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Xenobiología: una nueva 
forma de vida o la última 

 trinchera en bioseguridad

Markus Schmidt

The best way to predict the future is to create it. (La mejor manera de pre-
decir el futuro es crearlo)

Peter Drucker

It is when we all play safe that we create a world of utmost insecurity. (Es 
cuando jugamos de forma segura que creamos un mundo con la mayor de 
las inseguridades) 

Dag Hammerskjold

Introducción

En las escuelas de todo el mundo los estudiantes aprenden que los secretos de 
la vida están codificados en la molécula de ADN. La ortodoxia científica es una 
gran creyente en el ADN como almacén estable de información genética. Y es que 
el objetivo último de la investigación en biología contemporánea ha sido com-
prender y modificar este binomio monolítico. Sin embargo, algunos científicos 
han empezado a buscar alternativas al mismo. Pertenecientes a áreas científicas 
aparentemente muy diversas, su búsqueda de la diversidad bioquímica obedece a 
diferentes motivos.1-3 Las áreas de conocimiento en cuestión incluyen: origen de 
la vida, exobiología, química de sistemas y biología sintética.

Los antiguos griegos, incluyendo Aristóteles, creían en la generatio spontanea: 
la creencia de que la vida podía aparecer abruptamente a partir de la materia 
inanimada y de que esto podía ocurrir continuamente, a diario. La generación 
espontánea, sin embargo, fue descartada finalmente por los experimentos de 
Pasteur, cuyos resultados empíricos demostraron que los organismos modernos 
no emergen espontáneamente en la naturaleza a partir de la materia inerte. Sin 
embargo, la abiogénesis ha debido tener lugar al menos una vez sobre la Tierra 



39

VIDA ARTIFICIAL

hace 4.000 millones de años, dando lugar al último ancestro común universal 
(LUCA, por sus siglas en inglés). El perfil genético de este LUCA debe haber esta-
do basado en ADN de cuatro bases que formarían tripletes, codones codificantes 
para 20 aminoácidos.4,5 La comunidad científica que se ocupa del origen de la 
vida intenta comprender los procesos de la abiogénesis que hicieron que LUCA 
(y todas las formas de vida sobre el planeta) usara esta química y estos códigos 
en particular para almacenar la información genética. ¿Por qué sucedió así y no 
de otro modo? Algunos investigadores han llegado a proponer la idea de que 
podrían existir formas de vida más exóticas. Esta hipotética «vida extraña» po-
dría ser un vestigio de una abiogénesis distinta (más temprana o más tardía). En 
caso de existir, se la podría distinguir por su dependencia de procesos químicos, 
bloques de construcción bioquímicos, códigos o metabolismo diferentes de los 
actuales. Los astrobiólogos, a diferencia de la comunidad de estudiosos del ori-
gen de la vida que se ocupa del estudio de la de nuestro planeta, buscan formas 
de vida (inusuales) más allá de la Tierra. Son bien conocidas las noticias sobre 
la búsqueda de inteligencia extraterrestre en el Universo (proyecto SETI): el ras-
treo de señales de formas de vida extraterrestres capaces de enviar dichas señales 
a través del espacio. Mientras tanto, hay un aspecto menos conocido de la as-
trobiología. Esta segunda área de estudio, denominada exobiología, tiene como 
objetivo identificar, en el sistema solar, evidencias de vida no inteligente (como 
microorganismos). Es posible que en algunos cuerpos celestes se hayan desarro-
llado formas de vida «alienígenas», gracias a, pongamos por caso, la utilización 
de un solvente distinto al agua, o al uso de elementos químicos muy distintos a 
los habituales –por ejemplo, silicio en lugar de carbono.6 Hay otras opciones a 
tener en cuenta, por supuesto, como las variaciones en la tríada ADN-ARN-pro-
teína que se encuentra en la arquitectura de todas las formas de vida terrestres.7 
Otro de los campos de investigación que exploran los sistemas bioquímicos o 
subsistemas biológicos no-naturales es la química de sistemas, la cual incluye la 
investigación en química autorganizativa, y sistemas químicos autorreplicativos 
y autorreproductivos.8,9 Mientras que la química de sistemas se ocupa de la in-
vestigación a nivel químico, la biología sintética (BS) se define como el diseño y 
construcción de nuevos sistemas biológicos no presentes en la naturaleza. La BS 
aspira a crear nuevos organismos con aplicaciones prácticas, pero también a pro-
fundizar el conocimiento de los sistemas vivos reconstruyéndolos. La BS se está 
desarrollando rápidamente como un nuevo campo interdisciplinario, que inclu-
ye la microbiología, la ingeniería genética, las tecnologías de la información, la 
nanotecnología y la bioquímica. La BS, como campo científico y de ingeniería, 
incluye de hecho diferentes sub-campos.3,10-12

