Le dimensioni della complessità biologica

L’esame di alcuni punti critici del dibattito filosofico sulla complessità biologica precede la presentazione delle componenti, quantitativa e qualitativa, della complessità biologica. L’illustrazione delle varie manifestazioni della complessità degli organismi è fatta ricorrendo alle tre nozioni chiave di organizzazione, individualità e relazionalità. Il saggio contiene anche un’analisi del rapporto tra biocomplessità e selezione naturale, e riassume in pochi punti salienti l’ipotesi ricostruttiva dell’incremento di complessità lungo l’organizzazione gerarchizzata dei viventi. La riflessione finale è dedicata agli effetti della storia sulla complessità biologica.

“Complessità” è una tra le parole più ricorrenti e uno dei concetti più trasversali delle scienze fisico-matematiche e naturali. Esaminando gli scritti che trattano della complessità biologica si nota subito che la nozione di complessità  ha carattere multidimensionale e che la relativa discussione  sull’argomento presenta molteplici aspetti. Senz’altro c’è l’irrisolta questione  della definizione, c’è l’interrogativo se complessi siano gli oggetti biologici o i modelli e le teorie, ci sono posizioni antagoniste sulle eventuali differenze qualitative tra complessità dei sistemi fisici e dei biosistemi, troviamo il dibattito sulla misurazione della complessità, ricerche sul rapporto tra complessità e ordine e tra complessità e informazione, saggi sugli aspetti semantici della complessità e riflessioni sul rapporto tra complessità biologica e semiotica. Molto interesse suscitano anche gli interrogativi sull’ipotetico incremento di complessità dei sistemi viventi e sulle eventuali tendenze progressive della complessità nell’evoluzione organica.

Sebbene da un punto di vista scientifico l’instabilità semantica della nozione di complessità biologica rappresenti ovviamente una limitazione, tuttavia questa nozione conserva dei contenuti euristicamente utili e spendibili anche sul piano teorico. Perciò tenteremo qui di seguito una sorta di fenomenologia della complessità dei sistemi viventi. Naturalmente sarà una fenomenologia in formato ridotto: un’illustrazione corredata da alcune riflessione su certi fatti biologici, e su problemi e metodi dove entra in scena la complessità.

Sappiamo che i sistemi viventi della biosfera vengono di norma ordinati in una gerarchia di entità secondo un criterio di complessità crescente. L’organismo unicellulare, quello pluricellulare, la popolazione di organismi, e la biocenosi rappresentano quattro distinti livelli di organizzazione della materia vivente (Eldredge e Salthe, 1984). Ma diciamo subito che non c’è accordo sul numero dei livelli gerarchici della complessità strutturale, sulla quantità delle scatole cinesi in cui è organizzata la materia vivente. McShea (1991), ad esempio, riferisce che Ledyard Stebbins individua non quattro ma otto differenti gradi di organizzazione: i sistemi organici capaci di autoriproduzione, i procarioti, gli eucarioti monocellulari, gli eucarioti pluricellulari semplici, gli organismi provvisti di tessuti e organi differenziati, gli organismi con arti ben sviluppati e dotati di sistema nervoso, gli organismi omeotermi, l’uomo. 

Sia come sia, tale complessità è stata giudicata come un fatto tanto ovvio, da non suscitare nessuna particolare attenzione teorica. Fino a tempi recenti, questa accettazione acritica della complessità biologica non ha prodotto ricerche mirate a chiarirne i vari aspetti; prerequisito viceversa indispensabile per una definizione. Come dire: i viventi sono complessi, non c’è bisogno di dimostrarlo e tanto meno è necessario definire in cosa consista tale complessità.

