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Resumen

La tecnociencia ha sido asociada a importantes riesgos para el ambiente y
la salud humana. A su vez, dichos riesgos han sido atribuidos a un desco-
nocimiento cientifico acerca de los dafios que pueden ser generados por la
tecnociencia. En este trabajo argumentamos que, en lugar de estar asociado a
un no-saber, otra fuente de riesgos puede proceder de una simplificacion de
elementos complejos del conocimiento cientifico. Asi pues, considerando el
caso de los organismos genéticamente modificados (OGM) de uso agricola,
nuestro analisis compara conceptualizaciones propias de la biotecnologia con
el conocimiento propio de la genética molecular disciplinar. Para ello se exa-
mina bibliografia especializada de una y otra area de conocimiento. Nuestros
resultados muestran que el conocimiento asociado a OGM presenta una vision
lineal y deterministica en comparacién con la complejidad presente en la gené-
tica molecular contemporanea. La complejidad no contemplada puede estar
asociada a dafios hacia el ambiente y las poblaciones.
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Simplified knowledge, technoscience and risk omission. The
case of genetically modified organisms

Abstract

Technoscience has been associated with significant risks to the environment
and human health. In turn, these risks have been attributed to a scientific igno-
rance about the damages that can be generated by technoscience. In this paper
we argue that, instead of being associated with a non-knowledge, another
source of risks can come from a simplification of complex elements of scienti-
fic knowledge. Thus, considering the case of genetically modified organisms
(GMOs) for agricultural use, our analysis compares conceptualizations of bio-
technology with the knowledge of molecular disciplinary genetics. For this
purpose, specialized bibliography of both areas of knowledge is examined.
Our results show that the knowledge associated with GMOs presents a linear
and deterministic vision compared to the complexity present in contemporary
molecular genetics. Unforeseen complexity may be associated with damage
to the environment and populations.

Conhecimento simplificado, tecnociéncia e omissao de riscos.
O caso dos organismos geneticamente modificado

Resumo

A tecnociéncia tem sido associada a importantes riscos para o meio ambiente
e a saude humana. Por sua vez, tais riscos tém sido atribuidos a um descon-
hecimento cientifico sobre os danos que podem ser gerados pela tecnociéncia.
Neste artigo argumentamos que, ao invés de ser associado a um nao-saber,
outra fonte de risco pode vir de uma simplificagao dos elementos complexos
do conhecimento cientifico. Assim, considerando o caso dos organismos gene-
ticamente modificados (OGM) de uso agricola, nossa analise compara conce-
psOes préprias da biotecnologia com o conhecimento préprio da disciplina
de genética molecular. Para tanto, é analisada uma bibliografia especializada
de ambas as areas do conhecimento. Nossos resultados mostram que o con-
hecimento associado aos OGMs apresenta uma visao linear e deterministica
comparado com a complexidade presente na genética molecular contempora-
nea. A complexidade ndo contemplada pode estar associada a danos ao meio
ambiente e as populagdes.

1. Introduccion

Tecnociencia, conocimiento y riesgos

En las tltimas décadas, los marcados y diversos vinculos entre ciencia y tec-
nologia han dado origen a numerosas categorias, entre las cuales se destaca
la de “tecnociencia” (Hottois, 1999; Latour, 2001; Echeverria, 2003; Pestre,
2005; Linares, 2008; para alternativas al uso de dicha nocién, Niiniluoto, 1997
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y Cuevas 2005). Dicho concepto refiere principalmente al modo de vinculo
establecido entre empresas, Estados e instituciones cientificas en las tltimas
décadas, que ha tenido un fuerte efecto sobre las investigaciones cientificas
hacia la generacidn de tecnologias posibles de ser comercializadas en el mer-
cado internacional (Pestre, 2005). A su vez, el término hace referencia al entre-
lazamiento entre actividad cientifica y actividad tecnoldgica desde la década
de 1940 del siglo pasado, al punto de hacer dificil la distincién entre ambas
(ver Echeverria, 2003).

Este caracter hibrido de la tecnociencia ha tenido entre sus efectos “una com-
binacién entre un ‘conocer cientifico’ y un ‘producir tecnolégico™ (Linares,
2008, p. 369). En el mismo sentido, Latour (2001) pone el acento en la mixtura
de aspectos epistémicos y artefactuales. Hottois (1999) también indica que la
tecnociencia debe ser concebida como un cuerpo de conocimientos integra-
dos en los que tanto los aspectos cientificos como los técnicos se presentan
profundamente articulados en todas las etapas del proceso de construccién.
Pese a esta compleja naturaleza entre saberes y artefactos, las caracteristicas
de la dimension epistémica de la tecnociencia no han sido debidamente explo-
radas y con frecuencia se han soslayado las novedades que pueden haberse
establecido. En esta direccidn, Echeverria argumenta, como una de las tesis
basicas de su influyente libro La revolucion tecnocientifica, que “la tecnociencia
ha surgido por un cambio profundo en la estructura de la practica cientifica,
no por una revolucion epistemoldgica o metodoldgica” (Echeverria, 2003, p.
27), descartando asi que existan particularidades inherentes al conocimiento
tecnocientifico. En una posicion ligeramente diferente, Pestre (2005) propone,
aunque sin analizar en profundidad, que la tecnociencia presenta una versioén
particular de la ciencia, una visién reduccionista que involucra la marginacion
de saberes. Asi pues, en este trabajo nos centraremos en este contrapunto,
buscando reconocer caracteristicas distintivas de la dimension epistémica de
la tecnociencia y algunas de sus principales consecuencias.

Los efectos de la tecnociencia han sido abordados desde numerosos ambitos,
principalmente por los riesgos que pueden estar asociados (ver, a modo de
ejemplo Beck, 1998 [1986]; Linares, 2008). En efecto, la manipulacién de la
naturaleza a veces puede traer acarreados ciertos accidentes, pero nuestra expe-
riencia indica que los propios tecnocientificos involucran una magnitud jamas
vista. Asi pues, se ha indicado que los accidentes de la tecnociencia encadenan
fendmenos naturales con acciones tecnoldgicas, con consecuencias imprede-
cibles y, muchas veces, catastroficas (Linares, 2008). A su vez, la ubicuidad de
la tecnociencia en nuestras sociedades ha hecho la inclusién de la posibilidad
del accidente a gran escala en cualquier momento como un elemento mas en
consideracion. De este modo, la situacion de vivir bajo riesgo constante ha
hecho que el vinculo entre los efectos de la tecnociencia y los riesgos se haya
consolidado como un eje ineludible de discusion (Beck, 1998 [1986]).

