (32). Por último, y en reciprocidad con 
lo anterior, son casi el doble los genéticos que estudian poblaciones animales (56) que los que utilizan vegetales 
(30) o poblaciones humanas (20). Creemos que estos datos no son más que un reflejo del propio panorama del 
desarrollo de las diferentes especialidades de la Genética en general y obedecen en muchos casos a razones histó-
ricas de los grupos de trabajo , departamentos universitarios y de organismos públicos de investigación de nuestro 
país. 
 
    Los demás campos de trabajo se reparten el tercio restante de nuestros socios. Entre ellos, Bioquímica (46), 
Biotecnología (58), Cuantitativa (57), Mutagénesis (31) y Desarrollo (21), son las áreas cuantitativamente bien 
representadas entre nuestros socios. Algunas de estas especialidades, principalmente Desarrollo y Cuantitativa, al 
igual que ocurre con la Genética del Comportamiento (2), e Inmunogenética (5), pertenecen en ocasiones a grupos 
de investigación geográficamente concentrados en uno o unos pocos centros de investigación. 
 
    A la vista de estos datos, directamente extraídos de la aportación de los propios socios a lo largo del año 1991, 
podemos quizás extraer algunas conclusiones. Podemos señalar que la Sociedad alcanza a todas las áreas de espe-
cialidad de la Genética. Que parece estar mejor representada por los genéticos que desarrollan su actividad en las 
universidades que en otros centros. Que todas las áreas cuentan en España con grupos de trabajo, que resultan más 
representados en las especialidades más tradicionales de la Genética y que las ramas próximas a la llamada «nueva 
genética» (molecular, biotecnología, desarrollo) cuentan con una amplia y probablemente creciente representación 
en nuestro país.  
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LA AUSENCIA DE LA GENÉTICA 
EN ALGUNOS PLANES DE ESTUDIO 
 
Prof. Dr. Marcelino Pérez de la Vega • Dpto. Genética, Facultad de Biología, Universidad de León 
 
 

s en cierta medida sor-
prendente que la Genética, 
en cualquiera de sus rimas o 

aspectos, esté ausente de algunos 
de los nuevos planes (le estudio de 
contenido biológico. Es sólo en 
cierta medid sorprendente porque 
esa ausencia es, en algunos casos, 
consecuencia de la tradición, pero 
parte también consecuencia del 
tradicional escaso poder de persua-
sión de los genéticos españoles. 
¡Nuestra es en parte la culpa!, pero 
también de aque llos que participa-
ron directamente en la elaboración 
y aprobación de los proyectos y no 
tenido una visión general, o  diga-
mos científica, de estas disciplinas 
de contenido biológico. 
 
En concreto la Genética está ausen-
te, tanto entre las materias troncales 
como entre las Arcas que pueden 
participaren la docencia, de las 
Ingenierías Forestales, tanto Supe-
rior como en las dos Técnicas, y en 
Ciencias del Mar. Se ve que ni los 
árboles ni los organismos marinos 
 

tienen genes. Ciertamente los árbo-
les y algunos organismos marinos 
no son buenos sujetos para «hacer 
Genética» con ellos, pero me sor-
prende que la Silvicultura y la 
Acuicultura puedan enseñarse de 
una forma completa sin ningún 
contenido genético. El único reme-
dio posible radica en que las co-
rrespondientes Universidades quie-
ran introducirla entre las asignatu-
ras obligatorias u optativas de Uni-
versidad. Mucho me temo que en 
algunos casos la decisión, si es que 
llega a plantearse la posibilidad de 
su inclusión, sea negativa. Suerte 
para aquellos de nuestros colegas 
que puedan sugerir o pelear por su 
inclusión. 
 
Por otra parte es un alivio saber que 
los seres humanos sí tenemos ge-
nes. En la licenciatura de Medicina, 
en una amalgama de materias tron-
cales denominada «Morfología, 
estructura y funciones del organis-
mo humano normal. Niveles Mole-
cular, Celular, Tisular y Orgánico» 
 

aparece citada entre otras muchas 
disciplinas: Genética Humana, 
Genética Molecular, Citogenética y 
Genética de poblaciones. Entre la 
Arcas que se incluyen en tal mate-
ria troncal se nombra a la Genética 
entre otras como Biología Celular, 
Bioquímica, Ciencias Morfológicas 
y Fisiología. Mi pregunta es: En 
aquellas Universidades donde no 
haya especialistas en Genética 
(léase miembros del Arca de...) en 
las Facultades de Medicina, ¿apare-
cerá la Genética, en alguna de sus 
formas,  como asignatura o como 
área?, ¿tendrán otros genéticos de 
esa Universidad la oportunidad de 
enseñar algo de Genética? Yo no 
doy la respuesta pero la pienso. 
 
La última reflexión es si podemos 
hacer algo para remediarlo. En las 
fases anteriores del proceso ni colecti-
va ni individualmente fuimos capaces, 
o tuvimos la habilidad o el poder sufi-
cientes, o quizás ni siquiera la preocu-
pación, el interés o el tiempo, para 
hacerlo. La S.E.G. debería ayudar. 
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LA TRANSGENIA COMO ALTERNATIVA  
EN LA MEJORA GENETICA DE PECES 
Prof. Dr. Mª. Carmen Alvarez. 
Dpto. Biología Celular y Genética. Facultad de Ciencias. Universidad de Málaga 
 
