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ABSTRACT

Latin America is one of the most biodiverse regions in the world. The countries of the
region are home to more than 70% of the planet's species, in a territory that does not reach
10% of the terrestrial biosphere. In this review, we will discuss the availability of new
techniques for the massive analysis of this biodiversity, with sequencing technologies and
bioinformatics analysis. Scientists have never had the number of tools available today,
allowing them to find genes related to improvements in crop productivity, metabolic
pathways of compounds of industrial interest, species resilience to climate change, and
genes of adaptability to biotic and abiotic stress, among other applications.
Although there are advances in the sequencing and analysis of genomes of certain gropus of
organisms in Latin America, it is essential that the region develop projects with alliances
between countries to accelerate scientific findings and include studies on new 'omics' and
bioinformatics technologies for the massive analysis of the thousand-unexplored species
that we still have in our territories.
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RESUMEN

Latinoamérica es una de las regiones del mundo más ricas en biodiversidad. Los países de
la región albergan más del 70% de las especies del planeta, en un territorio que no alcanza a
ser el 10% de la biósfera terrestre. En esta revisión discutiremos la disponibilidad de nuevas
técnicas para el análisis masivo de esta biodiversidad, a través del uso de las tecnologías
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‘ómicas’ y los correspondientes análisis bioinformáticos de los datos producidos con estas
tecnologías. Como nunca antes, los científicos cuentan con herramientas para el estudio del
ADN que les permitan encontrar en los organismos de nuestra diversidad genes
relacionados con mejoras en productividad en cultivos, rutas de producción de compuestos
de interés industrial, resiliencia de las especies al cambio climático y los genes de
adaptabilidad a estrés bióticos y abióticos, entre otras aplicaciones.
Aunque existen en Latinoamérica algunos avances en la secuenciación y análisis de
genomas de ciertos grupos de organismos, es indispensable que la región desarrolle
proyectos con alianzas entre países para acelerar hallazgos científicos e incluir estudios en
las nuevas tecnologías 'ómicas' y bioinformáticas para el análisis masivo de las miles de
especies sin estudiar que aún tenemos en nuestros territorios.
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1. INTRODUCCIÓN

El estudio de la biodiversidad en la era de las tecnologías “ómicas”, supone una
disminución de tiempo y costos para caracterizar a nivel genómico, transcriptómico,
proteómico, metabolómico, e incluso metagenómico, un gran número de especies que
poseen características que han hecho su estudio muy complejo. Las tecnologías “ómicas”
permiten generar una cantidad masiva de datos, que junto con la bioinformática,
representan alternativas tecnológicas modernas para responder a muchas preguntas e
incertidumbres biológicas, como por ejemplo: ¿cuántos microorganismos podemos
encontrar en una muestra ambiental?, ¿cómo reacciona una determinada especie frente a
cambios ambientales o una enfermedad?, ¿cómo las variaciones del genoma de una especie
nos permiten revelar patrones y procesos de su historia evolutiva?, o incluso ¿cómo se
puede suplir las necesidades de abastecer una población mundial en crecimiento a través de
una agricultura sostenible que requiere de desarrollos biotecnológicos?.
Estas tecnologías modernas nos permiten recobrar genomas completos, reconocer patrones
específicos en el mismo, identificar genes y proteínas, desarrollar nuevos marcadores
moleculares para la identificación de genes de importancia, construir árboles
filogenéticos/evolutivos, y descifrar rutas metabólicas, nunca antes conocidas (Yadav
2015). Mientras que estudios del genoma, exoma, transcriptoma, epigenoma y metagenoma
se relacionan con secuencias de ADN (ácido desoxirribonucleico) y ARN (ácido
ribonucleico) y aprovechan las mismas tecnologías que han impulsado la secuenciación
genómica, estudios del proteoma y el metaboloma, se basan en tecnologías totalmente
diferentes para generar datos.
En la actualidad no hablamos de un genoma secuenciado sino de cientos y miles. Desde la
secuenciación del primer organismo vivo, la bacteria Haemophilus influenzae, en 1995
(Fleischmann et al., 1995), se tienen secuencias parciales o completas de los genomas de
1,071 Archaea, 88,513 bacterias, 89,584 procariotas, 453 protistas, 2,155 Fungi, 345
plantas, 1,005 animales, 15 genomas de otros organismos eucariotas y 7,152 virus
(Recuperado el 10 marzo, 2017 de: www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/browse). En plantas se
cuentan con genomas de varios organismos modelo; con la iniciativa del genoma de
Arabidopsis thaliana en el año 2000 (The Arabidopsis Genome Initiative 2000), se obtuvo
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el primer genoma de una planta modelo para identificar genes y determinar sus funciones,
lo que abrió las puertas a la secuenciación de otras plantas de importancia económica y
alimenticia como Brachypodium distachyon (The International Brachypodium Initiative
2010) para los cereales de climas templados y Lotus japonicus (Sato et al., 2008) para
estudiar el fenómeno propio de leguminosas en la fijación de nitrógeno. Además, se
secuenció el primer cultivo de importancia mundial como lo es el arroz asiático (Oryza
sativa) (Goff et al., 2002). Estas especies, junto con el sorgo (Paterson et al., 2009), el maíz
(Schnable et al., 2009), la soja (Schmutz et al., 2014), la papa (The Potato Genome
Sequencing Consortium 2011), el garbanzo (Jain et al., 2013), la cebada (The Barley
Genome Sequencing Consortium 2012), la sandía (Guo et al., 2013), el melón (Garcia-Mas
et al., 2012) y el trigo (Brenchley et al., 2012), cuentan con genomas disponibles en bases
de datos públicas. Centros de origen de cultivos en Centroamerica y México, los Andes y
Suramérica tropical y templada, ya cuentan con borradores de genomas de especies
originarias de estas regiones. Es el caso del genoma de la yuca (Wang, Wenquan et al.,
2014), el frijol (Schmutz et al., 2014), el ají (Kim et al., 2014, Qin et al., 2014), el cacao
(Argout et al., 2011), el algodón (Wang, K. B. et al., 2012, Li et al., 2014), la papaya
(Ming, R. et al., 2008), el maíz (Schnable et al., 2009), la palma de aceite (Singh et al.,
2013), la batata (Hirakawa et al., 2015), la papa (The Potato Genome Sequencing
Consortium 2011), el lupinus (Hane et al., 2017), la quinua (Jarvis, D. E. et al., 2017), el
tomate (The Tomato Genome Consortium 2012), la yerba mate (Debat et al., 2014), el
cacahuate (Bertioli et al., 2016, Chen et al., 2016), y la piña (Ming, Ray et al., 2015).
En contraste, estudios genómicos de animales en América Latina son escasos y solo se
cuentan con unas pocas especies analizadas a nivel genómico entre las que se cuenta, la
secuenciación genómica de 48 especies de aves modernas (Jarvis, Erich D. et al., 2014), de
un pez ciego mexicano (Mcgaugh et al., 2014) y de la tarántula brasileña de rodilla blanca
(Sanggaard et al., 2014).
El aumento progresivo de estudios basados en tecnologías ‘ómicas’ requiere un esfuerzo
considerable para el análisis de los datos generados y en la capacitación de los
investigadores para emplearlos e interpretarlos, con el fin de llevar a cabo diseños
apropiados y análisis experimentales adecuados. En este artículo de revisión, pretendemos
proporcionar una visión general de las tecnologías modernas denominadas ‘ómicas’ para
estudios de biodiversidad, con algunos ejemplos de su uso en América Latina.