Ora, dietro questo atteggiamento trapela una precisa posizione filosofica, una scelta realista che dà per scontata la complessità e non si dà pena di discutere un’altra possibilità, l’alternativa, nominalista, che la complessità sia non un attributo dei viventi quanto piuttosto delle rappresentazioni costruite dalla scienza. In questo secondo caso, intrinsecamente complessi sarebbero semmai i modelli della conoscenza biologica e non  gli oggetti del mondo biologico, che certo potranno essere più o meno complicati ma non complessi. Chiedersi perciò se i sistemi viventi siano oggetti “davvero” complessi può essere una domanda filosoficamente interessante ma non  scientificamente produttiva, perché quel “davvero” complica anziché semplificare la strada verso l’osservazione e la sperimentazione. Noi avvieremo il nostro discorso assumendo invece, come artifizio operativamente utile, che i sistemi viventi possiedano un qualche tipo di complessità (della quale a priori non vogliamo decidere se abbia natura reale o nominale) e che essa sia una proprietà interessante che noi vogliamo caratterizzare. Agiremo perciò come se la complessità dei viventi fosse reale, e ne ricercheremo le manifestazioni visto che siamo interessati a esplorarne la fenomenologia e non a dimostrarne fondata o infondata l’ontologia. 

In campo scientifico, il termine complessità viene impiegato in due differenti accezioni (Lepschy, 2000). Chi ha familiarità con l’informatica e con l’analisi numerica sa che la complessità corrisponde a una caratteristica quantitativa di un algoritmo di calcolo che ne determina la possibilità di impiego per la soluzione pratica di un problema. Nell’ambito dei sistemi dinamici, invece, la complessità è di solito considerata una caratteristica qualitativa di un sistema. Prima di abbozzare un identikit della complessità dei sistemi viventi visti come sistemi dinamici, consideriamo brevemente la complessità biologica di tipo algoritmico.

Sappiamo che nei sistemi viventi l’informazione è conservata e trattata negli acidi nucleici che specificano in maniera non lineare i vari fenotipi; i quali, a loro volta, manifestano complessità  gerarchizzata. Nel decennio successivo al 1953, dopo che Watson e Crick ebbero scoperto la struttura a doppia elica del DNA, altri ricercatori concorsero tra il 1962 e il 1966 a decifrare il cosiddetto codice genetico grazie al quale una sequenza di nucleotidi di un gene viene tradotta nella sequenza di amminoacidi di una proteina (Corbellini, 1999). Probabilmente anche la prossimità temporale tra la scoperta dell’esistenza di tale codice e l’elaborazione teorica della nozione di informazione a opera di E. Shannon e W. Weaver (1949), concorse a suggerire l’accostamento tra l’informazione biologica e l’informazione della teoria omonima. Più precisamente vennero cercate correlazioni e analogie in ordine alla misura del contenuto di informazione di sequenze (normali e mutanti per una o più variazioni) e alla misura dell’entropia di informazione.  

Nell’approccio algoritmico, le sequenze nucleotidiche vengono considerate sequenze di simboli dell’alfabeto a quattro lettere proprio degli acidi nucleici. La formazione di una data sequenza  Ik  di lunghezza n  avviene allora con probabilità pk = 4-n, e il contenuto di informazione, espresso in bit, della sequenza è Ik = 2n. Tutto questo vale indipendentemente dalla particolare sequenza considerata. Infatti l’informazione di Shannon considera solo la componente statistica dell’informazione senza riferimento al suo contenuto, dunque al significato, che è invece estremamente importante per i sistemi viventi dato che è il significato del messaggio a determinare le conseguenze dell’informazione erogata. Approcci successivi dovuti a A. N. Kolmogorov e a G. J. Chaitin (rispettivamente nel 1968 e nel 1969) considerarono la struttura interna delle sequenze. Nella teoria algoritmica dell’informazione il contenuto informativo di un messaggio è pari alla lunghezza del più piccolo programma di computer che, una volta eseguito, è in grado di produrre l’oggetto. Ne deriva che messaggi periodici o molto ridondanti possiedono basso rapporto di informazione algoritmica/complessità, mentre sequenze casuali hanno un alto rapporto di informazione algoritmica/complessità, non potendo essere create attraverso un programma che sia più breve delle sequenze stesse. Tuttavia, come ogni biologo sa, il fatto che una sequenza casuale sia dotata di alta complessità (nel senso algoritmico-informatico sopra specificato) contraddice la realtà biologica nella quale i sistemi viventi giudicati altamente complessi non hanno strutture e comportamenti governati dal caso ma possiedono invece un elevato livello di organizzazione interna. Neanche la nozione di complessità algoritmica, essendo interessata alla struttura interna del messaggio consente di affrontare il problema cruciale della significatività dell’informazione. Quanto sia importante questo punto è immediatamente chiaro considerando per esempio che i geni strutturali dell’uomo e dello scimpanzé sono identici al novantanove per cento (come dimostrarono King e Wilson nel  1975, le differenze amminoacidiche del loro corredo preoteico non superano l’uno per cento) e che basta solo una frazione piccola, ma altamente significativa, di geni diversi per determinare differenze biologiche di grande rilievo. La distanza genetica media tra le due specie, stimata su circa cinquanta geni strutturali, è risultata essere addirittura inferiore a quella tra specie sorelle (sibling species) del moscerino di Drosophila, che sono per definizione morfologicamente indistinguibili. È peraltro noto che tali piccole differenze di sequenza, capaci però di generare differenze organizzative tra le due specie, vanno quasi certamente ricondotte a cambiamenti prodotti da pochi geni regolatori. 

