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INTRODUCCIÓN 
 
Los organismos genéticamente modificados son el resultado del rumbo que 
tomaron las ciencias biológicas en el Siglo XIX, en plena época 
victoriana, cuando el mundo científico asumiera las teorías de Darwin 
sobre la evolución de las especies a través de la selección natural y la 
sobrevivencia de los más aptos, como un dogma irrefutable. Esta aceptación 
en el Siglo XX se consolida a través de la teoría sintética o neo 
darwinismo. 
 
En su libro “Ingeniería Genética, Sueño o Pesadilla”, la bióloga británica 
Mae Wan Ho (2001) describe cómo surge la teoría sintética o Neo Darwinismo 
a partir de la fusión entre el darwinismo y las leyes de la genética de 
Mendel, el teorema fundamental de la selección natural de Fisher, que 
asume que cada gen actúa de forma independiente, la aplicación de estas 
leyes en la genética de poblaciones de manera matemática, y la teoría de 
la mutación genética aleatoria como la fuente de variación y de evolución. 
Esencialmente, la síntesis moderna introdujo la conexión entre: la unidad 
de la evolución (los genes) con el mecanismo de la evolución (la 
selección). 
 
Darwin para proponer su teoría de la selección natural se inspiró en el 
ensayo de Malthus sobre el principio de la población, publicado en 1798, 
donde se plantea que ningún incremento en la disponibilidad de la 
alimentos para la supervivencia humana básica podría compensar el ritmo 
geométrico con el que crece la población,  por lo que las guerras y el 
hambre jugarían un papel fundamental para la supervivencia del más apto. A 
pesar de que las teorías de Malthus han sido desacreditadas , es bajo esta 
concepción que se promueven los cultivos transgénicos: para alimentar a 
una población cada vez más creciente. Es bajo estas teorías que se 



 

 
desarrollaron las ciencias agrícolas y médicas a lo largo del Siglo XX. 
 
Uno de los postulados del darwinismo es que la fuerza que mueve la 
evolución es la competencia entre seres que luchan por sobrevivir, en la 
que ganan sólo los más aptos. Esta idea perdura hasta nuestros días, aun 
cuando cada vez es más evidente que las relaciones de cooperación (como 
mutualismo y el comensalismo) dinamizan la evolución de manera mucho más 
frecuente de lo que se pensaba (Moya y Peretó, 2011). De acuerdo a Maynard 
Smith y Szathmáry (2001) los grandes saltos evolutivos han sido el 
resultado de la cooperación: el origen de los cromosomas, el paso de 
células bacterianas a células eucarióticas, el surgimiento de células 
fotosintéticas, el desarrollo de organismos multicelulares y la conquista 
de las plantas de la tierra cuando se asociaron con hongos micorrizas, 
entre otros ejemplos. 
 
Otro de los postulados del neo - darwinismo es que las mutaciones ocurren 
al azar. El medio ambiente es el gran seleccionador de estas mutaciones, 
pero no induce. Al respecto, Cairns y sus colegas (1988) hicieron una 
revisión sobre el origen de las mutaciones y concluyeron que en la 
naturaleza “todo puede ocurrir” y añaden que en ciertos sistemas 
biológicos la información genética puede fluir libremente del ARN al ADN, 
la estabilidad del genoma puede alterarse bajo condiciones de estrés, y 
ser recuperada cuando esas condiciones se acaban. Ellos añaden que hay 
momentos cuando las células son capaces de generar gran variabilidad en 
distintos lugares del genoma; consideran que la inclusión del concepto de 
que las mutaciones sólo pueden ocurrir al azar, se debe al triunfo de la 
biología molecular, que surgió de la mano de un reduccionismo  que 
explicaba el comportamiento de la biosfera basándose en las leyes de la 
física, lo que no representa la complejidad de la vida. 
 