2. BIODIVERSIDAD EN LATINOAMÉRICA: RIQUEZA DE
ESPECIES

América Latina y el Caribe tienen una riqueza enorme en cuanto a recursos biológicos, con
aproximadamente el 70% de la vida terrestre del planeta y diversas especies de flora y
fauna marina y de agua dulce (UNEP-WCMC 2016). Alberga seis de los diez países
considerados megadiversos del mundo; Brasil, Colombia, Ecuador, México, Venezuela y
Perú. Estos países cubren menos del 10% de la superficie terrestre, pero contienen
aproximadamente el 70% de las especies de mamíferos, aves, reptiles, anfibios, plantas e
insectos. En América Latina se encuentra el área ecológicamente más diversa del planeta, la
vertiente este de los Andes, cuya riqueza se debe a su posición geográfica, el gradiente
altitudinal, su compleja historia geológica y la gran diversidad de microambientes (Young
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et al., 2007). Además, los bosques de tierras bajas están entre los más ricos en especies de
la Tierra y los bosques de montaña y páramos de los Andes albergan una amplia gama de
especies endémicas (UNEP-WCMC 2016), También están los bosques de la costa atlántica
de Sur América que contienen alrededor de 20,000 especies de plantas, de las cuales el 40%
son endémicas, vertebrados no encontrados en otros países del mundo y cerca de 950
especies de aves (Critical Ecosystem Partnership Fund 2004). Todos estos hábitats en
conjunto albergan alrededor de 4,110 especies de aves, 1,791 especies de mamíferos, 3,148
especies de anfibios, 3,060 de reptiles y 9,597 especies de peces (Tabla 1).

Tabla 1. Riqueza biológica de los países de América Latina.

País Aves
(%)

Anfibios
(%)

Mamíferos
(%)

Reptiles
(%)

Peces
(%)

Plantas
Vasculares

(%)

Índice
BioD

Puesto

Brasil 17.6 3.6 1.8 7.9 13.7 20.8 0.85 1
Colombia 18.3 10.2 8.1 5.9 6.2 19.0 0.68 2
México 10.9 5.0 9.5 8.9 7.9 9.7 0.52 5
Perú 18.1 7.6 8.5 4.7 4.7 6.3 0.50 6
Ecuador 16.0 7.2 6.8 4.3 3.3 7.2 0.45 9
Venezuela 13.7 4.8 6.6 3.9 5.2 7.8 0.42 10
Bolivia 14.3 3.2 6.6 3.0 1.2 6.4 0.35 12
Argentina 10.0 2.3 6.8 4.3 3.0 3.5 0.30 20
Panamá 8.8 2.8 4.5 2.6 4.2 3.7 0.27 23
Costa Rica 8.6 2.7 4.1 2.6 3.3 4.5 0.26 25
Guatemala 7.1 2.2 4.0 2.6 2.7 3.2 0.22 31
Honduras 7.0 1.6 3.9 2.6 3.1 2.1 0.20 36
Nicaragua 6.8 0.9 3.7 1.9 3.2 2.8 0.19 37
Paraguay 6.9 1.0 3.0 1.8 0.8 2.9 0.16 50
Adaptado de https://news.mongabay.com/2016/05/top-10-biodiverse-countries/ Consultado
el 10 de marzo, 2017

Con respecto a los recursos marinos, Latinoamérica cuenta con dos de las tres barreras
coralinas más grandes del mundo, ubicadas en México y Colombia, que albergan gran
riqueza y diversidad de peces, corales, esponjas, gorgonáceos, macroalgas, caracoles,
langostas, aves, reptiles, insectos, entre otros (Comisión Colombiana Del Océano 2015).
Por último, las regiones tropicales ofrecen una biodiversidad significativa en cuanto a
organismos que son capaces de sobrevivir en condiciones extremas de temperatura, pH y
salinidad, lo que permite predecir un sin número de aplicaciones comerciales.
Toda esta megadiversidad representa una fuente abundante de recursos genéticos que, a
pesar de su importancia, se enfrenta con una gran presión económica, cultural, social y
ambiental, así como a riesgos concomitantes como: la degradación de la tierra, el uso de la
tierra para ganado y cultivos ilícitos, el cambio climático, la contaminación, el uso no
sostenible de los recursos naturales y la deforestación, entre otros (UNEP 2010). Dicha
presión ha llevado a que 2% de las especies presentes en Latinoamérica se encuentren en
peligro de extinción (Brooks et al., 2016). Adicionalmente, cerca de dos terceras partes de
los arrecifes de coral del Caribe están amenazados por urbanización en las costas,
sedimentación, contaminación con sustancias tóxicas y residuos plásticos, acidificación del
agua, turismo y pesca descontrolada (Unep 2010). Se presagia que en los próximos 10 a 30
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años, se pierdan cerca del 20% de los arrecifes de Latinoamérica (Sherman & Hempel
2009). Se pronostica que dentro de los cambios más drásticos se encuentren los
relacionados con el aumento de la frecuencia del fenómeno de la Niña, lo que llevaría a un
mayor número de inundaciones, aumento de enfermedades infecciosas en humanos, plantas
y animales, disminución o extinción de especies de anfibios y otros organismos muy
sensibles a cambios de temperatura, disminución del número de corales y migración de
especies (Magrin & García 2007). A nivel local, se predice la extinción de especies en la
sabana central brasileña, pérdida de especies forestales en la Amazonía, y una disminución
en la productividad de algunos sistemas agrícolas y de ecosistemas particulares (Magrin &
García 2007). Muchos de estos factores podrán tener una incidencia directa sobre los
índices de biodiversidad de los países de la región.
Existe un creciente reconocimiento del valor que representa la diversidad biológica y los
posibles beneficios ecosistémicos asociados, que sumado a la creación de diferentes áreas
protegidas y la adopción de políticas y marcos regulatorios, permiten garantizar la completa
protección de la biodiversidad y el uso sostenible de sus componentes (United Nations
Enviroment Programme 2010). En América Latina sólo una fracción de la biodiversidad de
plantas ha sido estudiada sistemáticamente y tiene asociada alguna actividad biológica. Aún
faltan por estudiar la gran mayoría de las más de 10.000 especies de plantas que habitan la
región y sus correspondientes propiedades medicinales; incluso plantas xerofíticas que ya
han sido descritas por su potencial químico ante condiciones de sequía, radiación y
depredación (Khera 2015), carecen de la caracterización de sus compuestos activos. Todo
este potencial de la biodiversidad hace que la región posea grandes oportunidades para
posicionarse como líder en el sector medicinal, siempre y cuando los países destinen
recursos suficientes para alcanzar nuevas investigaciones para el desarrollo tecnológico y
conocimiento de su diversidad biológica (Pnud 2010).

