BIODIVERSITA’ E BIOTECNOLOGIE – Alessandro Lombardo – Parco Scientifico e Tecnologico della Sicilia 
Per biodiversità si intende la varietà delle forme viventi presenti in un determinato ambiente, ma anche la quantità di variazioni biotiche e potenziali che le comunità biologiche attuali contengono e che verranno espresse in futuro.
Tale varietà viene rilevata facendo un inventario biologico su aree statisticamente attendibili dei nostri ecosistemi.
La biodiversità viene studiata secondo  tre livelli  di organizzazione nel mondo vivente; quello relativo alla specie, quello genetico e quello relativo agli ecosistemi. 
Conoscere i meccanismi della biodiversità è  importante per gli studi ecologici e per la progettazione degli interventi di conservazione della diversità biologica.

· Diversità di specie: rappresenta l’unità fondamentale della biodiversità, e il suo primo sintomo di crisi è proprio l’estinzione della specie. 

· Diversità genetica: insieme di variazioni ereditarie esistenti all’interno delle popolazioni. 

· Diversità di ambienti o ecosistemi: considerata spesso l’elemento essenziale per una buona qualità dell’ambiente, dato che compiono un’ importante servizio  senza il quale tutti gli organismi potrebbero estinguersi (produzione di ossigeno atmosferico e riciclaggio del biossido di carbonio, la depurazione delle acque, l’eliminazione delle sostanze di scarto, il controllo dell’erosione, partecipazione al ciclo dell’acqua con la traspirazione delle piante, ecc…) 

Biodiversità delle specie
La specie è l’insieme degli organismi che possiedono caratteri simili, capaci di riprodursi fra loro e di dare luogo ad una prole fertile.
Durante le indagini sulla biodiversità, viene contato il numero delle specie presenti in un'area decisa come campione. Questo conteggio prende il nome di censimento.

I licheni sono quindi considerati bioindicatori ambientali, ovvero organismi che se presenti con una elevata biodiversità  in particolari condizioni ambientali diventano indici di naturalità o di alterazione della qualità dell’aria.

Alcune particolari specie viventi  possono, per il ruolo che esse assumono all’interno dell'ecosistema, favorire la biodiversità di altre specie. Ad esempio, specie arboree che raggiungono grandi altezze offrono una quantità di risorse utili a molte specie diverse e contribuiscono alla biodiversità di quell' ambiente. 
Ogni zona contribuisce alla biodiversità totale della biosfera sia con il numero totale delle specie sia con la proporzione che esse raggiungono in quell’ambiente.
Le specie esclusive di una circoscritta  regione geografica sono definite endemiche e se poco rappresentate vengono inserite in una lista rossa delle specie in via di estinzione.  Queste, visto il loro adattamento a situazioni ambientali esclusive, non riescono a diffondersi e pertanto rimangono confinate in aree molto ristrette, risentendo moltissimo delle variazioni ambientali con risposte a livello dell’ecosistema che spesso le portano all’estinzione totale. 
Diamond J. (1993) stima annualmente in 150.000 il numero di estinzioni sulla Terra e Wilson E.O. (1999) stima che solo nelle foreste pluviali tropicali vi siano 27.000 specie che scompaiono ogni anno.

Biodiversità genetica
Le differenze osservabili negli individui appartenenti ad una stessa specie sono dovute a due fattori fondamentali: le differenze contenute nel materiale genetico, conservato all'interno degli organismi e trasmesso di generazione in generazione; le variazioni e gli adattamenti prodotti dall'ambiente su chi lo abita.
Queste variazioni del patrimonio genetico sono responsabili della  selezione operata dalla natura ma anche di quella artificiale e sono quindi alla base di gran parte della biodiversità osservabile oggi. 
Esse dipendono essenzialmente da alterazioni della sequenza delle quattro basi azotate C,G,A,T, che formano il DNA e che costituiscono il codice genetico di tutti gli organismi. 
Un'alterazione di questo tipo può comparire per mutazione genetica o cromosomica nei singoli individui.
Se le popolazioni che portano gran parte della variabilità genetica si estinguono è perché la selezione naturale dispone di una minore quantità di variazioni genetiche su cui esercitare la propria azione e, di conseguenza, le opportunità di sopravvivenza della  specie vengono notevolmente  ridotte.
Uno degli obiettivi che si pongono molti ricercatori è quello di frenare questa perdita di variabilità genetica all’interno della specie. Tale fenomeno viene detto 'erosione genetica' ; 

Biodiversità degli ecosistemi
Questo è il livello di biodiversità più complesso da definire.
La valutazione della diversità a livello di ecosistemi, habitat o comunità è piuttosto complessa da definire.
Ciò dipende dal fatto che in essi si instaurano dinamiche talvolta incontrollabili tra le varie popolazioni, che sono alla base dei processi evolutivi. 
Tali dinamiche sono molto variabili ed anche l’uomo, organismo che si inserisce in molti ecosistemi assume un ruolo non indifferente negli equilibri dinamici che sono propri di queste comunità. 
Le attività umane sono attualmente molto impattanti sull’ecosistema globale e stanno contribuendo in maniera esponenziale al degrado ambientale, più velocemente di quanto non sia successo nelle grandi estinzioni del passato.
Se l’umanità non saprà mettere velocemente dei rimedi, risparmiando le risorse che ci sono state date in eredità dai nostri antenati, la scomparsa di parecchi ecosistemi sarà purtroppo inevitabile.

