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Resumen

El objeto de este articulo es reflexionar acerca de las dimensiones conceptuales y los
dispositivos que se ponen en marcha en la estructura de las promesas tecnocientificas en
contextos de sociedades periféricas, en contraste con lo que ocurre en los paises centrales.
Para ello, luego de presentar los elementos que conforman la estructura de las promesas,
considero el caso de la enfermedad de Chagas a lo largo de un siglo. Analizo, primero, el
modo de construccidon original de la cuestidn a comienzos del siglo XX, y luego su
formulaciéon mas moderna, a comienzos del siglo XXI, el Proyecto Secuenciamiento del
Genoma del T. Cruzi (agente causal de la enfermedad de Chagas), asociado al uso de big
data y junto con los nuevos modos de produccion de conocimiento. Un aspecto particular
del desarrollo refiere al modo en el cual campos cientificos emergentes y promesas
tecnocientificas se co-producen y, por lo tanto, se legitiman mutuamente. Finalmente,
analizo lo que se muestra y lo que se oculta en el desarrollo de las promesas tecnocientificas
en contextos no hegemonicos.

1. Introduccién

La humanidad vive una situacién inédita: la mayor parte del mundo ha sido invadida por
un virus, situacion que no es enteramente novedosa (abundan los textos sobre antecedentes
de pandemias) pero si lo es en la era actual de la globalizacién, y el modo en que se
expandio en pocas semanas. Casi de inmediato comenzaron a dispararse diversas acciones
simultaneas, cada una abriendo grandes puertas al debate: negacion de la enfermedad,
acciones mas o menos coercitivas de los gobiernos, movilizacion y alerta de los sistemas
de salud, amenaza a la geopolitica y a las economias y, por supuesto, movilizaciéon masiva
de las tecnociencias, como recurso ultimo frente al panico o al escepticismo de una vasta
red de actores sociales. Haciéndose eco de ese recurso, diversos sistemas, instituciones y
actores formularon rapidamente diversas promesas, como la pronta identificacion del virus,
el secuenciamiento de su ADN, la obtencion de kits de diagndstico, nuevos tratamientos y,
como frutilla del postre, la ansiada vacuna, que en plazos dificilmente imaginables poco
tiempo antes, paso de “proyecto tecnocientifico” a “producto de uso masivo”.

Es cierto que el desarrollo cientifico siempre ha funcionado bajo la estructura de promesas
que, en su modo de formulacion, sus modulaciones, las caracteristicas de sus actores, y las
condiciones de su produccion y cumplimiento (o no), fueron cambiando a lo largo del
tiempo.

T. Mormann, en un numero especial de la revista Centaurus dedicado precisamente a las
promesas, sefiala que éstas cumplen un papel importante no sélo en la vida cotidiana, sino
también en la ciencia moderna. Incluso, uno podria decir que son esenciales para la ciencia,



ya que sin hacer ciertas promesas, dificilmente obtendra el apoyo social necesario para
llevar a cabo su investigacion (sea la promesa mundana de que ayudara a construir nuevos
dispositivos tecnoldgicos ttiles, o la promesa general pseudo-religiosa de que esta ciencia
har4 una contribucion esencial a encontrar la "verdad que nos hara libres") (Mormann,
2017: 189-90). En términos empiricos, autores como Latour y sus trabajos sobre Pasteur
(1983, 1984), ya mostraron hace varias décadas que la ecuacion podia invertirse: no solo
la ciencia puede ser movilizada por diversos actores, sino que también los propios
cientificos pueden movilizar a otros agentes para dotar de valor de verdad a sus
proposiciones: aqui no es lo verdadero lo que se transfiere como qtil, sino que, en la medida
en que resulta 1til, deviene verdadero.

La mayor parte de los estudios sobre promesas cientificas o tecnocientificas se han centrado
en lo que hemos denominado “ciencia hegemonica” (Kreimer, 2019), y casi no hay estudios
que tomen en cuenta estas formulaciones en contextos periféricos. Ello se debe,
seguramente, a que los estudios CTS desarrollados en los paises centrales, a pesar de su
insistencia en la localidad y en el caracter situado de los conocimientos, asi como su énfasis
en la posicion simétrica e imparcial del analista (Collins, 1981), han tenido muchas
dificultades para comprender que, al cabo de varias décadas, habian “naturalizado” el
hecho de concentrarse sobre la parte mas dinamica y hegemoénica de la producciéon de
conocimiento, e ignorado lo que Harding (2008) llam¢ las “ciencias desde abajo”.

El analisis de la estructura de las promesas tecnocientificas tiene diversos componentes
importantes, como veremos mas adelante, pero uno absolutamente crucial es el modo en
que se construye, como se articula —ideal o empiricamente- la relacion entre produccion,
industrializacion y uso de conocimientos. Como mostramos hace ya varios afios, este tipo
de relaciones adquiere formas estructuralmente diferentes en los contextos periféricos,
donde uno de los cuellos de botella mas importantes ha sido la enorme cantidad de
conocimientos producidos localmente que —por razones multiples y complejas- nunca han
logrado ser utilizados en sus contextos de emergencia (Kreimer, 2006). Es mas, a menudo
los conocimientos que se producen para abordar problemas sociales especificos de un
contexto periférico no son utilizados alli, pero si en espacios en donde la industrializacion
de esos conocimientos esta fuertemente institucionalizada, proceso que hemos denominado
“explotacion cognitiva” (Kreimer y Zukerfeld, 2014). Ferpozzi (2020) califica a este
proceso como “consecuencias patologicas” de dichas promesas en contextos periféricos.

Para discutir estos problemas elegi trabajar con un ejemplo que conozco bien, por haberlo
investigado durante casi 20 afios: la enfermedad de Chagas en América Latina. De un modo
similar a como operan las ciencias bioldgicas (que construyen “organismos modelo™), mi
interés no esta tanto puesto en la enfermedad de Chagas como tal, sino en lo que su estudio
nos puede mostrar como cuestiones estructurales, y en dinamicas propias de momentos
historicos determinados.

La estructura del articulo es la siguiente: en el segundo apartado presentaré los elementos
que configuran la estructura de las promesas tecnocientificas. En el tercer apartado veremos
en forma sucinta la construccion historica de la enfermedad de Chagas como problema
cientifico y social, asi como la formulacion de promesas en torno de ella, concentrandonos
en particular en la formulacion de la promesa “moderna”. El cuarto apartado analiza esta
ultima en un contexto mas amplio de promesas sobre el secuenciamiento del genoma
humano, asi como de otros organismos. En el quinto apartado haremos un analisis, munidos
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de los dispositivos teoéricos presentados. Finalmente, al concluir esta seccion, y luego de
haber visto lo que las promesas formulan, mostraremos aquello que ocultan, y lo situaremos
en el contexto particular de América Latina.

