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RESUMEN
Los marcadores moleculares corresponden a una amplia gama de herramientas para 
análisis directo e indirecto del ácido desoxirribonucleico (ADN), las cuales han sido 
desarrolladas en las últimas décadas, generando un desarrollo de la genómica estructural. 
Dentro de las diversas herramientas moleculares podemos destacar, RFLP (Restriction 
fragment length polymorphic), RAPD (Random amplified polymorphic DNA), AFLP 
(Amplified fragment length polymorphism), Microsatélites, Secuenciación, SNP (Single 
nucleotide polymorphism) y EST (Expressed sequence tags). La aplicación de estas 
herramientas ha llegado a ser muy amplia y la adecuada elección de alguno de estos 
métodos moleculares esta dada por el tipo de problemática a resolver. Los marcadores 
moleculares han sido utilizados en la gran mayoría de las áreas biológicas como ecología, 
evolución, sistemática y acuicultura. En este último ámbito, Ios marcadores moleculares 
han permitido llegar a resolver problemáticas como: caracterizar la variabilidad genética 
de un grupo, identificar especies y cepas, asignar paternidad o parentesco, apoyar la 
trazabilidad, identificar loci asociados a caracteres cuantitativos y realizar selección 
asistida por marcadores, entre las principales. En la presente revisión se muestran las 
líneas desarrolladas en moluscos bivalvos de importancia para la acuicultura de América 
Latina, mediante la utilización de marcadores moleculares y las problemáticas resultas en 
estas especies. Se plantean las áreas menos desarrolladas y que requieren de una mayor 
inversión en investigación para lograr alcanzar Ios niveles de otras especies o grupos.
Por último, se plantean las proyecciones del desarrollo de la genómica y la necesidad de 
generar redes de interacción latinoamericanas para la formación de equipos de trabajo 
multidisciplinarios en la resolución de problemáticas esenciales para el desarrollo de la 
acuicultura en América Latina.

ABSTRACT
Molecular markers correspond to a wide range of tools, which have been developed over 
the last few decades, for direct and indirect analysis of the deoxyribonucleic acid (DNA),
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in order to bring about the development of structural genomics. The Restriction fragment 
length polymorphic (RFLP), Random amplified polymorphic DNA (RAPD), Amplified 
fragment length polymorphism (AFLP), Microsatellites, Sequencing, Single nucleotide 
polymorphism (SNP) and Expressed sequence tags (EST) are among these tools. The 
application of DNA marker technologies and the choice of some of these molecular 
methods are determined by the type of research conducted. The molecular markers have 
been used in areas such as ecology, evolution, systematic and also in aquaculture. In the 
latter area, the molecular markers have allowed resolving problems such as analyses of 
genetic variability, species identification, parental assignments or kinship, traceability, 
quantitative traits loci identification for marker assisted selection, and so on. This review 
summarizes the main lines developed for commercially important bivalve species in 
Latin America by means of molecular markers and the problems that resulted. Finally, 
a projection of the structural genomic development is outlined. The increasing need to 
generate Latin American networks of multidisciplinary teams is an important component 
for the future development of aquaculture in Latin America.

INTRODUCCIÓN
La genóm ica en form a general ha sido definida com o el estudio de Ios genes y  su 
función, la cual tiene p o r objetivo entender la estructura del genoma, el m apeo de 
genes y  la secuenciación del ácido desoxirribonucleico (A D N ). La genóm ica examina 
Ios m ecanismos m oleculares y  la interacción de la genética y  Ios factores am bientales 
(M cKusick y  R uddle, 1987). Esta gran línea de investigación ha sido dividida en 
genóm ica estructural y  genóm ica funcional. En esta revisión nos enfocarem os 
principalm ente a la prim era de estas. La genóm ica estructural corresponde al 
conocim iento de las características estructurales de Ios crom osom as, genes y  A D N . 
Para llegar a lograr el gran avance de la genómica, ha sido necesario el desarrollo 
de una am plia variedad de técnicas m oleculares las que han sido utilizadas como 
herram ientas de inform ación. Estas técnicas m oleculares son las que han perm itido  
un  desarrollo exponencial en el conocim iento de las bases genéticas de diversas 
respuestas y  procesos presentes en Ios organism os. La aplicación de estas técnicas 
ha im pactado diversos ám bitos de la biología incluyendo la biología m arina y  la 
acuicultura, lo cual ha sido revisado p o r diferentes autores (Liu y  C ordes, 2004; 
W ilson et al., 2005; Saavedra y  Bachere, 2006; D up o n t et al., 2007). La siguiente 
revisión in tenta dar a conocer en form a ordenada las herram ientas utilizadas para 
la obtención de m arcadores m oleculares y  su aplicación en acuicultura, para lo 
cual se hará un análisis general de cada tipo de m arcador de A D N  indicando sus 
principios genéticos, sus ventajas y  desventajas. Posteriorm ente se presentarán Ios 
diferentes ám bitos de aplicación de estos m arcadores moleculares y  su im pacto en 
la acuicultura. P o r últim o, se hará una revisión del estado actual y  las proyecciones 
futuras de la utilización de estos m arcadores en m oluscos bivalvos de im portancia 
para la acuicultura con un  fuerte énfasis en la acuicultura de Am érica Latina.

