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m Introducciéon

La magnitud y estructura de la diversidad genética de
una poblacién determina su capacidad para adaptarse al
ambiente mediante la selecciéon natural. Esto se debe a
que cuando la diversidad genética es escasa se reducen
las combinaciones posibles de genes capaces de confe-
rir adaptacion bioldgica y, por consiguiente, capacidad
de adaptacion ante las variaciones de las condiciones
ambientales, lo cual reduce la probabilidad de que sur-
jan nuevos individuos valiosos en la poblacién. De este
modo, una poblacién que crece en la naturaleza (o que
se maneja en un &rea protegida) debe contar con una
diversidad genética adecuada para asegurar su existencia
frente a los constantes cambios en los componentes bio-
ticos y abidticos de su ecosistema.

Un escenario paralelo donde se observan poblaciones
naturales es el de los programas de fitomejoramiento con
respecto a la variacién heredable disponible dentro del ger-
moplasma. Los fitomejoradores buscan y recombinan la
variabilidad genética en las poblaciones de sus cruzamien-
tios y realizan un seguimiento de las caracteristicas o rasgos
deseados que permiten que los cultivos subsistan en de-
terminados ambientes, o bien resistan ante ciertas plagas
0 patdgenos. Por lo tanto, los fitomejoradores necesitan
acceso a una diversidad genética adecuada para lograr re-
sultados satisfactorios en los programas de mejoramiento.

Remarcando estos escenarios (variaciones en la natu-
raleza y en las colecciones de germoplasma destinadas
al fitomejoramiento), conceptualizados de manera super-
ficial como “la diversidad es buena” en la naturaleza y
en los programas de fitomejoramiento, subyacen varios
asuntos de gran complejidad. Es imprescindible y funda-
mental distinguir entre la diversidad fenotipica (el resulta-
do neto de la interaccion entre componentes heredables
y no heredables de variacion) y la diversidad genética
(hereditaria). Otros problemas estan relacionados con la
necesidad de elaborar estrategias para buscar, mantener,
medir y controlar la diversidad genética, y de idear meca-
nismos para explotar esta diversidad con mayor eficien-
cia. Los procesos inherentes a ambos escenarios pueden
complicarse alin mas a causa de la biologia de las espe-
cies, que abarca el sistema de mejoramiento genético, ya
sea anual o perenne, los niveles de ploidia y su tolerancia
ecolégica. Es por ello que el grado de comprension de
estos factores repercute en la capacidad de los investi-

gadores para desarrollar estrategias de mejoramiento o
conservacion de las especies en cuestion.

También existen problemas no biolégicos que pueden
complicar las practicas de ordenacion de poblaciones
naturales o de materiales de mejora; éstas incluyen pro-
blemas organizativos, de politicas, legales y econémicos.
Ademas, se pueden observar problemas de escala a nivel
nacional, regional y mundial, con respecto a la colabora-
cién, los incentivos y la eficacia que facilitan la conserva-
cion y utilizacién de recursos genéticos.

El objetivo de este Apéndice es resumir primordialmen-
te el estado del conocimiento cientifico, las practicas y las
tecnologias en materia de diversidad genética que han sur-
gido desde la publicacién del Primer Informe sobre el Estado
mundial de los recursos fitogenéticos para la alimentacion y
la agricultura en 1998, donde también se incluyd un resu-
men similar en el Anexo 1. También se tratara el estado del
entorno propicio para el aspecto social, ya que sus compo-
nentes repercuten en forma directa en la capacidad nacional
para la conservacion y utilizacién de los recursos genéticos.

El Anexo 1 del Primer Informe expone claramente la
importancia de la diversidad genética en el contexto de
la conservacion y utilizacién de germoplasma vegetal; los
contrastes existentes entre la variacion genética cualitati-
va y cuantitativa y la distinta importancia que los encar-
gados y usuarios de los recursos genéticos atribuyen a
estos factores; los medios y las técnicas de conservacion;
las diversas estrategias de mejoramiento y sus funciones
y desafios con respecto a los objetivos de mejoramiento;
y, por ultimo, las cuestiones legales y econdmicas que
pueden promover o desalentar la conservacion y utiliza-
cién de los recursos genéticos. Este Apéndice no repite
esa informacién, sino que se centra en los nuevos avan-
ces logrados desde la publicacion del Primer Informe.

Avances en el conocimiento
de la genética relevantes
para la conservacién

y utilizacion de los RFAA

Los principales avances en la comprensiéon y aplicacion
del concepto de herencia en la ordenacién de los recur-
sos fitogenéticos para la alimentacion y la agricultura
(RFAA) en los ultimos 12 afos emanan de los grandes
adelantos que se han logrado en la biologia molecular,
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particularmente en materia de gendmica, el estudio de
toda la constitucién genética de un individuo (genoma).
Gracias a la capacidad de secuenciar genomas comple-
tos de manera oportuna y eficiente, el periodo se ha
caracterizado por un volumen en constante crecimiento
de informacién secuencial de ADN, genes y proteinas a
disposicion del publico. Esto, ademés, se ha visto perfec-
cionado por los increibles avances conseguidos en ma-
teria de generacién y andlisis de datos para alcanzar un
nivel de informacién que era inalcanzable hace un par de
décadas. Este paradigma contrasta notablemente con el
grado de comprension mucho menor del concepto de
herencia, que habia sido posible hasta ahora mediante el
uso de la genética clasica de manera aislada.

La gendmica y los campos relacionados de la protedmica
(el estudio de las proteinas), la metaboldmica (el estudio de
los metabolitos) y la més reciente fendmica (el estudio de los
fenotipos en relacién con la gendmica) han surgido de una
confluencia entre la genética clésica, las herramientas de la-
boratorio automatizadas para la generacién de datos mole-
culares y los métodos de gestion de la informacion, en espe-
cial la bioinformética. Los avances en el ambito de la taxono-
mia y la sistemética, que se pueden atribuir en gran medida
a la informacion perfeccionada proveniente de la utilizacion
de los enfoques de biologia molecular en las caracterizacio-
nes de genomas, han posibilitado una mejor comprension
de la estructura de las reservas genéticas y de las relacio-
nes dentro y entre las agrupaciones taxonémicas. Ademas,
en algunos casos, esta mejor comprension ha ocasionado
la revocacién de las dasificaciones taxondmicas asigna-
das hasta el momento. Estas nuevas ramas de las ciencias
bioldgicas repercuten de manera directa en la gestion del
germoplasma (es decir, en la designacién de las colecciones
de referencia) y en la determinacion de las necesidades de
otras colecciones de recursos genéticos. Asimismo, los datos
moleculares, al no verse afectados por el entorno, son espe-
cialmente Utiles para idear estrategias de mejoramiento de
los cultivos que incluyen actividades de preseleccién, ya que
son particularmente adecuadas para realizar una busqueda
exhaustiva en las reservas genéticas con el propésito de en-
contrar nuevas fuentes de alelomorfos.

Las contribuciones que la gendmica y otras ciencias simi-
lares han aportado a la biologia bésica han sido igualmente
profundas, dado que la aplicacion juiciosa de dichas cien-
cias contintia posibilitando una mejor comprension de los
procesos metabdlicos y de sus vias y componentes clave.

Esto permite que los investigadores, en Ultima instancia,
logren una mayor precisién en la identificacion de genes
y de sus alelomorfos para utilizar esta informacion en el
mejoramiento de los cultivos. Otro hecho importante es
que las técnicas de biologia molecular estan permitiendo
obtener conocimientos mas acabados y precisos sobre la
adaptacion y la evolucion. Esto permite diferenciar clara-
mente la diversidad genética neutral de la diversidad gené-
tica adaptativa, y la funcién que los diferentes marcadores
pueden desempenar en la identificacion y utilizacion de la
diversidad genética.