Pues bien, nos interesa centrarnos aqui en el complejo vinculo entre la dimen-
sion epistémica de la tecnociencia y los potenciales riesgos. En general, el uso
del concepto de “riesgo” implica asumir que en el empleo de la tecnociencia
algo puede “salir mal”, entendido como una falta de certeza acerca de qué se
trata y cudles son sus implicancias. Asi, dichos riesgos suelen ser asociados a
un grado de incertidumbre, una ausencia de certeza cientifica (Winner, 2008
[1986]). Las decisiones tecnocientificas en las cuales hay riesgos presentes invo-
lucran entonces cierto grado de incertidumbre en la cual existe una dinamica
compleja entre conocimiento y desconocimiento tecnocientifico (Linares, 2008).
De este modo, se ha puesto principal énfasis en cémo se conjugan los riesgos
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1. Amodo de ejemplo, el propio
término genética molecular se

le ha atribuido a Warren Weaver,
Director de la Divisién de Ciencias
Naturales de la Fundacién Rocke-
feller (Abir-Am, 1982). Estas estre-
chas relaciones entre un discurso
pretendidamente descriptivo de la
naturaleza pero a la vez con fuerte
capacidad de realizar negocios
asociados a la innovacién.

con dicho no-saber (a modo de ejemplo, ver Japp, 2000; Boschen et al., 2006;
Gross, 2007; Beck y Wehling, 2011). Sin embargo, no trabajaremos en el presente
articulo la ausencia de conocimiento y los riesgos asociados, sino el modo en
que se articulan los saberes elegidos y los riesgos potenciales. Nuestra perspec-
tiva y busqueda sera mas bien cémo el enfoque de conocimiento elegido, los
cuerpos tedricos seleccionados y las relaciones tedricas establecidas incluyen
y/o excluyen factores de riesgo.

Genética molecular y OGM

Sin dudas, las denominadas ciencias de la vida en general, y la biologia en
particular, no han sido ajenas a la historia y al presente de la tecnociencia. En
particular, uno de los campos del saber que ha mostrado una relacién mas
estrecha con los aspectos tecnolégicos y con grandes efectos tanto sociales
como ambientales ha sido la genética molecular, dada su capacidad de modi-
ficacion del ADN a través de la ingenieria genética. Asi pues, con un campo
de saber que se remonta a la década de 1940 ya con fuertes vinculos empre-
sariales,! desde los afios setenta se encuentra marcada por la elaboracion de
tecnologias asociadas a la secuenciacion y manipulacion del ADN. Sin dudas,
tal dominio ha permitido un mejor entendimiento de fenémenos a nivel mole-
cular y celular. Pero a su vez, la capacidad de modificar a nivel molecular a
los seres vivos ha dado lugar a modificaciones con diversos objetivos y riesgos,
no siempre suficientemente reconocidos. En particular, a fines de los afios
setenta comienzan a surgir numerosas empresas de biotecnologia, muchas de
ellas relacionadas con el ambito universitario (Bud, 2001). Mas recientemente,
la amalgama entre genética molecular e intereses empresariales ha tenido su
auge en el desarrollo del proyecto genoma humano, emprendimiento tecno-
cientifico por antonomasia, en el cual, con la promesa de conocer el origen de
las enfermedades humanas, convergen numerosas instituciones cientificas de
todo el mundo y empresas, principalmente farmacéuticas y biotecnolégicas
(Echeverria, 2003). Asimismo, junto con estas practicas de gran impacto, capa-
ces de alterar los genomas, diversos sectores de la comunidad cientifica han
advertido sobre los posibles dafios sanitarios que pueden surgir de las modi-
ficaciones del ADN. Asi pues, los riesgos asociados han sido preocupacién ya
desde los primeros virus recombinantes y, con el objeto de discutirlos, han
existido instancias como las conocidas conferencias de Asilomar (1973 y 1975)
(ver Krimsky, 1982). Desde luego, las controversias contintian, y la creciente
asociacion entre empresas y comunidad cientifica ponen el debate acerca de
los riesgos biotecnoldgicos como necesario y urgente.

Uno de los emprendimientos en los que se conjugan conocimiento cientifico,
intereses empresariales y riesgos son los organismos genéticamente modifica-
dos (OGM) de uso agricola, de enorme impacto a nivel global, pero también a
escala regional y local. Dichos organismos son plantas a las cuales se les han
agregado uno o mas genes con el objetivo de agregar alguna caracteristica
adicional a dichas plantas bajo la busqueda final de aumentar la productivi-
dad. Asi, por ejemplo, a la conocida soja RR, de amplio uso en nuestro pais y
en la region, se le ha agregado un gen que le confiere resistencia al herbicida
glifosato, comercializado con el nombre Roundup Ready® (RR). De este modo
se configura el denominado paquete tecnolégico que incluye la diada semilla
modificada genéticamente y un agroquimico, que en el caso particular de la
soja RR consiste en el uso extensivo del herbicida para matar todas las malezas
que puedan afectar al cultivo.
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El empleo de OGM para la agricultura ha presentado objeciones y resistencias
en todo el mundo y particularmente en nuestro pais, donde comunidades de
diferentes territorios y diferentes formas de organizacion politicas y sociales
han presentado oposicidn a su uso. Asi pues, entre las consecuencias que se
han sefialado a su empleo se encuentran el desplazamiento forzado de comu-
nidades de sus territorios, una agricultura acentuadamente mecanizada en
detrimento de formas tradicionales de agricultura, una economia dependiente
del valor del precio internacional de la soja, concentraciéon en la comercializa-
cién de las semillas en pocas empresas multinacionales (Grupo de Reflexion
Rural, 2004; Pengue y Altieri, 2005; Teubal, 2006; Mocase-Via Campesina, 2008,
entre otras), entre otros aspectos. Ademas, se ha advertido sobre los dafos
ambientales y sanitarios implicados por la utilizacién del paquete tecnolo-
gico (soja RR + glifosato), entre los cuales vale la pena destacar pérdida de
biodiversidad, contaminacién de aguas y suelos, y graves problemas de salud
en las poblaciones expuestas al herbicida. Existen, a su vez, informes sobre
riesgos biolégicos asociados al uso de OGM vegetales, tales como dafios en su
consumo, reacciones alérgicas y la continua aparicion de malezas resistentes
al herbicida (Ho, 1998).

