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ELS ESTUDIS GENETICS EN TAXONOMIA

Eduard Petitpierre *

SUMMARY
The genetical studies in taxonomy

Rebut: gener 1984

The taxonomy has taken a new and actual meaning since the most general accepta-
tion of evolution through development of the modern synthesis between darwinism and men-
delism. The concept of biological species was a consequence of that development but the
mode by which a new species arises is still a matter of controversy, as it is the amount of
genetic change necessary for speciation to take place. The kinds of variability and the me-
thods currently used in Genetics to distinguish between allied species are also reported
together with some representative examples. Finally, the origin of higher taxonomic ca-
tegories and the present status of this problem is briefly discussed.

INTRODUCCIO

La caracteristica més sobresortint de la
vida en el nostre mon ¢és potser la seva
enorme diversitat. Cadascun dels nivells
d’organitzacio dels ¢ssers vius mostra un
ampli marge de variacio, tant en les mo-
lecules, com en les cellules, els teixits, els
organs, els individus i les poblacions, les
especies i les comunitats. L'estudi d'aques-
ta diversitat ¢s objecte especific de les dis-
tintes branques constitutives de la Biolo-
gia moderna, i encara que per a molts dels
especialistes d’aquestes branques no sigui
la finalitat principal, directament o indi-
recta contribueixen a una millor compren-
sio de la variabilitat biologica, bé d'una
manera descriptiva o bé conceptual.

La necessitat de la classificacio dels or-
ganismes segons les seves semblances i di-
ferencies ens apareix del tot punt evident
com a base previa pel progrés a qualsevol
disciplina de la Biologia. La comprovacio
de resultats cientifics exigeix poder repe-
tir les observacions de camp i/o laborato-
ri, la qual cosa seria impossible de realit-
zar acuradament sense un coneixement se-
gur del material biologic utilitzat. Per tant,
no ¢s, doncs, d’'estranyar el desenvolupa-
ment preco¢ de la taxonomia dins l'esde-
veniment historic de la Biologia, des del
segle xvir a l'actualitat. La identificacio i
ordenacié de les diferents especies dels
éssers vivents va constituir el motiu prin-
cipal de treball de molts dels cientifics in-
teressats per la natura dels segles XVIII i

* Departament de Genetica. Facultat de Ciencies. Universitat de Mallorca. Ciutat de Mallorca.

315



XIX. Adhuc, avui en dia, a pesar del des-
cens relatiu experimentat pels estudis ta-
xonomics arrcu del mon, no son pas rars
els biolegs de molts paisos dedicats a I'es-
for¢ d'claborar, amb noves perspectives,
una taxonomia de bases més i més solides.
En aquesta tasca collaboren sovint nom-
brosos aficionats, en una gran part collec-
cionistes, de vegades amb un entusiasme
superior fins i tot al dels propis professio-
nals.

La taxonomia classica procura aconse-
guir la descripeio, anomenament i classi-
ficacio dels organismes basant-se sobretot
en els caracters morfologics, perque son
cls aspectes d’observacio meés immediata i
senzilla, la qual cosa, afegiriem avui, no va
cn absolut correlacionada amb una facil
interpretacio de com i per que es produci-
xen aquests trets morfologics. La taxono-
mia classica continua sent avui la pedra an-
gular sobre la qual s'ha establert l'orde-
nacio de les diverses categories dels éssers
vivents, pero malgrat la seva importancia,
no sc la pot considerar aillada de totes les
altres contribucions de concixements sobre
la vida, determinants de la ciencia que
anomenem  taxonomia moderna. Al meu
entendre, una bona part del rebuig de
molts biolegs o estudiants de Biologia cap
a la taxonomia (¢ origen en la sobrevalora-
cio, 1 moltes vegades 1'as exclusiu, de la
morfologia per a la determinacio  siste-
matica, sense cap més horitzo que el de-
tiquetar amb dos noms llatins especimens
problematics. Els excessos «nomenclato-
rials» de bastants naturalistes de muscu
del segle passat o de I'actual, han allunyat,
per la seva curtedat de visio, no poques
vocacions incipients de biolegs que aca-
ben avorrint la taxonomia per l'aridesa in-
herent a aquesta mentalitat exageradament
descriptiva i estatica. Sens dubte, I'aveng,
tan espectacular d’altres branques de la
Biologia, no interessades de forma imme-
diata en les caracteristiques  morfologi-
ques, com la Bioquimica i, en general, la
Biologia Molccular, ha suposat una for¢a
d’atraccio molt més potent a la mostrada
per la taxonomia. No obstant aixo, com
tractar¢ d’explicar a continuacio, els aven-
¢os en moltes disciplines biologiques i tam-
b¢ en Biologia Molecular, tenen, o poden
tenir, una repercussio practica en el camp
de la taxonomia, i ¢s de desitjar un aug-
ment de les persones dedicades en aques-
ta linia de treball, amb la nova illusio en-
coratjadora de I'enfocament multidiscipli-
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nari de les recerques modernes sobre ta-
xonomia i evolucio.

TAXONOMIA I TEORIA SINTETICA
DE L’EVOLUCIO

La taxonomia classica, fonamentada en
les normes proposades per Linné i desen-
volupades vels scus continuadors, va ad-
quirir una dimensio congruent i més exac-
ta amb l'adveniment de les teories evolu-
cionistes modernes, postulades en primer
lloc per Lamarck (1809), pero tan sols ac-
ceptades anys després, en mostrar DARWIN
(1859) el proces d'evolucio de les especies
per seleccio natural amb un gran nombre
d'exemples illustratius. A partir de Darwin
es pot dir que les relacions de semblanga
morfologica entre les especies corresponen
a una similitud de parentiu; hi ha, doncs,
una comunitat d’'orieen dels éssers vius al
llarg de I'espai i del temps. D’aqui, una or-
denacio sistematica d'especies sera tant
meés exacta com millor reflecteixi les au-
tentiques  relacions  filogencetiques  entre
clles.