Las ciencias moleculares se inician en la década de 1970, pero tuvieron su 
origen mucho antes, cuando dos funcionarios de la Fundación Rockefeller, 
Max Mason y Warren Weaver, usando los fondos de la Fundación, sientan las 
bases de estas nuevas prácticas para la biología, que según Nodari (2011), 
eran profundamente reduccionistas y deterministas, y que convirtieron a 
esta nueva disciplina en la “química del gen”. 
 
A mediados del Siglo XX, Francis Crick propone el “dogma central de la 
biología molecular” que sostiene que todos los procesos biológicos están 
determinados por los genes, que toda proteína es el resultado de la 
expresión de un gen. De acuerdo a este dogma, la información contenida en 
una molécula de ADN es transcrita en una molécula de ARN mensajero, que a 
su vez es traducida a una proteína; todo esto de manera lineal.  De tal 
manera que si en un monocultivo de maíz surge una plaga (generalmente como 
resultado del modelo industrial de producción), el problema se 
solucionaría insertando al maíz genes para que produzca sus propios 
insecticidas, capaces de combatir la plaga. 
 
Pero hay muchos aspectos que el dogma central no responde.  ¿Es el ADN el 
único material hereditario que determina los rasgos que diferencian a un 
organismo de otro y que se transmite de generación en generación?  Con el 
estudio del genoma humano se llegó a identificar unos 32.000 genes 



 

 
(International Human Genome Sequencing Consortium, 2001) y al menos 150 
mil ARN mensajeros (que van a codificar proteínas). ¿A qué se debe esta 
diferencia? Una manera de explicarla es que un alto porcentaje de genes 
tienen la capacidad de codificar múltiples proteínas , lo que pone en 
entredicho el dogma: un gen – una proteína. 
 
Por otro lado, se ha encontrado que las moléculas de ARN no siempre son 
fieles reproducciones de las instrucciones genéticas contenidas en el ADN; 
éstas son algo más que simples plantilla para construir proteínas (Hesman 
Saey, 2010), y juegan un papel fundamental en el control de la expresión 
génica , es decir en la forma como la información contenida en el ADN va a 
sintetizar una proteína. 
 
Con las investigaciones de la epigenética  se ha encontrado que, en la 
síntesis de proteínas, influyen una gran cantidad de factores, incluyendo 
el ambiente celular y externo. Antes se pensaba que la mayor parte de 
estas modificaciones se borraban de una generación a otra, pero cada vez 
hay más evidencias de que estos cambios se conservan en la herencia, como 
ha sido ya comprobado con ratas , bacterias y plantas  (Richards et al, 
2012).  Las modificaciones epigenéticas abarcan una gran variedad de 
mecanismos que actúan en el paso de ADN a ARN,  de ARN a proteína y luego 
de la síntesis de la proteína.  El estrés también puede desencadenar 
cambios epigenéticos .  En su revisión sobre el rol de la epigenética en 
la evolución, Richards et al (2012) señalan que las modificaciones 
epigéneticas producidas por el estrés  pueden permanecer durante toda la 
vida de un organismo, como una especie de memoria molecular, e inclusive 
pasar a las siguientes generaciones, iniciándose cambios evolutivos. 
 
Reflexionando sobre estos temas, Elena Álvarez Buylla (2002) se pregunta 
si somos apenas un saco de proteínas, y añade que aun cuando las proteínas 
son el componente más importante de los seres vivos, “están arregladas en 
estructuras dinámicas  espacio – temporales, que resultan en patrones 
también dinámicos y complejos”. Usando como ejemplo la forma como se 
forman la estructura floral de las plantas, ella señala que es importante 
saber dónde y cuándo se activan ciertos genes, pero no es suficiente. Es 
importante entender cómo ocurre la acción local de ciertos genes y cuáles 
son las consecuencias dinámicas de dicha acción.  Concluye que la 
información de los genes es importante para entender los mecanismos de 
desarrollo, pero también las dinámicas autoorganizadas que se generan a 
partir de las interacciones de los genes”. 
 
