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Genetica, epigenetica, ed Evoluzione
Forme, sviluppo, omologia
Alessandro Minelli, Università di Padova

· Sommario

Il concetto d’omologia ha radici pre-evoluzionistiche, prende le mosse dalla ricerca delle corrispondenze tra lo scheletro degli uccelli e quello umano di P. Belon (sec. XVI) e si sviluppa nel primo Ottocento, ad opera di G. Cuvier, E. Geoffroy Saint Hilaire e R. Owen. Successivamente è stato reinterpretato in chiave evoluzionistica, come relazione tra parti del corpo di due diversi organismi che derivano da una stessa parte del corpo del loro ultimo antenato comune. Questa nozione filogenetica, che è alla base della tassonomia cladistica, è stata poi affiancata da una nozione biologica di omologia, fondata sull’identità dei meccanismi di sviluppo delle due strutture messe a confronto.

Di recente si è pensato di estendere la ricerca delle omologie dalle strutture ai processi, studiando in particolare la distribuzione spaziale e la sequenza temporale dell’espressione dei così detti geni dello zootipo, che si esprimono nelle fasi precoci dello sviluppo e definiscono, lungo l’asse antero-posteriore del corpo, una serie di posizioni che sembrano essersi conservate in tutti gli animali a simmetria bilaterale e che servono da “punti di attacco” per le strutture specifiche di ciascuna specie, ad esempio zampe, ali, aperture genitali. L’omologia di posizione, però, si rivela a volte indipendente dall’omologia speciale delle strutture che si sviluppano in corrispondenza di ciascuno di questi marcatori di posizione. Da quanto detto appare chiaro che piuttosto che parlare di omologia, dunque, sarebbe opportuno parlare di una varietà di omologie .

· Parole chiave

Filogenesi, ontogenesi, morfogenesi; geni dello zootipo, espressione genica, omologia di posizione omologia speciale, omologia seriale, omologia seriale temporale, Urbilateria. 

· Concetti chiave
Lo studio delle omologie ha recentemente spostato la sua attenzione dalla comparazione delle strutture alla comparazione dei processi.

Negli ultimi anni, il tentativo di far dialogare la biologia evoluzionistica e la biologia dello sviluppo sta dando vita ad una nuova disciplina: la biologia evoluzionistica dello sviluppo.

In tempi recenti gli stessi processi che portano a strutture omologhe cominciano ad essere letti e chiariti in termini d’espressione genica, sottilmente regolata nello spazio e nel tempo.

Attualmente si sta affermando una nozione “relativistica” dell’omologia nella quale è possibile inserire anche le omologie tra strutture appartenenti allo stesso organismo. 

· Leggibilità * 
· Livello scolare
Triennio di scuola secondaria superiore.

· Possibile uso didattico
Approfondimento sul concetto di omologia, confronto tra varie tassonomie.

Percorsi di storia della scienza come esempio di ricerche condotte a diversi livelli di organizzazione.

Passaggio dal concetto statico di corrispondenza fra struttura e funzione a quello dinamico di processo. 

Progetto trasversale sull’evoluzione biologica e linguistica: omologie e analogie nei viventi e nel linguaggio.
Letture proposte

· Carroll S.B., Grenier J.K., Weatherby S.D., 2004. Dal DNA alla diversità. Evoluzione molecolaredel progetto corporeo animale. Zanichelli, Bologna.

· Minelli A., 1991. Introduzione alla sistematica biologica. Muzzio, Padova.

· Minelli A., 2003b. L’omologia rivisitata. Nuncius 17: 167-200 [vedi anche http://www.biologiateorica.it/systemanaturae/art2002/Minelli.pdf].

· Minelli A., 2004. Evo-devo. Nuova Argos, Roma.

Evo-devo del genoma: anatomia del genoma umano
Carlo Alberto Redi, Dipartimento di Biologia Animale, Università degli Studi di Pavia

· Sommario

Per genoma si intende sia il numero totale di geni che l’intero contenuto di DNA di una cellula. Il genoma umano contiene circa 3miliardi di paia di basi ed è simile a quello di molte specie di anfibi, rettili, crostacei ed insetti; contiene circa 30.000 geni che costituiscono meno del 2% delle sue dimensioni mentre il restante 98% è DNA non codificante o DNA regolativo. I risultati dei progetti di sequenziamento dei vari genomi, compreso quello umano, hanno messo in evidenza non tanto le differenze quanto le somiglianze tra la composizione dei genomi; inoltre ne documentano la ridondanza, la modularità ed il continuo  rimaneggiamento nella loro composizione ed organizzazione attraverso meccanismi molecolari dovuti a processi di trasposizione, di conversione genica, di crossing-over ineguali.

