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Resumen del articulo

LUCA no es un fosil, la primera vida ni un organismo solitario. Es la tilltima poblacion ancestral
compartida por todos los linajes celulares supervivientes, reconstruida desde descendientes
moleculares. E1 ARN ribosomico reveld primero la division profunda entre bacterias y arqueas;
duplicaciones génicas antiguas ayudaron a enraizarla. La gendmica comparada mostro después un
nticleo universal pequefio y dominado por traduccion, mientras pérdida génica y transferencia
horizontal complicaban retratos mayores. La transferencia también sirve de evidencia al restringir
orden relativo. Andlisis recientes combinan drboles génicos reconciliados, genomas ancestrales
probabilisticos, fosiles microbianos, registros isotdpicos y relojes moleculares relajados. Una
reconstruccion de 2024 situa a LUCA cerca de hace 4.200 millones de afios e infiere un organismo de
grado procariotay ecoldgico con unas 2.600 proteinas. Esos detalles dependen de modelos. La
ascendencia comun es robusta; genoma, membrana, metabolismo, habitat y edad exactos de LUCA
son interpretaciones estratificadas.

En 60 segundos
LUCA significa ultimo ancestro comun universal. «Ultimo» importa: pudo existir vida anterior,
intercambiar genes o desaparecer. «Ancestro comun» significa una poblacion genealdgica inferida
desde descendientes, no un individuo fosilizado. La reconstruccion empieza con maquinaria molecular
compartida. EL ARN ribosomico dividio profundamente la vida celular en bacterias y arqueas; genes
duplicados antes de esa separacion aportaron direccion a la raiz. Los genes universales, sobre todo de
traduccion, revelan sistemas heredados, pero una interseccion estricta pierde genes eliminados
después. Aceptar cada gen interdominio incluye transferencias posteriores. Métodos modernos
reconcilian miles de historias génicas con marcos de especies y modelan ganancia, pérdida y
transferencia. La transferencia horizontal no es solo ruido: donante y receptor imponen cronologia
relativa. Las fechas absolutas requieren modelos de tasas y calibraciones geoldgicas. En 2024,
duplicaciones pre-LUCA con nodos vinculados produjeron una edad cercana a 4,2 Gay un genoma
probabilistico de al menos 2,5 Mb, unas 2.600 proteinas. También sugirieron acetogénesis, ecologia e
inmunidad temprana. Son interpretaciones actuales, no observaciones. La membrana quedo sin
resolver y otros métodos recuperan contenido ancestral distinto.

Por qué importa esta pregunta

LUCA suele ilustrarse como si los cientificos hubieran encontrado su célula y secuenciado su genoma.

En realidad, cada rasgo procede de una inferencia distinta y tiene un modo de fallo distinto. La
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ascendencia comun puede ser solida mientras una ruta metabdlica sigue discutible; un reloj puede ser
matemdticamente preciso y depender de calibraciones interpretativas. Seguir la reconstruccion paso
a paso muestra como los genomas se vuelven instrumentos historicos. También impide que un dibujo
atractivo oculte el logro central: extraer una poblacién ancestral acotada tras miles de millones de
afios de mutacion, pérdida, transferencia y extincion.

1. Un ancestro definido por sus descendientes

La pregunta

Nada llamado LUCA fue excavado. El nombre identifica la poblacion ancestral mds reciente de la que
descienden todos los linajes celulares supervivientes. Su existencia se infiere hacia atrds desde
relaciones entre moléculas vivas, y cada rasgo fisico exige un argumento adicional.

Un ancestro comun se define por descendientes. Si seguimos hacia atras dos linajes vivos, sus
ramas acaban encontrandose; al ampliar la muestra a toda vida celular, el ultimo encuentro
compartido es LUCA. Douglas Theobald compar6 modelos de ascendencia comun y separada para
proteinas conservadas y hallo apoyo abrumador a la ascendencia comun universal en los
organismos muestreados.[6] La prueba concierne a linajes supervivientes del conjunto. No cuenta
cada intento de vida anterior.