La aplicación de los métodos convencionales de selec-
ción genética a especies piscícolas de interés económi-
co se ha restringido a casos muy puntuales, y ha alcan-
zado en conjunto un éxito muy pobre, sobre todo por la 
lentitud del proceso y por los altos costos que conlleva 
(5). 
    Esta situación un tanto decepcionante ha propiciado 
la búsqueda de alternativas que permitan aumentar la 
productividad de estas especies en el marco de la mo-
derna Acuicultura. Precisamente estos organismos 
presentan características privilegiadas para aplicar en 
ellos técnicas de manipulación genética: el gran núme-
ro de huevos producidos por cada hembra, su tamaño y 
su accesibilidad para ser fecundados bajo condiciones 
controladas. De entre los tipos de manipulación genét i-
ca empleados, destacan los de manipulación cromosó-
mica, por su simplicidad y costo reducido siendo la 
ginogénesis, la androgénesis y la poliploidía los más 
importantes (6). Los dos primeros se están utilizando 
en plan experimental para producir líneas homocigóti-
cas y poblaciones monosexo y su interés comercial es 
todavía una incógnita. De la poliploidía se podría espe-
rar en principio lograr individuos de crecimiento mas 
rápido, pero los datos disponibles hasta ahora son insu-
ficientes para valorar esta cualidad. En cambio el ma-
yor interés actual de esta técnica se basa en el aprove-
chamiento de la esterilidad de los triploides. 
Las características favorables de los cigotos de peces 
para su manipulación, junto con la disponibilidad de 
secuencias génicas clonadas en gran número de espe-
cies, crean una atmósfera propicia, para utilizar la 
transgenia en la mejora genética de estas especies. El 
fundamento de esta tecnología consiste en introducir, 
en un huevo fecundado, múltiples copias extras de 
genes clonados, propios o extraños, con el fin de obte-
ner un aumento del producto de ese gen, lo cual a su 
vez puede desencadenar cambios dramáticos en el 
organismo receptor. 
El espectacular crecimiento de los ratones transgénicos 
inyectados con genes de hormona de crecimiento 
humana y de rata (8) fue sin duda el detonante para 
incorporar la transgenia a la mejora genética de espe-
cies domésticas. En el caso concreto de los peces ha 
despertado tanto interés, que está aglutinando un gran 
esfuerzo investigador. Asía partir de la primera refe-
rencia de la transferencia del gen de la hormona de 
crecimiento humana a la carpa dorada (9), se han suce-
dido otros muchos trabajos que recogen la integración, 
expresión, transmisión e incluso un aumento en la tasa 
de crecimiento de peces transgénicos en al menos 14 
especies que incluyen: carpas, percas, salmónidos (Fig. 
1), tilapias, pez cebra, pez gato y lucio , entre otras. 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ETAPAS  
1- Obtención de la secuencia génica y de las secuencias 
controladores flanqueantes que permitan expresar con 
precisión su información (promotor, potenciador) for-
mando así un DNA recombinante funcional o «vector 
de expresión». Para ello se usa normalmente DNA 
genómico en lugar de cDNA por llevar incorporados 
los intrones.  
2- Clonado del gen. Aislamiento y purificación: La 
unidad de transferencia tiene que ser clonada en un 
vector y mantenida en una estirpe bacteriana adecuada. 
3- Recolección de gametos y fecundación: Esta se 
efectúa mezclando los huevos y el semen en un reci-
piente con agua. 
4- Microinyección: Las secuencias que se van a inyec-
tar pueden encontrarse bien en forma lineal o circular. 
La mayoría de los laborat orios adoptan la forma lineal 
ya que la recombinación es supuestamente más fácil. 
Los defensores de la forma circular aducen que en esta 
configuración las moléculas irían más resistentes a la 
degradación enzimática. La solución, que se colorea 
para poder seguirle la pista, se carga en agujas de cris-
tal de borosilicato que se acoplan al equipo de microin-
yección (Fig. 2) con el que introducen las secuencias en 
el polo animal del huevo antes de la primera división. 
Como el núcleo de estos huevos es tan pequeño la 
inyección es ciega y en la mayoría de los casos las 
secuencias caen en el área perinuclear. La movilización 
de los huevos sobre una base de agar parece bastante 
eficaz y facilita la penetración de la aguja (Fig. 3). 
Aunque la microinyección ha sido hasta ahora el único 
método exitoso en la transferencia en peces, resulta 
laborioso y un tanto impreciso. Por ello se está traba-
jando en el desarrollo de otras alternativas que aumen-
ten la eficacia y precisión de la transgenia, son los 
llamados métodos de transferencia en masa tales como
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«adsorción del DNA al esperma», «electroporación», 
«transferencia balística» y «lipofección». De todos 
ellos parece que la lipofección, o encapsulación del 
DNA transgénico en una membrana fosfolipídica que 
se fusiona con la membrana celular, es la que ofrece 
mejores perspectivas. 
5- Incubación: Las condiciones de mantenimiento de 
los huevos después de la inyección no difieren de las 
utilizadas habitualmente. Siempre se deben mantener 
lotes control con fines comparativos.  
6- Pruebas de transgenismo: El procedimiento normal 
para identificar transgénicos consiste en purificar DNA 
a partir de un lote de larvas, individuos aislados, o 
muestras de tejidos de adultos y someterlos a un análi-
sis «dot blot». Sin embargo esta prueba sólo indica la  
persistencia de una o más copias de la secuencia inyec-
tada, no su integración en el genoma, por lo que es  
esencial realizar una prueba «Southern blot» en los in-
dividuos positivos. Esta ha revelado que el número de 
copias transgénicas por pez oscila desde menos de 1 
(copias incompletas) hasta algunos cientos que forman 
frecuentemente concatenados y que en cualquier caso 
pueden mantenerse integradas o independientes. Un 
trabajo reciente (3) revela que mientras en los embrio-
nes las secuencias aparecen tanto integradas como no, 
en adultos sólo se detectan en forma integrada, lo cual 
apoyaría la idea de que las secuencias que no se inte-
gran se perderían a lo largo del desarrollo. 