La diversità degli ecosistemi può essere stimata in termini di distribuzione planetaria dei diversi ecosistemi oppure in termini di diversità di specie all'interno degli ecosistemi stessi. La diversità degli ecosistemi viene spesso valutata in termini di diversità di specie, calcolando statisticamente la loro abbondanza relativa, le relazioni tra queste e le dinamiche che tra esse si instaurano.
La diversità degli ecosistemi è considerata un importante parametro per una buona qualità ambientale.
L’origine della biodiversità.

Per generazione spontanea si intende la credenza, molto diffusa dall'antichità fino al XVII secolo, per cui la vita potrebbe nascere in modo "spontaneo" dagli elementi naturali inanimati, in quanto comunque dotati di influssi vitali.

Si riteneva infatti che Dio avesse creato gli esseri viventi "superiori", come l'uomo e i grandi animali, mentre quelli inferiori, come i vermi e gli insetti, potessero nascere spontaneamente dal fango o da carcasse in putrefazione.

Questa teoria fu confutata nel XVII secolo grazie ad alcuni esperimenti di Francesco Redi e di Lazzaro Spallanzani. Francesco Redi pose della carne avariata in una serie di recipienti, alcuni chiusi, altri aperti, e dimostrò che le larve nascevano solo dove le mosche avevano potuto depositare le uova.

Col passare degli anni la teoria della generazione spontanea venne progressivamente abbandonata. Tuttavia, l'avvento del microscopio portò ad una generale ripresa della teoria: si notò infatti che bastava mettere delle sostanze organiche in decomposizione in un luogo caldo per breve tempo e delle strane "bestioline viventi" apparivano sulla superficie.

Quando la controversia divenne troppo vivace, l'Accademia delle Scienze di Parigi offrì un premio a chiunque fosse stato in grado di fare luce sull'argomento. Il premio fu vinto nel 1864 da Louis Pasteur che attraverso un semplice esperimento riuscì a confutare la teoria della generazione spontanea. Egli impiegò per i suoi esperimenti dei matracci a collo d'oca, che permettevano l'entrata dell'ossigeno, elemento indispensabile allo sviluppo della vita, ma impediva che il liquido all'interno venisse in contatto con agenti contaminanti come spore e batteri. Egli bollì il contenuto dei matracci, uccidendo così ogni forma di vita all'interno, e dimostrò che i microrganismi riapparivano solo se il collo dei matracci veniva rotto, permettendo così agli agenti contaminanti di entrare.

Attraverso questo semplice esperimento Louis Pasteur fu in grado di confutare la teoria della generazione spontanea, e, come lui stesso disse in una serata scientifica alla Sorbona di Parigi: Mai la teoria della generazione spontanea potrà risollevarsi dal colpo mortale inflittole da questo semplice esperimento.

E inoltre dimostrò che dei germi si depositavano nella curva del matraccio in cui era presente dell'acqua perché l'aria arrivava fino a lì e quindi in quel posto si riproducevano i germi perché si erano trovati in un ambiente favorevole.
Oggi sappiamo che la vita sulla Terra è espressione di miliardi di anni di storia evolutiva. L’adattamento, la selezione naturale, la coevoluzione hanno guidato i fenomeni di speciazione e di estinzione e, conseguentemente, l’espansione della biodiversità sul pianeta. 

Quante specie?
Circa 2 milioni di specie è stato descritto e identificato con un nome. Oltre la metà di queste specie sono insetti. Le stime sulla biodiversità globale raggiungono  100 milioni di specie.

Nuove specie: dal 1999 al 2009 in Amazzonia sono state scoperte e descritte 1200 nuove specie animali (1 ogni 3 giorni). Almeno il 40 % dei pesci di acqua dolce del Sud America deve essere classificato. 

Nel terreno, un metro quadro nelle nostre foreste temperate può ospitare anche 200.000 formiche e decine di migliaia di altri invertebrati. Nei tropici quello stesso metro quadro può ospitare 332 milioni di nematodi. Un grammo di quel terreno può contenere 90 milioni di batteri e altri microrganismi 

Perchè è utile un’elevata biodiversità?
In ogni organismo che si riproduce sessualmente contiene una miscela di diversi GENI. Questa varietà permette alle popolazioni di adattarsi all’ambiente (cambiamenti climatici, condizioni ambientali locali)  

Quando una popolazione di una specie si riduce a pochi individui, essa ha perso per sempre gran parte delle caratteristiche che hanno consentito la comparsa e l’evoluzione di tale specie.  

Quando una specie perde troppi individui, diventa geneticamente uniforme e pertanto meno adattabile ai cambiamenti. 
L’agricoltura mondiale non può fare a meno della diversità genetica delle specie “selvatiche”. Senza un costante apporto di geni “selvatici” le specie coltivate sarebbero rapidamente distrutte da parassiti e malattie.

Parassiti e patogeni sviluppano infatti molto rapidamente un adattamento (ossia una resistenza) ai pesticidi ed agli antiparassitari.

Un esempio storico esemplificativo è quello delle banane. Fino agli anni ’50 del secolo scorso, la varietà di banana più coltivata era la Gros Michael (o Big Michael). Le banane che noi conosciamo sono molto diverse rispetto a quelle che possiamo trovare in natura. Esse sono dei triploidi apireni, per cui non abbiamo una riproduzione sessuale, ma una propagazione per pollone. Questo rende le coltivazioni assolutamente omogenee. Se una pianta viene colpita da qualche malattia, l’intera popolazione non ha i mezzi “genetici” per adattarsi e viene completamente distrutta. 