Marcadores moleculares
Los m arcadores moleculares corresponden a un conjunto de técnicas que perm iten 
visualizar o indicar la presencia de variantes alélicas, p roducto  de algún tipo de 
m utación establecida en las poblaciones a través del tiem po evolutivo. Esta variación 
genética detectada es conocida como polim orfism o y  es lo que nos perm ite separar 
grupos, poblaciones, cepas, especies o grupos taxonóm icos mayores. El objetivo de 
la obtención de m arcadores moleculares es establecer variantes polim órficas que nos 
perm itan discrim inar entre grupos de estudio al nivel que este sea necesario. Estas 
medidas nos perm iten obtener una marca que diferencia un grupo de otro.
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Tipos de marcadores moleculares
• R FLP (Restriction fragm ent length polymorphic)-. Este m étodo consiste en la 

obtención de fragm entos de A D N , debido al uso de endonucleasas capaces de 
reconocer sitios de unión altamente específicos. Las endonucleasas de restricción 
son enzimas que cortan el A D N  en secuencias específicas presentes en el 
organismo, generando fragmentos. Estos fragm entos pueden variar en tam año y 
núm ero entre Ios grupos analizados. Estos fragm entos son analizados mediante 
southern blot, en el cual el A D N  digerido, es separado m ediante electroforesis, 
transferido a una m em brana y  visualizado mediante sondas específicas.

• PC R -R FLP: Este m étodo corresponde a una variante de obtención más rápida que 
la mencionada anteriorm ente. Debido al aum ento en el conocim iento del genoma 
de diversos organismos, junto  con el diseño de diversos partidores universales, 
actualmente es posible obtener miles de copias del fragm ento de A D N , mediante 
PC R  (Polymerase Chain Reaction). Por lo cual en este proceso se realiza la 
digestión en form a posterior a la obtención de las copias p o r PC R  del fragm ento 
de interés, Ios fragm entos son visualizados m ediante electroforesis simple en gel 
de agarosa. Este m arcador entrega inform ación codom inante.

• RAPD (Random  amplified polymorphic DN A): Este m étodo fue desarrollado en 
Ios 90’ y  consiste en la amplificación al azar de secuencias cortas de nucleótidos, 
mediante la utilización de un par de pequeños partidores de 8 a 10 bp que reconocen 
sitios anónimos en el genoma total, Ios que son amplificados p o r PCR. Mediante 
este m étodo es posible obtener una alta cantidad de fragmentos que son visualizados 
mediante electroforesis en gel de agarosa. Este tipo de marcadores amplifica regiones 
anónimas po r lo cual se define como un m arcador dom inante a diferencia de Ios 
marcadores antes descritos y  se considera que cada fragmento corresponde a un 
locus bi-alélico, que es leído como presencia o ausencia de un producto amplificado. 
Debido a su rapidez puede ser utilizado para análisis poblacional en un alto 
núm ero de individuos, pero con la certeza de la mantención de las condiciones de 
amplificación para evitar cambios en Ios patrones de amplificación.

• A FLP (.Amplified fragm ent length polymorphism): Este m étodo consiste en la 
utilización de enzimas de restricción junto a amplificación p o r PCR. En esta técnica 
se utilizan adaptadores de secuencias conocidas, que se unen a fragmentos de A D N  
generados por digestión del A D N  genómico total. Los adaptadores se unen a Ios 
extremos de fragmentos de A D N  de secuencias conocidas y  son usados como sitios 
de unión de Ios partidores para amplificación por PCR, Ios fragmentos obtenidos 
son visualizados mediante electroforesis. Estos resultados son analizados mediante 
presencia-ausencia de un locus dado, p o r lo cual corresponden a un m arcador 
dominante. Este método se ha llegado a usar en forma más amplia debido al alto 
polimorfismo capaz de detectar y  al bajo costo de su aplicación en relación a la 
información obtenida. Su desventaja esta dada en la dificultad de la lectura manual 
o el requerimiento de equipo autom atizado para su rápida lectura.