Máximo Sandín (2013) de la Universidad Autónoma de Madrid hace un crítica 
a la visión reduccionista de la ciencia que inspiró a la ingeniería 
genética, y señala: 
 
"La información genética, no está en los genes, sino que  es producto de 
una red que comunica unas secuencias con otras, y con una  enorme cantidad 
de proteínas en el contexto del ambiente… La  Naturaleza no es un campo de 
batalla y la vida no está formada por maquinarias de relojería a las que 
se puedan cambiar sus piezas, sino por una red compleja de interacciones 
en la que juegan un papel fundamental la capacidad de cooperación y la 
consciencia ecológica". 



 

 
 
Ejemplos de la aplicación de las corrientes de pensamiento que miran a la 
naturaleza como una batalla entre poblaciones biológicas que luchan por 
sobrevivir, fue el desarrollo de las tecnologías que dieron lugar a los 
antibióticos (para combatir a las bacterias), los plaguicidas (para 
combatir a insectos y plantas invasivas) y hacia finales del Siglo XX, la 
ingeniería genética, que nos prometió dar respuesta a los principales 
problemas del agro y la salud pública. Pero dado que estas tecnologías se 
desarrollaron con una visión reduccionista, la industria agro- 
biotecnológica ha sido capaz de colocar en el mercado sólo dos tipos de 
rasgos transgénicos: los de resistencia a insectos (conocidos como 
cultivos Bt), y los tolerantes a herbicidas (especialmente al glifosato), 
cultivos que a casi dos décadas de su liberación a campo a nivel 
comercial, ha generado más problemas que los que se suponía iban a 
solucionar. 
 
 
LA VIOLACIÓN DE LOS DERECHOS DE LA NATURALEZA Y LA MANIPULACIÓN DE LOS 
GENES 
 
 
En la Constitución del Ecuador, se reconocen derechos a la naturaleza. 
Entre ellos se incluyen "el mantenimiento de su estructura y funciones, de 
los ciclos biológicos y evolutivos". Más allá de una violación formal a 
estos derechos, a través de la transgénesis, se violentan leyes 
biológicas, al incorporarse cambios en la estructura del ADN de manera 
artificial. 
 
La esencia de la manipulación genética consiste en alterar la estructura 
de la molécula del ADN .Usando herramientas de biología molecular, se 
inserta en el genoma de un organismo (por ejemplo del maíz), genes 
provenientes de bacterias y virus muy infecciosos los que a través de la 
evolución han diseñado mecanismos para insertarse en el genoma de otros 
organismos. Estos organismos son el resultado 3,5 mil millones de años de 
historia evolutiva. 
 
En una manipulación genética típica se incorpora un “casete de expresión” 
que está formado por un gen marcador, obtenido de bacterias, que puede ser 
de resistencia a antibióticos o a herbicidas. El promotor es ADN 
“constitutivo” que regula la transcripción del ADN transgénico en ARNm. El 
transgen que se desea insertar, que puede provenir de otra especie (por 
ejemplo los genes de la bacteria Bacillus thuringensis en plantas de maíz) 
o del mismo organismo (como los trabajos que se están haciendo en la 
Politécnica del Litoral con banano). 
 
Estos cambios influyen, a su vez, en los ciclos evolutivos tanto de los 
organismos transgénicos, como de todos los seres vivos que podrían 
contaminarse genéticamente, ya sea a través de transferencia horizontal de 
genes , o a través del flujo genético entre plantas transgénicas y no 
transgénicas, o con sus parientes biológicos. 
 