Aquesta idea crucial introduida per La-
marck, i sobretot per Darwin, de la comu-
nitat d'ascendencia, es va establir sense
cap coneixement de les lleis de I'herencia,
1 amb cscassa comprensio del significat
d’altres conceptes basics per entendre e-
volucio, com son els de mutacio, variacio,
poblacio i especie. El redescobriment de
les lleis formulades per MENDEL (1865) so-
bre la transmissio i segregacio dels fac-
tors de I'herencia, va obrir la via d'apro-
ximacio més adient per interpretar l'evo-
lucio en un sentit racional. La transmissio
de qualscvol caracter fixat dins ¢l patrimo-
ni genetic d'un individu, es realitzava se-
gons lleis ben definides, i d’acord amb la
teoria darwiniana, a través del tamis exer-
cit per la seleccio natural, en determinar
el valor adaptatiu del caracter dins les con-
dicions ambientals concretes en que viu
I'individu portador. De fet, tant e¢ls carac-
ters de variacio discontinua, qualitatius,
com els de variacio gradual, quantitatius,
es demostra que eren controlats per gens,
i modulats per I'accio ambiental en la seva
expressio fenotipica particular. Les dife-
rencies interspecifiques, per separar per
exemple dues especies congeneriques, eren
fruit d'una diversitat dels respectius fons
genetics, atribuible sobretot a fenomens
mutacionals de caire absolutament aleato-



ri, i a l'efecte deterministic de la seleccio
natural sobre ¢ls nous fenotips mutants.

La convergencia del darwinisme amb la
Genetica va originar, passat un primer pe-
riode d’enfrontament, la teoria sintctica
de I'evolucio, sobre les bases prioritaries
ja esmentades, pero també com una teoria
integradora de totes les ciencies de la na-
tura o de la Terra implicades en l'estudi
de I'evolucio. Un punt critic d’extraordina-
ria importancia dins la teoria sintetica, va
¢sser precisar el concepte de poblacio com
a la unitat evolutiva essencial per la diver-
gencia intra- i interspecifica. Els individus
eren, aixi, només dipositaris d'una petita
part del patrimoni genetic comu compar-
tit per la poblacio, mitjancant els inter-
canvis deguts a la reproduccio sexual. L'e-
leccio de l'individu «tipus», representatiu
de cada especie morfologica segons els ta-
xonoms classics, a la llum de la biologia
de poblacions era una abstraccio injustifi-
cada, perque l'especie s’havia de definir
pels vincles de reproduccio, reals o al-
menys potencials, entre els individus com-
nonents, i no per pures semblances mor-
fologiques.

L'esfor¢ per elaborar la teoria sintetica
de I'evolucio (1935-1950) va dur-se a terme
i, principalment, va arribar a un consen-
sus quasi general, entre altres raons, per
I'enfocament multidisciplinari dels seus
promotors més significats. R. A. Fisher,
J. B. S. Haldane, S. Wright i T. Dobzhans-
ky, establiren els fonaments de la genetica
de poblacions per mitja de models mate-
matics comprovats després experimental-
ment, tot destacant el paper dels factors
evolutius més importants, com la seleccio,
la mida de la poblacio, deriva genetica i
taxa de mutacio o recombinacio. A part de
les contribucions d’aquests genetics, la teo-
ria sintetica va construir-se gracies a les
aportacions innovadores de G. G. Simpson
dins el camp de la Paleontologia, E. Mayr,
B. Rensch i J. S. Huxley dins la Zoologia, i
G. L. Stebbins i M. J. D. White com a es-
pecialistes en citogenetica evolutiva de les
plantes i dels animals, respectivament. El
desenvolupament posterior del pes atri-
buit a altres factors evolutius, també d’in-
fluencia marcada en la divergencia de les
poblacions, com la seleccio dependent de
les frequencies, la seleccio diversificadora,
la deriva meiotica, i darrerament la deriva
molecular, ha ajudat a completar el marc
conceptual per entendre els processos de
canvi genetic intraspecific, per tant de la

diferenciacié de poblacions, races o subs-
pecies. Malauradament, el fenomen de la
formacié de noves especies, l'especiacio,
va romandre i roman encara ara molt poc
conegut donades les complexitats d’anali-
si, a les quals em referiré¢ més endavant.
Cal, empero, confiar en el renovat interes
suscitat pels estudis sobre 'especiacio d'en-
¢a uns deu anys per poder donar un poc
més de llum al «misteri dels misteris», com
I'anomena Darwin.

EL CONCEPTE D’ESPECIE BIOLOGICA
I L'ESPECIACIO

El problema més freqlient plantejat a
la gran majoria dels taxonoms ¢s el de la
determinacio i caracteritzacio de les espe-
cies. De forma extraordinariament simplis-
ta es podria considerar com l'esfor¢ per
donar a cada especie un nom definidor, i
separador a la vegada, respecte a les espe-
cies veines. Malgrat la importancia d'una
acurada identificacio especifica i de les di-
ficultats sovint plantejades per arribar-hi,
no basta en absolut donar-nos per satis-
fets si resolem aquest punt. L'especie defi-
nida aixi no passa de ser una colleccio més
o menys nombrosa d’exemplars de morfo-
logia molt semblant, classificats amb el
mateix nom dins una vitrina, les caixes o
els herbaris de qualsevol museu, junta-
ment amb unes quantes linies o pagines
per a la diagnosi especifica en una revista
local o nacional. Les especies son o han
estat constituides, si es tracta de formes
ja extingides, per individus que poden
creuar-se entre si per donar descendencia
fertil, i que interactuen d’'una determinada
manera amb el seu entorn fisic i biologic.
Els individus d'una especie participen,
doncs, parcialment del joc de gens que
son patrimoni d’ella, els quals permeten
explotar amb major o menor eficacia, se-
gons cada cas, una parcella ambiental con-
creta, definida en l'espai i en el temps, el
que més correctament anomenem un nin-
xol ecologic. Aquesta adequacio entre l'es-
pecie 1 el seu ninxol ecologic comporta
preservar les combinacions de gens apro-
piades per a tal fi, davant de la mescla de-
rivada dels possibles intercanvis genetics
amb altres especies veines. Per arribar al
status d'especie biologica, en consequiencia,
és del tot necessari que s’hagin creat bar-
reres d’esterilitat respecte a les especies
més proximes, conservadores d’aquelles
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combinacions de gens amb valor adapta-
tiu esmentades abans. La definicié d’espe-
cie biologica com a conjunt d’individus
amb capacitat d’'intercanvi reproductor, en
sentit estricte, és només aplicable als or-
ganismes de reproduccio sexual exclusiva
0 almenys parcial, perque en els de repro-
duccio unicament vegetativa, com succeeix
en els bacteris, alguns cucariotes primitius
I certs vegetals superiors, tan sols es pot
avaluar a partir de les pures semblances
o per la via indirecta de les analogies (en
cl cas de les plantes, per exemple), respec-
te a la situacio trobada a les especies més
proximes a aquestes, pero de reproduccio
sexual, i igual podriem afegir quant a l'a-
plicacio del concepte d'especie biologica a
les formes fossils.