• M icrosatélites SSR (Simple sequence repeats): Estos consisten en unidades de 
2 a 5 nucleótidos Ios cuales se encuentran repetidos en tándem . Las regiones 
adyacentes a estas zonas generalmente son conservadas, p o r lo cual es posible 
diseñar partidores que perm itan obtener miles de copias de estas zonas mediante 
amplificación p o r PCR. Los resultados de este análisis pueden ser visualizados 
m ediante gel de agarosa de alta resolución o mediante lectura autom atizada en 
un  secuenciador de A D N . El polim orfism o de Ios microsatélites es basado en la 
variación en el núm ero de repeticiones en tándem  de Ios alelos de un locus. Estos 
han llegado a ser m uy utilizados p o r su alta abundancia en el genoma, la alta 
variabilidad debido a su elevado núm ero de alelos p o r locus y  po r su form a de 
herencia codom inante, lo que perm ite aplicar una variedad de análisis estadísticos 
poblacionales.
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• Secuenciación: C onsiste en la lectura de las bases nucleotídicas presentes en un 
gen o fragm ento de A D N . Este m étodo requiere de amplificación p o r PC R  de 
múltiples copias del fragm ento de A D N  objetivo para la realización de una lectura 
autom atizada m ediante un  secuenciador de A D N . La gran ventaja de este m étodo 
es que alcanza la m ayor resolución posible en la obtención de la inform ación 
genética y  su desventaja se relaciona con Ios costos y  Ios requerim ientos de 
equipos autom atizados.
-  A D N  nuclear: Es posible realizar secuenciación de genes nucleares de copia 

única, como las repeticiones del A D N  ribosomal, el cual ha sido ampliamente 
utilizado p o r presentar múltiples copias en el genoma, alta variabilidad y  por 
poseer regiones adyacentes conservadas que ha perm itido definir partidores.

-  A D N  m itocondrial: Este A D N  posee una tasa m utacional m ayor que el 
A D N  nuclear, lo cual lo hace presentar una m ayor resolución para resolver 
relaciones entre grupos más cercanos y  además existen en múltiples copias en 
el citoplasma, las cuales son idénticas entre si p o r su ausencia de recom binación 
y  herencia uniparental (solo herencia maternal). El genoma m itocondrial en su 
m ayoría posee genes codificantes, sin embargo presenta un fragm ento donde se 
inicia la replicación y  transcripción, el cual presenta una alta tasa de m utación 
principalm ente p o r ser no codificante, este corresponde a la región control o 
D-loop, para el cual se han diseñado partidores universales o específicos en un 
diverso núm ero de taxa.

• SNP (Single nucleotide polymorphism): este m arcador corresponde a la detección 
de un cambio en una sola base nucleotídica p o r otra base alternativa en una 
posición en la secuencia de A D N . Dicha posición de la base nucleotídica con 
secuencias alternativas en el A D N  genómico corresponde a un SNP (Vignai et al., 
2002). Este m arcador ha m ostrado ser m ayoritariam ente bi-alelico, determ inado 
p o r la baja tasa de m utación de las sustituciones únicas que originan Ios SNP. Las 
ventajas de este m arcador son su herencia codom inante y  su gran abundancia en el 
genoma. Sus desventajas se encuentran asociadas a Ios m étodos de genotipificación, 
Ios cuales incluyen equipam iento de alto costo como microchips, espectrom etría 
de masa, PC R  cuantitativa o secuenciación.

• EST (Expressed sequence tags): Secuencias de genes expresados que son generadas 
desde secuenciación al azar de clones de A D N  com plem entario (Adams et al., 
1991). Este m étodo perm ite identificar genes y  analizar su expresión p o r medio 
de perfiles de expresión de genes a partir de algún tejido específico. Este tipo de 
m arcador perm ite el desarrollo de m icroarreglos de A D N  com plem entario que 
se utiliza para el análisis de genes expresados diferencialmente. Los microarreglos 
se basan en la unión de bases complementarias que perm iten identificar Ios genes 
activos del tejido de un organism o en base a su unión dentro de la placa que 
contienen todos Ios genes conocidos de una especie. De esta form a es posible 
detectar m ediante el «encendido/apagado» de cada gen la transcripción dentro de 
las células del tejido específico.

