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SI PUÒ PARLARE DI LINGUAGGIO DEL BIOLOGICO? 
DANIELE ROMANO 

 

 

La diversa matrice sperimentale e teorica dei vari livelli di analisi della biologia 

crea, talvolta, degli iati esplicativi. La genetica molecolare, in particolare, è una 

scienza largamente autonoma con un raggio di applicazione ristretto, ma i suoi 

risultati sono fondanti per ogni analisi di livello superiore. In questo passaggio, le 

modalità di riferirsi al gene, ma anche di intervenire su di esso, perdono contatto 

con la natura chimica e meccanica della struttura del DNA, limitando la possibilità 

di fare riferimento ad esse. Parallelamente, diviene possibile valutare il ruolo svolto 

da ogni gene in un contesto organico e temporale più ampio, attribuendo loro 

‘proprietà macroscopiche’ che chiariscono il suo ruolo nello sviluppo degli 

organismi e nel processo di ereditarietà. Concetti come l’informazione genetica, il 

ruolo attivo e talvolta intenzionale del gene nello sviluppo degli organismi, la 

sostanziale omologia fra la lettura del DNA e l’implementazione informatica di 

istruzioni, sono esempi di tali riletture che, oltre l’aspetto divulgativo, hanno saputo 

influenzare la riflessione scientifica e filosofica nella ridefinizione teorica dei 

processi biologici. Inoltre, analisi di questo genere non riescono e non possono 

prendere in considerazione le macro-funzioni del gene e la sua natura chimica e 

meccanica nella stessa analisi e spesso sfociano in una riflessione metaforica.  

Strettamente legate agli studi sull’informazione genetica, e parallelamente alle 

grandi scoperte sul genoma, sono emerse alcune riflessioni tese a identificare i 

caratteri costitutivi di un linguaggio biologico elementare1 che rafforzerebbe la 

costruzione teorica di un ruolo informativo ed attivo del DNA nello sviluppo degli 

organismi. Gli elementi portanti di questa teoria sono la presenza di un alfabeto e 

la corrispondenza determinata fra le combinazioni delle lettere e gli amminoacidi 

utilizzati nella sintesi delle proteine, che evidenzierebbero un contenuto 

‘semantico’ dei geni, ed una intenzionalità caratteristica delle informazioni 

trasmesse. Qui di seguito si intende prendere in esame alcuni aspetti fondanti di 

questa teoria per mostrare come tale metafora risulti inadeguata e fuorviante. 
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1. Gli elementi costitutivi. 

 

A partire dalla metà del ventesimo secolo, i risultati della ricerca biologica 

evidenziarono il ruolo svolto dalle proteine nello sviluppo, sia in qualità di elementi 

costitutivi dell’organismo, sia come regolatori a livello cellulare dell’attivazione 

genica. In breve venne mostrato come tutti i processi cellulari fossero condizionati, 

e talvolta attivati, da proteine. Il ruolo teorico indiscusso svolto dal dogma 

centrale2, parallelamente, evidenziava come la sintesi delle proteine fosse 

strettamente legata all’espressione genica. Lo schema riassuntivo di Watson 

indicava come unidirezionale, deterministico e causale l’insieme di processi che 

dal DNA portano alla sintesi delle proteine. Per conseguenza, i geni contenuti nel 

DNA di un organismo, da sempre studiati come fattori causali dello sviluppo dei 

caratteri fenotipici, venivano ora ad essere legittimati come causa assoluta di tutti 

i processi cellulari e di sviluppo dell’organismo. 

È questo un ruolo molto più vasto di quanto la genetica classica avesse fino ad 

allora attribuito ai geni, inglobando alla risultanza dei caratteri fenotipici il mistero 

delle regole di sviluppo, stadio dopo stadio, degli organismi. Il dogma centrale 

della genetica formulato da Watson3, che riassume in maniera univoca i processi 

che regolano la corrispondenza biunivoca ed unidirezionale fra genoma e 

caratteri fenotipici di un organismo, riesce ad interpretare tutte le successive 

scoperte della genetica, compresa la sintesi delle proteine che regolano lo 

sviluppo di un organismo. Questo passaggio risulta importante per lo sviluppo di 

teorie deterministiche che porteranno al concetto di informazione genetica: il 

gene diviene agente causale delle regole di sviluppo degli organismi.  