En cualquier caso es altamente probable que la integra-
ción del DNA exógeno ocasione cambios en el genoma 
del pez transgénico. Sin embargo no parece que éstos 
produzcan efectos drásticos en la viabilidad de los 
huevos y embriones inyectados, como se desprende de 
los valores de supervivencia que no son significativa-
mente diferentes entre los peces transgénicos y los 
controles. 
7- Expresión del transgen. Una etapa esencial de esta 
tecnología, por razones obvias, es la expresión de los 
productos codificados en el gen elegido, pudien do 
llevarse a cabo este análisis tanto a través de la detec-
ción de sus correspondientes RNA como de sus pro-
ductos proteicos (Fig4). Esta última alternativa presen-
ta una información más útil y completa del proceso 
siendo por ello la más utilizada. Dado que los niveles 
de expresión obtenidos hasta el momento no son muy 
elevados se están intentando mejorar con el uso de 
promotores más eficientes.  
Muchos grupos han utilizado el promotor de la metalo-
tioneina del ratón, que es un promotor universal, si-
guiendo el modelo de estudios ya clásicos de transgenia 
en el ratón. Con otros promotores como los de los virus 
SV40 y RSV, se han obtenido niveles de expresión más 
altos que con el de la metalotioneina (revisado en 4), 
pero sin lugar a duda los mejores resultados se están 
consiguiendo con los promotores de origen piscícola y 
es precisamente en esta línea en la que se está poten-
ciando su obtención. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
8- Obtención de líneas transgénicas. Ello presupone la 
integración de los transgenes en la línea germinal para 
que se transmita a la descendencia, lo cual ocurre con 
una frecuencia muy baja. No obstante hay varias evi-
dencias de transmisión del transgen a la siguiente gene-
ración (7) y (Guise, R U. de Minnesota, E.E.U.U., 
comunicación personal). 
Posteriormente, para que se instauren las líneas trans-
génicas, son necesarias varias generaciones de cruza-
mientos para que los nuevos genes alcancen frecuen-
cias suficientemente altas que permitan valorar su rendi-
miento antes de ser elegidas como reproductoras en pro-
gramas convencionales de acuicultura. 
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GENES DE INTERES ECONOMICO EN PECES  
 
Aunque en esta fase inicial de la transgenia en peces la 
mayoría de los esfuerzos se han encaminado a conocer 
aspectos básicos de la metodología, en muchos casos se 
han empleado directamente genes que pueden ser intere-
santes en acuicultura, como los relacionados con el creci-
miento, eficiencia alimentaria, resistencia a enfermedades 
o adaptación a condiciones ambientales específicas. 
Merece destacar la intensa búsqueda que en los últimos 
años se está llevando a cabo de genes del crecimiento en 
general y genes de la hormona de crecimiento en particu-
lar. De estos últimos se han logrado clonar en más de una 
decena de especies, algunas de origen marino. Se está 
trabajando además en la identificación de otros posibles 
genes reguladores del crecimiento que pudieran tener 
cierto paralelismo con los que existen en vertebrados supe-
riores utilizando para su clonación sondas de secuencias de 
mamíferos. Un estudio reciente (3)  revela un aumento de 
crecimiento del 2096 en la generación inyectada del lucio 
americano, cuyos huevos fecundados habían sido inyect a-
dos con genes de hormona de crecimiento bovina y de 
salmón. Estos resultados son sin duda esperanzadores. 
Otro tipo de genes relevantes para la mejora genética es el 
de las proteínas anticongelantes con capacidad de descen-
der el punto de congelación del suero y que poseen de 
forma natural las especies que habitan en mares polares. 
Un gen de estas características se ha aislado en la platija 
americana y se ha inyectado con éxito en el salmón atlánti-
co (1) aunque su expresión ha sido insuficiente como para 
proteger de la congelación a los transgénicos. Niveles 
suficientes de esta proteína permitirían sin embargo cult i-
var el salmón en granjas donde el agua llega a congelarse 
en invierno. 
Los genes de las metalotioneinas han sido también de 
elección en la transgenia por el poder detoxificante de sus 
proteínas al formar complejos con metales pesados exis-
tentes en las células. Su utilidad para la supervivencia de 
los peces en aguas contaminadas con metales pesados es 
obvia. 
Es muy probable que en un futuro no muy lejano el objet i-
vo principal de la transgenia se encamine a aumentar la 
resistencia a enfermedades en los organismos acuáticos. 
Los primeros pasos en este sentido se concretan en peces 
en el aislamiento de los genes de las proteínas de la cápsi-
da del virus de la necrosis hemat opoyética y del virus de la 
necrosis pancreática (2) que se piensan insertar en vectores 
de expresión y ser transferidos a huevos de peces a fin de 
valorar su capacidad para conferir resistencia a estos virus 
 
PERSPECTIVAS  
 
a) Inclusión de especies nuevas en el catálogo de la trans-
genia de peces. 
b) Optimización de las distintas etapas para lograr una 
metodología más eficaz en todas sus facetas. En este senti-
do se deben desarrollar los métodos de transferencia en 
masa, para simplificar el proceso, aumentar la integración 
y disminuir el mosaicismo. 
c) Integración dirigida, para que ocurra en puntos específi-
cos del genoma. Experimentos de este tipo ya se han in i-
ciado en peces (4) utilizando como secuencias flanquean-
tes aquellas que presentan un alto grado de repetición en el 
genoma del pez. 

d) Expresión del nuevo gen en sus tres dimensiones: 
"cuanto, cuando y donde' y que depende de lleno de los 
factores reguladores, por lo que el desafio en esta fase es 
utilizar en cada caso elementos reguladores que permitan 
patrones de expresión adecuados a los fines del experimen-
to. Así la expresión de los genes del crecimiento podría 
optimizarse utilizando promotores que sean muy activos en 
el tejido muscular durante las fases juveniles pero que se 
desactiven al llegar a la madurez sexual. En cuanto a la 
expresión de los péptidos anticongelantes ésta debería 
restringirse solo a la época fría del año y podría regularse 
por los niveles de serotonina en el suero del pez. 
 