3. HERRAMIENTAS MODERNAS PARA ESTUDIAR LA
BIODIVERSIDAD

Diferentes tecnologías han sido utilizadas para identificar y clasificar las especies de
organismos que habitan la tierra. Desde las tradicionales técnicas taxonómicas, hasta las
técnicas de visualización básicas, citogenética, análisis químicos y enzimáticos, y técnicas
de validación basadas en segmentos del ADN para su clasificación (Baum 2012). El avance
de las metodologías de secuenciación del ADN se ha dado de tal forma, que actualmente es
posible basarse únicamente en dichos métodos para llevar a cabo la clasificación de las
especies. A partir de éstas herramientas, se ha logrado construir y refinar el llamado “árbol
de la vida” (Hinchliff et al., 2015), una representación gráfica de todos los grupos de
organismos existentes, y las relaciones filogenéticas entre ellos.
La diversidad existente dentro de los grupos de organismos se puede analizar a diferentes
escalas, dependiendo del nivel taxonómico o biológico que se está evaluando. Si lo que se
pretende es identificar el taxón al que pertenecen los individuos en estudio, se pueden
emplear métodos como los códigos de barras de la vida (DNA barcoding), o si lo que se
quiere es medir el nivel de diversidad dentro de una misma especie o dentro de especies
muy relacionadas, se recomiendan metodologías basadas en la secuenciación de segunda
generación. Si por el contrario, lo que se desea es determinar la diversidad presente en un
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conjunto de microorganismos existentes dentro de un nicho ecológico, se emplearán
técnicas de metagenómica. La diversidad puede ser medida no solo a nivel de la cantidad y
tipo de organismos existentes, sino también por la cantidad de productos derivados de los
genes presentes en el genoma de dichos organismos, en la variedad de enzimas y de
metabolitos producidos por ellos. Estos análisis, basados en técnicas de proteómica y
metabolómica, permiten determinar la diversidad funcional existente (Fig. 1).

Fig. 1. Tecnologías de laboratorio empleadas con cada una de las herramientas de análisis
particular descrito en el texto.

3.1. DNA fingerprinting

El DNA fingerprinting, o la determinación de la huella genética de un organismo, es la
genotipificación de un individuo (o grupo de individuos) con base en las variaciones
características presentes en su ADN (Nybom et al., 2014). Dentro del DNA fingerprinting
se agrupan las técnicas de marcadores moleculares utilizadas cotidianamente para la
identificación de individuos, para el establecimiento del parentesco, para la evaluación de la
diversidad existente en una población o especie dada, para la construcción de mapas
genéticos, en el mapeo de genes y QTLs y en estudios de flujos de genes, entre otros.

Métodos de DNA fingerprinting basados en la secuenciación de segunda generación. Los
comienzos del DNA fingerprinting se remontan a finales de la década de los 70, cuando la
idea de identificar a los organismos a través de su ADN empezó a tomar forma. Solo a
partir de 2005, con la comercialización de las nuevas tecnologías de secuenciación masiva
o Next Generation Sequencing (NGS), ha sido posible el aprovechamiento del tipo de
polimorfismo más común en el genoma, los SNPs o Single nucleotide polymorphism, como
marcadores moleculares útiles para la caracterización de individuos. Goodwin y
colaboradores (2016) hacen una revisión exhaustiva de los avances de las técnicas de
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secuenciación de alto rendimiento desde sus orígenes.
La utilización masiva de las plataformas de secuenciación de segunda generación (NGS) ha
abierto la posibilidad de detectar de forma rápida y eficiente miles de variaciones puntuales
en el genoma de cientos de individuos de forma simultánea y con costos cada vez menores
(Goodwin et al., 2016). Para aprovechar el alto rendimiento de estas tecnologías, los
protocolos se enfocan en la reducción de la complejidad del genoma de cada muestra que
permite la secuenciación de segmentos seleccionados. Existen varios métodos de reducción
de la complejidad para la obtención de SNPs, como la amplificación por PCR (Caporaso et
al., 2011), los métodos de selección por hibridación (Fisher et al., 2011), aquellos que usan
enzimas de restricción (Baird et al., 2008, Elshire et al., 2011), y finalmente donde se
secuencian exclusivamente productos de la expresión de genes, como la tecnología del
RNAseq (Piskol et al., 2013).
Las metodologías más utilizadas para la obtención de SNPs a gran escala se basan en el uso
de enzimas de restricción, entre las que se encuentran los RADseq (Restriction site
associated DNA sequencing) y el GBS (Genotyping by sequencing). En el RADseq las
muestras de ADN a analizar son digeridas con una enzima de restricción, y los fragmentos
obtenidos son ligados a adaptadores. Los fragmentos mezclados se amplifican por medio de
una reacción de PCR y se secuencian utilizando la plataforma Illumina (Baird et al., 2008).
Los datos de secuencia son analizados bioinformáticamente, incluyendo la separación de
las lecturas correspondientes a cada muestra utilizando los códigos de barras específicos, y
una comparación entre muestras o contra un genoma de referencia para hacer el llamado de
variantes (identificación de los SNPs). Es posible de esta forma identificar miles de SNPs,
alcanzando una cobertura aproximada de un marcador cada cien kilobases, dependiendo del
tamaño total del genoma. Dicha cobertura representa en muchos casos una excelente
representatividad del genoma. En el caso del GBS (Elshire et al., 2011), el ADN es
digerido con una enzima de restricción sensible a la metilación, lo que hace que tenga
preferencia a sitios del genoma ricos en genes. Los adaptadores portadores de un código de
barra único por muestra son ligados en sentido a los fragmentos obtenidos, y otro adaptador
común a todas las muestras es ligado en antisentido. Las muestras se mezclan y amplifican
por PCR, seleccionando fragmentos por peso molecular a partir del producto obtenido, los
cuales se secuencian en la plataforma Illumina. El análisis bioinformático se realiza de la
misma manera que para los RADseq, con algunas modificaciones. Existen otro gran
número de técnicas relacionadas, cuyas diferencias se basan en pequeñas variaciones en los
pasos y en el número de enzimas utilizadas, como por ejemplo los ddRAD (Double-digest
RAD) (Peterson et al., 2012) y los DArTseq (sequencing-based DArT) (Cruz et al., 2013),
entre otros. Las diferentes técnicas de genotipificación basadas en NGS son descritas en
forma muy detallada por Andrews y colaboradores (Andrews et al., 2016).