En este escenario, es importante mencionar que también en el seno de la pro-
pia comunidad cientifica han surgido voces que cuestionan ciertos supuestos
epistémicos empleados en los emprendimientos biotecnolégicos. En el caso
del proyecto genoma humano, numerosos cientificos han salido a negar las
bases tedricas en las que se sustentaban las promesas vinculadas a la secuen-
ciacién del genoma humano (Keller, 1992; Lewontin, 2001). En gran medida,
las criticas resaltan las interacciones que a nivel genético y molecular existen
y presentan un panorama complejo sobre la forma en que la informacion
genética se expresa, en oposicion a la perspectiva “gencentrista” que asume
la ingenieria genética (ver a modo de ejemplo Ho, 1998; Krimsky y Gruber,
2013). De esta manera, ciertos autores ya fueron delimitando cuales son las
caracteristicas epistémicas de la tecnociencia en biologia (o tecnobiologia, al
decir de Echeverria, 2003). Vale la pena entonces la pregunta acerca de si estas
particularidades se vinculan con los riesgos asociados a la tecnociencia.

A partir de lo presentado, la pregunta principal del presente trabajo es: para el
caso de los OGM agricolas, respecto de los saberes actuales sobre la genética
molecular, ;qué conocimientos son incluidos y excluidos, y qué relacién tiene
ello con la consideracion o no de ciertos riesgos asociados? Nuestra hipdtesis
principal es que, en los aspectos epistémicos considerados en la produccion
e implementacion de los OGM vegetales se dan procesos de simplificacion
epistémica tales que generan la propia omision de los factores de riesgo. Asi
pues, en este caso, los riesgos tecnocientificos no se encontrarian asociados a
una ausencia de saber, sino mas bien a la eleccién de un tipo de saber particular
que excluye determinados conocimientos y, por ende, a sus riesgos asocia-
dos. Con tal objetivo, comparamos los discursos de la comunidad cientifica
en el seno de sus disciplinas y en las instancias de generacion y validacion
de los OGM, esto es, las similitudes y diferencias entre las perspectivas de la
genética molecular disciplinar y la genética asociada a OGM de uso agricola.
Asi, en la proxima seccidn realizaremos algunas disquisiciones conceptuales
y metodologicas respecto del tipo de comparacion realizada. Luego, en la
seccion 3 presentamos los principales resultados obtenidos y los analizaremos
buscando ver si existen simplificaciones del conocimiento cientifico en las
conceptualizaciones asociadas a OGM. Por ultimo, discutimos en la seccién 4
como la perspectiva epistémica elegida puede generar la omision de factores
de riesgo tecnocientifico.
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2. Metodologia: acepciones, relaciones, libros y articulos

Nociones de gen y otras entidades de la genética molecular: Py D

Pese a que la vision hegemonica de la ciencia suele presentar una visién mono-
litica del modo en que se describen ciertas entidades, con frecuencia se recono-
cen importantes diversidades en el modo de entender ciertos términos clave,
aun al seno de una misma area especifica. Estas diferencias no solo establecen
diversos modos de uso, sino que suelen tener consecuencias significativas en el
ambito epistémico. Una de las nociones que ha mostrado mayor polisemia en
la biologia es justamente la de gen. Por ello, resulta fundamental aproximarse
alos modos de ser caracterizado. De tal manera, en esta seccién, en un primer
momento presentamos un panorama acerca del significado de dicha entidad en
la biologia contemporanea, y luego nos explayamos acerca de cémo indagamos
en los modos en que el discurso asociado a la biotecnologia lo conceptualiza.
Comenzamos entonces abordando qué se entiende por “gen” actualmente.

En primer lugar, es preciso sefalar que diversos autores plantean que el con-
cepto de gen se encuentra en crisis. En efecto, la nocion que ha regido desde
los inicios de la genética molecular hasta los afios setenta, en la cual el gen se
encuentra espacialmente delimitado, y su funcién, asociada a la produccién de
una cadena polipeptidica, ya no es valida (concepto “clasico molecular” segiin
Neumann-Held, 1999; “neoclasico”, seguin Portin, 1993). En consecuencia, han
surgido diversas acepciones del concepto, y su uso varia incluso en las diversas
subdisciplinas (Fogle, 1990; Stotz, Griffiths y Knight, 2004; Griffiths y Stotz,
2006, 2013; El-Hani, 2007; Meyer, Bomfim y El-Hani, 2013). Asi, por ejemplo,
Fogle (1990, 2000), al abordar el problema de la espacialidad del gen y observar
que no es posible definirlo como una unidad, propone que los genes deben ser
definidos como conjuntos de dominios (secuencias) en el ADN. Waters (1994)
propone dos nociones de gen, el “gen clasico” y el “molecular”. La primera
hace referencia a la conceptualizacion de la genética en la primera mitad del
siglo XX, en la cual los genes son definidos en funcién de las diferencias que
causan en los rasgos observables de los organismos, el fenotipo. En el segun-
do caso, “el concepto fundamental que subyace a la aplicacion del gen en la
biologia molecular es el de un gen para una secuencia lineal en un producto
en alguna etapa de la expresion genética” (Waters, 1994, p. 178).

Griffiths y Neumman-Held (1999) cuestionan la posicion de Waters, en tanto
para una secuencia genética determinada pueden observarse diferentes feno-
tipos. En términos de genética molecular, la causa de ello radica en diferentes
mecanismos que se registran a partir de la expresion de dicho gen tal como
los de modificacién de la molécula de ARN, por lo que “varios ‘genes’ se deri-
varian de un ‘gen” (Griffiths y Neumann-Held, 1999, p. 657). A partir de ello
es que proponen evitar la nocién de gen en términos de secuencias de ADN
para pasar mas bien a otra que se asocie a su capacidad de expresar diferentes
productos (ARN, proteinas, etcétera).

