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    INTERNET es, sin duda, la red 
de redes informática mundial. Sus 
millones de ordenadores conecta-
dos a ella y sus miles de Terabytes 
de información disponibles online 
la hacen una auténtica mina de 
información para cualquier ciber-
nauta avanzado. Pero sin las ade-
cuadas herramientas de consulta y 
navegación pronto nos perderíamos 
en sus entresijos. 
 
    El World Wide Web (o WWW o 
W3) surgió hace pocos años como 
una herramienta intuitiva de servi-
cio y consulta de información en 
Internet. Fue desarrollada por el 
CERN (Instituto Europeo de Inves-
tigación de la Física de Partículas 
de Suiza) y se ha extendido hasta 
ocupar prácticamente todos los 
nodos de la gran red informática 
mundial. Lo que comenzó como un 
jeroglífico infotecnológico se trans-
formó, con el WWW, en páginas 
que pueden ser leídas tan fácilmen-
te como un libro, compuestas de 
imágenes, gráficos, fotos, vídeo y 
textos, todo relacionado de tal mo-
do que un simple click de ratón en 
las zonas activas de la pantalla es 
bastante para abrir nuevas áreas de 
información relacionados con el 
objeto original. Este tipo de docu-
mentos es lo que se llama hipertex-
to. Además, en un documento 
WWW pueden existir referencias a 
otros documentos que se encuen-
tran depositados en otros ordenado-

res muy lejanos físicamente de 
modo que podemos estar despla-
zándonos de un sitio a otro de In-
ternet sin darnos cuenta. 
 
    Antes de que apareciera el 
WWW, el ciberespacio constaba, 
aproximadamente, de 2 millones de 
habitantes. Con la aparición del 
WWW, llegó el Big Bang de Inter-
net. Hoy día, en Internet hay más 
de 50 millones de personas unidas 
por el correo electrónico, decenas 
de miles de grupos de discusión 
(entre los que podemos encontrar 
cualquier tema que podamos ima-
ginar) e infinitas páginas de Web 
(con una tasa de crecimiento del 
1% diario). 
 
    El WWW sigue un sistema unifi-
cado de nomenclatura URL (Uni-
form Resource Locator) que permi-
te usar todos los servicios de Inter-
net (FTP, Gopher, News, ...) de un 
modo lógico y natural. El WWW 
usa la estrategia cliente-servidor, 
donde un ordenador (servidor) 
distribuye información hipertexto 
remotamente a otros ordenadores 
(clientes) que acceden a él. 
 
    Como una simple reseña de ser-
vicios interesantes y curiosos que 
podemos encontrar entre los Web 
de Internet podrían estar los si-
guientes: 

 
http://curry.edschool.virginia.edu

/∼insttech/frog(disección de una 
rana) 

http://wings.buffalo.edu/world (el 
turista virtual) http://www. 
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cmpharm.ucsf.edu/∼troyer/safesex. 
html (educación sexual on-line) 
http://www.internet.net (compras 
en Internet)  
http://www.lib.utexas.edu/map col-
lections.html (biblioteca de mapas) 
 
OTRAS HERRAMIENTAS DE 
INTERNET 
 
Aparte del Web, existen en Internet 
otras herramientas de acceso a 
servicios de la red, quizás menos 
intuitivas, pero no por ello menos 
importantes: 
 
- FTP (File Transmision Protocol): 
Se usa para la transmisión de fiche-
ros entre ordenadores. 
 
- Gopher: Servicio predecesor del 
Web. Permite un acceso cómodo a 
la información en Internet. 
 
- Telnet: Permite la conexión remo- 

 

ta, como sesión interactiva, a otro 
ordenador en cualquier sitio del 
mundo. 
 
- IRC (Internet Relay Chat): Es lo 
más parecido a un partyline gigan-
tesco. Permite el establecimiento de 
charlas (en tiempo real) entre usua-
rios de la red. 
 
- Finger: Sirve para averiguar, entre 
otras cosas, si un usuario está co-
nectado en ese momento en un 
ordenador. 
 
- NetNews: Las noticias de la red. 
Grupos de discusión sobre infini-
dad de temas. 
 
- Email (Electronic Mail): Servicio de 
correo entre usuarios de la red. El 
envío de correo a cualquier parte del 
mundo puede lograrse en segundos. 
 
Además de estos servicios, existen 

otros de menor importancia, ya sea 
por su uso más restringido, por su 
especificidad o por que todavía no 
han llegado a difundirse en la red: 
 
- ICS (Internet Chess Service): 
Permite jugar al ajedrez con gente 
de todo el mundo, en tiempo real. 
 
- Phones: Han aparecido ciertas 
aplicaciones que permiten, median-
te los correspondientes dispositivos 
multimedia, usar Internet como si 
de un servicio telefónico se tratara. 
 
- VideoConferencias, ... 
 
En el Manual de uso y recursos de 
la Web de la SEG, en este boletín, 
se indican los sistemas de conexión 
y envío de material para nuestro 
Web. 
 
Esperamos la colaboración de to-
dos.

    D. Antonio García Bellido, Profesor de Investigación 
del Centro de Biología Molecular del CSIC ha sido 
galardonado con el premio Nacional Ramón y Cajal de 
Investigación Científica. Este premio está concedido 
por el Ministerio de Educación y Ciencia y se conside-
ra el galardón científico más importante que se otorga 
en España después del premio Príncipe de Asturias, 
que el Prof. García Bellido ya ganó en 1984. Según 
destaca el acta del jurado reunido en Madrid, "el pre-
miado ha formado una importantísima escuela y su 

trayectoria científica tiene una dimensión internacional 
reconocida". La decisión fue unánime. Al dar a conocer 
a conocer el dictamen del jurado, el Secretario de Esta-
do de Universidades e Investigación Enric Banda indi-
có que "ocho cartas de premios Nobel apoyaban su 
candidatura". 
 
    La Sociedad Española de Genética, que se honra en 
tenerlo como miembro de honor, felicita al Prof. García 
Bellido por tan importante distinción. 

 
    La Generalitat Valenciana concedió el premio Jaime 
I de Investigación del año 1995 a Enrique Cerdá Olme-
do, Catedrático de Genética de la Universidad de Sevi-
lla. El galardonado, nacido en Guadix en 1942, estudió 
en la E.T.S. de Ingenieros Agrónomos de Madrid y 
realizó su Tesis Doctoral en la Universidad de Stan-
ford, California, bajo la dirección de Philip Ilanawalt. 
En esa época, Cerdá Olmedo trabajó en la mutagénesis 
con nitrosoguanidina de Escherichia coli donde descu-  
 
 
 
 

 
brió su acción en el punto de replicación y la comuta 
ción de genes ligados. Como investigador postdoctoral, 
Cerdá Olmedo trabajó en el Instituto Tecnológico de 
California ("Cal Tech") de Pasadena, donde fue colabo-
rador de Max Delbrück e inició sus estudios sobre el 
hongo Phycomyces. En Cal Tech y posteriormente en 
Sevilla, Cerdá Olmedo ha usado Phycomyces como 
organismo modelo en estudios de conducta, síntesis de 
carotenos, desarrollo multicelular y fotobiología. Cerdá  
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Olmedo es uno de los fundadores de la Genética Mole-
cular española y, como investigador, ha destacado 
siempre por su peculiar combinación de rigor, origina-
lidad y audacia. Su prestigio se completa con sus gran-
des dotes docentes y su brillantez como polemista y 
discutidor infatigable. En nombre de toda 
 

la SEG felicitamos al profesor Cerdá Olmedo por este 
galardón y expresamos nuestro deseo de que su gran 
labor científica y educativa continúen tanto con su 
labor personal como en la semilla sembrada a través de 
sus muchos discípulos en otras universidades españo-
las. 

 
    Don Juan Ramón Lacadena Calero, Catedrático de 
Genética y Director del Departamento de Genética de 
la Facultad de Biología de la Universidad Complutense 
de Madrid, leyó su discurso de ingreso como académi-
co de número de la Real Academia de Farmacia en la 
sesión del día 14 de diciembre de 1995, siendo contes-
tado por D. Emilio Fernández Galiano. El discurso se 
titula "Historia "Nobelada" de la Genética: Concepto y 
Método". Es una erudita revisión de las aportaciones de 
los investigadores galardonados con el premio Nobel 
 

 
en el campo de la Genética y ciencias afines, que ha de 
resultar interesante a todos los estudiosos de la Genética. 
 
    En nombre de todos los miembros de la Sociedad 
Española de Genética felicitamos al Profesor Lacadena 
por este nombramiento y formulamos nuestros mejores 
deseos para que la colaboración de los genéticos con 
los profesionales de otras disciplinas científicas, en este 
caso las relacionadas con la Farmacia, sea cada vez 
más profunda y beneficiosa. 

 
    El 20 de septiembre del presente año se celebrará en el 
Centro Nacional de Biotecnología (Madrid) la Reunión 
Anual de la SEG a la que deseamos que todos los socios 
asistan, y a la que invitamos a los no socios que deseen 
conocernos y asistir a algunas de las actividades propuestas. 
 
ACTIVIDADES 
 
10:00 Recepción 
 
10:30 Conferencia del Prof. Antonio García Bellido 
 
12:30 Asamblea Anual de la SEG 
 
14:00 Comida 
 
15:30 "La informática como instrumento de análisis 

genético" Cursillo práctico que se impartirá en el 
aula de informática del CNB. 

 
Introducción a la Web y al servidor de la SEG 
Agustín López y Fernando G. Candela (Universi-
dad de Valencia) 

 
Análisis de secuencias on line 
Silvia Atrian (Universidad de Barcelona) 

 
Búsquedas de bancos de datos 
Búsquedas bibliográficas 
 
Análisis de secuencias off  line 
Andrés Moya (Universidad de Valencia) 
Búsquedas de bancos de datos 
Comparaciones de secuencias 
Análisis de una secuencia 

 
Análisis de los datos fruto de los proyectos 
"Genoma"  
Alfonso Valencia (CNB, Madrid) Cómo buscar 
"genes" en una secuencia 

 
    Con objeto de facilitar la organización del cursillo, 
se ruega a todos los socios que deseen asistir a esta 
reunión envíen la inscripción al Prof. José Fernández 
Piqueras, por "snail mail": Dpto. Genética, Facultad de 
Ciencias, Universidad Autónoma de Madrid, Canto-
blanco, 28049-Madrid; o por "e-mail": pique-
ras@ccuam3.sdi.uam.es. Los asistentes no miembros 
de la SEG podrán formalizar la inscripción al comienzo 
de la jornada. 
 