Aplicaciones del DNA fingerprinting en estudios de biodiversidad. Los métodos de
fingerprinting han sido la herramienta predilecta en la exploración de la diversidad de las
especies. En Latinoamérica, numerosos estudios en diferentes áreas de las ciencias han
utilizado las ventajas de dichas técnicas para la exploración y aprovechamiento de la
biodiversidad. En genética de poblaciones sus aplicaciones han abarcado entre otras la
determinación de la estructura genética de poblaciones de maíz (Bracco et al., 2016), la
identificación de genotipos en razas de ganado (Giovambattista et al., 2013), y el flujo de
genes entre variedades de arroz comerciales y sus parientes silvestres (Merotto et al., 2016).
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En el área de la evolución, ha sido clave para determinar los eventos de hibridación y
poliploidía (Kochert et al., 1996), y la determinación de la historia evolutiva de las especies
(Muñoz-Ramírez et al., 2017). Además, ha permitido establecer la distribución geográfica
de las diferentes poblaciones genéticas de vectores de infecciones tropicales (Monteiro et
al., 2013). Por último, las aplicaciones del fingerprinting trascienden a la genética,
principalmente en el mapeo de genes (Soto et al., 2015), y su aplicación en el mejoramiento
genético (Montaldo et al., 2012).
Como una alternativa a los métodos de genotipicación basados en secuencias genómicas,
también es posible identificar SNPs utilizando las lecturas obtenidas a partir de los
transcriptomas secuenciados por RNAseq. Utilizando dicha metodología se ha podido, por
ejemplo, identificar las diferentes cepas patogénicas de hongos en cacao, su dispersión,
evolución y epidemiología (Ali et al., 2015). De igual forma se ha estudiado, la estructura
poblacional de especies de importancia en la piscicultura y la identificación de rasgos
económicamente relevantes para futuros métodos de mejoramiento (Mastrochirico-Filho et
al., 2016).

3.2. DNA Barcoding

El DNA barcoding o código de barras basado en ADN, es una técnica de biología
molecular que busca la caracterización de los organismos usando una secuencia corta y
específica de ADN en su genoma, empleada para determinar la especie a la que pertenece.
El concepto surgió en 2003, cuando se publicó el método para identificar especies animales
basado en la secuencia del gen mitocondrial de la Citocromo oxidasa 1 - COI1, como
herramienta para identificar los organismos a nivel de especie (Hebert et al., 2003). El
fundamento de la técnica se encuentra en la amplificación por PCR utilizando cebadores
universales que amplifican el gen, y la secuenciación con el método Sanger del producto
obtenido. Rápidamente se logró evidenciar que un solo gen no podía ser utilizado de forma
universal para la identificación de todos los grupos taxonómicos, puesto que para algunas
taxa, el gen COI1 no daba resultados satisfactorios debido a diferencias encontradas en los
sitios de unión de los cebadores y a diferentes tasas de mutación de esta región génica. En
hongos y algunos grupos de plantas se implementó el uso de las secuencias nucleares
codificantes de los ITS (Internal transcribed spacer) ribosomales (Seifert 2009), mientras
que para la mayoría de plantas se implementaron los genes plasmídicos MatK (Maturase
like protein) implicados en la supresión de los intrones (Selvaraj et al., 2008), el gen de la
gran subunidad de la Ribulosa-1-5 bifosfato carboxilasa/oxigenasa RbcL (Newmaster et al.,
2006), y la región espaciadora no codificante trnH-psbA (Kress & Erickson 2007). Cabe
anotar que ninguno de dichos genes funciona para todas las especies de plantas, requiriendo
en ocasiones el uso de diferentes sets de cebadores para la amplificación, y la utilización
simultánea de varios de ellos para mejorar la resolución (Kress & Erickson 2007).
El auge del concepto de DNA barcoding ha fomentado la creación de consorcios
interesados en su aplicación para la clasificación y determinación de los niveles de
biodiversidad a nivel mundial. Éste es el caso del Consortium for the Barcode of Life –
CBOL (http://www.barcodeoflife.org), el International Barcode of Life – iBOL
(http://www.ibol.org), y el Barcode of Life Datasystems – BOLD
(http://www.boldsystems.org).
Dadas las dificultades en la clasificación de ciertos grupos de plantas con base en estos
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genes, se ha planteado la utilización del genoma completo del cloroplasto (Kumar et al.,
2009), que al ser mucho más pequeño que el genoma nuclear (entre 110 y 160 Kb) se presta
más fácilmente a una secuenciación completa. Sin embargo, las características innatas del
genoma plastídico hacen que su análisis sea menos informativo en ciertos casos comunes
en plantas, como en los eventos de hibridación interespecífica y la poliploidía.
Aprovechando la disponibilidad de la secuenciación NGS, se han implementado nuevas
aplicaciones del DNA barcoding. Es el caso del llamado “Genome skimming”, donde el
ADN total de una muestra es secuenciado a una baja cobertura, con lo que se seleccionan
secuencias derivadas de las regiones del genoma presentes en alto número de copias
(Straub et al., 2012), incluyendo el genoma de los cloroplastos, las mitocondrias, y las
subunidades ribosomales codificadas en el ADN nuclear. El DNA barcoding, y su derivado
el Metabarcoding, son tecnologías que permiten estudios a gran escala de la biodiversidad
(Thomsen & Willerslev 2015). Con el ADN proveniente de muestras ambientales (eDNA),
muchas veces parcialmente degradado, se puede hacer una identificación simultánea de
todas las especies presentes en la muestra (Andersen et al., 2012), a través de una
amplificación por PCR utilizando cebadores focalizados en un grupo taxonómico
específico. La técnica presenta muchas similitudes con la metagenómica (ver más
adelante), pero se diferencian en el objetivo primordial, siendo en el caso del
Metabarcoding la identificación de los taxones presentes en una muestra ambiental, y en el
caso de la metagenómica el análisis de forma colectiva de los genomas microbianos
presentes en la muestra (Oulas et al., 2015).

Aplicaciones del DNA barcoding en estudios de biodiversidad. El DNA barcoding se ha
constituido en una herramienta muy importante para la identificación de especies, para
resolver conflictos taxonómicos, y para evaluar la diversidad existente en un ecosistema.
Asimismo, sus características inherentes lo han hecho una herramienta fundamental en
áreas como la conservación y la agricultura. Su aplicación se ha extendido en el análisis de
la trazabilidad de los alimentos (Galimberti et al., 2013), estudios de plagas (Conflitti et al.,
2013), especies invasoras (Nadel et al., 2010), esclarecer las relaciones taxonómicas entre
especies relacionadas (Carrizo García et al., 2016), y en el control del tráfico ilegal de
especies (Gonçalves et al., 2015).
Ha habido un aumento paulatino en la participación de los países de América Latina en los
repositorios de códigos de barras. Un ejemplo de ello es la iniciativa iBOL, en donde el
número de secuencias depositadas alcanza ya 640.542 (Recuperado el 10 marzo, 2017 de:
www.boldsystem.org), con contribuciones de países como Costa Rica, Argentina, México,
Brasil, Panamá, Perú y Colombia.