Aun reconociendo la diversidad de conceptos, para el presente trabajo consi-
deraremos una de las posiciones mas influyentes en filosofia de la biologia, la
presentada por Lenny Moss (2004). El autor distingue dos nociones de gen.
Por un lado, aquella que lo define a partir de su vinculo con el fenotipo. Este
caso, que denomina “gen-P”, puede ser identificado a partir de las locuciones
de tipo “gen de” o “gen para” un determinado fenotipo, por ejemplo, “gen
de semilla amarilla”. En esta definicidn se asume que el gen presenta alguna
relacion de tipo causal directa en la presencia o ausencia de un determinado
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rasgo fenotipico, en el ejemplo tipico de Gregor Mendel, la presencia de semi-
llas amarillas. Esta nocion es semejante a la de “gen clasico” presentada por
Waters, aunque Moss argumenta que esta conceptualizacion se mantiene en
la biologia contemporanea (ver también el concepto de “gen como generador
de diferencias” en Keller, 2010). En la segunda acepcion, a la cual Moss llama
“gen-D”, el gen es indefinido respecto del fenotipo. En palabras de Moss (2004):

Gen-D se define por su secuencia molecular. Un Gen-D es un recurso de desarrollo
(de ahi la D) que en si mismo es indeterminado con respecto al fenotipo. Ser un
Gen-D es ser una unidad transcripcional en un cromosoma dentro del cual estan
contenidos recursos de plantillas moleculares (p. 46).

Asi pues, la caracteristica central en la distincién de Moss es el vinculo entre
genes y fenotipo. Sin embargo, consideramos que esta distinciéon puede ser
de suma utilidad para otras moléculas del ambito celular. Por ello, en este
trabajo la utilizaremos también para el caso del ARN y las proteinas, de modo
de poder indagar tanto en la relacidn entre ellas como con respecto al fenotipo
del organismo. Asi pues, en las fuentes consideradas veremos si se considera
al gen como gen-D o gen-P, al ARN como ARN-D o ARN-P, y a las proteinas,
como proteinas-D o proteinas-P, siendo que aquellas entidades definidas como
“-D” sean indeterminadas respecto del fenotipo, y las “-P” sean definidas a
partir de su vinculo con €l.

Relaciones entre entidades: la pregunta por la linealidad

Junto con la conceptualizacion de las entidades involucradas —genes, ARN,
proteinas—, aparece la pregunta por el tipo de relacion que se presenta entre
ellas. Entre los diferentes tipos de relaciones, hay una distinciéon que resulta
fundamental a nuestros fines: indagar si estamos (o no) frente a escenarios
lineales y deterministas. Se buscaran entonces elementos que complejicen los
vinculos entre las entidades, a los que denominaremos “factores complejizan-
tes”. Estos factores son procesos, mecanismos, caracteristicas biologicas que
impiden considerar una relacion 1:1 entre los genes, el ARN, las proteinas y
el fenotipo. Vale la pena aqui recordar que, hasta los afios setenta, se ha con-
siderado que el vinculo era univoco, siendo la informacién tal que, del ADN,
se obtengan linealmente las moléculas de ARN y otro tanto para las proteinas
(Portin, 1993; Neuman-Held, 1999). En gran medida, tal conceptualizacion pro-
viene de la formulacion del “dogma central de la biologia molecular” (Crick,
1958), en el cual se establece la direccién del flujo de informacién genética del
ADN a las proteinas, mediado por la molécula del ARN.

De tal modo, es importante mencionar que, en las tltimas décadas, se le han
presentado algunas restricciones al dogma central, tales como la existencia
de retrovirus (los cuales pueden transferir informacion desde ARN a ADN),
la deteccién de proteinas denominadas “chaperonas”, que dan forma a las
proteinas —lo cual pone en duda la hipdtesis de que el plegamiento de las
proteinas era una simple funcién de la cadena de aminoacidos—, entre otras
(ver Morange, 2008). A su vez, la relacion entre genes y proteinas se complejiza
a partir del reconocimiento de diferentes modificaciones de los productos del
gen dentro del propio ntcleo celular. Asi, por ejemplo, se reconocen numerosos
tipos de modificaciones de las propias moléculas del ARN que terminan gene-
rando proteinas con diferentes funciones. De tal forma, seguir la informacion
desde los genes hasta las proteinas no resulta hoy en dia una tarea sencilla,
dada la no colinealidad en el flujo de informacién.
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Pero a su vez, desde la perspectiva del dogma central, no queda claro de qué
manera los genes codifican informacién para los rasgos fenotipicos, dado que el
dogma no propone mecanismos de transmision de informacion desde las pro-
teinas hasta el fenotipo. Al respecto, Crick solamente sefiala: “Se puede argu-
mentar que estas secuencias [de aminodcidos] son la mas delicada expresion
posible del fenotipo de un organismo y que grandes cantidades de informacion
evolutiva pueden estar escondidas dentro de ellas” (Crick, 1958, p. 142). Lo
que Crick quiere decir no es que el fenotipo de un organismo es efectivamente
el conjunto de proteinas, porque esta claro que los organismos no somos una
“sopa de proteinas” (Noble, 2006); sino que entendemos que lo que Crick sugie-
re es que el fenotipo depende tinicamente de las proteinas o, en otros términos,
que la informacidn necesaria para explicar las diferentes funciones, comporta-
mientos y morfologias observables a nivel organismo ya se encuentra contenida
en la secuencia de aminoacidos, que a su vez se encuentra determinada en la
secuencia de ADN. Sin embargo, se han sefialado numerosas discrepancias
a tal posicion. En efecto, se ha remarcado que el contexto en el que los genes
y los organismos se encuentran es considerado de suma importancia para
entender como se forman los fenotipos. En consecuencia, las investigaciones
en biologia del desarrollo se han acercado a la biologia evolutiva y a las dife-
rentes ecologias para poder dar cuenta de la embriogénesis adecuadamente.
Desde estas perspectivas, el ambiente es insoslayable, e incluso cumple con el
mismo rol causal que los genes (Oyama, 2000; Oyama, Griffiths y Gray, 2003).
A su vez, los mismos genotipos pueden dar lugar a formas diferentes, tal como
es presentado por el concepto de “plasticidad fenotipica” (West-Eberhard,
1989; Schlichting y Pigliucci, 1998; Lewontin, 2000). Por tltimo, ciertas areas
de la biologia de sistemas también han cuestionado la linealidad en la relacién
genotipo-fenotipo al remarcar el ruido de la expresion genética como fuente
de dinamicas no deterministas (Kupiec, Gandrillon, Morange y Silberstein,
2009; Keern, Elston, Blake y Collins, 2005; Huang, 2015).