Il processo di sintesi di una proteina viene illustrato come risultante da una serie di 

processi che si susseguono in maniera coerente e consequenziale. Tali processi 

elaborano l’informazione contenuta nei geni e la traducono in una successione di 

amminoacidi, ovvero nella proteina corrispondente4. Possiamo considerare un 

filamento di DNA, semplificando le sue caratteristiche ai fini della discussione, 
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come un successione di unità di base, i nucleotidi, catalogabili in quattro tipologie 

differenti: adenina, citosina, guanina e timina (A, C, G, T) disposte casualmente in 

una sequenza lineare, senza alcun vincolo di successione. A livelli macroscopici o 

comunque rappresentativi, una stringa di DNA può essere descritta come una 

successione lineare di basi, rappresentate da lettere, la cui successione 

determina, in maniera inequivocabile, la sintesi delle proteine. 

Per queste sue caratteristiche, il DNA è stato interpretato come un linguaggio 

composto da quattro diverse lettere, le cui combinazioni producono messaggi in 

grado di specificare composizione e struttura delle proteine. In questa ottica un 

gene coincide con una particolare sequenza di DNA in grado di ‘codificare’ per 

una proteina che viene elaborata ed interpretata conformemente ad una serie di 

strutture e regole, delle quali solo attraverso le attuali conoscenze è possibile 

fornire una spiegazione meccanicista. Negli anni settanta, tuttavia, la metafora di 

un linguaggio, successivamente definito anche come codice, ovviava 

all’impossibilità di rendere conto della totalità di questi processi.  

Dal punto di vista della struttura chimica del DNA, non esiste nessuna caratteristica 

che, data la presenza di una particolare base nucleotidica, condizioni la presenza 

della base successiva, ragione per cui si afferma che il potenziale espressivo del 

DNA è massimo rispetto al proprio linguaggio. La successione di amminoacidi in 

una proteina è strettamente vincolata alla successione delle basi nucleotidiche 

presenti in un particolare frammento di DNA5. 

Una proteina è una lunga sequenza di unità fondamentali chiamate 

amminoacidi, di cui esistono venti tipi differenti. In linea di massima, le proprietà 

dei singoli amminoacidi e le proprietà che derivano dalla loro interazione 

determinano forma e funzione della proteina. Anche gli amminoacidi vengono 

spesso rappresentati come l’alfabeto di un linguaggio alla base della sintesi delle 

proteine. Tale processo, nonostante la sua stretta connotazione biochimica, viene 

definito come ‘processo di traduzione’, per evidenziare il passaggio da un 

linguaggio ad un altro. La sequenza nucleotidica è letta per triplette di basi, e ad 

ogni tripletta corrisponde un solo amminoacido. Dal momento che le triplette 

possibili, ottenute combinando le quattro basi, sono 64, più di una tripletta può 
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codificare per lo stesso amminoacido. Per questa ragione si dice che il linguaggio 

genetico è degenerato, ovvero ridondante6. 

Nel compartimento nucleare l’informazione genetica è trascritta dal DNA in RNA e 

trasmessa alle strutture addette alla sintesi di proteine, presenti nel secondo 

compartimento. L’RNA ha una struttura molecolare simile a quella del DNA, anche 

se le basi dei due filamenti non si corrispondono esattamente: alla timina del DNA 

corrisponde l’uracile nell’RNA. 