2. La estructura de las promesas tecnocientificas'

Helga Nowotny (2016) sefiala que la ciencia moderna llegd con la promesa explicita de
producir conocimientos sin precedentes, que se aplican a cuestiones practicas para el
mejoramiento de la sociedad. Llego a ser visto como el equivalente secular a la salvacion
espiritual, con la que, ciertamente, competia en el fundamento de la sociedad moderna. Asi,
debia mejorar las condiciones materiales de vida, contribuyendo a la riqueza y el bienestar.

Nowotny retoma la bella formula de Hanna Arendt, segtn la cual la promesa consiste “en
traer el futuro al presente”. A ello le agrega una afirmacién —a mi juicio- dificil de sostener:
segun ella, “las soluciones técnicas [...] son mas faciles de implementar y adoptar que las
soluciones que implican cambios en el tejido social de la sociedad, cuestionan las jerarquias
establecidas y van en contra de los intereses creados”. Lamentablemente, no tenemos el
espacio aqui para discutir esta idea, pero podemos aprovechar el desliz de Nowotny para
avanzar en un primer elemento significativo: toda promesa tecnocientifica moviliza a la
vez dimensiones técnicas o cognitivas y dimensiones relativas al orden social, todo ello en
el marco de una construccion de futuro, es decir, de un ordenamiento futuro de las
dimensiones técnicas y las dimensiones sociales.

Un segundo elemento tiene que ver con el tipo de proyecciones hacia el futuro. Miilberger
y Navarro (2017) sefialan que una promesa significa “alguna obligacion moral de entregar
algo en el futuro”, lo que implica aplicar una teoria especifica, una metodologia o recurrir
a un determinado campo de estudio. Pero ello no significa (contrariando a cierto sentido
comun), que las promesas emergen simplemente desde espacios cognitivos consolidados,
hacia el Estado o la sociedad. Por el contrario, frecuentemente, esos espacios pretenden
consolidarse a través de la formulacion de promesas. Dicho de otro modo, las promesas —
dirigidas a otros actores sociales o instituciones, a organismos de financiamiento o hacia el
publico en general- se co-construyen junto con el campo desde el cual emergen. Mas aun,
pueden ser un medio elegido estratégicamente para consolidar un nuevo campo emergente.
Dentro de ese imaginario, entonces, el cumplimiento o el logro de dichas promesas seria,
al mismo tiempo, el de la consolidacion, fortalecimiento o construccion de la legitimidad
de lo que podriamos llamar “campo o especialidad de la ciencia proponente” (o
“prometedor”, en el sentido de que propone la promesa), pero también “promisorio” como
nuevo campo. Parece imposible despegar las promesas asociadas al descubrimiento de la
doble hélice del ADN y todas las potencialidades alli enunciadas, del desarrollo de la
biologia molecular como campo relativamente autonomo que surge en ese momento, y
habria de mostrarnos los verdaderos “secretos de la vida” (Morange, 1998; Fox Keller,
2000; Kreimer, 2010).

En rigor, la emergencia de nuevos campos ha estado fuertemente asociada con las ideas de
futuro (y de dichos futuros con las promesas que los nuevos conocimientos aportaran),

! Hay todo un campo semi-explorado, en relacion con la construcciéon de promesas tecnocientificas en el cine
y en la literatura. Lamentablemente, tanto por razones de espacio como de organizacion, debemos dejar fuera
de este texto el analisis de esas apasionantes producciones.
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como lo prueban multiples ejemplos. Ya mencionamos los casos de la biologia molecular
y, en una de sus ramificaciones mas poderosas, la gendémica (compilacion de genomas de
diversos organismos). Pero otras promesas no han sido menos poderosas en su formulacién
asociada al desarrollo de un nuevo campo. La fisica nuclear, como sabemos, es inseparable
del Proyecto Manhattan y de la fabricacion de la bomba, pero el impresionante desarrollo
de este campo tuvo que generar promesas que fueran, si no tan eficaces, al menos mas
seductoras que la mera capacidad de destruccion. Asi debe entenderse el Programa
“Atomos para la paz”, lanzado en 1953 por el Presidente Eisenhower: como sefiala Krige
(2006), ademas del evidente efecto de propaganda (tanto para desarmar los efectos nocivos
de la bomba como para mostrar a un pais preocupado por los usos pacificos de la ciencia y
la tecnologia), el programa tuvo el efecto de generar una red de laboratorios publicos y
privados que, bajo la promesa de los usos pacificos, fue desplegando un inmenso desarrollo
de este nuevo campo.

El caso mas reciente del campo “nano” (nanociencias y nanotecnologias) es otro ejemplo
interesante acerca de cémo las promesas se van co-produciendo con la emergencia y
consolidacion de un campo. Selin (2007), quien analizo6 este fenomeno desde la perspectiva
de la Teoria de Actor Red, resalta el papel de algunos sujetos fundadores de este campo,
incluidas las disputas —casi siempre presentes- por atribuirse el nacimiento, la paternidad o
el linaje del nuevo campo. Asi, considera el papel de Eric Drexler y de su libro (publicado
en 1986) Engines of Creation: The Coming Era of Nanotechnology. Alli plantea que la
nano promete ser “una tecnologia anticipada que brinda un control exhaustivo de la
estructura de la materia a nivel molecular. Esto implica la fabricacién molecular, en la que
los materiales y productos se fabrican mediante el posicionamiento preciso de las
moléculas de acuerdo con un disefio de ingenieria explicito" (Drexler, 1992, 1). Con su
retorno a los primeros trabajos de Latour, Selin hace un aporte interesante al estudio de las
promesas, ya que sefiala que quienes las formulan deben crear intereses, cambiar los
intereses propios (asumir los intereses de los que se traduciran), tomar un desvio (un atajo)
del camino de uno hacia los intereses de los demas, y reorganizar intereses y objetivos
(desplazar objetivos, inventar nuevos grupos, etc.).

En una perspectiva mas comprensiva, Joly (2010) nos sugiere que una promesa esta
compuesta de varios ingredientes:

1) Un vinculo con un problema dado que debe resolverse. Cuanto mas urgente y
ampliamente reconocido el problema, mas atractiva es la promesa y mas legitimas
son las acciones tomadas.

2) El segundo ingrediente es la credibilidad de los proponentes y de la red social de
quien hizo la promesa (ya sea un individuo o un colectivo més amplio).

3) Los defensores de una nueva promesa tienen que luchar contra (y excluir) otras
soluciones posibles (o plausibles) para resolver el problema. Las promesas aparecen
como el elemento clave de la coordinacion orientada hacia el futuro.

4) Los proponentes deben mostrar no solo el "punto de llegada" sino también formas
creibles de lograrlo.



