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RESUMEN

El término “Cédigo de Barras de ADN” se basa en el uso de una regién de ADN estan-
darizada, la cual sirve como una etiqueta para la identificacién rdpida de especies. El
propésito de un sistema de identificacién mds eficaz es facilitar la conservacién, conoci-
miento y uso sustentable de la biodiversidad. Después de ocho afios de discusién y pro-
duccién en la literatura cientifica, el tema sigue generando controversia, debido en par-
te a la falta de homogeneidad en la definicién y el alcance del método entre los autores.
En este articulo enfatizamos la definicién y metodologia de los cédigos de barra de
ADN, asi como su uso para contestar preguntas nuevas en los campos de la ecologia,
la evolucién y la conservacidn.

Palabras clave: bases de datos, bioinformdtica, cédigos de barras del ADN taxonémico,
sistemdtica, genética, taxonomia.

ABSTRACT

DNA barcode of life is a global initiative to populate a database of short, standardized
DNA fragments from most eukaryotic species to facilitate the identification of whole or
fragmented biological samples. Increasing the ability of non-experts to indentify
unknown samples should improve our collective understanding and management of
the world’s biodiversity. In the eight years following its proposal, DNA barcoding
remains controversial in the scientific literature due, in part, to a lack of consensus on
how DNA barcoding is defined and what activities are included under this rubric. In the
present paper we review the definition, methods and goals of DNA barcoding,
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highlighting how the massive data sets generated by various DNA barcode of life
campaigns may be applied to fundamental and novel questions in ecology, evolution
and conservation.

Key words: Bioinformatics, Databases, DNA barcode, Genetics, Molecular diagnosis,
Systematics, Taxonomy.

INTRODUCCION

La biodiversidad comprende la variedad de ecosistemas, especies y genes (SCBD, 2011)
y, debido al marcado efecto antropogénico sobre todos estos niveles de variacién biolé-
gica, es una prioridad global acelerar su descripcién y conservacién. Se ha estimado
que la tasa de extincién actual de especies es entre cien y mil veces superior a las tasas
observadas durante los cincos episodios de extincién masiva que precedieron la apari-
cién del ser humano (Pimmetal., 1995). Ante la acelerada pérdida de biodiversidad en
todo el mundo debido al inadecuado uso de la tierra, la deforestacién, el cambio climéa-
tico, las especies invasoras y los patégenos emergentes, entre otras causas (Hoffmann
et al., 2010), las medidas de gestién de los recursos naturales se han enfocado en
acelerar el inventario de la diversidad bioldgica, de comprender su funcionamiento e
integrar su uso en el desarrollo sostenible de la sociedad humana (SCBD, 2011). En
este contexto, el afio 2010 fue nominado como “Afo Internacional de la Biodiversidad”
por el Convenio de Diversidad Biolégica (CDB), durante el cual se propuso hacer un
llamado de atencién a la comunidad con el fin de mejorar nuestro conocimiento, uso
y valoracién de la biodiversidad que nos rodea (SCBD, 2011).

El conocimiento taxonémico actual reconoce alrededor de 1,8 millones de especies
entre los 10-15 millones de especies estimadas (May y Harvey, 2009). Esta cifra no es
exacta ya que continuamente se estan descubriendo y describiendo nuevas especies
(Bisby etal., 2011). La falta de informacién sobre el niimero “exacto” de especies en el
mundo se debe en parte a la falta de exploracién en ciertas 4reas del planeta, a la esca-
sez de estudios taxonémicos en algunos grupos bioldgicos, y a la dificultad que repre-
senta la identificacién morfoldgica de algunos organismos (.e., la similitud morfolégica
que constituye la base de la taxonomia tradicional; Packer et al., 2009). En particular,
la descripcién taxondmica es incompleta en ciertos grupos como insectos y plantas
(Blaxter, 2003). De por sf, la identificacién de especimenes a partir de su morfologia
puede ser muy dificil para los investigadores, debido a problemas intrinsecos en ciertos
grupos con plasticidad fenotipica, diferencias ontogénicas y dimorfismo sexual, entre
otros (Hebert et al., 2003c; Packer et al., 2009). Existen, ademds, situaciones donde la
identificacién basada en caracteres morfolégicos no puede ser aplicada. Entre los ejem-
plos mas comunes podemos mencionar el caso de ciertos estadios larvales, fragmentos
de tejido como restos de hojas, semillas, sangre, plumas, carne o pieles, los cuales no
presentan suficientes caracteres diagndsticos para una acertada identificacién (Eaton
etal., 2010). Sumado a estas limitaciones, la identificacién de especimenes por parte
de expertos es de dificil acceso y puede requerir de mucho tiempo ya que existen pocos
taxénomos especializados para cada grupo de organismos. No obstante, el tiempo ne-
cesario para identificar con certeza un espécimen es de gran importancia en situaciones
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como control de trafico ilegal de especies en fronteras o la identificacién de especies
invasorasy plagas que pueden generar graves alteraciones ecoldgicas y econdmicas. En
Colombia, el trafico ilegal de especies es un problema persistente y es necesario que
los especimenes sean identificados con rapidez y exactitud por parte de los agentes que
realizan los controles.