Con la transgénesis se está alterando la estructura de la naturaleza a 



 

 
nivel molecular, y con ello las funciones de los organismos que reciben el 
cambio genético. De manera intencional la industria biotecnológica ha 
puesto en el mercado semillas transgénicas que han sido manipulados para 
que produzcan proteínas que le otorga a la planta resistencia a 
herbicidas, o para que sintetice una toxina con propiedades insecticidas. 
De esta manera la propia planta “controla” las poblaciones de algunas 
pestes agrícolas. A más de la función que tienen los cultivos de producir 
almidones o aceites, ahora producen proteínas transgénicas. Casi el 99% de 
los cultivos transgénicos que se cultivan comercialmente en el mundo 
tienen estas características. Más adelante, se analiza con más detalle 
este tipo de transgénicos. 
 
Pero los cambios en las funciones de la planta pueden ser no 
intencionales. Los investigadores han comprobado que un simple gen puede 
crear decenas o incluso cientos de proteínas diferentes según cómo la 
célula lee su información genética, y cómo las proteínas estén agrupadas o 
modificadas químicamente. En un estudio reciente hecho en Brasil (Agapito 
et al, 2013) se evaluó las proteínas que se expresan en el maíz híbrido 
brasileño que contiene el evento transgénico MON810 (P32R48YG) y se lo 
comparó con un maíz híbrido casi -isogénico no transgénico (P32R48), los 
que fueron cultivados en dos locaciones diferentes. Los autores 
encontraron que el medio ambiente influyó en la expresión de las proteínas 
en los maíces transgénicos; ellos encontraron 32 proteínas expresadas de 
manera diferente en las plantas transgénicas y no transgénicas, las que 
estaban relacionadas con el metabolismo energético y de los carbohidratos, 
el procesamiento de la información genética y la respuesta de las plantas 
a situaciones de estrés. El por qué se producen estos cambios a nivel 
proteico, aun no es muy bien entendido. 
 
LA LIBERACIÓN EN EL CAMPO 
 
Una vez que las semillas transgénicas son liberadas al medio ambiente, van 
a producirse varios impactos en los ciclos biológicos y evolutivos de las 
comunidades biológicas que se encuentran tanto en el agro-ecosistema como 
en ecosistemas adyacentes. 
 
Los cultivos  Bt (que producen sus propios insecticidas) no sólo van a 
afectar a las plagas, sino a otros insectos benéficos que son 
polinizadores, agentes de control biológico, dispersores de semillas o que 
son alimento de otras especies en la cadena trófica. Esto ha sido ya 
observado en zonas donde se producen cultivos transgénicos a gran escala: 
han empezado de declinar las poblaciones de abejas, que a más de su 
importancia en la economía en las poblaciones locales, juegan un papel muy 
importante en la polinización de las plantas (Ramírez et al, 2008). Así 
como las abejas, desaparecen también otras especies de insectos que actúan 
como agentes de control biológico o que juegan roles importantes en el 
equilibrio ecológico. 
 
Se han registrado también alteraciones en las poblaciones de hongos 
micorrizas asociadas a las raíces de maíz Bt, afectando la salud del suelo 
(Cheeke et al, 2012), alterando los ciclos biológicos de las poblaciones 
microbiológicas que ahí se desarrollan. 



 

 
 
Los cultivos con resistencia al herbicida glifosato producen dos tipos de 
impactos: los ligados a la transgénesis y los generados por el paquete 
tecnológico asociados (que está fuertemente basado en el uso del 
herbicida).  El glifosato interfiere en una ruta metabólica del ácido 
shikímico, a partir de la cual se producen muchos compuestos aromáticos 
que dan protección a las plantas (por ejemplo contra el desarrollo de 
tumores e infecciones). Los cultivos con resistencia a glifosato 
interfieren también en esta ruta metabólica, es por eso que una vez en el 
medio ambiente, los suelos en los que se desarrollan estos cultivos son 
pobres en algunas bacterias benéficas (como las Pseudomonas, que ayudan a 
la absorción de algunos micro elementos como el Mn) (Kremer et al, 2009) y 
promueven la proliferación de hongos patógenos por ejemplo del género 
Fusarium o Phythium (Krysko-Lupicka y Sudol 2008).  En el caso de las 
plantas leguminosas (como la soya), afectan gravemente a las bacterias 
fijadoras de nitrógeno, elemento fundamental en el propio metabolismo de 
la soya (King, 2001; Ready et al, 2003). 
 