En la actualidad, la capacidad generalizada de utilizar
enfoques moleculares apropiados para identificar seg-
mentos de genomas que realicen diferenciaciones entre
individuos (conocidos como marcadores moleculares) y de
aplicar algoritmos estadisticos para identificar con precisién
la ubicacién de los genomas de dichos “puntos de referen-
cia”, hace que los marcadores moleculares sean, hoy dia,
las herramientas de preferencia para rastrear la herencia
de determinadas regiones de genomas en los programas
de fitomejoramiento (seleccidon asistida por marcadores) y
para caracterizar las colecciones de germoplasma. El uso
rutinario de las herramientas moleculares en el andlisis de
las colecciones de germoplasma para la ordenacion de los
RFAA permitird conseguir una mejor eficiencia en la gestion
de las colecciones. Entre las ventajas se incluye un proceso
mas sencillo de identificacion y eliminacion de duplicados
(u otros niveles de redundancia) en las colecciones de ger-
moplasma, y de creacién de colecciones de referencia.

Otra esfera de la ordenacién de los RFAA que se ha visto
profundamente afectada por la aplicacion de las técnicas
de biologia molecular es la genética de poblaciones. Esto
obedece al uso generalizado de datos moleculares en el es-
tudio de las poblaciones (diversidad y estructura). La fuerte
dependencia de los datos moleculares en la genética de
poblaciones ha dado origen al neologismo “gendmica de
poblaciones”. Cada vez es mas habitual, por ejemplo, iden-
tificar un focus especifico bajo seleccién natural y, por ende,
de importancia adaptativa, simplemente tomando una
muestra a nivel de la poblacion. También se ha convertido
en un procedimiento rutinario realizar un seguimiento de la
expresion genética (basada en el perfilado genético de las
transcripciones, o transcriptémica), incluso a nivel de los teji-
dos, bajo diferentes influencias ambientales (bidticas y abid-
ticas) y conforme a un régimen cronolégico. Una estrategia
de estas caracteristicas, ademas de permitir la identificacion
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de los genes que modulan cada expresion fenotipica, tam-
bién posibilita la explicacion de las funciones de los genes y
sus interacciones con otros genes. De esta manera, el nivel
de conocimiento logrado sobre los genes y sus funciones, y
los avances en las herramientas utilizadas resultaran de un
valor incalculable a medida que se realicen inversiones en
programas de mejoramiento de los cultivos, destinados a
desarrollar variedades que prosperen a pesar de las condi-
ciones climéticas extremas previstas como consecuencia de
las variaciones y el cambio climatico mundial.Un ejemplo
especifico del impactante contraste entre lo que se conside-
raba posible en 1995 y lo que es posible ahora se observa
en el Anexo 1 del Primer Informe, donde se afirmaba que
la aplicacion directa de la secuenciacion del ADN era més
util para la identificacién de un gen o grupo de genes que
para analizar un genotipo completo. La conclusion en ese
momento fue que habia solo “una posibilidad muy limi-
tada de tomar muestras de numerosas variantes para la
caracterizacién de los RFAA". En la actualidad, gracias a las
mejoras tecnoldgicas, en especial aquellas relacionadas con
las plataformas de alta capacidad de procesamiento para la
extraccién de ADN, la amplificacion y visualizacion de frag-
mentos de ADN (y ARN), la determinacién de secuencias de
fragmentos de ADN (y de genomas completos), la capaci-
dad de procesamiento informatico considerablemente me-
jorada (andlisis y almacenamiento de datos) y el conjunto
de programas analiticos personalizados, la caracterizacién
de grandes cantidades de muestras de poliformismos (dife-
rencias en secuencias) en miles de /oci de ADN en todo el
genoma se ha convertido en una tarea de rutina.

Otra esfera que ha registrado un progreso importante
desde 1995 es la identificacion del orden lineal conserva-
do de los genes en los cromosomas, un fenémeno cono-
cido como sintenia. Esto se ha establecido no solo entre
especies estrechamente relacionadas sino con taxones
mas distantes e, incluso, entre especies cuyos tamarnos
de genoma difieren considerablemente. La sintenia se ha
documentado para varios taxones en familias tales como
las Fabaceae, Poaceae, Solanaceae y Brasicaceae. Estos
hallazgos han impulsado la inversién de una importante
cantidad de esfuerzos en el ambito de la gendémica com-
parativa, con el objetivo de aprovechar la informacién
sobre secuencias genéticas de las especies modelo para
identificar genes en taxones que no pertenezcan a estas
especies. La medicién de la microsintenia (similitud entre
taxones en el ordenamiento de las secuencias nucleicas

a lo largo del mismo cromosoma) recién se pudo llevar a
cabo con la disponibilidad de abundantes cantidades de
datos sobre secuencias genémicas, actualmente de do-
minio publico. Los casos demostrados de macrosintenia
(similitud entre taxones en el ordenamiento de grandes
cantidades de genes a lo largo del mismo cromosoma)
sugieren, de este modo, que existen segmentos geno-
micos ancestrales conservados en varios taxones. Esto
implica que los marcadores moleculares identificados en
dichos segmentos podrfan utilizarse en caracterizaciones
gendmicas, incluso entre diferentes taxones. Por supues-
to, la utilidad de la sintenia siempre quedara sujeta a las
influencias de las reorganizaciones cromosémicas.?

Los avances clave desde la publicacién del Primer
Informe, en general, han sido la mayor comprension de la
diversidad genética entre especies, poblaciones y reservas
genéticas con respecto a la distribucién y estructura, y una
mayor capacidad para estudiar esta diversidad. Ahora se ha
determinado que el polimorfismo de las secuencias nuclei-
cas proporciona una informacién valiosa para comprender
e implementar la diversidad genética en el mejoramiento
de los cultivos. La utilidad de estos polimorfismos, como
marcadores moleculares, es incluso mayor cuando el poli-
morfismo se produce dentro de un gen determinado (que
proporciona marcadores funcionales). A continuacion, se
detallan algunos ejemplos representativos.

Avances en materia de
biotecnologia relevantes
para la conservacion y
utilizacién de los RFAA

Las aplicaciones iniciales de la biologia molecular en la
caracterizacién de genomas vegetales incluian una uni-
ca secuenciacion génica, el desarrollo y la utilizacion de
marcadores de polimorfismo de longitud de los frag-
mentos de restriccion (PLFR) y de tipos de transferencia
puntual de baja densidad de los alineamientos de ADN
(transferencias Northern). Inicialmente, el estado del co-
nocimiento también favorecié el paradigma de “un gen,
un fenotipo”. Todo ello estaba vigente cuando se publicd
el Primer Informe, pero rapidamente se suplanté por la
determinacién de secuencias de genomas completos, el
uso generalizado de marcadores genéticos moleculares
en la reaccion en cadena de la polimerasa (RCP), los mar-
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cadores de polimorfismo de un solo nucleétido (SNP) y los
alineamientos de densidad media (para el descubrimiento
de genes y la explicacion de las funciones). Actualmente,
la determinacion de secuencias de genomas completos
por comparacion (mediante la utilizacion de multiples
especies relacionadas), la identificacion de genotipos por
ultra alta densidad (que incluye la resecuenciacion de in-
dividuos) y los alineamientos de genomas completos para
supervisar la transcripcién de todo el genoma vy la unién
alternativa (o diferencial) son solo algunos ejemplos de
las nuevas herramientas de biologia molecular que estan
revolucionando la totalidad del andlisis del genoma del
germoplasma de cultivos. Ademas, el paradigma de “un
gen, un fenotipo” estd dando lugar a una nueva filoso-
fia que contempla un genoma dindmico que responde
de manera global a las vias de desarrollo y a las sefiales
medioambientales.?

Velocidad, escala y tamafio son los pardmetros en los
que los avances tecnolégicos tienen el mayor impacto
positivo. La velocidad o capacidad de procesamiento ha
aumentado considerablemente en diversas actividades,
que van desde la extraccion de ADN y las reacciones
en cadena de la polimerasa hasta el perfilado de trans-
criptomas de microalineamientos. La escala del enfoque
también se ha ampliado significativamente, tal como se
ejemplifica con la cantidad de marcadores moleculares
que puede utilizarse para analizar muestras de ADN in-
dividuales de manera simultanea; la cantidad de proge-
nie originada en sucesos de mutacién o recombinacion
que puede analizarse para detectar respuestas de baja
probabilidad; o bien la cantidad de muestras que puede
manejarse simultdaneamente con la robética. En general,
los tamanos y alcances manejables de varias actividades
y ensayos han aumentado considerablemente; la canti-
dad de pares de bases de acido nucleico que se pueden
amplificar o secuenciar, el alcance de la cobertura del
genoma en cualquier ensayo, la densidad de marcado-
res moleculares (cantidad de marcadores por centimor-
gan) en un mapa de ligamiento genético molecular, la
longitud de los fragmentos insertados en bibliotecas de
cromosomas artificiales bacterianos (BAC) y la longitud
de los contigos que se pueden ensamblar al comparar
datos de secuencias son solo algunos ejemplos de estos
incrementos.