En este marco, Huang (2015) observa como problematico que la “causalidad
lineal y deterministica” (p. 44) siga estando presente tanto en areas de la biolo-
gia molecular como en ciertas aproximaciones de la medicina. El autor define
a tal vision de la siguiente manera:

[las] explicaciones causales lineales para los fenotipos se resume en los
omnipresentes esquemas de ‘flecha-flecha’: A B, que significa ‘A causa B’, donde
A es tipicamente una molécula bioldgica. En el lenguaje de la biologia moderna, se
dice que A se encuentra ‘mas arriba’ [upstream] de B (p. 42)

Siguiendo a Huang, rastrearemos la presencia de relaciones de tipo lineales
o no lineales (y denominaremos a estas tiltimas como “complejas”) teniendo
en cuenta la presencia de factores complejizantes.

A partir de lo considerado, en el presente trabajo indagaremos sobre las nocio-
nes de entidades involucradas y la presencia o no de relaciones lineales entre
ellas en las investigaciones asociadas a OGM agricolas. El aspecto por aclarar
ahora es en qué fuentes se realizara dicho estudio y el tipo de analisis que se
habra de realizar.

Fuentes utilizadas y tipo de andlisis realizado

Con el objetivo de indagar si los OGM agricolas presentan alguna caracteris-
tica particular en términos epistémicos, examinaremos la relaciéon genotipo-
fenotipo en la genética molecular disciplinar por un lado, y en investigaciones
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asociadas a OGM agricolas por el otro. Con este fin indagamos tres grupos de
fuentes diferentes. Para el analisis en la genética molecular disciplinar exa-
minamos, en primer lugar, libros de texto especializados, empleados como
manuales para la ensefianza de los saberes propios de la biologia molecular
a nivel universitario (ver Apéndice en pagina 24.), Tabla 1). En segundo
lugar, articulos propios de genética molecular (principalmente de plantas)
de revistas consideradas de primera categoria —Nature, Science, Cell—. En
cuanto a la relacién ente genes y rasgos fenotipicos en investigaciones asociadas
a OGM vegetales, examinamos articulos de revistas asociadas a OGM vegetales
— Transgenic Research, Weed Technology— . En ambos casos, fueron considerados
30 articulos de 2012 en adelante (ver Apéndice en pagina 24.), Tablas 2 y 3).

De este modo, en las tres fuentes mencionadas —libros y articulos de genética
molecular y articulos de investigaciones asociadas a OGM vegetales— indaga-
remos acerca de como se conceptualiza la relacion genotipo-fenotipo, teniendo
en cuenta los aportes de Moss (2004) y de Huang (2015). El estudio acerca de
dicho vinculo comprendera dos momentos. En primer lugar, indagaremos
acerca de si entidades moleculares son definidas en funcién del fenotipo (“-P”)
o si son indeterminadas (“-D”) respecto de él. En segundo lugar, de acuerdo
con Huang (2015), analizamos la presencia y ausencia de factores que conlle-
van a que una relacion lineal deje de serlo. En tal caso entenderemos a dicha
relacion como no lineal o “compleja”, y a los factores que la generan, como
“factores complejizantes”. A partir de lo expuesto, pasamos entonces a mostrar
los resultados de los analisis.

3. Resultados

Los resultados estan agrupados en tres grandes conjuntos, segun la fuente
analizada. En el caso de los libros de texto (Tabla 1), en términos generales, los
resultados muestran que prevalece el uso de la nocién-D tanto para el ADN,
el ARN y las proteinas, esto es, indeterminada respecto del fenotipo (Figura
1a). Asi, por ejemplo, en la 5°edicién del libro Biologia molecular de la célula, de
Alberts y colaboradores (2008), el gen se define de la siguiente manera:

Regidn del ADN que es transcrita como una unidad y que transporta la informacién
de una caracteristica hereditaria discreta, que habitualmente corresponde a (1) una
sola proteina (o a un conjunto de proteinas relacionadas entre si generadas por
varios procesos postranscripcionales) o (2) un solo ARN (o un conjunto de ARN
estrechamente relacionados entre si. (G:17)

Es decir, la definicion responde al vinculo con el ARN o las proteinas, no en
relacién con el fenotipo. Vale la pena destacar, a su vez, que en el caso del libro
Genética, de Griffiths y colaboradores (2002), se hace presente una nocién de
tipo gen-P, debido a que expone las estrategias de conocimiento propias de la
genética clasica. A su vez, el tipo de relacion entre dichas entidades y también
con el aspecto fenotipico del organismo en general muestra una relacion de
tipo no lineal (Figura 1b), en la que se encuentran representados numerosos
factores complejizantes (Figura 1c).