CONSIDERACIONES FINALES  
 
Aunque se han hecho progresos muy rápidos en la obten-
ción de peces transgénicos, existen aún limitaciones que 
retrasan su utilización en acuicultura para ser explotados 
en plan industrial. 
a) Son necesarias muchas generaciones para obtener, de-
ntro de una línea transgénica, un número de indiv iduos 
suficientes como para evaluar su rendimiento, sin incurrir 
en excesiva consanguinidad. Tengamos en cuenta que el 
tiempo de generación en especies cult ivables es de 2 o 3 
años. 
b) Disponer de técnicas efectivas de est erilización funcio-
nal tanto para la protección del propio stock, como para 
evitar posibles impactos ecológicos por escapes de trans-
génicos, ocasionados bien directamente a través de sus 
fenotipos alterados o al reproducirse con poblaciones 
naturales conespecíficas. 
c) Necesidad de instrumentar una normativa que regule los 
ensayos con transgénicos dentro de ambientes controlados, 
así como la utilización práctica a que deben destinarse. 
Ambas cuestiones son objeto de fuertes controversias en 
países donde esta tecnología está en pleno desarrollo 
transgénico. 
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LABORATORIO DE GENETICA DE LA 
UNIVERSIDAD DE LAS ISLAS BALEARES 
 
Facultat de Ciencies, UIB, 07071 Palma de Mallorca. Tfno. 971-173151, Fax 971-173184 
 
 
Este laboratorio está const ituido 
por los siguientes profesores y 
becarios, que trabajan en las lineas 
de investigación que se indican: 
 
Eduard Petitpierre Vall , Catedrá-
tico y Director del Departamento de 
Biología Ambiental. 
 
Misericordia Ramón Juanpere , 
Profesor Titular y Decana de la 
Facultad de Ciencias. Genética 
Humana y Genética de Poblacio-
nes. 
 
José Aurelio Castro Ocóe , Profe-
sor Titular, Genética Humana y 
Genética de Poblaciones. 
 
Carlos Juan Ciar, Profesor Ayu-
dante postdoctoral. Citogené-tica 
molecular y evolutiva. 
 
Ana Miguel Sebastián , Profesora 
Asociada. Genética Humana. 
 
Maria jesús Arranz Calderón , 
Profesor Ayudante de Escuela Uni-
versitaria. Genética de Poblaciones, 
 
Antonia Picornell Rigo , Becaria 
predoctoral. Genética Humana. 
Algunas de estas personas pertene-
cen al Departamento de Biología 
Ambiental y otras al Departamento 
de Biología Fundamental y Cien-
cias de la Salud. El denominador 
común del Laboratorio de Genética 
está centrado en estudios sobre 
evolución, a nivel molecular, ge-
nómico o cromosómico. Las lineas 
de investigación que se desarrollan 
son las siguientes: 
 
1. Evolución cromosómica y mole-
cular en coleópteros. 
 
1.1. Caracterización del cariotipo y 
del sistema de la determinación 
 

 

 
cromosómica del sexo en coleópte-
ros crisomélidos y tenebriónidos 
con una perspectiva cit otaxonómica 
y evolutiva. 
 
1.2. Análisis del contenido en DNA 
nuclear de espermátidas por micro-
densitometría . Feulgen en especies 
de las familias anteriores.  
 
1.3. Reconocimiento, secuenciación 
y evolución de DNAs satélites en 
tenebriónidos, principalmente Te-
nebrio y Tribolium. 

 
1.4. Estudio de la estructura cromo-
sómica mediante técnicas de locali-
zación in situ de secuencias de 
DNAs satélites.  
 
2. Observaciones faunísticas, bio-
geográficas y ecológicas (plantas 
hospedadoras) de crisomélidos, 
como complemento de algunas de 
las lineas anteriores.  
 
3. Genética de Poblaciones y Gené-
tica Humana. 
 
3.1. Caracterización de poblaciones 
humanas de las Baleares mediante 
aloenzimas y grupos sanguíneos.  
 
3.2. Constitución genética de la 
comunidad chueta mallorquina 
(descendientes de judíos conver-
sos). 
 
3.3. Análisis poblacional de ciertas 
enfermedades genéticas con espe-
cial incidencia en Baleares.  
 
3.4. Diferenciación genética de 
poblaciones insulares de lagartijas 
endémicas baleares.  
 
Proyectos de Investigación finan-
ciados en la actualidad. 
 
• Heterocromatina constitutiva, 
DNA satélite, estructura y evolu-
ción cromosómica en coleópteros. 
DGICYT PB90-0357. 
• Estudio de la constitución genét i-
ca de la población chueta (judíos de 
Mallorca) y la detección de port a-
dores en algunas enfermedades 
genéticas.DGICYT PB90-0222. 
• Acciones Integradas HispanoBri-
tánicas 1991/1992, Acción 8A: 
G.M. Hewitt (Univ. EastAnglia, 
Norwich) y E. Petitpierre (UIB). 
• Fauna Ibérica II (Chrysomelidae): 
DGICYT PB89-0081. 
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"IN MEMORIAM" 

del profesor Amadeo Sañudo 
 

El pasado día 9 de diciembre tuvo lugar en la Universi-
dad de Granada un merecido acto de homenaje en Me-
moria del Catedrático de Genética D. Amadeo Sañudo 
Palazuelos, fallecido hacía cuatro años y que fuera 
profesor de dicha Universidad. En el homenaje estuvie-
ron presentes todos sus discípulos de las Universidades 
de Granada, Autónoma de Madrid, Sevilla, Santiago, 
campus de Jaén y Málaga, muchos profesores antiguos 
compañeros, numerosos amigos y estudiantes.  
 