Generalment, es considera 1'especiacio
com un subproducte de la diferenciacio
genetica. Poblacions aillades poden anar
divergint en el temps fins a constituir ra-
res, subspecies, i en darrer lloc especies,
quan ja han adquirit I'isolament reproduc-
tor respecte a les poblacions d’origen. Per
descomptat, no totes les poblacions deuen
seguir la pauta anterior, puix tan sols una
petita part de les subspecies continuen la
seva diferenciacio fins a assolir el rang
d’especies, bé sigui per manca d'un isola-
ment genetic adient o per la propia cons-
titucio genetica de la mateixa poblacié. En
I'actualitat es reconeixen diferents tipus
d’especiacio, i el paper jugat per cadascun
d’ells ¢s objecte de discussions sovint for-
tes. El model classic d'especiacio, la geo-
grafica o allopatrica, comporta isolament
de poblacions en l'espai com a condicio
per poder acumular progressivament els
canvis genctics determinants de l'especia-
cio. El model allopatric d'especiacio sem-
bla que es pot aplicar principalment en
els animals i les plantes amb bona capaci-
tat de dispersio. No obstant aixo, darrera-
ment altres models d'especiacié han rebut
un notable suport en estudiar-se exemples
ben significatius d’especiacié parapatrica
i tamb¢, encara que menys, d'especiacio
simpatrica. El primer tipus es dona entre
certes poblacions contiglies, sense necessi-
tat d’aillament espacial i freqlientment per
reordenacions cromosomiques, en animals
de poca mobilitat o plantes d'escassa po-
tencialitat dispersiva, mentre el segon es
produeix dins la mateixa area colonitzada
per l'especie antecessora en adquirir-se sis-
temes d'aillament reproductor previs a 1'o-
cupacio d'un nou ninxol ecologic, un tipus
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d’especiacio probablement molt comu dins
els animals fitofags, parasits i parasitoides
(Bust, 1975). A part dels exemples ben
coneguts a les plantes d’especiacio per po-
liploidia, alguns autors reconeixen una al-
tra forma d’especiacio, la quantica o salta-
cional, pel sorgiment brusc d'una especie
nova a partir d'una poblacio periférica se-
miaillada de l'especie ancestral (GRANT,
1971). Els casos més rellevants d’aquest
darrer tipus s’han descrit en plantes i com-
porten, sovint, reordenacions cromosomi-
ques implicades en el canvi de reproduc-
cio encreuada a reproduccio per autofe-
cundacio, caracteristica de la nova especie.

El concixement de com s’ha originat una
nova especie obliga a examinar molt de-
tingudament tota una serie de parametres
de caire biologic o, adhuc, fisic, a fi d’ot-
tenir una dimensio adequada del fenomen
per respondre amb objectivitat. Alguns ta-
xonoms opinen que ¢s superflu el com s’ha
format una especie, el que importa és clas-
sificar-la correctament i comparar-la amb
les especies veines. Aixo no obstant, per
classificar amb seguretat una especie ¢s
oportu examinar, a part de la morfologia,
un conjunt d'aspectes discernibles només
amb observacions de camp complementa-
des amb analisis de laboratori. WHITE
(1978) enumera alguns dels aspectes do-
cumentals més convenients per interpre-
tar els casos d’especiacio, els quals amb
algunes petites modificacions meves po-
dien classificar-se de la seglient manera:
1) distribucio geografica present i, si és
possible, passada; 2) descripcio morfolo-
gica detallada; 3) variacio geografica, re-
lativa a les possibles races, varietats o
subspecies; 4) dades ecologiques d’habitats
1 ninxols; 5) analisi dels polimorfismes
bioquimics; 6) descripcio completa dels
cariotips, mides de genoma i distribucio
de les diferents fraccions d’ADN, sobretot
de la quantitat i localitzacié cromosomica
de I'ADN satellit; 7) cicle vital i, particu-
larment, I'¢época reproductora; 8) resultats
sobre la possible hibridacio experimental,
i/o natural, junt amb una analisi profun-
da dels hibrids i de la seva eventual ferti-
litat; 1 9) examen minucios dels sistemes
etologics d'aillament sexual interspecific.
Aquest programa de treball és realment
molt extens i dificilment realitzable per
una sola persona, a menys que actul en
collaboracié amb diferents especialistes;
¢s a dir, per a dur-lo a terme cal un equip
d’investigadors. Constitueix, pero, un excel-



lent ventall dels objectius a assolir, al-
menys d'una manera aproximativa. De tots
cls aspectes citats per caracteritzar una
especie, biologics o fisics, entre els pri-
mers tractaré de descriure a continuacio
les modificacions genetiques relacionades
amb l'especiacio, i algunes de les metodo-
logics m¢és adients per a detectar-les.

CANVIS GENETICS EN L’ESPECIACIO

La Genetica moderna disposa d'una am-
plia gamma de tecniques 1 metodologies
per calibrar quantitativament el grau de
divergencia entre dues o més formes, amb
independencia del seu status taxonomic. La
valoracio quantitativa suposa, general-
ment, un nivell de rigor en l'estimacio de
les diferencies genetiques no comparable
en absolut a Il'assolit per la taxonomia
classica amb 1'as quasi exclusiu dels ca-
racters morfologics. L'objectivitzacio de
les estimacions quantitatives de divergen-
cia o similitud genetiques no és, empero,
senzilla, ja que s’ha d’avaluar el pes espe-
cific atribuible a cadascun dels aspectes
mesurats sobre l'especiacio, el qual pot
variar d'uns grups d'especies a altres, i
evitar també la seleccio esbiaixada de cer-
tes diferéncies basant-se en idees precon-
cebudes. Molt sovint, I'aplicacio de tecni-
ques quantitatives modernes per reconei-
xer relacions interspecifiques, dona resul-
tats concordants als obtinguts per la ta-
xonomia classica. Aquest fet no es pot de
cap manera considerar com un argument
en contra de 1'us de les esmentades tecni-
ques perque, en primer lloc, no es pot sa-
ber a priori si hi haura concordanga o no,
i en scgon lloc, suposant que hi hagi cor-
respondencia, 'aprofundiment de les rela-
cions de parentiu entre especies facilitara,
sens dubte, revelar alguns dels aspectes
basics sobre la seva especiacio que, d'una
altra manera, romandrien ignorats.