Considero que estos cuatro puntos pueden constituir el punto de partida de un programa
mas amplio para el analisis de las promesas cientificas. Pero a ellos se le deben agregar
algunas cuestiones adicionales. El siguiente componente seria:

5) Quienes formulan una promesa muestran que sus saberes disciplinarios —o de sus
especialidades- son mas eficaces, o tienen menos efectos perjudiciales, o son mas
deseables socialmente o, incluso, “mas modernos” que las formulaciones realizadas
por otros campos que sean potencialmente competidores.

Como es comun en la mayor parte de la literatura que analizamos, suele predominar una
vision que Law & Lin (2017) han denominado “perspectiva Euro-norteamericana”, que
olvida, parcial o totalmente, el requisito del caracter situado del conocimiento, para poner
el foco solo en el mundo desarrollado/industrializado, como si fuera el locus. Aunque muy
recientemente han surgido diversos textos que invocan una mirada mas simétrica entre los
diferentes espacios de produccion y uso de conocimientos (Verran, 2002; Harding, 2008;
Anderson, 2009), cuando se trata de discutir la dinamica de las “grandes cuestiones” tales
como la dindmica de los campos cientificos o la emergencia de promesas tecnocientificas,
los espacios de observacion son casi exclusivamente los contextos hegemonicos. Esto no
seria del todo grave, al fin de cuentas cada uno estd preocupado por su aldea. Lo
problematico es que se siga considerando estos contextos como “los lugares”, los unicos
donde dichos procesos ocurren, o mas complicado atin, que lo que sucede en esos barrios
periféricos del mundo no afecta aquello que se observa en los contextos centrales. Por lo
tanto, nuestro siguiente componente sera:

6) Las promesas se realizan siempre en un contexto determinado, apuntando a actores
especificos, cuyos vinculos con actores (dentro o fuera del campo cientifico) en
otros contextos es un elemento explicativo de la modalidad de formulacion.

Por ultimo, un aspecto que debemos agregar a las consideraciones anteriores refiere a quién
o quiénes son los destinatarios de las promesas tecnocientificas; dicho de otro modo, bajo
qué argumentos se construye la idea de “credibilidad” de las promesas, en relacion con
quienes deberian otorgarle dicho estatus. Esquematicamente, las promesas pueden dirigirse
(en forma no excluyente) al publico en general (lo cual incluye a los consumidores), a las
autoridades publicas o tomadores de decisiones, a los actores econdomicos (empresas,
fondos de inversion, etc.), y, crecientemente, a las agencias de financiamiento de la I+D,
cuya importancia ha sido creciente en los ultimos afios, como consecuencia del aumento
de la competitividad en las convocatorias de proyectos (Audétat, 2015)

Asi, nuestro ultimo componente sera:

7) Las promesas tecnocientificas apuntan siempre a uno o varios destinatarios, en
relacion con quienes se despliegan discursos y retoricas especificos, para generar
la credibilidad necesaria en estos procesos.

Una vez que ya contamos con una revision de los componentes principales que articulan
las promesas tecnocientificas, podemos considerar la enfermedad de Chagas y sus
promesas, para observar qué lecciones nos permite aprender sobre estas dinamicas.



3. La construccion de Chagas como problema a comienzos del siglo XX y del XXI.
Los pasos en la formulacion de una promesa.

Carlos Chagas, quien habia descubierto la enfermedad que luego llevaria su nombre, le
escribi6 en 1928 una reveladora carta a su colega Salvador Mazza, que habia fundado en
el Norte de la Argentina una mision (MEPRA) para el estudio de esta enfermedad:

Hay un designio nefasto en el estudio de la Tripanosomiasis. Cada trabajo, cada
estudio, apunta un dedo hacia una poblacion mal nutrida que vive en malas
condiciones; apunta hacia un problema econémico y social, que a los gobernantes
les produce tremenda desazon pues es testimonio de incapacidad para resolver un
problema tremendo. Es un problema de vinchucas, que invaden y viven en
habitaciones de mala factura, sucias, con habitantes ignorados, mal nutridos, pobres
y envilecidos, sin esperanza ni horizonte social y que se resisten a colaborar.

Como vemos, en una sola oracién Chagas define con eficacia el problema publico: se trata,
antes que nada, de un problema econdmico y social, y son ellos, los médicos que
identificaron la enfermedad, quienes estan en condiciones de definirla, de producirla en la
esfera publica. En efecto, es un problema social y econéomico, porque los afectados por la
enfermedad son pobres rurales, que viven en condiciones miserables y a quienes, ademas,
se los ignora (excepto los propios médicos, que son el puente que nos conecta con esas
poblaciones). Pero es también un problema de vinchucas, o pito, o barbeiro, o chinche,
segun se la defina en cada pais de América Latina (su nombre cientifico es triatoma
infestans), esto es, del insecto vector de la enfermedad, que se aloja en los intersticios de
las viviendas rurales. Hay un problema adicional: esta poblacion, ademas de pobre es
ignorante y se “resiste a colaborar”.

Sin embargo, Chagas encuentra un inconveniente adicional:

Hébleles de esta enfermedad y tendra a todos los gobiernos en contra. Pienso que
a veces mas vale ocuparse de infusorios o de batracios que no despierten alarma de
nadie (Carta de Carlos Chagas a Salvador Mazza, 1928).

La invocacién que Chagas le hace a Mazza en la carta es triple: por un lado, hay que
convencer a los pobres rurales de que estan enfermos (ver fig. 1). Ello no es tan simple,
porque se trata de una enfermedad nueva, que no “se ve”, ya que en buena parte de los
casos es asintomatica. En segundo lugar, hay que convencer a las autoridades de que hay
una nueva enfermedad, producto de las condiciones de vida de esas poblaciones, que hacen
posible el contagio a través de la transmision vectorial. En tercer lugar, y tal vez lo mas
importante, le dice “somos nosotros”, los “médicos infectdlogos”, quienes tenemos la llave
para intervenir sobre este problema.

Fig. 1. Primer articulo de Chagas en donde anuncia la existencia de una nueva enfermedad.
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Podriamos decir que, en el acto mismo de construir el problema en el espacio publico, en
la advocacion a las autoridades, esta también la fabricacion de una promesa. De este modo,
Carlos Chagas primero, en Brasil, y luego Salvador Mazza en la Argentina, se sitian como
intermediarios que conocen la naturaleza del Tripanosoma cruzi, y los politicos y
tomadores de decision (aquellos que, segin Chagas, uno tendra en contra si pretende
“hablarles de esta enfermedad”), los pobres rurales, y los parasitos sin voz (Callon, 1986;
Latour, 1983). También la carta de Chagas podria leerse como una busqueda de conseguir
aliados para su causa, tanto enrolando a su colega, como movilizando a los campesinos
para dotar de legitimidad a su posicionamiento en el campo.?