3.3. Metagenómica

En 1998, se acuñó el término “metagenoma” para caracterizar los genomas de
microorganismos presentes en una muestra ambiental, luego de que se propuso analizar el
ADN del suelo directamente, sin tener que cultivar los microorganismos presentes
(Handelsman et al., 1998). La metagenómica es la herramienta que ha permitido conocer la
verdadera diversidad y el funcionamiento de las comunidades microbianas. Se basa en el
análisis genómico del ADN microbiano extraído directamente de muestras ambientales, lo
que posibilita el estudio de la diversidad conformada por microorganismos cultivables y no
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cultivables (Oulas et al., 2015). Los estudios de metagenómica, hacen uso de las
tecnologías de secuenciación NGS, ya sea a partir de ADN total o de fragmentos (genes)
seleccionados. La metodología más empleada es la amplificación de un gen marcador; esta
rápida y robusta estrategia permite la obtención de perfiles de distribución taxonómica en
las comunidades microbianas, empleando la amplificación por PCR y la secuenciación de
genes conservados evolutivamente, tales como el gen ribosomal que codifica para la
subunidad 16S (gen ARNr 16S) en el caso de bacterias y el gen ARNr 18S para eucariotes
(Oulas et al., 2015).

Análisis de datos metagenómicos. Un estudio metagenómico está constituido por cuatro
etapas: (1) aislamiento del ADN directamente de las muestras ambientales; (2) construcción
de librerías para secuenciación, (3) secuenciación de dichas librerías, y (4) el análisis
bioinformático de las secuencias (Oulas et al., 2015).
Dichos análisis bioinformáticos incluyen (i) análisis de calidad de las secuencias; (ii)
ensamblaje, usando o no un genoma de referencia. (iii) análisis de agrupamiento, tras el
cual las secuencias que pertenecen al mismo organismo son reunidas en unidades
taxonómicas; (iv) anotación, que consiste en la predicción de las funciones putativas de los
genes encontrados; (v) clasificación taxonómica de especies microbianas; (vi) análisis
estadístico de los datos metagenómicos, en los que se evalúa la diversidad dentro de una
misma muestra y entre muestras; y finalmente (vii) el almacenamiento de datos en bases
especializadas de metagenomas, quienes proporcionan un entorno integrado para el análisis,
la gestión, el almacenamiento y la distribución de los proyectos (Neelakanta & Sultana
2013).

Aplicaciones de la metagenómica en estudios de biodiversidad. Dado que Latinoamérica
constituye un territorio con gran parte de la biodiversidad de macroorganismos (plantas,
animales) del mundo, también posee una gran diversidad microbiana que en gran medida es
aún desconocida. Es fundamental llevar a cabo diferentes estudios o iniciativas que
impulsen la caracterización de comunidades microbianas para mantener la dinámica de los
ecosistemas, gestionar de forma sostenible el uso del suelo, y especialmente, entender la
diversidad biológica y funcional dentro de los ecosistemas (Pylro et al., 2014). La
aplicación más evidente de la metagenómica se encuentra en estudios ecológicos,
principalmente en la exploración de la composición taxonómica y las funciones potenciales
de comunidades microbianas presentes en suelos (De Castro et al., 2016), ambientes
marinos (Walter et al., 2016), fluviales (Ghai et al., 2011), así como también en ambientes
extremos (Rascovan, Nicolas et al., 2015). Es una herramienta fundamental en el área de la
biorremediación de ecosistemas amenazados (Ruiz-Pérez et al., 2016), por medio de la
identificación de las vías metabólicas implicadas en las diferentes estrategias microbianas
para la colonización y supervivencia en dichos ecosistemas.
Con las herramientas utilizadas en metagenómica es posible realizar el estudio detallado de
los microbiomas, o conjuntos de microorganismos que viven en las diferentes partes del
cuerpo humano, y su asociación con diferentes condiciones y patologías. Proyectos como el
Microbioma Brasileño (The Brazilian Microbiome Project Organization Committee 2014),
son un buen ejemplo de ello. Otras de las aplicaciones directas en la medicina y en la
farmacéutica son la búsqueda de nuevos compuestos antimicrobianos a partir de muestras
ambientales (Assis et al., 2014), y el cribado de la resistencia a antibióticos existente en
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microorganismos en un ambiente determinado (Dos Santos et al., 2015). En agronomía, se
han utilizado las técnicas de metagenómica para la evaluación del impacto de las prácticas
agrícolas de altos insumos (Rascovan, Nicolás et al., 2013), del sistema de labranza, y el
tipo de hábitat agrícola o forestal (Castañeda & Barbosa 2016). Posiblemente las
aplicaciones más útiles están en el campo de la bioprospección, con el descubrimiento de
nuevos genes que codifiquen enzimas para usos industriales, o capaces de catalizar nuevos
compuestos comercializables de manera novedosa y menos costosa que las utilizadas
tradicionalmente, abriendo una plétora de posibilidades de desarrollo de compuestos, que
no se encontraba antes disponible (Dionisi et al., 2012).

3.4. Proteómica

Entre las biomoléculas, las proteínas representan las unidades funcionales y estructurales
básicas de la vida. En términos de biodiversidad, la abundancia y variabilidad estructural y
funcional de las proteínas contribuye a un repertorio considerable de procesos biológicos y
bioquímicos que llevan a cabo los seres vivos. Todas las proteínas que son expresadas por
una célula, tejido u organismo en un momento dado constituyen el proteoma, el cual es
variable en función del tiempo y de las condiciones micro y macro ambientales, debido a
que estos factores modulan el perfil de expresión de proteínas en un sistema biológico
(Chandrasekhar et al., 2014).
Se ha logrado determinar que el proteóma es altamente complejo; esto se atribuye a
mecanismos de modificación post-transcripcionales capaces de generar formas proteicas
alternativas a partir de un transcrito de ARN mensajero primario, así como a
modificaciones post-traduccionales ejercidas por la maquinaria celular sobre una proteína
después de su síntesis, regulando su función (Altelaar et al., 2012). El estudio del proteoma,
representado por la proteómica, aporta información complementaria a la genómica y
transcriptómica, dada su naturaleza de ómica funcional. A través de la proteómica, se puede
construir un panorama integrado de muchos procesos bioquímicos, interacciones
moleculares y actividades metabólicas que ocurren en una célula, tejido u organismo. De
esta manera, se logra estudiar el vínculo genotipo-fenotipo y la diversidad funcional de la
biodiversidad a nivel molecular (Diz et al., 2012).
La proteómica se divide en tres enfoques: expresión, función y estructura. El primero
abarca el estudio cualitativo y cuantitativo de la expresión proteica bajo diferentes
condiciones, es decir, abarca la proteómica comparativa; el segundo aporta información de
la actividad de las proteínas y su participación en procesos y vías metabólicas, así como su
interacción con otras proteínas; y el tercero contribuye a determinar la configuración
tridimensional de proteínas funcionales (Chandrasekhar et al., 2014).