Il processo di sintesi delle proteine è operato invece da particolari strutture 

macromolecolari, i ribosomi, nei quali avviene l’associazione fra triplette ed 

amminoacidi. Questi ultimi verranno disposti secondo lo stesso ordine delle triplette 

corrispondenti del filamento di RNA e uniti fra loro fino ad ottenere la proteina 

richiesta. In questo passaggio dai filamenti di RNA alle proteine si parla di 

traduzione, a sottolineare che in gioco sono chiamate due tipologie di strutture 

non confrontabili dal punto di vista fisico-chimico. L’espressione “processo di 

traduzione” deve essere inteso nel senso più stretto del termine, intendendo un 

passaggio radicale fra due linguaggi fisici differenti: si passa da un alfabeto 

costituito di quattro basi nucleotidiche ad un alfabeto composto da venti 

amminoacidi. È difficile interpretare le modalità che abbiano permesso lo sviluppo 

di processi che permettessero una associazione così rigida fra triplette ed 

amminoacidi; ad ogni modo questa corrispondenza risulta essere una costante sia 

nel confronto fra i vari organismi, sia nella storia evolutiva delle specie. Nell’analisi 

della rigorosa corrispondenza messa in evidenza dal dogma centrale fra i geni e le 

proteine e, entrando nei dettagli, fra le triplette di nucleotidi ed amminoacidi, è 

importante notare come il processo di sintesi delle proteine ‘trasmetta’ un preciso 

ordine7 fra strutture fisiche diverse8. 

 

2. La componente semantica. 

 

I meccanismi biochimici che permettono il riconoscimento delle triplette e la 

successiva associazione del corrispondente amminoacido sono stati individuati in 

un secondo momento e riguardo tali processi restano aperte alcune domande. In 
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particolare, nonostante tali associazioni risultino una regolarità non confutata - 

costante in tutte le specie e in ogni momento dello sviluppo - non è stata 

determinata alcuna condizione materiale necessaria per cui le strutture 

biologiche abbiano sviluppato, nel corso della propria evoluzione, tale 

determinazione. Fra i molti misteri sulle prime manifestazioni del DNA, si ignora con 

quale modalità gli organismi abbiano delineato e conservato tali associazioni al 

punto che nessun cambiamento evolutivo intacchi o condizioni tale processo. 

Nell’ordine che il DNA riesce ad imporre nella sintesi delle proteine e nel successivo 

sviluppo degli organismi, lontani dalla necessità biologica e lontani dal caso, al 

DNA si è guardato come portatore di un messaggio che l’organismo doveva 

interpretare. I primi accenni della teoria di un’informazione contenuta nel DNA e 

trasmessa all’organismo si trovano già nel lavoro di Watson che ha conosciuto uno 

sviluppo incredibile, rafforzato dalla similitudine fra ‘programma genetico’ ed 

‘informatica’ operata da Jacob negli anni ’70, e successivamente 

dall’adattamento delle teorie dell’informazione alla biologia negli anni ’90. Tale 

sviluppo storico non è oggetto di questa analisi, preme comunque evidenziare qui 

come l’ipotesi di un linguaggio del DNA abbia costantemente accompagnato la 

ricerca biologica degli ultimi 50 anni. Pur senza tener conto storicamente di tale 

sviluppo, è comunque possibile, ora, individuare gli elementi costitutivi di questa 

ipotesi.  

Il DNA avrebbe un proprio alfabeto, costituito dalle quattro differenti tipologie di 

basi nucleiche, le quali, combinate in triplette, hanno un significato determinato. Il 

significato di ogni tripletta è un amminoacido, più triplette possono codificare per 

un amminoacido, ma ognuna ne determina uno e uno solo. Esistono inoltre 

triplette che determinano l’inizio e la fine della futura sequenza di amminoacidi, 

ovvero l’inizio e la conclusione della lettura del DNA, necessaria per la sintesi della 

proteina. Queste triplette determinano gli estremi di un gene. Un gene sarebbe 

pertanto un messaggio complesso formato dalla sequenza di ‘parole’ elementari: 

le triplette. L’organismo ha il compito di leggere ed interpretare (tradurre) il 

messaggio del DNA per creare le proteine, ovvero delle strutture biologiche in cui 

nulla della struttura del DNA può essere riconosciuta, se non l’ordine trasmesso. 
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Altre caratteristiche della struttura e delle funzioni del DNA hanno ampliato tale 

visione, fino ad attribuire all’informazione del DNA una proprietà intenzionale. In 

altre parole, il DNA non verrebbe letto dall’organismo secondo le proprie 

‘esigenze’, ma esso stesso imporrebbe la propria informazione, agendo 

direttamente sullo sviluppo degli organismi. Tale credenza si è sviluppata 

lentamente, sia attribuendo al DNA ogni informazione necessaria per lo sviluppo, 

sia osservando il suo processo di replicazione e di trasmissione ereditaria. 