Esta operacion, desde mi punto de vista, excede a estos actores especificos, y atn a las
redes que estos articulan. Lo que estan legitimando en este modo de construccion del
problema publico es un campo de conocimientos que aparece como legitimo para definir
los términos del problema y, al mismo tiempo, los modos en que otros actores habran de
intervenir, sustentados en la base cognitiva previamente construida por ese saber,
fuertemente disciplinario o propio de una comunidad de especialistas.

2 BEsta operacion podria leerse, con el arsenal tedrico de la Teoria de Actor-Red (TAR) como la fabricacion
un “punto de pasaje obligado” por parte de Chagas, quien operaria como un “vocero” del parasito, y quien
reclutaria a Mazza como parte de su estrategia de ampliar la red de alianzas. No es esta la perspectiva que me
interesa en este articulo, pero he realizado este ejercicio como una suerte de divertimento en relacion con el
T. Cruzi, para mostrar tanto sus aportes como sus limitaciones. Véase Kreimer (2011, 2019).

7



* sk ok

En las décadas siguientes se sucedieron diversas reconfiguraciones de este problema, desde
la epidemiologia, que determind su alcance y extension (geografica y social), la
cardiologia, que investigo las lesiones cardiacas causadas por la enfermedad, la bioquimica,
que identifico la composicion del parasito, la entomologia, que estudid al insecto vector
(triatoma infestans), los estudios sobre habitat, que trabajaron sobre las condiciones de vida
de las poblaciones afectadas y su interaccion parasitos e insectos, y la biologia molecular,
que formul6 una fuerte promesa, basada en la bisqueda de blancos moleculares en donde
atacar al pardsito y generar compuestos con los cuales desarrollar nuevas drogas. He
trabajado en detalle estas reconfiguraciones en otros trabajos.> Pero me interesa aqui
observar como se enuncia la mas moderna de las promesas sobre la enfermedad de Chagas,
relacionada con el secuenciamiento del genoma del T. cruzi.

El 15 de Julio de 2005, se publico un articulo en la revista Science, firmado por 81 autores
de diferentes nacionalidades, en donde se anunciaba el secuenciamiento completo del
genoma del T. cruzi, agente etiologico de la enfermedad de Chagas (ver fig. 2). El trabajo
fue el resultado de un consorcio conformado por 21 laboratorios de diferentes paises
(aunque la mayoria eran latinoamericanos: 7 de Brasil, 4 de Argentina, 2 de Venezuela, el
resto se repartian entre europeos y de los Estados Unidos) y fue impulsado (y parcialmente
financiado) por la Organizacion Mundial de la Salud, a través del Programa de
Investigacion y Formacion sobre Enfermedades Tropicales (TDR), entre otras
instituciones. Se trata de un verdadero ejemplo de puesta en practica de lo que podemos
definir como “mega Science” (Jacob & Hallonsten, 2012, Kreimer, 2019): decenas de
laboratorios que trabajan, en forma coordinada, para un programa comun, cuya
complejidad —técnica, en este caso- supera las posibilidades de la organizacion tradicional
de grupos de investigacion en laboratorios publicos. Asi lo sefialaba uno de los integrantes,
cuando el proyecto llevaba la mitad de su desarrollo:

La secuenciacion de GSSs ya comenzada tiende a la obtencion de 20.000
secuencias para finales del 1999, con lo que se habra obtenido un niimero total de
bases secuenciadas de 9.000.000, o sea, aproximadamente un 20% del genoma
haploide total ("expression sequence tags"). Este nimero obtenido en los ultimos
2 afios es mas de cien veces superior a todos los genes identificados previamente
al inicio del proyecto genoma del T. cruzi. (Frasch, 1999).

El articulo publicado cuando el proyecto ya ha finalizado nos define, ante todo, el
problema, con cifras muy impactantes, que pretenden llamar la atencion sobre la
importancia del problema (muy conocido en América Latina):

El Tripanosoma cruzi causa la enfermedad de Chagas en humanos. La infeccion
aguda puede ser letal, pero la enfermedad generalmente evoluciona a una etapa
cronica, que estd acompafiada, en un 25 a 30% de los casos, por debilitamiento
severo y finalmente la muerte. Se estima que entre 16 y 18 millones de personas
estan infectadas, principalmente en América Central y del Sur, con 21,000 muertes
reportadas cada afio. El T. cruzi normalmente se transmite por insectos reduviid a
través de las heces del vector después de una picadura de insecto y también después
de una transfusion de sangre. Los intentos de desarrollar vacunas para

3 El desarrollo de sucesivas construcciones disciplinarias socio-cognitivas, y sus respectivas estrategias de
intervencion publica a lo largo de un siglo se puede consultar en Kreimer (2016).
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enfermedades parasitarias han sido inutiles, y existe una falta critica de métodos
para el diagnostico y el tratamiento. (El Sayed et al, 2005: 409)

Luego de la descripcion técnica del trabajo desarrollado, y de las caracteristicas generales
del genoma, viene la parte de lo que llamaré la “promesa moderna”: Implicaciones para
nuevas terapias.

La elucidacion de las vias criticas en la reparacion del ADN, la replicacion del
ADN vy la meiosis y la identificacion de numerosas proteinas quinasas y fosfatasas
que ofrece el analisis de los genomas de Tritryp prometen proporcionar nuevos
objetivos farmacol6gicos. Las diferencias con la maquinaria eucariota tipica para
la escision / reparacion de nucledtidos, el inicio de la replicacion del ADN y la
presencia de ADN polimerasas similares a las bacterias utilizadas en la replicacion
del genoma mitocondrial proporcionan puntos potenciales de ataque contra los
parasitos. Ademas, la presencia de varios PKs con poca similitud con los de otros
eucariotas presenta nuevas posibilidades para el desarrollo de farmacos dirigidos.
La actividad superficial de TS, que es, al menos en T. cruzi, esencial para la
incorporacion del acido sialico del huésped en los glicoconjugados de parasitos, es
otro objetivo para la intervencién quimioterapéutica. La elucidacion del
repertorio completo de TS cruzi activos deberia ayudar en este esfuerzo. (El Sayed
et al, 2005: 414, el énfasis es mio)

Fig. 2. Secuenciamiento del genoma del T. cruzi, publicado el 15 de julio de 2005 en la
revista Science
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Whole-genome sequencing of the protozoan pathogen Trypanosoma cruzi re-
vealed that the diploid genome contains a predicted 22,570 proteins encoded
by genes, of which 12,570 represent allelic pairs. Over 50% of the genome
consists of repeated sequences, such as retrotransposons and genes for large
families of surface molecules, which include trans-sialidases, mucins, gp63s,
and a large novel family (1300 copies) of mucin-associated surface pro-
tein (MASP) genes. Analyses of the T. cruzi, T. brucei, and Leishmania major
(Tritryp) genomes imply differences from other eukaryotes in DNA repair and
initiation of replication and reflect their unusual mitochondrial DNA. Although
the Tritryp lack several classes of signaling molecules, their kinomes contain a
large and diverse set of protein kinases and phosphatases; their size and di-
versity imply previously unknown interactions and regulatory processes, which
may be targets for intervention.

marily in Central and South America, with
21,000 deaths reported cach year (1). T. cruzi
is normally transmitted by reduviid bugs via
the vector feces afler a bug bite and also
after blood transfusion. Attempts to develop
vaccines for parasitic diseases have been fu-
tile, and there is a critical lack of methods
for diagnosis and trcatment.