El homenaje consistió en un acto académico en el Aula 
Magna de la Facultad de Ciencias de la Universidad de 
Granada, presidido por el Sr. Rector de la misma. En 
este homenaje hablaron los profesores D, Rafael Díaz 
de la Guardia, como profesor de Genética de la 
Universidad granadina y promotor del homenaje, que 
señaló la conveniencia del acto conmemo-rativo y 
presentó a los participantes en el mismo: D. Felipe 
Pascual, profesor de Biología Animal y Director del 
Dpto. de Biología Animal, Ecología y Genética, que 
destacó el papel que tuvo el Prof. Sañudo en Granada y 
anunció la inmediata separación del área de Genética 
que pasa a const ituir departamento propio; D. José 
Fernández Piqueras, Catedrático de Genética de la 
Universidad Autónoma de Madrid en nombre de los 
discípulos y colaboradores del Prof. Sañudo, que 
destacó los aspectos humanos de su biografía; el Prof. 
Nicolás Jouve, Catedrático de Genética de la Universi-
dad de Alcalá de Henares y Presidente de la S.E.G., 
que destacó la contribución formadora de una escuela 
de genéticos presentes en numerosas universidades 
españolas; el Prof. Antonio Prevosti quien, tras dirigir 
un sentido recuerdo en memoria del Prof. Sañudo, 
impartió una lección magistral sobre aspectos evo-
lutivos de los sistemas biológicos, destacando su singu-

biológicos, destacando su singularidad respecto a los 
sistemas físicos; el Prof. José Luis Rosua Campos, 
Decano de la Facultad de Ciencias, quien enfatizó la 
importante labor fundadora de la Sección de Biológicas 
del Prof. Sañudo. Cerró este acto académico el Rector 
D. Pascual Rivas Carrera, Catedrático de Paleontología 
y santanderino al igual que el fallecido Prof. Sañudo. 
El Prof. Rivas dirigió un emotivo discurso en el que 
destacó rasgos del carácter cántabro del desaparecido 
profesor y explicó el simbolismo del descubrimiento de 
una placa "in memorian" al Prof. Sañudo sobre una 
roca de origen orgánico y a la sombra de un tejo, árbol 
de evocaciones totémicas y que simboliza la eternidad. 
A continuación los asistentes que llenaban el Aula 
Magna se dirigieron a un jardín interior de la Facultad 
de Ciencias, donde se descubrió la citada placa con-
memorativa. 
 
Naturalmente las facilidades para una mayor y mejor 
relación científica han cambiado muy sustancialmente 
en los últimos 25 años, de la época en la que el Prof. 
Sañudo empezó su andadura de profesor universitario 
hasta el presente. Quienes comparten su misma voca-
ción científica y doGente han de hacer frente a los 
nuevos retos que impone la situación actual, progresi-
vamente más exigente, pero también más favorable. 
Una combinación de las cualidades personales del Prof. 
Sañudo, voluntad y meticulosidad en su trabajo, que 
con tanto éxito supo inculcar en sus discípulos, y apro-
vechamiento de las oportunidades que brinda el mo-
mento presente puede hacer realidad 1a justa sentencia 
de quienes piensan que la Universidad actual se ha 
forjado sobre los hombros de gigantes que nos prece-
dieron. 

 

 

 

EN MEMORIA 
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¿PUEDE EL AMBIENTE DETERMINAR LA 
APARICION DE ALGUNAS MUTACIONES 
ESPONTÁNEAS? 
 
Alfonso Jiménez Sánchez  • Catedrático de Genética. Universidad de Extremadura 
 
En las primeras décadas del siglo 
la cuestión de si las mutaciones 
espontáneas estaban inducidas 
por el ambiente o las que se pro-
ducían al azar previamente eran 
simplemente seleccionadas por el 
ambiente, fue tema de gran deba-
te científico. En 1943 Luria y 
Delbrúck presentaron de forma 
elegante datos experimentales 
que mostraban que un determina-
do ambiente, la exposición de 
Escherichia col¡ al fago T1, reve-
laba la existencia previa de los 
mutantes resistentes al lago. Su 
demostración implicaba el análi-
sis estadístico de la distribución 
de mutantes resistentes en mu-
chos cultivos independientes, 
pero los biólogos raras veces se 
convencen con argumentos pu-
ramente estadísticos y esta idea 
no fue universalmente aceptada. 
La controversia quedó definiti-
vamente aclarada nueve años 
después por los Lederberg utili-
zando la técnica de la réplica en 
placa. Desde entonces gran canti-
dad de experimentos en otros 
organismos han demostrado que 
los mutantes existen en las pobla-
ciones antes de la aparición de la 
presión selectiva. 
 
La evidencia de que las mutacio-
nes aparecen en ausencia de la 
selección fue pronto irrefutable y 
dio lugar al paradigma del pen-
samiento moderno de la Genética 
evolutiva: «Las mutaciones apa-
recen continuamente y al azar, es 
decir de forma independiente de 
su posible efecto sobre la eficacia 
del organismo». 

Este paradigma universalmente 
aceptado tiene, al menos, dos 
críticas. En primer lugar la hipó-
tesis alternativa de que algunas 
mutaciones pueden ser causadas 
por la selección nunca ha sido 
comprobada adecuadamente. En 
segundo lugar todas las seleccio-
nes que se aplicaron en los exp e-
rimentos originales encaminados 
a estudiar la cuestión fueron se-
lecciones letales que implicaban 
un tiempo desde que las mutacio-
nes aparecían hasta que las célu-
las se convertían en mutantes 
fenotípicamente. Como conse-
cuencia de este retardo fenotípi-
co, las mutaciones que fuesen 
causadas por la propia selección, 
por ejemplo la resistencia al fago 
T1, no podrían haber sido detec-
tadas ya que los nuevos mutantes 
morirían por la selección, es decir 
la presencia del fago. 
 