Curiosamente, los aumentos que se observan en el
alcance y la escala han avanzado junto con las mejoras

concomitantes en los niveles de eficiencia, dado que los
costos y el tiempo por punto de datos de una unidad han
disminuido significativamente; los equipos y insumos son
mas accesibles, lo cual les ha permitido ingresar en instala-
ciones de investigacion con distintas capacidades de pre-
supuesto, infraestructura y recursos humanos. Sin embar-
go, cabe destacar que el resultado neto de los aumentos
de velocidad, escala y tamafio, y la reduccién de costo y
tiempo es, en si mismo, una nueva clase de limitacion, ya
que implica la necesidad de almacenar, procesar, analizar,
interpretar y visualizar enormes volumenes de datos. Los
avances en el sector de equipos y programas informaticos
se estan encargando de resolver esta limitacién en forma
muy satisfactoria. Esto se ve reflejado en la gran variedad
de alternativas que a menudo ofrece la parafernalia de la
tecnologia de la informacién para que los investigadores
puedan administrar datos moleculares.

La determinacién de las secuencias del genoma tam-
bién ha continuado desarrolldndose rapidamente junto
con los avances en la ciencia de la biologia molecular an-
tes mencionados y las innovaciones logradas en las plata-
formas tecnoldgicas auxiliares. El primer genoma vegetal

Recuadro A3.1

Lista de especies de plantas con

proyectos de secuenciacién de genomas

en curso durante 2010
|
Amaranthus tuberculatus, Aquilegia coerulea, A.
formosa, Arabadopsis arenosa, Arundo donax,
Beta vulgaris, Brassica napus, B. oleracea, B. rapa,
Capsella rubella, Chlorophytum  borivilianum,
Citrus sinensis, C. trifoliata, Cucumis sativus,
Dioscorea alata, Eucalyptus grandis, Gossypium
hirsutum, Glycyrrhiza uralensis, Hordeum vulgare,
Jatropha curcas, J. tanjorensis, Lotus japonicus,
Madhuca indica, Malus x domestica, Manihot
esculenta, Millettia pinnata, Mimulus guttatus,
Miscanthus sinensis, Musa acuminata, Nicotiana
benthamiana, N. tabacum, Oryza barthii, Panicum
virgatum, Phoenix dactylifera, Pinus taeda, Ricinus
communis, Solanum demissum, S. lycopersicum,
S. phureja, S. pimpinellifolium, S. tuberosum,
Theobroma cacao, Triphysaria versicolor, Triticum
aestivum, Vigna radliata y Zostera marina.
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completamente secuenciado fue el de Arabidopsis thalia-
na en el aflo 2000.* Esta especie posee un genoma peque-
flo y se ha convertido en una especie vegetal modelo para
la investigacion en el campo de la biologia y la genética.
La segunda especie vegetal secuenciada fue una especie
cultivada: el arroz. En 2002 se publicaron las secuencias de
dos genotipos diferentes de arroz (Oryza sativa indica®y O.
sativa japonica).® Ademas, la primera secuenciacién de un
genoma de arbol se realizé con una especie de 4lamo (Po-
pulus trichocarpa) en 2006.” También en 2006, se publico
la secuencia preliminar del genoma de Medicago trun-
catula.® Esta especie proporciona un modelo de genoma
para las leguminosas. Los otros genomas de cultivos que
se han secuenciado son los del sorgo (Sorghum bicolor),
la uva (Vitis vinifera) y la papaya (Carica papaya); estas tres
secuencias se publicaron en 2007.° En 2008, se publicaron
las secuencias preliminares de la soja (Glycine max)'® y de
Arabidopsis lyrata' , pariente cercana de la A. thaliana,
pero con un genoma mas grande. Mas recientemente
(2009), se publicaron las secuencias de Brachypodium dis-
tachyon'(una nueva especie modelo para pastos templa-
dos y cultivos energéticos herbéaceos) y para el maiz (Zea
mays).”* En el Recuadro A3.1 se identifican varias especies
de plantas superiores con proyectos de secuenciacién de
genomas en curso (a principios de 2010)."* Ademas de
la determinacion de secuencias de genomas completos,
hay disponibles enormes volimenes de datos secuenciales
para diversas especies de plantas; estos datos se obtienen a
partir de la secuenciacion de fragmentos considerables de
sus genomas (por ejemplo, la secuenciacion de bibliotecas
de BAC o de cromosomas completos). Entre los ejemplos
de especies de cultivos (o especies estrechamente relacio-
nadas con los cultivos) con importantes depésitos de se-
cuencias de ADN disponibles en bases de datos de acceso
publico se pueden mencionar: Brassica rapa, Carica papaya,
Gossypium hirsutum, Glycine max, Hordeum vulgare, Lotus
Japonicus, Medicago truncatula, Sorghum bicolor, Solanum
lycopersicum, Triticum aestivum, Vitis vinifera y Zea mays."®
Otra fuente de informacion secuencial son las colecciones
de etiquetas de secuencia expresada (ESE, producidas por
la secuenciacion de bibliotecas de ADN complementario o
ADNQ) que se estan generando para varios cultivos. El maiz,
eltrigo, el arroz, la cebada, la soja y Arabidopsis cuentan con
las colecciones més grandes de secuencias ESE para plantas;
se han publicado mas de un millén de ESE para cada una de
estas especies de plantas.”

El desarrollo de nuevas tecnologias de secuenciacion
del ADN' se ha visto favorecido por las actividades de
investigacion y desarrollo financiadas con fondos publicos
y privados en el ambito de la gendmica humana. Un tanto
rezagada, pero no obstante aprovechando enormemente
el progreso logrado en el campo de la gendmica humana,
se encuentra la aplicacién de estas tecnologias a la inves-
tigacion de plantas en general y, méas especificamente, a
la investigacion pertinente para el mejoramiento de los
cultivos, la evolucion de las plantas y la conservacion de
los recursos fitogenéticos. Se estan logrando avances con-
tinuos tanto en el equipo como en el programa utilizado
para la secuenciacion de genomas' y se prevé que, en el
futuro cercano, la determinacion de secuencias de geno-
mas completos serd tan accesible que se convertira en la
estrategia de caracterizaciéon de genomas mas utilizada.
Para respaldar este prondstico, las llamadas plataformas
de secuenciacion de Ultima generacion (es decir, los
nuevos métodos que no se basan en el sistema de Sanger
de 1997, a saber, secuenciador 454 de Roche y secuen-
ciador SOLEXA de lllumina, sino que se basan en gran me-
dida en la pirosecuenciacién, una tecnologia mas eficiente
y veloz) cada vez tienen mas aceptacién vy, por lo tanto,
mayor participacién en el mercado de la secuenciacion.

Evaluacion y andlisis de
la diversidad genética

Actualmente existen varias estrategias para evaluar la
diversidad genética y la estructura de las poblaciones de
plantas. Muchas de ellas estaban vigentes en el momento
de la publicacién del Primer Informe y siguen siendo valio-
sas; estas incluyen el andlisis genealdgico y los experimen-
tos de campo replicados (para cuantificar las variaciones
heredables y sus componentes). Las herramientas molecu-
lares utilizadas para la caracterizacién del germoplasma y
los estudios de la diversidad en 1995 inclufan marcadores
de izosimas, polimorfismos de longitud de los fragmentos
de restriccion (RFLP), ADN polimérfico amplificado al azar
(APAA), repeticion de secuencia unica (SSR) y polimorfismo
de longitud de fragmentos amplificados (PLFA). Debido a
la amplia difusién de los métodos de secuenciacion de ge-
nomas y generacion de ESE, ahora es mucho mas sencillo
generar marcadores SSRy, por lo tanto, se ha generalizado
ampliamente su uso. Los avances conseguidos en los sis-
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temas de deteccion de marcadores con alta capacidad de
procesamiento, en especial las plataformas que son aptas
para la automatizacion y los diversos grados de multiplexa-
cién, también han posibilitado una mayor facilidad y efi-
ciencia en la utilizacion de marcadores basados en la RCP,
incluidos los PLFA. Algo muy importante para destacar es
gue la capacidad de detectar SNP, un tipo de marcador que
rapidamente se esta convirtiendo en la opcién preferida
de los sistemas de alta capacidad de procesamiento, con
facilidad en todas las partes de los genomas, es un resul-
tado directo de la capacidad de secuenciacion considera-
blemente mejorada. Las SSR y los més recientes SNP son
aptos para la caracterizacién genotipica.?’ Los SNP ofrecen
la promesa de un mapa con mayor resolucion, méas capaci-
dad de procesamiento, costos menores y una tasa de error
inferior en comparacion con los marcadores SSR.?!