La variazione quantitativa del DNAregolativo condiziona la dimensione fisica del genoma; diversi corredi di DNA, comprese le sequenze del tipo SINE e LINE, sono capaci di modulare l’espressione dei geni che codificano le proteine producendo cambiamenti funzionali dei geni che controllano lo sviluppo. Si genera così una grande diversità genetica che si traduce in variabilità fenotipica esposta al mondo darwiniano. Solo variazioni che assicurano vantaggiose proprietà fenotipiche saranno selezionate e quindi conservate nel genoma. La relazione genoma- sviluppo- evoluzione è dunque il paradigma concettuale capace di spiegare, in modo più esauriente, lo sviluppo e l’evoluzione dei viventi. Negli anni ’80, su tale paradigma, è stata formalizzata la biologia evolutiva dello sviluppo nota con l’acronimo EVO- DEVO ( Evolutionary Developmental Biology ).

· Parole chiave

Genoma, fenotipo, genotipo, sviluppo, sequenziamento, DNAcodificante, DNAregolativo, esoni, trasposoni, introni.

· Concetti chiave

Il genoma determina il fenotipo attraverso i processi di sviluppo ( DEVO ).

La selezione naturale determina quali fenotipi trasmettano il loro genoma alle generazioni successive 

( EVO ).

Il sequenziamento dei vari genomi dimostra la complessità del vivente ai diversi livelli organizzativi e funzionali e la conservazione, a livello evolutivo, di geni e di porzioni di genoma, come è stato verificato per lo sviluppo segmentale del corpo degli animali.

Le variazioni del DNAregolativo sono responsabili della diversità dei genomi. Questo DNA è composto da una sequenza di base ( monomero di ripetizione) il cui grado di ripetizione origina le famiglie di DNAripetitivo ed il rimaneggiamento del genoma.

· Leggibilità **

· Livello scolare

Scuola secondaria superiore

· Possibile uso didattico

Un modello da proporre per un approccio olistico alla biologia: l’integrazione tra la biologia dello sviluppo e la biologia evoluzionistica.

           Percorso didattico di approfondimento sulla biologia molecolare e sulla genetica.

Letture proposte

· Boncinelli E., Biologia dello sviluppo, Carocci Editore, 2001

· Redi C., Garagna S., Zuccotti M.,  L’altro genoma, Le Scienze – settembre 2002

· Gould S.J. La struttura della teoria dell’evoluzione, Codice Edizioni, 2003

Evoluzione del selezionismo somatico
Una storia dei modelli “darwiniani” degli adattamenti somatici acquisiti
Gilberto Corbellini, Dipartimento di medicina sperimentale e patologia, Università di Roma “La Sapienza”

· Sommario

Negli ultimi decenni sono state concepite e validate sperimentalmente diverse teorie che propongono spiegazioni di tipo “darwiniano” riguardo all’origine delle risposte adattative acquisite: a livello della funzione immunitaria, della funzione nervosa e dei processi morfogenetici e differenziativi. Si tratta di teorie che prevedono l’esistenza di meccanismi di variazione spontanea con amplificazione selettiva, per spiegare  il funzionamento di sistemi fisiologici in grado di apprendere dall’esperienza ovvero di far fronte a situazioni inattese.

 Le teorie selettive che hanno trovato incontrovertibili riscontri sperimentali, sono quelle relative ai meccanismi fisiologici dell’immunità acquisita. La prima di queste  fu la teoria della selezione clonale, proposta da Frank Macfarlane Burnet nel 1957. Da quel modello, e soprattutto dagli sviluppi a cui sarebbe andato incontro con la descrizione delle basi biochimiche e genetico-molecolari della variabilità degli anticorpi, sarebbero scaturite le teorie ‘standard’ della maturazione della risposta immunitaria e dell’immunità acquisita.

