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Las Ciencias del Mar tienen como objetivo
central poder entender los procesos fisicos y
biolégicos que ocurren en este ambiente. La
informacién obtenida es el insumo basico
para el diagndstico, planificacién y uso soste-
nible de los recursos del mar para el benefi-
cio humano, en el presente y el futuro. Para
efectos practicos, los organismos vivos son
genotipos que se expresan en un determinado
ambiente, y si bien desde la primera mitad del
siglo pasado conocemos los mecanismos ba-
sicos de la transmision hereditaria, no es sino
hasta la segunda mitad del siglo pasado que
ha sido posible acceder directamente al geno-
ma de los organismos.

Hoy sabemos que el ADN es el material
genético, el que contiene toda la informacion
necesaria para generar la estructura de los
organismos, gobernar su funcionamiento y
regular su relacion con el ambiente y otras es-
pecies. Desde que esto se probo, en 1952, y se
dilucidé su estructura cristalina del ADN en
1953, la genética ha avanzado desde la com-
prension de las leyes basicas de la herencia a
entender como el material hereditario se re-
plica, expresa y regula, como se conserva y los
procesos que causan su variacién. Asimismo
ha generado gran cantidad de herramientas
que han permitido estudiar, disenar e inter-
venir los procesos bioldgicos a nivel genético.

Hace 40 anos, Lewontin mencionaba que
“el problema de la genética de poblaciones es
la descripcion y explicacion de la variacion
genética dentro y entre las poblaciones”. Eso
sigue siendo hoy un problema en el ambien-
te marino por la gran diversidad bioldgica
que alberga y las dificultades inherentes a la
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obtencion de muestras bioldgicas en condi-
ciones mucho mds complejas que las que se
presentan en tierra. Hoy, la biodiversidad ma-
rina presenta enormes desafios y oportunida-
des para la humanidad. Desafios en cuanto
a conservacion frente a la sobreexplotacion,
contaminacion, cambio global del clima y uso
racional. Por otra parte, el estudio de los or-
ganismos marinos ha abierto oportunidades
como futuras fuentes de alimento, materias
primas y bio productos con enorme potencial.
En cada uno de estos aspectos, la genética jue-
ga un rol critico aunque aun poco entendido.

En un principio, la evaluacion de recursos
genéticos se realizo principalmente median-
te el estudio de la electroforesis de proteinas,
siendo el primer enfoque molecular utilizado
ampliamente. Los marcadores aloenzimaticos
son variantes de proteinas que se comportan
de manera Mendeliana directa y, por tanto,
son interpretables como simples productos
alélicos de un gen. Las siguientes técnicas en
convertirse populares utilizaron el estudio
del ADN satélite por la técnica del la Varia-
cion del Nimero de Repeticiones en Tandem
(VNTR) y el corte del ADN con enzimas de
restriccién (RFLP), que dieron origen al con-
cepto de la huella digital de ADN (DNA fin-
gerprint). Posteriormente, los enfoques del
estudio del ADN mitocondrial dominaron
el campo durante las décadas 70 y 80. Hoy el
interés continda en estos ultimos, pero enfo-
cados en la secuenciacién directa de ciertos
genes mitocondriales particulares, principal-
mente 16S y COL

Los enfoques modernos basados en la
secuenciacion del ADN procuraron acceso
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directo a una amplia y variada informacién
sobre miles de genes, la que esta ahora dispo-
nible, en una serie de base de datos publicas,
como el GenBank. La amplificacién del ADN
usando la técnica de Reaccion en Cadena de
la Polimerasa (PCR) facilita la obtencion de
grandes cantidades de copias de fragmentos
definidos, las que pueden utilizarse para estu-
diar polimorfismos genéticos en las poblacio-
nes. Un ejemplo son los loci de microsatélites
(Simple Sequence Repeats o SSRs), formados
por un nimero variable de secuencias cor-
tas (2-6 nucledtidos de longitud) repetidas
en tindem. Ellos, generalmente superan en
cantidad y variabilidad a los loci alozimicos
y han encontrado muchas aplicaciones en el
ambito forense (identificacién de especies en
muestras de tejidos, asignacion de individuos
a poblaciones determinadas, etc.), analisis de
parentesco, estudios microevolutivos y andli-
sis ecoldgico (delimitaciones de poblaciones
o stocks pesqueros, patrones de migracion,
existencia de barreras biogeograficas, etc.). La
sensibilidad y flexibilidad de la PCR permite,
ademas, amplificar secuencias de ADN des-
de cantidades minusculas de tejido, o incluso
de algunos fosiles bien conservados. De esta
forma, usando esta técnica es posible hacer
identificacion de especies microscopicas pro-
venientes del plancton, sedimentos, muestras
de organismos enfermos u otras fuentes, las
que incluso pueden hacerse en forma cuanti-
tativa usando la técnica de PCR cuantitativo
en tiempo real (RT-PCR).

La evaluacién de recursos genéticos en
poblaciones naturales constituye un soporte
esencial para la acuicultura, ya que es la mate-
ria prima a utilizar para la fundacién de stoc-
ks e inicio de programas de cria de especies
bajo cultivo. Por otra parte, las poblaciones
de cultivo pueden tener un impacto genéti-
co sobre las poblaciones silvestres a través de
las liberaciones intencionadas de individuos
(repoblamiento o cria de soporte) o en forma
accidental por los escapes desde centros de
cultivo. El efecto puede variar dependiendo
de la poblacion silvestre, su comportamiento,
historia de vida, y del origen de la poblacion
cultivada. Asi, en la truchas marrdn el efecto
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de la introgresion de genes desde poblaciones
cultivadas ha sido mucho mayor en pobla-
ciones residentes de los rios daneses (no mi-
gratorio), que en las que migran al mar, pero
que desovan en el rio (Hansen et al. 2000). En
otro caso, en el salmén atldntico los machos
han tenido un mayor impacto genético que
las hembras a iguales parametros presumible-
mente debido a la seleccion natural.

