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RESUMEN: La evolucién, teoria vertebral de la biologfa, no se aborda hasta la Educacién Secundaria y
su base molecular, el gen, no se explica hasta el Bachillerato. El lenguaje y los genes evolucionan siguiendo
mecanismos de variacién y seleccidn, y la diversidad resultante se expresa, en ambos casos, con drboles
filogenéticos. Al contrario que con la genética, el alumno de Educacién Primaria estd familiarizado con
otras lenguas, por lo que una analogia lingiiistica podrfa permitir introducir, en este nivel educativo,
conceptos bésicos de evolucién que dificilmente pueden ser explicados de otra manera. En este trabajo
mostramos una analogfa lingiistica para introducir conceptos evolutivos mediante una aproximacién
interdisciplinar en la que se articulan habilidades lingiisticas, geograficas, biolégicas y matemdticas.

PALABRAS CLAVE: Diddctica de la evolucién, Interdisciplinaridad, Analogfa, Educacién Primaria y

Educacién Secundaria.

OBJETIVOS: Desarrollar una analogfa lingiiistica para la ensefianza de conceptos bdsicos de evolu-
cién molecular en los tltimos cursos de Educacién Primaria y en Educacién Secundaria. Estos concep-
tos son: i) la existencia de un ancestro comun, ii) los mecanismos de la evolucién (variacién, herencia
y seleccién), iii) los métodos estudio (homologia, alineamiento y reconstruccién filogenética) y iv) su
aplicacion (filogeografia).

INTRODUCCION

La evolucién es un pilar esencial de la biologia moderna, y sus mecanismos genéticos subyacentes de
herencia, variabilidad y seleccién son fundamentales para entender la unidad y la diversidad de la vida.
La comprensién de la historia evolutiva compartida por los seres vivos resulta esencial para cualquier
estudiante (Dobzhansky, 1973).

Las relaciones evolutivas entre los seres vivos se muestran comtinmente a través de drboles filogenéticos
en los que las ramas representan a los diferentes organismos, los nudos en los que se agrupan dos o mds
ramas representan el ancestro comun de éstas, y la raiz representa al ancestro comun de todos los organis-
mos incluidos en el drbol. La interpretacion correcta de este tipo de drboles es clave para una comprensién
completa de la evolucién desde un ancestro comun. Sin embargo, los conceptos relativos a la filogenia
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molecular y la interpretacién de drboles filogenéticos suelen estar asociados a ideas alternativas. Los estudian-
tes que carecen de una correcta comprension de estos conceptos probablemente tengan dificultades para
relacionar distintas 4reas biol6gicas a través del pensamiento evolutivo (Baum, Smith y Donovan, 2005).

En los sistemas educativos europeos la ensefianza de la filogenia se inicia en la etapa de Educacién
Secundaria y se basa en la comparacion de caracteres anatémicos, embrioldgicos y fisiolégicos, mien-
tras que el estudio de la filogenia molecular, esencial para comprender la evolucién de dichos carac-
teres, no se aborda hasta el Bachillerato (Moore, 2008; White, Heidemann y Smith, 2013). Dada la
importancia de la evolucién y su cardcter vertebrador, serfa conveniente iniciar su estudio en edades
mds tempranas a través de un enfoque integrador. Por ello, es necesario el desarrollo de materiales y se-
cuencias de ensenanza-aprendizaje de filogenia, y en concreto de filogenia molecular, que sean eficaces
y accesibles desde los inicios de la Educacién Secundaria.

Una herramienta eficaz para ello es el uso de analogias, comparaciones entre dominios de conoci-
miento que mantienen una cierta similitud. Las analogfas ayudan a los estudiantes a entender los fen-
menos naturales mediante la comparacién de un concepto cientifico con un objeto o evento familiar,
llamado andlogo, que es bien comprendido por los alumnos (Coll, 2015). Permiten la visualizacién
de conceptos cientificos que son, en su mayoria, abstractos, y hacen que la informacién nueva sea mds
concreta y fécil de imaginar (Aubusson, Harrison y Ritchie, 2005). Segtin Oliva ez a/. (2001), el andlo-
go utilizado tiene que ser mds accesible que el objeto de estudio y debe referirse a una situacién cotidia-
na, ya que la referencia a temas familiares ayuda a dividir los conceptos en unidades comprensibles para
los estudiantes. Ademds, debe ser especifico y capaz de ser representado a través de una imagen. Un
ejemplo es el empleo de analogfas lingiiisticas para explicar varios procesos celulares (Sereno, 1991).