Hasta la fecha, la mayor parte de artículos y congresos científicos en BS se cen-
tran en la ingeniería de circuitos biológicos y en la búsqueda del genoma míni-
mo. Menos atención se dedica, sin embargo, a protocélulas y sistemas ortogona-
les, con unos pocos equipos que realizan un trabajo excelente en este campo.13-18 
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La investigación en protocélulas busca identificar maneras de producir vida a 
partir de materia inanimada, en un intento de entender el origen de la vida y de 
identificar nuevos sistemas de producción biotecnológicos. Los investigadores 
que trabajan en sistemas biológicos ortogonales, por otro lado, intentan alterar 
los bloques bioquímicos básicos de la vida, como por ejemplo los ácidos nuclei-
cos o las bases usadas para codificar información genética.

Pero lo que la comunidad de investigadores en origen de la vida, exobiólogos 
y biólogos sintéticos tienen en común es la percepción de que formas de vida 
inusuales –en otras palabras, xenobiológicas– podrían encontrarse sobre o más 
allá de nuestro planeta, o bien ser creadas deliberadamente en el laboratorio. La 
diferencia más obvia entre estas ramas, sin embargo, es que la comunidad de 
estudiosos del origen de la vida así como los astrobiólogos están más interesados 
en entender por qué la vida ha evolucionadoa hasta ser lo que es, mientras que la 
mayoría de los biólogos sintéticos se interesan en aplicar los principios propios 
de la ingeniería a la creación de formas de vida no naturales para usos prácti-
cos. Aquí nos ocupamos de la biología sintética y su intento de crear sistemas 
biológicos ortogonales basándose en una bioquímica que no se encuentra en la 
naturaleza.

Vida ortogonal

Desde que la industria (como la de computación o la ingeniería mecánica) abrazó 
el concepto de modularidad, éste ha experimentado unos niveles de innovación 
y crecimiento nunca vistos anteriormente. La modularidad es la construcción de 
productos complejos a partir de subsistemas menores, que se pueden diseñar 
independientemente pero que funcionan juntos como un todo. La modularidad 
da libertad a los diseñadores para que experimenten con diferentes estrategias, 
siempre y cuando obedezcan las reglas básicas del diseño.19 Uno de los requisitos 
clave de la modularidad, sin embargo, es la ortogonalidad. Este término proviene 
del griego orthos, «recto», y de gonia, «ángulo». Originalmente, se usaba para des-
cribir la situación matemática en la cual dos vectores son perpendiculares entre 
sí, es decir, forman un ángulo recto. Los cambios en la magnitud de un vector no 
afectan la magnitud del otro. En ingeniería, la ortogonalidad es una propiedad 
del diseño de sistemas que posibilita la factibilidad y una mayor simplicidad de 
diseños complejos: el principio de ortogonalidad garantiza que la modificación 
de un componente de un sistema no produce efectos colaterales en otros com-
ponentes del sistema. Con el claro beneficio de la ortogonalidad en sistemas 
complejos en mente, los biólogos sintéticos están ahora intentando aplicar estos 
principios de la ingeniería a la biología. Sin embargo, mientras los ingenieros 
han tenido un éxito considerable aplicando los principios de ortogonalidad al 
mundo inanimado, los biólogos aún tienen que salvar desafíos de gran calibre, 
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dado que no se puede encontrar en los organismos vivos un auténtico diseño 
ortogonal.20,21 Los esfuerzos llevados a cabo por biólogos sintéticos para construir 
sistemas biológicos ortogonales son ahora dobles; se centran bien en el metabo-
lismo o en los bloques de construcción biológicos. 