Una classificacio sistematica, potser ex-
cessivament simplista pero de facil com-
prensio, de les tecniques per estimar el
grau de separacio o identitat genética en-
tre especies o taxons de tots els tipus,
consisteix a dividir-les segons els respec-
tius nivells d’organitzacio: a) molecular;
b) ceHular i cromosomic, i ¢) organismic.

a) Nivell molecular

El material genctic de la quasi totalitat

dels organismes, amb l'excepcié d’alguns
virus d’ARN, ¢és l'acid desoxirribonucleic
o ADN, constituit per les combinacions de
quatre classes de nucleotids, diferents se-
gons el tipus de base nitrogenada present,
adenina (A), guanina (G), citosina (C), o ti-
mina (T). El nombre d’aquestes unitats
dins una molecula d’ADN sol ésser molt
gran, de l'ordre de milers, centenars de
milers, o fins i tot milions de nucleotids.
Hi ha, per tant, una enorme capacitat de
formar possibles combinacions entre nu-
cleotids dins les molecules d’ADN. Els
avencos de la genetica molecular a les
decades dels anys 1950 i 1960 demostraren
que els productes immediats dels gens
eren les proteines, i, per tant, hi havia una
relacio directa entre la seqiiencia de nu-
cleotids de 'ADN d'un gen i la seqliencia
dels aminoacids de la proteina codificada
per aquest gen. La taxonomia molecular
podra emprar aixi tant ’ADN com les pro-
teines per estimar el grau de divergen-
cia genetica.

La introduccio molt recent de les tecni-
ques de l'enginyeria genetica, per clonacio
de fragments especifics d’ADN dins bacte-
ris, mitjancant plasmids o fags com a vec-
tors d’aquest transport, ha subministrat
una eina incomparable per a aconseguir
una gran quantitat dels citats fragments
d’ADN a fi de seqiienciar-los i poder detec-
tar acuradament les diferéncies interspe-
cifiques entre fragments homolegs (MAXAM
& GILBERT, 1977). Aquestes tecniques s'u-
tilitzen enguany amb profusié per exami-
nar l'estructura primaria de diversos tipus
de gens, en particular d’aquells dels quals
es pot aillar facilment el corresponent ARN
(missatger, ribosomic o de transferencia),
de certes fraccions d’ADN, moderadament
o altament repetitiu, adhuc de I'ADN mi-
tocondrial i d'algunes seqiiencies d’ADN
unic, de funcio desconeguda, emprades
com a marcadores per localitzar gens. Els
resultats, molts d’ells encara en fase d’ela-
boracio, no permeten conclusions absolu-
tament segures, pero si sembla que exis-
teixen bastants més diferencies entre indi-
vidus, poblacions o especies, de les previ-
sibles basades en els estudis anteriors.

L’altre metode per a calibrar el grau
d’homologia entre ADNs d’origen divers
és I'hibriditzacio. Aquest procediment de
tipus indirecte per revelar I'homologia ge-
netica va ésser emprat per HOYER et al.
(1964) en un dels primers treballs, seguit
per molts d’altres fins als anys presents.
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En linies generals, el metode consisteix a
observar la temperatura a la qual se sepa-
ren, per desnaturalitzacio, les dues cade-
nes de 'ADN hibrid, una de les quals s’ha
marcat radioactivament a fi d’obtenir esti-
macions quantitatives, relatives a la de
I'’ADN reassociat que actua com a patro.
A major homologia entre els ADNs d’ori-
gen divers més gran sera l'estabilitat de
la molccula respecte a la de ’ADN reasso-
ciat. Per terme mitja es considera que un
1°C de descens a la temperatura de fusié
de I'’ADN hibrid relativa a la del patré, és
equivalent a una diferéncia per abséncia
d’aparcllament entre bases nitrogenades de
l'ordre d'un 19%. La desnaturalitzacié i
reassociacio de 'ADN té, aixi mateix, una
altra aplicacio molt interessant en els or-
ganismes cucariotics, la de reconeixer les
proporcions i la distribucié de les distin-
tes classes de seqiiencies, uniques, mode-
radament i altament repetitives, ja que la
cinctica de reassociacio d'aquestes seqiien-
cies €s directament proporcional a la taxa
de redundancia. Entre les diverses classes
d’ADN, I'amplitud i localitzacié de I'ADN
altament repetitiu té molt sovint un signi-
ficat taxonomic i evolutiu, perqué s’han
detectat diferencies fins i tot entre espe-
cies bessones, unes especies de morfologia
molt semblant o, adhuc, indiferenciables,
amb un grau d’homologia genética bastant
superior al de les altres especies congene-
riques.

Les tecniques per analitzar i separar les
proteines s’havien desenvolupat més am-
pliament que les de I'ADN, perque fins fa
pocs anys era més facil aillar i seqiienciar
proteines que acids nucleics. La seqiien-
ciacio de proteines homologues serveix per
a verificar el nombre de substitucions d’a-
minoacids i determinar el nivell de paren-
tiu genctic entre dos organismes. De totes
les teeniques per diferenciar proteines, 1'e-
lectroforesi en gels de mido o de poliacri-
lamida ¢s la més universalment emprada
per a l'analisi de la variabilitat genetica,
principalment de les variants enzimatiques
(alloenzims). Des dels estudis pioners de
HuBBy & LEWONTIN (1966) de separacio de
proteines de Drosophila segons la seva mo-
bilitat en un camp electric, I'electroforesi
s’ha utilitzat en tota mena d'espécies amb
cls resultats ja coneguts de trobar-hi en
quasi totes nivells bastant considerables de
polimorfisme enzimatic (Ayara, 1975; NEvo,
1978). A partir de les substitucions alleli-
ques detectables electroforcticament en
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aquests enzims, s’han elaborat formules
per estimar les distancies genetiques (NEI,
1972), de summa importancia a I'hora de
plantejar-se relacions filogenetiques. Tam-
bé les teeniques immunologiques fan pos-
sible arribar a estimacions de distancies
genctiques equiparables a les precedents.
Les diverses tecniques immunologiques,
immunoelectroforesi, immunodifusio, fixa-
cio del complement, etc., mesuren el grau
de reaccio d’anticossos, produits general-
ment per conills immunizats, en preséncia
d’antigens homolegs procedents de diver-
ses especies. Hi ha una correlacio positiva
entre la intensitat de la reaccié i la taxa
de parentiu genctic, pero no totes les pro-
teines d’'una determinada especie es com-
porten de la mateixa manera respecte a les
corresponents homologues d'una altra es-
pecie; convé, doncs, trobar els valors mit-
jans,