La palabra ultimo evita un error comun. LUCA no tiene que ser el primer replicador, protocélula o
célula. Poblaciones anteriores pudieron inventar partes de la traduccion, intercambiarlas y no
dejar descendientes independientes. Carl Woese describié una fase comunal de progenotes donde
intercambio genético y acoplamiento genotipo-fenotipo inmaduro precedieron a linajes modernos.
[7,8] Esa interpretacidon no es necesaria para la ascendencia comun, pero explica por qué el ultimo
ancestro compartido contiene ya una prehistoria larga. También recuerda que la genealogia
reconstruida puede empezar mucho después que la evolucion que hizo posible su maquinaria.

LUCA tampoco tuvo que ser una célula genéticamente uniforme. Un ancestro de especie suele ser
una poblacion con variacion, nacimientos, muertes e intercambio. La poblacion ancestral pudo
ocupar varios habitats conectados y conservar continuidad suficiente para originar después lineas
bacterianas y arqueanas. Llamarla punto en un diagrama comprime la poblacién en un nodo. La
compresion es util; confundir el nodo con un individuo no.

Los rasgos compartidos son pistas, no posesiones automaticas. Si bacterias y arqueas portan
proteinas ribosomicas homadlogas, la explicacion simple puede ser herencia del ancestro comun.
Un gen también puede desaparecer en muchos descendientes o cruzar después entre dominios. La
presencia a ambos lados se filtra mediante arboles génicos y modelos de duplicacion, pérdida y
transferencia.[9,10,15] LUCA no surge listando todo lo presente en dos células modernas y tomando
la interseccion.

La reconstruccion tiene capas. La semejanza de secuencia apoya homologia; homologos alineados
apoyan arboles génicos; estos se reconcilian con un marco celular; modelos ancestrales asignan
probabilidades a genes y rasgos; relojes moleculares afiaden tasas y calibraciones para estimar
tiempo.[14,18,23] Cada capa conserva incertidumbre de la anterior. Una célula dibujada al final
nunca debe parecer mas observada que la cadena que la produjo.
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En qué punto estamos

LUCA empieza como relacién, no como retrato de organismo. La ascendencia comun universal
identifica una poblacion ancestral compartida y deja cuerpo, hdbitat y fecha para inferencias
posteriores. El primer mapa decisivo llego de una molécula que ningun paleontdlogo excavo: el ARN
ribosémico, cuya secuencia conservada revelo una division mds profunda que las apariencias
microbianas.

2. El ARN ribosémico revel6 la division profunda

Los microbios se agruparon antes sobre todo por forma, tincién, metabolismo y presencia de
nucleo. Esas propiedades siguen siendo utiles, pero parientes lejanos convergen en formas
similares y parientes proximos cambian metabolismo. Carl Woese eligio ARN ribosémico porque
todo organismo celular traduce proteinas, los ribosomas contienen regiones conservadas y
variables, y diferencias de secuencia acumulan historia durante lapsos enormes.

En 1977 Woese y George Fox compararon caracteristicas de secuencias de ARN ribosémico y
vieron que los metandgenos no eran una rama extrafia de bacterias ordinarias. Representaban un
linaje profundo, llamado entonces arqueobacterias.[1] La conclusion reorganizd la biologia porque
una diferencia oculta en ribosomas resultdé mas antigua que muchos rasgos visibles. Pocos
organismos y catalogos parciales hacian modesto el analisis original, pero secuencias posteriores
confirmaron la divisién central.

Woese, Otto Kandler y Mark Wheelis formalizaron bacterias, arqueas y eucariotas como tres
dominios en 1990.[2] El diagrama cambi6 después. La propuesta eocito y genomas arqueanos
Asgard apoyan una relacion proxima o anidada entre eucariotas y arqueas, no tres tallos primarios
igualmente independientes.[20,27,28] La revision cambia la posicion de los eucariotas. No reune
arqueas y bacterias ni borra el descubrimiento molecular original. Es una revision de la topologia
profunda, no una anulacion de los datos que obligaron a reconocer a las arqueas.

Un arbol de secuencias no surge contando discrepancias. Los investigadores alinean posiciones
homologas y eligen modelos de sustitucion, variacion de tasas y composicion. Sitios rapidos borran
sefial antigua; linajes no relacionados convergen en composicion; un mal alineamiento inventa
semejanza. La filogendmica moderna usa muchos marcadores y modelos heterogéneos entre sitios.
[19-21] Mas genes aportan informacion solo si sus historias y errores no se tratan ciegamente
como idénticos.