Ortogonalidad metabólica 

En ingeniería genética, el término «ingeniería» se puede entender solamente 
como una metáfora. Por ejemplo, cualquier proteína recombinante sintetizada 
en un citoplasma bacteriano puede interaccionar potencialmente con cualquier 
otra proteína citoplasmática, catalizar reacciones con cualquiera de los varios 
cientos de metabolitos presentes, o interaccionar con procesos fisiológicos im-
portantes.20 Por ello, es casi imposible diseñar y predecir el efecto de una nueva 
proteína en la célula hospedadora. En biología sintética, una posible aproxima-
ción es el ensamblaje de una plataforma modular que permita una gran eficacia 
en la síntesis de compuestos químicos. El objetivo es «desenredar» la red metabó-
lica de una célula (por ejemplo, las interacciones proteína-proteína) y simplifi-
carlo en módulos sintéticos concretos que no interactúen los unos con los otros. 
Por ejemplo, un módulo energético y un modulo de producción de sacáridos se 
pueden diseñar sin que haya «cross-talk», interferencia, entre ellos. La separación 
de los dos módulos metabólicos permitiría adaptar la productividad individual 
de cada módulo mediante re-ingeniería de sus enzimas claves, de forma que no 
afectara al otro módulo. 

Ortogonalidad bioquímica 

Al añadir otro grado de ortogonalidad, los investigadores han empezado a modi-
ficar e intercambiar algunos de los bloques constructivos bioquímicos básicos de 
la vida. Este esfuerzo se ha centrado en la producción de biomoléculas alterna-
tivas que sustenten los procesos vivos. Las áreas de investigación en este campo 
incluyen la modificación química de aminoácidos, proteínas o ADN. Una de las 
áreas más activas es la identificación de secuencias aminoacídicas (proteínas) con 
una arquitectura estable pero que no se dan, sin embargo, en la naturaleza. En 
realidad, solo una diminuta fracción de todas las proteínas teóricamente posibles 
se dan en la naturaleza, frente a muchas más también posibles en teoría, pero 
que no se han sintetizado nunca.16,22,23 Se han hecho intentos por generar «vida 
especular», consistente en vida que utiliza moléculas de quiralidad opuesta a las 
de las formas de vida naturales.24 Otro foco de interés es el cambio del mecanis-
mo traduccional desde el ARN mensajero a proteínas, vía ARN de transferencia 
y ribosomas. Por ejemplo, en la bacteria Escherichia coli, la levadura Saccharomy-
ces cerevisiae y en células de mamífero se ha logrado la incorporación in vivo de 
aminoácidos heterodoxos en proteínas, como resultado del uso de un codón 
artificial.25-27 Los tripletes podrían por tanto teóricamente codificar hasta 64 ami-
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noácidos diferentes. Pero ¿por qué limitarse a 64? Los primeros experimentos 
han demostrado que los aminoácidos pueden también codificarse en tétradas, lo 
que en teoría permitiría 256 asignaciones diferentes.28 La capacidad de incorpo-
rar más aminoácidos de los 20 habituales llevará a la síntesis de proteínas nuevas 
y no naturales, lo que representará un significativo aumento en la diversidad de 
la interpretación del código genético.29 

Xenobiología 

Ampliando el alfabeto genético 

Para aquellos que creen en la belleza del ADN, resultado último de la evolución 
natural, pueden resultar sorprendentes los recientes esfuerzos para liberar la vida 
(tal y como la conocemos) de sus restricciones evolutivas. Si observamos la di-
versidad biológica en nuestro planeta, no podemos dejar de sorprendernos por 
la uniformidad química de la vida actual. Biólogos y químicos forman parte de 
la comunidad en biología sintética que está intentando producir moléculas y 
arquitecturas no naturales3 con el objetivo, finalmente, de crear sistemas xeno-
biológicos. Hay que destacar que para acabar teniendo un cromosoma ortogonal 
es necesario centrarse en los nucleótidos. El código genético de todos los organis-
mos vivos no conoce más que 8 de ellos: 4 en el ARN y 4 en el ADN. Los biólogos 
sintéticos han alterado ahora estos nucleótidos ortodoxos con lo cual los orga-
nismos y sistemas biológicos naturales ya no los pueden leer ni interpretar. Por 
ejemplo, se han llevado a cabo experimentos de reemplazamiento o incremento 
de ADN con bases no naturales con el resultado de un código genético de 6 bases, 
ATGCPZ, en lugar de las 4 bases habituales, ATGC.17,30,31 Se han llegado a probar, 
en un estudio reciente, hasta 60 bases candidatas para su posible incorporación 
en el ADN18 (lo que significa 3600 nuevos apareamientos de bases).