Attraverso ciò, il DNA è diventato agente unico di tutti i processi evolutivi e di 

sviluppo, causa deterministica di ogni aspetto del vivente. Anche per chiarire 

questo aspetto è necessario fare riferimento alla prima formulazione di Watson. 

L’altra proprietà messa in evidenza dal dogma centrale era la capacità del DNA 

di replicare se stesso, in modo da garantire, durante i processi di divisione 

cellulare, la trasmissione inalterata dello stesso contenuto genico della cellula 

madre ad entrambe le cellule figlie. Il DNA è una doppia elica, costituita da due 

successioni di basi nucleotidiche fra loro complementari, secondo una rigida 

corrispondenza biunivoca fra le basi. Durante il processo di replicazione del DNA, i 

due filamenti si separano per fungere entrambi da ‘stampo’ per la sintesi di un 

nuovo filamento complementare. In questa maniera a processo ultimato si 

ottengono due copie identiche dello stesso materiale genetico9. Parallelamente, il 

processo di trasmissione ereditaria trasmette e conserva il materiale genetico degli 

organismi fino alle generazioni successive.  

Tale struttura ha messo in evidenza la capacità del DNA di conservare la propria 

struttura e di trasmettere le proprie informazioni alle generazioni successive. Al DNA 

venivano attribuite peculiarità di organismi superiori, come la conservazione di se 

stesso, una particolare capacità di organizzazione - soprattutto una propria 

intenzionalità - espressa attraverso un proprio linguaggio. Tali sfumature toccarono 

l’apice in testi scientifico-divulgativi, come il Gene egoista di Dawkins e sono 

tuttora alla base della comunicazione scientifica della genetica.  

 

 

3. Critica ad una teoria del linguaggio biologico 
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Le ricerche della genetica molecolare, della biologia cellulare e dello sviluppo, 

non hanno mai fatto oggetto di analisi la possibilità di un linguaggio del DNA, ma 

hanno reso propri alcuni termini della teoria dell’informazione genetica. Ad 

esempio, l’associazione fra un gene ed una proteina viene identificata attraverso 

l’espressione ‘il gene X codifica per …’, locuzione che ancora evidenzia un’azione 

causativa e deterministica del gene e l’idea di una informazione che deve essere 

interpretata. D’altro canto, la sperimentazione è rimasta indipendente da questa 

rielaborazione. In altri campi, al contrario, la metafora dell’informazione genetica 

ha trovato terreno più fertile. Non solo nella fase divulgativa, ma anche nel 

tentativo di creare una teoria più generale dell’azione genetica, nonché nel 

contributo di diversi filosofi della biologia. Bisogna inoltre tenere presente che molti 

studi informatici legati allo sviluppo biologico basano le proprie ricerche sull’idea 

di un contenuto informativo del DNA. Al giorno d’oggi tuttavia resta una 

interpretazione parziale e fuorviante della realtà dei processi biologici che dal 

DNA portano allo sviluppo dell’organismo. 

In primo luogo, bisogna prendere in considerazione il fatto che il DNA non sia 

coinvolto direttamente nel processo di sintesi delle proteine. La sua conservazione 

è fondamentale per la corretta trasmissione del materiale genetico da una 

generazione all’altra. La caratteristica fondamentale degli organismi eucarioti è 

proprio quella di essere dotati di due compartimenti intracellulari sufficienti a 

separare sia spazialmente che temporalmente i processi di decodifica 

dell’informazione contenuta nel DNA ed il processo di sintesi delle proteine10. 

