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Resumen

En menos de 50 afios los avances biotecnoldgicos han permitido caracterizar molecularmente
organismos por secuenciacién genética, desde virus a especies consideradas extintas, de forma
rdpida, accesible y con equipos relativamente de bajo costo. El metabarcoding ADN ambiental
(eDNA) es una técnica que abre la oportunidad de incorporar tecnologia de vanguardia para
generar informacién genética por secuenciacion de siguiente generacion, con el fin de, identificar
multiples organismos a partir de muestras de agua, suelo o aire, promoviendo la toma de decisiones
rapidas en conservacion de la biodiversidad. De esta manera, varias instituciones ecuatorianas han
fortalecido con personal altamente calificado y equipamiento para cumplir el reto de secuenciar
masivamente con fines de investigacién. Esto ha permitido describir nuevas especies para la ciencia,
integrando datos genéticos que permiten la deteccion de especies invasoras u organismos
causantes de enfermedades emergentes, como el SARS-CoV-19. La toma de decisiones, en
cualguier ambito de la sociedad y con mayor sensibilidad en temas ambientales, deberia estar
basada en cienciay datos. Por lo tanto, el uso de técnicas de secuenciacidn de siguiente generacion
y el fortalecimiento de capacidades de investigacidn debe ser una prioridad nacional, si aspiramos
conservar nuestro mas preciado recurso, que es la biodiversidad.

Palabras clave: Biodiversidad, Conservacion, Metabarcoding genético, Secuenciacion de Siguiente
Generacion.

Abstract

| N8Vv4 | DICIEMBRE 2022

v

CATALISIS

In less than 50 years biotechnological advances have made it possible to promote molecular
characterization of organisms by genetic sequencing, from viruses to species considered extinct,
quickly, accessible, and with relatively low-cost equipment. Environmental DNA metabarcoding
(eDNA) is a technique that opens up the opportunity to incorporate cutting-edge technology to
generate genetic information by next-generation sequencing, to identify multiple organisms from
the water, soil, or air samples, promoting rapid decision-making in the conservation of biodiversity.
Interestingly, several Ecuadorian institutions have been strengthened with highly qualified
personnel and equipment to meet the challenge of performing massive sequencing for research
purposes. This has allowed us to describe species that are new to science by integrating genetic
data, and the detection of invasive species or organisms that cause emerging diseases, such as
COVID-19. Therefore, the use of next generation sequencing techniques and the strengthening of
research capacities must be a national priority, if we aspire to conserve our most precious resource,
the biodiversity.
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Articulo

Desde la descripcidn de la doble hélice en la estructura del Acido Desoxirribonucleico (ADN)
en 1953 [1], los avances biotecnoldgicos para descifrar el cédigo genético de los organismos ha sido
galopante, hasta lograr secuenciacion ultra-rdpida de genomas completos, inclusive con equipos
portables [2, 3]. En contraste, a nivel global atravesamos una crisis de la biodiversidad, donde
actividades relacionadas con la explotacion y uso de los recursos naturales renovables y no
renovables, como combustibles fosiles, deforestacion, el incremento en la poblacion humana o el
cambio climdtico son consideradas como las principales amenazas sobre las especies y sus
ecosistemas [4, 5].

En menos de 50 afios, desde que la primera secuenciacién genética fue realizada por
Fredrick Sanger [6], los avances biotecnolégicos han permitido caracterizar organismos
molecularmente [7], desde virus a especies consideradas como extintas [8, 9], de forma rapida,
accesible y con equipos relativamente de bajo costo [10]. La secuenciacidon genética provee
informacidon que tiene aplicaciones en medicina, agricultura, biologia, salud, conservacién, entre
otras. Desde la perspectiva de la conservacion, la caracterizacion genética permite generar bancos
de datos con informacién sobre especies amenazadas de extincién [11]. La identificacién de
especies invasoras combinada con ciencia ciudadana [12], inventarios bioldgicos [13], hasta la
deteccidn de especies bajo alguna categoria de proteccidon que son consumidas, cazadas, traficadas
o forman parte de la pesca a nivel mundial [14] son herramientas muy extendidas hoy en dia