Es hora de una nueva estructura: los ácidos xenonucleicos (AXN)  

Otro intento de generar nucleótidos no naturales se centra en la estructura del 
ADN. En un principio, esta investigación pretendía responder a las clásicas pre-
guntas de cómo la vida evolucionó en la Tierra y por qué el ARN y ADN se selec-
cionaron mediante evolución química en detrimento de otras estructuras de áci-
dos nucleicos.1 Se han realizado estudios empíricos sistemáticos con el objetivo 
de diversificar la estructura de los ácidos nucleicos, lo que ha dado origen a unos 
biopolímeros de información totalmente nuevos (ver la figura 1). 
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Fig. 1.  Diversos xenonucleótidos pueden formar dobles hélices del tipo descrito por Watson y Crick. 
Estos AXNs se pueden usar como biopolímeros alternativos de almacenamiento de información.  
TNA: Ácido treosa-nucleico; HNA: ácido exosa-nucleico; GNA: ácido glico-nucleico (Ilustraciones de 
Simone Fuchs).

La información genética está aún almacenada en las cuatro bases «canónicas» 
y las ADN polimerasa naturales no pueden leer y duplicar sino esta información. 
En otras palabras, la información genética almacenada en el AXN es invisible y 
por tanto inútil para los organismos cuyo genoma esté basado en el ADN. En 
la actualidad, no existen organismos basados en ácidos nucleicos no naturales 
como los aquí descritos, y no hay pruebas de que puedan existir en un futuro 
próximo. Sin embargo, la combinación de un código genético extendido y una 
nueva polimerasa adecuada para el mismo podría suponer un paso de gigante 
hacia la puesta a punto de un sistema genético artificial in vivo.2,30

La última trinchera en bioseguridad: un cortafuegos 
genético 

El camino hacia el primer organismo basado en el AXN ayudará a los filósofos a 
mejorar los razonamientos deductivos e inductivos en relación con la pregunta 
fundamental: ¿qué es la vida? Cuando nos demos cuenta de que la vida no tie-
ne por qué estar basada –y no siempre lo está- en un determinado abanico de 
compuestos bioquímicos, estaremos más cerca de tener un concepto mejorado 
de qué es la vida. 

Los beneficios potenciales de un sistema xenobiológico ortogonal solo se ve-
rán con claridad a largo plazo. A corto plazo, es mucho más simple continuar 
trabajando con el ADN de manera clásica que decidirse a llevar al extremo la 
tecnología del ADN recombinante, aún imprecisa comparada con la ingeniería 
mecánica.

Sean cuales sean los mecanismos de contención física que se desarrollen, hay 
un problema clave sin solución: toda la biotecnología (y la nanobiotecnología) 
utiliza el mismo software: el ADN. El ADN se da en todos los microorganismos 
naturales y domesticados; en plantas y animales. En lugar de conformarnos con 
arreglar problemas, con ajustes pobres a la legislación de bioseguridad, llevar a 
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cabo una investigación burocratizada y esforzarse en luchar contra la resistencia 
de la opinión pública, ¿por qué no cambiar a un programa genético diferente? 
¿Por qué no fundar bases sólidas para los miles de millones de futuros experi-
mentos biotecnológicos y sus aplicaciones? ¿Por qué no cambiar a otro hardware 
compatible con todo lo que la naturaleza ha creado? ¿Por qué no, en suma, 
construir un cortafuegos genético que resuelva el problema de una vez por todas? 

La xenobiología podría convertirse en un dispositivo de seguridad fundamen-
tal capaz de limitar cualquier tipo de interacción genética con el mundo natural. 
Lo que la xenobiología podría aportar es, ni más ni menos, un enclave, un refu-
gio genético dentro del mundo natural.39 En este escenario, los xeno-organismos 
serían capaces de mantener todas sus funciones vitales básicas tales como la com-
partimentación, metabolismo, replicación, reproducción, interacción con el am-
biente, crecimiento, etc. Hay sin embargo diferencias clave entre el xeno-mundo 
y el mundo natural, y son estas diferencias lo que hacen del cortafuegos genético 
algo tan interesante en términos de bioseguridad: 

1.	Los xeno-organismos no deben, ni pueden, producir ciertos bloques de 
construcción biológica esenciales, en concreto sus propios nucleótidos. 
Estos compuestos deberán suministrarse externamente. Al crear los xeno-
organismos como formas de vida estrictamente auxotróficas (es decir, de-
pendientes del aporte externo de una determinada sustancia), se limita su 
dispersión ambiental por parte de su creador-diseñador humano, lo cual 
representa una línea de defensa en bioseguridad extremadamente fuerte. 
Con el objetivo de evitar un suministro natural de xeno-nucleótidos, los 
bloques de construcción del AXN deberían estar separados por un mínimo 
de dos pasos en la ruta biosintética desde cualquier compuesto natural.

