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CODIGOS DE BARRAS DE
ADN Y EL ACCESO ALOS
RECURSOS GENETICOS
PARA POTENCIAR AL
SECTOR AGROPECUARIO

A finales del siglo XX, el naturalista Daniel Janzen en
una conferencia transmitié una idea novedosa. Las
palabras exactas se perdieron, pero unos colegas que
oyeron al Dr. Janzen parafrasean: “yo quiero que un
dia todas las especies del mundo puedan identificarse
usando una cajita que quepa en la palma de mi
mano” ;Se pueden imaginar? Janzen incluso le puso
nombre a la cajita: the barcode generator (traducido
al espafiol como la ‘generadora de cddigos de
barras’). La idea era simple, usted tome una muestra
de alguna especie bioldgica de su interés (p.ej. la
plaga que esta atacando a la papa, el hongo que esta
causando una enfermedad al banano, la maleza que
esta creciendo dentro de su cultivo y que no puede
erradicar), ponga la muestra en la cajita, oprima
un botoén y jlisto! La maquina le da el nombre de la
especie en poco tiempo.

La idea de Janzen —de tener un método universal
para la identificaciéon de especies— tuvo mucha
acogida y Paul Hebert, de la Universidad de Guelph
en Canada, la hizo realidad. Hebert primero
demostré que el concepto de codigos de barras
de ADN (CB-ADN) funcionaba [1]. Usando como
referencia secuencias del gen mitocondrial COI,
lograron identificar correctamente el 100% de sus
muestras de mariposas. Encontraron, entonces,
que el potencial de los co6digos de barras era
inmenso. Una vez completa la base de referencia
se podria identificar con gran exactitud, en corto
tiempo, cualquier especie bioldgica en general, y en
particular, especies de interés agropecuario. En la
actualidad ya existe una gran base de datos, de acceso
libre, que organiza la informacién disponible sobre
mas de 5 millones de CB-ADN de cientos de miles
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de especies; esta plataforma se llama BOLD (http://
boldsystems.org) [2]. La cajita de Janzen que facilite
la identificacién de especies es atn un laboratorio
convencional de biologia molecular; aunque existen
avances hacia la simplificacién como el secuenciador
portatil MinION de la compafiia Nanopore (https://
nanoporetech.com/products/minion).

Los CB-ADN son pequeifias secuencias de ADN que
por sus caracteristicas (gran variabilidad entre
especies, poca variabilidad dentro de una especie)
nos ayudan a identificar muestras de interés Fig. 1.
Su funcionamiento es similar a las maquinas lectoras
de cdodigos de barras en los supermercados. Para que
funcionen deben estar asociadas a bases de datos
actualizadas y completas. Los loci usados como CB-
ADN difieren entre grupos taxon6micos. Mientras
que para los animales el locus de preferencia es
el gen mitocondrial COI, para plantas se usan
simultaneamente secuencias de tres plastidos (rbcL,
matK, y trnH-psbA) y un gen nuclear (ITS). EL ITS es
también el gen preferido como CB-ADN de hongos
[3, 4].
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Fig. 1. Visualizacién de un CB-ADN. Una secuenciade 658bp delahormiga
arriera Atta cephalotes. Esta hormiga hace nidos tridimensionales
inmensos (varias decenas de m?) y logra defoliar grandes cantidades de
cultivos en las zonas subtropicales y tropicales del Ecuador

Usos de los CB-ADN

Identificacién de especies invasoras y plagas

En el Ecuador existen innumerables plagas (insectos
fitofagos, hongos, bacterias, malezas, nematodos,
etc.), muchas de ellas invasoras (que vienen de fuera
del Ecuador) como Tecia solanivora y Achatina fulica.
Estas especies afectan a casi todos los frentes del
sector agropecuario causando pérdidas econdmicas
grandes y permanentes en las cosechas. Estas
pueden ser por la actividad directa de las especies
(defoliacidn, deterioro de tejidos de la planta, dafio
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estético en productos, presencia, etc.) como por el
impacto econémico de pesticidas y herbicidas usados
para su control. El uso de CB-ADN seria uno de los
métodos de identificaciéon de especies invasoras y
plagas mas eficiente y posiblemente el mas rapido
[ej.: 5, 6]. La identificacién rapida y correcta de
estas especies puede contribuir a su erradicacion
o contencién de su distribuciéon, y nos permitiria
estudiar mas eficientemente aspectos como:
resistencia a los pesticidas, analisis de poblaciones,
estudios de fitopatologia, analisis filogenéticos,
eventos de emigracion e inmigracion.

Identificacion de microorganismos no cultivables

El uso de CB-ADN es extremadamente util para la
identificacion de microorganismos que sean dificiles
o imposibles de reproducir en medios de cultivo.
Ejemplos de estos organismos son los fitoplasmas
que son patégenos de vegetales que silenciosamente
bajan los rendimientos causando grandes pérdidas
en los cultivos. El uso de CB-ADN promete ser una
alternativa eficiente para la pronta identificacién de
estos organismos [7].