Il passaggio critico nella gerarchia della complessità corrisponde ovviamente all’incremento di complessità dei sistemi viventi, particolarmente intenso durante le transizioni evolutive più importanti: per esempio il passaggio da cellula procariotica a cellula eucariotica, quello da sistema unicellulare a sistema pluricellulare oppure quello da individuo a colonia (Maynard Smith e Szathmary, 1995). Ancora manca una teoria generale dell’incremento di complessità, ma questo fenomeno ha iniziato ad avere una sua spiegazione quando l’analisi è stata circoscritta a sistemi molto semplici come i virus. Alla fine degli anni Settanta, Manfred Eigen e Peter Schuster hanno proposto un modello teorico, detto dell’iperciclo, di notevole interesse euristico, in cui sono specificate le condizioni minime che permettono di conservare e di accumulare informazione biologica: un passo indispensabile per l’aumento di complessità di un sistema (Eigen e Schuster, 1979).

Sistemi complessi se ne trovano già nel mondo non vivente. Sono tali i ben noti sistemi a molte componenti interagenti e caratterizzati da dinamiche dissipative: le turbolenze nei fluidi di una turbina o di una camera di scoppio di un motore a combustione, le nuvole, i profili delle coste, gli alberi, danno luogo a strutture complesse accomunate dalla nascita di una spontanea autosomiglianza interna e da invarianza di scala (Mandelbrot, 1983). Si tratta di strutture dotate della cosiddetta “auto-organizzazione”, una proprietà che rappresenta tra l’altro un ottimo esempio di proprietà emergente di un sistema.

I fenomeni di auto-organizzazione sono diffusamente presenti anche nei sistemi biologici, basti pensare alla complessità organizzativa delle reti metaboliche intracellulari. Secondo alcuni, anzi essi potrebbero spiegare molti comportamenti dei sistemi viventi intrattabili con i tradizionali utensili esplicativi della biologia evoluzionistica. Stuart Kauffmann, ad esempio, ha ipotizzato che l’ordine biologico si sviluppi spontaneamente, che esso sia prodotto dall’interno dei sistemi viventi grazie agli stessi principi di auto-organizzazione (leggi della complessità), agenti nei sistemi fisici (Kauffmann, 1995). All’origine delle configurazioni ordinate dei sistemi complessi vi sarebbero sistemi in equilibrio dotati di bassa energia e strutture dissipative. Ora noi osserviamo che mentre l’idea che l’auto-organizzazione possa concorrere alla variabilità dei sistemi è un’ipotesi plausibile, è invece già dimostrato che soltanto l’interazione con l’ambiente esterno determina selettivamente quali stati del sistema saranno mantenuti e quali no. Per dirla con Antoine Danchin (1998): la selezione non è sensibile alla struttura ma all’organizzazione; insomma, l’ambiente non giudica direttamente le strutture ma le loro organizzazioni attraverso i loro funzionamenti. L’auto-organizzazione potrà spiegare il panorama di forme potenziali, l’insieme delle strutture consentite dalle leggi della complessità, ma non ci sono indicazioni che tali leggi riescano a spiegare né tantomeno a prevedere (come invece Kauffmann sembra sostenere) le strutture, le forme che effettivamente sono o saranno prodotte e riprodotte. Anche per il cosiddetto problema dell’ “universalità”. Infatti, se i sistemi fisici dotati di auto-organizzazione sembrano essere caratterizzati da una “ridotta universalità”, è chiaro che quelli biologici lo sono in misura ancora maggiore (Pietronero, 1998).