The taxon T. cruzi conlains two defined
groups, T cruzi | and T cruzi 11, as well as
additional groups yet to receive a designation
(2). T. cruzi 1 is associated with the silvatic
transmission cycle and infection of marsu-
pials (3). T. cruzi 11 consists of five related

Trypanosoma cruzi causes Chagas disease in - accompanied in 25 to 30% of cases by severe  subgroups, termed Ila, IIb, llc, 11d, and lle (),
hurnans. Acute infection can be lethal, but the  debilitation and ultimately death. It is estimated  and is associated with the domestic transmis-
disease usually evolves into a chronic stage, that 16 to 18 million people are infected, pri-  sion cycle and infection of placental mammals
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En los afios siguientes a la publicacion de esta secuencia completa, numerosos articulos
avanzaron en diferentes cuestiones relativas con el genoma de T. cruzi, casi siempre
comenzando con una descripcion de la enfermedad de Chagas como problema publico y/o
de salud. Aunque la cantidad de articulos es gigantesca, haremos una breve seleccion de
un puiiado de ellos*: el bidlogo argentino Martin Vazquez (2007) comienza diciendo
“Trypanosoma cruzi causes Chagas disease in humans. The disease is endemic in Latin
American countries, where 16- 18 million people are affected with more than 20,000 deaths
reported each year...”. Y hacia el final viene la promesa:

Los futuros de la genética de T. cruzi y el desarrollo de farmacos estan en un camino
de colision (...) He presentado varios ejemplos que sitian a los tripanosomas en el
limite de la evolucion eucaridtica con varios aspectos inusuales de su biologia
molecular y celular como regla general mientras que estas caracteristicas son, en el
mejor de los casos, la excepcion de la regla en otros organismos. Con tal plétora de
potenciales dianas farmacologicas derivadas de estos aspectos y una secuencia
genomica terminada, ;por qué no tenemos una serie de farmacos eficaces en
ensayos clinicos para la enfermedad de Chagas? Esperemos que los genomas
impulsen este proceso. (Vazquez, 2007, p. 9, traduccion mia)

Unos 4 afios después un grupo del Department of Cell and Molecular Biology, Karolinska
Institutet, Stockholm, Sweden (Franzen, et al., 2011) comienza con el mismo conocido
estribillo: “El parasito protozoario Trypanosoma cruzi, agente causante de la enfermedad
de Chagas, infecta a 7,7 millones de personas en América Latina y causa 12.500 muertes
al aflo. La transmision del parasito se produce sobre todo si las heces infectadas del insecto
vector triatdmico hemat6fago entran en contacto con las mucosas o con la piel erosionada”.
Y luego avanza en algunas pistas para entender que el T. cruzi funciona como un organismo
modelo:

Este estudio representa un avance significativo en el desentrafiamiento de la
diversidad de T. cruzi y fomenta la gendmica comparativa de los linajes de T. cruzi
y las especies relacionadas del subgénero Schizotrypanum. En la actualidad nos
dedicamos a secuenciar otros representantes de Tcl, y el tripanosoma T. cruzi
marinkellei, aparentemente especifico de los murciélagos (Franzen et al, 2011,
traduccion mia)

Otro articulo, mas reciente, de investigadores de la School of Public Health and Tropical
Medicine, Tulane University (Estados Unidos), recupera una hipotesis que habia sido
largamente abandonada desde hace varios afios, la del desarrollo de una vacuna contra la
enfermedad de Chagas. Segun los autores:

Tripanosoma cruzi puede controlarse mediante vacunas en modelos animales, pero
la identificacion de antigenos eficaces representa uno de los pasos mas criticos en
el desarrollo de vacunas. Por ello, solo se ha probado empiricamente una diversidad
limitada de antigenos del parasito como candidatos a vacunas. Mas recientemente,
los enfoques de genoma a vacuna, basados principalmente en la prediccion de
epitopos de células T, han surgido como poderosas estrategias para acelerar el

4 La cantidad de articulos publicados sobre Chagas es de mas de 25.000 en los ultimos afios. De ellos, mas
de la mitad corresponden al estudio del Tripanosoma cruzi. Para un analisis de los papers publicados en las
ultimas décadas, véase Levin y Kreimer (2021)
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desarrollo de vacunas. Paralelamente, la mayor disponibilidad de amplia
informacion gendmica sobre multiples cepas de T. cruzi ofrece un importante
recurso para la extraccion de datos y la identificacion de antigenos. Aqui
presentamos algunas de las estrategias clave para la extraccion del genoma de T.
cruzi para el descubrimiento de antigenos y el desarrollo de vacunas (Teh-Poot &
Dumonteil, 2019, p. 23, traduccion mia)

Veamos finalmente el mas reciente (publicado hace unos pocos meses), de investigadores
del Department of Cellular Biology, University of Georgia. Como es habitual, comienza
haciendo alusion a la enfermedad de Chagas: “El protozoo Tripanosoma cruzi establece
casi siempre infecciones de por vida en los seres humanos y otros mamiferos, a pesar del
desarrollo de potentes respuestas inmunitarias del huésped que limitan el ntimero de
parasitos”. Y avanza luego, en el analisis de las secuencias del genoma del T. cruzi, como
este podria servir para extrapolar los hallazgos sobre variabilidad genética hacia otros
desafios cognitivos:

Los eventos de amplificacion de genes también producen variaciones significativas
en el numero de copias en un numero sustancial de genes que presumiblemente no
son necesarios 0 no estan involucrados en la evasion inmune, formando asi un
segundo nivel de variacion dependiente de la cepa en esta especie. La extrema
flexibilidad del genoma evidente en T. cruzi también parece crear desafios unicos
con respecto a la preservacion de las funciones centrales del genoma y la expresion
génica que diferencia a esta especie de los kinetoplastidos relacionados. (...) Con
estos genomas de alta calidad en la mano para estas cepas, ahora podemos probar
las hipotesis modificando atiin mas estos conjuntos de genes y exponiendo tanto las
lineas de parasitos de tipo salvaje como las modificadas a varios niveles de presion
de seleccion y observando los genomas de los linajes que emergen. (Wang et al,
2021, traduccion mia)

4. El contexto de la promesa moderna: los genomas como “Santo Grial”

La promesa moderna se encabalga sobre un movimiento mas amplio, que tienen que ver
con un nuevo abordaje para comprender la vida: el genoma completo de un organismo.
Este enfoque es superior a los desarrollos previos de la biologia molecular, que se dirigian
a encontrar genes —o proteinas- especificos para comprender o resolver cuestiones o
preguntas particulares. Sin embrago, habiendo llegado a este punto, necesitamos hacer un
desvio, porque esta cuestion necesita un contexto: el Proyecto de secuenciamiento del
genoma humano (HGP).