b) Nivell ceHular i cromosomic

L'augment en la complexitat morfologi-
ca i funcional dels organismes al llarg de
I'evolucio comporta, com és logic, un in-
crement en la informacioé genetica, el qual
es pot correlacionar amb les variacions en
el contingut d’ADN, puix que si es prenen
els continguts minims dins cada grup d’or-
ganismes s’observa un canvi progressiu cap
als valors més alts, des dels sistemes vi-
vents meés senzills com son els virus i els
bacteris fins als més complexos com po-
den ésser els mamifers o les fanerogames
m¢és avengades. Les diferencies en la mida
del genoma, una constant especifica, no
han de guardar, necessariament, cap rela-
cio consistent amb el nombre de cromoso-
mes. Empero, especies estretament empa-
rentades poden sovint diferir de forma
notable en els continguts d’ADN per cel-
lula (paradoxa C), mesurats en experi-
ments de microspectrofotometria. En certs
grups d’animals, i també de plantes, s’ha
detectat freqiientment un descens en els
valors d’ADN per ceHula relatiu al grau
despecialitzacio evolutiva de les especies
d’aquests grups (HINEGARDNER, 1975). Les
diferencies interspecifiques entre organis-
mes molt proxims, quant a la quantitat
d’ADN per celula, solen referir-se, en una
gran part, a la proporcio d'heterocromati-
na constitutiva, cromatina amb molt poca
activitat genetica encara que no absoluta-
ment inerta. Una part apreciable d’aques-



ta heterocromatina ¢s d’ADN altament re-
petitiu, el qual potser esta relacionat amb
els fenomens d’especiacio i té, en conse-
qiiencia, un fort interes per a la Taxo-
nomia.

Les diferencies cromosomiques donen
criteris d'una gran valua per la separacio
de les especies, car practicament tots els
organismes mostren caracteristiques dis-
tintives en els cromosomes. El nombre, la
morfologia cromosomica estimada quanti-
tativament, i el sistema de la determinacio
del sexe, son els parametres més comuna-
ment estudiats. A un nivell més fi, els cario-
tips, pero, s'han de caracteritzar també
amb les tecniques de bandeig cromosomic,
per diferenciar longitudinalment cadascun
dels elements, i reconeixer amb certesa les
reordenacions cromosomiques implicades
en els processos d’especiacio. Fins i tot es-
pecies de cariotips suposadament identics,
com ¢s el cas de les Drosophila homose-
qiiencials de les illes Hawaii, amb models
indiferenciables de bandes a cromosomes
gegants, han evidenciat més endavant dis-
crepancies en el contingut d’ADN satelHlit
(ADN altament repetitiu).

El paper dels canvis cromosomics sobre
I'especiacio es discuteix molt actualment,
perque per alguns autors no son mai causa
directa d'aquest fenemen donat que sovint
no tenen efectes morfologics; altres, pel
contrari, abonen la seva importancia com
a sistemes modificadors de la regulacio
genetica amb efectes majors sobre els pa-
trons del desenvolupament. En aquest dar-
rer sentit ja es comencen a obtenir da-
des significatives sobre el possible paper
essencial de les reordenacions cromosomi-
ques en la regulacio (Busii, 1981). De tota
manera, ¢s pot concloure que tant el con-
tingut d’ADN per celula com l'arquitectu-
ra dels diversos components del genoma,
i les caracteristiques distintives del cario-
tip, forneixen generalment resultats de la
maxima rellevancia taxonomica i evolutiva.

c¢) Nivell organismic

Els caracters morfologics o del compor-
tament son determinats per l'accio dels
gens, tal com ho son, també, per exemple,
les proteines, pero a diferencia d'aqueixes
darreres entre el gen i la seva expressio
final morfologica o fisiologica es produei-
xen tota una serie d'interaccions en el des-
envolupament, dificils de precisar en l'es-

tat actual de coneixements, que allunyen la
relacié gen-caracter. Els aspectes de valor
taxonomic per a la classificacio de les es-
pecies congeneériques no son mai fruit, pro-
bablement, d'una o d'unes poques pare-
lles de gens, sino de diversos conjunts o
bateries géniques amb accions especifiques
ben definides sobre variants del model par-
ticular de desenvolupament embrionari
propi del génere o del grup taxonomic su-
perior. Les modificacions produides en el
model ontogenetic comu determinen la
formacio, entre altres, dels caracters espe-
cifics condicionants de I'adequacio de l'es-
pecie al seu ninxol ecologic, els quals no
tenen per que coincidir amb els utilitzats
per la taxonomia classica pel diagnostic
de l'especie. En emprar els caracters mor-
fologics en taxonomia s'ha d’'ésser cons-
cient, per tant, de la complexitat de les
accions geniques que els fonamenten i de
la seva notable plasticitat davant els efec-
tes ambientals, bastant més accentuada
que la dels nivells molecular o ceHular.
A fi de superar la subjectivitat de pren-
dre certs caracters morfologics per definir
una espeécie i com a alternativa oposada
al concepte tipologic d'especie, s’ha desen-
volupat la taxonomia numerica basant-se
en la mesura de bastants o fins i tot molts
caracters morfologics, principalment, en
mostres nombroses d'individus procedents
de poblacions locals. Dins d’aquesta linia,
I'aplicacié d’analisis multivariants ¢s una
eina molt efica¢c per a examinar quantita-
tivament les relacions interspecifiques. De
fet, en la gran majoria de les especies, par-
ticularment dels animals, l'existencia de
les barreres reproductores definitories de
I'especie biologica es correlaciona amb
discontinuitats morfologiques detectables
amb els metodes de la taxonomia numeri-
ca, i també quasi sempre pels de la taxo-
nomia classica. Tot i aixi, tampoc no ¢s
correcte associar el caracter o caracters
de major valor discriminatori entre dues
especies, segons els resultats derivats de
la taxonomia numeérica, amb els genotips
responsables de l'aillament sexual inters-
pecific, els quals molt probablement no
tenen res a veure amb els esmentats ca-
racters. Els resultats provinents de la ta-
xonomia numeérica s’han de saber inter-
pretar amb cautela en rao del discutible
pes especific assignable a cada caracter,
cercant sobretot de comparar-los amb els
procedents dels estudis de camp o de la-
boratori, ja indicats precedentment, que
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reflecteixin amb la maxima exactitud l'es-
pecie biologica. Els metodes de la taxono-
mia numerica no queden circumscrits a
'estudi dels caracters morfologics; igual-
ment poden aplicar-se a l'analisi de la di-
vergencia d’acids nucleics o de proteines
homologues, per elaborar dendrogrames de
distancies i connexions filogenetiques en-
tre organismes emparentats; en aquest dar-
rer sentit les estimacions de divergencia
son bastant fiables,