El ARN ribosémico y genes conservados de traduccidn establecen un marco potente sin raiz. Un
arbol no enraizado dice qué ramas conectan, no por déonde entra el tiempo. Girarlo en la pagina
mantiene relaciones. Para afirmar que un linaje divergié antes o cartografiar rasgos en LUCA hace
falta una raiz. Ningun grupo celular vivo queda fuera de todas las células, asi que la raiz universal
tuvo que fabricarse con sucesos anteriores a la propia separacion.

En qué punto estamos
Las comparaciones ribosomicas establecieron parentesco profundo y division bacterias—arqueas, pero
faltaba direccion. La solucion fue elegante: hallar genes duplicados antes de LUCA y usar cada copia
como grupo externo de su pareja. La maniobra convierte un suceso anterior a la poblacion ancestral
en una flecha que atraviesa el arbol universal.
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3. Laraiz procede de duplicaciones mas antiguas

La pregunta

Para enraizar un drbol familiar, los bidlogos comparan normalmente un pariente situado fuera. La
ascendencia celular universal contiene toda célula conocida, asi que su grupo externo no puede ser
otra célula. Una duplicacion antigua crea la comparacion desde dentro.

Supongamos que un gen ancestral se duplico en copias A y B antes de divergir bacterias y arqueas.
Después, ambos dominios heredaron descendientes de ambas copias. Las secuencias A forman una
familia y las B otra. Como la separacion A-B es anterior a la de especies, la familia B enraiza el
arbol de A y viceversa. La logica solo es solida si la duplicacion es realmente antigua y las copias no
se redistribuyeron después de modo engafioso.

Naoyuki Iwabe y colegas aplicaron la estrategia a factores de elongacion duplicados y proteinas
relacionadas con ATPasas en 1989. Sus arboles de paralogos situaron la raiz entre bacterias y una
rama que unia arqueas con eucariotas.[3] El resultado aporto direccion que la semejanza
ribosémica sola no daba y apoy6 una relacion arqueas—eucariotas antes de la era genémica. E1
alineamiento entre paralogos antiguos y el muestreo escaso eran limitaciones importantes.

Johann Peter Gogarten y colegas analizaron independientemente las dos familias relacionadas de
ATPasas, representadas por enzimas tipo vacuolar y tipo F.[4] Recuperaron la misma raiz general.
James Brown y W. Ford Doolittle usaron después duplicaciones antiguas de aminoacil-ARNt
sintetasas.[5] El acuerdo entre duplicaciones independientes importa porque cada familia génica
puede portar problemas propios de transferencia, tasas y divergencia funcional.

El enraizamiento por paralogos no es un sello automatico de verdad. Una duplicacion situada al
lado equivocado de LUCA invierte la 16gica. Pérdidas ocultas dejan muestras engafiosas;
transferencia horizontal mueve una copia; ramas largas se atraen. Gregory Fournier y Gogarten
revisaron la raiz ribosémica con modelos explicitos y sefiales antiguas distintas.[23] Los analisis
modernos prueban varias familias, muestras y modelos, en vez de declarar decisiva una enzima.

Raiz y ascendencia comun deben permanecer separadas. La comparacion de Theobald apoya una
ascendencia para las proteinas conservadas probadas aunque se discuta la direccion mas
profunda.[6] La raiz afecta al orden de divergencias y al estado asignado a LUCA. No convierte
magquinaria de traduccion compartida en invenciones independientes. Incertidumbre en una
flecha del arbol no es incertidumbre sobre la existencia de sefial hereditaria arborea.

En qué punto estamos
Las duplicaciones antiguas orientan la separacion profunda, pero no reconstruyen un genoma. Para
inferir el contenido de LUCA se pregunta qué familias cruzan la division 'y como llegaron. La
respuesta estricta —un gen presente en todas partes— es sorprendentemente pequeria. La realista
debe recuperar pérdidas sin confundir transferencias posteriores con herencia ancestral.

4. El nacleo universal es pequeno y sesgado

Tomemos la interseccion de genes de cada célula secuenciada: los supervivientes se concentran en
traduccion, proteinas ribosdémicas, procesamiento de ARN y componentes que conectan codones
con aminodcidos. J. Kirk Harris y colegas hallaron un nucleo genético pequefio para el ancestro
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universal, dominado por procesamiento de informacién.[15] El resultado identifica maquinaria
extraordinariamente persistente. No es el genoma completo de LUCA, porque presencia universal
es una exigencia mas dura que presencia ancestral.