Una caracteristica adicional de estos marcadores (SNP
y SSR) es la posibilidad de transferirlos de los genotipos
en los que estan identificados a materiales relacionados
para los que no hay disponible informacién secuencial, sin
necesidad de repetir la secuenciacion.?? La discriminacion
de individuos mediante los SNP dispersos en un genoma o
en una seccion de interés en particular se ha convertido en
una manera muy eficaz de caracterizar colecciones, como
los materiales de mejoramiento (incluidas las poblaciones
segregantes) y las muestras de bancos de genes.?

La utilidad de la caracterizacion de genomas basada en
SNP para el mejoramiento de cultivos y los bancos de genes
(materiales in situ'y ex situ) puede verse comprometida cuan-
do no hay disponible informacién secuencial. En esos casos,
los SNP no son una opcién; un procedimiento de andlisis de
microalineamientos de alta capacidad de procesamiento,
con la tecnologia Diversity Array Technology (DAIT), podria
ser una alternativa mas apropiada. La tecnologia DAIT rea-
liza una discriminacién entre individuos baséndose en los
polimorfismos resultantes de las comparaciones simulta-
neas con una representaciéon genémica comun definida. Se
trata de un sistema de alta capacidad de procesamiento y
bajo costo que requiere una muestra de ADN minima por
individuo y, al mismo tiempo, proporciona una cobertura
integral del genoma, incluso en organismos que no dispo-
nen de informacion secuencial de ADN.?* Desde la prueba
de concepto realizada con el arroz en 2001, la DArT se ha
empleado para andlisis de alta capacidad de procesamiento
en varios géneros, que incluyen cebada, Musa y eucalipto.
Por ejemplo, los marcadores DArT resultaron igualmente

Utiles para revelar las relaciones genéticas entre 48 muestras
de Musa (derivadas de dos especies silvestres con diferentes
composiciones genomicas) que otros marcadores, pero con
un costo menor y mayor resoluciéon y velocidad.

Las caracteristicas cualitativas (como las numerosas re-
sistencias a enfermedades y tolerancias a las tensiones) y
cuantitativas (como los indices de rendimiento y producti-
vidad) son, por lo general, los objetivos de mejora de los
programas de fitogenética y de caracterizaciéon de las colec-
ciones de los bancos de genes. Obtener esta informacién
para las colecciones de individuos es una tarea laboriosa y
costosa, e incluye el rastreo en presencia de patdgenos y
tensiones en experimentos de campo replicados con tama-
fios de muestras adecuados. La utilidad de los marcadores
moleculares, que podrian actuar como valores aproximados
para este tipo de estudios laboriosos y costosos, es evidente.

Tanto las selecciones naturales como las artificiales estan
dirigidas a los genes. Si bien la seleccion es una fuerza es-
pecifica del locus, crea un patron de variacién que incluye
algunos loci en regiones especificas del genoma. La varia-
cién en las caracteristicas regidas por los genes deberia ser,
por consiguiente, una medida de la diversidad genética
adaptativa o del potencial adaptativo de una poblacién o
reserva genética de fitomejoramiento. La mayoria de los
marcadores moleculares solo miden la variacion genética
neutra, es decir, las variaciones observadas en las secciones
del genoma que no estan relacionadas con la codificacion
ni con la regulacion de los genes y que, por lo tanto, se su-
pone que no se encuentran bajo presion de seleccién natu-
ral. Estos patrones de variacién genética se encuentran en
todo el genoma. Debido al hecho de que los métodos mo-
leculares son veloces y relativamente econémicos, los estu-
dios sobre variaciones de marcadores moleculares cada vez
se utilizan con mas frecuencia y resultan atractivos como
medios para evaluar la diversidad genética en poblaciones
o reservas genéticas. Ademds, la utilizacién de estos mar-
cadores de base genética para el andlisis ofrece ventajas
incluso mas beneficiosas. Uno de los avances importantes
logrados en la Ultima década es que las relaciones entre
la diversidad genética adaptativa y la diversidad genética
neutra se estan tornando mucho mas claras.?

Lamentablemente, muchos de los marcadores molecu-
lares neutros no suelen indicar el potencial adaptativo de
las poblaciones o muestras que caracterizan (por ejemplo,
PLFR, APAA, PLFA y SSR).?’ En algunos casos, se han utiliza-
do de manera inapropiada para este propdsito con la supo-
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sicion de que existe una correlacion positiva entre los marca-
dores neutros y la variacion adaptativa cuantitativa. Existen
marcadores moleculares neutros cuyo uso es apropiado y
valioso para la conservacion y utilizacién de recursos gené-
ticos. Cuando es posible medir los patrones de la variacion
genética en varios marcadores moleculares neutros esparci-
dos aleatoriamente por todo un genoma, pueden resultar
muy Utiles para la medicién de los procesos que tienen lugar
dentro de los ecosistemas, como el flujo de genes, la deriva
y migracién o dispersion genéticas, que actuan en todo el
genoma; estas mediciones son importantes para la biologia
de la poblacién, para controlar el progreso en la conserva-
cion de especies en areas protegidas o para poner a prueba
el éxito de las conexiones espaciales entre reservas.?®

Dada la cantidad de enunciados nuevos y razonados
sobre las distinciones entre los tipos de marcadores mo-
leculares y la conveniencia de sus respectivas aplicaciones
para la conservacién y utilizacion de recursos genéticos, se
espera que cualquier informe que aborde la implementa-
cion de marcadores moleculares proporcione un funda-
mento para el tipo de marcador utilizado con respecto al
objetivo del trabajo.? Un ejemplo donde se investigd la
utilidad de determinados tipos de marcadores para usos
especificos es el andlisis que se llevd a cabo en la ceba-
da sobre tres tipos de marcadores (SSR derivados de ESE,
PFLA y SNP derivados de ESE) para su utilizacién en anlisis
de diversidad en materiales de mejoramiento, poblaciones
naturales y bancos de genes. Ningun tipo de marcador
resultd ser el mas apto para todos los usos analizados.*

Dada la capacidad de trabajar con secuencias geno-
micas en bruto, ahora es posible apreciar el patron inte-
gral de polimorfismos del ADN dentro de una especie.
Arabidopsis thaliana es la planta que mas se ha estudiado
a este nivel desde que se determin la secuencia de su ge-
noma. Existe una inmensa variacion natural tanto en los
marcadores de ADN neutros como en aquellos /oci que
ocasionan los cambios fenotipicos.*! Las especies de culti-
vos propiamente dichas podran aprovechar este modelo
cada vez méas a medida que las secuencias gendmicas sean
mas accesibles. Los SNP derivados de las ESE se utilizaron
satisfactoriamente para la identificacion de cultivares en
el meldn; esto brinda un ejemplo de implementacién de
polimorfismo a nivel del ADN para la caracterizacion del
genoma, un drea donde existen pocas herramientas ge-
némicas mas alla de las ESE y los mapas genéticos basa-
dos en marcadores moleculares tempranos.*