L’ESPECIACIO: CORRELACIO ENTRE
ELS DIVERSOS CANVIS

Les alteracions en el patrimoni genétic
que comporta el procés d'especiacio no son
necessariament profundes com se suposa-
va fins fa pocs anys. La formacio de noves
especies no implica una revolucié genéti-
ca: son suficients unes taxes relativament
reduides de canvis en el material heredita-
ri per a arribar a l'aillament reproductor
i assolir la categoria d’entitat biologica in-
dependent. Les tecniques d’analisis elec-
troforetic de proteines han permes la quan-
tificacio d’aquestes diferencies, les quals
varien d'unes especies a altres, com tam-
bé poden variar en les comparacions entre
grups taxonomics superiors. Per exemple,
els valors mitjans de distancies genetiques
interspecifiques, mesura del nombre de
substitucions alleliques per tots els gens
(loci) estudiats entre parells d'especies, sén
de 0,559 per als mamifers, 0,808 per a les
plantes, i 1,066 a les Drosophila, pero entre
les especies bessones del grup Drosophila
willistoni, la distancia genctica mitjana és
sols de 0,581 (Avara & KIGER, 1981). Fins i
tot sembla que es pot aconseguir un ailla-
ment sexual incipient, en el cas de les se-
mispecies, amb una taxa de canvi genétic
equivalent als valors de diferéncies regis-
trals entre poblacions locals o subspecies.
La quantitat de substitucions géniques no
¢s, doncs, el factor critic per a I'isolament
reproductor, ans bé, la natura d’aquests
gens 1 la seva influencia sobre l'esmentat
aillament sexual.

Les dades acumulades fins ara sobre les
diferencies entre especies estretament em-
parentades demostren, generalment, una
manca de correspondencies entre els ni-
vells de canvis moleculars, cromosomics
I organismics, tot i que poden donar-se
tamb¢ bastants excepcions. A continuacio
cxposarem alguns exemples bastant ben
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estudiats de diferencies interspecifiques,
amb les corresponents taxes de canvi, per
tractar d'esbrinar el seu significat sobre
I'especiacio.

a) Dues especies simpatriques de Dro-
sophila de les illes Hawaii, D. silvestris i
D. heteroneura, es distingeixen facilment
per la forma del cap i els patrons de co-
lors sobre el cos i les ales. A pesar d'a-
questes diferencies morfologiques, els mo-
dels de bandes als cromosomes gegants
d'ambdues especies son homoseqiiencials,
¢s a dir, comparteixen identiques ordena-
cions en els cinc parells de cromosomes,
encara que D. silvestris presenta sis inver-
sions uniques en estat polimorfic i D. he-
teroneura una sola, compartida amb l'an-
terior i també polimorfica. A més, les
analisis electroforetiques de 25 loci enzi-
matics a tres poblacions simpatriques de
cadascuna de les dues especies, indiquen
un grau de similitud extraordinari, supe-
rior als valors mitjans d’identitat entre po-
blacions locals de Drosophila; les dues es-
pecies son, doncs, indiferenciables electro-
forcticament i les seves taxes d’heterozi-
gositat son tamb¢ equivalents (SENE &
CARSON, 1977; CARSON, 1982). Aquesta ex-
traordinaria semblanc¢a cromosomica i allo-
enzimica no ¢s, empero, representativa
d’'identitat genetica global, perque les hi-
briditzacions entre els ADNs de copia sen-
zilla han revelat diferéncies substancials
entre les dues especies de Drosophila
(HUNT et al., 1981). Basant-se en aquestes
diferencies es pot aixi explicar la diversi-
tat morfologica, ecologica i de comporta-
ment entre D. silvestris i D. heteroneura,
junt a l'extrema raresa d’hibrids naturals
malgrat que poden encreuar-se al labora-
tori i donar descendencia fertil dels dos
sexes.

b) Els estudis sobre l'evolucio biologi-
ca de I'home han assolit des de DARWIN
(1871) un alt interes i han estat objecte de
polemiques enceses encara no del tot clo-
ses actualment. Les diferencies organismi-
ques entre I'home 1 els seus parents més
proxims, els simis antropoides, tant en l'a-
natomia i morfologia com, sobretot, en el
comportament, son prou evidents i han es-
tat suficientment ben descrites pels antro-
polegs, zoolegs i ctolegs, per abstenir-me
de destacar-les. Aix0 no obstant, les con-
siderables diferencies organismiques no
mostren correspondencia amb les detecta-
des al nivell molecular, perque en un tre-
ball sobre hibriditzacio de les seqiiecncies



uniques dels ADNs de I'home i del xim-
panzé s’assenyala un grau d’homologia del
97,6 % (DEININGER & ScHMID, 1976), i les
comparances entre proteines homologues
d’ambdues espeécies estableixen una mitja-
na del 99 % d’identitat (KING & WILSON,
1975). També, les estimacions de distancia
genctica entre 'home i el ximpanz¢, basa-
des en proves electroforetiques, son equi-
valents a les trobades entre especies con-
generiques de qualsevol grup d'organis-
mes (KING & WILSON, 1975; BRUCE & Aya-
LA, 1978).

D’altra part, les tecniques del bandeig
de cromosomes han fet possible reconci-
xer acuradament els canvis succeits en el
procés de divergencia des dels antecessors
comuns a 'home i els altres primats su-
periors, ximpanzé, gorilla 1 orangutan.
L’home i el ximpanzé difereixen per 10
reordenacions cromosomiques, sobretot in-
versions pericentriques (GROUCHY et al.,
1978), pero el bandeig d’alta resolucio de-
mostra un grau d’homologia entre totes
dues especies, sobre el total d'unes 1.000
bandes reconegudes, equivalent a la des-
crita en les analisis moleculars (YUNIS et
al., 1980; YuNis & PrakasH, 1982). No ¢s
sorprenent que certs bioquimics i citoge-
netistes proposin de reunir I'home i els si-
mis superiors dins una mateixa familia,
Hominidae, en contra dels criteris mantin-
guts pels zoolegs, paleontolegs i, en gene-
ral, de la majoria dels biolegs interessats
en l'evolucio. En l'estat actual dels conei-
xements sobre l'evolucié humana, sembla
com si el procés d’hominitzacié no hagués
afectat a penes les proteines estructurals
i l'arquitectura dels cromosomes. Queda
per provar el possible paper diferencial de
les proteines reguladores sobre els models
respectius de desenvolupament, i les con-
seqiiencies dels petits canvis cromosomics
sobre elles, per assolir una comprensio
bastant més exacta de 1’hominitzacio, al-
menys pel que fa referencia als seus as-
pectes genetics.