La pérdida génica encoge la interseccidn al crecer el muestreo. Un parasito o simbionte descarta
genes biosintéticos porque el huésped aporta productos. Robert Charlebois y Doolittle llamaron a la
respuesta estadistica «rescatar el nucleo de la extincion»: permitir pérdidas plausibles en vez de
exigir que cada genoma moderno retenga cada gen antiguo.[17] El rescate introduce supuestos.
Poca pérdida hace diminuto a LUCA; demasiada lo vuelve duefio improbable de casi todo.

La transferencia horizontal empuja al lado opuesto. Un gen metaboélico presente en ciertas
bacterias y arqueas puede ser antiguo o cruzar después el limite. Boris Mirkin y colegas
formalizaron escenarios de ganancia y pérdida para historias gendmicas; reconciliaciones
posteriores afiadieron duplicaciones y transferencias.[18] Cada suceso tiene coste o probabilidad.
Una lista ancestral de genes es una historia elegida por modelo, no una capa visible comun a todos
los genomas.

Genes minimos y ancestrales responden preguntas distintas. Arcady Mushegian y Eugene Koonin
compararon genomas bacterianos completos para derivar un conjunto minimo candidato para
vida celular.[16] Una célula moderna puede necesitar reparacion o membrana recientes; un gen
ancestral se vuelve prescindible tras reemplazar una ruta. Medios ricos y dependencia del huésped
cambian esencialidad. Un descendiente minimo no se vuelve LUCA al eliminarle suficientes genes.

El nucleo estricto esta sesgado hacia sistemas resistentes a reemplazo y transferencia. La
traduccion se conserva en parte porque sus muchos componentes interactuantes dificultan
sustituirla por completo. Las rutas metabolicas son modulares y moviles. Una reconstruccion solo
del nucleo dibuja a LUCA rico en procesamiento de informacion pero incapaz de alimentarse.
[13,14] Métodos probabilisticos y atentos a transferencias restauran metabolismo, comprando
completitud con supuestos adicionales.

En qué punto estamos

El nucleo universal es evidencia genuina y censo incompleto. La pérdida oculta genes ancestrales; la
transferencia los imita; la persistencia favorece traduccion sobre metabolismo. La complicacion no
termina la reconstruccion. Cambia la unidad de evidencia desde un gen compartido hacia su historia y
convierte el intercambio horizontal en un bosque que a veces restringe el drbol.

5. Los genes forman un bosque alrededor del arbol

La pregunta

Un gen que salta entre linajes rompe su genealogia vertical simple. Pero un salto dirigido también
afirma que donante y receptor coexistieron en un orden concreto. Reconciliada con cuidado, la
violacion se convierte en restriccion historica.

Los genomas procariotas son mosaicos. Genes de resistencia, metabolismo y adaptacion ecoldgica
cruzan linajes por transformacion, virus y elementos moviles. Doolittle sostuvo en 1999 que
ningun arbol unico representa las historias de todos los genes como si los genomas fueran linajes
sellados.[9] La afirmacion se exagerd a veces como «no hay arbol». Un bosque de arboles

discordantes puede coexistir con un esqueleto estadistico en sistemas mas verticales.
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Los métodos de arbol de especies modelan ahora la discordancia. Sophie Abby y colegas
compararon arboles celulares candidatos reconciliando transferencias laterales y vieron que los
patrones de transferencia podian apoyar un arbol, no solo corromperlo.[10] Una transferencia
propuesta conecta ramas contemporaneas. Una topologia que exige sucesos imposibles o
innecesariamente complejos puntua peor. El método no vuelve cierta cada transferencia; usa su
coherencia colectiva.

Las transferencias también contienen cronologia relativa. Si el linaje A don6 un gen a B, la rama
donante existia antes o durante el suceso receptor. Adridn Davin y colegas usaron muchas
restricciones asi para ordenar ramas del arbol de la vida.[11] John Wolfe y Gregory Fournier
aplicaron logica relacionada a la metanogénesis y restringieron cuando existian linajes
productores de metano.[12] El orden relativo precede a un calendario absoluto.