La Gros Michael venne distrutta da un fungo del genere Fusarium, agente causale della “malattia di Panama”.

Le banane odierne sono della varietà Cavendish, resistente al ceppo di Fusarium che distrusse l’altra varietà. Oggi questa varietà è anch’essa sotto minaccia per l’emergenza in Asia sud orientale di un altro ceppo capace di colpire la Cavendish. Secondo i ricercatori, l'unica salvezza sarebbe quella di intervenire mediante manipolazioni genetiche, che rendano la Cavendish immune dal fungo, o quella di coltivare diverse varietà di banane.
Uomo e biodiversità
L’uomo ha iniziato ad influire pesantemente sulla biodiversità delle specie e degli ecosistemi con il passaggio da uno stato di raccoglitori – cacciatori a quello di agricoltori.

Riguardo all’origine dell’agricoltura, i dati sono molto scarsi. Le evidenze archeologiche indicano che le foreste tropicali a stagione secca dei neotropici furono centri importanti di insediamento umano e coltivazione, coinvolgenti piccoli gruppi di coltivatori che si spostavano al cambiare delle stagioni

Con tutta probabilità la zucchina fu addomesticata ca. 10000 anni fa, ed uno studio recentissimo indicherebbe che il mais fu addomesticato ca. 8700 anni fà, a partire da una pianta selvatica denominata teosinte, nelle foreste tropicali dell’odierno Messico sudorientale, nella valle del Rìo Balsas, e che viaggiò con l’uomo fino a Panama ca. 7600 anni fà, fino ad essere coltivato nell’area settentrionale dell’America del Sud ca. 6000 anni fa (Piperno et al, 2009).
I biologi dell'Università della California di San Francisco hanno identificato un gene che sembrerebbe essere stato fondamentale nel consentire ai primissimi agricoltori, 7.000 anni fa, di trasformare il teosinte (una pianta selvatica che cresce nella Sierra Madre messicana) nel mais, la terza coltivazione più diffusa nel mondo dopo il riso e il grano. In un articolo pubblicato sul numero del 2 dicembre 2004 della rivista "Nature", gli scienziati descrivono la scoperta di un gene ("barren stalk 1") che regola lo sviluppo delle ramificazioni secondarie nelle piante, e che presumibilmente ha permesso al cespuglioso teosinte di essere trasformato nel moderno mais a stelo lungo. Secondo Robert J. Schmidt, Andrea Gallavotti e colleghi, la presenza di numerose varianti di questo gene nel teosinte e quella di una sola variante in tutte le varietà di mais moderno, suggeriscono che i coltivatori mesoamericani abbiano probabilmente usato questa caratteristica, in combinazione con poche altre, per trasformare selettivamente il teosinte in mais, uno degli eventi chiave nello sviluppo dell'agricoltura moderna.

Biotecnologie

La multidisciplinarità delle applicazioni biotecnologiche dimostra come tale disciplina abbia origini ed evoluzioni legate alle più importanti scoperte scientifiche della storia.  
Le biotecnologie, infatti, hanno origini antichissime. Sin dai tempi più remoti, l’uomo utilizzava inconsapevolmente tecnologie che si avvalevano essenzialmente dell’utilizzo dell’attività fermentativa di microrganismi (batteri, lieviti, enzimi e muffe) per la produzione di cibi e bevande. Ne sono un esempio le produzioni di vino e birra dei Sumeri e dei Babilonesi ed il pane lievitato degli Egizi.  
Tali eventi rimasero inspiegati fino al 1871 quando Louis Pasteur riuscì a dimostrare il ruolo svolto dai microrganismi, ed in particolare del lievito, nel processo fermentativo, ponendo così le premesse delle ‘biotecnologie moderne’.  

Anche nell’agricoltura e nell’allevamento gli uomini antichi riuscivano ad incrementare la produzione dei campi selezionando i semi delle piante con le caratteristiche migliori ed a selezionare le specie di animali domestici più adatte alle loro esigenze. Fu Gregor Mendel che nel 1860, pur non conoscendo il meccanismo con cui si trasmettevano i caratteri, determinò attraverso esperimenti sull' ibridizzazione delle piante, le leggi che ne regolano la trasmissione da una generazione all'altra, gettando le basi della genetica. Il novecento si apre con la produzione industriale del lievito tramite la fermentazione aerobica, grazie alla quale si produrrà l’acetone ed il butanolo. Negli anni tra le due guerre l’acetone divenne, anche se per un periodo limitato, il prodotto chiave delle biotecnologie. Nel ventesimo secolo l’industria della fermentazione passa in secondo piano in seguito alla scoperta degli antibiotici. Infatti con grande fortuna Alexander Fleming si accorse che in una coltura di stafilococchi si era creata una macchia di muffe come tante altre che però aveva eliminato tutte le colonie di batteri presenti precedentemente. La muffa miracolosa fu identificata come “Penicillium notatum”, e la sostanza che diffondeva nel mezzo di coltura penicillina. Sempre in quegli anni iniziarono ad essere condotti in condizioni sterili i processi biotecnologici per la coltura massiva di organismi microbici; queste tecniche hanno eliminato il rischio di contaminazione da parte di altri organismi ed hanno condotto alla produzione commerciale di amminoacidi, acidi organici, enzimi, steroidi, polisaccaridi, anticorpi monoclonali,  vaccini e di antibiotici. 