    Para una información actualizada sobre esta reunión 
consultar con el Web de la SEG. 

 

EL PROF. JUAN RAMÓN LACADENA 
ACADÉMICO DE FARMACIA 

SEG’96 REUNIÓN ANUAL DE LA SEG 
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    En este año la FEGS participará en reunión anual de 
la Unión Suiza de Sociedades de Biología Experimen-
tal (USGEB) que tendrá lugar en Zurich, del 27 al 29 
de marzo. Uno de los conferenciantes de las cuatro 
sesiones plenarias, Prof. M.L. Birnstiel (que hablará 
sobre terapia génica) ha sido organizado por la FEGS. 
Además, la FEGS organizará, en colaboración con el 

 
 
 
 
delegado suizo de la FEGS, Dr. Martine Jotterand, un 
simposium sobre elementos transponibles en eucarion-
tes. 
 
    Para más información sobre la reunión USGEB-
FEGS contactar con el secretario de la FEGS, Kathrin 
Haberler (Viena) o Dr. Martine Jotterand (Lausanne). 
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    C/ Francisco Suárez, 7. (Plaza de Castilla) 
28036-Madrid 
 

Directores: 
 
José Fernández Piqueras 
Catedrático de Genética. UAM 
 
Juan José González Aguilera 
Prof. Titular de Genética. UAM 
 
Patrocinado por: Sociedad Española de Genética 
y Universidad Autónoma de Madrid. 

 
CARACTERÍSTICAS DEL CURSO 
 
    El progreso reciente de la investigación en el campo 
de la Genética Molecular Humana ha sido espectacular. 
Los estudios epidemiológicos han puesto de manifiesto 
la existencia de un gran número de enfermedades 
humanas con carácter hereditario (más de 6.000 según 
el catálogo de McKusick, de la John Hopkins Universi-
ty), sin embargo sólo en una fracción reducida de los 
casos se ha podido llegar al aislamiento y caracteriza-
ción de los genes responsables y, por consiguiente, no 
se pueden aplicar estrategias adecuadas de diagnóstico, 
tratamiento o terapia. El problema se agrava cuando, 
como sucede en muchos casos, no se conoce siquiera la 
base bioquímica de la enfermedad. 
 
    El desarrollo del Proyecto Genoma Humano está 
permitiendo saturar el mapa genético humano con mar-
cadores polimórficos de DNA que sirven como "bali-
zas" o puntos de referencia para la identificación de 
genes "enfermos" mediante análisis de ligamiento. El 
conocimiento de nuevos genes permite a su vez aumen-
tar el número de "candidatos" para cada enfermedad. 
Con estas nuevas posibilidades la Genética Humana ha 
abierto enormes expectativas y está ofreciendo "reali-
dades" que se pretenden comentar en este curso. 

 
    Además de los fundamentos básicos del análisis 
Genético Molecular, y del estudio de las enfermedades 
umanas donde la Genética Molecular está aportando  
 
 
 
soluciones, se consideraran también la ctualidad de los 
procedimientos de Terapia Génica y la aplicabilidad de 
la Genética Molecular para la identificación y el dia-
gnóstico de paternidades. 
 
    Dirigido a: Doctores, licenciados, estudiantes y 
profesionales relacionados con investigación básica, 
asistencia hospitalaria o docencia en el área de Ciencias 
de la Salud (Biología, Bioquímica, Farmacia, Medicina 
etc.). 
 
    Convalidable como 3 créditos de Tercer ciclo uni-
versitario de la UAM, y/o diploma de asistencia. 
 
    Inscripción y Matrícula: El periodo de inscripción 
finalizará el día 10 de abril. Se admitirá un máximo de 
50 alumnos por riguroso orden de inscripción. El im-
porte de la matrícula es de 40.000 pts. El pago se efec-
tuará mediante transferencia o ingreso en la cuenta: 
0104-0240-31-0300098324 de ARGENTARLA-BEX. 
Sucursal de la Universidad Autónoma, Ctra Colmenar 
Viejo Km 15. Cantoblanco. 28049-Madrid: Indicando 
"Curso de Especialización en Genética Molecular 
Humana". 
 
    Becas: La SEG concederá cuatro becas que cubren 
los gastos de matriculación, destinadas a los miembros 
de esta Sociedad cuya investigación esté relacionada 
con la temática del curso. Los interesados deberán 
realizar su petición antes del día 1 de abril de 1996 
adjuntando curriculum vitae personal a: Roser Gonzá-
lez Duarte (Presidenta de la Sociedad Española de 
Genética). Depto. de Genética. Fac. de Biología. Uni-
versidad de Barcelona, Avda. Diagonal 645. 08071 
Barcelona. Tfno: 93-4021494. Fax: 934110969. 
E-mail: roser@porthos.bio.ub.es. 
 
    Secretaría del Curso: J. J. González-Aguilera 
 

I CURSO DE ESPECIALIZACIÓN 
 EN GENÉTICA MOLECULAR HUMANA 

REUNIÓN DE LA SEG 
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Unidad de Genética. Departamento de Biología. Facul-
tad de Ciencias. Universidad Autónoma de Madrid. 
Cantoblanco. 28049-Madrid. Tfnos: (91) 397 8213 / 
8203. Fax: (91) 397 82 02. E-mail: jgonza-
lez@ccuam3.sdi.uam.es. 
 
PROGRAMA 
 
    1.- Fundamentos para el estudio de las enferme-
dades genéticas humanas 
 
Lunes 22 de abril, de 9 a 14 h.  
 
    • Perspectivas actuales del análisis genéticomolecu-
lar humano. Dr. José Fernández-Piqueras. Catedrático 
de Genética. Lab. de Genética Mol. Humana, Dpto. de 
Biología, Universidad Autónoma de Madrid. 
 
    • Mapado genético: el proyecto genoma humano. 
Dra. Antonia M.°Martín. Investigadora. CNB, Univer-
sidad Autónoma de Madrid. 
 
    • El análisis cito-molecular en la caracterización de 
enfermedades humanas hereditarias. Dra. M."Antonia 
Fernández-Peralta. Prof. Titular. Unidad de Genética, 
Dpto. de Biología, Universidad Autónoma de Madrid. 
 
    • El análisis de ligamiento como estrategia para la 
búsqueda de genes. Dr. Daniel Grinberg. Prof. Titular. 
Dpto. de Genética, Universidad de Barcelona. 
 
    2.- La Genética Molecular de algunas enfermeda-
des humanas 
 
Martes 23 de abril de 10 a 14 h. 
 
    • La fenilcetonuria. Dra. Magdalena Ugarte. Cate-
drática de Bioquímica. Dpto. de Bioquímica y Biología 
Molecular, Universidad Autónoma de Madrid. 
 
    • La larga búsqueda del gen de la corea de Hunting-
ton. Dr. Javier Benítez. Adjunto. Dpto. de Genética, 
Fundación jiménez Díaz, Madrid. 
 
    • La enfermedad de Alzheimer. Dr. Fernando Valdi-
vieso. Catedrático de Bioquímica. Dpto. de Bioquímica 
y Biología Molecular, Universidad Autónoma de Ma-
drid. 

 

Miércoles 24 de abril de 10 a 14 h. 
 
    • La atrofia muscular espinal Dr. Felipe Moreno. jefe 
de Sección. Dpto. Genética Molecular, Hospital. Ra-
món y Cajal, Madrid. 
    • La heterogeneidad genética en la retinitis pigmen-
tosa. Dra. Roser González. Catedrática de Genética. 
Dpto. de Genética, Universidad de Barcelona. 
 
    • Las ataxias hereditarias. Dr. Francisco Palau. 
Adjunto, Servicio de Genética, Hospital Universitario 
La Fe, Valencia 
 
    3.- Análisis genético del origen y desarrollo de los 
procesos cancerígenos 
 
Jueves 25 de abril de 10 a 14 h. 
 
    • Oncogenes. Dr. Ángel Pellicer. Full Professor. Dpt. 
of Pathology, New York University, Medica] School, 
USA 
 
    • Genes supresores. Dr. Javier Santos. Prof. Titular. 
Unidad de Genética, Dpto. de Biología, Universidad 
Autónoma de Madrid. 
 
    • El cáncer de colon como modelo. Dr. Juan J. Gon-
zález-Aguilera. Prof. Titular. Unidad de Genética. 
Dpto. de Biología, Universidad Autónoma de Madrid. 
     
    4.- Terapia génica y consejo genético 
 
Viernes 26 de abril de 10 a 12.30 h. 
 
    • Terapia génica: perspectivas actuales. Dr. Antonio 
Talavera. Colaborador Científico. Centro de Biología 
Molecular Universidad Autónoma de Madrid. 
 
    • Consejo genético. Dra. Carmen Ayuso. Adjunto. 
Dpto. de Genética, Fundación jiménez Díaz, Madrid 
 
    5.- Genética forense 
 
Viernes 26 de Abril de 12.30 a 14 h. 
 
    • Identificación genética y diagnóstico de la paterni-
dad. Dr. Antonio Alonso. Investigador. Instituto Nacio-
nal de Toxicología. Ministerio de justicia. Madrid. 

M. Pérez de la Vega 
Área de Genética, Fac. de 
Biología y E. S. y T. de Ing. 
Agraria, Universidad de León 
 
    El estudio y conservación de los  
 

recursos genéticos es una disciplina 
emergente en la que obviamente la 
Genética es la clave en la que se 
apoyan otros componentes del arco 
de las ciencias puras y aplicadas 
que estudian a los seres vivos y su  
 

utilización por el hombre. En este 
trabajo se pretende dar una visión 
general de las causas y orígenes de 
esta disciplina, y de algunos aspec-
tos en los que la Genética incide 
directamente, todo ello centrado en 
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los recursos vegetales en los que 
comparativamente se ha avanzado 
mucho más que en los recursos 
animales o microbianos. 
 
    La diversidad entre especies y 
dentro de cada especie, biodiversi-
dad, es una característica fácilmen-
te observable. Una parte de esta 
biodiversidad es lo que reconoce-
mos como recursos genéticos cuya 
definición, según la FAO (1989), es 
el material hereditario con valor 
económico, científico o social con-
tenido en las especies"; definición 
que incluye una enorme cantidad de 
especies si se acepta que su valor 
sea al menos potencial. Sin embar-
go, frecuentemente el término de 
recursos fitogenéticos se entiende 
por los mejoradores de forma más 
limitada, incluyendo en él los pocos 
cientos de especies cultivadas, 
pratenses y forestales con utilidad 
directa y/o cuya diversidad genética 
puede usarse en mejora y domesti-
cación. Otro de los hechos fácil-
mente observables en la naturaleza 
es la adaptación de los seres vivos a 
su medio natural, lo que implica 
adaptación a condiciones del medio 
físico (climáticas y edáficas) y del 
medio biológico: mecanismos de 
defensa contra predadores y pató-
genos. 
 