El &rbol temprano fue probablemente menos rigido que las ramas de manual. Woese propuso una
fase comunal con amplio intercambio de innovaciones, y Kalin Vetsigian, Woese y Nigel Goldenfeld
modelaron convergencia del cddigo genético impulsada por intercambio.[7,29] Son
interpretaciones y modelos, no un registro recuperado de trafico. Explican cémo la evolucion
colectiva estabiliza sistemas compartidos antes de que los linajes ganen coherencia vertical.

La mejor imagen actual no es un arbol inmaculado ni una red indiferenciada. Genes de traduccion,
contenido génico, duplicaciones antiguas y reconciliacion de transferencias conservan cantidades
distintas de sefial vertical.[10,19-21] Un arbol resume descendencia celular mientras aristas
transversales registran genes adquiridos. LUCA representa una poblacion ancestral dentro de
historia reticulada. Su genoma depende de decidir qué aristas descienden por el nodo y cudles
cruzan después.

En qué punto estamos

La transferencia vuelve mosaicos los genomas tempranos, pero también aporta orden y prueba
drboles. Tras reconciliar historias génicas se plantea una pregunta mds ambiciosa: ¢ qué quimica
realizaba la poblacion ancestral? La respuesta no se lee solo de presencia universal. Se reconstruye
ruta a ruta, con la ecologia moderna informando —nunca recordando directamente— el pasado.

6. El metabolismo se reconstruye, no se recuerda

Una ruta metabolica es mas que un gen homologo. Sus enzimas necesitan funciones, sustratos,
cofactores y contexto compatibles. Los descendientes reemplazan pasos, invierten direccion o
reclutan una proteina para otra tarea. Los reconstructores forman familias, infieren arboles, los
reconcilian con linajes y evaluan si suficientes componentes ancestrales forman una ruta
coherente. El resultado es fisiologia ponderada por probabilidades, no un fésil metabdlico intacto
dentro de cada célula.

Madeline Weiss y colegas buscaron entre 6,1 millones de genes procariotas agrupados en 286.514
conjuntos. Solo 355 familias —cerca del 0,1 por ciento— cumplieron sus criterios filogenéticos para
LUCA.[13] Desde funciones y cofactores infirieron un ancestro anaerobio, dependiente de
hidrégeno, fijador de carbono y nitrégeno, termofilo y rico en quimica de hierro-azufre y metales.
La selectividad hizo defendible la lista; asociaciones ecoldogicas modernas ayudaron todavia a
convertir genes en habitat.
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La ruta de Wood-Ljungdahl se volvid central en ese retrato. Acetégenos y metandgenos modernos
usan rutas relacionadas para fijar dioxido de carbono con hidrégeno mediante enzimas ricas en
metales. Su economia energética encaja con modelos hidrotermales.[13,25] Pero una distribucion
actual refleja herencia, pérdida y transferencia, y una ruta ensamblada desde piezas inferidas
quiza no operaba en la direccion moderna. La plausibilidad antigua es mads fuerte que la prueba
historica exclusiva.

Las membranas exponen un vacio persistente. Bacterias y arqueas usan estereoquimica, cadenas y
enlaces lipidicos distintos. La reconstruccién de 2024 recupero aparato celular basico y enzimas
asociadas con ambos tipos, pero no identificé de modo concluyente la membrana de LUCA.[14]
Escenarios rivales invocan lipidos mixtos, reemplazo posterior o divergencia temprana.[26] Un
metabolismo ricamente reconstruido puede habitar una frontera no resuelta.

Los métodos discrepan por razones de principio. Un nucleo estricto minimiza asignaciones falsas
pero pierde genes eliminados. Un modelo de presencia y ausencia restaura pérdidas probables,
quizd empujando ganancias demasiado atras. Reconciliar drboles distingue transferencia,
duplicacion y pérdida, aunque los arboles antiguos son ruidosos.[13-15,18] La respuesta no es
elegir el retrato mas detallado, sino etiquetar qué rasgos reaparecen entre métodos y cudles
dependen de uno.

En qué punto estamos

El metabolismo ancestral emerge de historias reconciliadas e interpretacion funcional, asi que la
confianza varia por rasgo. La traduccion es mas firme que la termofilia; la maquinaria celular, mds
que una membrana. Falta fechar la fisiologia. Para poner LUCA en calendario, la divergencia debe
convertirse en tiempo con tasas variables y rocas que calibran sin nombrarlo directamente.