El uso de seleccién artificial permite au-
mentar la frecuencia de aquellos genes que
determinan caracteristicas deseables desde un
punto de vista econdmico o comercial. Esto
descansa en la existencia de variabilidad gené-
tica para los caracteres de interés en la pobla-
ci6én, de modo que las diferencias observadas
entre los padres se transmitan en alguna pro-
porcidn a sus progenies. La aplicacion de pro-
gramas de cria selectiva ha mostrado un muy
alto potencial para mejorar caracteristicas
productivas en animales de granja, pero aun
tiene escasa aplicacion en acuicultura. Las es-
pecie acuaticas, por otra parte, han mostrado
un potencial de respuesta a la selecciéon mas
alto que las especies terrestres, con mejoras
por generacién en torno al 10 o 12% para ca-
racteres productivos, y en torno al 7% para la
resistencia a enfermedades.

Una combinacion entre la genética mo-
derna (marcadores moleculares) y genética
cuantitativa cldsica es la seleccion asistida por
marcadores (MAS Marker-Assisted Selection).
Un gran niumero de marcadores microsatéli-
tes y AFLP (Amplified Fragment Length Poly-
morphism) han sido usados en especies de
cultivo para la construir mapas genéticos de
ligamiento e identificar loci presuntamente
vinculados a caracteristicas deseables (ma-
yor crecimiento, resistencia a enfermedades,
supervivencia, etc.), denominados QTLs
(Quantitative Trait Loci), ligados a esos mar-
cadores. Luego, la seleccion de futuros repro-
ductores puede hacerse en base a los marca-
dores (MAS) y no al fenotipo de los posibles
padres, lo que podria incrementar la ganancia
por generacién en un programa de cria.

Recientemente se ha producido una acele-
racion de la investigacion en gendmica y de la
generacion de mapas genéticos para organis-
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mos acuaticos y un gran numero de genes y
secuencias reguladoras han sido identificados
y aislados. Asi se han identificado marcadores
QTL para crecimiento, resistencia a enferme-
dades bacterianas, tiempos de desove, tasas
de desarrollo embrionario o tolerancia al frio,
entre otros, en especies tales como bagre de
canal, trucha arco iris y tilapias. Esto abre una
interesante perspectiva de pronta aplicacion
de manera masiva de estas tecnologias en la
acuicultura.

La capacidad para aislar y clonar genes es
beneficiosa para las aplicaciones biotecnol6-
gicas. Estas se basan en una comprension de
la estructura gendmica, su organizacién y su
funcionamiento. El estudio de los mecanis-
mos que regulan la expresion de los genes en
un entorno o condicién fisioldgica especifica
permite entender como se controla genética-
mente el desempefio de los organismos para
rasgos productivos o vinculados con la ade-
cuacion bioldgica (fitness). El enfoque trans-
criptémico, es decir, el estudio simultdneo de
los RNAs mensajeros producidos en un mo-
mento determinado, es una técnica eficiente
para el analisis sistematico de la expresion de
conjuntos de genes bajo distintos ambientes
y condiciones genéticas. Aunque el papel y la
funcién de la mayoria de genes trascritos es
aun desconocido, este enfoque permite iden-
tificar cambios en los patrones de expresiéon
de determinados genes, y pesquisar aquellos
potencialmente involucrados en la respuesta
de los organismos a determinadas condicio-
nes ambientales.

La determinacién de transcripciones
globales de tejidos y 6rganos genera perfiles
de expresion mediante el uso de librerias de
ADN complementarias (cDNA) normaliza-
das. La expresion génica es especifica de teji-
do, por lo que para obtener librerias de cDNA
que contengan todos los genes, se realizan
multiples librerias de cDNA de una serie de
tipos de tejidos en conjunto. A partir de ellas
es posible construir ESTs (Expresed Sequences
Tags), los que se pueden usar para construir
los llamados chips de ADN (microarrays), que
permiten un andlisis rdapido y costo efectivo
para la identificar los niveles de expresion

Rev. COMUN. Cient. Tecnol. (ISSN 2518-4512) Vol.4 (N°1): junio 2018

de los genes frente a condiciones puntuales.
El enfoque EST es particularmente valioso
para la caracterizacion de genes con bajos ni-
veles de expresion y para sistemas donde las
muestras biologicas son limitadas, como la
glandula pituitaria en peces, asi como para
identificar genes en general. El analisis EST
permite producir perfiles de expresion, esto
es, la frecuencia de cDNAs especifico de un
unico tejido en una libreria, que corresponde
a la abundancia de RNA mensajero (mRNA)
en el pool RNA total del tejido del cual se de-
rivo la libreria.

De este modo, la genética moderna provee
un arsenal de herramientas que permite la in-
vestigacion bdsica de los organismos marinos
en su ambiente, el desarrollo de herramientas
de diagnodstico y control, asi como diversas
aplicaciones en el ambito de la acuicultura.
Estos conocimientos son esenciales para una
adecuada toma de decision sobre el mane-
jo de poblaciones naturales o cultivadas, ya
que permiten identificar procesos de erosion
genética causada por factores aleatorios, con-
sanguinidad o seleccién, disefiar condiciones
adecuadas de cultivo para optimizar la pro-
duccion o evaluar cambios ambientales que
pueden ser criticos para una o mas especies.
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