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Editorial

El  hombre  y  sus  1001  laberintos  genómicos:

historia universal  de  una  infamia

The  man  and  1001  genomic  labyrinths:  A universal  history  of  infamy

Borges nos presenta en su Historia universal de la infamia a

Hákim de Merv. Allí aprendemos acerca de su primer oficio,

«tintorero o trastornador de los verdaderos colores de  las criaturas».

También nos he revelada su cosmogonía universal, «donde un

Dios espectral e inmutable proyecta nueve sombras que dotan y  pre-

siden un primer cielo».  Primer cielo que es duplicado en otro y

otro, hasta sumar 999 cosmogonías. Y así llegamos a «la tierra

que habitamos, que no es otra cosa que un error» de un descuidado

copista universal, «una incompetente parodia reproducible por la

abominable tarea de los espejos y  la paternidad».

Deformación profesional que le dicen, hablar de cosmogo-

nías, significados y  copias sujetas a  error por incompetentes

espejos, resuenan en mí  en genomas y  mutaciones. Las

cuales, si bien pueden no destruir el mundo entero ni ser

abominables, sí pueden ser determinantes en la vida de

personas y familias cuando son la causa de severas enferme-

dades. El hablar de trastornos genéticos suele hacer pensar

en «destinado» e «irreversible».  Un error en nuestro genoma —un

error en la copia— puede destinarnos a  padecer una enferme-

dad. Más  aún, nuestra descendencia puede estar en riesgo

si se transmite ese error, merced ahora sí, a una copia fide-

digna de nuestro genoma en las células germinales. Desde

hace muchos años los científicos y médicos que investigamos

y asistimos pacientes con enfermedades genéticas abriga-

mos la esperanza de ser poseedores de  herramientas que nos

permitan cambiar ese designio inexorable siendo capaces de

corregir errores en el genoma de nuestros pacientes. Entre el

2012 y el 2013, investigadores en Boston y California mostra-

ron cómo elementos de un sistema inmune bacteriano podían

ser adaptados para, quizás, ahora sí dar respuesta a  nuestra

esperanza1–3.  El ya célebre CRISPR/Cas9 aparece como revolu-

cionario, una «imprenta de tipos móviles»  para editar el genoma

y corregir los errores en el código. Cientos de artículos científi-

cos fueron publicados en los  últimos cuatro años, conocemos

muchos más  detalles del sistema, el ingenio ha  sido agu-

zado para explotar disímiles variaciones y  aplicaciones, se

han corregido defectos causantes de algunas enfermedades en

modelos animales y  celulares4.  La aplicación esperanzada de

corrección ab initio era vislumbrada pero temida. Sin embargo,

ese límite «temido» de la edición del genoma al momento

de la fertilización se vió  superado el pasado año y  quizás

avallado estas semanas. Un grupo de investigadores fueron

capaces de corregir un defecto genético causante de un tras-

torno cardíaco realizando un procedimiento de fertilización

en el cual espermatozoides portadores de  la mutación podían

formar embriones no mutados, si el tándem corrector for-

maba parte del procedimiento5.  Un investigador de China

anunció mediante la prensa (https://bit.ly/2r4cvyn) y, no a

través de órganos académicos, que había editado el genoma

de embriones, para que luego de ser implantados, resulta-

sen en el nacimiento de  los  primeros sujetos portadores de

un genoma modificado por la intervención del hombre, en

clara violación de todas las recomendaciones éticas vigen-

tes.

La opinión y  sensación compartida es que aún restan

muchos interrogantes, técnicos los simples y  éticos los com-

plejos. Debemos ser claros en este punto, hoy tenemos

otras alternativas para discutir con las familias afectadas por

desórdenes hereditarios durante el proceso de asesoramiento

genético y, de ninguna manera la edición de genomas puede

aún ser utilizada clínicamente. Solo así podremos evitar entrar

en laberintos construidos por otros copistas o correctores

cuando «en la necesidad de completar mil y una secciones» se vieron

obligados a «interpolaciones de todas clases. Ninguna tan pertur-

badora como la noche DCII, mágica entre las noches. En esa noche

extraña, él  oye de boca de la reina su propia historia. Oye el  prin-

cipio de la historia que abarca a todas las demás, y  también—de

monstruoso modo— a sí misma».
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