Di importanza decisiva risultò, nell’anno 1953, la scoperta da parte di Watson e Crick della struttura tridimensionale del DNA, che suggerì quale potesse essere il funzionamento della molecola presente nelle cellule degli organismi viventi, ossia conservare, trasmettere e regolare le informazioni genetiche di ogni individuo. 

Il passaggio alle ‘biotecnologie innovative o avanzate’, e la nascita dell’ingegneria genetica, è riferibile al 1972, quando tre biochimici americani, Herbert Boyer, Paul Berg e Stanley Cohen, svilupparono il primo DNA ricombinante, ovvero la realizzazione di una sequenza di DNA ottenuta artificialmente dalla combinazione di materiale genetico proveniente da organismi differenti. Nel 1980 la Corte Suprema degli USA decise di brevettare le forme di vita geneticamente modificate e così nel 1982 la Food and Drug Administration (FDA) brevettò il primo prodotto biotecnologico, l’insulina umana.

Nel 1986 Kary B. Mullis ideò la metodica della PCR (Polymerase chain reaction), reazione a catena della polimerasi che consente la moltiplicazione di frammenti di acidi nucleici dei quali si conoscono le sequenze nucleotidiche iniziali e terminali. Tale tecnica ha trovato molte applicazioni pratiche tra le quali si annoverano le fermentazioni microbiche con batteri ricombinanti, i vaccini virali, la produzione di proteine di mammifero, piante e animali transgenici, le biotecnologie ambientali a regolazione e terapia genica. In seguito a tale invenzione, di fondamentale importanza per il settore biotecnologico, a Kary B. Mullis venne assegnato il Premio Nobel nel 1993. 
Possiamo quindi individuare le tappe fondamentali del processo in modo più dettagliato e più analitico

· 1750 AC.-  I Sumeri fermentano la birra. 

· 500 AC.- I cinesi usano la soia come antibiotico per trattare malattie della pelle.

· 1675.- Leeuwenhoek scopre i protozoi ed i batteri. 

· 1797.- Jenner inietta ad un bambino un vaccino virale per proteggerlo dal vaiolo.

· 1830.- Vengono scoperte le proteine. 

· 1833.- Viene scoperto il nucleo delle cellule.

· 1855.- Pasteur comincia a lavorare sul lievito, dimostrando per la prima volta che si tratta di organismi viventi. 

· 1863.- Mendel, nel suo studio sui piselli, scopre che le caratteristiche sono state trasmesse dai genitori alla progenie da unità indipendenti, denominate successivamente geni. Le sue osservazioni pongono le fondamenta nel campo della genetica. 

· 1879.- Flemming scopre le cromatine, le strutture ad asta all'interno del nucleo delle cellule che successivamente vengono chiamate "cromosomi." 

· 1888.- Waldyer scopre il cromosoma. 

· 1907.- Viene segnalata la prima coltura in vivo delle cellule animali.

· 1909.- Alcuni geni vengono collegati alle malattie ereditarie. 

· 1911.- Viene scoperto il primo virus che causa il cancro. 

· 1919.- La parola "biotecnologia" viene usata per la prima volta da un assistente tecnico agricolo ungherese. 

· 1920.- Evans e Long scoprono l’ormone della crescita.

· 1928.- Fleming scopre la penicillina, il primo antibiotico. 

· 1953.- Watson e Crick rivelano la struttura tridimensionale del DNA. 

· 1955.- Viene isolato per la prima volta un enzima addetto alla sintesi di un acido nucleico. 

· 1961.- Per la prima volta viene compreso il codice genetico. 

· 1969.- Viene per la prima volta sintetizzato in vitro un enzima.

· 1972.- La composizione del DNA degli esseri umani viene scoperta essere per il 99% simile a quelle degli scimpanzé. 

· 1973.- Cohen e Boyer effettuano il primo esperimento ricombinante del DNA, usando geni di batteri. 

· 1977.- Batteri ricombinanti vengono utilizzati per sintetizzare la proteina umana della crescita. 

· 1979.- Vengono prodotti i primi anticorpi monoclonali. 

· 1982.- Humulin, l'insulina umana prodotta dalla Genentech, utilizzando batteri geneticamente modificati, è il primo farmaco biotech che viene approvato dalla FDA per il trattamento del diabete

· 1984.- Viene sviluppata la tecnica dell’impronta genetica del DNA. Viene sviluppato il primo vaccino geneticamente modificato. 
· 1986- Kary B. Mullis inventa la tecnica della PCR; 

· 1987.- Humatrope viene usato per curare la deficienza del fattore di crescita. 

· 1988.- Il Congresso USA costituisce un fondo per il progetto del genoma umano allo scopo di tracciare ed ordinare il codice genetico umano. 

· 1989.- Epogen della Amgen è approvato per il trattamento dell'anemia collegata a malattie renali. 

· 1993.- Betaseron della Chiron è approvato come il primo trattamento per la sclerosi multipla. 

· 1997.- Scienziati scozzesi clonano la pecora Dolly, usando il DNA di cellule di pecore adulte. La pelle umana viene prodotta in vitro. 

· 1999.- Viene decifrato il codice genetico completo di un cromosoma umano.

· 2001.- Viene pubblicata la sequenza del genoma umano. 
· 2004.- Viene approvato l’Avastin della Genentech, primo farmaco anti-angiogenesi per il trattamento del cancro al colon.