    Sin embargo, podemos constatar 
que el origen de las sociedades 
agrícolas y ganaderas se ha asocia-
do a dos hechos: el uso de una parte 
muy reducida de la biodiversidad 
existente en cada una de las áreas 
en que estas sociedades comenza-
ron, y a la adaptación de las espe-
cies elegidas a nuevas condiciones 
favorables al uso humano (domes-
ticación). Pero en general la adap-
tación a las condiciones de domes-
ticación (pérdida de los mecanis-
mos de dispersión de semillas, 
disminución o eliminación de me-
canismos de defensa, por ejemplo) 
se opone a los mecanismos natura-
les de adaptación y está asociada a 
cambios morfológicos y/o fisioló-
gicos. En muchos casos estos cam-
bios hacen que sea difícil reconocer 
la especie silvestre de la que surgió 
la correspondiente cultivada. 
 
    El inicio de las sociedades agra- 
 

rias se ha basado siempre en lado-
mesticación de no más de una de-
cena de especies vegetales: fuentes 
de hidratos de carbono, de proteí-
nas, de grasas y de fibras (D. Zoha-
ry, comunicación personal). Por 
ejemplo, el inicio de la civilización 
en Oriente Medio - Mediterráneo se 
basó en la domesticación de trigo y 
cebada; lentejas, guisantes y habas; 
y lino. Con posterioridad el número 
de especies fue incrementándose 
(avena, centeno, olivo, frutales, 
etc.), y los intercambios entre cultu-
ras y los movimientos migratorios 
fueron aumentando el número de 
especies cultivadas usadas en cada 
área. En este sentido el descubri-
miento de América y los intercam-
bios ocurridos en los siglos poste-
riores representan el máximo de 
diversidad en los sistemas agrarios. 
Pero paradójicamente, como conse-
cuencia de los nuevos territorios 
disponibles se sientan las bases 
para el inicio de la reducción en la 
diversidad y los recursos genéticos 
en agricultura: el establecimiento 
de extensos monocultivos de café, 
caña de azúcar, algodón, tabaco, 
etc., en las colonias. 
 
    El segundo antecedente hacia la 
reducción en la diversidad es la 
Revolución Industrial. Supone la 
aparición de herramientas y maqui-
naria que por una parte cambian 
paulatinamente los métodos agríco-
las y por otra facilitan el transporte 
de abonos (guano de Chile, por 
ejemplo) y cosechas, permitiendo 
así el monocultivo en grandes ex-
tensiones productivas y la venta de 
excedentes lejos de las áreas de 
producción. Igualmente, la síntesis 
química permite producir sustan-
cias y fibras que sustituyen a tintes, 
fármacos, fibras naturales y otros 
productos obtenidos de plantas. 
 
    Pero ha sido durante este siglo, y 
fundamentalmente durante los 
últimos 50 años, cuando el fenó-
meno de la erosión genética ha 
alcanzado unas dimensiones globa-
les: la uniformidad ha sustituido a 
la diversidad a nivel mundial. El 
rendimiento, y la uniformidad que 
facilitan la mecanización, los tra-
tamientos con fertilizantes, plagici-
das, etc., el almacenado y el pro- 
 

cesado, son factores que determi-
nan la rentabilidad del producto y 
por tanto condicionan la agricultura 
en nuestros días; abandonándose el 
cultivo de las especies menos ren-
tables, las de difícil mecanización, 
aquellas que no pueden venderse 
(cash crops) y aumentando la su-
perficie sembrada de cada vez me-
nos especies. Como consecuencia 
de todas estas circunstancias ciertas 
especies han dejado de cultivarse o 
se siguen cultivando de forma mar-
ginal (Reseda luteola, gualda; Lat-
hyrus, muelas y titarros; Vicia, 
algarrobas; Amaranthus; Solanum 
quitoense, naranjillas, y tantas 
otras). Pero hoy día la humanidad 
depende no sólo de menos especies 
vegetales para su subsistencia (Ta-
bla 1) si no que en éstas las varie-
dades locales (landraces), general-
mente variables y localmente adap-
tadas pero de menor rendimiento, 
han sido sustituidas por unos pocos 
cultivares uniformes de alto rendi-
miento. Si revisamos la genealogía 
de muchos de los cultivares moder-
nos de maíz, trigo, etc. veremos que 
la base genética de todos ellos es 
estrecha y muchos de sus genitores 
son comunes. La agricultura "pre-
tecnológica" favorece la diversidad 
de cultivos, su rotación, e incluso la 
variabilidad dentro de un mismo 
cultivo; por el contrario la agricul-
tura actual favorece el monocultivo 
de grandes superficies con varieda-
des uniformes. En definitiva el 
acervo genético del que la humani-
dad depende para su alimentación 
se ha reducido dramáticamente. 
 
    ¿Cuál es el problema? Sabemos 
que la variabilidad genética asegura 
una mejor respuesta de una pobla-
ción o especie a condiciones am-
bientales variables y cambiantes. 
Una población genéticamente va-
riable presenta en general una res-
puesta mucho más plástica frente a 
diferentes condiciones ambientales, 
mientras que en las uniformes todos 
los individuos responden de la 
misma forma o en el mismo grado. 
El peligro reside por tanto en que 
ante determinadas condiciones 
(climáticas, patógenos, etc.) todas 
las plantas de cultivares uniformes 
son igualmente susceptibles pu-
diendo, en la situación más extre- 
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ma, llegar a extinguirse todas. Exis-
ten algunos ejemplos de situaciones 
de este tipo, como la susceptibili-
dad a Helminthosporium maydis (= 
Drechslera maydis) de los híbridos 
de maíz con citoplasma [T] y aso-
ciada a la proteína codificada por el 
gen mitocondrial urfl3 del locos 
complejo T-mcr. El otro gran pro-
blema radica en que toda especie, 
raza, variedad, etc., perdida es una 
pérdida irrecuperable. 
 
    A principios de este siglo algu-
nos científicos como N. 1. Vavilov 
empezaron a darse cuenta de la 
importancia de conservar los recur-
sos genéticos. Pero se han necesita-
do varias décadas para que los 
recursos genéticos se hayan consi-
derado sujetos de un área distintiva 
de la investigación científica. El 
reconocimiento internacional del 
peligro creciente de la erosión ge-
nética puede datarse en la Confe-
rencia de la FAO de 1967 y en la 
Conferencia de las Naciones Uni-
das sobre el Medio Humano de 
1972. Ante el reconocimiento de 
este peligro de erosión genética se 
creó en 1974 un organismo interna-
cional que promoviese y coordinase 
a nivel mundial la recolección, 
conservación e investigación sobre 
recursos fitogenéticos: el entonces 
bautizado IBPGR y ahora denomi-
nado IPGRI (International Plant 
Genetic Resources Institute). Sus 
objetivos generales son saber qué y 
cuáles son los recursos genéticos 
existentes (pensemos también en 
los potencialmente útiles), cómo 
conservarlos y como utilizarlos, 
evitando que la erosión genética sea 
irreversible. 
 
    Respecto a cuáles son los recur-
sos genéticos es claro que conoce-
mos un primer grupo: las especies 
cultivadas, sus formas silvestres y 
las especies silvestres afines. Res-
pecto al segundo nivel, las que 
pueden ser útiles, conocemos muy 
poco, lo que significa una necesi-
dad de investigación. Actualmente, 
alcanzado un nivel aceptable de 
conservación de lo que se podía 
conservar de las especies más im-
portantes, se ha incrementado el 
interés, la investigación y la con-  
 

servación de otras especies, entre 
las que las forestales se encuentran 
en una primera fila. Como ejemplos 
de este nuevo interés se pueden 
citarlos procesos de domesticación 
o reutilización de especies de los 
géneros Amaranthus, Lupinus, 
Fagopyron, etc., el interés por co-
nocer las especies silvestres empa-
rentadas con las especies cultivadas 
europeas promovido por el Comité 
Científico del Consejo de Europa, 
el programa de especies mediterrá-
neas infrautilizadas promovido por 
el Gobierno Italiano y auspiciado 
por el IPGRI, el inventario de espe-
cies promisorias en varios países 
iberoamericanos, etc. 
 
    El aspecto de cómo conservar es 
uno de los más desarrollados. Este 
aspecto implica los métodos de 
conservación en sí y los previos de 
recolección. Los estudios realiza-
dos sobre las técnicas de muestreo, 
recolección y conservación son 
numerosísimos, y sobre algunos 
aspectos insistiré más adelante. En 
el aspecto concreto de la conserva-
ción, ésta puede realizarse in situ o 
ex situ. El primer tipo es usado 
fundamentalmente con especies 
silvestres, forestales o no, y en muy 
baja proporción con especies culti-
vadas. En los países desarrollados 
es prácticamente imposible, y en 
los países en vías de desarrollo lo 
es cada vez más, conservar in situ 
las variedades locales adaptadas a 
técnicas de laboreo y herramientas 
agrícolas en uso decreciente o des-
aparecidas. Por otra parte, por 
ejemplo, para una variedad local de 
trigo adaptada a un laboreo con 
arado tirado por animales, siega 
manual y trilla mediante trillo de 
cuchillas de pedernal las nuevas 
condiciones ambientales que de-
termina un laboreo más profundo y 
una recolección y trilla con cose-
chadora determinan probablemente 
una nueva dirección selectiva. La 
conservación ex situ puede reali-
zarse con plantas completas (arbo-
retos, jardines botánicos, etc.), 
mediante conservación de semillas 
(bancos de germoplasma) o in vi-
tro, dependiendo de las característi-
cas de cada especie. Incluso se ha 
establecido una red mundial para la  
 

conservación de DNA en bancos 
apropiados. Los distintos métodos 
de conservación presentan proble-
mas diferentes en cuanto a manejo 
de la colección y a costos. Sin duda 
el método operativamente más fácil 
y más barato es el de los bancos de 
semillas o bancos de germoplasma, 
donde las semillas pueden conser-
varse en condiciones adecuadas 
durante décadas o incluso siglos (en 
este último caso es obviamente una 
extrapolación teórica sin confirma-
ción experimental, aunque muy 
probablemente real) sin que pierdan 
de forma significativa capacidad 
germinativa. A su vez el manteni-
miento y manejo de las colecciones 
de germoplasma presenta aspectos 
tan interesantes como las formación 
de colecciones nucleares (core 
collection), más fáciles de usar por 
el mejorador al estar formadas por 
un número menor de muestras o 
accesiones pero representativas de 
la colección total. Sin embargo no 
es un problema trivial la elección 
de las muestras que formarán una 
colección nuclear sin que se pierda 
variabilidad genética útil dado que 
algunos genes útiles (genes de 
resistencia, por ejemplo) son poco 
frecuentes. 
 