En cuanto a los resultados de los articulos de genética molecular en plantas
(Figura 2), se observa también que mayormente las conceptualizaciones son
indeterminadas respecto del fenotipo, aunque también se hayan presentes
nociones de tipo “-P” (Figura 2a). Al respecto, vale la pena hacer algunas
aclaraciones y comentarios. En primer lugar, que la presencia de conceptos
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indeterminados respecto del fenotipo se da en gran medida en investigaciones
en organismos modelo, tales como Arabidopsis thaliana. Es el caso del articulo
de Wahl y colaboradores (2013) (Tabla 2), en el cual se estudia la regulacion de
la floracién y se asume un escenario complejo para realizar la investigacion, ya
que se considera que el vinculo entre genes y la floracién es lejos de ser lineal
y determinista. Asi, en el primer parrafo de la introduccion se plantea que “las
plantas han evolucionado [generando] una intrincada red genética que con-
trola el inicio de la floracion en respuesta a sefiales ambientales y enddgenas
como la duracidén del dia, temperatura, estado hormonal y disponibilidad de
hidratos de carbono” (Wahl et al., 2013, p. 704). En segundo lugar, también
parece relevante destacar que las indeterminaciones respecto del fenotipo
aparecen en articulos vinculados a biologia evolutiva. Un claro ejemplo es el
articulo de Lisch (2012), en el cual resefia el rol de los transposones (secuencia
de ADN que puede moverse a diferentes partes del genoma) en la evolucion
de las plantas. Es interesante que aqui, una misma secuencia de ADN incide
sobre la formacion de los fenotipos, pero a partir de cémo interacttia con
otros segmentos de ADN. Una de las formas mas frecuentes para ello es, por
ejemplo, que el transposon se traslade a la posicion de un gen determinado,
inactivandolo.

Asimismo, en los articulos referentes a la biologia del desarrollo también pre-
valecen las nociones indeterminadas hacia el fenotipo. Esta perspectiva se debe
en gran medida a que, en el desarrollo de los diferentes organismos, las claves
ambientales suelen ser factores de suma importancia, tanto como la propia
secuencia de ADN. Asi se remarca, por ejemplo, en el articulo de English y
colaboradores (2015) que “[en su trabajo presentan un marco teérico] basado
en la suposicion de que, desde la perspectiva del organismo en desarrollo,
tanto las entradas [inputs] genéticas como no genéticas pueden ser poten-
ciales fuentes de informacién acerca del régimen selectivo que enfrenta un
individuo” (English et al., 2015, p. 2). A su vez, en el articulo de Morris (2014)
se critica la posicién “proteinocéntrica” —proteina-P, en nuestra nomenclatu-
ra— y se propone un cambio en la forma de pensar a partir del “rol del ARN
en la célula y en la biologia del desarrollo” (p. 1). Agrega a continuacion:
“La evidencia emergente sugiere que hay mas genes codificando para ARNs
regulatorios que para proteinas en el genoma humano, y que la cantidad y
tipos de regulacion genética en organismos complejos ha sido sustancialmente
incomprendida” (p. 1).

Por otra parte, es importante destacar que en las investigaciones no siempre
aparece claramente qué conceptualizacion se esta considerando, en parte por-
que suelen emplearse de manera mezclada nociones determinadas e indeter-
minadas. Esto aparece de manera explicita en forma de promesa. Por ejemplo,
en el caso del articulo de Dohm y colaboradores (2013), en el que presentan la
secuencia completa de la remolacha, el trabajo se estructura de acuerdo con
una nocion indeterminada del gen. Sin embargo, arrimandose a una posicion
de tipo gen-P, propone “La secuencia gendémica de la remolacha azucarera
habilita la identificacién de genes que afectan a rasgos agronémicamente rele-
vantes, respalda el entrecruzamiento molecular [molecular breeding] y maximiza
el potencial de la planta en biotecnologia energética” (p. 546). A su vez, en
el articulo de Cook y colaboradores (2012), en el cual se estudia la asociacion
entre ciertos genes y resistencia de nematodes a la soja, la investigacién se
estructura de acuerdo con una nocidén de tipo gen-P y, sin embargo, sobre el
final del articulo, manifiesta: “Los mecanismos bioquimicos de la resistencia
mediada por Rhgl permanecen desconocidos” (p. 2). Y luego agrega que las
proteinas codificadas en los genes bajo estudio podrian llegar a participar en
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la produccion de compuestos toxicos para nematodes y sugiere determinado
mecanismo de accion.

Estos aspectos sefialados para la conceptualizacion de las entidades pueden
encontrarse de manera similar en cuanto a la referencia a factores complejizan-
tes (Figura 2b y c). A manera de ejemplo, resaltaremos el articulo de Quint y
colaboradores (2016), el cual se fundamenta sobre dichos factores, dado que es
un trabajo sobre aspectos de biologia del desarrollo (termomorfogénesis) en el
modelo Arabidopsis. En el resumen se destaca como conclusién: “La termomor-
fogénesis es integralmente gobernada por varias vias de sefializacion, el reloj
circadiano, mecanismos epigenéticos y regulacion a nivel de la cromatina” (p.
1). La divergencia con las relaciones lineales se observa también en el articulo
de Zhu (2016) en el cual se estudia la respuesta de las plantas a situaciones de
estrés, como falta de agua, infecciones o concentraciones de sal inadecuadas.
Alli, el autor argumenta que una de las dificultades de identificar sensores a
sefnales ambientales reside en “la redundancia funcional entre los genes que
codifican para proteinas sensoras de manera que la disfunciéon en un gen no
causa fenotipos significativos en respuestas de estrés” (Zhu, p. 313). Asi pues,
estos ejemplos ilustran la presencia de factores complejizantes a la relacion
entre genes y caracteristicas observables de los organismos.

Por ultimo, los articulos asociados a OGM vegetales (Tabla 3) mayormente
presentan a entidades de tipo “-P”, esto es, que las entidades ADN, ARN y
proteinas son determinadas por el fenotipo (Figura 3a). Aqui vale la pena
seflalar que nos encontramos basicamente con tres tipos de articulos. Estan
aquellos en los cuales se prueba o mejora una determinada tecnologia (publi-
cados principalmente en revistas como Weed Technology); los que investigan
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cOmo generar nuevas modificaciones genéticas (publicados en revistas como
Nature); y aquellos interesados en la deteccion de la presencia de los transgenes.
Para nuestros fines, el tltimo tipo de articulos resultan poco interesantes, ya
que constituyen basicamente poner a punto diversas técnicas de identificacion.
En cuanto a los primeros, hay que destacar que simplemente se asume una
relacion deterministica. Por ejemplo, en el caso de Craigmyle y colaboradores
(2013), que se estudia cual es el mejor modo de aplicaciéon de determinados
herbicidas (2,4-D y glufosinato), se asume un vinculo de tipo gen-P y proteina-
P (el ARN no es mencionado):

El transgén responsable de la degradacidn de 2,4-D en estas plantas es un sustrato
bacteriano de la enzima ariloxialcanoato dioxigenasa (AAD). El gen AAD-12 que
ha sido incorporado en soja resistente a 2,4-D actiia en herbicidas auxinicos de
piridiloxiacetato como triclopir y fluroxipir, junto con 2,4-D. [...] Este rasgo debe
presentar a los productores nuevas opciones para el control de malezas de hoja
ancha que han adquirido [have evolved] resistencia a glifosato (p. 79).