Molti sono gli aspetti relativi ai processi di sintesi proteica che ai tempi della 

formulazione del dogma centrale non erano stati ancora approfonditi. Non solo il 

processo di traduzione, ma anche tante rielaborazioni a cui l’RNA viene sottoposto 

fra la sua genesi ed il momento in cui raggiunge i ribosomi, che - sebbene note - 

non erano ancora state comprese in termini chimici. Un caso esemplare è il 

fenomeno dello splicing, in cui vengono eliminati gli introni dal neotrascritto di 

RNA. L’idea che alcuni segmenti venissero interpretati come non-senso, mentre 

altri segmenti fossero conservati come significativi, contribuiva senz’altro a 
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fomentare l’opinione secondo cui quanto contenuto nel DNA e trasmesso 

dall’RNA ai ribosomi fosse portatore di un significato intrinseco nella stessa 

struttura11. Inoltre, Il DNA non ha nessun ruolo attivo nelle fasi di espressione genica 

e non è capace di conservare se stesso al di fuori dell’attività delle proteine che 

proteggono la sua struttura. La lettura, la trascrizione del DNA, la disgiunzione e la 

ricongiunzione dei due filamenti, le diverse ‘riparazioni’ a cui è sottoposto, sono 

tutti processi gestiti e regolati da proteine in cui il DNA ha un ruolo passivo. Nei 

processi di duplicazione intervengono poi strutture cellulari, come la membrana e i 

microtubuli, dei quali né la composizione né le funzionalità dipendono in alcun 

modo da una qualche informazione contenuta nel DNA.  

La possibilità che il contesto cellulare fosse in grado di assemblare catene di 

amminoacidi seguendo istruzioni contenute nella sequenza di basi nucleotidiche 

sembrava comunque implicare la trasmissione di significato o, come diventerà 

presto consuetudine dire, di informazione, fra i due sistemi distinti12. 

Bisogna tener presente che in questo stesso periodo, sebbene antecedente per 

formulazione ma già parzialmente confutata dai nuovi studi, l’espressione “un 

gene, un enzima” manteneva tutto il suo vigore. Questa concezione aveva due 

risvolti teorici essenziali: da una parte la perfetta corrispondenza fra gene e 

proteina - da cui nessun ricercatore riusciva - e riesce tuttora a prescindere in 

qualsiasi studio debba affrontare; dall’altra, il fatto che il gene venisse interpretato 

ancora come l’unico fattore causale della produzione delle proteine all’interno 

della cellula, mentre venivano completamente ignorati tutti gli altri processi 

cellulari. Nel 1970, ad esempio, il dizionario di biologia edito da Garzanti, definisce 

ancora i geni come corpuscoli microscopici situati nei cromosomi dai quali 

dipendono tutti i caratteri degli organismi. Indipendentemente dalla loro 

descrizione fisica, è evidente come i geni fossero considerati concretamente 

‘agenti’ nel contesto cellulare. L’idea che un qualcosa dovesse comunque essere 

trasmesso si impose, a mio avviso, come il miglior modo di unificare 

concettualmente entità che sono fisicamente distanti come il gene e la proteina 

e che non interagiscono in maniera diretta. L’idea che ad essere trasmessa fosse 

una sorta di informazione conciliava non solo questa difficoltà, ma anche quelle 
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legate alla presenza di linguaggi fisici radicalmente differenti, sfruttando i successi 

che la teoria informatica riscuoteva in quegli anni in diversi settori. L’introduzione di 

un linguaggio a tratti teleonomico nella caratterizzazione dei processi, condizionò 

l’interpretazione di tutti i processi che vedevano coinvolto il genoma, 

attribuendogli molte peculiarità che le tecniche di quel periodo non 

permettevano di individuare, ed in particolare un ruolo attivo nella regolazione dei 

vari processi13. 