Desde hace mads de tres décadas, la biologia molecular se ha convertido en una herra-
mienta valiosa en la identificacién de individuos y especies y ha sido ampliamente
aplicada para el estudio de las relaciones filogenéticas de organismos, lo cual ha tenido
implicaciones dramdticas para la taxonomia (Fig. 1; Bakeret al., 1996; Teletchea et al.,
2008). Una ventaja de la informacién genética es que puede ser obtenida a partir de un
pequefio fragmento del organismo. Dentro de las metodologias que en biologia molecu-
lar permiten aproximarse a la identificacién de individuos y/o de especies, los cédigos
de barras de ADN son un método de identificacién y reconocimiento de especies que
utiliza una base de datos de secuencias de ADN estandarizadas (Hebert et al., 2003c;
Hebert et al., 2004b)

( )
Identificacion molecular
(por €j., puebas diagndsticas con RFLPs)
( . .y . \
Secuenciacion de ADN de genes diferentes
(por €j., entre estudios filogeograficos)
' )
Uso de genes estandarizados
(por €j., en estudios de filogenética molecular)
Base de datos estandarizada
(por €j., codigos de barra de ADN, BoLD)
N — )

Figura 1. Un esquema jerdrquico para las relaciones entre tipos de estudios genéticos relacionados con
cédigos de barra de ADN.

El uso de cédigos de barras de ADN ha sido presentado como herramienta de identi-
ficacién taxondmica de especimenes y como mecanismo para descubrir especies crip-
ticas. Los cédigos de barras de especimenes desconocidos que no concuerden con
ninguna especie presente en la base de datos de referencia pueden sugerir que la base
de datos estd incompleta o que se trata de una posible nueva especie. Por otro lado los
cédigos de barras pueden revelar divergencia genética muy alta dentro de una misma
especie putativa sugiriendo la existencia de especies cripticas.

La propuesta de utilizar c6digos de barras de ADN como herramienta de identificacién
generd, desde sus inicios, gran controversia en la comunidad cientifica. El problema
radicé en parte en la confusién que existe entre esta herramienta de identificacién
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molecular y una propuesta distinta, la taxonomia molecular o “taxonomfa por ADN”
(Tautz et al., 2003; Blaxter, 2004). En la taxonomia por ADN, la clasificacién de los
organismos ya no dependeria de caracteristicas morfolégicas (caracteres visibles) sino
Gnicamente de las secuencias de ADN. Por ejemplo, en microbiologia, la taxonomia
por ADN es una metodologia aceptada (Fraser et al., 2009), pero en la sistematica de
eucariotas, este concepto ha sido poco bienvenido (Sebergetal., 2003). Ambas aproxi-
maciones metodoldgicas, cédigos de barra de ADN y taxonomia por ADN, proponen
colectar secuencias de ADN que reflejen la variacién intraespecifica de un gran nimero
de especies en el mundo.

Bajo nuestro concepto (y tal vez el concepto més aceptado actualmente), el desarrollo de
cédigos de barra de ADN no excluye a la taxonomia que se basa en caracteres morfolé-
gicos diagndsticos, por el contrario, se presenta como una herramienta complementaria
basada en técnicas de biologia molecular para la correcta identificacién de las especies
(Padial y De la Riva, 2007).