· 2007.- Vengono ottenute le prime cellule staminali embrionali senza utilizzare embrioni, risolvendo importanti questioni etiche.
· 2010- Avvento della Biologia sintetica. 
Le applicazioni delle biotecnologie sono molteplici e oggi sono state suddivise in quattro categorie.

· Red biotechnology (biotecnologie rosse): vengono riferite ai settori della medicina, della veterinaria e dell’industria farmaceutica; si prefiggono lo scopo di sviluppare nuovi farmaci e nuovi procedimenti di trattamento profilattico o terapeutico di patologie. Alcuni esempi sono lo sviluppo di terapie cellulari per la cura di patologie quali il cancro o le malattie neurodegenerative, la produzione di nuovi vaccini contro patologie a larga diffusione quali l’AIDS. Per tale settore vi è un’ulteriore suddivisone in cinque categorie: a) terapeutici, b) tecnologie e servizi per la drug discovery, c) drug delivery, d) tissue engineering, e) diagnostica molecolare
. 

· Green biotechnology (biotecnologie verdi o agro-alimentari): vengono riferite al settore alimentare, chimico, produttivo, pharming molecolare; si prefiggono lo scopo di migliorare le caratteristiche di piante e animali di interesse agricolo e zootecnico. Alcuni esempi sono la realizzazione di piante ed animali transgenici e la produzione di farmaci in piante. 
· White biotechnology (biotecnologie bianche): si riferiscono ai processi di interesse industriale, conosciute più comunemente come biotecnologie industriali. Alcuni esempi sono la produzione di energia alternativa
, lo smaltimento dei rifiuti, l’utilizzazione di enzimi come catalizzatori industriali per la preparazione di nuovi composti chimici utili all’uomo ed anche le tecnologie di bioremediation
 per l’ambiente.

· Blue biotechnology (biotecnologie blu): di recente classificazione si applicano all’ambito marino e acquatico.

Esempio di Red Biotechnology

L'insulina è un ormone proteico prodotto dalle cellule beta delle isole di Langerhans all'interno del pancreas; è formata da due catene unite da 2 ponti solfuro: catena A di 21 aminoacidi. e catena B di 30 aminoacidi È secreta quando il livello del glucosio ematico è alto ed ha la funzione di ridurre la glicemia mediante l'attivazione di diversi processi metabolici e cellulari.

Il prodotto biotecnologico si è ottenuto attraverso il trasferimento dei geni codificanti le due catene in Escherichia coli . I due prodotti vengono quindi miscelati formando i due ponti disolfuro. Prima si utilizzavaono degli estratti pancreatici di animali, ma ciò poneva problemi di allergie, ridotta attività ed elevati costi
Esempi di Green Biotechnology

Il pomodoro FLAV SAVR

Creato al fine di ritardare i processi di maturazione, consentendo quindi una migliore conservazione durante il trasporto, è un prodotto di interesse prevalentemente commerciale. Attraverso il metodo dell'Agrobacterium viene inserito il gene che produce un RNA antisenso della poligaltturonasi (PG), enzima che degrada la pectina che rende dura la buccia del pomodoro; da ciò l'idea che ridotti livelli di PG garantirebbero una maggiore conservazione del prodotto.
L' RNA antisenso, una volta prodotto all'interno della pianta, si ibrida con il messaggero della PG naturale : viene bloccata così la traduzione e prodotta quindi meno PG. 
Il 18 Maggio 1994 è stata sancita la sicurezza del pomodoro FLAVR SAVR, considerato come uguale a quelli coltivati convenzionalmente e perciò non è richiesta alcuna etichetta.

Round up ready

La tecnologia RoundUp Ready è la biotecnologia più conosciuta sul mercato in ambito vegetale.
Si dicono Roundup ready (abbreviato RR) quelle colture geneticamente modificate al fine di tollerare erbicidi a base di glifosato.

Si tratta di un marchio registrato dalla multinazionale Monsanto il cui nome (Roundup) deriva da quello commerciale del principio attivo distribuito da Monsanto stessa; la prima coltura RR è stata la soia, seguita da altre come cotone, mais, colza.

I vantaggi delle colture Roundup ready consistono essenzialmente in un controllo delle malerbe assai semplificato, che non sarebbe possibile in colture tradizionali, basato solo sul diserbo chimico con glifosato anche in copertura (cioè in presenza della vegetazione della coltura, che per l'appunto è resa tollerante all'erbicida grazie all'inserimento di un transgene).

In una conduzione agricola di questo tipo si ha la riduzione nell'uso dei prodotti fitosanitari di pre-emergenza, i più pericolosi dal punto di vista ambientale, in favore di quelli di post-emergenza come appunto il glifosato, che è uno dei principi attivi meno pericolosi perché rapidamente degradato.

Ai possibili vantaggi ambientali legati alla minor uso di alcuni pesticidi vengono contrapposte le preoccupazioni legate all'inserzione di un transgene su una specie di interesse agrario, argomento di contestazione comune a tutti gli OGM.

La soia Roundup Ready è in assoluto il prodotto transgenico maggiormente coltivato nel mondo, rappresentando l'87% della soia coltivata negli Stati Uniti, e il 60% a livello globale (nel 2005). Recentemente è stata sviluppata la seconda generazione di soia Roundup Ready, che associa al gene per la resistenza agli erbicidi una produttività del 4-7% superiore alle altre varietà.