El HGP comenz6 el “1 de octubre de 1990 y completado en abril de 2003, ... nos dio la
capacidad, por primera vez, de leer el plan genético completo de la naturaleza para construir
un ser humano” (NIH, 2020). Su desarrollo técnico fue posible gracias a los avances que
Sanger y Gilbert (entre otros) habian producido en el secuenciamiento de porciones de
ADN, a través de la introduccion de métodos novedosos, que luego serian automatizados
por Leroy Hood en California. (Garcia Sancho, 2012; Dick & Jones, 2017)

Ya la primera definicion suena, como minimo, grandilocuente: uno de los protagonistas de
la historia, el bidlogo molecular, biotecnélogo y premio Nobel Walter Gilbert sefiald que
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el Proyecto de Genoma Humano puede responder a las preguntas “;qué es realmente lo
especifico del organismo humano?, ;qué nos hace humanos? y ;qué nos diferencia de los
animales?” (Gilbert, 1992). Aun mas, este desarrollo fue caracterizado por este mismo
investigador (y retomado por muchos otros, vale agregar) como la busqueda del “Santo
Grial”, aquello que las ciencias de la vida han estado buscando durante décadas, aunque
sin dudas con mayor énfasis desde 1953, cuando Watson y Crick dieron el conocido paso
de la famosa “hélice de oro”, proponiendo la estructura del ADN bajo la forma de una
doble hélice de pares de nucleotidos. (Rose & Rose, 2012)

Las manifestaciones en torno de las promesas que se avecinaban con el secuenciamiento
completo del genoma humano han estado, posiblemente, entre las mayores de la historia
de la ciencia moderna, haciendo alusion a invocaciones que, a veces, bordean la ciencia
ficcion. Por ejemplo, un articulo publicado recientemente en la prestigiosa revista Cell
sefiala que “Vale la pena recordar que, independientemente de su impacto en la medicina,
la secuenciacion del genoma humano representa un logro monumental. Es el modelo que
literalmente especifica como construir un ser humano, incluso si aun no entendemos
completamente los medios por los cuales lo hace” (Shendure et al, 2019). Cualquier
semejanza con el Frankenstein de Mary Shelley, publicado hace dos siglos, no parece una
mera coincidencia.

Yendo a cuestiones mas precisas, otros autores sefialaron que el HGP parece avanzar hacia
casi todos los terrenos:

La promesa del HGP va mucho mas alld de la medicina hacia otras areas de la
ciencia. Ademas de sus muchas implicaciones para la medicina y la salud humana,
lo cual incluye la deteccion de mutaciones, una evaluacion del riesgo mas exacta,
diagnosticos de enfermedades mas precisos, caracterizacion de dafio genético y de
los procesos de reparacion mucho mas veloz, y la identificacion de farmacos de
precision basados en un conocimiento bioldgico mas profundo, este proyecto
internacional estd creando tecnologias y recursos que serdn aplicados a la
caracterizacion de genomas de otros organismos vivientes. Esta informacion nos
proporcionard, a su vez, nuevas e importantes aplicaciones practicas en energia,
proteccion ambiental, agricultura y procesos industriales. (Debnath et al, 2010)

Naturalmente, los cuestionamientos, tanto desde el campo CTS, como desde el interior
mismo del campo biomédico, se ocuparon de poner ciertos limites a estas promesas
hiperbolicas. Asi, Rose & Rose (2012) sefialaron cierta “genetizacion” de la sociedad,
denunciando con ironia que “hay genes para todo, desde la criminalidad hasta las compras
compulsivas”. Y agregan que los genetistas del comportamiento han considerado que los
genes son responsables desde la orientacion sexual, la timidez femenina y la violencia
masculina hasta las intenciones de voto, el respeto a la realeza, y la inevitabilidad de una
economia neoliberal. Concluyen sefialando los peligros de que lo propio del ser humano
sea subsumido en el material genético, o que el genoma completo sea visto como aquello
que constituye la identidad humana, retomando la conocida frase de Donna Haraway,
‘genes’R’us’ (nosotros somos genes).

Lewontin (2001), por su parte, reconoce que la mayor parte de los cientificos que alimentan
la promesa del HGP se preocupan por despegarse de todo determinismo genético. Sin
embargo, parecen escribir mas basados en las posibilidades tedricas que en su propia
conviccion. Hay, por lo tanto, un doble juego en donde la promesa avanza hacia todos los
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terrenos, como mecanismo de legitimacion de sus avances y, digaimoslo francamente,
también como estrategia para la obtencion de fondos, mientras que en lo que respecta a las
posibilidades técnicas se muestran mucho mas cautos.

Sin embargo, Lewontin, junto con otros autores, como Daniel Kevles (1992), Dorothy
Nelkin y Lawrence Tancredi (1994), plantean que la importancia y los riesgos del Proyecto
Genoma Humano estan menos en las promesas explicitas, como los nuevos tratamientos o
las multiples aplicaciones, que en el nacimiento (o el reforzamiento) de un nuevo
determinismo bioldgico. Evelyn Fox Keller (2000), comparte parcialmente estas
prevenciones pero, con cierta ironia les “baja el tono”, celebra los logros alcanzados, pero
considera (junto con algunos cientificos) que, en realidad, el HGP es mas bien un punto de
partida para una nueva generacion de investigaciones, que un punto de llegada para la
completa identificacion del ser humano.

De algtin modo el secuenciamiento del genoma de los diversos organismos fue “preparando
el terreno” para el HGP, pero el sentido, las dimensiones que lo componen, los imaginarios
y, sobre todo, sus objetivos y consecuencias me parecen bien diferentes. No he encontrado
en la literatura ninguna alusion a la “identidad del ratéon” y mucho menos de la mosca de
la fruta en los importantes desarrollos de secuenciamiento de estos organismos, aunque la
verdadera nocion de organismo es puesta en cuestion a través del secuenciamiento de estos
genomas (Fujimura & Fortun, 1996).