CODIGOs DE BARRAS DE ADN

Los cddigos de barras de ADN constituyen una herramienta disefiada para identificar
de forma rdpida y precisa las especies a partir de una corta y estdndar secuencia de
ADN (Fig. 2; Floyd et al., 2002; Hebert et al., 2003c). Para que una regién del genoma
pueda ser utilizada como cédigo de barras de ADN es necesario que esta permita dis-
tinguir entre variacién interespecifica (i.e., entre especies cercanamente relacionadas) y
variacién intraespecifica (i.e., dentro de la misma especie). De lo anterior, se genera el
concepto de “barcoding gap”, que es la diferencia que existe entre la variacién interes-
pecifica e intraespecifica. Cuanto mayor sea la diferencia entre estas la discriminacién
especifica serd mds acertada (Meyer y Paulay, 2005).

¢Qué regién escoger como cédigo de barras? La metodologia de cédigo de barras de
ADN se propuso inicialmente para identificar animales a partir de un fragmento del
gen mitocondrial citocromo c oxidasa subunidad 1 (COl), de aproximadamente 648
pares de bases (pb). La regién COl presenta una alta tasa de sustitucién, lo que se ma-
nifiesta en alta variacién de la secuencia entre especies del mismo género (Hebertetal.,
2003a; Hebert et al., 2003b; Luo et al., 2011). En los dltimos ocho afios, numerosos
estudios han mostrado que para varios grupos de aves, peces, mamiferos, lepidépteros
y otros insectos este fragmento COIl presenta una variacién interespecifica suficien-
temente amplia, permitiendo buena correspondencia entre la identificacién molecular
y la identificacién basada en caracteres morfolégicos de las especies (Hebert et al.,
2003c; Hebert et al., 2004a; Ward et al., 2005; Borisenko et al., 2008). Sin embargo,
algunos autores han sugerido que el solapamiento entre variacién intraespecifica e inte-
respecifica aumenta cuando se realizan muestreos con un mayor niimero de taxa em-
parentados, disminuyendo la fiabilidad del cédigo de barras de ADN (Moritz y Cicero,
2004; Meyery Paulay, 2005). En ciertos grupos, como anfibios, cuando varios individuos
de una especie provienen de regiones geograficas distantes, su variacion intraespecifica
puede superar la variacién interespecifica observada entre especies del mismo género,
haciendo dificil la delimitacién de especies con solo la secuencia de COI (Vencesetal.,
2005). No obstante, en otros grupos como lepidépteros y aves se ha demostrado que
al integrar individuos y taxa de amplias regiones geograficas no se reduce el éxito de
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Figura 2. Procedimiento de laboratorio. Para poder usar los cédigos de barras el primer paso es
construir una base de datos con las secuencias y todos los datos asociados a estas (datos de colecta,
imdgenes, cromatogramas, primers utilizados). Después de tener una base de datos de referencia se
pueden identificar los especimenes o fragmentos desconocidos refiriéndose a esta base de datos.

identificacién basado en COI (Kerretal., 2009; Lukhtanovet al., 2009). Si bien el c6digo
de barras basado en la secuencia del gen COIl es apropiado para la mayoria de grupos
de animales, existen dificultades en usar este gen para identificar especies de algunos
grupos. COI parece evolucionar lentamente en cnidarios y esponjas, y como consecuen-
cia la distancia genética entre especies cercanas es demasiado pequefia para permitir
la identificacién confiable a nivel de especie (Sheareretal., 2002; Hebert et al., 2003d,;
Woérheide, 2006; Huanget al., 2008). Por esta razén, en esponjas se ha sugerido secuen-
ciar un fragmento mas largo de COI e incluir el gen nuclear, Internal Transcribed Spacer
(ITS). Para cnidarios, el gen mitocondrial 16S ha sido recomendado como marcador
complementario al gen COI (Moura et al., 2008).