 Dalla teoria della selezione clonale discende la teoria del darwinismo neurale di Gerald Edelman, il quale ha anche proposto un inquadramento concettuale della “selezione somatica”, in quanto meccanismo darwiniano, in relazione alla selezione naturale.

· Parole chiave

Selezione somatica, selezione clonale, selezione organica, sistemi fisiologici adattativi, immunologia, neurobiologia,  plasticità funzionale, alterazioni epigenetiche, diversità anticorpale, clone, degeneranza, topobiologia, mappe neuronali

· Concetti chiave 
Il DNA va incontro a processi di traslocazione e ricombinazione durante il differenziamento cellulare e sono questi processi che consentono la produzione, a partire da un numero limitato di geni, di un repertorio di anticorpi strutturalmente differenti.

Le alterazioni epigenetiche a livello di molecole presenti sulla superficie cellulare funzionano da sistema di segnalazione che regola le interazioni fra cellule.  

I sistemi selettivi condividono tre proprietà generali: a) dei processi in grado di produrre dei repertori di entità individuali variabili tra loro; b) delle modalità per far interagire questi repertori con l’ambiente; c) l’amplificazione differenziale delle interazioni selettivamente avvantaggiate. 

· Leggibilità **
· Livello scolare 

Scuola secondaria  superiore 

· Possibile uso didattico

Itinerario didattico sulla biologia umana e l’educazione alla salute.
            Itinerario sulle teorie evolutive.
            Approfondimento sul concetto di selezione. 

Letture proposte

· G. Corbellini, a cura di, L’evoluzione del pensiero immunologico, Bollati Boringhieri, Torino , 1990

· E. Boncinelli, Il cervello, la mente e l’anima, Oscar saggi Mondatori, Milano 1999

· W. Wayt Gibbs, Il genoma invisibile: oltre il DNA, Le Scienze, gennaio 2004
· V.Broccoli, A. Mallamaci, E. Boncinelli, Geni e cervello, Le Scienze, aprile 2000  
Epigenesi: la benevola ambiguità
Marcello Buiatti, Università di Firenze

· Sommario

Il Dogma centrale della biologia implica che, dato un particolare DNA, l’organismo può assumere una ed una sola “configurazione”: il DNA, pertanto, è stabile ed assume la natura di un progetto senza errori

(Jacques Monod “Il caso e la necessità). Questa visione ha determinato, a livello concettuale, una netta vittoria della concezione preformista  su quella epigenetica. In realtà, basandosi sui dati della Biologia contemporanea, si è visto che il genoma permette un forte livello di ambiguità, in relazione al numero e alle probabilità delle conformazioni che un organismo, con uno specifico DNA, può assumere. 

I principali meccanismi di ambiguità  sono stati scoperti nella seconda metà del novecento ed individuati nei “trasposoni”, successivamente il sequenziamento dei genomi, ed in particolare  di quello umano, ha evidenziato che  solo 1,4% del nostro genoma è rappresentato da geni.  Il 98% del DNA  è “spazzatura”.

È stato necessario, quindi, individuare le fonti dei vari tipi di ambiguità lungo il  percorso DNA- trascrizione- traduzione - proteine - reti metaboliche.

L’analisi di queste fonti  ha chiarito come i geni non costituiscano un programma di percorso unico ma siano, invece, strumenti concatenati  con gradi di libertà tali  da “auto-organizzare” ”fasci” di organismi diversi. La scelta fra questi è dinamica e mai definitivamente fissata fino alla fine del ciclo vitale.

· Parole chiave

Riduzionismo,preformismo, epigenesi, dogma centrale, paradigma fenotipico, plasticità epigenetica, sequenze omogenee  ipervariabili,amplificazione genica, processamento, paesaggio conformazionale, ridondanza, vicarianza,  omeorresi e paesaggio epigenetico 

· Concetti chiave
Il fatto che solo l’1,4% del nostro genoma sia costituito da geni codificanti  fa supporre che la trasmissione dell’informazione non possa essere che ambigua, un gene, cioè, deve contenere informazione per più di una proteina

Le macromolecole portatrici dell’informazione sono modificate da tre processi capaci di influire direttamente sul fenotipo: riarrangiamenti delle sequenze di DNA, amplificazione genica e blocco dell’espressione genica dovuto alla metilazione