    El último aspecto, la utilización, 
es crucial en la conservación de los 
recursos genéticos. Estos deben 
tener una utilidad económica, cien-
tífica o social al menos potencial o 
no sería posible convencer a los 
organismos financiadores, en su 
inmensa mayoría públicos, y con-
seguir la aún insuficiente financia-
ción actual. En el capitulo de la 
utilización es crucial disponer de 
colecciones activas a disposición de 
mejoradores y científicos, por ello 
los bancos de germoplasma no 
deben limitarse a la mera conserva-
ción a largo plazo. Mantener una 
colección activa no es una tarea 
fácil si se consideran los miles de 
muestras de especies cultivadas que 
cada banco conserva, a los que 
habrá que añadir un número cre-
ciente de especies silvestres, hasta 
ahora poco representadas (Tabla 2). 
La facilidad de utilización de estos 
recursos depende de la facilidad de 
transferir genes a las variedades  
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cultivadas, por lo que generalmente 
se clasifican en tres niveles: varie-
dades cultivadas, formas silvestres 
de la misma especie, y especies e 
incluso géneros afines; aunque la 
Biotecnología y las técnicas de 
transferencia de genes están rom-
piendo las barreras interespecíficas 
para el intercambio de genes. El 
uso de los recursos genéticos re-
quiere un trabajo arduo y costoso 
de documentación, caracterización 
agronómica, evaluación de la va-
riabilidad genética, estudios filoge-
néticos, etc., lo que abarca aspectos 
básico y de investigación. En am-
bos la utilización de marcadores 
genéticos bioquímicos y molecula-
res es general y se orienta no sólo a 
la caracterización y la evaluación 
de la variabilidad si no también a 
otros aspectos relacionados direc-
tamente con el uso de los recursos. 
 
    Espero que después de todo lo 
anteriormente expuesto, la relación 
existente entre la recolección y 
conservación de recursos genéticos 
y la Genética de poblaciones y 
evolutiva sea ya clara. La estructura 
genética de poblaciones y de la 
distribución de la variabilidad en 
las especies están determinadas en 
gran medida por el sistema de re-
producción, por lo que éste es un 
factor fundamental en las estrate-
gias de recolección y de conserva-
ción de recursos fitogenéticos, 
además de determinar los métodos 
de uso del germoplasma y de mejo-
ra. La reproducción sexual y 
asexual son mecanismos genética-
mente opuestos de transmisión de 
la información hereditaria, y a su 
vez dentro de cada uno de ellos 
existen distintas alternativas (por 
ejemplo autogamia frente a aloga-
mia) que generan estructuras gené-
ticas y distribución de la variabili-
dad particulares e incluso contra-
puestas. Es de resaltar que una gran 
parte de las especies cultivadas son 
especies fundamentalmente autó-
gamas o de reproducción asexual, o 
se han adaptado a estos sistemas de 
reproducción, al menos facultati-
vamente, durante la domesticación. 
Ambos sistemas tienen como con-
secuencia la supresión de hecho de 
la recombinación y la segregación  
 

genéticas o de sus consecuencias. 
Sin embargo, por ejemplo, la es-
tructura genética de poblaciones de 
especies autógamas o de especies 
de reproducción asexual facultativa 
son generalmente distintas: en las 
primeras la homocigosis es la nor-
ma mientras que la segundas la 
heterocigosidad puede ser incluso 
muy alta. Si excluimos las técnicas 
de ingeniería genética, los meca-
nismos de reproducción determinan 
también la facilidad o dificultad 
para pasar genes de unos individuos 
a otros, de conservar los nuevos 
genotipos obtenidos y en definitiva 
de mejora. No podemos olvidar 
tampoco que la poliploidía es un 
fenómeno muy frecuente en las 
especies de plantas superiores, que 
una alta proporción de especies 
cultivada son poliploides (trigo, 
avena, algodón, patata, plátano, 
etc.) y que la poliploidía determina 
estructuras genéticas particulares, 
sobre todo asociada con autogamia 
o con reproducción asexual. 
 
    Mi aproximación a los recursos 
genéticos se ha producido desde la 
Genética de poblaciones. Estaba, y 
estoy, interesado en cuál es la es-
tructura genética de las poblaciones 
y especies cultivadas y sus afines 
silvestres, cómo se distribuye en y 
entre especies, qué efecto tienen los 
sistemas de reproducción. Hemos 
trabajado hasta ahora fundamen-
talmente con especies de gramí-
neas, tanto cultivadas como con 
especies silvestres próximas, entre 
las que destacan los trabajos en el 
género Avena, y más recientemente 
con leguminosas. Como es obvio, 
una vez introducidos en el campo 
de los recursos genéticos, hemos 
empezado a trabajar también en su 
utilización. 
 
    Para terminar quisiera indicar 
algunas conclusiones que en parte 
están tomadas de trabajos de otros 
autores, entre ellos el Prof. Allard, 
y en parte de nuestro propios traba-
jos (Allard et al., 1993; Pérez de la 
Vega et al., 1994). 
 
    1) La domesticación de las dis-
tintas especies ha ido asociada a 
una reducción de la variabilidad 
 

genética presente en la correspon-
diente especie silvestre. 
 
    2) Generalmente los genes que 
contribuyen a una mejor adaptación 
en las poblaciones silvestres tam-
bién suelen hacerlo en las formas 
cultivadas 
 

TABLA 1.  Los treinta mayores 
 cultivos en cuanto a producción anual 
Especie2 Producción % 

en la  
alimentación 

 
humana3 

Trigo 420 19,6 
Maíz 385 5,4 
Arroz 375 21,2 
Patata 285 4,9 
Cebada 170 1,5 
Batata 145  
Mandioca 100 2,0 
Soja 95  
Uvas 70  
Avena 65  
Sorgo 55 2,1 
Caña de azúcar 55  
Naranja 55  
Mijo 50 2,0 
Plátano 40  
Tomate 40  
Remolacha   
azucarera 35  
Centeno 35 1,6 
Manzana 35  
Coco 30  
Algodón (semilla) 30  
Cacahuete 25  
Ñame 20  
Sandía 20  
Col 15  
Alubias 10  
Guisantes 10  
Girasol (semilla) 10  
Mango 10  
    1. Producción en millones de toneladas 
métricas, no en valor de mercado del producto. 
No están incluidos los forrajes verdes. 
    2. En muchos casos es un conjunto de espe-
cies biológicas. 
    3. Consumo humano directo. El resto de los 
productos vegetales representa el 40% restante. 
Aproximadamente el 50% de la alimentación 
humana depende de 7 cereales, y el 40% de 
trigo y arroz. 
Según Ford-Lloyd y lackson, 1986, y Poehlman, 
1994. 
 
    3) Las poblaciones silvestres y 
las variedades locales de especies 
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autógamas están formadas gene-
ralmente por mezclas de genotipos, 
manteniendo niveles de variabili-
dad altos o muy altos. Igualmente 
se observa la organización de aso-
ciaciones alélicas multilocus que se 
conservan. 
 
    4) En estas poblaciones y espe-
cies la distribución geográfica de 
los genotipos multilocus parece 
ajustarse a patrones de adaptación a 
condiciones ambientales. Por tanto 
es necesario conocer las distintas 
condiciones climáticas y edáficas 
del área de distribución de cada 
especie para una correcta recolec-
ción de germoplasma. 
 
    5) Los puntos anteriores deter-
minan estrategias claras de recolec-
ción, conservación y uso de germo-
plasma. Por ejemplo, para autóga-
mas sería mejor recolectar muestras 
pequeñas en el mayor número posi-
ble de hábitats que muestras mayo-
res en un número más reducido de 
lugares ecológicamente distintos. 
 
    Mi última reflexión es sobre la 
enormidad de la tarea de conservar 
los recursos fitogenéticos. Si bien 
es cierto que aproximadamente un 
centenar de especies representan el 
90% de la alimentación mundial y 
que sólo siete especies de cereales 
representan el 50% del consumo 
humano directo, Sánchez-Monge 
en su libro 'Diccionario de Plantas 
Cultivadas' describe 3.933 especies, 
y Heywood (ver Gustafson et al 
1993) indica que unas 5.000 espe-
cies han sido cultivadas en un mo-
mento u otro, pero que hasta 25.000 
han sido usadas como plantas me-
dicinales; si incluimos las de valor 
científico (¡Arabidopsis!) o social 
(elementos característico de la flora 
local, por ejemplo) y las silvestres 
próximas a las cultivadas el número 
se multiplica Pero, ¿cuántas de las 
especies mal conocidas o descono-
cidas son potencialmente útiles?. 
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Especies Nº de muestras % de silvestres Nº de especies 
silvestres 

Triticum 5.085 4,2 15 
Hordeum 3.330 3,2 15 
Avena 511 4,1 8 
Pisum 734 0,6 4 
Solanum 2.660 73,6 112 
Beta 2.058 1,9 7 
Lactuca 1.837 33,6 19 
Allium 1.001 3,0 6 
Spinaca 363 2,8 2 

TABLA 2. Ejemplo de la distribución entre muestras de algunas 
especies cultivadas y silvestres en un banco de germoplasma 
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    Uno de los logros de la pasada legislatura de las Cortes 
Generales ha sido la aprobación de un nuevo Código 
Penal que sustituye al centenario y ya desfa-sado vigente 
hasta ahora. En la nueva ley se penaliza por primera vez 
la alteración dirigida del genotipo humano con fines 
distintos a la eliminación de taras o enfermedades graves, 
así como de determinados procedimientos de manipula-
ción de embriones humanos. En general se pretende 
perseguir la utilización de las técnicas desarrolladas por 
la Biología Celular y Molecular para la selección de un 
rasgo determinado, bien por mutación (alteración del 
genotipo), bien por amplificación de embriones de pro-
piedades seleccionadas (donación de embriones). 
 