Mientras los investigadores aprovechan estas innova-
ciones, es necesario recalcar que las estrategias adop-
tadas para realizar estimaciones acerca de la diversidad
genética deben adecuarse a los objetivos para la con-
servacion y utilizacion de los recursos genéticos. Para
ilustrar este punto, si el propésito de analizar la diver-
sidad de una serie de poblaciones pertenecientes a una
especie (medida por un marcador molecular neutro) es
acordar una mayor prioridad para la conservacién de las
poblaciones mas diversas con la suposicion de que, ade-
mas, se conservara la mayor diversidad genética adap-
tativa, el investigador puede decidir que es necesario
contar con una cantidad relativamente pequena de po-
blaciones para capturar la mayor cantidad de diversidad
genética neutra. Una posible dificultad en este escenario
es que si, por ejemplo, se abandonaran las poblaciones
restantes haciendo caso omiso de las pocas poblaciones
diversas, se perderian grandes cantidades de diversidad
genética adaptativa, la cual no se encuentra distribuida
de manera uniforme entre todas las poblaciones. Esto
irfa en contra del objetivo originalmente establecido
para la evaluacion de la diversidad genética.®

Los marcadores moleculares también se estan utili-
zando cada vez mas en aplicaciones de secuencia sub-
siguientes. Por ejemplo, ademas de servir como herra-
mienta para la conservacion y utilizacién de los recursos
genéticos, los marcadores se han utilizado satisfactoria-
mente para investigar el impacto genético de las prac-
ticas tradicionales empleadas por los agricultores, que
a menudo no estan bien documentadas. Un estudio de
caso donde se analizan los Aames en Benin demostré que
las préacticas tradicionales utilizadas por los agricultores
para la seleccion espontanea de fames silvestres en areas
cercanas a las explotaciones y su posterior cultivo dieron
como resultado la creacién de nuevas variedades con
combinaciones genéticas nuevas. Estas nuevas varian-
tes surgieron como resultado directo de la reproduccion
sexual entre fiames silvestres y cultivados, dado que fue
posible rastrear los alelos hasta llegar a los progenitores.
Los marcadores utilizados en este estudio fueron las SSR.
Por lo tanto, se dedujo que la combinacién de un ciclo de
reproduccién sexual seguido de la multiplicacién vegeta-
tiva tradicional (mediante la utilizacién de tubérculos) da
lugar al cultivo a gran escala de los mejores genotipos y, a
la vez, facilita la introgresion de diversidad potencial que
podria resultar Util para la adaptacion futura.®
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Tecnologias y estrategias
de conservacion

Un aspecto de la utilizacion y conservacion de los RFAA
que ha permanecido en gran medida sin registrar avan-
ces significativos desde la publicacién del Primer Infor-
me son las condiciones ortodoxas del almacenamiento
de semillas. Las recomendaciones actuales en cuanto a
temperatura y humedad aun son las mismas que se ela-
boraron antes del Primer Informe. Sin embargo, desde
entonces, los informes de los paises que forman parte
de este Segundo Informe sobre el estado mundial de los
recursos fitogenéticos para la alimentacion y la agricultu-
ray la estrategia de conservacién por cultivos desarrolla-
da por el Fondo Mundial para la Diversidad de Cultivos
(GCDT) sefialan sus inquietudes en cuanto al atraso que
se observa en los ensayos y la regeneracion de muestras.
Por ejemplo, se ha informado que los resultados de las
pruebas de viabilidad revelan la necesidad de regenera-
ciéon después de periodos de almacenamiento mas bre-
ves que lo que estaba establecido. Es posible que, como
ha demostrado un investigador, la humedad sea el mas
critico de los dos factores de almacenamiento y que las
semillas estén expuestas a niveles de humedad superiores
a los 6ptimos en los materiales utilizados para su emba-
laje, con la consecuente pérdida de viabilidad.** Dada la
oportunidad de lograr posibles mejoras en la eficiencia
del almacenamiento de semillas, probablemente sea el
momento de aplicar las innovadoras herramientas de la
biologfa para descifrar las interacciones aparentemente
complejas que ocurren en los distintos tipos de conte-
nedores para almacenar semillas, y en las matrices de los
regimenes de temperatura y humedad.*®

En los ultimos doce afos, ha aumentado progresiva-
mente la cantidad de informes que contienen evaluacio-
nes de la utilidad de los marcadores moleculares como
herramientas confiables para la gestion de la diversidad
conservada en bancos de genes. Un ejemplo de este tipo
de estudio fue la utilizacién de marcadores PLFA para eva-
luar la magnitud de la diversidad genética dentro de una
muestra para una especie autofértil, la lechuga, en la ins-
titucién Centre for Genetic Resources (CGN), en los Paises
Bajos. Se analizaron dos plantas, cada una con un total de
1 390 muestras, (que comprendian seis tipos de cultivares)
con el alineamiento de marcadores disponibles. En lineas
generales, habia una probabilidad media muy baja (cerca

del uno por ciento) de que difieran dos plantas de una
muestra. Sin embargo, esta probabilidad era distinta entre
los tipos de cultivares. Los tipos compuestos por muestras
gue eran principalmente cultivares modernos presentaban
una probabilidad de diferenciacién entre las dos plantas
de alrededor del 0,5 por ciento, mientras que los dos tipos
compuestos por muestras que eran principalmente razas
nativas tenian una probabilidad que superaba el uno por
ciento. Esta informacién podria ser Gtil para determinar si
el nivel observado de diversidad en cada muestra deberia
mantenerse en las generaciones futuras de la muestra, y
para definir el procedimiento correspondiente.’

La utilidad de los marcadores moleculares como medios
que contribuyen a la toma de decisiones en las estrategias
de gestién de la diversidad conservada también se ha de-
mostrado ampliamente con las colecciones de campo. Las
técnicas de caracterizacién genética se han utilizado para
determinar la identidad y redundancia en grandes colec-
ciones de campo. Por ejemplo, en el Banco Internacional
de Genes de Cacao, Trinidad (ICGT), en Trinidad y Tobago,
se conservan mas de 2 000 muestras de cultivos en una
coleccion de campo, y cada muestra estd representada
por alrededor de 16 arboles individuales, con un prome-
dio general de seis arboles por muestra. La caracterizaciéon
genética mediante SSR multilocus se utilizd satisfactoria-
mente para resolver las ambigtiedades ocasionadas por el
marcado incorrecto de las plantas, un problema critico en
este tipo de operaciones extensivas.*®

Una nueva tendencia que se ha observado durante
los Ultimos 12 afios ha sido la conservacién de bancos de
ADN de RFAA. Se ha informado sobre la existencia de bi-
bliotecas de ADN de muestras de germoplasma, poblacio-
nes cartograficas, materiales de mejoramiento y otros que
se pueden consultar a voluntad para realizar ensayos mo-
leculares con ese material. Esta practica seguramente sera
mas generalizada a medida que los ensayos moleculares y
las instalaciones requeridas resulten menos costosos. Esto,
a su vez, permitird que esta opcion tecnolégica sea mas
accesible para los profesionales en este campo. Un dato
gue demuestra esta tendencia es que se han establecido
mas depdsitos formales de ADN vegetal bajo los auspi-
cios de jardines botanicos (por ejemplo, RGB Kew DNA
Bank o el banco de ADN de Berlin Botanic Garden and
Botanical Museum) o de entidades independientes (por
ejemplo, Australian Plant DNA Bank y National Institute
of Agrobiological Sciences [NIAS] DNA Bank, Japon).
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Ademads de las plataformas de manejo de datos habitua-
les utilizadas para las muestras de germoplasma clasicas,
se requiere una instalacion de bioinformética asociada
para que un banco de ADN pueda incorporar el manejo-
de datos moleculares, como la informacién sobre marca-
dores y secuencias de cada muestra. Los bancos de ADN
también podrian funcionar como fuentes de informacién
genética proveniente de taxones a riesgo, sin necesidad
de una prospeccion de germoplasma adicional >

Metodologias de
fitomejoramiento

Es necesario destacar que la utilizacion de herramientas
gendmicas en las diferentes facetas de la ordenacion de
RFAA no ha reducido la importancia de la caracterizacion
fenotipica de los materiales de mejoramiento, de las po-
blaciones cartogréficas y naturales ni de las muestras de
bancos de genes. Por el contrario, la determinacion ex-
haustiva y precisa de fenotipos mantiene la importancia
que ha tenido siempre y es fundamental para la utilidad
de los datos moleculares, dado que estos tienen valor solo
si estan vinculados con exactitud a los fenotipos.