¢) En els coleopters crisomelids del
genere Timarcha hem estudiat, mitjangant
la tecnica serologica de la immunodifusio,
quatre «morfospecies», T. affinis, T. mon-
serratensis, T. balearica i T. espanoli, des-
crites segons criteris taxonomics classics,
discutibles, pero, respecte a les dues pri-
meres. Sobre un total de set especificitats
antigeniques detectades, T. affinis i T. mon-
serratensis diferien entre si per una sola
especificitat, en canvi se separaven de T.

balearica i de T. espanoli per 3-5 especifi-
citats, a la vegada que aquestes darreres
es distingien una de l'altra per 3 especifi-
citats (PETITPIERRE et al., 1979). L’analisi
cariometrica dels complements cromoso-
mics de T. affinis i T. monserratensis, to-
tes dues amb 2n =20 cromosomes, no dona
diferéncies clares per cap dels elements;
mentre que 7. balearica 2n=22) i T. es-
panoli (2n=26) mostraren cariotips ben
definits, perfectament separables dels pre-
cedents (PETITPIERRE, 1970). Per ultim, l'a-
plicaci6 d'un metode d’analisi multiva-
riant sobre vuit caracters d'adults, en 38
poblacions de 24 «morfospecies», incloses
les quatre anteriors, corrobora en una
gran part les conclusions dels estudis pre-
vis (PETITPIERRE & CuaDRAS, 1977). A la
llum d’aquesta recerca multidisciplinaria,
el status taxonomic de T. affinis i de T.
monserratensis, podria interpretar-se com
de subspecies amb uns certs interrogants
derivats de la manca de dades sobre la
probable hibridacio en el laboratori, do-
nada l'abseéncia d’hibrids naturals puix
son formes allopatiques.

d) A les especies d'origen recent, ano-
menades per alguns autors «neospecies»,
es poden discernir les causes més immedia-
tes de la seva diferenciacio perque els can-
vis sén sovint molt petits i afecten només
uns certs nivells d’organitzacio. Es conei-
xen ja alguns exemples de neospecies amb
un grau d’identitat genetica pels alloenzims
equivalent al trobat entre poblacions lo-
cals d’'una mateixa especie, i amb rao es
poden descriure aquestes neospecies com
a homoaloenzimiques (CARSON, 1976).

Dues especies de plantes, Clarkia biloba
i C. lingulata (Onagraceae), son simpatri-
ques en una localitat californiana de la
Sierra Nevada central, on la segona ¢s en-
demica. Les diferencies morfologiques son
evidents en les flors, i també¢ 'analisi cro-
mosomica de les dues especies i dels seus
hibrids demostra una divergencia per tres
reordenacions cromosomiques com a mi-
nim. Contrariament, la distancia genetica
basada en els alloenzims ¢s petita. Les reor-
denacions cromosomiques ocorregudes en
una poblacié periféerica semiaillada de C.
biloba varen ser causa de l'origen de C.
lingulata, i es va produir un canvi en el
tipus de reproduccio, des de la polinitzacio
encreuada de la primera cap a l'autopoli-
nitzacio de la segona, gracies a la qual cosa
s’aconsegui de crear una barrera repro-
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ductora cficag entre totes dues (WHITE,
1978; DoBzHANSKY et al., 1980).

Un altre exemple parescut ¢és el dels
roscgadors americans del genere Thomo-
mys, on s’han descrit nou especies segons
metodes de la sistematica classica. Les di-
ferencies cromosomiques entre elles sén
molt notables, 2n=40-82; fins i tot dins
d'una mateixa «cspecie», T. talpoides, hi
ha almenys vint formes cromosomiques
distintes (2n=40-60), distribuides per les
muntanyes de l'oest nord-america, algunes
de les quals semblen haver arribat al sta-
tus d'especies bessones, a pesar de les es-
casses  diferencies  alloenzimatiques  que
manifesten (NEVo et al., 1974; Nevo, 1982).
Tamb¢ a Thomomys, a I'igual que a Clarkia
i en general als organismes amb baixa ca-
pacitat de dispersio, les reordenacions cro-
mosomiques  han estat probablement el
factor critic primari en ¢l procés de for-
macio de les noves especies.

TAXONOMIA 1 EVOLUCIO
DELS GRUPS TAXONOMICS
SUPERIORS

L'evolucio de la vida sobre la Terra s'ha
realitzat en una llarguissima serie d'inte-
raccions entre els organismes i els seu medi
natural, amb uns resultats absolutament
irrepetibles en ra6 de la complexitat dels
canvis c¢n la direccio i intensitat de la se-
leccio, i en les fluctuacions de les dimen-
sions poblacionals, com a factors evolutius
de la maxima importancia. Les oportuni-
tats per al desenvolupament de la vida en
les primeres ctapes de la historia dels és-
sers vivents a la Terra cren, sens dubte,
radicalment diferents a les actuals. Les
formes arquetipiques de molts dels grans
grups filetics varen aparcixer en els esta-
dis geologics inicials, en el Precambric i
¢l Cambric, fa uns 600 milions d’anys, quan
tots els possibles medis aprofitables per
a la vida eren completament buits d’orga-
nismes amb I'excepeio de bacteris. El grau
progressiu - d’especialitzacio en l'aprofita-
ment de la biosfera es pot correlacionar
amb una complexitat taxonomica creixent
dins cada classe o grup taxonomic supe-
rior d'organismes, fins a arribar a un pe-
riode «climax» de maxima diversitat espe-
cifica, a partir del qual ¢s pot mantenir
una certa estabilitat o seguir un cami a la
inversa fins a arribar en ¢l cas limit a I'ex-
tincio de tot el grup. Quan esdevé aquesta
darrera alternativa, un altre grup, amb al-
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gunes caracteristiques de major eficacia
que l'anterior, comenga un cicle cquiva-
lent, produint-se freqiients fenomens de
convergencia entre organismes d’ambdos
grups. Els 3.500 milions d'anys de vida ter-
restre han fornit un lapse de temps prou
llarg per colonitzar tots els grans habitats
del nostre entorn, per aixo es pot assegu-
rar amb certesa que ara ja no es donen
les condicions adequades per originar nous
models d’organitzacio, nous grups taxono-
mics superiors, probablement per damunt
del nivell de la familia, o potser fins i tot
per damunt del genere.

