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EDITORIAL

LA INICIATIVA DEL CODIGO GENETICIO
DE BARRAS DE ADN EN ENTOMOLOGIA

Sandra Uribe Soto MSc,PhD. Profesora Asociada, Facultad de
Ciencias. Coordinadora Grupo de Investigaciéon en Sistematica
Molecular Universidad Nacional de Colombia, sede Medellin.

Estainiciativaquesepresentdformalmenteenlaprimeraconferencia
internacional sobre “Barcoding Life”” en el afio 2005, en el Museo
de Historia Natural de Londres, se deriva de una propuesta de
un grupo de cientificos de la Universidad de Guelp, en Canada.
Este grupo propuso usar una secuencia de aproximadamente 500
pares de bases nucleotidicas del gen mitocondrial de la Citocromo
Oxidasa I (COI) como un “identificador universal’” para especies
animales. Si bien esta propuesta ambiciosa no parecié orientar
sus objetivos iniciales desde la rigurosidad de la Sistematica,
la participacion de taxénomos y sistematicos de todas partes
del mundo y los avances en diferentes grupos de organismos,
la convierten a la fecha en una de las estrategias mas usadas y
exploradas en busca del conocimiento y estudio de la diversidad.

Las personas que lideran la iniciativa del “barcoding” o cédigo
de barras la proponen como una herramienta que facilitara
la tarea de identificacion de especies y contribuird sin duda a
revitalizar las colecciones bioldgicas asi como a avanzar en el
inventario de la biodiversidad. La participacion de investigadores
de mas de 50 paises, que no solo obtienen las secuencias de la
COI, si no también de otros genes mitocondriales y nucleares en
animales, microorganismos y plantas, ha permitido el avance y
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perfeccionamiento de las actividades

relacionadas con esta iniciativa. Asi,
partiendo de una mirada critica desde la
Sistematica, en la actualidad se considera
que si bien es de gran importancia el
conocimientode lassecuenciasdiagnosticas
de los organismos, la construccion de
las bases de datos y el acceso al publico
menos especializado, un proyecto como
este no puede prescindir de la taxonomia
clasica ni remplazarla, y por el contrario,
la participacion de especialistas y museos
es definitiva para el éxito de la iniciativa
cédigo de barras y en particular en lo que
se refiere a la acertada identificacion de
las especies y a la estructuracion de las
colecciones de referencia que corresponden
a cada secuencia.

Es claro que el cdédigo de barras que ofrece
interesantes aplicaciones en el estudio de
los insectos, aparece como una herramienta
con sus propias limitaciones y que su
relevancia en el apoyo a la delimitacion
y reconocimiento de especies, dependera
de aspectos particulares de cada grupo
estudiado. En el campo de la biomedicina
y en lo que respecta a patdgenos, parasitos
y vectores, el c6digo genético de barras ha
sido ampliamente validado y utilizado. De
la misma forma su utilidad ha sido probada
en los inventarios rapidos de biodiversidad,
en estudios de impacto ambiental, la
deteccion de trafico de especies y en
especial las que se encuentran en via de
extincion y en la identificacion de algunas
especies plaga y sus parasitoides, asi como
en el caso de las especies invasoras.

La metodologia para obtener la

secuencia cédigo ha sido ampliamente

estandarizada y optimizada, y utilizando
un par de oligonucledtidos universalmente
disenados para tal fin (con pequenas
modificaciones para algunos casos), es
posible amplificar el fragmento usado
mediante la reaccion en cadena de la
polimerasa (PCR). Finalmente, se obtienen
las secuencias que seran analizadas con
diversas herramientas bioinformaticas
de acuerdo al objetivo del estudio y que
deberan poder interrelacionarse con cada
especimen depositado en un museo y cuya
identificacion corresponde a la realizada
por un especialista. Asi, las secuencias
de los organismos que en un futuro seran
“multicdédigo de barras” al incluir ademas
o en remplazo de la COI una secuencia
nuclear o cloroplastidica (en el caso de las
plantas y otros organismos) permiten de
cierta manera usar los nucledtidos como
un descriptor universal de diversidad.

El analisis inicial y mas simple de las
secuencias de ADN en el codigo de barras
incluye métodos de distancia genética.
Con base en las secuencias obtenidas
para grupos particulares de organismos
se ha podido avanzar en la obtencion de
estimativos de los valores maximos de
variacién intraespecifica que facilitan
la asignacion de individuos a diferentes
grupos con base en valores de divergencia
genética. No obstante y desde la perspectiva
de la taxonomia integrada, que implica
el uso de diferentes tipos de caracteres
para descubrir, delimitar y realizar
identificacion de las especies, el analisis de
caracteres en forma de secuencias de esta
iniciativa debe y puede incluir criterios
de parsimonia. Asi mismo, el debate
actual en Sistematica que incluye a esta
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iniciativa trasciende las consideraciones
para decidir usar ADN o morfologia y

seflala la necesidad de considerar

descripciones basadas en un solo caracter
en comparaciéon con aquellas basadas en

sistemas de multiples caracteres.

En el caso de aspectos como la delimitacién
de especies, uno de los aclamados usos del
cédigodebarras, esclaroqueéstaconstituye
un problema sistematico complejo que
requiere no solo de la identificacion de
grupos de individuos con secuencias
de ADN similares, sino que presupone
la evaluaciéon de numerosos caracteres
moleculares, morfolégicos y bioldgicos y
la aplicacién de un concepto de especie.
En este caso es claro que la iniciativa no
persigue propiamente delimitar especies y
estd mas bien orientada a la identificacion
de organismos y grupos de organismos. En
este caso, igual que cuando se usan criterios
morfoldgicos, aspectos como el muestreo o
el acceso a los especimenes de museo son
criticos y deben reflejar de la mejor forma
posible la variacion geografica y local de

la especie de interés.

Es importante considerar que una cosa es
la iniciativa como tal y otra los usos po-
tenciales de la informacion obtenida gra-
cias a ella, lo cual hace que sus maximas
aplicaciones en areas como la taxonomia,
la conservacién o la ecologia, dependan
en parte de las personas y especialidades
que accedan a ella. Para la Universidad
Nacional de Colombia, sede Medellin, el
Museo Entomolégico Francisco Luis Ga-
[lego, constituye un enorme patrimonio en
términos de la diversidad entomoldgica y
ésta herramienta con asiento y laboratorio
en los grandes Museos Entomolégicos del
mundo, permitira sin duda potencializar
la informacion depositada en nuestras co-
lecciones, en especial ahora que se dispone
de métodos no destructivos de extraccion
de ADN que permiten recobrar con éxito
ADN de especimenes de gran antigiiedad.

Preguntas concretas y problemas entomo-
[6gicos concretos abordados desde la vision
integrada, representan sin duda un aspec-
to de posible abordaje desde ésta moderna
y compleja metodologia que se encuentra
hoy al alcance de todos.