El secuenciamiento de diversos genomas puede estar basado en 4 tipos de intereses
diferentes, portadores, cada uno, de diversas “promesas’:

1. Un interés per se en el organismo cuyo genoma se secuencia (por ejemplo, el caso
del COVID y su uso en el desarrollo de vacunas);

2. Un interés en la extrapolacion de los resultados de esa especie sobre otras especies
(generalmente hacia humanos);

3. Un interés en identificar mecanismos bioldgicos que ayuden a comprender
problemas tedricos o técnicos mas o menos generales (el caso mas frecuente es el
de la mosca de la fruta, o el pez cebra);

4. Un interés en el genoma identificado y la interaccion de ese organismo con otros
(es 1o mas comun en organismos patégenos, como virus, bacterias o parasitos).

Estos objetivos, a pesar de ser enunciados en forma explicita por los propios investigadores,
no son tan lineales como parecen, porque se encuentran entrelazados con las motivaciones
cognitivas de largo plazo inscriptas en las tradiciones de investigacion (no necesariamente
explicitas), asi como con las dimensiones politicas que las atraviesan.

5. Analisis y conclusion: lo que las promesas dicen y lo que ocultan

En las formulaciones sobre el secuenciamiento del T. cruzi observamos que el problema
parece haberse despegado completamente de su contexto de origen: al margen de la
referencia inicial a los muchos millones de infectados en América latina con el que
comienzan casi todos los papers, el estudio del T. cruzi reconvirtié6 un problema local,
anclado en los ranchos, hacia un parasito manipulable en el laboratorio. Ni siquiera hace
falta la sangre infectada de los humanos: a los fines del estudio, los parasitos han sido
cultivados en ratones (en Minas Gerais y en Sdo Paulo).
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Asi, la mas moderna de las promesas, organizada en torno del secuenciamiento del genoma
del T. cruzi nos dice:

1) No tiene sentido pensarlo como un problema de pobreza, ni de estructura
social, puesto que no podemos hacer nada al respecto. Es mejor dejarlo de lado,
y proponer soluciones mas eficaces.

Esta formulacion excluye, de facto, tanto las soluciones basadas en otros conocimientos
cientificos, y otras formas de intervencion social, como la fumigacion de las viviendas
rurales, las estrategias de concientizacion de las poblaciones, o el control diagndstico
sistematico de los recién nacidos.

2) En segundo lugar, frente a todos los abordajes que, en términos de
conocimientos, se produjeron en el pasado (y que no lograron aportar una
solucion definitiva), venimos a proponer un enfoque que es claramente mas
avanzado: este nuevo abordaje permite comprender la vida.

(Como oponerse a un enfoque que promete develarnos los secretos de la vida? Incluso los
enfoques de la biologia molecular, la genética o las biotecnologias, sélo podian analizar
segmentos del ADN del parasito (genes o proteinas especificos), para encontrar “blancos
en donde atacarlo con moléculas especificas”. Pero eran enfoques parciales. Ahora
estaremos en condiciones de comprender al organismo en su conjunto (el genoma es su
“esencia”) y por lo tanto de disefiar una estrategia mas exhaustiva.

Gracias a estos desarrollos, podemos ver “todo el mapa” del T. cruzi y, por lo tanto, atacarlo
con una estrategia “racional” y no dando golpes de ciego en las zonas iluminadas del
paradigma, como diria el viejo Kuhn.

3) Estamos trabajando en las fronteras mas modernas de la Ciencia, con las
técnicas mas avanzadas y en grandes redes con los grupos mas prestigiosos del
mundo.

Las soluciones que pertenecen a los abordajes y disciplinas tradicionales deben ser
excluidos. El secuenciamiento de genomas completos se ubica en la punta de las
investigaciones actuales, en la convergencia de diversos campos disciplinarios, y en modos
de organizacion de la ciencia que son claramente superiores a las dindmicas
“tradicionales”: la organizacion de grandes redes para acometer tareas de mayor
complejidad técnica, con equipos localizados en diferentes partes del planeta, trabajando
en forma colaborativa y compartiendo sus resultados en tiempo real, forma parte de la
emergente “mega-science”, y ello es portador de un potencial mucho mayor que las formas
previas de organizacion del trabajo (Feld & Kreimer, 2019; Kreimer, 2019).

4) Nuestros trabajos se inscriben en nuevos campos disciplinarios, que pueden
dar cuenta de problemas mas complejos: la genémica (grandes bases de datos
de genes), la protedmica (grandes bases de proteinas), son las disciplinas
emergentes que habran de reconfigurar el campo de la biologia, y generar
nuevos tipos de promesas, de un horizonte mucho mayor.

En efecto, como ya sefialamos, los campos cientificos y las promesas tecnocientificas se
co-producen mutuamente. Por un lado, la formulacion de nuevas promesas, “trayendo el
futuro al presente” legitima el papel de estos nuevos campos como medios adecuados para
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el logro de dichas construcciones de futuro. Reciprocamente, la capacidad de transmitir
innovacion y modernidad por parte de los campos emergentes otorga mayor verosimilitud
a las promesas.

5) Si todo lo previo se confirma, entonces estaremos en condiciones de proveer
nuevas herramientas para resolver el problema social: podremos obtener los
conocimientos para generar una nueva generacion de diagndsticos, tratamientos
y, sobre todo, de nuevos farmacos, que permitan luchar en forma mucho mas
eficiente contra la enfermedad.

Finalmente, la promesa llega a su punto crucial: a través del secuenciamiento del genoma
del T. cruzi podremos curar a los enfermos y resolver el problema de la enfermedad de
Chagas.

Sin embargo, el abordaje del T. cruzi no se refiere a un problema universal. La enfermedad
de Chagas afecta, en su transmision vectorial, casi exclusivamente a los paises de América
Latina, si bien esta situacion parece estar cambiando como producto de la globalizacion y
las migraciones.’ Cuando uno observa la composicion del consorcio de SGTc, advierte que
mas de la mitad de los laboratorios participantes son latinoamericanos (13 sobre 21), y que
la mayor parte de esos investigadores, forman parte de las élites cientificas de sus
respectivos paises. Es mas, el clon elegido para el secuenciamiento fue el desarrollado por
el parasitdlogo brasilefio Zignman Brener en Minas Gerais, Brasil. Sin embargo, la
coordinacion del proyecto fue realizada por Najib El Sayed, del TIGR (The Institute for
Genomic Research), de la Universidad de Washington, en Seattle, y Bjorn Andersson, del
Instituto Karolinska, de Suecia.