La classificacio de les categories supe-
riors dels sers vius, des del genere fins al
filum, s’ha de basar en criteris filogencetics,
en relacions de descendencia, per ajustar-
se en el limit als autentics lligams reals
de parentiu. Els diversos taxons en els
quals cs pot desglossar cada grup major
d’organismes suposen successives relacions
de subordinacio d'uns als altres, des de
les caracteristiques més generals dels ta-
xons superiors a les més restringides dels
inferiors, en successives radiacions adap-
tatives de colonitzacions cada vegada més
acurades de la biosfera terrestre. El reco-
neixement dels principals criteris per ca-
racteritzar els grans grups d'organismes
¢s feina dels especialistes en Anatomia o
Fisiologia comparades, zoolegs o botanics,
pero no, per exemple, de biolegs dedicats
a la Genetica o a la Bioquimica. Un meto-
de aproximatiu adient per assolir una clas-
sificacio filogenctica ¢s el cladisme, segons
el qual ecls organismes s’ordenen i estruc-
turen d'acord amb el punt més recent del
seu procés de divergencia (HENNIG, 1966).
En aquest sentit, ¢ls metodes usuals a la
Genetica moderna tenen bastant a dir per
arribar a un detall molt més exacte de les
relacions filogenctiques entre les catego-
ries taxonomiques immediates a l'especie,
com son els generes, tribus, subfamilies i
families.

L'estudi comparatiu de la composicio en
aminoacids de proteines homologues amb
una perspectiva evolucionista, ¢s va iniciar
per ZUCKERKANDL & PAULING (1965) en un
treball pioner dedicat a les globines de di-
verses especies de mamifers. Com més
gran cra ¢l parentiu entre dues especies
major cra la semblanca en 'estructura pri-
maria de les proteines homologues. Les ta-
xes de substitucio d’aminoacids durant I'e-
volucio d'unes proteines homologues po-
den variar considerablement segons cada



classe, pero en tots els casos es pot demos-
trar un canvi regular i uniforme en el
transcurs de l'evolucio. L'acumulacio gra-
dual i continua d’aquestes mutacions cau-
sa de les substitucions d’aminoacids, ha
fet pensar a diversos cientifics en 'existen-
cia d'un «rellotge molecular», capag de
registrar amb summa precisio, no tan sols
el grau de divergencia interspecifica, sind
tamb¢ el moment de la separacio de ta-
xons estretament emparentats com les es-
pecies o generes de qualsevol grup d'orga-
nismes. Les estimacions de velocitats d’e-
volucio molecular han de fonamentar-se en
dades paleontologiques; son, doncs, facti-
bles unicament en aquells grups amb un
bon registre fossil.

Per explicar la considerable extensio dels
polimorfismes enzimatics en quasi tots els
organismes analitzats, s’ha suggerit que
cren nomes dependents de la mutacio 1 de
la fixacio aleatoria de cada variant per efec-
te de la deriva gencetica en poblacions poc
nombroscs, sense cap influencia de la se-
leccio natural perque totes aquestes va-
riants scerien selectivament neutres o quasi
neutres (KiMura, 1968; KING & JUKES,
1969). Aquesta pretesa evolucio «no-darwi-
niana» ha estat durament criticada per bas-
tants autors, i almenys pel que fa referen-
cia a certs enzims s’han provat inqliestio-
nablement diferencies de valor selectiu en-
tre les distintes formes alleliques. No obs-
tant aixo, la teoria del rellotge molecular
s‘accepta generalment, perd contrastada
amb les dades provinents d’altres camps
de la Biologia evolutiva. Alguns tipus de
proteines relativament ben estudiades, com
cls citocroms ¢, han permes de construir
arbres filogenetics basats en les distancies
mutacionals com a mitjanes de les sumes
de totes les mutacions en les linies de des-
cendencia  des de l'avantpassat comu
(Frrcrt & MarcoriasH, 1967). Convé, em-
pero, examinar diverses classes de protei-
nes per estimar distancies moleculars de
forma conjunta i, si ¢s possible, computa-
ritzada (DAY H OFF, 1969).

A part de les proteines, també s’han ela-
borat relacions filogenetiques respecte a
les homologies entre acids nucleics d'igual
funcio, com els ARNs ribosomics o els
ADNs mitocondrials. En un futur imme-
diat, cal suposar un fort increment d’a-
quest metode d’analisi directa de l'evolu-
cio molecular, per l'extensio dels experi-
ments de l'enginyeria genetica utilitzant
la clonacio d’ADNs homolegs, i I'ts gene-

ral de les tecniques recents de seqliencia-
cio dels acids nucleics.

Fins fa pocs anvs, l'origen dels taxons
superiors s'atribuia als mateixos processos
de divergencia comuns a la formacio de
les noves especies; no es distingia qualita-
tivament la manera com apareixia, per
exemple, una especie o una familia, sols
variava la quantitat de mutacions acumu-
lades gradualment i uniformement en un
cas o cn l'altre. Aquesta perspectiva gra-
dualista de l'evolucio ha estat contestada
els darrers anys per alguns paleontolegs,
promotors de les teories puntualistes o,
meés propiament, dels equilibris interrom-
puts. Per ells el mode més frequient d’evo-
lucio seria el d’intercalar-se llargs perio-
des sense a penes canvis morfologics, pe-
riodes d’estasi, amb altres periodes curts,
de canvis morfologics molt pronunciats i
rapids, durant els quals es produien mo-
dificacions genctiques drastiques en els
sistemes reguladors, i d’aqui el sorgiment
dels taxons superiors (ELDREDGE & GoulLp,
1972). Els evolucionistes dins la més pura
ortodoxia neodarwinista de la teoria sin-
tetica, tot 1 acceptant ja una separacio en-
tre macro i microevolucio per entendre
com es formen respectivament els grans
grups taxonomics i les especies, discrepen,
pero, en les suposades causes de la ma-
croevolucio, i neguen també la hipotesi
dels equilibris interromputs. Aquests po-
den interpretar-se d'una manera més cor-
recta, segons ells, per simples canvis en les
velocitats d’evolucio dintre cada linia fileti-
ca (STEBBINS & Avara, 1981; WRiGH T, 1982).
La polemica sobre l'origen dels taxons su-
periors no €s en absolut closa, en particu-
lar resta encara per provar ¢l paper de les
reordenacions del genoma com a sistema
generador de canvis en els patrons de re-
gulacio morfogenetica. Malgrat l'actual re-
naixenga dels estudis sobre sistematica i
evolucio, no és de preveure una resposta
conclusiva a curt termini sobre aquest di-
lema; tanmateix, el seu plantejament ser-
veix i servira d’espero per a estimular no-
ves recerques. Citant MAYR (1969), «¢s tan
legitim l'estudi d’allo que tenen en comu
tots els organismes (molt d'aixo ¢s la fisi-
ca i quimica dels organismes), com l'estu-
di de les caracteristiques uniques de ta-
xons de tots els nivells fins a l'especie».
Amb aquesta idea s’han de formar les no-
ves generacions de taxonoms, defugint tot
complex d’inferioritat davant d’altres es-
pecialistes.
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