En 1988 Caims y colaboradores 
(1) presentaron pruebas experi-
mentales de la existencia de mu-
taciones «dirigidas». Una muta-
ción ámbar (sin sentido) en el gen 
LacZ revertía a LacZ+ como res-
puesta a la selección en un medio 
con lactosa. Esta mutación rever-
tía de 1,25 a 4,4 veces más fre-
cuentemente cuando las células 
eran recompensadas por la apari-
ción de la mutación que cuando 
la mutación era irrelevante para la 
eficacia celular. Cairns concluye 
que «las poblaciones bacterianas, 
en fase estacionaria, tienen algún 
medio de producir (o retener 
selectivamente) solamente las 
mutaciones más apropiadas». 
 

Esta conclusión causó, lo que era 
de esperar, una enorme polémica. 
Algunos han interpretado estos 
resultados como un apoyo al 
lamarkismo, pero de la idea pro-
puesta por Cairns se puede dis-
tinguir claramente entre mutacio-
nes inducidas en el DNA adapta-
tivamente y la interpretación 
lamarkiana que atribuye el origen 
de la adaptación al uso y desuso. 
Ayala salió al paso de esta posi-
ble interpretación separando cla-
ramente entre las. dos ideas (3, 
4), pero no ha tenido éxito en su 
búsqueda de una explicación 
distinta de los datos de Cairns ya 
que los datos experimentales que 
se acumulan no quedan explica-
dos en su alternativa de la selec-
ción de hipotéticos genotipos 
intermedios para aumentar la 
frecuencia de fenotipos causados 
por mutaciones múltiples, debido 
a que muchas de las mutaciones 
dirigidas estudiadas lo son en un 
solo par de bases en el DNA. 
 
En estos tres años ha sido Barry 
G. Hall, de la Universidad de 
Rochester, quien ha aportado más 
luz en este debate ya que sus 
discusiones se basan en enfrentar 
las ideas a la prueba de la exp e-
rimentación y sacar las conclu-
siones de los hechos, no de las 
ideas. Para eliminar la selección 
de un hipotético mutante inter-
medio, presente en las explica-
ciones de Ayala, analizó la rever-
sión de una mutación sin sentido 
en el gen trpA de Escherichia 
coli, que hace a la bacteria reque-
rir triptófano en el medio de culti-  
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vo, al fenotipo Trp+. La reversión 
medida en cultivos creciendo en 
presencia del aminoácido dio un 
valor de 2x10-10 por división 
celular. Para determinar la tasa de 
mutación en ausencia de triptófa-
no sembró las células en una 
placa de petri que contenía muy 
pequeña cantidad del aminoácido, 
de modo que a los tres días éste 
había desaparecido y se habían 
formado colonias que en cultivos 
creciendo en presencia del ami-
noácido dio un valor de 2x10-10  
por división celular. Para deter-
minar la tasa de mutación en 
ausencia de triptófano sembró las 
células en una placa de petri que 
contenía muy pequeña cantidad 
del aminoácido, de modo que a 
los tres días éste había desapare-
cido y se habían formado colo-
nias que contenían unas 5x10-10  
células que dejaban de crecer. En 
estas condiciones sólo cuarto día. 
Pero a partir de entonces cont i-
nuaron apareciendo mutantes de 
forma que a los diez días el 
90%de los mutantes presentes 
habían aparecido con posteriori-
dad a los esperados y en condi-
ciones que seleccionaban fuerte-
mente a los revertientes. Durante 
estos diez días no hubo ni repli-
cación cromosómica ni división 
celular de las células no mutan-
tes, debido a la falta de síntesis de 
proteínas, por lo que la aparición 
de estos mutantes era dependiente 
del tiempo y no como consecuen-
cia de la replicación como ocurre 
con la mayoría de las mutaciones 
no inducidas. Un experimento 
crucial mostró que las mutaciones 
eran específicas del reto ambien-
tal: en un mutante doble trp cys la 
reversión a Trp+ ocurrió solamen-
te durante la carencia de triptófa-
no y no en 1a carencia de cisteí-
na, y viceversa, lo que parece 
dejar claro que eran mutaciones 
que aparecían como respuesta 
específica al ambiente (4, 5, 6). 
 
La explicación propuesta por Hall 
a la aparición de estas mutaciones 
dirigidas es que las células en las 
que se detiene el crecimiento 
 

entran en un estado hipermutable 
en el que aparecen muchas muta-
ciones de forma aleatoria distri-
buidas por todo el cromosoma. Si 
una de las mutaciones resuelve el 
problema que en ese momento 
tiene la célula, le permitirá salir 
de ese estado y crecer para dar un 
clon mutante. Si ninguna de las 
mutaciones resuelve el problema 
la célula acabará muriendo, lo 
que creará el efecto de un proceso 
altamente específico. Una de las 
predicciones de este modelo es 
que algunos de los mutantes que 
han tenido éxito tendrán además 
otras mutaciones, lo que efecti-
vamente ocurre en el 2% de los 
revertientes Trp +. La aparición de 
las mutaciones dirigidas queda, 
de esta manera, explicada por un 
proceso aleatorio, no dirigido por 
el ambiente, lo que elimina el 
resurgimiento del fantasma del 
lamarkismo, quizás despertado 
por las palabras, poco afortuna-
das, utilizadas por Cairns en su 
artículo. 
 
Estas mutaciones parecen haber 
sido encontradas también en le-
vadura, lo que hace a este fenó-
meno mucho más general. 
 
Queda, por tanto, determinar el 
papel que tiene este sistema de 
mutaciones espontáneas dirigidas 
en la aparición de las mutaciones, 
base principal de la aparición de 
variaciones hereditarias y, por 
tanto, de la evolución. 
 