2.	Dado que los organismos naturales y los xeno-organismos usan una gama 
distinta de proteínas de unión a nucleótidos para la replicación y la trans-
cripción, no puede darse flujo genético –horizontal o vía reproducción 
sexual– entre estos dos reinos de la vida. La maquinaria replicativa del 
AXN no puede interpretar el ADN y viceversa. Por tanto, un fragmento de 
AXN no puede escapar hasta organismos salvajes y acabar incrustándose 
en sus genomas convencionales de ADN. Al mismo tiempo, un organismo 
de AXN no puede beneficiarse de genes «descubiertos» por la evolución 
(natural) a través de flujo genético horizontal (tal cosa sólo podría ocurrir 
a través de una ingeniería deliberada y una evolución interna en el AXN). 

A pesar de que el intercambio de información genética no es posible, otros 
tipos de interacción si serían posibles. Por ejemplo, los xeno-organismos podrían 
producir, detectar o degradar substancias químicas tanto en el laboratorio como 
en el ambiente. Por otro lado, teóricamente sería posible dejar que los xeno-or-
ganismos interaccionaran entre ellos formando su propio ecosistema. Estos eco-
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sistemas, sin embargo, estarían bastante limitados en tamaño, dado que todos 
los organismos necesitan que se les suministre sus moléculas esenciales. El AXN 
supone un cortafuegos genético, pero no un cortafuegos biológico. Esto significa 
que los xeno-organismos podrían interaccionar con los basados en ADN a nivel 
ecológico, pero nunca a nivel genético.

Especificaciones del AXN

En el pasado, se han inventado y probado mecanismos de bioseguridad. Por 
ejemplo, desde principios de los años 90 del pasado siglo se han ensayado sis-
temas auxtotróficos, ninguno de los cuales, sin embargo, ha demostrado ser lo 
suficientemente bueno para ser puesto a punto en la práctica y liberado al am-
biente.40,41 Para que sea considerado útil, el cortafuegos genético debe ser más, 
mucho más seguro que los circuitos de seguridad de ADN. Con el fin de asegurar 
las mejoras en seguridad que se les atribuyen, se deben cumplir las siguientes 
especificaciones biológicas y técnicas:

  1.	Los xeno-organismos no deben perder su carácter auxotrófico.
  2.	 Igualmente, los organismos naturales no deben ser capaces de producir 

los compuestos esenciales, con el fin de evitar una relación simbiótica 
con el AXN. 

  3.	La ADN polimerasa natural no debería poder transcribir AXN a ADN.
  4.	La RNA polimerasa natural no debería poder transcribir AXN a ARN.
  5.	Una polimerasa artificial no debería transcribir ADN a AXN ya que, de 

otro modo, el AXN tendría acceso a 4000 millones de años de experien-
cia evolutiva.

  6.	Los genes de AXN incorporados por organismos de ADN no deberían ser 
reconocidos por los factores de transcripción nativos. 

  7.	Preferiblemente, el AXN de cadena simple no debería interferir con la 
transcripción en células naturales (como hace el ARN de interferencia, 
por ejemplo).

  8.	No debería tener lugar simbiogénesis (fusión de dos organismos inde-
pendientes para formar un nuevo y único organismo) entre organismos 
con AXN y con ADN.

  9.	El AXN no debería ser una molécula recalcitrante y de difícil degrada-
ción, sino convertirse en fuente de alimento para los organismos natura-
les tras su muerte/destrucción.

10.	 Preferiblemente, deberían ponerse a punto capas adicionales de ortogo-
nalidad, como por ejemplo pares de bases heterodoxas, reordenación en 
la asignación de codones, etc. Todo esto llevaría aún más allá la seguri-
dad del sistema. 
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Despegue de los sistemas de AXN

Si queremos implementar un sistema biológico basado en el AXN, debemos an-
tes sintetizar químicamente AXN y una polimerasa dependiente de AXN para una 
primera replicación. La necesidad de polimerasas específicas es un punto crítico 
ya que las polimerasas naturales incorporan nucleótidos no naturales de manera 
bastante pobre en comparación con los naturales.42, 43 Una vez conseguido esto, 
se necesitaría una ARN polimerasa dependiente de AXN para transcribir y más 
tarde traducir información genética a proteínas, usando ribosomas naturales. 
Sólo después podrían ponerse a punto xeno-ribosomas, lo que daría un grado de 
ortogonalidad aún mayor. 

¿Cómo se tomará la sociedad una segunda naturaleza? 