    Los fines que animan al poder legislativo al acordar 
estas penalizaciones son evidentes y responden a un 
criterio social prácticamente unánime, como lo de-
muestra la ausencia de opiniones contrarias al respecto 
por parte de partidos políticos, asociaciones profesiona-
les, instituciones académicas o personalidades de la 
Ciencia o el Derecho. La sola posibilidad de producir 
seres humanos superdotados para la realización de 
determinados trabajos, o con cualidades intelectuales o 
volitivas prefijadas, la discriminación sexual o racial de 
los embriones, la manipulación de otros seres vivos 
confinalidades destructivas, no pueden sino despertar 
un inmediato rechazo social. Sin embargo he de confe-
sar que ha supuesto para mí una sorpresa la irrupción 
de lo genético en el Código Penal, puesto que se trata 
de legislar a priori, sin que ninguno de los supuestos 
que se penalizan hayan tenido una incidencia, no ya 
amplia, sino tan siquiera anecdótica en nuestra socie-
dad, y siendo algunos de los ejemplos antes expuestos 
objeto exclusivo de la literatura de ficción. La amplia 
mayoría de las restantes modificaciones introducidas en 
el Código responden a problemas que los ciudadanos 
sufren en toda su extensión e intensidad, como la co-
rrupción de funcionarios públicos o las actividades 
financieras de carácter indeseable. La ley en esos casos 
da respuesta a demandas sociales basadas en experien-
cias que el conjunto de la ciudadanía considera negati-
vas para la colectividad. Por el contrario, en el caso que 
nos ocupa, la preocupación social, a la que no me cabe 
duda atiende el legislador, se produce con anticipación 
a los supuestos que se pretenden penalizar. 
 
    Nada puede objetarse al desarrollo de una legislación 
penal previsora, que en el mejor de los casos no llegue 
a aplicarse, pues el objetivo de una ley penal no debe 
 

 
 
 
ser el aumento del número de sentencias sino la dismi-
nución del de delitos. Pero sí cabe preguntarse por qué 
muestra la sociedad esta hipersensibilidad ante el tema 
genético, y si ésta tiene su fundamento en elementos 
sólidos o no. 
 
    El principal riesgo que la utilización abyecta de la 
tecnología genética puede deparar a medio plazo es la 
limitación del derecho a la igualdad, mediante la dis-
criminación de los ciudadanos en virtud de la posesión 
de determinados marcadores genéticos. Es decir, al 
igual que la Humanidad ha discriminado 
vergonzosamente desde siempre en función de los 
marcadores genéticos "sexo" o "color de piel", en un 
futuro no muy lejano las prácticas discriminatorias 
podrían extenderse a "predisposición a la enfermedad 
de Alzheimer" o "susceptibilidad al cáncer de colon", 
por poner dos ejemplos donde la identificación de 
elementos genéticos responsables está muy avanzada. 
En el campo laboral esta amenaza es preocupante; sin 
embargo, y paradójicamente, estas posibles prácticas 
discriminatorias no aparecen contempladas en el 
artículo 290 del nuevo código que persigue la 
discriminación en el trabajo. Tampoco en el área de los 
seguros, que levanta una viva polémica en todo el 
mundo occidental ante la posible exigencia de pruebas 
genéticas para el cálculo de las primas por seguros de 
vida y enfermedad', contempla la nueva ley penal 
ninguna sanción contra prácticas discriminatorias. Esta 
falta de preocupación del legislador por la igualdad, 
contrasta con su celo ante el peligro que la libertad 
individual pueda correr en un hipotético futuro median-
te la alteración del genoma y la selección de 
características genéticamente determinadas con 
anterioridad al nacimiento. Es decir, la pre-
determinación de las propiedades somáticas y sobre 
todo mentales del ciudadano, y de su comportamiento.  
    Desgraciadamente, y sin tener que recurrir a la tec-
nología genética, la programación de la psique y el 
control masivo del comportamiento humano son ya una 
realidad. Y lo son como consecuencia del carácter 
cibernético del ser humano: al igual que es más fácil 
modificar el software de un ordenador mediante la 
introducción de un nuevo programa que fabricar un 
nuevo modelo con un hardware distinto, es sustancial-
mente más sencillo inculcar prácticas de comporta-
miento y esquemas de pensamiento a individuos ya 
existentes que desarrollar y seleccionar nuevos indivi-
duos con las características innatas deseadas. Mientras 
la tecnología que sería necesaria para lo segundo está 
por desarrollar, las técnicas de control y distribución 
selectiva de la información comenzaron a ser ensayadas 
hace muchos años, y su utilización a nivel planetario 
 

COMENTARIOS 

GENES, “MEMES” Y CÓDIGO PENAL 
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por parte de las instancias de poder dominantes son 
cotidianas. En vano clamó la UNESCO durante el 
mandato de su anterior director general a favor de un 
cambio radical en el orden informativo mundial. El 
monopolio informativo de la CNN durante la guerra del 
Golfo es un magnífico botón de muestra de cómo con-
trolar la opinión mundial en una crisis de repercusión 
planetaria. El bombardeo publicitario de la infancia a 
través de los medios de comunicación de masas, esen-
cialmente la televisión, es también un buen ejemplo de 
programación de las necesidades vitales del ser huma-
no desde sus inicios. Utilizando la terminología de 
Dawkins, es más fácil manipular "memes", es decir 
elementos no genéticos de información humana trans-
misibles vertical y horizontalmente mediante mecanis-
mos culturales, que manipular genes con similar efecto. 
No sólo eso: la manipulación de los memes implica una 
mayor plasticidad, permitiendo el reemplazo periódico 
de contenidos, la puesta al día del programa mediante 
la sustitución de la versión antigua por la nueva, la 
moda. 
 
    La literatura futurista del presente siglo nos ha brin-
dado dos posibles escenarios en los que el hombre 
pierde su libertad individual como consecuencia de una 
aplicación totalitaria del progreso tecnológico. El 
"mundo feliz" de Huxley nos presenta a la especie 
humana víctima del control de su propia información 
genética, con seres programados desde su nacimiento 
para el cumplimiento de una función social concreta y 
 

físicamente dependientes del sistema para alcanzar un 
equilibrio emocional. Por su parte, Orwell describe en 
su novela "1984" un sistema social donde el individuo 
pierde su libertad a causa del poder de control de la 
información cultural que ejerce "el Gran Hermano". En 
mi opinión, si a alguno de esos dos modelos nos 
aproximamos, no es precisamente a la sociedad huxle-
yana. Al menos dudo mucho que el hipotético propieta-
rio de un monopolio de empresas dirigidas a la modifi-
cación del genoma humano pudiera llegar a primer 
ministro de un estado europeo. En Italia, la mayoría de 
la población eligió para tal cargo al magnate absoluto 
de los medios de comunicación y le ha autorizado re-
cientemente en referéndum mantener un férreo control 
del mercado televisivo y publicitario. En Gran Bretaña, 
Alemania y Francia se producen movimientos crecien-
tes de concentración de empresas informativas en pocas 
manos, con alianzas transnacionales no declaradas que 
permiten burlar las leyes antimonopolio. En España 
una sola empresa controla la mayoría del mercado 
radiofónico e importantes cuotas televisivas y editoria-
les. Nuestros legisladores sin embargo no parecen sen-
sibilizados ante la amenaza memética, o quizás no se 
sienten suficientemente aguerridos para acometer 
tales molinos. Mientras tanto contentémonos con tipifi-
car el delito genético, pero intentemos evitar al menos 
que los árboles nos impidan ver el bosque. 
 
Véase el artículo editorial y el informe al respecto publicados 
recientemente en la revista Nature 379. 379 y 389-392 (1/2/1996). 

ÍNDICE 
1.- Generalidades. 
2.- Dirección del servidor de la 
SEG. 
3.- Búsquedas en el servidor. 
4.- Como enviar información para 
poner en el servidor. 
5.- Como enviar problemas, suge-
rencias, errores, comentarios, ... 
6.- Como optimizar el cliente Nets-
cape para el uso del servidor SEG. 
7.- Herramientas necesarias para 
conectarse al servidor. 
8.- Consideraciones sobre la orto-
grafía. 
 
1.- GENERALIDADES 
    El servidor de la SEG es un ser-
vicio de apoyo a los componentes 
de la Sociedad Española de Genéti-
ca (así, como en general, a la comu 
nidad científica de habla española de 
Internet) que pretende suministrar 
 

material docente y no docente rela-
cionado con la Genética. Se presta 
especial consideración a los proyec-
tos docentes de los distintos Depar-
tamentos de Genética de los orga-
nismos científicos españoles (Uni-
versidades, Consejo, centros priva-
dos, etc...), a los cuestionarios de 
problemas para apoyo al profesora-
do, a las lecciones y temas de ensayo 
de Genética, al servicio de direccio-
nes de científicos que trabajan en el 
campo de la Genética, ... 
 
    El servidor de la SEG soporta en 
estos momentos tres protocolos de 
servicio: 
    - WWW (World Wide Web) 
    - Gopher 
    - FTP 
 
    El servicio principal de la SEG 
se dará principalmente con el servi- 
 

dor WWW. Se pretende que en un 
futuro el protocolo Gopher sea 
eliminado, manteniendo sólo el de 
Web. El servicio FTP se dejará en 
principio para obtener ciertos fiche-
ros y para los uploads. 
 
2.- DIRECCIÓN DEL 
SERVIDOR DE LA SEG 
    El servidor de la SEG es un Intel 
Pentium a 100 Mhz corriendo el 
sistema operativo Linux. Tiene la 
siguiente dirección en Internet: seg. 
bioinf.uv.es (147.156.5. 185) 
 
Webmaster: Agustin.Lopez@ uv.es 
Tfno.: (96) 3864505 (preguntar por 
Agustín o Fernando) 
 
Para acceder al Web de la SEG: 
http://seg.bioinf.uv.es 
 
Para acceder al Gopher de la SEG: 
 

MANUAL DE USO Y RECURSOS DEL WWW 
DE LA SEG 
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gopher seg.bioinf.uv.es (con un 
cliente Gopher) o gopher://seg. 
bioinf.uv.es (con un cliente 
WWW). 
 