Cuando una analogia es apropiada promueve el aprendizaje significativo y evita el desarrollo de
ideas erréneas (Glynn, 2008). Asi, el uso de analogfas puede hacer la biologfa evolutiva una materia
mids accesible para los alumnos (Hertweck, 2014). Las similitudes entre la diversidad lingiiistica y la
diversidad bioldgica, y la conveniencia de representar ambas mediante drboles filogenéticos ya fue ob-
servada por Charles Darwin y sus contempordneos. Trabajos mds recientes han mostrado que la heren-
cia cultural y la herencia genética pueden ser analizadas siguiendo la misma metodologia (Bouckaert ez
al., 2012; Pagel, 2009). En el presente trabajo se describe una analogfa entre la evolucién molecular y
la evolucién lingiiistica, para facilitar la comprensién de conceptos de biologia evolutiva y de la meto-
dologia empleada en el andlisis de la filogenia molecular.

ENSENANZA DE FILOGENIA MOLECULAR
MEDIANTE ANALOGIAS LINGUISTICAS

Una caracteristica comun de las palabras, los genes, y la traduccién molecular de estos, las proteinas, es que
evolucionan siguiendo pautas similares: i) se heredan, ii) varfan a medida que se heredan vy, iii) algunas va-
riantes son seleccionadas. Este proceso da como resultado una gran diversidad de palabras, por ejemplo las
diferentes formas de decir Aecho en Europa, y una gran diversidad de genes y proteinas, por ejemplo, las dife-
rentes formas de hemoglobina en humanos. Ademds, la historia comin de los genes y la de las palabras puede
servir para representar la distribucién geografica de las poblaciones humanas: su filogeografia. Por ejemplo,
a lo largo de la historia los pueblos se han dispersado sobre la Tierra colonizando nuevos territorios, como
ocurrié con el Imperio Romano, que se expandi6 desde la actual Italia por gran parte de Europa. Asociado a
la migracién de las poblaciones, y a su establecimiento en regiones distintas, se produjeron variaciones en su
acervo genético y en las lenguas que utilizaban, surgiendo distintas versiones de los genes y de las palabras. El
uso de estas nuevas palabras, y la proporcién de algunos genes, prevalecié sobre el uso y la proporcién de sus
predecesores, con lo que fueron seleccionados y dieron lugar a nuevas lenguas y acervos genéticos.
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Otra caracteristica andloga de las palabras, los genes y las proteinas es que todos se representan con
letras. Nuestro alfabeto comprende 27 letras, la secuencia del ADN se representa con 4 (A, T, G, C) y
la estructura primaria de las proteinas con 20 (G, A, L, VR, N, K, D, E, Q,C,M, S, T, E W, Y, H,
P). De la misma manera que dentro de las lenguas se distinguen grupos de palabras con un presumible
origen comun, denominadas cognados, caracterizadas por ser fonéticamente similares y tener el mismo
significado en diferentes lenguas; dentro de los seres vivos se distinguen tanto genes como proteinas
con un presumible origen comun, denominados homdlogos, que se caracterizan por tener secuencias
primarias similares y la misma funcién. Por ejemplo, la palabra castellana hecho mantiene su significa-
do desde su raiz latina factu y se conserva en distintos idiomas europeos, tanto actuales como pasados
(fact, fait, feito...), con el mismo significado en todos ellos. De forma similar, a medida que los seres
vivos se diversifican, ciertos genes y proteinas evolucionan hacia estructuras primarias distintas que
conservan una identidad apreciable y la misma funcién. Por ejemplo, en el linaje de los mamiferos la
secuencia de la insulina muestra una gran similitud y la misma funcién. Utilizando estos dos ejemplos
(palabras y genes/proteinas), se puede introducir en el aula los 3 mecanismos bésicos de la evolucién:
herencia, variacién y seleccién.

Las mutaciones a nivel molecular

Esta analogia general entre evolucién lingiiistica y evolucién molecular permite explicar conceptos es-
pecificos como los tipos de mutaciones. Los cambios que la evolucién produce en las secuencias de nu-
cleétidos que constituyen los genes, y que se traducen en cambios en las proteinas, son los mismos que
se producen en la evolucién de las palabras, y pueden ser de tres tipos: i) inserciones, incorporacién de
nucleétidos/aminodcidos/letras nuevos en la secuencia original, ii) deleciones, pérdida de nucleétidos/
aminodcidos/letras originales vy, iii) sustituciones, cambio de uno o mds elementos originales por otros
nuevos. Asi, la evolucién de la palabra hecho permite a los profesores explicar los tres tipos de mutaciones
genéticas: la evolucion de factu (latin vulgar) a factum (latin culto) es un ejemplo de insercién, mientras
que el cambio de facto (romance) a fait (francés) muestra una sustitucion y una deleccién (Figura 1).