Las primeras iniciativas orientadas al desarrollo de
grandes cantidades de marcadores moleculares, mapas
genéticos de alta densidad y poblaciones cartogréaficas
correctamente estructuradas han comenzado a mejorar la
eficiencia del mejoramiento genético de varias especies de
cultivo. Los resultados de cuantiosos estudios cartograficos
brindan estimaciones mucho mas precisas en cuanto a la
cantidad de /oci, los efectos alélicos y la accion genética
que controlan las caracteristicas de interés.*” Se han pro-
ducido varios avances de importancia en la incorporacién
de técnicas moleculares a las estrategias de mejoramiento
desde la publicacién del Primer Informe. Estos avances han
dado lugar al paradigma del mejoramiento molecular, un
término colectivo que comprende la seleccién asistida por
marcadores y las tecnologias de ADN recombinante como
estrategias para el mejoramiento de los cultivos.

SAM
Este término se refiere a la nueva estrategia de mejora-

miento de los cultivos, en la que se utilizan marcadores
moleculares (puntos de referencia gendmicos) para con-

tribuir al proceso de toma de decisiones en el andlisis de
los materiales de mejora. Este cambio de paradigma se ha
visto favorecido a gran medida por los métodos de alta
capacidad de rendimiento para la identificacion y utiliza-
cién de marcadores moleculares a gran escala, incluida la
infraestructura de tecnologia de la informacion, y por los
enfoques interdisciplinarios que hacen posible la determi-
naciéon de fenotipos y las caracterizaciones de rasgos en
distintos entornos. Las verificaciones firmes de la cosegre-
gacion de la caracteristica de interés con uno de los tantos
posibles tipos de marcadores de ADN preceden el uso de
dicho marcador para seleccionar la caracteristica en los
materiales de mejora. La seleccién asistida por marcado-
res moleculares (SAM) se esta convirtiendo en una herra-
mienta valiosa para los diferentes cultivos, y se estima que
su utilidad aumentara considerablemente a medida que
los ensayos de biologia molecular sean mas rentables.*!
El desarrollo de los marcadores se ha visto muy favoreci-
do por las mejoras logradas en materia de localizaciones
gendmicas de los alelos genéticos que controlan las ca-
racteristicas. Los avances conseguidos en el ambito de la
confeccién de mapas de ligamiento genético molecular,
en la elaboracién de mapas fisicos y, mas recientemente,
en la cartografia de asociacion, contribuyen a incrementar
constantemente el repertorio de marcadores moleculares
Utiles para el mejoramiento de los cultivos.

La cartografia de asociacién, también conocida como
analisis de asociacién o cartografia de desequilibrio de
ligamiento (LD) y el mas nuevo de los métodos de carto-
grafia, es un estudio de poblaciones utilizado para ligar
polimorfismos de secuencias (por lo general, SNP) a las
variaciones fenotipicas en funcion del desequilibrio de
ligamiento (asociacién no aleatoria entre alelos en loci
ligados) sin necesidad de crear poblaciones de cartogra-
fia segregantes estructuradas. Al confeccionar un mapa
de SNP cercanos, es posible determinar las ubicaciones
genodmicas de los genes asociados con una caracteristi-
ca sin necesidad de clonar los genes. Los SNP causales
identificados por medio de los mapas de asociacién de
alta densidad, por lo general, se confirman a posteriori
mediante ensayos funcionales. Existen tres ventajas prin-
cipales de la cartografia de asociacion por sobre el ana-
lisis de ligamientos: mapas de mayor resolucién, menos
tiempo de investigacion y mayor cantidad de alelos.*

La implementacién de estas estrategias se ha restringi-
do, principalmente, a las instituciones de fitomejoramien-
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to, que ademaés han desarrollado la capacidad de producir
informacién secuencial para determinados cultivos. Los
programas de conservacion y utilizacién de recursos fi-
togenéticos a nivel nacional contribuyen cada vez méas a
ampliar los conocimientos y a mejorar la capacidad gene-
ral de la biotecnologia vegetal, tal como se documenta
en los informes de paises publicados como parte de este
Segundo Informe.* Las iniciativas nacionales e internacio-
nales enfocadas a la creacion de capacidad e infraestruc-
tura han contribuido a esta nueva tendencia. Sin embar-
go, la implementacion a fondo de las estrategias de me-
joramiento avanzadas, la bioinformética y las capacidades
de la gendémica no se ha llevado a cabo en los paises en
desarrollo e incluso en varios paises desarrollados solo es
posible mediante la colaboracion con otros proyectos de
gendmica a nivel nacional o internacional.

Podria decirse que el desafio de todo programa de fito-
mejoramiento es idear las estrategias apropiadas para los
numMerosos escenarios posibles que exigen la integraciéon
de técnicas de biologia molecular en los RFAA.** Por ejem-
plo, si bien el retrocruzamiento asistido por marcadores
puede requerir unos pocos marcadores a fin de determinar
el genotipo de cientos de muestras (progenie retrocruzada)
para un rasgo simplemente heredado en particular, al igual
que el rastreo de elementos de introgresién o las construc-
ciones de organismos modificados genéticamente (OMG),
la caracterizacién o huella genética, por otra parte, reque-
riria cientos de miles de marcadores para ser efectiva. En
general, para aquellos programas caracterizados por tener
una amplia diversidad de marcadores, una capacidad de
procesamiento elevada y muestras de gran tamano, seria
necesario contar con un centro de servicios de investiga-
ciones sobre gendmica. Este requisito, que implica una
considerable inversién inicial, probablemente explique la
preponderancia de las aplicaciones de SAM en las grandes
empresas multinacionales de fitomejoramiento, sin tener
en cuenta las entidades financiadas con fondos publicos.

Transformacion genética

Los métodos basados en ADN recombinante, es decir, las
moléculas que contienen secuencias de ADN procedentes
de més de una fuente, se utilizan para crear variaciones
genéticas nuevas. En el dmbito del mejoramiento de cul-
tivos, esto ha implicado la incorporacién de secuencias de
ADN y ARN ex6genas, mediante la utilizacién de la biolis-

tica o de vectores, en el genoma del organismo receptor
que, como resultado, expresa caracteres nuevos y Utiles
desde el punto de vista agrondémico. Las nuevas variantes
se denominan organismos modificados genéticamente
(OMQ). Las plantas transgénicas se cultivaron por primera
vez a escala comercial a mediados de la década de 1990,
cerca de la fecha de publicacién del Primer Informe. Desde
entonces, los OMG cultivados comercialmente se encuen-
tran en cuatro cultivos bésicos: maiz, soja, canola y algo-
don. Para el afo 2008, en conjunto, representaban mas del
99,5 por ciento de la produccion de cultivos transgénicos
(James, 2008).%> Curiosamente, solo dos eventos de trans-
formacion, es decir, la tolerancia a herbicidas y la resistencia
a insectos o una combinacién de ambas, se expresaron en
estos cultivos. Esto significa que mas de 25 afos después
de la primera produccién exitosa de plantas transgénicas,
el alcance de la utilidad de la transformacion genética
como estrategia del mejoramiento de cultivos de rutina
contintia siendo limitada, a pesar del potencial evidente de
esta tecnologia. Entre las desventajas se incluye la ausencia
de sistemas eficientes de regeneracién independientes del
genotipo para la mayorfa de los cultivos. Ademds, proba-
blemente el factor més limitante de todos sean las restric-
ciones de derecho de propiedad intelectual (DPI) asociadas.
En aquellos casos donde los OMG han permanecido dentro
del dominio exclusivo de las empresas de mejoramiento del
sector privado en los paises desarrollados, varios compo-
nentes de las iniciativas de investigacion y desarrollo se han
restringido (con patentes) en la fase previa a la produccion
de cultivos transgénicos. Las nuevas e interesantes tenden-
cias, que en Ultima instancia podrfan precipitar la revisién
del lugar de las protecciones DPI en el ambito de los RFAA,
muestran que actualmente se estan cultivando OMG en los
paises en desarrollo, tal como el cultivo de soja transgénica
en América del Sur y el cultivo de algodédn transgénico en
India y China (James, 2008; Glover 2007,% 2008%).