7. Los relojes moleculares necesitan anclas geoldgicas

La pregunta

Ninguna muestra de LUCA entré en un espectréometro de masas. Un reloj molecular estima su edad
combinando cambio de secuencia, un modelo de tasas evolutivas variables y restricciones fechadas
desde fosiles, isétopos o sucesos geologicos en otras partes del drbol.

El reloj molecular mas simple imagina sustituciones acumuladas a tasa estable. Durante miles de
millones de afios, genes y linajes aceleran, frenan, se saturan y cambian restricciones. Los relojes
relajados permiten variar tasas bajo distribuciones especificadas. Aun necesitan calibraciéon: un
fosil asignado a una rama, una sefial isotdpica ligada a metabolismo o un suceso geoldgico que
limite un linaje. La precision matematica interna no vuelve directa una calibracion incierta.

Las calibraciones microbianas son especialmente dificiles. Un estromatolito establece vida sin
identificar un grupo corona; un is6topo de metano sefiala un proceso sin nombrar organismo; una
forma celular rara vez ofrece anatomia diagnostica. Holly Betts y colegas integraron evidencia
genomica y f6sil en un reloj relajado de vida temprana, mostrando alcance y dependencia.[22]
Mover una calibracion o su posicion filogenética mueve edades posteriores.

Las duplicaciones antiguas aportan otra vez palanca. La misma duplicacion pre-LUCA produce
divergencias correspondientes en dos arboles de paralogos. Edmund Moody y colegas vincularon

esos nodos espejo para asignarles distribuciones temporales compartidas.[14] Usaron cinco
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paralogos pre-LUCA, calibraciones fosiles e isotdpicas y relojes alternativos. Vincular nodos afiade
informacion si genes duplicados y divergencias correspondientes estdn bien identificados.

Su analisis principal situ6 a LUCA cerca de hace 4.200 millones de afios, con intervalo publicado de
4,09-4,33 Ga.[14] Es mucho antes que las comunidades fésiles aceptadas y deja poco tiempo tras
formarse la Tierra. No es una roca fechada con el cumpleafios de LUCA. El intervalo depende de
alineamientos, raiz, duplicaciones, tasas, calibraciones y reloj; la incertidumbre entre estructuras
alternativas puede superar la banda posterior impresa.

Las transferencias afiaden restricciones relativas. Davin y colegas usaron orden donante-receptor
para fechar el drbol, y Wolfe y Fournier aplicaron esa l6gica a metandgenos.[11,12] Un reloj
combina antes—-después con calibraciones absolutas. Donantes extintos ocultos o direccion erronea
engafian. Una fecha responsable de LUCA viaja con intervalo, calibraciones, raiz, familia de reloj y
pruebas de sensibilidad, no como cifra aislada.

En qué punto estamos

Los relojes no descubren una fecha escondida en secuencias; negocian entre cambio molecular, anclas
geoldgicas y modelos de tasa. La estimacion de 4,2 Ga es potente porque su maquinaria puede
inspeccionarse. El mismo andlisis produjo el retrato reciente mds detallado de LUCA, cuya resolucion
exige separar probabilidad posterior y hecho observado.

8. Un retrato detallado sigue siendo un modelo

Moody y colegas reconstruyeron para LUCA un genoma de al menos 2,5 megabases, con intervalo
publicado de 2,49-2,99 Mb y unas 2.600 proteinas codificadas.[14] Se parece a muchos procariotas
modernos y supera ampliamente un nucleo universal estricto. La diferencia procede del método: la
reconciliacion probabilistica permite que genes ancestrales se perdieran o transfirieran después.
El detalle se gana modelando historias, no descubriendo mas genes universales.

El organismo reconstruido era anaerobio y acetogeno, usaba la ruta de Wood-Ljungdahl y estaba
integrado en un ecosistema cuyos subproductos sostenian otros organismos.[14] No era una
primera célula solitaria. El analisis también asigné componentes de un sistema temprano parecido
a CRISPR-Cas. Cas1 y Cas2 no aparecieron, por lo que el sistema propuesto difiere de un aparato
adaptativo moderno completo. La continuidad funcional durante cuatro mil millones de afios sigue
siendo inferencia.