3.- BÚSQUEDAS EN EL 
SERVIDOR 
    El contenido del servidor es 
indexado cuando se producen cam-
bios en el servidor, de modo que se 
pueden hacer búsquedas de los 
temas que se deseen. Para realizar 
búsquedas hay que distinguir dos 
etapas. En la primera se realiza la 
búsqueda en el índice de documen-
tos almacenados en el servidor, 
dando como resultado una lista de 
documentos en los que aparece la 
palabra/frase pedida en la búsque-
da. Una vez abierto(s) los docu-
mentos correspondientes es preciso 
realizar una nueva búsqueda sir-
viéndose de la utilidad FIND (o 
equivalente) del cliente de Web. 
Con esto se llega a la localización 
precisa en el documento en el que 
se halla la palabra/frase pedida. 
Con el tiempo (y disponibilidad de 
software adecuado) esperamos 
refundir estos dos pasos en uno 
solo, ganando a la vez en prestacio-
nes (búsquedas más precisas). 
 
4.- COMO ENVIAR 
INFORMACIÓN PARA PONER 
EN EL SERVIDOR 
    Los programas, lecciones, pro-
blemas, etc. se deberán mandar en 
formato Microsoft-Word o en AS-
CII. El envío de ficheros se puede 
hacer de dos formas: 
 
- Enviándolo codificado por mail a 
Agustin.Lopez@uv.es o a Fernan-
do.GonzalezC_Wuv.es 
 
- Mejor: se ha habilitado una cuenta 
de uploads por FTP, para que cual-
quier documento (incluso archivos 
de otro tipo, como gráficos) puedan 
ser transferidos al servidor de la 
SEG. Previamente se deberá pedir 
la password al Webmaster por 
teléfono o por mail. 
 

ftp seg.bioinf.uv.es 
user:uploads 
password: ********* 
 

cd uploads 
bin 
put mifichero 
quit 

 
    Otra información que se puede 
enviar como URLs interesantes en 
el campo de la Genética, datos de 
alguna persona, pueden enviarse 
simplemente por mail al Webmas-
ter. 
 
5.- ENVÍO DE PROBLEMAS, 
SUGERENCIAS, ERRORES, 
COMENTARIOS, ... 
    Cualquier sugerencia, problema, 
etc. se puede enviar al Webmaster 
por correo electrónico. También 
existe un buzón de sugerencias en 
el servidor de Web donde se pue-
den dejar. 
 
6.- COMO OPTIMIZAR EL 
CLIENTE NETSCAPE PARA 
EL USO DEL SERVIDOR SEG 
    Para poder usar el servicio de 
correo hay que rellenar correcta-
mente Netscape/Preferences/Mail 
and News. Si se desea visualizar 
documentos de Word hay que indi-
car que el Netscape use la aplica-
ción Word con las extensiones .doc. 
Opciones/Preferencias. 
 
7.- HERRAMIENTAS NECE-
SARIAS PARA CONECTARSE 
AL SERVIDOR 
    Las aplicaciones cliente para el 
uso del servidor del SEG pueden 
ser encontradas en muchos sitios en 
Internet. Aquí mencionaremos un 
nodo español donde se pueden 
conseguir por ftp. 
 
CLIENTES DE WWW: 
Existen varios clientes interesantes 
y de uso libre (sin pagar, para insti-
tuciones académicas). El servidor 
del SEG tiene algunas característi-
cas de optimización usando el pro-
tocolo HTML que entiende el Nets-
cape y que no son propios del es-
tandard. Es por eso que recomen-
damos usar clientes Netscape. 
 

ftp: power.ci.uv.es 
user: anonymous 

password: tu dirección electrónica 

Versión WINDOWS: 
directorio: pub/windows/network 

/wsock/Netscape 
n16e122.exe (versión de 16 bits, 

Windows 3.1 y 3.11) 
n32e122.exe (versión de 32 bits, 

Windows 95 y NT) 
 
Versión MSDOS: 

directorio: pub/(msdos/network 
lynx08a.exe (versión que solo per-
mite visualizar texto) 
 
Versión MAC: 

directorio: pub/mac/network/Net 
scape 

netscape-1.1 2.hqx 
 
Versión UNIX: 

directorio: pub/unix/Netscape 
varios fuentes, según maquina. 
 

Existen además otros clientes que 
también pueden usarse: cello, mo-
saic, ... De todas formas, las últimas 
versiones de Netscape así como 
documentación, siempre se pueden 
obtener de: http://home.netscape. 
com 
 
CLIENTES DE GOPHER: 

Existen varios también. Una po-
sibilidad es el wsgopher. 

ftp: power.ci.uv.es 
user: anonymous 
password: tu dirección electrónica 

 
Versión WINDOWS: 

directorio:pub/windows/net 
work/wsock 

wsg-12.exe 
 
Versión MSDOS: 

directorio: pub/msdos/network 
PCgopher31.12.zip 

 
Versión MAC: 

directorio: pub/mac/network 
TurboGopher.hqx 

 
Versión UNIX: 

directorio: pub/unix/ 
gopher2.015.tar.gz 

 
8.- CONSIDERACIONES 
 SOBRE LA ORTOGRAFÍA 
    Dada la limitación actual del 
código de intercambio de informa- 
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ción en las redes informáticas (es 
conveniente usar el código ASCII 
de 7 bits en vez del extendido con 
8), no es posible acomodar en los 
documentos de tipo texto toda 
nuestra ortografía (acentos, eñes y 
algún otro carácter más). Por ello, y 
para evitar pérdidas de tiempo en la 
búsqueda de información y lograr 
una cierta unificación de criterios, 
nos vemos en la necesidad de adop-
tar las siguientes convenciones: 
 

1. Eliminar totalmente los acentos y 
las diéresis. 
 
2. Reemplazar nuestra querida ñ (snif, 
snif) por "ny" (sentimos introducir la 
grafía propia de nuestra (?) lengua 
catalana/mallorquina/valenciana pero 
había que adoptar alguna). 
 
3. No utilizar signos de puntuación 
como apertura de interrogación o 
de exclamación. 

4. En general, ningún carácter ASCII 
cuyo código sea mayor que el 127 (se 
puede consultar en cualquier tabla 
estandar de caracteres ASCII). 
 
    Cuanto mejor acomodéis los documen-
tos originales a estos patrones, más facili-
taréis las tareas tanto a nosotros en el 
mantenimiento de los índices como a 
vuestros compañeros a la hora de utilizar 
las bases de datos y realizar búsquedas. 
Gracias a todos por vuestra cooperación. 
 

Felipe Molina Rodríguez y Alfonso Jiménez 
Sánchez Dpto. Genética, Facultad de Ciencias, 
Universidad de Extremadura, Badajoz 
 
    La comunidad científica suele quejarse de la falta de 
seriedad de los medios de comunicación a la hora de 
abordar cuestiones medioambientales, o relacionadas 
con la Biología Molecular y la Ingeniería Genética. 
Así, para el ciudadano medio términos como mutación, 
clon o transgénico se convierten en palabras mágicas 
llenas de fuerza pero carentes de significado. Pues bien, 
con la informática está ocurriendo algo similar; siendo 
frecuente el uso de palabras como ciberespacio, reali-
dad virtual o autopista de la información de modo gra-
tuito. La prestigiada revista Wired ya ha advertido de 
que "como en cualquier revolución abundarán los éxi-
tos casuales y los falsos profetas". Desde este boletín, y 
como muestra este número, intentaremos potenciar el 
uso de las redes, ya que en última instancia la red, co-
mo toda herramienta, sólo deviene útil si existen usua-
rios que la aprovechen. En un principio el teléfono se 
consideró poco más que un juguete de feria y sólo se 
hizo realmente útil cuando su uso se popularizó. Ade-
más en el caso concreto de la red se produce una retroa-
limentación positiva de modo que al crecer el número 
de usuarios se incrementa la utilidad de la red y esto 
favorecería el aumento de los primeros. Según esto, y 
teniendo en cuenta que el número de usuarios de inter-
net se eleva un 10-15% mensualmente, podemos com-
prender el enorme provecho que puede obtenerse de la 
red. 
 
    Hemos comentado la importancia que para internet 
tiene el usuario. El otro gran pilar de internet es la 
información. Información en el sentido más amplio del 
término, podemos encontrar software de diseño mole-
cular, para elaborar mapas de restricción, ayuda en 
problemas de Genética de poblaciones, para la creación 
de bases de datos y de apoyo a la docencia (prácticas de 
laboratorio, ejercicios teóricos y aplicados), bases de 
datos completísimas sobre todas las especies animales, 
vegetales y bacterianas usadas en la investigación, 
incluyendo en Proyecto Genoma Humano 
(http://www.ornl.gov/TechResources/Human_Genome/ 
 

genetics.html#organism, http://www.tdi.es/database. 
htm), EMBdata base (http://beta.embnet.unibas. 
ch/embnet), GeneBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov). 
 
    En la red podemos hojear, y de forma totalmente 
gratuita, un buen número de revistas científicas y de 
otras podemos acceder a los índices. 
 
(Academic Press: http://www.hbuk.co.uk/jiiib; 
ASM: http://www.asmusa.org, 
http://golgi.harvard.edu/journals.html). 
 
    Información sobre casi todas las Universidades es-
pañolas (http://www.yahoo.com/Regional/Countries/ 
Spain/Education/ Universities/, europeas o americanas 
(sobre todo!). Entre las españolas destacaría las de 
Oviedo (http://www. uniovi.es), Córdoba 
(http://www.uco.es) y Valencia (http://evalga.geneti. 
uv.es). Podemos informarnos al día de lo que se publi-
ca y lo relacionado con la Secretaría de Estado de Uni-
versidades e Investigación (http://www.seui. meces/), 
con la CICYT (http://www.cicyt.es), con la Unión 
Europea (http://www.cec.lu/), o hasta realizar compras 
a traves de la red (http://www3.uniovi.es 
/Vicest/Otros/Meta-Paginas/compras.htmp. 
 
    Por supuesto no podéis dejar de visitar nuestra revis-
ta electrónica en la Web cuya dirección es 
http://seg.bioinf.uv.es y desde ahí acceder a una buena 
cantidad de información directamente relacionada con 
nuestra Ciencia. También no deberíais dejar de visitar: 
http://www.gene.cinvestav.mx/tools.html donde po-
dréis encontrar acceso a bases de datos, revistas, infor-
maciones, lugares de encuentros, etc. 
 