Literatura citada 
 
1. Cairns, J., Crverbaugh, J. y Miller, 
S. 1988. Nature 1, 142-145. 
2. Lenski, R. E., Slatkin, M. y Ayala, 
F. J. 1989. Nature 337, 123-124. 
3. Lenski, R. E., Slatkin, M. y Ayala, 
F. J. 1989. Proc. Nat. Acad. Sci. USA 
86, 2775-2778. 

4. Hall, B. G. 1988. Genetics 120, 
887-897. 
5. Hall, B. G. 1990. Genetics 126, 
5-16. 

6. Hall, B. G. 1991. The New Biol. 3, 
729-733. 
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Creo que Genes and Genomes es 
un libro interesante para la do-
cencia de la Genética Molecular y 
que viene a cubrir un área necesi-
tada de un texto específico, la 
parte que trata de los eucariontes. 
Desde mi punto de vista, su ma-
yor interés radica en que, como 
ya indican sus autores, está dedi-
cado a describir la estructura y 
los mecanismos subyacente a la 
utilización de la información 
genética de los «organismos 
complejos». Creo que por prime-
ra vez un texto de Genética Mo-
lecular le dedica una atención 
adecuada a los eucariontes, reco-
giendo lo fundamental de los 
conocimientos adquiridos en años 
recientes sobre este grupo de 
organismos. En particular es muy 
completa la visión sobre la regu-
lación de la expresión génica 
desde la propia transcripción 
hasta el desarrollo. Otro aspecto 
tratado con una buena extensión 
y profundidad es todo lo relacio-
nado con la transposición y retro-
transpo-sición. 
 
El libro se organiza en tres partes, 
las dos primeras son de tipo in-
troductorio y/o complementario 
(«Molecular Basis of Heredity: 
Anoverview», «The Recombina-
tional DNA Breakthough», con 
tres y cuatro capítulos respecti-
vamente), la tercera desarrolla los 
aspectos fundamentales y dife-
renciales del libro («The molecu-
lar anatomy, expression, and 
regulation of eukaryotic genes»). 
La cuarta y última parte del libro  
 

(«Understanding and manipula 
ting biological systems») sirve de 
introducción y planteamiento 
general de la idea a desarrollar, 
los genes actúan como sistemas 
complejos e interactivos, a publi-
car en otro tomo distinto. Cada 
una de las partes va acompañada 
de su propia bibliografía, selecta 
y adecuada, mucho más extensa 
en la parte tercera, y agrupada en 
lecturas de tipo general y en otras 
específicas de cada capítulo. 
 
Como otros libros de texto de 
reciente publicación, intenta en-
señar más mostrando con dibujos, 
tablas y gráficas, que describien-
do mediante texto. A lo largo del 
libro se pueden encontrar muchos 
ejemplos de páginas ocupadas en 
su totalidad por una o más figu-
ras, acompañadas de los corres-
pondientes pies suficientemente 
explicativos. Sin embargo, las 
ilustraciones hubiesen sido mejo-
res con algo más de imaginación 
en su diseño y coloración. La 
representación de un DNA doble 
hélice como dos cilindros parale-
los hace que, por ejemplo, los 
cromosomas circulares recuerden 
a una clase de rosquillas con 
cubierta de chocolate. 
 
En cualquier caso es un libro 
adecuado para la docencia en 
segundo o tercer ciclo. Espere-
mos que sea traducido en poco 
tiempo para que el alumno medio 
pueda disponer de un texto en 
castellano sobre la genética mo-
lecular de eucariontes. 

 
He enviado al Director de la Aca-
demia de la Lengua la carta 
adjunta. Me consta que muchos 
compañeros son de parecida opi-
nión. Si eres uno de ellos, te 
agradecería que enviaras al mis-
mo destino una carta semejante. 
En general del problema de la 
terminología podría encargarse la 
SEG solicitando a sus miembros 
y especialistas de España y Amé-
rica propuestas de términos, defi-
niciones y las razones para adop-
tarlos. Las respuestas, una vez 
reunidas y ordenadas, se somete-
rían a una segunda ronda de opi-
niones y propuestas alternativas. 
Con éstas podrían hacerse reco-
mendaciones firmes que podrían 
ser sometidas a la Real Academia 
de la Lengua antes de su difusión. 
 
Carta enviada:« Excmo. Sr. D. 
Manuel Alvar, Presidente de la 
Real Academia Española de la 
Lengua; Felipe IV, 4; Madrid. 
Excmo. Sr.: Sorprende que la 
Real Academia llame «genetis-
tas» a los estudiosos de la Gené-
tica, cuando dispensa de ser «fi-
sistas» a los de la Física, «bota-
nistas» a los de la Botánica, o 
«quimistas» a los de la Química. 
No solo la deseable regularidad, 
sino el uso y las preferencias de 
los amigos y allegados de esta 
disciplina recomiendan que la 
próxima edición del Diccionario 
nos llame «genéticos». Le antici-
pa su agradecimiento y le saluda 
muy atentamente» 
 
 
 

Enrique Cerdá Olmedo 
Dpto. de Genética, 

Universidad de Sevilla 

CARTAS 
al Editor 

LIBROS 

 
GENES & GENOMES 
 
Maxine Singer y Paul Berg 
 
Editado por University Science Books  
y Blackwell Scientific Publications. 1991  
ISBN 0 632 02879 3. 
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Utilización de redes y bases de datos 
en Biología Molecular 
 
• 17 - 28 de febrero 

• Valencia 

• Curso de postgrado organizado por 
Dpto. de Genética y Servicio de Bioin-
formática, Universidad de Valencia. 

• Responsable del curso: Pro. Andrés 
Moya Simarro. 

• Secretaría: Dpto. de Genética, Facul-
tad de Biología, 6ª planta, edificio B, 
Campus de Burjassot, c/ Dr. Moliner, 
50, 46100-Burjassot - Valencia, Tlfno 
3864372. 