Métodos de estudio en proteómica. La proteómica se basa principalmente en métodos de
alto rendimiento para identificar, caracterizar y cuantificar proteínas a gran escala. Estos
métodos permiten determinar y comparar perfiles de expresión proteica, estudiar
interacciones proteína-proteína y complejos proteicos, e identificar y localizar
modificaciones post-traduccionales (Chandramouli & Qian 2009), entre otras aplicaciones.
Los métodos en proteómica involucran procesos secuenciales y complejos de laboratorio
que incluyen: (i) la extracción de proteínas a partir de muestras biológicas; (ii)
solubilización/precipitación de las proteínas; (iii) digestión enzimática para obtener una
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mezcla de péptidos; (iv) la separación de proteínas para reducir su complejidad y/o
enriquecer proteínas de interés o de baja abundancia (Martínez-Maqueda et al., 2013). (v)
la identificación y cuantificación de las proteínas por medio de la espectrometría de masas
(MS), (Cravatt et al., 2007); y finalmente, (vi) el análisis bioinformático para la
identificación por medio de motores de búsqueda que comparan contra librerías de
espectros de referencia y bases de datos genómicas o transcriptómicas, y su cuantificación
basada en el supuesto que la abundancia de una proteína se puede correlacionar con el
número y/o intensidad de espectros identificados para esa proteína, y el mapeo sobre las
posiciones del genoma de las proteínas y péptidos encontrados (una rama conocida como
proteogenómica) (Menschaert & Fenyö 2015).

Aplicaciones de la proteómica en el estudio de la biodiversidad. En Latinoamérica, los
estudios en proteómica se han enfocado en áreas como la toxicología (en especial, análisis
de venenos de serpientes, escorpiones y arañas), la parasitología y enfermedades tropicales,
y el descubrimiento de fármacos y antimicrobianos (López Camarillo et al., 2014, Padrón
& Domont 2014). También se han realizado algunos estudios proteómicos en biotecnología
en plantas domésticas, animales de producción y la industria alimentaria (López Camarillo
et al., 2014, Fadda & Almeida 2015). Padrón y Domont (2014) hacen una revisión
exhaustiva del desarrollo de la proteómica en Latinoamérica, con énfasis en los desarrollos
realizados en Brasil y Cuba.
Algunas tendencias emergentes en proteómica, relacionadas con el estudio de la
biodiversidad, son la proteogenómica y las proteómicas ambiental y ecológica, con énfasis
en metaproteómica o proteómica enfocada a comunidades microbianas (Diz et al., 2012,
Gotelli et al., 2012, Arsène-Ploetze et al., 2014, Diz & Calvete 2016). La proteogenómica
tiene el potencial de contribuir particularmente al estudio de organismos no modelo, con
genomas incompletos, ya que la disponibilidad de datos proteómicos puede aportar
significativamente a la anotación funcional de estos organismos a pesar de vacíos en datos
genómicos (Diz & Calvete 2016). Con respecto a la proteómica ambiental y ecológica de
comunidades microbianas, esta área permite obtener una perspectiva de las funciones
biológicas expresadas in situ para entender, la diversidad microbiana en términos de la
actividad y estructura de la comunidad, las respuestas adaptativas de los microorganismos a
los estímulos ambientales y sus interacciones con otros organismos (Arsène-Ploetze et al.,
2014). El estudio de la diversidad proteica en comunidades microbianas se asemeja a la
estimación de la biodiversidad de especies en términos de la distribución estadística de los
dos tipos de estudio (Gotelli et al., 2012). El reto que se ha presentado en estimar la
biodiversidad de seres vivos se está presentando ahora para estimar la diversidad de
proteínas; no obstante, la cantidad de datos proteómicos disponibles en las bases de datos y
catálogos de proteínas está aumentando exponencialmente y representan un recurso
mayoritariamente inexplorado hasta ahora para estudiar la diversidad a esta escala.

3.5. Metabolómica

La metabolómica es una de las ramas emergentes para el estudio integrado de los sistemas
biológicos, como herramienta para estudiar la condición fisiológica de una célula, tejido,
bio-fluido u organismo en un momento determinado (Tian et al., 2016). El funcionamiento
de los seres vivos, como su capacidad para crecer, reproducirse, responder a estímulos del
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ambiente y mantenerse estructuralmente, se fundamenta sobre el metabolismo, definido
como las reacciones bioquímicas y procesos fisicoquímicos (rutas metabólicas) que ocurren
en una célula. Los sustratos y productos del metabolismo son los metabolitos, moléculas
pequeñas que participan en funciones esenciales para la célula, como producción de
energía, transducción de señales y regulación, entre otros (Johnson et al., 2016). Con un
número estimado de alrededor de 30,000 metabolitos que conforman el metaboloma de un
ser vivo (Santos Pimienta et al., 2013), los metabolitos tienen un amplio espectro de
acciones, incluyendo funciones como co-sustratos en reacciones enzimáticas, regulación de
mecanismos epigenéticos, modificaciones post-traduccionales, y la iniciación de cascadas
de señalización por interacciones metabolito-proteína (Johnson et al., 2016).
De esta manera, los metabolitos están directamente involucrados en la modulación del
ambiente celular y en la respuesta a estímulos externos e internos. Su estudio aporta un
conocimiento esencial para entender la complejidad de las redes bioquímicas que
componen la fisiología de un sistema biológico, al tiempo que complementa la proteómica,
para tener una visión más aproximada al fenotipo (Santos Pimienta et al., 2013). La
metabolómica implementa métodos de cromatografía, MS y espectroscopía por resonancia
magnética nuclear (RMN) para medir e identificar los metabolitos y vías metabólicas
relacionadas con fenotipos, a la vez que emplea métodos computacionales de análisis para
determinar perfiles metabolómicos, reconstruir vías y redes metabólicas e identificar
biomarcadores para estudios en biodiversidad y ciencias aplicadas (Alonso et al., 2015).