    Finalmente, en la red se puede encontrar "todo" lo 
que se desee buscar: arte, museos 
(http://www.oir.ucf.edu/louvre, http://www.offcampus. 
es/Thyssen), turismo (http://www.spaintour.com; 
http://www.sol.es), universidades, bibliotecas, comer-
cios (http://www.microsoft. com), entretenimiento, 
cines (httpi//www.holly wood.com;http://www. dis-
ney.com), gobiernos, medicina, religiones, humor 
(http://www.informatik.uni-muenchen.de/rec/argentina/ 
 

VIAJE POR LA RED 
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mafalda.html), asociaciones como Amnistía Interna-
cional (http://www.io.org /amnesty/overview. html), 
comidas y vinos (http://www.ddnet.es/ interes; 
http://www.eunet. es/interstand/vino /es), bancos 
(http://www. ddnet.es), música (http://turtle.ncsa. 
uiuc.edu/alan/beatles.html; http://www.get.abaforum. 
es), publicaciones completas, revistas, periódicos (pe-
riódicos españoles: http://www.ddnet. es/interes), de-
portes, etc. Las mejores direcciones para todo esto y 
mucho más es http://www.ddnet.es para el ciberespacio 
español y http://www.yahoo.com para el ciberespacio 
global, son como las páginas amarillas de la red. En los 
ratos libres podremos también leer el BOE 

 (http://www.boe. es), o el El Periódico de Cataluña 
(http://www.el periodico.es), o el ABC de Madrid 
(http://www. abc.es). Y para el relajo total 
(http://www.dreams.es/games.html). 
 
    Los navegantes del ciberespacio siempre agradecerán 
información sobre sitios interesantes. Cuando navegues 
recuerda tomar notas de los lugares que visites y cuéntanoslo 
o bien directamente a nuestro Webmaster (Agustin. Lo-
pez@uv.es) o a mi (ajime@ba.unex.es), así podremos in-
formar a los demás de todo lo que nos pueda interesar. 
 
Felices viajes por el ciberespacio. 

ÁREA DE GENÉTICA 
 

Departamento de Ecología, Genética, y 
Microbiología  
Universidad de León 
Campus de Vegazana 
24071 León 
Fon 987 291548, -53 
Fax 987 191501 

 
GRUPO DE GENÉTICA VEGETAL 
 
    Presentación: Somos un grupo pequeño, con los 
muchos inconvenientes y algunas ventajas que eso 
tiene. Como ocuparemos poco espacio del Boletín me 
permito, espero que con la aprobación del Editor, hacer 
esta pequeña introducción. Somos el resultado de la 
incipiente fusión de dos grupos (grupúsculos?) que 
partiendo desde la Genética de poblaciones de plantas y 
desde el estudio de la Genética del desarrollo vegetal 
mediante cultivo in vitro, hemos convergido en aspec-
tos más aplicados de la Genética vegetal, en parte debi-
do a nuestra implicación docente en Agrónomos, y por 
la conveniencia de un equipamiento común y más ra-
cional, y en parte por el convencimiento de que la dis-
persión genera debilidad. Por ello nos presentamos 
como un único grupo con 2 líneas de trabajo en Genéti-
ca vegetal: Estudio de la variabilidad genética y su 
aplicación, y el análisis de la regulación de la expresión 
genica. 
 
Miembros 

Marcelino Pérez de la Vega (Catedrático) 
c. electrónico: cmsegm2@eleulel l.bitnet 
M.a Luisa Ruiz Sánchez (Titular) 
Javier Vences Benito (Titular) 
M.a Isabel Peláez de Lucas (Titular) 
Pedro García García (Titular) 
Francisca Vaquero Rodrigo (Ayudante) 
Ana Isabel González Cordero (Becaria) 
Ana Llorente del Pozo (Becaria) 
El-Habib Dakir (Doctorando) 

Marta Fernández Caso (Doctoranda) 
 

Líneas de trabajo 
Las líneas de trabajo se han realizado en especies 
de gramíneas y leguminosas grano. 

 
Proyectos 

AGF92-0816 de la C.I.C.Y.T. "Caracterización de 
genes para la mejora de leguminosas: utilización de 
marcadores moleculares". 
131093-1034-C02-02 de la C.I.C.Y.T. "Análisis 
molecular de la morfogénesis in vitro en plantas". 
junta de Castilla y León. "Mapeo y localización de 
genes de interés agronómico en judías (Phaseolus 
vulgaris L.). 
I.N.I.A. "Establecimiento de una colección base de 
las especies silvestres del género Avena presentes 
en España". 
 

Publicaciones más relevantes de los tres últimos años. 
Allard, R. W., García, P., Saenz de Miera, L. E., 
Pérez de la Vega, M. 1993. Evolution of multilocus 
genetic structure in Avena hirtula and Avena bar-
bata. Genetics 135: 1125-1139. 
Vaquero, F., Robles, C., Ruiz, M. L. 1993. A 
method for long-therm micropropagation of Phase-
olus coccineus L. Plant Cell Rep. 12: 395-398. 
Pérez de la Vega, M., Saenz de Miera, L. E., 
Allard, R. W. 1994. Ecogeographical distribution 
and differential adaptedness of multilo 
cus allelic associations in Spanish Avena sativa L. 
Theor. Appl. Genet. 88: 56-64. 
Polanco, C., Pérez de la Vega, M. 1994. The structure 
of the rDNA intergenic spacer of Avena sativa L.: a 
comparative study. Plant Mol. Biol. 25: 751-756. 
Gutierrez J.F, Vaquero F., Vences F.J. 1994. Allo-
polyploid vs. autopolyploid origins in the genus 
Lathyrus (Leguminosae). Heredity 74: 29-40. 
Polanco, C., Pérez de la Vega, M. 1995. Length 
polymorphism in the ribosomal DNA intergenic 
spacer of rye and slender wild oats. J. Hered. 86: 
402-407. 
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Andrés Aguilera 
Departamento de Genética 
Universidad de Sevilla 
 
GENÉTICA 
A. J. F. Griffiths, ). H. Miller, D. T. Suzuki, R. C. Le-
wontin, W. M. Gelbart.  
Interamericana-McGraw-Hill, 1995 
863 pp. I.S.B.N.: 0-7167-2285-2 
 
    La aparición, el pasado otoño, de la traducción al 
castellano de la quinta edición de "Introducción al 
Análisis Genético", tradicionalmente conocido como 
"Suzuki, ha sido una buena noticia para docentes y 
estudiantes de Genética. Dentro de la oferta actual de 
libros de Genética en castellano, existen varios de in-
dudable calidad. Sin embargo, creo que muy pocos son 
equiparables al Suzuki en capacidad didáctica, y nin-
guno lo supera en su enfoque moderno y actualizado de 
la disciplina. El posible defecto de sus primeras edicio-
nes, una cierta carencia de exhaustividad en algunos 
temas, se ha superado ampliamente en las últimas. 
 
    La nueva edición sigue la línea básica de las anterio-
res. Continúa su tradicional presentación de la genética 
clásica antes de la genética molecular. Dicha ordena-
ción, fiel al devenir histórico, exige una presentación 
muy cuidada de los capítulos de genética clásica. Esta 
se explica a través de las inferencias del método genéti-
co. Una vez asimilado dicho método, éste no se aban-
dona en todo el libro, lo que es especialmente impor-
tante en la presentación de los capítulos de genética 
molecular. Estos se presentan con una gran profusión 
de experimentos que buscan "entender la genética a 
través de la genética" sin recurrir a lo fácil de hacer una 
simple exposición de conceptos. 
 
    Los temas ofrecen pocas variaciones en su estructu-
ración respecto a los de la edición anterior. No obstan-
te, muchos capítulos han sido mejorados y actualiza-
dos, aunque de forma dispar. Se han incorporado nue-
vos avances como el PCR, las "huellas de DNA", la 
secuenciación de genomas, la expresión génica en 
eucariotas, etc. Se ha desdoblado el capítulo sobre 
manipulación del ADN con objeto de separar la meto-
dología de las aplicaciones, aunque ello no vaya 
acompañado de una sustancial ampliación del material. 
Los dos capítulos sobre desarrollo, que fueron una de 
las mejoras destacables entre la tercera y cuarta 
 

edición, han sido reescritos. Desaparece de esta manera 
el capítulo dedicado a los organismos modelo, aunque 
dicha información queda ahora perfectamente integrada 
en los nuevos capítulos. Otros aspectos, como la repli-
cación, la recombinación o la transposición, no han 
sufrido grandes cambios. 
 
    En la nueva edición la gran mayoría de las ilustra-
ciones han sido reeditadas, ganando en información y 
capacidad didáctica. El material fotográfico ha aumen-
tado ostensiblemente, lo cual permite familiarizar al 
estudiante con ejemplos reales y prácticos. Es particu-
larmente destacable el referido a la genética humana. 
Ello demuestra la sensibilidad de los autores ante el 
papel que la genética desempeña hoy en la medicina, 
de lo cual es importante concienciar al estudiante de 
genética. Una interesante novedad pedagógica es la 
incorporación, al final de cada capítulo, de problemas 
de integración y mapas de conceptos, que invitan a 
relacionar entre sí conceptos de diferentes capítulos y a 
adquirir una visión de conjunto de la genética. 
 
    Es evidente que todo libro que intente abarcar una disci-
plina tan amplia siempre va a tener aspectos que no satisfa-
cen a todos. Así, se puede echar de menos la elaboración 
genética de mapas de destino (que desaparece en esta edi-
ción), una mayor actualización de los aspectos moleculares 
de la recombinación homóloga, aspectos de la inmunogené-
tica, la citogenética, la evolución molecular u otros pequeños 
detalles (por ejemplo, nunca he entendido por qué éste y 
otros libros ofrecen material gráfico detallado sobre el méto-
do de secuenciación de Maxam y Gilbert y no del de Sanger, 
dada la relevancia actual de ambos métodos). Pero creo que 
estos detalles son inevitables en un libro de este tipo. 
 
    Por último, quiero destacar la espléndida y cuidada 
traducción al castellano, ya plasmada en la edición 
anterior. Ambas traducciones suponen una referencia 
obligada para cualquier concepto genético en castella-
no. Creo un acierto seguir el criterio racional de respe-
tar las abreviaciones en inglés, salvo en aquellos casos 
en los que la penetración social del término castellani-
zado no lo hace práctico (ej., VIH y SIDA). Aunque, 
por la misma razón, creo que no son apropiados térmi-
nos como FLPR o EGCP. 
 
    En definitiva, la nueva edición castellana de "Introduc-
ción al Análisis Genético" merece un papel destacado en la 
docencia de la Genética. Lo negativo, su precio. 

 
12th European Colloquium on Cytogenetics in  
Domestic Animals 
 
UNIVERSIDAD DE ZARAGOZA. Martes 25 
-Viernes 28 de junio de 1996 ZARAGOZA 
 
El 12th European Colloquium on Cytogenetics in Do- 
 

 
mestic Animals será organizado por la Profa Victoria 
Arruga y se celebrará en la Universidad de Zaragoza 
los días 25 al 28 de junio de 1996. 
 