En el caso de plantas y de hongos COl no es utilizable como cédigo de barras de ADN
lo que ha llevado a buscar secuencias alternativas. En plantas la tasa de sustitucién en
la regién COl es muy baja a diferencia de animales, lo cual, se traduce en la ausencia
de variacién a nivel de la secuencia entre especies del mismo género (Palmery Herbon,
1988; Cowan etal., 2006). La bisqueda de un cédigo de barras para plantas se enfocé
en el genoma nuclear y plastidico y se concluyé que un método multilocus seria nece-
sario en este grupo de organismos (Kress et al., 2005; Cowan et al., 2006). En el 2009,
después de un largo debate, el CBOL (Consortium for the Barcode of Life, Plant Working
Group etal., 2009), aprobd a las regiones plastidicasmatK'y rbcL como regiones barcode
para las plantas. Ambas regiones son < 800 pb y han sido ampliamente utilizadas en
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estudios de filogenia por lo cual tienen una importante representacién en las bases de
referencia. Sin embargo, algunos estudios han mostrado que estos marcadores, aun
combinados, no presentan una variacién suficiente para diferenciar especies cercanas
en algunas familias de angiospermas por lo cual se ha propuesto la utilizacién de otros
marcadores como la regién transgénica psbA-trnH, el intron trnL y la regién nuclear ITS
para estos casos (Kress et al., 2005; Taberlet et al., 2007; Gonzalez et al., 2009; Yao et
al., 2010). En el caso de plantas esta metodologia tiene especial importancia por la
dificultad en la identificacién taxonédmica de algunas especies de plantas medicinales
debido a su similitud morfolégica que impide su completa caracterizacién genética y
quimica y asf dificulta el control de calidad de los fitomedicamentos y el aprovecha-
miento racional y sustentable de los recursos genéticos. En el caso de los hongos, se ha
sugerido el uso del ITS y la Large subunit de ADNr (LSU) como cédigo de barras (Seifert,
2009; Eberhardt, 2010; Jargeat et al., 2010). Atn no hay consenso sobre el marcador
estdndar para cédigos de barras de ADN en hongos (Begerow et al., 2010) pero se
encuentra en preparacién un propuesta al CBOL sugiriendo el uso del ITS o de ITS y LSU
(Eberhardt, 2010).

Procedimiento de identificacién. Asumiendo que existe una base de datos de referencia
de los cédigos de barras ADN suficientemente completa, entonces debemos definir
cémo se identifica un espécimen a partir de su secuencia cédigo de barras ADN. Existen
varias propuestas metodoldgicas (Goldstein y DeSalle, 2011) para analizar los datos
provenientes de un proyecto de cédigos de barras de ADN, sin embargo, aqui descri-
bimos dnicamente las tres mds frecuentes. Una primera aproximacién es la identifi-
cacién basada en distancia o divergencia genética, la cual estd determinada por el
porcentaje de sitios nucleotidicos que varfan entre una secuencia desconocida y las
secuencias que se encuentran en la base de datos de referencia, corregida con el modelo
de sustitucién nucleotidica Kimura 2 pardmetros (Kimura, 1980). Diversos trabajos
han encontrado valores umbrales de las distancias genéticas en diferentes taxa, para
sugerir que la secuencia nueva proviene de una especie distinta (Hebert et al., 2004a).
Por ejemplo, en el caso de aves y lepidépteros se propuso que una divergencia entre
secuencias de COIl mayor a 2% indica la posible presencia de especies distintas (Hebert
etal., 2004a; Janzen et al., 2005). La segunda aproximacién posible es la identificacién
por medio de arboles filogenéticos (Fig. 3); en este caso la identificacién es dada por
la posicién de la secuencia desconocida en una filogenia, basado en su cercania evo-
lutiva con las otras secuencias de ese grupo monofilético (Elias et al., 2007). La dltima
aproximacién frecuentemente usada consiste en identificar uno o mds caracteres
moleculares cuyo estado sea de sinapomorfia (cardcter nuevo compartido por dos o
mas individuos), permitiendo un diagnéstico de especies por estados derivados de nu-
cledtidos (Sass etal., 2007; Rach et al., 2008). Una ventaja de este método es que estos
caracteres usados en la identificacién podrian formar también una parte de la descrip-
cién primaria de especies nuevas (Goldstein y DeSalle, 2011).

Podemos esperar ver en el futuro mas aplicaciones de modelos explicitamente evolutivos
a los datos de cédigos de barras para la identificacién de muestras y para un tema
relacionado: la delimitacién de especies. Un método nuevo propone identificar grupos
o clusters de cédigos de barras de ADN por medio de andlisis coalescentes, con el pro-
posito de detectar cambios significativos en las tasas de coalescencia a través de una
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Figura 3. Identificacién de especimenes mediante arboles filogenéticos. A. La identificacién es clara, el
desconocido pertenece a la especie B, dado la alta similitud genética y su posicién dentro de clado for-
mado por otras muestras de la especie B. B. No esta claro si se trata de una especie no representada en
la base de datos (por ej., una especie nueva) o de un espécimen muy divergente de la especie A, un proble-
ma comun en estudios filogenéticos. C. La muestra desconocida no es de la especie A ni de la especie B,
dado que las especies Ay B estdn mas relacionadas una a la otra que cualquier estd con el desconocido.

genealogia de cédigos de barras (Pons et al., 2006). Aunque este método también es
controversial (Lohse, 2009; Papadopoulou et al., 2009), vale la pena investigar y desa-
rrollar mds métodos estadisticos y evolutivos con aplicaciones al andlisis de cédigos de
barras (Nielsen y Matz, 2006).