Lengua Alineamiento .Grado. de Ger}e;.% PJ.:ot?ir}as
identidad | (nucledétidos) (aminodacidos)
Latin culto FACTUM 100% AAU ACG NT
Latin vulgar FACTU- 83% AAU AC- N-
Inglés FACT-- 66% AAU A-- N-
Romance FACTO- 66% AAU AU- N-
Francés FAIT-—- 50% AAG A—— K-
Italiano FATTO- 50% AAA AU- K-
Portugués/Gallego FEITO- 33% AGG AU- R-
zziEZiiano FECHO- 33% AGU UU- S-
Castellano HECHO- 17% CGU UU- R-
Cataléan FET-—-— 17% AGA ——- R-

Fig. 1. Alineamiento de cognados de la palabra hecho y su similitud con los cambios observados en los
genes. Se muestra la lengua a la que pertenece el cognado y el porcentaje de identidad de cada cognado
y cada gen con respecto a la palabra factum y la secuencia de nucleétidos (AAU ACG) respectivamente.
La columna de la derecha muestra la traduccién de la secuencia de nucledtidos a proteinas.
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Alineamiento y homologia

El alineamiento de secuencias en genética es una forma de comparar secuencias de nucledtidos, o ami-
nodcidos, para resaltar las similitudes entre ellas. Cuando las secuencias comparadas presentan un alto
grado de similitud se considera que son homdlogas, es decir, los genes o proteinas correspondientes
tienen un origen comun y podrian desempenar funciones relacionadas. El alineamiento puede reali-
zarse manualmente cuando las secuencias son muy cortas o similares, como es el caso de las secuencias
de nucleétidos o los cognados de la Figura 1. En el aula, utilizando cognados, los docentes pueden
explicar a los alumnos los conceptos de alineamiento y homologia de una secuencia genética. Tanto
el alineamiento de una palabra en distintas lenguas, como el de su andlogo (las secuencias de nucles-
tidos), permiten inferir un origen comun de las palabras y las secuencias, respectivamente (Figura 1).
Por ejemplo la palabra inglesa fact, la italiana farto y la portuguesa feito tienen un alto grado identidad
y significan lo mismo, lo que permite deducir que tienen un origen comun.

Arboles filogenéticos, reconstruccién filogenética y filogeografia

En el aula, la reconstruccién de drboles filogenéticos puede partir de la analogia anterior en la que
se explica el alineamiento de secuencia. Primero, es necesario calcular la distancia genética entre los
pares de secuencias y construir una matriz de distancias (Figura 2). Esta distancia se calcula como la
proporcién de diferencias entre pares de secuencias (de nucledtidos o de letras), es decir, la fraccidon del
namero de diferencias puntuales (inserciones, deleciones o sustituciones de nucleétidos/letras) entre
el nimero de caracteres totales (nimero de nucleétidos/letras de la secuencia o palabra mds larga). Por
ejemplo, entre las 6 letras de la palabra factum y las de factu hay 1 diferencia (la delecién de la m), es
decir 1/6 (0,17). Esta misma matriz se obtendria si se utilizaran las secuencias de nucleétidos andlogas
mostradas en la Figura 1.

1] 2 3 4 5 6 7 8 9 | 10

() FACTUM | o | 0,17 | 034 | 0,34 | 0,50 | 0,50 | 0,67 | 0,67 | 0,83 | 0,83
(2) FACTU- 0 |017] 0,17 | 034 | 034|050 050|067 | 0,83
(3) FACT- - 0 | 017 | 017 | 034|050 | 050|067 | 0,50
(4) FACTO- 0 | 034 |0,07] 034050/ 050|083
(5) FAIT- - 0 |034]034]067]0,83]| 0,50
(6) FATTO- 0 | 034050067 0,50
(7) FEITO- 0 |0,34]0,50] 0,50
(8) FECHO- 0 |0,17 | 0,50
(9) HECHO- 0 0.67
(10) FET- - - 0