Aqui, el vinculo entre gen, proteina y caracteristica observable —planta resis-
tente a herbicida— es estrecho. El gen es responsable de la produccion de
una proteina que le da un rasgo particular a la planta. Esto genera dos efectos
sumamente significativos a nuestros fines. Por un lado, la omisién del ARN
implica la no consideracién de todos los mecanismos de modificacion de este,
que conllevan justamente a evitar una relacion de tipo lineal entre la molécula
de ADN vy la proteina. A su vez, la caracterizacion de ambos en términos P
reafirma dicha relacién lineal, no solo entre si, sino también del propio feno-
tipo del organismo.

A su vez, es interesante sefalar que, en aquellos articulos en los cuales se piensa
cOmo generar nuevas modificaciones genéticas —vale decir, los que todavia
se encuentran en etapas relacionadas con el disefio— se presentan visiones
deterministas, pero reconocen ciertos elementos complejizantes. Al respecto, se
puede mencionar el articulo de de Paiva Rolla y colaboradores (2013), el cual
se propone aportar en direccion de desarrollar plantas tolerantes a la sequia.
Su estrategia consiste en “[insertar por ingenieria genética] plantas con fac-
tores de transcripcion que regulan la expresion de varios genes relacionados
a respuestas de defensa de estrés abidtico” (p. 1); en particular, emplean un
factor de transcripcion que es regulado por déficit de agua y baja temperatura.
A través de tal estrategia reconoce las limitaciones de aproximaciones tradi-
cionales, dado que no es posible que exista un “gen de tolerancia a sequia”
porque es evidente que las respuestas de una planta a una sequia son multi-
ples e “influenciadas por el tiempo, la intensidad, la duracién y la frecuencia
del estrés asi como por diversas interacciones planta-suelo-atmosfera” (p. 2).
Asi pues, su vision es del tipo gen-P, pero reconocen que el rasgo en cuestion
presenta origen multigénico.

Uno de los articulos que mas nos han llamado la atencién entre aquellos aso-
ciados al disefio de OGM vegetales es “Un analisis comparativo de efectos por
insercidn [insertional effects] en plantas modificadas genéticamente: conside-
raciones para evaluaciones pre-mercado” de Schnell y colaboradores (2014).
En él se asume una visién de tipo gen-D, y se plantea:

Dada la complejidad de las células de plantas y las limitaciones actuales de la
ingenieria genética, rasgos no intencionales pueden surgir [...] en adicién a la
nueva caracteristica. Los rasgos no intencionales son cambios fenotipicos en la
planta que se pueden materializar como consecuencia de cambios genéticos tales
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como inserciones de ADN, supresiones o rearreglos, los cuales pueden tener lugar
durante el procedimiento de ingenieria genética y el proceso de cultivo de tejido
asociado (p. 2).

Asi pues, pensando en cémo construir mejores transgénicos para el mercado,
los autores advierten efectos no deseados que se observan al asumir una defini-
cion de los conceptos no determinada respecto del fenotipo. En la misma linea
que este articulo también se encuentra el de Ladics y colaboradores (2015), el
cual analiza ciertos efectos no intencionales en la produccion de organismos
genéticamente modificados y, en una posicion interesante para nuestro trabajo,
intenta despegarlos de posibles dafios ambientales: “Una observacion comtn
es que [efectos] ‘no intencionales’ no necesariamente significan ‘nocivos” (p. 3).
El reconocimiento de efectos no intencionales por modificaciones genéticas da
la pauta de que existen elementos tedricos que no estan siendo considerados
en la produccién de OGM agricolas, no precisamente por desconocimiento
—ya que en gran medida se pueden explicar y ambos articulos son ejemplo
de ello—, sino porque se elige qué tener en cuenta y qué no.

En cuanto a la presencia de factores complejizantes, en la mayor parte de los
articulos estos se encuentran ausentes (Figura 3b). En general, tal ausencia
se debe a que mayormente no se intenta reconstruir cdmo es que el transgén
produce el fenotipo —los mecanismos moleculares con los cuales se arriba a los
fenémenos observables—, sino que se busca mostrar la presencia del transgén
en la planta y caracterizar el fenotipo alcanzado. Vale la pena mencionar, sin
embargo, como otras estrategias de investigacion asociadas a OGM presentan
factores que complejizan la relacion entre genotipo y fenotipo. Por ejemplo,
en el articulo de Quijano y colaboradores (2014) se comparan patrones de
expresion genética de OGM con el mismo transgén (Pm3b) y se concluye
acerca del rol del ambiente en las diferencias encontradas: “nuestros datos
proporcionan evidencia de que el entorno influy6 en la expresion genética en
las lineas Pm3b mas que el transgén mismo” (p. 87). Sin dudas, para explicar
tales resultados es necesario recurrir a factores complejizantes, que pongan
de relieve la no linealidad entre genes y fenotipo (Figura 3c).

Con los resultados presentados, podemos decir, a grandes rasgos, que puede
reconocerse una tendencia de simplificacion de la complejidad en los trabajos
realizados en el ambito particular de los OGM, respecto de los propios del
ambito cientifico disciplinar. En consecuencia, parece darse que la tecnociencia
de los OGM agricolas involucra un fuerte proceso de simplificacién episté-
mica, el cual consiste en linealizar relaciones complejas, conceptualizando a
las entidades de manera deterministica y soslayando factores complejizantes
(Figura 4).