Algunos rasgos eran mas firmes que otros. El andlisis apoyaba traduccion, maquinaria energética
de membrana, direccionamiento de proteinas y organizacion celular de grado procariota. No
determind concluyentemente la membrana.[14,26] Cada familia inferida tenia probabilidades
posteriores distintas. Comprimirlas en una ilustracion hace que ribosomas, acetogénesis,
inmunidad y contorno fosfolipidico parezcan igual de ciertos cuando no lo son.

Un LUCA complejo no vuelve complejo por definicidon el origen de la vida. Significa que hubo
evolucion sustancial antes del ultimo ancestro de los linajes supervivientes. Poblaciones anteriores
pudieron ser mas simples, comunales y dependientes de geoquimica.[7,24,30,31] La hipotesis de
Patrick Forterre sobre dominios impulsados por virus es un ejemplo especifico y no consensuado.
[30] Las rutas rivales pertenecen al espacio anterior y circundante a LUCA, no al resultado
establecido de ascendencia comun.
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La reconstruccion funciona cuando se lee por capas. La ascendencia comun universal es robusta.
El marco bacterias—arqueas y un ancestro rico en traduccion estan bien apoyados. Tamafio
genomico, edad exacta y complejidad amplia son estimaciones actuales basadas en modelos. Rutas,
héabitat, temperatura, inmunidad y membrana reciben apoyo diferente.[6,13,14,24,31] LUCA no es
fotografia. Es una sintesis auditable cuyas discrepancias muestran donde futuros genomas,
modelos y bioquimica ancestral cambiardn la imagen.

En qué punto estamos

LUCA es una de las reconstrucciones mds ambiciosas de la ciencia: una poblacion inferida desde
descendientes moleculares tras miles de millones de afios de pérdida e intercambio. Su rasgo mds
fuerte no es un rostro, sino una cadena de inferencia visible. El articulo siguiente sigue la realidad
dominante de la historia vital: el planeta microbiano de descendientes bacterianos y arqueanos.

Lo que sabemos y como lo sabemos

e Los datos moleculares conservados apoyan con fuerza la ascendencia comun universal de
linajes celulares actuales.[1,2,6]

e Duplicaciones génicas antiguas enraizan la division celular profunda sin un grupo externo
celular.[3-5]

e Elnucleo génico universal estricto es pequerfio y esta muy enriquecido en traduccion y
procesamiento de informacion.[15-17]

e La transferencia horizontal crea historias discordantes, pero también restringe drboles y
cronologia relativa.[9-12]

e Lareconstruccion probabilistica reciente apoya un LUCA procariota y ecoldgico, dejando la
membrana sin resolver.[14,26]

Lo que todavia no sabemos

e Ladiversidad genética, estructura poblacional y cantidad de intercambio dentro de la
poblacion ancestral de LUCA.

e Qué genes inferidos se heredaron verticalmente por LUCA y cudles llegaron mediante
transferencia horizontal profunda.

e Lacomposicion exacta de membrana, temperatura, hdbitat y dependencia geoquimica de
LUCA.

e (Cudnta incertidumbre queda fuera de intervalos publicados porque no se promediaron raices,
calibraciones y modelos alternativos.

e Laduracion y organizacion de la evolucion celular entre las primeras células y LUCA.

Qué podria hacernos cambiar de opinion

e Reconstrucciones ancestrales independientes que converjan en genes y funciones bajo modelos
distintos de transferencia y pérdida.

e Resurreccidn experimental de proteinas antiguas que confirme o refute sustratos,
temperaturas y funciones de rutas inferidas.

e Nuevos genomas de ramas profundas que alteren raices bacterianas o arqueanas y marcadores
conservados.
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e Mejores calibraciones microbianas con posicion filogenética segura y relojes moleculares
promediados entre modelos.

e Una historia de biosintesis de membrana que resuelva si LUCA uso0 lipidos bacterianos,
arqueanos, mixtos o reemplazados.

Si solo recuerdas una cosa

LUCA es una poblacion ancestral reconstruida, no la primera vida ni un fosil. La ascendencia comun
es robusta; genoma, metabolismo, habitat y edad de unos 4,2 Ga siguen siendo interpretaciones
estratificadas.

Articulos relacionados

e QTC-022 — Las primeras células que nunca vimos
e (QTC-024 — El planeta microbiano
e (QTC-027 — De la informacidn a la herencia: arbol, red y virus
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