A medida que mas paises en desarrollo adquieran la
capacidad requerida para responder a las normas regla-
mentarias que rigen el cultivo de OMG, especialmente
aquellas alineadas con las normas de bioseguridad, tal
como se enuncian en el Protocolo de Cartagena sobre
Bioseguridad, sera necesario impulsar iniciativas conjun-
tas orientadas a la creacién de capacidad para analizar las
restricciones de DPI que efectivamente obstaculizaron la
exploracion de todo el potencial de la transgénesis en los
RFAA. En adelante, se supone que las iniciativas de investi-
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gacion, por otra parte, se concentraran en el perfecciona-
miento de los sistemas de regeneracién vegetal y, lo que
es muy importante, en la ampliacion del alcance de los
caracteres agronémicos que se pueden mejorar mediante
la transformacion genética. Por el momento, reunir varios
eventos de transformacién y lograr que éstos expresen
fenotipos en un organismo receptor sigue siendo poco
practico. La eliminaciéon de las barreras tecnolégicas sera
clave para aprovechar la transformacion genética y abor-
dar los caracteres poligénicos, en especial aquellos rela-
cionados con el cambio climético y las variaciones, como
las sequias y la salinidad. La eliminacion de esta limitacién
también serd importante para las pirdmides genéticas.

'/ Bioinformatica

Una consecuencia de la relativa facilidad de generar datos
genéticos moleculares ha sido la necesidad de contar con
sistemas de almacenamiento, andlisis y recuperacién de
datos electrénicos con capacidad en constante aumento.
Actualmente, los requisitos de almacenamiento de datos se
calculan en petabytes, cerca de tres érdenes de magnitud
mas que lo que se solia utilizar en 1995. Una tendencia
para la reduccion de costos en las instalaciones de bioinfor-
maética es que los costosos ordenadores centrales utilizados
para las tareas bioinformaticas en los centros de genémica
se han reemplazado en gran medida por torres de servi-
dores informéticos que comprenden ordenadores o servi-
dores estandares disponibles comercialmente, utilizados en
conjunto para proporcionar un nivel igual o incluso mayor
de capacidad de procesamiento informético a un menor
costo y con redundancia integrada en la unidad central de
procesamiento (CPU). Estas unidades estan acondicionadas
para garantizar una mayor confiabilidad, incluso cuando
una unidad falla. La posibilidad de acceso a estos sistemas
de almacenamiento y analisis es cada vez mayor gracias a la
incorporacion de servidores de Internet dentro del sistema.

Es la combinacion de la ingenierfa de programas creati-
vos, el programa de base de datos y los sistemas operativos
de cédigo abierto, el advenimiento de Internet, con posi-
bilidades de acceso y uso desde cualquier sitio, y la inver-
sién tanto publica como privada, lo que ha hecho posible
la existencia de herramientas confiables para administrar
laboratorios de genémica y, por lo tanto, la capacidad de
almacenar, analizar, distribuir e interpretar los enormes

conjuntos de datos generados en los proyectos de secuen-
ciacién y en las actividades de biologia molecular.
Constantemente se necesitan nuevos algoritmos y es-
tadisticas para estudiar las relaciones entre los conjuntos
de datos. Los mapas son los formatos utilizados con més
frecuencia para presentar informacion genética. Ademas,
el desarrollo de programas para la produccién y visualiza-
cién de mapas ha seguido siendo uno de los campos méas
activos de investigacion y desarrollo en biologia molecular.
Los avances en materia de bioinforméatica continuaran
siendo necesarios para facilitar el andlisis de datos gend-
micos y la integracién de la informacion genémica con da-
tos provenientes de campos relacionados, como la trans-
criptémica, la protedmica, la metaboldémica y la fendmica.
Los proyectos conjuntos sobre genomas han posi-
bilitado la creacion de bases de datos que almacenan
informacién de manera centralizada, pero a las que se
puede acceder desde cualquier parte del mundo. Una
parte fundamental de estas iniciativas son las colec-
ciones de recursos genémicos, cuyos inventarios y ac-
ceso son parte de la base de datos sobre genomas. La
financiacion de estos proyectos se atribuye en gran me-
dida al sector publico (a nivel nacional e internacional).

Consideraciones normativas,
organizativas y legales

El principal instrumento internacional con influencia en la
conservacion y utilizacion de recursos fitogenéticos des-
de 1995 es el Tratado Internacional sobre los Recursos
Fitogenéticos para la Alimentacion y la Agricultura
(TIRFAA), que se adoptd en 2001 y entrd en vigencia en
2004.% Este acuerdo, ideado para mejorar lo dispuesto
en el Convenio sobre la Diversidad Bioldgica, obliga a las
partes firmantes a elaborar legislacién y reglamentaciones
para cumplir los mandatos de facilitar la conservacion, el
intercambio y la utilizacion de los recursos genéticos cu-
biertos por el TIRFAA. Posteriormente, se desarrollé un
mecanismo de financiacion especializado para el TIRFAA
y, en 2004, se cred6 el Fondo Mundial para la Diversidad de
Cultivos (GCDT). Actualmente, el GCDT recauda fondos y
financiacion adicional para actualizar las instalaciones na-
cionales donde se conservan colecciones de germoplasma,
crear capacidad y fortalecer los sistemas de informacion.
Se le ha dado un enfoque especial al desarrollo conjunto
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de estrategias regionales y mundiales de conservaciéon de
cultivos.*® Uno de los avances mas importantes en materia
de intercambio de RFAA desde la publicacion del Primer
Informe ha sido el Acuerdo Normalizado de Transferencia
de Material (ANTM), que pone a disposicidon de las partes
contratantes un sistema multilateral para llevar a cabo el
intercambio de germoplasma de cultivos.

Los 6rganos de financiacion de investigaciones a nivel
nacional e internacional, en reconocimiento de la necesidad
de colaboraciéon para llevar a cabo proyectos de genomi-
ca exitosos, han adaptado algunos de sus programas de
financiacion para costear especificamente iniciativas con-
juntas. Entre los resultados, se pueden mencionar inversio-
nes publicas en centros de secuenciacidn, bases de datos
gendmicos y herramientas para andlisis y acceso publico,
generalmente por Internet. La capacidad de sostener o
incrementar estas inversiones dependera del estado de las
economias mundiales y nacionales. Si bien se registré una
baja en el producto bruto mundial durante 2009, la primera
desde la Segunda Guerra Mundial, las perspectivas parecen
estar mejorando con vistas a una recuperacion en 2010.%°

Los avances técnicos logrados en materia de caracte-
rizacion de la impronta genética pueden tener relevancia
para la proteccion de la propiedad intelectual, a tal punto
que es posible identificar cultivares sin ningun tipo de am-
bigliedad. La caracterizacién genética mediante SNP sera
precisa y se podra aplicar en un proceso de alta capacidad
de procesamiento; sin embargo, la aplicacion generaliza-
da aun se encuentra limitada a los cultivos con bases de
datos de SNP. Hasta la fecha, es mas habitual la utilizacion
de plataformas de caracterizacion genética basadas en
marcadores SSR o, incluso, marcadores PLFA y APAA 51

Las inquietudes en cuanto a la proteccion de los DPI de
los inventores en iniciativas relacionadas con los RFAA ini-
cialmente estaban restringidas a la salvaguarda de los dere-
chos del obtentor (PBR). A nivel nacional, esta proteccion
se brindaba por medio de diferentes tipos de leyes, que
conferfan DPI sobre nuevas variedades de cultivos al fito-
mejorador. Con el fin de armonizar estas leyes nacionales,
en 1961 se firmé el Convenio de la Unién Internacional
para la Proteccidon de las Obtenciones Vegetales (UPOV) y
sus leyes revisadas de 1972, 1978 y 1991. Posteriormente,
le sigui6 el Acuerdo de la OMC sobre los Aspectos de
los Derechos de Propiedad Intelectual relacionados con
el Comercio (ADPIC), que se firmé en 1994. El ADPIC
contemplaba ciertas disposiciones especificas para la pro-

teccion de los DPI relacionados con las innovaciones en
materia de produccién agricola (cultivos y animales). Las
iniciativas para fomentar la elaboracién de DPI tanto a nivel
nacional como internacional siempre tuvieron el claro ob-
jetivo de facilitar el acceso a las invenciones de una manera
justa y equitativa. Es evidente que los resultados netos
de tales intervenciones bien intencionadas han sido mas
restricciones al acceso.