• Preinscripción del 1 al 15 de diciem-
bre de 1991 

• matrícula del 15 al 30 de enero 

• tasas 35.000 ptas, disponibles algu-
nas becas y posible subvención. 

• Programa: Introducción a la arquitec-
tura de ordenadores y sistemas operati-
vos. Introducción a redes de datos: 
EMBNet como caso tipo. Acceso a las 
bases de datos. Análisis de secuencias. 

• Título: Diplomado en la utilización 
de redes y bases de datos en Biología 
Molecular, Universidad de Valencia. 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
XXVII Jornadas de Genética Luso 
Españolas 
 
• 21 - 24 de septiembre 

• Badajoz 

• Organiza: Dpto. de Genética, Univer-
sidad de Extremadura y Sociedad Es-
pañola de Genética 

• Secretaría: Dpto. de Genética, Facul-
tad de Ciencias, Universidad de Ex-
tremadura, 06080-Badajoz. 

• Fon 924 - 27 48 00 ext 317 y 319;  
Fax 924 - 27 13 04 

• Además de las comunicaciones cien-
tíficas presentadas por especialistas 
españoles y portugueses, este año con-
tará con una sesión dedicada a Política 
Científica, en la que intervendrán Ro-
berto Fernández de Caleya, Director 
General de Investigación Científica y 
Técnica, José Luis Díez Cortes, Direc-
tor de la Agencia Nacional de Evalua-
ción, Eladio Montoya,Jefe del Dpto. 
Técnico de Calidad de Vida y Recursos 
Naturales de la CICYT y Gregorio 
García Herdugo, consejero técnico pa-
ra asuntos europeos de la CICYT, y un 
curso sobre Análisis Genético Cuanti-
tativo, parte del European Seminar and 
Workshop Series de Applied Biosys-
tem, patrocinado por la casa Izara, S.A.
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odas las colaboraciones cuya extensión 
sea superior a 200 palabras, deberán 
enviarse en disco de 3,5 pulgadas (Ma-

cintosh: MSWord, WriteNow o MacWrite; 
IBM y clones: (no usar acentos) XYWrite, 
WordStar, WordPerfect, OfficeWriter o Mul-
timate). Las colaboraciones breves podrán 
hacerse por carta o fax. 
 
 

na Opinión puede analizar cualquier 
tema relacionado con nuestra Ciencia, 
ciencias afines o la Ciencia en general, 

sobre las personas u organismos que hacen o 
dirigen la Ciencia , sobre los presupuestos in-
vertidos, los temas prioritarios, las tendencias 
nacionales o internacionales, los centros de 
investigación o docentes, sobre la decisión de 
la justicia juzgando un tema en el que la Gené-
tica pueda tener alguna implicación, etc. Tanto 
el Comité Ed itor de este Boletín como los de-
más lectores no tienen que compartir dicha 
opinión; se podrá comentar, replicar, diferir o 
asentar de esta opinión desde las Cartas al Edi-
tor. 
 
 

as Lecciones serán las únicas contribu-
ciones que podrán ser informadas por, 
algún especialista en el tema para ser 

aceptadas. Las Lecciones deben ir dirigidas a 
profesionales de la Genética no expertos en el 
tema y a estudiantes  avanzados de especialida-
des o cursos de postgrado. El modelo para este 
tipo de trabajo debería ser Investigación y 
Ciencia o los Trends in Genetics u otros simi-
lares. Los dibujos, esquemas, gráficas, etc, 
serán originales y podrán estar realiza dos con 
cualquier programa gráfico de Macintosh e 
incluido en el disco o enviado en papel aparte. 
Las referencias bibliográficas se mantendrán al 
mínimo, serán preferentemente de otras revi-
siones más completas o artículos originales que 
hayan supuesto un verdadero avance en el te-
ma, se ordenarán alfabéticamente y numeradas 
al final y serán citadas en el texto por su núme-

ro de orden. El formato será: Autores. Año. 
Revista abreviada volumen, páginas. Eje mplo: 
1. Autorprime, R.O., Autorsegun, D.O. y Au-
torterce, R.O. 1998. Seman. Rev. Genes 88, 
18-81. 
 
 

nvíanos tus comentarios sobre un artí-
culo recién leído tanto en revistas espe-
cializadas, de divulgación, radio, pren -

sa, TV, que creas puede interesar a muchos, un 
artículo científico que puede tener cierta im-
portancia y que no lo leerá quien no esté sus-
crito a esa revista. Comenta un libro que acabe 
de ser publicado, una conferencia a la que 
hayas asistido, la concesión de un premio de 
investigación, los repartos de becas o proyec-
tos de investigación, lo que te interese y quie-
ras comunicar. 
 
 

esde el laboratorio incluirá las infor-
maciones sobre nuevas técnicas y sus 
aplicaciones, trucos nuevos sobre téc-

nicas viejas, nuevas ideas sobre prácticas sen-
cillas que impartir de los centros docentes, etc. 
 
 

n el Bloc de notas se anunciarán las 
ofertas  de trabajo, becas, concursos, 
congresos, proyectos, reuniones, visitas 

de ilustres, cursos, etc. Envía toda esta infor-
mación tan pronto como sea posible para que 
no se publiquen una vez terminados los plazos. 
 
Todas las colaboraciones se enviarán a 
Alfonso Jiménez Sánchez 
Director Editorial 
Dpto. de Genética Facultad de Ciencias 
Universidad de Extremadura 
06080 Badajoz 
 
Fax 924-271304 
Tel 924-274800 ext 319 
(usar preferentemente el fax)

 
 
 

INSTRUCCIONES PARA LAS COLABORACIONES 
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Badajoz 
 
 
 
 
 
 
Organizan 
Dpto. de Genética, UNEX 
Sociedad Española de Genética 

 
 
 

22 – 25, septiembre, 1992 

 