Le informazioni contenute in un gene possono essere “spezzate” e poi riarrangiate in ordini diversi dando origine a proteine diverse attraverso il cosiddetto “processamento”(“incertezza”) come processo generale di ambiguità)

Il “paesaggio conformazionale”, ossia l’insieme delle diverse conformazioni che può assumere una singola molecola, sia essa DNA, RNA o proteina , consente di associare ad ogni conformazione una diversa funzione

Le proteine, oltre ad essere fonti di ambiguità/plasticità in quanto influenzano la capacità del DNA stesso di esprimersi o replicarsi, possono essere considerate i  veri “attori del metabolismo in quanto sono le macromolecole che trasformano, sintetizzano e distruggono i componenti dell’organismo

Un'altra forma di plasticità è rappresentata dalla ridondanza e dalla vicarianza delle reti metaboliche

· Leggibilità *
· Livello scolare  Triennio scuola media superiore

· Possibile uso didattico Genetica: rapporto genoma- ambiente; Biologia dello sviluppo: influenza dell’ereditarietà dell’ambiente sulla formazione degli organismi viventi
 Letture proposte:
· M. Buiatti,  Lo stato vivente della materia, UTET

· R.Lewontin, Il sogno del menoma umano, Editori Laterza

· J. Monod, Il caso e la necessità, Mondadori 
Alcune vie metaboliche evolutivamente conservate nello sviluppo
 Giovanni Giudice, Dipartimento di Biologia cellulare e dello Sviluppo, Università di Palermo.

· Sommario
Lo sviluppo coinvolge un certo numero di vie metaboliche, in ognuna delle quali è implicata una serie di proteine. Alcune di queste vie metaboliche si sono conservate nel corso dell’evoluzione e guidano la formazione di organi diversi in organismi anche molto lontani dal punto di vista evolutivo. 

Il differenziamento di una cellula della retina nella Drosofila, (il moscerino della frutta), e la formazione della vulva in Caenorhadbitis elegans, (un piccolo verme), ad esempio, dipendono entrambe da una serie di proteine che, pur avendo nomi diversi, sono simili come molecola e come funzione. Sempre nella Drosofila, nello stadio di segmentazione antero-posteriore dell’embrione, è stata individuata una sequenza di segnali molecolari che si è conservata, in tutto o in parte, nello sviluppo di parecchie specie animali, detta segnale di Wingless dal nome della proteina che agisce come segnale di partenza, e che è indispensabile per la formazione delle ali. Questo percorso metabolico si ritrova, almeno in parte, implicato nello sviluppo di specie, evolutivamente molto distanti, dall’ameba Dictyostelium discoideum agli anfibi. 

In molti animali è conservata anche la localizzazione della sintesi proteica da parte dei geni hox, che inducono il differenziamento dei vari segmenti corporei.

· Parole chiave
Differenziamento; via metabolica, sequenza molecolare; conservazione; proteine di membrana, proteine di superficie, proteina adattatrice, recettore, segnale molecolare; stimolazione genica, espressione genica; geni hox, sequenza omeobox. 

· Concetti chiave
Il differenziamento cellulare è il risultato dell’attivazione e del silenziamento di determinati geni.

L’attivazione dei geni si attua attraverso una serie di segnali molecolari intercellulari e intracellulari.  

A guidare lo sviluppo concorrono alcune vie metaboliche, alcune delle quali sono conservate anche in animali evolutivamente molto lontani.

La stessa via metabolica può dirigere lo sviluppo di organi diversi.

La Natura per le sue nuove “invenzioni” spesso “ricicla” i materiali e i mezzi di cui dispone.

· Leggibilità *
· Livello scolare
Triennio di scuola secondaria superiore

· Possibile uso didattico
Approfondimento nella biologia dello sviluppo e nel differenziamento cellulare

Analisi del ruolo delle proteine cellulari.

Studio della comunicazione cellulare.

Approfondimento del significato dell’attivazione genica.

Letture proposte
Non c’è bibliografia disponibile in italiano. Ci sono delle indicazioni di comunicazioni e pubblicazioni di Fani che si possono trovare su Internet cercando “evoluzione delle vie metaboliche” (Anche nel sito Anisn)