Se produce por lo tanto impactos negativos en los ciclos del nitrógeno y 
manganeso, así como impactos a largo plazo en las cadenas tróficas. 
 
La mayor parte de los cultivos transgénicos son al momento resistentes a 
herbicidas (pues al momento las empresas “apilan” genes de resistencia a 
herbicidas e insectos en una misma planta). La ventaja productiva de estos 
cultivos es que el agricultor que adopta esta tecnología se ahorra en mano 
de obra para el deshierbe de especies invasivas (que generalmente 
significa el rubro más alto en los gastos de producción), y pasa a hacer 
un control químico con la ayuda de maquinaria agrícola pesada o mediante 
aspersiones aéreas. Por eso, los cultivos con resistencia a glifosato sólo 
tienen sentido en grandes extensiones; lo que explica su expansión de 
manera exponencial, a costa de la desaparición de bosques y otros 
ecosistemas naturales, así como del sustitución de cultivos para la 
soberanía alimentaria (Secretaría del Ambiente y Desarrollo Sustentable de 
Argentina, 2008). 
 
El glifosato produce daños en la vegetación natural de las zonas aledañas 
a los cultivos, a los microorganismos del suelo, a animales tanto 
silvestres como domésticos, así como a los trabajadores que participan en 
las actividades agrícolas y las poblaciones que viven en las zonas de 
influencia de los cultivos. 
 
El uso masivo  y constante de glifosato en este tipo de cultivo 
transgénico ha generado el surgimiento super- malezas. Por ejemplo, en 
Estados Unidos se han registrado más de 4 millones de hectáreas infestadas 
por super-malezas con resistencia a glifosato (Bermejo, 2012). Por eso 
muchos agricultores en Estados Unidos están abandonando los cultivos 
resistentes a herbicidas y volviendo sembrar semillas convencionales. Lo 
que se propone ahora es introducir cultivos transgénicos resistentes a 
herbicidas mucho más fuertes y nocivos como el 2,4D (uno de los compuestos 
del Agente Naranja). 
 
En el caso de los cultivos Bt, se están presentando problemas con la 



 

 
emergencia de super plagas, pues los insectos se están haciendo 
resistentes a las toxinas transgénicas constituyéndose en un problema 
difícil de controlar, como ya ocurre en algunos estados de Brasil (Do 
Globo Rural, 31 de marzo de 2013). 
 
 
Conclusiones 
 
El desarrollo de los cultivos transgénicos es el resultado del camino que 
tomó la investigación biológica cuando adoptó la teoría de la evolución de 
las especies por selección natural y la sobrevivencia de los más aptos. 
En esta ciencia se gestó toda una tecnología agrícola y médica a lo largo 
del Siglo XX, dando lugar a los antibióticos, herbicidas y pesticidas, y 
finalmente a los organismos genéticamente modificados. 
 
El desarrollo de los transgénicos se basó en un reduccionismo genético que 
establece que las características de los organismos están determinadas por 
los genes, y supone que cada uno de ellos actúa por separado. Es también 
bajo esta concepción que las autoridades regulatorias de los países 
realizan análisis de riesgos para la aprobación de los nuevos 
transgénicos.  Es tal vez por esta misma razón que, con apenas menos 20 
años de historia, los cultivos biotecnológicos están fallando en los 
lugares donde se han adoptado masivamente. 
 
Y es bajo esta ciencia reduccionista que se sustenta una ciencia y una 
tecnología que están al servicio del capital corporativo, violando las 
leyes naturales y los derechos de la naturaleza. 
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