Uno debe preguntarse, por lo tanto: ;cual es el interés de estos grupos en liderar un proyecto
sobre el agente causal de la enfermedad de Chagas, que en principio parece tan lejos de sus
riesgos y de sus preocupaciones? La respuesta debe ir en varios niveles: el primero, acerca
de los procesos de industrializacion del conocimiento. Suponiendo que el secuenciamiento
de este genoma pueda llevar a la produccion de nuevos farmacos, cabe interrogarse sobre
donde podrian llevarse a cabo estos desarrollos. Sabemos acerca de las dificultades
cronicas de los paises en desarrollo para industrializar conocimientos cientificos, cuyas
causas son de indole variable, desde el desinterés de las empresas localizadas en estos
contextos por hacer inversiones intensivas en conocimientos, la falta de un tejido industrial
en condiciones de acometer la tarea, la ausencia o debilidad de los incentivos propios del
contexto, hasta la baja relevancia social y econdmica de los conocimientos producidos
localmente. Sea por alguna de estas razones, o por la combinacién de varias de ellas, lo
cierto es que esta deficiencia cronica —salvo excepciones- no se ha podido revertir. Asi, es
plausible conjeturar que, de obtenerse un conocimiento industrializable, este seria mucho
mas probablemente desarrollado por laboratorios industriales con vinculos en los paises
hegemonicos (Estados Unidos, Suecia, etc.) que en América Latina. Refuerza esta
presuncioén el hecho de que el sitio actual adonde deriva la busqueda del TIGR.org es el
Craig Venter Institute, en cuyo sitio de internet, bajo la rubrica “Research-Health-

5 Es necesario notar que, en su transmision a través bancos de sangre, y de la via intraplacentaria, su incidencia
ha crecido mucho en los ultimos afios en contextos en donde antes no existia la enfermedad, como en diversos
paises europeos y en los Estados Unidos En este tltimo pais se ha observado, también, en forma creciente
casos de transmision vectorial (es decir, a través de los insectos). Para un analisis de la situacion en los
Estados Unidos, véase Bern et al (2020) y, para el caso europeo, Strasen et. al, 2013.
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parasitology” encontramos la siguiente descripcion: “Nuestros investigadores se centran en
estudios que involucran mecanismos de infeccion de parasitos, diagnostico y vigilancia de
parasitos, desarrollo de medicamentos antiparasitarios y vacunas, inmunidad del huésped
y control de la infeccion”. Es dificil imaginar que pequefios laboratorios latinoamericanos
puedan competir con un gigante como Craig Venter. De todos modos, ese no parece ser un
problema, por ahora, como veremos a continuacion.

El segundo nivel para el analisis debe pasar por interrogarnos sobre la verdadera naturaleza
de la construccion del T. cruzi como objeto de estudio. Sefialamos antes que, en paralelo
con el desarrollo del secuenciamiento del genoma humano, se fueron secuenciando los
genomas de diversos organismos llamados “modelos”, como la mosca de la fruta, la
arabidopsis, escherichia coli, el raton, etc. El T. cruzi no pareceria encajar dentro de esta
categoria. Sin embargo, veamos un ejemplo muy ilustrativo:

En el ano 2005, en una reunioén organizada por el TDR (Tropical Diseases Research
Program) de la Organizacion Mundial de la Salud (participaban alli los mayores
especialistas mundiales en Chagas), tuve la oportunidad de preguntarles —en una charla
informal- a diversos investigadores cual era el interés de trabajar tan intensamente sobre el
T. cruzi, y varios de ellos me respondieron que era un punto de observacion particularmente
interesante para estudiar mecanismos y procesos biologicos significativos, al tiempo que
era un recurso relativamente facil de conseguir, ya que habia suficientes muestras
disponibles, y también de facil mantenimiento y provision. Le pregunté entonces a un
bidlogo argentino residente en Estados Unidos, si lo que se podia investigar en este
parasito, por ejemplo, en términos de la regulacion de la expresion genética, podria ser
extrapolable a otros organismos o problemas, y me respondié “jése es, exactamente, el
interés biologico!”.

Ello nos lleva al tercer nivel de andlisis. El Proyecto SGTc, al igual que otras mega redes
de las que participan grupos latinoamericanos, estan organizadas sobre la base de profundas
asimetrias, que se observan en el acceso al financiamiento, en la capacidad diferenciada
por imponer los temas de la agenda, las dimensiones técnicas y los recursos conceptuales,
cuanto en la desigual division del trabajo en el interior de dichas redes. Dicho de otro modo,
los grupos latinoamericanos tienen escasas capacidades para incidir sobre los aspectos
sustantivos del funcionamiento de dichas redes, asi como —esencial en el caso que nos
ocupa- para industrializar el conocimiento resultante de las mismas, por las razones
apuntadas mas arriba.

La dinamica de los campos cientificos en los contextos no hegemdnicos suele organizarse
de un modo imitativo en relacion con los centros mas desarrollados. Asi, si las promesas
tecnocientificas se co-producen junto con la emergencia y consolidacion de nuevos campos
en la escala internacional, la capacidad de orientar esas promesas como parte de los
programas de investigacion de los nuevos campos emergentes es muy limitada vy,
consecuentemente, el riesgo de generar “promesas incumplidas”, es mucho mayor.

Por otro lado, se podria argumentar que los nuevos campos emergentes, como la gendmica
y la protedmica presentan un cardcter mucho mds abierto en cuanto a la puesta en
disponibilidad de sus resultados de investigacion que lo que ocurria en épocas anteriores.
Ello es muy discutible, y ha sido harto discutido, tanto en sus potencialidades como en las
restricciones reales que comprometen la propiedad intelectual. En el caso del genoma del
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T. cruzi, en efecto, todas las secuencias se encuentran disponibles on line en forma abierta
y, en principio, accesibles para todo aquel que se interese por ello. Sin embargo, una vez
mas, esta formulacion nos oculta algo: ;cudles son las competencias necesarias para poder
identificar aquello que resulta significativo en dichas bases de datos? Naturalmente, s6lo
un pequeio grupo de expertos esta en condiciones de hacerlo, ya que las barreras cognitivas
a su entrada son muy altas y se requiere de la acumulaciéon de conocimiento experto y
sofisticado. Digamos como ejemplo que las mismas pueden estar abiertas tanto a
parasitdlogos africanos como a todo tipo de laboratorios farmacéuticos industriales
internacionales: ;quiénes de ellos podran sacar mayor provecho en términos de la
industrializacion de dichos conocimientos?

En consecuencia, el analisis de las promesas tecnocientificas es un campo fértil para
observar diversas cuestiones que estan enmaraiadas en un tejido de discursos, practicas,
representaciones, relaciones de poder y recursos materiales y simboélicos. Pero debemos
observar tanto aquello que aparece en forma explicita, como aquello que se omite.
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