Golden rice

La VAD (Vitamin A deficency) è una delle deficienze da micronutrienti che hanno flagellato l'umanità nei secoli e che pone tuttora un enorme problema per la sanità pubblica assieme alla carenza di ferro (anemia), zinco, iodio (gotta), vitamina D, riboflavina, selenio e calcio.

La VAD è una malattia di chi non ha mezzi economici e soffre di denutrizione ed è un aspetto della "fame nascosta" la quale, secondo alcune stime, affligge fino a due miliardi di persone nel mondo.

Il numero di persone affette da "fame nascosta" (coloro che sembrano avere una alimentazione adeguata ma che di fatto hanno delle carenze di micronutrienti e di lipidi) è più del doppio di quello delle persone denutrite (800 milioni). 

La maggior parte delle forme di "fame nascosta" sono state debellate nei paesi industrializzati nel corso dell'ultimo secolo, mentre rappresentano tuttora uno dei maggiori problemi sanitari nei paesi in via di sviluppo. I deficit di minerali e vitamine affliggono circa 40% della popolazione mondiale e hanno il loro effetto più devastante sui bambini e le donne in gravidanza.

La VAD può causare la cecità totale (o xeroftalmia) nei bambini e la ridotta capacità visiva notturna: almeno 350.000 bambini in età prescolare diventano parzialmente o totalmente cechi ogni anno a causa della VAD.

Quattordici milioni di bambini in età prescolare hanno danni oculari a causa della VAD di cui circa il 60% muore pochi mesi dopo la cecità.

Tra i bambini affetti da VAD al di sotto dei cinque anni, circa 3 milioni rischiano di diventare ciechi. Ciononostante, la maggior parte - tra i 140 e 250 milioni - presentano solo manifestazioni sub-cliniche, e corrono un rischio maggiore di mortalità in quanto maggiormente suscettibili a contrarre infezioni. 

Studi recenti hanno dimostrato che le donne in gravidanza affette da VAD sono esposte ad un maggior rischio di mortalità durante o subito dopo il parto e che delle piccole dosi di vitamina A, se fornite ogni settimana durante la gravidanza, possono ridurla del 50%.

La VAD indebolisce inoltre il sistema immunitario e di conseguenza incrementa considerevolmente la mortalità infantile ó ma anche adulta, a causa delle malattie infettive. 

Inoltre la VAD contribuisce alla mortalità infantile da morbillo che colpisce ogni anno 1.1 milioni di bambini  ed è stata associata ad una maggiore suscettibilità alla malaria  ed alla trasmissione dell'HIV/AIDS da madre a figlio.

Nel 1991, gruppi di ricerca di Zurigo (una squadra guidata dal Dr. Ingo Potrykus dell'Istituto Federale Svizzero di Tecnologia) di Friburgo, Germania (Beier et al.) hanno sviluppato l'idea di introdurre il beta-carotene nell’endosperma del riso, per poter tentare di convertire questa coltivazione primaria in una fonte di Vitamina A nelle zone afflitte da VAD. Nel gennaio 2000 il gruppo di scienziati ha pubblicato i suoi risultati su "Science". I ricercatori hanno manipolato geneticamente una varietà di riso giapponese introducendo una via metabolica per convertire in beta-carotene una parte di un precursore ormonale (geranil geranil difosfato) presente nel riso. 

I ricercatori hanno inoltre inserito tre geni estranei nel riso: due dai narcisi (Narcissus pseudonarcissus) ed uno dal batterio Erwinia uredovor.

Nel gennaio del 2000 i ricercatori hanno riferito di aver raggiunto il loro obiettivo di creare i primi campioni di una linea di riso arricchito con Beta-carotene.

Vita sintetica

Sabato 6 ottobre, sulle pagine del quotidiano inglese The Guardian, Craig Venter ha affermato di aver creato una nuova vita. Una dichiarazione da buon commerciante, più che da grande scienziato: del resto questa nuova creatura è destinata a fare dollari a palate. Quanto al personaggio è assai controverso e ha già molti primati: il primo a sequenziare il genoma di un organismo vivente; il primo a pubblicare il genoma di un essere umano (il suo); il primo, nel 2003, a creare un virus sintetico.
Quando nel novembre 2002 annunciò che non si proponeva di brevettare qualche gene, ma la vita stessa, non ci credettero in molti. Ma al J. Craig Venter institute di Rockville, Maryland, stavano già lavorando da tempo due dei suoi migliori ricercatori: Clyde Hutchinson, emerito di microbiologia alla University of North Carolina a Chapel Hill, e Hamilton Smith, Nobel della fisiologia e medicina del 1978. Che il batterio sintetico non fossero chiacchiere fu chiaro quando il 31 maggio di quest’anno fu resa pubblica la richiesta di brevetto n. 20070722826, presentata senza clamori il 12 ottobre 2007, con richiesta di pubblicazione in oltre 100 uffici brevetti nazionali a livello internazionale. Il titolo della richiesta di brevetto, "Minimal bacterial genome", cioè il genoma minimo necessario per far sopravvivere un batterio. 