L’organizzazione, l’individualità e la relazionalità non sono soltanto tre caratteristiche comuni a tutti i sistemi viventi ma sono anche tre diverse manifestazioni della complessità biologica (Forestiero, 2000, 2001). Vediamole singolarmente più da vicino.

Proprietà fondamentale di tutti i viventi è quella di essere sistemi organizzati (Mayr, 1982). Possedere un’organizzazione significa presentare un certo insieme di relazioni non casuali che assicurano la coerenza interna del sistema. Queste relazioni sono responsabili dell’unitarietà di ogni sistema vivente e della sua tenuta. L’organizzazione dei viventi mostra di avere una natura gerarchica per cui i sistemi dei vari livelli si presentano come entità fenomeniche caratterizzate da configurazioni strutturali e da dinamiche processuali differenti a ciascun livello, e dotate di proprietà né immediatamente deducibili né prevedibili. Oltre che gerarchica, tale organizzazione è anche chiusa, grazie all’innesco di circolarità in meccanismi altrimenti lineari di causa ed effetto. La logica circolare (perfettamente esemplificata dal rapporto causale: gameti-zigote-gameti) percorre tutti i livelli della gerarchia, dalla cellula all’ecosistema. 

L’individualità  dei sistemi viventi risulta dal fatto che essi non sono ripetitivi: l’eterogeneità è la norma (Ageno, 1986). Di norma ogni vivente possiede una propria individualità (un’unicità originariamente dovuta alle proprietà stocastiche della sorgente di variazione) che viene codificata nei geni, viene costruita epigeneticamente e viene trasmessa alla posterità. L’unicità degli individui è una caratteristica essenziale per l’adattamento della popolazione a un ambiente perennemente mutevole. L’individualità dei sistemi biologici ha duplice natura: essa è con-causa ed effetto dell’evoluzione. La più appariscente conseguenza dell’individualità è la diversità biologica o biodiversità. Globalmente, la biodiversità è costituita dall’insieme delle differenze osservabili tra i viventi. Tali differenze possono essere descritte in termini di quantità, di variazione e di variabilità degli organismi; nonché, semplificando, in rapporto ai geni, alle specie e agli ecosistemi (Heywood, 1995). 

A differenza di quanto accade nei sistemi fisici dove le relazioni tra le parti sono mantenute dall’azione di forze, la coesione tra le componenti della materia vivente è affidata innanzitutto ai segnali. Per esempio è mediante segnali che le cellule di una coltura batterica o le componenti di un sistema pluricellulare trasferiscono informazione dall’una all’altra, oppure coordinano i processi interni con quanto accade all’esterno di ciascuna di esse. A livello degli organismi pluricellulari, il sistema costituito dal segnale e dal suo recettore non solo assicura l’integrazione tra le varie cellule, per esempio durante i processi di sviluppo (Bonner, 1984),  ma negli animali può anche consentire l’integrazione sociale degli individui vuoi attraverso l’azione ormonale, vuoi attraverso quella dei neurotrasmettitori. In tutti i gruppi di organismi si assiste a una diversificazione della coppia segnale-recettore (Bonner, 1984, 1988). Tale diversificazione evolutiva produce sia una complicazione del sistema sia la sua compartimentalizzazione, con la localizzazione, in alcune regioni del corpo, delle cellule contenenti i differenti recettori. Inoltre, se da una parte l’evoluzione filogenetica della coppia segnale-recettore rende più efficiente e affidabile l’integrazione tra gli individui (con ciò aumentando la diversità interna, intrasistemica, dei sistemi viventi), dall’altra essa serve a mantenere isolati sistemi tra loro incompatibili e in competizione (favorendo così la diversità esterna, intersistemica). I segnali coinvolti nel comportamento riproduttivo e responsabili della produzione delle barriere interspecifiche di isolamento pre-copula, esemplificano puntualmente la funzione di mantenimento e di incremento della diversità intersistemica. Negli animali dotati di un sistema nervoso e di un cervello sufficientemente complesso, il sistema segnale-recettore è ancora all’opera nel consentire l’apprendimento e dunque, ricorsivamente, nel permettere la generazione di più sofisticati meccanismi di produzione di diversità e di complessità. Se poi guardiamo a un altro ambito fenomenologico, è sempre la capacità relazionale dei sistemi viventi che viene chiamata in causa nell’ elaborazione epigenetica dell’informazione genomica, come pure nei processi di riconoscimento immunitario, nella morfogenesi, nell’ontogenesi del comportamento. Rientra in una più ampia accezione di relazionalità, infine, anche la capacità  dei sistemi viventi di mantenersi in rapporto con l’esterno sia attraverso l’adattamento genetico che quello ecologico.