Nel ventennio a seguire, i rapidi progressi della biologia molecolare avevano 

messo in luce la maggior parte dei meccanismi che dal DNA portano alla sintesi 

delle proteine, ma l’immagine di un’informazione, contenuta nei geni ed espressa 

con un linguaggio proprio nella costituzione del prodotto proteico, continuava a 

rafforzarsi. Il grande merito di questa ‘metafora’ è stato quello di conservare una 

visione di insieme molto robusta dei processi cellulari, mentre la considerazione dei 

dettagli dei singoli meccanismi risultava sempre meno efficace e difficilmente 

integrabile nel contesto man mano che ci si allontanava dal singolo processo14. 

Sebbene si ponesse come una metafora efficace, non si è comunque dimostrata 

in grado di integrare i successivi risultati ottenuti dalla biologia molecolare e dalla 

biologia dello sviluppo. Questa teoria, infatti, ha presto perso la sua componente 

metaforica15 ponendosi come rigida interpretazione dei processi di sintesi delle 

proteine, prima, e successivamente dell’intero processo di sviluppo 

dell’organismo. 

Focalizzando l’attenzione su questo secondo aspetto, l’idea di un’informazione 

rigidamente interpretata dal contesto cellulare e dall’organismo ha 

completamente distolto l’attenzione dal ruolo svolto dai fattori non genetici dello 

sviluppo, disconoscendo le nuove scoperte riguardanti il ruolo dei fattori extra-

genetici in questo contesto teorico16. Per le stesse basi di questa teoria, parlare di 

informazione a riguardo dei processi di sviluppo, conferisce, consciamente o 

inconsciamente, un ruolo causale prioritario all’aspetto genetico, proprio perché 

su questo aspetto la teoria è stata formulata17. Quando, al contrario, si tenta di 

tradurre gli altri fattori negli stessi termini, il loro potenziale esplicativo perde 

efficacia, in quanto troppo distanti da questo livello di spiegazione. 
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Nell’ultimo decennio la possibilità di una continua conciliazione fra ricerca e dati 

sperimentali da una parte e la teoria dell’informazione dall’altra, si è resa 

maggiormente impraticabile. In questo periodo, lo studio dei sistemi di eredità 

epigenetici, che per il momento possiamo definire semplicemente come tutti quei 

sistemi di eredità non direttamente genetici, è diventato pregnante per la stessa 

comprensione delle strategie di sviluppo adottate dall’organismo, al fine di 

avviare una nuova ridefinizione teorica in grado di renderne conto attribuendo a 

tali sistemi una pari dignità rispetto al materiale genetico, diversi autori spingono 

ora verso un ripensamento sia di alcuni concetti che della terminologia della 

materia. 

 

Daniele Romano 

daniele-romano@email.it 

 

Note 
 

1. Non legato allo sviluppo del linguaggio umano, né sul piano dello sviluppo, né sul piano 

evolutivo. 

2. Watson, 1968. Il dogma centrale riassume in un breve schema le funzioni del DNA. 

3. Watson delinea la catena di processi che portano alla sintesi di una proteina nella maniera 

seguente: gene (o filamento di DNA) → filamento di RNA → Proteina, dove ogni anello è 

causativo ed ogni azione unidirezionale. 

4. La prima descrizione esauriente è di Watson (1953, 1968). 

5. Si veda Graham (2002); Morante (1998). 

6. Si veda Sterelny (1999). 

7. ‘Ordine’ è inteso come risultante di una informazione trasmessa. 

8. Si veda Graham (2002). 

9. Si veda Watson (1953b, 1968). 

10. Si veda Moss (2004). 

11. Si veda Keller (2000); Sterelny (1999). 

12. Si veda Graham (2002). 

13. Si veda Blute (2004). “Viewing the genome with its protein packaging as a brain gets ridof Gods 

and ghosts while plausibly integrating machine and information-based views. While the 

‘wetware’ of brains and genomes are very different, many fundamental principles of how they 
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function are similar. Eukaryotic cells are compound entities in which case the nuclear genome 

might best be thought of more as a government than simply as a brain.” 

14. Si veda Godfrey-Smith (2000b). 

15. Si veda Griffiths (2001). 

16. Si veda Keller (1999). 

17. Si veda Oyama (2001); Griffiths (2001). 
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