Fig. 2. Matriz de distancias de los cognados de la palabra hecho en distintos idiomas
europeos. En negrita se sefialan las distancias mds cortas entre las palabras con un
Unico vecino préximo.
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La construccién del drbol filogenético a partir de estas distancias evolutivas (de genes o palabras)
puede realizarse utilizando el método neighbor-joining o unién de vecinos. Este proceso es ficil de ex-
plicar cuando se aplica a la construccién de un drbol con pocas secuencias. Asi, para abordarlo con los
alumnos se propone planetar la construccién de un drbol de pocas palabras (por ejemplo tres palabras:
hecho, fecho'y feito). Primero se buscan los vecinos mds proximos en la matriz de distancias (Figura 3a),
o parejas de palabras que tengan la distancia minima entre ellas. Se representan las ramas de cada una
de estas palabras con un tamano proporcional a la mitad de la distancia evolutiva que las separa, y se
unen en el nudo (punto medio de la distancia) que define el ancestro comtn de ambas (Figura 3b).
Posteriormente se construye otra matriz considerando ambas palabras como una sola, se calculan las
distancias evolutivas entre esta nueva pareja y el resto de las palabras (Figura 3c) y se contintia repre-
sentando el drbol filogenético (Figura 3d). Este mismo 4rbol se obtendria si se utilizan las secuencias

de nucledtidos andlogas de la Figura 1 (CGU UU-; AGU UU- y AGG AU-).

a) b)
1 2 3
HECHO FECHO
(1) FEITO- 0 0.34 | 0,50
0.08 0.08
(2) FECHO- 0 0,17
(3) HECHO- 0
c) d)
HECHO FECHO FEITO
1 2
0.08 0.08
(1) FECHO-/HECHO- 0 0,42
(2) FEITO- 0 0.13 0.21

Fig. 3. Construccién de un drbol filogenético entre las palabras hecho, fecho y feito
siguiendo el algoritmo de unién de vecinos.

Para construir un 4rbol filogenético de un conjunto mds amplio de secuencias (como la palabra
hecho en distintas lenguas europeas o de mds secuencias de nucledtidos) se repite este proceso el niime-
ro de veces necesario hasta deducir las distancias evolutivas entre todos los componentes. Al unir los
resultados de las matrices en una figura se construye un 4rbol filogenético de grupos (Figura 4a), en el
que se representan las relaciones entre las secuencias de nucleétidos/palabras sin asumir un origen de-
terminado. Para representar la evolucién de las palabras desde un ancestro comun es necesario enraizar
el drbol con la palabra preexistente antes de la diversificacidn, en este caso, la variante de latin vulgar

Jactu (Figura 4b).
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FECHO _,°
(Castellano <%
antiguo)

a) b)
AT FAcrg
(France)Romap, )
FA e & 170 Q%8.. EACTUM (Latin)
cT C ] __FA 08,

FET o_oa(\\a\iano\ FACTO (Romance)
Catals FACTU FATTO (ltaliano)
(Comen (Latin vulgar) FAIT (Francés)

FEITO 2\-2.08 FACTUM
(Portugués/ 037 2y (Latin) FACT (Inglés)

: @
Gallego) FACTU oo

FET (Catalan)

(Latin vulgar)

FEITO (Portugués/Gallego)

FECHO (Castellano antiguo)
HECHO (Castellano)

HECHO °
(Castellano)

Fig. 4. a) Arbol filogenético reconstruido a partir de las distancias evolutivas de los cognados de
la palabra hecho en distintos idiomas europeos. b) Arbol filogenético de estos mismos cognados
enraizado desde el latin vulgar faczu. Las lenguas extintas se representan en gris.

Esta analogfa también permite introducir el concepto de filogeografia, disciplina que se encarga del
estudio de las distribuciones geogréficas contempordneas de los individuos en funcién de la genealogia
de sus genes. Asi, como se observa en la figura 5, el drbol filogenético anteriormente realizado puede
superponerse sobre el mapa de Europa, explicando la actual distribucién de las lengua europeas en
términos evolutivos.

FACT
Inglés
FACTO
FAIT Romance
Francé
FATTO
FElTO, - taliano
Portugués’
Gallego FET AO'\'UM
HECHO FECHga‘a'a" Latin
Castellano |
Castellano “ ,,O)Z/
antiguo 0{99,.

Fig. 5. Filogeografia de los cognados de la
palabra hecho en distintos idiomas europeos. Las
lenguas extintas se representan en gris.

CONCLUSION

La analogia lingiiistica descrita podria facilitar la comprensién del concepto general de evolucién a
partir de los tltimos cursos de Educaciéon Primaria, asi como los mecanismos por los cuales se pro-
duce (herencia, variacién y seleccién); y en cursos superiores podria permitir la ensefianza de con-
ceptos complejos de evolucién molecular como mutacién, homologia, alineamiento, reconstruccién
filogenética y filogeografia.
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