Il consueto ordinamento di complessità crescente: cellula procariotica, cellula eucariotica, organismo pluricellulare, popolazione, comunità, ecosistema, di solito si accompagna all’idea che nella storia della vita sul pianeta sia riconoscibile una tendenza storica verso la crescita di complessità dei sistemi viventi. Niente di più inesatto. Si tratta di una convinzione errata perché se da una parte è indiscutibile che le forme organizzative più semplici hanno preceduto di norma quelle più complesse, tuttavia la coesistenza temporale di forme poco complesse accanto a forme molto complesse testimonia non della sostituzione di sistemi relativamente semplici con sistemi complessi, ma della coesistenza di sistemi a vario grado di complessità. Inoltre, è anche noto che spesso nell’evoluzione i sistemi viventi sono andati incontro a processi di drastica semplificazione di alcune subunità, dunque a una riduzione della loro complessità generale (ad es. anoftalmia degli animali troglobi). Si può invece sostenere con buone argomentazioni che nel corso dell’evoluzione vi sia stata una sorta di processo di diffusione della complessità biologica, nel senso che sembra essere aumentata la capacità dei sistemi viventi di adattarsi a un ambiente che pone richieste tra loro contrastanti (Omodeo, 1987). 

Selezione naturale, complessità gerarchica 

e complessità biologica come effetto storico

In larga misura la storia dei viventi è storia dei passaggi da un livello di complessità all’altro, cioè da un’unità di selezione all’altra. Secondo una ricostruzione ampiamente accettata, l’avvio del processo evolutivo coincise con l’originarsi di molecole capaci di autoreplica; queste furono poi incorporate in unità cellulari assai ben delimitate, capaci successivamente di integrare al loro interno i genomi di organelli dotati di autoreplicabilità, e poi diventate capaci di sfruttare con la sessualità l’enorme vantaggio della ricombinazione genetica. A questo punto del processo evolutivo, con la comparsa del sesso e della specie la selezione naturale assunse la forma che è più familiare ai biologi, quella di riproduzione differenziale di genotipi. 

Negli anni Sessanta, dopo il lavoro di Hamilton (1964), la questione dell’esistenza di multipli livelli di azione della selezione naturale (livelli sia sopra che sottoindividuali) diventò un argomento molto scottante. La questione in sé è della massima rilevanza e si presenta in modo assai articolato. Qui di seguito illustriamo i punti salienti della ipotetica logica processuale con cui si può salire da un livello di complessità a quello successivo.