APLICACIONES DE LOS CODIGOS DE BARRAS DE ADN MAS ALLA DE LA IDENTIFICACION DE ESPECIES
Muiltiples disciplinas como genética de poblaciones (Craftetal., 2010), evolucién y eco-
logia (Valentinietal., 2008) se benefician actualmente de la disponibilidad de los datos
moleculares. Por ejemplo, Kerr et al., 2009 basados en los cédigos de barras de COI
compararon el tiempo de divergencia entre las especies de aves del Neotrépico y Norte
América. Los cédigos de barras permitieron concluir en este caso particular que la
biodiversidad del Neotrépico no parece ser explicada por radiaciones recientes. En
ecologia, una de las aplicaciones mds interesantes es la posibilidad de analizar la dieta
de diferentes animales a partir de su contenido estomacal o de sus heces (Valentini et
al., 2008). De esta manera, se identificaron la planta huésped de la cual se alimentaban
76 especies de escarabajos y Valentinietal., 2008 describieron el régimen alimenticio de
la marmota (Marmota caudata) y el oso (Ursus arctos) presentes en el parque Dusai en
Pakistan. La posibilidad de identificar qué comen los animales es crucial para entender
el funcionamiento de los ecosistemas y el papel que juegan las especies en las redes tré-
ficas (Soininen et al., 2009).

La aplicacién de cédigos de barras ha abierto nuevas posibilidades de estudios princi-
palmente en sistemas altamente biodiversos como son las comunidades tropicales
(Kress y Erickson, 2008). Por un lado, la integracién de esta metodologia a los inventa-
rios de diversidad y en complemento con la informacién morfoldgica y ecolégica ha
permitido por ejemplo, el descubrimiento de nuevas especies de lepidépteros en Costa
Rica (Janzen et al., 2009). Por otro lado, la posibilidad de inventariar grandes areas de
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bosque tropical permite abordar preguntas acerca de la ecologia de comunidades como
por ejemplo evaluar la estructura filogenética de las especies en coexistencia. En este
sentido, Gonzalezetal., 2009 y Kress et al., 2005 mostraron como a partir de secuencias
cédigo de barras era posible establecer la filogenia de una comunidad local o regional
y estudiar en qué medida los procesos de filtro ambiental y competencia moldean las
comunidades vegetales de un bosque en la Guyana Francesa y en Panama.

En el bosque tropical en particular, la colecta de datos de cédigos de barras a nivel de
comunidades permitird homogenizar las identificaciones y cuantificar con mayor pre-
cisién los cambios en la estructura y diversidad de las mismas. Por ejemplo, los cédigos
de barras pueden ser Utiles para comprender el cambio en la composicién de las comu-
nidades debido a fenémenos como el cambio climdtico (Kress y Erickson, 2008; Dick
y Kress, 2009). Los cédigos de barras han permitido también cuantificar el efecto de
una epidemia que ha causado una mortalidad masiva en anfibios, a pesar de que la
taxonomia de los miembros de la comunidad estaba incompleta (Crawfordet al., 2010).
La disponibilidad de datos masivos de ADN que permitan identificar especimenes y
grupos que necesitan estudios taxonémicos mds detallados puede ademds ayudar a
generar un mejor manejo de la biodiversidad y de los planes de conservacién (Neigel et
al., 2007; Francis et al., 2010; Vernooy et al., 2010).

Desde un punto de vista econémico, una de las aplicaciones mas importantes de los cé-
digos de barras de ADN se presenta en el manejo de pestes, especies invasoras y en el
control del tréfico ilegal de especies. Por ejemplo durante un inventario en aguas del
Pacifico de Canadd fue detectada la presencia del alga Gracilaria vermiculophylla, una
especie invasora cuya plasticidad fenotipica dificulta su reconocimiento a partir de ca-
racteres morfoldgicos (Saunders, 2009). Otro ejemplo de la utilidad de los cédigos de
barras es el estudio de Crawfordetal., 2011 donde usaron cédigos de barras para iden-
tificar una nueva rana invasora en la Ciudad de Panama. Recientemente, el estudio de
Eaton etal., 2010 mostré que con secuencias de COl era posible identificar vertebrados
objeto de trafico ilegal en Africa y América del Sur a partir de material manufacturado
(p-e. pieles, bolsos, correas). De esta forma, el cédigo de barras de ADN se convierte
en una herramienta con aplicaciones legales y utilidad directa para los agentes que re-
gulan el comercio de especies o de partes de ellas.