Barreras para arancelarias

Otra actividad de impacto econémico es la existencia
de las barreras para arancelarias, en donde las
restricciones fitosanitarias juegan un papel
primordial. Esta herramienta seria muy util para la
identificacion de plagas cuarentenarias presentes
en cultivos que se estan exportando (y asi evitar que
embarques de cultivos agricolas sean destruidos), asi
como también de cultivos que se estan importando
(y asi evitar que plagas peligrosas ingresen al pais)
[ej.: 8].

Experiencias en el Ecuador con CB-ADN

El uso de CB-ADN es aun muy limitado en el Ecuador.
La mayoria de estudios que utilizan CB-ADN son
publicados por naturalistas y tax6nomos interesados
en dilucidar la gran biodiversidad del pais. El
ingreso de los CB-ADN en el sector agropecuario
es minimo, situacién que es sorprendente porque
éste es quiza el sector productivo del pais donde la
rapida identificacién de patégenos y plagas evitaria
pérdidas econ6émicas.

Tres proyectos que usan CB-ADN en el Ecuador
llaman la atencion: (1) Agrénomos de Agrocalidad,
liderados por José Vilatuia, estan identificando con
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CB-ADN especies de moscas de la fruta de todo el
Ecuador que afecten a las plantaciones comerciales.
Vilatufia espera crear un catalogo de las especies de
esta peste, estudiar su distribucién y disefiar una
estrategia que ayude a controlar este problema. (2)
La Dr. Sandra Garcés, de la Estacion Experimental
Santa Catalina del INIAP y sus colaboradores,
desarrollan investigaciones aplicando herramientas
moleculares, entre otras, los CB-ADN para la
identificaciéon molecular de los artrépodos asociados
a varios cultivos de las Islas Galapagos; asi también,
la identificacion molecular de las especies del
género Spodoptera recolectadas en cultivos de maiz
suave de la provincia de Bolivar. Dichas actividades
se desarrollan con la participacion de un equipo
multidisciplinario, con especialistas en diferentes
areas (biotecnologia, virologia, fitopatologia,
nematologia, malezologia y entomologia). (3) Uno
de nosotros (CC) co-lidera con Olivier Dangles del
IRD el proyecto "LEGUMIP: Strategies for integrated
management of lupine pests in social-ecological
agroscapeses”. El proyecto busca dar respuestas al
productor de chocho dentro de una herramienta
de manejo integrado de plagas, utilizando control
biolégico conservativo y estudios del paisaje.
LEGUMIP identificara los insectos asociados con el
agroecosistema y sus interacciones utilizando CB-
ADN.

El proximo paso para que mas cientificos
ecuatorianos realicen proyectos con CB-ADN es
la formacién de un portal para la coordinacién de
esfuerzos investigativos, de infrastructura y recursos
financieros. Entre los paises latinoamericanos
destacan México y Pertil por implementaciones de
dichos portales: Mexbol (http://mexbol.org) y Pebol
(http://pebol.org) respectivamente.

Acceso a los recursos genéticos en el Ecuador

La ley del Ecuador considera como recurso genético
ecuatoriano a todo segmento de ADN que provenga
de organismos que ocurren en territorio ecuatoriano,
y todo proyecto que generara datos genéticos
necesita de un contrato marco de acceso a recursos
genéticos otorgado por el Ministerio del Ambiente
(MAE). La idea de contralar el acceso a los recursos
genéticos es noble, pero su implementacién acarrea
problemas que a continuacién mencionamos dos
ejemplos: (1) CB-ADN: Si bien es cierto que los CB-
ADN son un fragmento genético, su utilidad
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fundamental consiste en la identificaciéon rapida y
confiable de los organismos. Millones de barcodes
de miles de especies ya han sido producidas en todo
el mundo (http://boldsystems.org) con el propésito
de acelerar la identificacién de biodiversidad del
planeta; los paises que se atrasen en la generaciéon
de CB-ADN corren el riesgo de quedarse rezagados
en el conocimiento y el aprovechamiento econémico
de sus especies. (2) Genomas vegetales: si los CB-
ADN son una de las representaciones mas simples
de los datos genéticos, los genomas completos son
la quintaescencia de esta era de descubrimientos
gendmicos. Particularmente el sector agropecuario
se beneficiaria ampliamente de estudios genémicos
sobre especies nativas para determinar las bases
genéticas de caracteristicas econdémicamente
importantes [9, 10]. Sin embargo, la mezcla peligrosa
de exceso de tramites burocraticos para obtener
un contrato de acceso a recursos genéticos, y la
poca capacidad de generacién de datos genéticos,
mas las limitantes econémicas para hacer ciencia
en el pais hacen que muy poca investigaciéon sobre
genética y gendmica se pueda realizar en el Ecuador.
Los permisos para investigar nuestros recursos
genéticos disminuyen adn mas nuestra baja
competitividad cientifica. Nuevamente se deben
reformular los requisitos que se necesiten para
obtener los permisos de investigacién necesarios.
Obtener estos permisos deberia ser mucho mas
simple (tal vez un proceso que tome menos de un
dia) para incentivar los estudios sobre nuestros
valiosos recursos genéticos.
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