Por otra parte, es importante observar que la simplificacién del conocimien-
to no se produce de manera abrupta; hay cierto continuo en el que algunos
articulos primeramente clasificados como propios de la genética disciplinar
resultan con posiciones mas lineales que otros etiquetados propiamente aso-
ciados a los OGM. Este continuo es el que marca el caracter hibrido de la
tecnociencia en el que tecnologia y ciencia se vuelven dificiles de separar, en
tanto la mezcla de conceptualizaciones (lineales y no lineales) permite que
las propias descripciones y explicaciones cientificas sean dadas para que las
entidades puedan ser manipulables de acuerdo con intereses mercantiles.
Vale la pena remarcar que en varios de los articulos de la genética disciplinar
se encuentra explicito que las investigaciones presentan el objetivo tltimo de
mejorar el rendimiento de los cultivos. Pero por otra parte, el hecho mismo
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de encontrar simplificaciones en el conocimiento asociado a OGM agricolas
nos da la pauta de que hay elementos que estan siendo dejados por fuera del
ambito de las instrumentalizaciones y manipulaciones que necesita el merca-
do. En efecto, la complejidad sefialada para la biologia de las plantas muestra
que no todo el conocimiento parece poder ser adaptado a la busqueda de
beneficios econémicos. Asi pues, en el conocimiento tecnocientifico parecen
convivir explicaciones y descripciones del mundo que son subsumidas con
fines pragmaticos, pero también aquellas que no lo son.

4. A modo de cierre: simplificacion epistémica y riesgos

En esta instancia volvamos a nuestro marco general, esto es, el vinculo entre
saberes y riesgos. Tal como sefialamos en la introduccion, desde la aparicion
de la nocién de riesgo asociada a la tecnociencia, los debates han girado en
términos de que los riesgos tecnocientificos se relacionan con ausencia de
conocimiento acerca de qué puede suceder. Desde las voces mas influyentes,
es ese desconocimiento el que genera un riesgo. Sin embargo, aqui hemos
reconocido otro tipo de vinculo: muchos de los riesgos pueden asociarse a un
saber positivo no considerado. Sin que se derive de este aspecto la falsa idea
de que sdlo la ciencia puede reconocer riesgos a partir de las practicas tecno-
cientificas, resulta interesante reconocer que en el seno de la propia ciencia se
presenta una diversidad significativa que es omitida en los campos tecnoldgi-
cos. De esta manera, no es que no se sepa queé es lo que puede llegar a suceder
en la practica tecnocientifica, mas bien, se elige no saber a partir de esquemas
monistas que excluyen factores de riesgo.

Asi pues, observamos que en los OGM algunos autores han identificado dafios
debido a la no consideracion de la complejidad existente entre genotipo y feno-
tipo. Asi pues, en el estudio de Duke (2010), se muestra un aumento de malezas
con resistencia a glifosato y, entre las explicaciones posibles a ello, sugiere que
podria tratarse de mecanismos de transferencia horizontal de genes. Asimismo,

Figura 4. Comparacion entre la
visién de la genética molecular y
la de la biologia molecular dis-
ciplinar. En el caso de los OGMs,
se presentan relaciones simples
(lineales), en el que un gen codi-
fica para una proteina y esta se
identifica con el [fenotipo. Por el
contrario, para la biologia mole-
cular, los vinculos son complejos
e indeterminados.
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Ho (1998) presenta varios casos —ocultados por las empresas— en los que se
han tenido que retirar productos del mercado por interacciones no deseadas,
tales como alergias y la produccion de toxinas nocivas para los seres humanos.
Los articulos analizados que estudian a los OGM antes de ser lanzados al mer-
cado, como el de Ladics y colaboradores (2015) son también buenos ejemplos
de los vinculos entre riesgos y simplificacion epistémica.

Otro de los elementos a resaltar es el tono de promesa en los que varios articu-
los se sittian. Asi pues, vale la pena destacar el cruce que varios autores realizan
al tener una vision de tipo gen-P y prometer que en algiin momento se encon-
traran las bases moleculares que demuestren la conexién entre el genotipo y
el fenotipo (y viceversa). Estas promesas parecen responder a escenarios mas
ligados al ambito comercial que a la actividad cientifica propiamente dicha.

En este escenario vale entonces preguntarse: ;de qué se trata esta simplifi-
cacion? ;Con qué se asocia? Y, jcomo se la comprende? Considerados los
interrogantes en su conjunto, los resultados asociados a los OGM dejan tres
elementos que precisan ser considerados frente a la necesidad de qué tipo de
tecnociencia es la que se esta produciendo, qué relaciones muestra con las
reivindicaciones de las comunidades respecto de sus modos de vida y el tipo
de Naturaleza asociada. La exacerbacién de los aspectos deterministas y las
nociones asociadas al fenotipo muestran un vinculo estrecho con promesas
agrondmicas y econdmicas, incrementos de productividad y beneficios de
diferente orden, pero inseparable de una omision de factores complejizantes
potenciales. Se establece asi una no consideracion de factores de riesgo gene-
rados desde el propio recorte y simplificaciéon de marcos tedricos para generar
escenarios lineales y deterministas, exacerbando un tipo de consideracion de la
tecnociencia que podemos entender como publicitaria. ;A qué nos referimos?
Se trata de un doble aspecto complementario. Por un lado, una publicidad
que realiza afirmaciones en términos de promesas y donde las necesidades
de los consumidores estan en relacion directa con la de los productores. Por
otro lado, la publicidad nunca establece los potenciales costos asociados. Atin
reconociendo que las necesidades en cuestion pudieran ser saldadas con dicho
producto, nunca se sefialan potenciales efectos negativos o no considerados,
o simplemente alternativas a dicha opcién. De este modo, la tecnociencia se
presenta con similares caracteristicas. Tres elementos aparecen fuertemente
asociados a los elementos epistémicos que presenta: simplificaciéon, promesas y
omision de factores de riesgo. Desde sus propios productos comerciales, esta-
blecen vinculos directos con simplificaciones que, llevadas al extremo, generan
un mapa de promesas exacerbadas y riesgos omitidos. Cabe entonces finalizar
con aquella afirmacion de Primo Levi en Los hundidos y los salvados, ahora en
un contexto diferente pero igualmente aplicable: “este deseo de simplificacion
esta justificado, la simplificacién no siempre lo esta” (pp. 16).
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