Habrá sesiones científicas de ponentes invitados, así como 
también sesiones libres de comunicaciones orales y de pre-
sentación de posters, englobando los siguientes temas: 
 

LIBROS 

BLOC DE NOTAS 
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- Citogenética animal 
- Genética Molecular y Mapeo génico 
- Bandeo cromosómico, normal y de alta resolución 
- Alteraciones cromosómicas: Patología cromosómica, 
de poblaciones y desórdenes reproductivos 
- Meiosis. Citogenética y desarrollo embrionario - 
Citogenética Comparativa y Evolución 
- Cromosomas y cáncer 
- Cromosomas y medio ambiente 
- Cualquier tema relacionado con la Citogenética de 
especies animales 
 
Los abstracts serán publicados en Cytogenetics and 
Cell Genetics y los Proceedings en Archivos de Zoo-
tecnia. El plazo para envío de los abstracts es hasta el 
próximo 10 de febrero. 
 
Para más información detallada respecto al Programa 
científico, posibilidades de participación, así como lo 
referente a hoteles y medios de transporte, por favor 
contactar con: 
 
Dra. Victoria Arruga 
Laboratorio de Citogenética y Genética Molecular 
Facultad de Veterinaria 
Miguel Servet, 177 
 
 
50013 ZARAGOZA (Spain) Phone: + 76 - 76 16 62 
Fax: + 76 - 76 16 62 
E. mail: MVARRUGAgmvet.unizar.es 
 
III CURSO DE POSTGRADO SOBRE "UTILI-
ZACION DE REDES Y BASES DE DATOS EN 
BIOLOGÍA MOLECULAR" 
 
Organizado por el Departamento de Genética y el Ser-
vicio de Bioinformática de la Universidad de Valencia, 
anunciamos el III curso de postgrado sobre "Utilización 
de redes y bases de datos en Biología Molecular". El 
curso está orientado a Licenciados en Biología, Quími-
ca, Farmacia, Medicina, Veterinaria e Ingenieros Agró-
nomos, o profesionales que desempeñan labor en los 
campos de la Biología Molecular y Evolutiva. 
 
Tiene una duración de 100 horas y su superación supo-
ne una titulación oficial por parte de la Universidad de 
Valencia (diplomado en el titulo del curso). La dura-
ción del curso es de 2 semanas (aunque en función del 
número de estudiantes que vienen de otras partes del 
país se hace un esfuerzo por concentrar el curso en el 
menor tiempo posible), y su importe 70.000 ptas. Te-
niendo en cuenta el coste de la matrícula, alojamiento, 
manutención y viajes, supone el curso una inversión 
por parte de los diferentes grupos de investigación 
interesados en el mismo. Por ello damos preferencia en 
la preselección a un representante por grupo de investi-
gación, departamento, empresa. Por último, la Univer-
sidad dispone de becas de postgrado que se solicitan en 
el momento de la matriculación. El número de admiti-
dos es 20, aunque dadas las disponibilidades informáti-
cas actuales estamos en condiciones de ampliarla. 
Breve contenido del curso: 
 

    1. Sistemas operativos VMS, UNIX y redes. Funda-
mentos de los sistemas indicados y acceso a redes de 
todo tipo. Además de una introducción a los sistemas 
operativos, se pretende familiarizar al estudiante con la 
mensajería en general y la posibilidad de comunicar 
con el "mundo". 
 
    2. Acceso a las bases de datos. Dos niveles de traba-
jo. Primero, acceso a una base de datos local con 
"sotfware" de aplicación incorporado (GCG, Genetics 
Computer Group) para el estudio de secuencias de 
ácidos nucleicos y proteínas. Segundo, trabajos de 
búsqueda en bases de datos remotas, por exportación o 
interactivamente. 
 
    3. Prestaciones fuera del entorno GCG. La disponibi-
lidad de diferentes paquetes de análisis es cada vez 
mayor. Se pretende informar y enseñar sobre lo que 
hay, cómo acceder a ellos y cómo manipular en sus 
entornos. 
 
    4. Análisis de secuencias: GCG como caso tipo. Se 
pretende enseñar procedimientos de trabajo a partir de 
las secuencias disponibles: manipulación, comparación, 
alineamiento, reconocimiento de patrones, identifica-
ción de regiones promotoras, codificantes, predicción 
de estructuras, etc. 
 
    5. Análisis filogenético. Esencialmente los funda-
mentos de la sistemática molecular. Trazar las historias 
evolutivas de los genes y contrastar modelos de evolu-
ción molecular. 
 
    Esperamos acompañar esta información con un tríp-
tico informativo de estos mismos contenidos, y otros, 
en breve. En cualquier caso os adelanto también alguna 
información adicional: 
 
Profesorado 

Andrés Moya, catedrático de Genética y director 
del Curso. 
Fernando González, prof. titular de Genética. 
Eladio Barrio, contratado postdoctoral del MEC. 
Agustín López Bueno, analista de sistemas del 
Centro de Cálculo de la Universidad de Valencia. 

 
Fechas: 

Preinscripción: del 1 al 30 de abril de 1996. No 
obstante los interesados podéis enviar el curricu-
lum vitae ya mismo. 

 
Matrícula: 

Del 1 al 30 de mayo de 1996. Para los que vengan 
de fuera se puede arbitrar el sistema de matricula-
ción a su venida, con posterioridad a esas fechas. 

 
Curso:  

Del 10 al 22 de julio de 1996. 
 
Lugar: 

Seminario y aulas de informática de la Facultad de Biología. 
 
Alojamiento: 
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Para los que vienen de fuera, facilitamos una agen-
cia de viajes, colegios mayores y hoteles económi-
cos próximos a la Facultad. 

 
Para más información os podéis dirigir a:  

Andrés Moya  
e-mail: andres.moya@uv.es  
teléfono: 96-386-4660  
fax: 96-386-4372 

 
MASTER EN BIOÉTICA Y DERECHO 
(II Edición) 
 
Organizado por: 

FORMACIO CONTINUADA-LES HEURES 
(UNIVERSITAT MPERA) 

 
Dirigido por: 

DRA. MARÍA CASADO GONZÁLEZ. Doctora 
en Derecho. Profesora titular de Filosofía del Dere-
cho, Moral y Política. Universitat de Barcelona 

 
Lugar de realización: 

Formació Continuada-Les Heures, Palau de les 
Heures. Llars Mundet, Passeig de la Vall d'Hebron, 
s/n, 08035 Barcelona 
Horario: Martes y Miércoles de 16 h. a 20 h. 
Duración: 320 Horas 

 
Preinscripción: Junio de 1996 
 
Contacto: Silvia Robirosa, Tel. 428 37 10/45 85, Fax 
428 63 70 
 
Objetivos 

Proporcionar una visión global e integradora de la 
bioética y sus implicaciones jurídicas y lograr así 
una formación interdisciplinar en el tratamiento de 
los distintos problemas, sean filosóficos, médicos, 
científicos o derivados de las aplicaciones de la in-
vestigación y de su tratamiento jurídico. 

 
Dirigido a 

Los profesionales que trabajan en el ámbito hospitalario 
(médicos, enfermeras, asistentes sociales...), a los juris-
tas (jueces, abogados...), periodistas, economistas, bió-
logos, farmacéuticos, ... y todas aquellas personas que 
trabajan en salud en las distintas administraciones y or-
ganismos tanto públicos como privados, así como a fi-
lósofos, sociólogos, ... profesores de universidad o de 
instituto y todos aquellos licenciados o diplomados uni-
versitarios interesados en las materias a tratar. 

 

Contenidos 
A lo largo del 1"` curso se establecen las bases en 
lo que se atañe a la formación general en ética 
práctica, en metodología de toma de decisiones, en 
introducción al derecho, en economía de las cues-
tiones inherentes a las relaciones sanitarias, los 
comités de ética, el consentimiento informado y los 
códigos deonológicos. En el 2° curso se discuten 
los problemas concretos de la genética, la repro-
ducción asistida, la investigación, el aborto, la eu-
tanasia, los trasplantes, las discapacidades, la eco-
logía, la informática, la psiquiatría, el sida y las 
toxicodependencias. 

 
Precio/Curso: 250.000 PTA. 
 
Eight International Clinical Genetics Seminar: 
"Genetic counselling as we enter the 21st. century" and 
"Therapy of genetic disorders" 
23-28 junio 1996 
Crucero a bordo del MTS "Arcadia" 
Información: Dr. Christos Bartsocas, P. O. Box 17177, 
GR-1024 Athens, Grecia 
 
7Th. IMP Conference on "Chromosomes"  
23-25 Mayo 1996 
Vienna Austria Center, Viena 
Información: Diane Turner, IMP, Dr. Bohr-Gasse 7, 
A-1030 Vienna, Austria 
 
"Comparative Developmental Biology" 
Patrocinado por EMBO, FEBS y la Stazione Zoologica 
"Anton Dohrn" 
Ischia, Italia 
11-17 Mayo 1996 
Información: Gabriella Rossi, Stazione Zoologica "A. 
Dohrn", Villa comunale, 80121 Napoli, Italia 
 
EMBO workshop "Molecular Biology of DNA rep-
lication" 
Weggis (Lucerna), Suiza 8-13 Septiembre 1996 
Información: EMBO workshop 96, Universitát Zu-
rich-Irchel, Institut für Veterinárbiochemie, Winter-
thurerstrasse 190, CH-8057 Zurich, Switzerland 
 
EMBO workshop "Molecular and Developmental 
Biology of Drosophila" 
Kolymbary, Creta 
14-20 julio 1996 
Información: Dr. S. Artavanis-Tsakonas, Yale Univer-
sity School of Medicine, 295 Congress Avenue, New 
Haven, Conecticut 06536-0812, U. S. A. 
 

 
"Puede ser muy poco razonable, impráctico y antiintuitivo, intentar resolver un problema urgente, 
como una enfermedad, persiguiendo resolver cuestiones de biología básica aparentemente no relacio-
nadas con el problema. Sin embargo, la curiosidad sobre temas básicos de la Naturaleza se ha 
comprobado a través de la historia de la Ciencia que es la ruta más práctica y más económica para 
obtener grandes éxitos..."  

ARTHUR KORNBERG. Premio Nobel 
Tomado de Promega Notes Magazine, n° 51 

 
 