Cuando, en la década de los setenta del pasado siglo, la tecnología del ADN re-
combinante estuvo disponible para los científicos de todo el mundo, se extendió 
entre ellos la preocupación por su impacto potencial, lo que cristalizó en la ya 
famosa conferencia de Asilomar, en 1975, en la que se discutieron los riesgos de 
la ingeniería genética. No todas las recomendaciones de Asilomar se han llevado 
a la práctica, pero la conferencia fue sin duda muy útil para evitar consecuencias 
negativas potenciales de esta tecnología.49, 51 En la actualidad, a la hora de discutir 
los aspectos sociales de la xenobiología, se necesita tener en cuenta los siguientes 
aspectos:47, 52

–	 Bioseguridad (Biosafety): ¿Cuál es la probabilidad real de que la vida de 
AXN no cumpla alguna de las diez especificaciones antes descritas? ¿Cuá-
les serían las consecuencias?

–	 Bioseguridad (Biosecurity): ¿Hay alguna forma en que el AXN pudiera ser 
utilizado con intenciones perniciosas o criminales? ¿Cómo podría evitarse 
esto? 

–	 Derechos de propiedad intelectual. ¿Serán individuos, personas concretas 
los propietarios que controlarán el mundo AXN o bien debería éste estar 
a la libre disposición de cualquiera que quisiera usar este dispositivo de 
seguridad? ¿Serán, quizá, algunos AXNs patentables (el ATN, por ejemplo) 
mientras que otros (el APN, por ejemplo) serán libres? 

–	 Legislación. ¿Qué nuevas reglas, guías o tratados internacionales serán 
necesarios para asegurarse de que los sistemas de AXN se mantienen tan 
útiles como sea posible? Por ejemplo, ¿es necesario prohibir cualquier ac-
tividad que persiga activamente sortear las especificaciones antes mencio-
nadas, según el mismo criterio que prohíbe la I+D orientada al diseño de 
nuevas armas biológicas ofensivas?
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En contraste con estos aspectos bien tangibles, es de esperar que nos veamos 
confrontados a otras implicaciones más intangibles. En la historia de la ciencia 
se han dado varios cambios en nuestra visión del mundo, modificando nuestro 
imaginario colectivo hasta llegar a aproximaciones de inspiración científica o 
semi-racionales. En este contexto, la ciencia ha causado importantes desilusiones 
en la opinión pública respecto a las creencias populares, como en las demostra-
ciones de que la Tierra no es el centro del Universo, que hombres y simios com-
parten ancestros comunes, o que las emociones y el pensamiento están ligados a 
un sustrato fisiológico. La xenobiología podría fácilmente desencadenar el próxi-
mo cambio de paradigma en la forma en que entendemos la naturaleza y la vida. 
De la misma manera que la Tierra perdió su lugar como el centro del Universo, 
o el Hombre perdió su estatus único en el reino animal, nuestro mundo natural 
bien podría perder su status exclusivo como sinónimo de «la vida». 

Fig. 2.	 Tras cuatro mil millones de años, brotará un nuevo árbol en el «Jardín del 
Edén». Los sistemas biológicos no basados en el ADN serán un lugar más 
seguro en que llevar a cabo investigación en biología sintética.38
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Conclusiones 

La creación de vida «extraña» en el laboratorio o, en otras palabras, los avances de 
la investigación en xenobiología, no solamente contribuirán a una mejor com-
prensión del origen de la vida, sino que expandirán de manera definitiva nuestras 
capacidades para proporcionar herramientas de producción biotecnológica más 
seguras, tanto para las necesidades humanas inmediatas como para usos ambien-
tales. Las formas de vida futuras, como las basadas en los ácidos xeno-nucleiícos 
y que son ortogonales a las naturales, podrían representar la última trinchera en 
bioseguridad. A mayor número de capas de ortogonalidad, mayor seguridad. Un 
uso combinado del AXN, pares de bases y aminoácidos heterodoxos, asignación 
de codones alterada, codones en tétradas en lugar de en tripletes, xenosomas 
o sistemas distintos al clásico trío ADN-ARN-proteínas, podrán definitivamente 
originar sistemas xenobiológicos que actúen como cortafuegos genéticos frente 
a las formas de vida naturales. No deberíamos temer a estas nuevas y por tanto 
poco familiares formas de vida sino intentar evaluar racionalmente sus riesgos 
y beneficios y adoptarlas de manera responsable en beneficio de la Humanidad. 

Traducción de Manuel Porcar
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