Métodos en metabolómica. Existen dos enfoques en la metabolómica: un primer enfoque no
dirigido donde se abarca el estudio de todo el metaboloma, con el fin de caracterizar los
metabolitos en una muestra biológica a escala global, sin requerir un conocimiento previo
sobre los compuestos a analizar. Mediante este enfoque, se logra determinar perfiles
metabolómicos globales, a manera de huellas metabolómicas o fingerprinting. Un segundo
enfoque dirigido permite estudiar un conjunto específico de metabolitos de interés, los
cuales se separan con base en un conocimiento previo de sus características bioquímicas y
fisicoquímicas (Emwas 2015). En cualquiera de los dos enfoques, los métodos en
metabolómica involucran la preparación de la muestra y extracción de los metabolitos,
seguido por procesos de separación por cromatografía de gases, cromatografía líquida y/o
cromatografía capilar y la detección de los metabolitos mediante MS o RMN (Emwas 2015,
Cambiaghi et al., 2016).
De manera similar a las demás tecnologías ómicas descritas, el conocimiento generado a
partir de estudios metabolómicos depende fundamentalmente del uso de métodos
estadísticos y herramientas computacionales robustas. Un flujo general de análisis en
metabolómica consiste de los siguientes pasos: (i) corrección de la línea base, filtrado de
ruido, detección y alineación de picos, normalización y deconvolución de los espectros
generados por MS o RMN para su conversión en datos que se puedan analizar
estadísticamente y ser comparados contra bases de datos para la identificación de
metabolitos; (ii) análisis univariados o multivariados para la identificación de las tendencias
en los datos, y la determinación de perfiles metabolómicos (Alonso et al., 2015, Ren et al.,
2015); (iii) la identificación de los metabolitos por comparaciones de los picos obtenidos
contra las bases de datos y librerías de espectros de referencia, tales como MassBank,
METLIN, LIPID MAPS y KEGG (Ren et al., 2015); (iv) finalmente la interpretación
biológica de los datos hace referencia a la reconstrucción de rutas metabólicas a partir de
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los perfiles metabolómicos, identificación de rutas enriquecidas y sobre-representadas,
análisis cuantitativos, análisis de redes basados en correlación, y el modelamiento y
visualización de redes metabólicas enriquecidas (Cambiaghi et al., 2016).

Aplicaciones de la metabolómica en el estudio de la biodiversidad. La metabolómica es una
de las tecnologías ‘ómicas’ de más reciente aplicación en estudios de biodiversidad en el
mundo. En América Latina se ha utilizado en estudios en ciencias ambientales,
mejoramiento genético, sistemática, biología evolutiva y bioprospección (Funari et al.,
2013, Sampaio et al., 2016).
Los análisis de los perfiles metabólicos de plantas se han constituido en una herramienta
para estudiar la influencia de los factores ambientales abióticos en la producción de
metabolitos (Sampaio et al., 2016), para la proyección en el tiempo de una explotación
racional de la biodiversidad (Funari et al., 2013), para entender las principales señales que
regulan el metabolismo de almacenamiento en plantas en respuesta a factores ambientales y
estímulos fisiológicos, y para identificar biomarcadores metabólicos de calidad en
diferentes variedades de plantas bajo la influencia de gradientes ambientales. Este
conocimiento se aplica al mejoramiento de variedades, ayudando a la selección de
materiales (Obata et al., 2015).
En cuanto a las aplicaciones en la sistemática y biología evolutiva, la metabolómica, por
medio del uso del fingerprinting o el establecimiento de la huella metabólica como
biomarcador de la biodiversidad, puede ser utilizada como herramienta para evaluar
relaciones interespecíficas (Ivanišević et al., 2011). Dicha aplicación puede contribuir a la
resolución de conflictos taxonómicos al agregar una capa adicional de información
constituida por los perfiles metabolómicos. Finalmente, la metabolómica es altamente
relevante para estudiar la biodiversidad en términos de sus metabolitos naturales bioactivos,
contribuyendo a la bioprospección con miras a lograr un desarrollo sostenible de la región.
La metabolómica puede utilizarse como herramienta de tamizaje para priorizar especies
promisorias para la producción de metabolitos con propiedades de interés (Cox et al.,
2014), en la búsqueda de antioxidantes (Cuadrado-Silva et al., 2016), y para el
descubrimiento de drogas antimicrobianas a partir de la diversidad química de ciertas
especies de microorganismos (Bueno 2015).

4. BIOPROSPECCIÓN DE LA BIODIVERSIDAD EN
LATINOAMÉRICA

La bioprospección se define como la exploración sistemática y sostenible de la
biodiversidad para la identificación de nuevas fuentes de compuestos químicos, genes,
proteínas, microorganismos y derivados que tengan un potencial comercial (Mateo et al.,
2001). Esta exploración permite dar un mejor uso y manejo a los recursos biológicos,
gracias a la generación de conocimiento apropiado por diversas industrias como la
farmacéutica, alimenticia, cosmética, dietética, biotecnológica, minera, maderera y
petrolera (Herrera-Vásquez & Rodríguez-Yunta 2004, Torres & Velho 2009); estas
industrias requieren un banco de moléculas bioactivas para el desarrollo de productos, dado
que los mercados presentan una tendencia a favorecer productos de origen natural.
La bioprospección también incluye la exploración de conocimientos tradicionales, la
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evaluación de la acción biológica de los compuestos activos, el desarrollo de productos, y
su comercialización. Dichos procesos requieren de intenso trabajo colaborativo, en el cual
se deben incluir estudios económicos, tecnológicos, políticos, ambientales y sociales, para
que contribuyan en forma integral al desarrollo de los países (Castree 2003). La región
latinoamericana está experimentando tasas de urbanización y desarrollo industrial y
agronómico importantes, abriendo la posibilidad de impulsar la exploración y
aprovechamiento sostenible de los recursos con este tipo de proyectos. Se estima que,
aproximadamente, uno de cada 10,000 compuestos derivados de la evaluación masiva de
plantas, animales o microbios resulta, eventualmente, en una sustancia activa de
rendimiento industrial (Organización Panamericana De La Salud 1996). Es por esto
indispensable aplicar diversas técnicas ‘omicas’ para reducir el espectro de compuestos a
analizar para el desarrollo de un producto comercial. Por lo tanto la gran riqueza genética le
permite a Latinoamérica ser una fuente única de nuevos rasgos útiles para cultivos
alimentarios, sustancias activas para productos farmacéuticos, compuestos biológicos con
diferentes aplicaciones industriales y genes útiles en biotecnología (Unep 2010).
Además, el germoplasma o banco genético de la vida del planeta se ha convertido en una
nueva opción de riqueza para ser explotada por las compañías biotecnológicas (Herrera-
Vásquez & Rodríguez-Yunta 2004), es así como Colombia, Brasil, México y Perú (Unep
2010), han realizado algunos de los esfuerzos para la conservación de sus recursos
genéticos con la creación de bancos de semillas ex situ, y la creación de centros de
diversificación. Sin embargo, además de su almacenamiento y conservación, los esfuerzos
deben centrarse en el conocimiento real de los recursos biológicos, es decir su
caracterización taxonómica y la identificación y cuantificación de sus principios activos.
Para la ampliación del conocimiento de la biodiversidad Latinoamericana, también es
necesario el conocimiento etnobotánico que poseen las comunidades indígenas. La
etnobotánica estudia el lugar de las plantas dentro de la cultura y la interacción directa de
las mismas con las poblaciones humanas, principalmente, los pueblos indígenas y las
comunidades rurales (Ford 1978). Esta herramienta es útil en la recopilación, descripción y
estudio de la cultura botánica popular, y puede convertirse en un insumo para el desarrollo
de las regiones más deprimidas a partir del aprovechamiento sostenible de los recursos
vegetales. La etnobotánica no se enfoca solamente en plantas medicinales, sino también en
los productos naturales derivados de la naturaleza que sirven como alimento, elementos de
rituales, colorantes, fibras, venenos, fertilizantes y materia prima para construcción, entre
otros (Ghorbani et al., 2006). Algunos de los conocimientos etnobotánicos de los diferentes
países han sido recopilados y sistematizados en bases de datos; por ejemplo, en Brasil y
México se ha publicado respectivamente la edición del Brazilian Ethnobiological
Compilation (Ribeiro & Ribeiro 1986), y el código de farmacia denominado Farmacopea
Herbolaria Mexicana (Hersch-Martínez 2002). Sin embargo, existe todavía un gran
desconocimiento del potencial de uso de los recursos biológicos en el resto de América
Latina, incrementando el riesgo de extinción de los mismos.