In che cosa consiste questa nuova vita creata in laboratorio? È fatta di 381 geni identificati con un lavoro da certosino del gruppo di ricercatori di Venter. Hanno preso il genoma del Mycoplasma genitalium (un batterio sospettato di essere all’origine di uretriti o altre patologie infiammatorie della zona pelvica), il primo sequenziato dai genetisti, e ad uno ad uno hanno disabilitato i suoi 470 geni per verificare di quali poteva fare a meno. 
Scoperto quali erano necessari alla sua sopravvivenza, 381 appunto, hanno sintetizzato in laboratorio una stringa di Dna che li contenesse tutti, per un totale di 580 mila coppie di basi di materiale genetico. Poi hanno preso un micobatterio naturale, hanno enucleato il suo materiale genetico, e vi hanno inserito quello artificiale, conservando tutto il macchinario molecolare necessario per leggere i geni e tradurli in proteine: questo sarebbe l’organismo artificiale. 
Certo si tratta di un progresso nell’ingegneria genetica, o meglio, della biologia sintetica, come si chiama ora questa branca della biologia. Gli unici a notare il brevetto furono i bioetici canadesi dell’Etc group di Ottawa, che hanno chiesto a Venter di ritirare la richiesta di brevetto e all’ufficio brevetti di non accettarlo con l’accusa che la richiesta era contraria alla morale pubblica e alla sicurezza. L’obiezione maggiore si basa sulla convinzione che l’uomo non debba mischiarsi con un certo tipo di faccende. «Per la prima volta Dio ha un concorrente» ha detto Pat Mooney, dell’Etc. 
Qualche ragione Etc ce l’ha. La biologia sintetica sta avanzando a passi da gigante, e per immaginare usi terribili non ci vuole molta fantasia. Ma in questo caso uno dei vantaggi di un genoma minimo è che i geni rimossi, non necessari alla sopravvivenza, sono essenziali invece per rendere il batterio robusto. Un batterio ridotto ai minimi termini non ha nessuna possibilità di sopravvivenza se si trova allo stato selvatico. Sopravvive giusto in laboratorio, dove viene circondato di ogni tipo di cura. E non è certo interesse dei ricercatori lasciare che la loro creatura sfugga al controllo. 
E infatti alla fine degli anni 90 del secolo scorso era già al lavoro, per conto di Venter, un Ethics and genomics group, guidato da Mildred K. Cho, del Center for Biomedical Ethics della Stanford University, che stilava regole e un codice di condotta per impedire che con il loro metodo si possano sintetizzare batteri patogeni. Mentre sulle pagine della rivista scientifica Science, Cho praticamente non avanzava obiezioni al progetto pur sottolineando che i ricercatori dovevano assumersi la responsabilità di qualsiasi conseguenza negativa derivasse dalla loro creatura. 
In effetti il batterio sintetico, che è marcato in modo da essere riconoscibile, è costruito in modo da morire appena lascia il terreno di coltura del laboratorio reso volutamente innaturale. 
I ricercatori avevano dato alla loro creatura il nome “Synthia”, cioè organismo sintetico, mentre l’Etc l’aveva chiamato Mycoplasma laboratorium, e Venter si è limitato ad adottare questo soprannome. 
Questo batterio è però un animale da soma: per essere utile deve trasportare qualche altro gene. Con l’aggiunta di geni sintetici, il batterio può fare molte cose. C’è solo da sbizzarrirsi. Secondo Venter potrebbe produrre idrogeno, fonte di energia non inquinante del futuro. Oppure assorbire CO2 o altri gas responsabili dell’effetto serra. 
Progetto genoma umano 

Il Progetto Genoma Umano (HGP, acronimo di Human Genome Project) è stato un progetto di ricerca scientifica internazionale il cui obiettivo principale era quello di determinare la sequenza delle coppie di basi azotate che formano il DNA e di identificare e mappare i circa 20-25 mila geni del genoma umano dal punto di vista sia fisico che funzionale. Il progetto è stato completato il 22 giugno 2000 dal Genome Bioinformatics Group della UCSC, composto da Jim Kent (laureando in biologia molecolare, cellulare e dello sviluppo), Patrick Gavin, Terrence Furey e David Kulp.

Il progetto ha avuto inizio nel 1990 sotto la guida di Jamelia D. Wilkinson presso i National Institutes of Health degli Stati Uniti. La prima bozza del genoma è stata rilasciata nel 2000 mentre quella completa si è avuta nel 2003 e ulteriori analisi sono ancora in corso di pubblicazione. Un progetto parallelo e indipendente dal governo è stato condotto dalla Celera Corporation. La maggior parte del sequenziamento sponsorizzato dal governo americano è avvenuta in università e centri di ricerca degli USA, del Regno Unito, del Canada e della Nuova Zelanda. La mappatura dei geni umani è un passo importante per lo sviluppo di medicinali e trattamenti medici.

L'obiettivo principale del Progetto Genoma Umano è quello di comprendere la funzione dei geni appartenenti al genere umano ma il progetto ha inoltre studiato vari altri organismi non umani quali il batterio Escherichia coli, il moscerino della frutta Drosophila Melanogaster e il topo da laboratorio. A tutt'oggi è uno dei maggiori progetti di ricerca svolti nell'ambito della scienza moderna.

Originariamente il Progetto Genoma Umano aveva l'obiettivo di mappare i nucleotidi contenuti in un genoma umano aploide di riferimento (oltre tre miliardi). Altri gruppi, tra i quali l'International HapMap Project, Applied Biosystems, Perlegen, Illumina, JCVI, Personal Genome Project e Roche-454, hanno annunciato di voler estendere il progetto ai genomi umani diploidi.

Il "genoma" di qualsiasi individuo (tranne quello dei gemelli monozigoti e degli organismi clonati) è unico; mappare quindi il "genoma umano" significa fare il sequenziamento delle variazioni multiple di ciascun gene. Il progetto non ha studiato il DNA intero contenuto nelle cellule umane; alcune zone eterocromatiche (l'8% del totale circa) non sono ancora state sequenziate.