LIMITACIONES DE LOS CODIGOS DE BARRAS DE ADN

Una de las mayores criticas realizadas al cédigo de barras de ADN es que se basa en la
informacién proveniente de un solo marcador o grupo de ligamiento genético (mito-
condrial en animales y plastidico en plantas). El uso de uno o varios genes provenientes
de un genoma haploide puede afectar la identificacién correcta de una especie. Estos
problemas se pueden dar en casos como sorteo incompleto de linajes por radiaciones
recientes (Eliasetal., 2007), la incorporacién de genes de una poblacién genéticamente
distinta o introgresién (Liu etal., 2010), o presencia de pseudogenes (Rubinoff, 2006).
En el caso de introgresidn se ha visto que el ADN mitocondrial (ADNmt) de una especie
puede reemplazar completamente el de otra especie como es el caso deDrosophila yakuba
y D. santomea (Llopart et al., 2005). Se ha reportado también la posibilidad de coampli-
ficar la regién deseada junto con duplicaciones génicas (Campbell y Barker, 1999),
pseudogenes generados por integracién de este marcador molecular en el genoma
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nuclear (Zhang y Hewitt, 1996; Bensasson et al., 2001; Calvignac et al., 2011) o con
fragmentos heteropldsticos (presencia de copias mutadas en un mismo individuo; Frey
y Frey, 2004). En artrépodos en particular, una infeccién por la bacteria endosimbié-
tica, Wolbachia, puede causar una barrida selectiva que puede eliminar la variabilidad del
ADNmt causando una incongruencia marcada en la historia genealégica del genoma
nucleary el ADNmt (Raychoudhuryetal., 2010). El investigador usando datos de cédi-
gos de barras de ADN tiene que tomar en cuenta todas estas limitantes y revisar estas
posibles fuentes de error antes de llegar a sus conclusiones.

Sin importar el marcador utilizado, un gran problema para la aplicacién de los c6digos
de barras de ADN es disponer de una base de datos de referencia completa. Por ejemplo,
no se puede identificar un criminal solo por sus huellas digitales ni por su ADN si esta per-
sona no se encuentra en una base de datos de referencia. De la misma manera, a pesar
de la posibilidad de obtener ADN de unas botas de piel de cocodrilo, no se podria identi-
ficar de qué especie de cocodrilo proviene si no existe una base publica de referencia de
datos genéticos de las diferentes especies de cocodrilo. A pesar de los resultados satisfac-
torios en muchos taxa para dilucidar la diagnosis de especies usando cédigo de barras de
ADN, lamentablemente, hasta el momento no existe una o un conjunto de regiones que
permitan la identificacién de todos los grupos conocidos de animales o plantas (Hebert
etal., 2004a; Kerr et al., 2007; Roy et al., 2010), y puede ser que todavia estemos subes-
timando la cantidad de especies que existen (Hickersonet al., 2006).

CONSTRUCCION DE UNA BASE DE DATOS DE REFERENCIA GLOBAL

La identificacién de especies a partir de cédigos de barras requiere de una gran base de
datos de referencia que permita asignar secuencias de procedencia desconocida a
secuencias de organismos previamente descritos con una alta probabilidad de acierto
(Hajibabaei et al., 2005; Ratnasingham y Hebert, 2007). La base de datos proporciona
el enlace clave entre una secuencia de ADN de origen no conocido y el mundo de
especimenes, literatura taxonémica y los datos asociados de colecta y de laboratorio.
Es por esto que los primeros esfuerzos para establecer los cédigos de barras de la vida
deben estar encaminados a recopilar estas secuencias de cédigos de barras para espe-
cies ya conocidas.

