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Il nucleo (riduzionista) della regolazione biologica è un paradigma logico-informatico 

..con un circolo (vizioso ?)… 



La fedeltà del sistema di codifica è affidata alla periferia, al legame 
cioè tra t-RNA e aminoacido corrispondente.. 



Due idee alternative sull’origine della regolarità: 

‘A la Newton’ ‘A la Boltzmann’ 





Il solo livello ‘causalmente rilevante’ nel paradigma logico-informatico 
è quello del programma, i ‘passaggi di scala’ dall’interno della singola 
cellula al sistema globale sono solo ‘epifenomeni’  (la parola ‘epigenetica’ 
 è una spia di questo atteggiamento)… indipendentemente 
dalla loro evidenza fenomenologica (e.g. sviluppo embrionale, onde di 
 sincronizzazione  del tessuto cardiaco. 
 
L’idea è che, anche se ancora non ci siamo arrivati, al livello inferiore  
risieda la ‘spiegazione’ che rende inutili i livelli superiori. 
 
Da ciò una letteratura sterminata (spesso inconcludente) sui ‘geni per.. ogni cosa’.  
  





La crisi del modello riduzionistico in tutti i campi del sapere (particolarmente 
drammatica nella ricerca biomedica) ci costringe a tornare ad un altro tipo 
di approccio geometrico e sapienziale in cui il concetto di forma (e quello,  
strettamente collegato di bellezza e appropriatezza delle forme) torna ad avere un  
ruolo centrale. 







Una forma è un insieme costante di relazioni 







	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  Pearson	  Correla+on	  Coefficients,	   
	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  lunghezza	  	  	  	  	  	  larghezza	  	  	  	  	  	  spessore 
	  	  	  	  	  lunghezza	  	  	  	  	  	  	  	  1.00000	  	  	  	  	  	  	  	  0.97831	  	  	  	  	  	  	  0.96469 
	  	  	  	  	  larghezza	  	  	  	  	  	  	  	  	  0.97831	  	  	  	  	  	  	  	  1.00000	  	  	  	  	  	  	  0.96057 
	  	  	  	  	  spessore	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  0.96469	  	  	  	  	  	  	  	  0.96057	  	  	  	  	  	  	  1.00000 

Width = 19,94 + 0,605*Length  



PC1 (98%)	   PC2 (1.4%)	  

Length	   0,992	   -0,067	  

Width	   0,990	   -0,100	  

Height	   0,986	   0,168	  

PC1= 33.78*Length +33.73*Width + 33.57*Height 

PC2 = -1,57*Length – 2,33*Width + 3,93*Height 

The presence of an overwhelming size component explaining system variance comes from the presence of 
a ‘typical’ common shape. The displacement along pc1 corresponds to purely size variation (all positive terms),  
the displacement along  pc2 to shape deformation (both positive and negative terms). 
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Relation between global gene expression



The ‘tissue attractor’ is much stronger 
than the organism individuality  









In general, regulatory interactions between genes and proteins introduce 
correlations in expressions that reduce uncertainty in expression patterns and 
therefore reduce the entropy of the population at equilibrium. Informally, the 
equilibrium distribution maximizes entropy subject to satisfying any imposed 
regulatory constraints. This connection suggests a broad principle: at 
equilibrium cell populations that are subject to strict regulatory constraints 
should exhibit well-defined and low entropy expression patterns, whereas 
those that are subject to weaker regulatory constraints should exhibit more 
diverse, higher entropy expression patterns. Viewing variability in this light 
indicates that PSC populations may be more diverse than differentiated 
populations because they are subject to weaker regulatory constraints. 









Step 1 configuration
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Step 2 configuration
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Step 3 configuration
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average radius = 0.045

average radius = 0.088

average radius = 0.131

step1  step2  step3 
0,0552  0,0928  0,1619  e-mk 
0,0678  0,1145  0,1537  e-g 
0,0747  0,1269  0,1750  e-mo 
0,0260  0,0653  0,1192  g-mk 
0,0159  0,0496  0,0546  g-mo 
0,0289  0,0808  0,1413  mo-mk 



Conclusioni: 
 
1. I sistemi biologici mostrano, a tutte le scale di osservazione, un 
continuo di comportamenti che va dalla specificità (locale) alla scalabilità 
(generale).  
 
2. Il paradigma della rete consente di rendere ragione di questo spettro di 
comportamenti in termini di zone relativamente ‘isolabili’ della rete, rispetto 
a comportamenti collettivi dell’intero sistema reticolare. 
 
3. La singola cellula non è necessariamente il luogo delle ‘spiegazioni 
definitive’ in biologia, comportamenti macroscopici deterministici a livello 
dell’intera cultura emergono grazie all’interazione dei componenti. 
 
4. Se i singoli ‘destini’ della cellula sono attrattori del comportamento 
di una popolazione eterogenea di cellule, allora le nostre possibilità 
di intervento non possono immaginare una singola cellula tipo ma  
una popolazione a cui modificare globalmente lo spettro di probabilità 
dei diversi attrattori….. 



Che cosa ho fatto per tutta la vita? Ho contemplato il mondo come un 
insieme , come un quadro e una realtà compatta, ma ad ogni tappa della 
mia vita da un determinato punto di vista […]. Le sue angolature mutano, 
l’una arricchendo l’altra; è qui la ragione della continua dialettica del 
pensiero assieme al costante orientamento di guardare il mondo come un 
unico insieme (Pavel Florenskij “Non dimenticatemi”, p. 385) 