Estado de la bioprospección en Latinoamérica. La bioprospección es una herramienta útil
para explorar, caracterizar y aprovechar sosteniblemente la biodiversidad. Hay varios
ejemplos de éxito e innovación en el aprovechamiento de la biodiversidad en Latinoamérica
en proyectos de bioprospección; Torres en 2015 analizó páramos y bosques de neblina en
Perú y encontró que la planta conocida como “pega pega” (Acaena ovalifolia) presentaba
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una importante actividad analgésica, antibacteriana y antioxidante, la “zarcilleja”
(Brachyotum sp) también presentó actividad antibacteriana y antioxidante, el “Chupicaure”
(Muehlenbeckia hastulata) presentó actividad antioxidante y analgésica y el “lanche”
(Myrcianthes raphaloides) junto con la “ushpa” (Pernettya prostrata) presentaron elevada
actividad antibacteriana y antioxidante.
Las experiencias de bioprospección más representativas en Latinoamérica corresponden a
proyectos de investigación realizados en Costa Rica, Brasil, México y Chile. En Costa
Rica, la internacional Merck y el Instituto Nacional de Biodiversidad (INBio) trabajan
juntos en el desarrollo de compuestos farmacéuticos. Adicionalmente, Laboratorios Lisan
S.A. e INBio desarrollaron seis productos fitofarmacéuticos incluyendo cremas, geles, y
polvos a partir de extractos de plantas (Plantago major, Aloe vera); Lisanatura, una
división dentro de Laboratorios Lisan, a cargo de la línea de productos farmacéuticos
naturales basados en fuentes vegetales, ha descrito un método etnobotánico basado en el
uso de plantas conocidas para el desarrollo de fitofarmacéuticos (Quezada et al., 2007).
Brasil ha iniciado un proyecto con la organización BioAmazonia para investigar el
potencial industrial de 10,000 microorganismos y el país cuenta con compañías como
Natura Cosmeticos S.A y Extracta Moleculas Naturals, que realizan investigación en
recursos provenientes de plantas para identificar, aislar y categorizar moléculas naturales de
valor para industrias relacionadas con la cosmética y la farmacéutica, respectivamente
(http://www.ipsnews.net/2004/06/environment-brazil-the-scent-of-biodiversity/) (Quezada
et al., 2007); de hecho Extracta Moleculas Naturals ha generado la librería de compuestos
químicos naturales más grande de Latinoamérica. En México, la multinacional Diversa y la
Universidad Nacional Autónoma de México (UNAM), han realizado procesos de
bioprospección a partir de conocimiento tradicional de plantas de uso medicinal (Quezada
et al., 2007) y Bioscan en Chile ha patentado un polisacárido extraído de un alga roja nativa
de Chile que es usado como bio-pesticida con actividad antiviral en plantas (Quezada et al.,
2007). Estos esfuerzos aislados demuestran el potencial que aún tiene la región para
desarrollar proyectos en alianza para el estudio y desarrollo de compuestos de uso industrial
a partir de su gran riqueza biológica.

5. CONCLUSIONES Y OBSERVACIONES FINALES

Existen a la fecha miles de especies de organismos con sus genomas completos o
parcialmente secuenciados y esta lista seguirá creciendo con la disponibilidad de las nuevas
tecnologías de secuenciación. Al revisar las bases de datos donde se han depositado estas
secuencias, se encuentra que la mayoría de las especies estudiadas por medio de tecnologías
‘ómicas’ modernas no son de Latinoamérica, y lo que es peor aún es que aquellas especies
pertenecientes a la biodiversidad de la región estudiadas a nivel molecular han sido por
grupos de investigación en Norteamérica, Europa y Asia con poca o ninguna participación
de grupos de países Latinoamericanos.
Dada esta realidad, los países de Latinoamérica tienen una oportunidad única para estudiar
y explotar su extensa biodiversidad a través de las nuevas tecnologías de las denominadas
ciencias ‘omicas’. Nunca antes se tenía disponibilidad de contar con tecnologías con las
cuales es posible estudiar de forma masiva y simultánea cientos de especies para analizar su
taxonomía molecular, la evolución de sus genomas y la producción de compuestos
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potenciales con uso industrial.
Para Latinoamérica, dada su gran riqueza en biodiversidad, es fundamental adoptar las
nuevas tecnologías disponibles en ciencias como la genómica, proteómica, metabolómica,
metagenómica y bioinformática para acelerar el desarrollo de nuevas variedades de
cultivos, nuevos compuestos para la industria y proteger los recursos genéticos invaluables
que posee su territorio. Esta adopción solo se dará con la implementación de programas de
formación en estas áreas, desde las carreras profesionales, especializaciones y doctorados
en la Universidades, la realización de cursos cortos, y pasantías de investigadores de la
región en laboratorios líderes en el mundo. Recientes programas, como el IRSES-DEANN,
para la creación de una red con la implementación de tecnologías NGS entre países de
Latinoamérica y Europa, son esfuerzos necesarios para el desarrollo de las ‘ómicas’ y la
bioinformática (http://bioinfo.cipf.es/deann/). La adopción de un mayor número de este tipo
de programas de entrenamiento será fundamental para el desarrollo de estas tecnologías en
la región y la incorporación de las mismas en proyectos de investigación y desarrollo en las
instituciones científicas de la región.
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