Las invenciones de biotecnologia, incluidas aquellas
relacionadas con los RFAA, han generado multitud de pa-
tentes que practicamente ha paralizado las iniciativas de
acceso a las innovaciones biotecnolégicas. Desde la pu-
blicacion del Primer Informe, el perfil de la biotecnologia
en el &mbito de los alimentos y la agricultura ha seguido
creciendo, en especial con la cuasi omnipresencia de los
cultivos de OMG tanto en la producciéon comercial como
en las etapas de ensayo en varias partes del mundo. Las
protecciones de patentes a los cultivos e incluso a los
materiales utilizados para desarrollarlas, tales como las
secuencias de genes quiméricos, han sido notablemente
restrictivas. Por ejemplo, son estas cuestiones de DPI las
gue han impedido el uso generalizado del arroz modifica-
do genéticamente con alto contenido de beta-caroteno,
el arroz dorado, como bien publico. Si se consideran los
imperativos morales de salvaguardar la seguridad alimen-
taria, resulta sorprendente que no se hayan invertido mas
recursos en eliminar estos obstaculos.

Las opciones de acceso a las biotecnologias patenta-
das por parte de las organizaciones nacionales de inves-
tigacion se ven severamente limitadas, dado que, por
lo general, los costos son prohibitivos. Las alternativas,
que normalmente requieren acceder a las tecnologias
sin permiso, implicarian la utilizacion de lagunas legales
en las jurisdicciones de variedades protegidas y patentes.
Las entidades publicas de investigacién a nivel interna-
cional, en particular los centros del Grupo Consultivo
para la Investigacién Agricola Internacional, también han
logrado resultados satisfactorios en la negociacion de
derechos de acceso gratuitos. Una iniciativa regional pio-
nera en este tema, la Fundacién Africana de Tecnologia
Agricola, también ha conseguido negociar el acceso a
las biotecnologias protegidas por DPI que afecten la ca-
pacidad de los programas nacionales de aprovechar todo
el potencial de sus RFAA. En general, las iniciativas ac-
tuales para acceder a tecnologias sometidas a regimenes
de DPI han sido graduales, costosas y claramente exigen
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una colaboracién internacional concertada. El punto de
partida serd la ensefanza y la creacién de capacidad para
tratar las complejas cuestiones inherentes a este tema.

m Perspectivas para el futuro

El futuro presentara varios desafios en términos de rendi-
miento de los cultivos, que podran resolverse eficazmente
con una combinacién del desarrollo de variedades de cultivo
robustas y resistentes (modificando genomas de cultivos me-
diante el fitomejoramiento, preferentemente con enfoques
moleculares eficientes) y con la introduccién de conjuntos de
factores de mitigacién en las précticas de manejo agrono-
mico. Con el proposito de aumentar la confiabilidad de las
predicciones en cuanto al rendimiento de los cultivos sobre
la base de informacion genética molecular, serd necesario
que las nuevas herramientas que permiten una vinculacion
mas precisa entre los perfiles moleculares (genotipos) y el
rendimiento (fenotipo) estén a disposicion del investigador.

Las deficiencias de conocimiento abundan, y deben
resolverse. Por ejemplo, las sutilezas de la plasticidad feno-
tipica frente a un medio ambiente cambiante y los niveles
de redundancia genética que caracterizan a los sistemas
biolégicos contintian siendo desconocidos. La aplicacién
concertada de las numerosas herramientas y procedimien-
tos actualmente disponibles y en proceso de desarrollo
envuelve una gran promesa para descifrar dichos procesos
Y, en consecuencia, para permitir una ordenacion mas efi-
ciente de los RFAA ante los desalentadores desafios que
presenta el clima cada vez més variable, la poblaciéon mun-
dial en aumento y las demandas concurrentes de desviar
productos alimenticios a usos no tradicionales en las indus-
trias de combustibles, piensos y fibras.

El progreso acumulado logrado hasta la fecha en el cam-
po de la gendmica y sus iniciativas tecnoldgicas y cientificas
auxiliares es solo el comienzo para comprender la forma
en gue un genotipo confiere un conjunto especifico de
atributos a un organismo viviente. Actualmente, es posible
realizar la diseccién de un fenotipo complejo y determinar
en que parte del cromosoma se ubican fisicamente los ge-
nes individuales o, mas correctamente, los loci de caracteres
cuantitativos (LRC). La informacion sobre los marcadores
de ADN vinculada a los LRC representa una potente herra-
mienta de diagndstico que permite al mejorador seleccio-
nar las introgresiones especificas de interés. A medida que

se clonen e identifiquen mas genes de interés, o se confec-
cionen mas mapas genéticos y se comprendan mejor sus
contribuciones a los complejos sistemas bioldgicos, habra
muchas oportunidades de realizar “sintesis” creativas de
variedades nuevas. Es posible que alguna de estas oportu-
nidades implique el uso de enfoques de ingenieria genéti-
ca, donde la nueva informacién sobre genes, la regulacién
génica y la respuesta de las plantas al medio ambiente pue-
dan emplearse en formas innovadoras para perfeccionar
las variedades vegetales existentes, a fin de que utilicen los
recursos con mas eficiencia, proporcionen un mayor valor
nutritivo o simplemente tengan un mejor sabor.

Una necesidad constante serd la aplicacién de las capa-
cidades y estrategias de mejoramiento de los cultivos con
tecnologia molecular a los cultivos poco estudiados o que
no reciben financiacién suficiente (los llamados cultivos
huérfanos), pero que irénicamente contintian siendo los
baluartes para la seguridad alimentaria para gran parte de
la humanidad. Lograr la aplicacion generalizada y rutinaria
de las nuevas biotecnologias en los cultivos huérfanos, con
el potencial que ello encierra en cuanto a la repercusion ex-
tendida y positiva en el bienestar de las personas, represen-
ta, por lo tanto, una oportunidad irresistible no solo para
quienes se dedican a los bienes publicos sino para la hu-
manidad en general. El inaceptablemente elevado nivel de
inseguridad alimentaria actual no debe continuar ni debe
empeorar; la ordenacion prudente de los RFAA, junto con
el aprovechamiento de las nuevas herramientas y avances,
es la clave para revertir esta tendencia.

Los pasos inmediatos incluyen la inversion de recursos
en estudios empiricos con el objetivo de alcanzar una
comprension de los procesos biolégicos que sustentan los
fenotipos de los cultivos propiamente dichos.*? Hasta la fe-
cha, las especies secuenciadas o que estan en proceso de
secuenciacion representan solo a 13 familias de plantas.
Existe una necesidad imperiosa de hacer incursiones en las
maés de 600 familias de plantas para las que no se han ini-
ciado tareas de secuenciacion de genomas, dado que los
beneficios de los datos sobre secuencias gendmicas com-
pletas estan demostrando ser incalculables. Precisamente,
muchas de las especies de cultivos huérfanos, entre otras,
deben ser candidatas para la secuenciacion.

Ninguno de estos avances en innovaciones tecnoldgicas
reduce la necesidad de las colecciones de recursos fitogéni-
cos. De hecho, con el propdsito de hacer el mejor uso de las
herramientas nuevas, puede que sea necesario implemen-
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tar nuevas estrategias para capturar una diversidad genética
incluso mayor y mantener dicha diversidad durante la con-
servacion y regeneracion de muestras. Los bancos de genes
siguen siendo fundamentales y necesitan mas respaldo.>
Ademas, el progreso paralelo en el andlisis genomico de
patégenos y plagas de las plantas deberia generar un co-
nocimiento mas profundo sobre los mecanismos de resis-
tencia a enfermedades y plagas. Las variaciones y el cambio
climatico a nivel mundial presentaran algunos desafios pre-
decibles a los sistemas de produccion agricola (por ejemplo,
temperaturas elevadas, sequias, inundaciones, vientos mas
fuertes y pestes y patdgenos nuevos y mas frecuentes). Para
abordar estos desafios, los investigadores deberian utilizar
todas las estrategias y herramientas moleculares disponi-
bles, no solo para mejorar la productividad sino también
para reducir el impacto en el medio ambiente, aumentar la
retencion de carbono y sustituir los combustibles fésiles.>
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