Para llenar una biblioteca de referencia en cédigos de barra de ADN, se necesitan no
solo fragmentos de ADN sino que cada secuencia provenga de un espécimen “voucher”
depositado en una coleccién de historia natural que permita una mejor identificacién
de los organismos por taxénomos expertos (Ratnasingham y Hebert, 2007; Goldstein
y DeSalle, 2011). La biblioteca de referencia tiene que estar disponible para otros inves-
tigadores y el publico en general. Una base de datos extensa que contenga una gran
cantidad de informacién y que sea de facil acceso implica ademds la estandarizacién de
los datos. Esta no se refiere solo a la secuencia cédigo de barras sino a la forma como
se registran los datos de colecta y laboratorio para poder ser compartidos (Hajibabaei
etal., 2005; Ratnasingham y Hebert, 2007). Con el propésito de ordenar, almacenary
compartir estos datos fue creada la base de datos de Barcode of Life Data Systems o BoLD
(Hajibabaei et al., 2005; Ratnasingham y Hebert, 2007). BoLD es una base de datos
publica que recopila los siete elementos esenciales de los cédigos de barras de ADN
que son: la informacién taxonémica, los datos del voucher, la informacién de colecta
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incluyendo datos geograficos, el identificador del espécimen, la secuencia de COI de
minimo 500 pb, los primers y los cromatogramas (datos crudos de ADN que provienen
del proceso de secuenciacién automdtica por el método de Sanger; Ratnasingham y
Hebert, 2007). Ademds, permite incluir fotografias de los especimenes mds secuencias
de otros marcadores con sus respectivos primers y cromatogramas. Esta base de datos
permite no solo ensamblar los datos requeridos para la generacién de cédigos de barras
de ADN sino que ademds incluye diversas herramientas para el manejo y analisis de los
mismos (Ratnasingham y Hebert, 2007).

Alrededor del mundo se han generado multiples iniciativas para obtener grandes can-
tidades de cédigos de barras y construir asi una base de datos de referencia cada vez
mas amplia. Una de las iniciativas mds grande es denominadal/nternational Barcode of Life
0 iBOL la cual pretende recopilar 5 millones de cédigos de barra de 500.000 especies
en cinco afios. El iBOL fue lanzado oficialmente en 2010 y comprende 25 paises cuya
participacién varia segtin su posicién como nodos principales, regionales o nacionales.
De los paises de América Latina, México, Brasil y Argentina actdan como nodos re-
gionales, y como nodos nacionales estdn participando Panamd, Costa Rica y Pert. Por
su parte Ecuador también estd recopilando grandes cantidades de cédigos de barras.
En Colombia, varias universidades e institutos han venido compilando de manera inde-
pendiente cantidades modestas de cédigos de barras de ADN en organismos como
mosquitos, anfibios, lepidépteros, plantas y hongos. Existe actualmente una voluntad
a nivel nacional de unir esfuerzos y consolidarnos como un nodo nacional de iBOL, de
manera que se puedan generar de forma mas eficiente y concertada los cédigos de ba-
rras de la biodiversidad del pais. No obstante, en Colombia, la iniciativa de cédigos de
barras de ADN se ve limitada principalmente por el acceso a los permisos para reco-
lectar especimenes y para acceder a recursos genéticos, asi como por la necesidad de
obtener financiacién que apoye este tipo de iniciativas. A nivel nacional existe también
el debate acerca de la importancia de publicar los datos a nivel nacional, de manera
paralela a su publicacién en bases de referencia internacionales. Paises como México
pasaron por discusiones similares y optaron por crear un espejo de BoLD para mantener
una copia de los datos en su pafs sin crear una base de datos aislada ni redundante.
No todos los estudios genéticos de biodiversidad pueden ser considerados cédigos de
barras de ADN (Fig. 1). La caracteristica mds importante de los cédigos de barras de
ADN es que son estandares y los datos son de acceso libre. Aunque el éxito de los cédi-
gos de barras de ADN no ha sido igual en todos los grupos taxonémicos, en general las
camparfias actuales han sido exitosas en la generacién de grandes cantidades de datos
y en la caracterizacién de la biodiversidad. Ademds de la identificacién de especimenes,
la generacién de cantidades masivas de datos genéticos estandarizados, tiene el poten-
cial de revolucionar los estudios ecoldgicos y evolutivos de fauna y flora, sobre todo en
comunidades con una alta riqueza. Con o sin cédigos de barras, el nuevo siglo estd
convirtiéndose en el siglo de la genética, la genémica y la metagenédmica. Esperamos que
en Colombia las entidades gubernamentales, académicas y privadas involucradas en el
manejo y estudio de la altisima diversidad del pais tomen decisiones adecuadas para
que Colombia sea un lider en la aplicacién de nuevas técnicas y aproximaciones para
el estudio de la biodiversidad.
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