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En el siglo pasado se hicieron grandes avances para comprender 
los sistemas biológicos, desde interpretar el código genético hasta 
conocer la estructura del ADN. Algunos de ellos determinantes 
como los estudios en genómica que nos han permitido de manera 
cada vez más acelerada conocer los genomas de virus, bacterias, 
plantas, invertebrados y vertebrados. En este sentido, el proyecto 
de Craig Venter para secuenciar el genoma humano liderando sus 
empresas Diversa Corporation y Celera Genomics, después de 7 años 
de intenso trabajo, en el año 2.000 anunció que se había completado 
la secuencia del genoma humano conteniendo 3.000 millones de 
pares de bases (Venter et al. 2001), tres años antes que el proyecto 
publico liderado por Francis Collins. En el 2004, Venter publicó 
parte de su trabajo realizado en el mar de los Sargasos colectando 
material biológico, secuenciando 1.045 millones de pares de bases 
con secuencias no redundantes, anotándolas y analizándolas para 
conocer el contenido de genes. Estiman en su publicación que 
estas secuencias provienen de al menos 1.800 especies genómicas, 
incluyendo 14 tipos de especies bacterianas no conocidas antes. 
Igualmente identificaron 1.2 millones de genes en estas muestras 
y unos 780 genes de fotorreceptores del tipo rodopsina (Venter et 
al. 2004).
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Pero tal vez el trabajo más importante 
de éste científico y su equipo ha sido el 
desarrollo de una célula de Mycoplasma 
capricolum controlada por un genoma 
construido químicamente a partir del 
genoma de M. mycoides. Para ello, debieron 
resolver varios problemas tecnológicos, 
como el diseño del cromosoma artificial 
que incluyera marcadores que permitieran 
después reconocer el genoma artificial y 
eliminar algunos genes de patogenicidad, 
estrategias para ensamblar el cromosoma 
sintético de 1.077.947 pares de bases 
en tres etapas a partir de fragmentos de 
1.080, 10.080 y 100.000 pares de bases, 
métodos para extraer el cromosoma entero 
de células de levadura y finalmente métodos 
para trasplantar el cromosoma aislado 
de levaduras a las células receptoras de 
M. capricolum. Después de superar estos 
inconvenientes se logró obtener algunas 
colonias que después de 30 generaciones 
mostraban características contenidas en 
el cromosoma artificial de M. mycoides 
(Gibson et al. 2010). No hay duda que éste 
logro se ha convertido en un hito científico 
en este siglo, en el que la Biología sintética 
busca diseñar y crear nuevas formas de vida 
o reprogramar formas de vida ya existentes 
con el objetivo de desarrollar herramientas 
que puedan tener aplicaciones en medicina, 
en la producción de energía sostenible y en 
biorremediación. Por ejemplo, bacterias 
que interactúen de manera específica con 
células tumorales o bacterias que puedan 
llevar fármacos a sitios específico. En 
el campo del medio ambiente, se espera 
poder desarrollar bacterias que puedan 
producir productos químicos o sustancias 
alimenticias o para limpiar agua o acelerar 
el proceso de fabricación de antibióticos. 

En el campo energético, las empresas 
de Venter han recibido 600 millones de 
dólares de Exxon-Mobil para desarrollar 
biocombustibles utilizando algas.

Y como es lógico, cada avance de la ciencia 
genera implicaciones éticas, filosóficas y 
económicas. Arthur Kaplan, bioético de la 
Universidad de Pensilvania piensa que el 
desarrollo de ésta bacteria sintética pone fin 
a un debate milenario sobre qué es la vida y 
si ésta necesita una fuerza o poder especial. 
En términos de propiedad intelectual, la 
patente de este microorganismo no es lo 
importante, lo relevante son los métodos 
para desarrollarlo, pero hay que tener en 
cuenta que las patentes solamente duran 
20 años y que también se pueden concebir 
otras estrategias para lograr desarrollar 
vida artificial. 

Aunque este trabajo de Venter no implica 
la creación de vida desde cero, pues aún 
no sabemos diseñar genomas, la síntesis 
química de un genoma desde cero y su 
trasplante son consideradas como un gran 
logro. La comunidad científica no tiene 
dudas que en un futuro vamos a estar en 
capacidad crear genomas y se esperan 
grandes avances con el desarrollo de 
métodos como la evolución artificial. 
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