Per portare a termine la ricerca si è lavorato sul DNA offerto da un certo numero di donatori selezionati con criteri di rappresentatività statistica.

Il progetto è iniziato al culmine di vari anni di lavoro finanziati dal Dipartimento dell'Energia degli USA, in particolare dopo i workshop del 1984 e del 1986 e di una iniziativa successiva dello stesso Dipartimento dell'Energia. Le tecnologie candidate all'utilizzo erano già state prese in considerazione dal 1985.
James D. Watson guidava il National Center for Human Genome Research presso i National Institutes of Health (NIH) degli USA dal 1988. Principalmente a causa di un disaccordo con il suo superiore Bernardine Healy sulla questione dei brevetti per i geni, Watson è stato costretto a dare le dimissioni nel 1992. Nell'aprile del 1993 gli è succeduto Francis Collins e nel 1997 il nome del centro è stato modificato in National Human Genome Research Institute (NHGRI).

Il progetto da tre miliardi di dollari è stato lanciato ufficialmente nel 1990 dal Dipartimento dell'Energia e dai National Institutes of Health degli USA. La durata prevista era di quindici anni. Oltre agli USA, il consorzio internazionale era formato anche da genetisti del Regno Unito, della Francia, della Germania, del Giappone, della Cina e dell'India.

Grazie ad un vasto sforzo di cooperazione internazionale e ai progressi nel campo della genomica, soprattutto nell'analisi delle sequenze, e nella tecnologia informatica, una "bozza" di genoma era già pronta nel 2000 e venne annunciata congiuntamente dall'allora Presidente degli Stati Uniti Bill Clinton e dall'allora Primo Ministro britannico Tony Blair il 26 giugno 2000.[5] L'annuncio del completamento del genoma si è poi avuto nell'aprile del 2003, due anni prima del previsto.[6] A maggio 2006 è stata raggiunta un'altra pietra miliare sulla via del completamento del progetto, quando la sequenza dell'ultimo cromosoma umano è stata pubblicata sulla rivista Nature. 
Principali scoperte del Progetto Genoma
1. Gli esseri umani hanno circa 24.000 geni, più o meno lo stesso numero di quelli dei topi e il doppio di quelli di alcune specie di vermi. La comprensione dell'espressione di questi geni potrà fornire degli indizi sulle cause di alcune malattie.

2. Tutte le razze umane sono uguali al 99,99%, quindi le differenze razziali sono geneticamente insignificanti. Questo potrebbe significare una discendenza da un'unica madre.

3. La maggior parte delle mutazioni genetiche avviene nel maschio della specie, il quale è quindi da considerare un agente del cambiamento. I maschi hanno quindi una responsabilità maggiore nella trasmissione delle anomalie genetiche.

4. La genomica ha portato a progressi nel campo dell'archeologia genetica e ha migliorato la nostra comprensione di come ci siamo evoluti in quanto esseri umani e di come ci siamo separati dai primati 25 milioni di anni fa. Ci aiuta anche a conoscere il funzionamento del nostro corpo, compreso il mistero del funzionamento del gusto.

Rispetto alle aspettative, i risultati del Progetto Genoma, pur avendo un'eco mediatica formidabile, non hanno confermato le certezze della biologia molecolare e gli obiettivi originari della ricerca.

Si pensava infatti che la specie umana avesse centinaia di migliaia di geni. Ne sono stati invece contati circa 30.000, da confrontarsi con i circa 28.000 di una pianta e i 18.000 di un verme. Per alcuni questa differenza non è abbastanza marcata per spiegare, unicamente attraverso i geni, la complessità dell'organismo umano rispetto a forme di vita più semplici.

Inoltre nel genoma mappato è stata rilevata, oltre ai geni che costituiscono solo il 3% del totale, una quantità di materiale di cui non conosciamo ancora funzionamento e scopo (junk DNA).

Queste considerazioni e le recenti ricerche sembrano, secondo alcuni (tra cui Evelyn Fox Keller nel suo libro Il secolo del gene), poter mettere in profonda crisi la classica concezione del gene come di una molecola stabile soggetta ad errori casuali e la correttezza stessa della teoria darwiniana intesa come un processo che agisce a posteriori sulle mutazioni grazie alla selezione naturale.

Tra gli entusiasti sostenitori della possibilità di risolvere tutti e per sempre i problemi della salute umana, grazie alla correzione dei guasti dei geni o alla sostituzione dei pezzi di genoma difettoso con pezzi ben funzionanti, secondo una visione della medicina neo-meccanicistica, si leggono autorevoli inviti alla prudenza.[image: image1][image: image2][image: image3]
� Suddivisione effettuata da Ernest & Young in “ Beyond bordes: global biotechnology report 2009”.


� Un esempio è il biogas ottenuto da reflui industriali ed enzimi a scopo energetico, ma anche le bioraffinerie per la produzione di etanolo di seconda generazione.


� Bonifica con metodi biologici; si intende anche l’insieme di metodi, tecniche e tecnologie con i quali tramite l’utilizzo di essere vivente e quindi della biosfera si cerca di porre rimedio a perturbazioni o inquinamento dell’ambiente naturale”. Tratto da M. Caiazzo e R. Viselli  Bioremediation, il rimedio ambientale con metodologie biologici. Liquori editore 2008. 