Il quadro generale che sta dietro all’idea di molteplici unità di selezione è che al nascere di un nuovo livello organizzativo della materia vivente si verifichi un cambiamento nel bersaglio e nella forma della selezione. Mentre fino a quel momento la selezione viene esercitata soltanto dall’ambiente esterno, con la nascita del nuovo livello strutturale (a condizione che esso però contenga fisicamente il livello strutturale più antico) l’ambiente esterno agisce solo sull’unità di questo nuovo livello (l’unità neoformata) e la selezione sull’unità gerarchicamente inferiore non è più esercitata dallo stesso ambiente di prima (quello che precedentemente era esterno) ma dall’unità neoformata, che pertanto funzionerà come ambiente per l’unità più vecchia e gerarchicamente inferiore. Questa concezione prevede un controllo verticale, dall’alto, dell’unità maggiore sull’ambito delle possibili variazioni dell’unità minore. E anche se, in effetti, i cambiamenti dell’unità di livello inferiore possono arrivare a influenzare la replica dell’unità del livello immediatamente superiore, tale azione dal basso è consentita nella misura in cui questi cambiamenti non sono svantaggiosi per l’unità maggiore che è quella che interagisce con l’ambiente esterno. In questa visione, all’incremento di complessità è associato lo slittamento della selezione dal vecchio al nuovo livello di organizzazione, che quindi perde gradi di libertà trasformandosi in vincolo interno al sistema.

Uno degli aspetti più ricchi di conseguenze teoriche dei sistemi viventi è quello di essere sistemi non universalmente necessitati nel senso che le loro strutture e i loro comportamenti non sono descrivibili con leggi universali bensì da enunciati validi caso per caso, o tutto al più validi per una casistica assai limitata. Da cosa derivi questa caratteristica è facilmente comprensibile considerando un esempio che illustra un altro peculiare aspetto dei sistemi viventi: l’enorme discrepanza tra quanto è teoricamente possibile su base combinatoria e quanto invece si è storicamente realizzato.

Preso il caso del polimorfismo genetico, cerchiamo di rappresentarci quello che Lewontin (1974) ha chiamato “lo spazio dei genotipi”. Partendo da seimila geni strutturali (numero medio stimato per Drosophila) e ammettendo verosimilmente che la metà sia polimorfica, avremo tremila geni. Assumendo, quindi, una media di due alleli per locus elettroforetico, avremo tre possibili combinazioni alleliche per ciascun locus; che per tutti i loci fa un numero totale di combinazioni alleliche pari a 33.000 (63.000 nel caso diploide). Come si vede, l’insieme potenziale di tutti i genotipi così calcolato, è costituito da una quantità strabiliante, non solo assolutamente superiore al totale dei genotipi aploidi già prodotti e producibili in futuro, ma addirittura di gran lunga superiore anche al numero stimato di tutte le particelle elementari del nucleo atomico presenti nell’universo (circa 1079). La massa di questi genotipi, se tutti fossero prodotti, supererebbe la massa dei nucleoni.

In conclusione, il fatto, invece, che di tutte le possibili combinazioni genotipiche solo alcune effettivamente si siano realizzate e solo alcune altre si potranno realizzare in futuro, rappresenta una chiara evidenza della natura relativa e contingente dei sistemi biologici. È questa contingenza a fondare la natura storica dei viventi: la complessità osservabile deriva da vincoli strutturali e funzionali pre-esistenti che a loro  volta determinano la dinamica futura dei sistemi. Non tutti i cammini evolutivi sono dunque possibili ma solo quelli compatibili con il regime di vincoli esterni e interni al sistema. I sistemi viventi sono dunque entità storicamente determinate e la biologia assume anche essa carattere storico ogni volta che si pone problemi che vanno oltre il comportamento delle molecole.

La natura dei vincoli che determinano le condizioni di possibilità dei sistemi viventi è esplicitabile solo in termini evolutivi. Si tratta dei vincoli adattativi, sincronici, che strutturano il collegamento con l’ambiente, e dei vincoli di sviluppo che specificano diacronicamente il modo d’essere di ciascun individuo e di ciascuna specie. La natura di questi vincoli legittima, inoltre, gli interrogativi teleonomici sui perché di certe manifestazioni dei viventi (Mayr, 1982, 1997). Le domande sui perché non sembrano riducibili a domande sul come. Piuttosto si hanno spiegazioni di due ordini distinti: una funzionale, finalizzata all’esplicitazione delle cause prossime, dei meccanismi in gioco; l’altra tesa a elaborare una spiegazione che è storia delle vicende responsabili del fenomeno osservato.
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