Hay conceptos basicos relacionados con las técnicas de secuenciacion, que nos permite
analizar la gran biodiversidad de organismos. Por ejemplo, cuando obtenemos una secuencia uUnica
de regiones especificas del genoma de un determinado individuo, se conoce como cédigo de barras
genético (barcoding) y corresponde a tecnologia de primera generaciéon. Cuando la técnica permite
secuenciar genéticamente avarios organismos en una misma muestra, entonces estamos aplicando
secuenciacién de siguiente generacion (Next Generation Sequencing-NGS, del inglés). El
metabarcoding es una técnica de secuenciacion de material genético de regiones especificas del
genoma que incluye varias especies en una muestra, mientras que la secuenciacion de genomas
completos de uno o varios individuos en comunidades bidticas, corresponde a la gendmica o
metagendmica, respectivamente.

Los organismos desprenden constantemente material organico al ambiente a través de su
orina, heces, piel, pelos, etc., mismos que pueden ser capturados en una muestra para extraery
aislar ADN de regiones especificas para su secuenciacién. A ésta técnica se conoce como
metabarcoding ADN ambiental (Environmental DNA metabarcoding-eDNA, del inglés). El principio
de la técnica es simple: Se obtienen millones de secuencias correspondientes a distintas especies
de las cuales se capturd su ADN en una muestra ambiental, las cuales son comparadas con bases
de datos de referencia genética, disponibles a nivel mundial (Genbank, EMBL-EBI, GIS-AID, etc.).

En Latinoamérica son aln escasos los trabajos para caracterizar la diversidad bioldgica a
partir de ADN ambiental, y menos frecuente el uso de secuenciadores portables de siguiente
generacion. En Ecuador, durante los uUltimos 5 afios varias instituciones han accedido a tecnologia
de vanguardia que han promovido, por ejemplo, la secuenciacién masiva de muestras de COVID
durante la pandemia [15], la estandarizacion de protocolos para la deteccion de especies invasoras,
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como la trucha en ecosistemas amenazados en los Andes, |a tilapia en los bosques tropicales de la
Amazonia de Ecuador, o la deteccidn del hongo chytridio (Batrachochytrium dendrobatidis) que es
una de las potenciales causas de la declinacion de anfibios a nivel mundial.

Asimismo, se ha demostrado que la combinacién de técnicas moleculares, como el ADN
ambiental junto al monitoreo tradicional (observaciones directas-indirectas, u otras) incrementa la
capacidad de detectar especies en los ecosistemas. Asi, el equipamiento, la generacion de
informacidn y la comparticion de datos son fortalezas que en Ecuador deben priorizarse, de tal
manera que se minimice la dependencia de tecnologias que se encuentran fuera del pais, que a la
larga ralentizan los avances cientificos e innovacién nacional. El compartir equipos como
secuenciadores o minimizar costos de operacién podria ser un primer paso para el Ecuador.

Ecuador es uno de los paises que mayor tasa de descubrimientos de nuevas especies tiene
a nivel mundial, entre los que destacan el grupo de los anfibios [16], a |la par del descubrimiento de
compuestos bioquimicos con potenciales aplicaciones biomédicas relacionados con éstos [17]. Si el
objetivo es cambiar la matriz productiva nacional, la biodiversidad se convierte en un recurso
estratégico que debe ser conocido y conservado. La toma de decisiones en cualquier ambito de la
sociedad, donde se incluye lo ambiental, deber ser basado en ciencia y datos. Por lo tanto, el uso
de técnicas de secuenciacién de siguiente generacion y el fortalecimiento de capacidades de
investigacion debe ser una prioridad nacional, si aspiramos conservar nuestro mas preciado
recurso: la biodiversidad.

éNuestro pals esta listo para dar el salto tecnoldgico y usarlo para conservar nuestra
diversidad? La respuesta esta a la vuelta de la esquina.
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