El resumen de las características de Ios diferentes tipos de marcadores moleculares 
se observa en la C uadro 1.

C U AD R O  1

Características de Ios d iferentes tipos de m arcadores moleculares
Tipo V ariabilidad Flerencia G en om a R eproducib ilidad C osto
RFLP M ed ia C o d o m i n a n t e C o m p le to A lta M ed io
PCR-RFLP M ed ia C o d o m i n a n t e Parcial A lta M ed io
RAPD Alta D o m i n a n t e C o m p le to Baja Bajo
AFLP Alta D o m i n a n t e C o m p le to M ed ia M ed io
M icrosa té lites Alta C o d o m i n a n t e Parcial A lta M ed io
S ecu en ciación M ed ia C o d o m i n a n t e Parcial A lta A l to
SNP Alta C o d o m i n a n t e Parcial A lta A l to
EST M ed ia C o d o m i n a n t e / D o m i n a n t e Parcial A lta A l to
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Aplicación de Ios marcadores moleculares
Actualm ente es posible utilizar Ios marcadores de A D N  en todas las áreas de las ciencias 
biológicas, debido a que han llegado a transform arse en una poderosa herram ienta, 
encontrando su utilización en áreas como: taxonom ía y  sistemática, ecología, biología 
evolutiva y  acuicultura entre otras (ver revisiones en Parker et a i ,  1998; Feral, 2002; 
Vignai et al., 2002; Zhang y  H ew itt, 2003; Liu y  Cordes, 2004). Sin embargo, se hace 
más relevante entender la aplicación de Ios marcadores moleculares en base a las 
problem áticas que perm ite resolver, lo cual será desarrollado a continuación.

Problemáticas a resolver en acuicultura
a) M edición de la variabilidad genética. En acuicultura es de gran utilidad conocer la 

variabilidad genética de las poblaciones y  de Ios grupos de reproductores. M uchos 
grupos de reproductores son líneas resultantes de procesos de mejoramiento 
genético, lo cual puede llevar a la dism inución de la variabilidad genética a niveles 
críticos, por lo cual es necesario realizar m onitoreos de la diversidad genética y 
poder establecer relaciones con aquellos grupos no som etidos a selección, con 
el fin de poder diseñar nuevos cruzam ientos para re-establecer Ios niveles de 
variabilidad genética. Por otro  Iado, el conocer la variabilidad genética nos entrega 
estimadores para la caracterización de las cepas, Ios grupos o las poblaciones que 
nos perm ita discrim inar entre ellos, identificar las poblaciones fuentes, estimar 
divergencias poblacionales e identificar el flujo génico entre bancos naturales o 
semilleros. Para lograr estim ar adecuados niveles de variabilidad se requiere de 
marcadores de alta resolución y  que m uestren un nivel de variabilidad suficiente 
para diferenciar grupos. Para este tipo de problem áticas se han utilizado RFLP, 
R A PD  y secuenciación de regiones altamente variables, sin embargo, Ios tipos 
de marcadores más adecuados debido al alto nivel de variabilidad detectada 
corresponden a Ios AFLP y microsatélites.

b) Asignación de paternidad, parentesco o procedencia. En la obtención de grupos de 
semillas, es requerido conocer su procedencia o la identificación de sus parentales, 
esto con el fin de asegurar la calidad de las semillas obtenidas. Actualm ente esto 
es posible de obtener mediante la construcción de pedigrí y  el establecimiento de 
las relaciones de parentesco entre grupos de semillas y  grupos de reproductores. 
Para este tipo de análisis la utilización de microsatélites llega a ser uno de Ios 
marcadores mas apropiado, debido a la alta variabilidad registrada, lo cual perm ite 
m arcar diferencias entre grupos m uy cercanos. Debido a su herencia codom inante 
tam bién perm ite identificar y  deducir Ios genotipos observados y  esperados. La 
asignación de parentesco m olecular tam bién ha sido de utilidad en Ios planes 
de mejoramiento genético clásico, debido a que perm ite identificar el nivel de 
parentesco entre Ios individuos que serán seleccionados como reproductores y 
de esta form a se evita el aum ento en Ios valores de endogamia, tam bién perm ite 
realizar la confirmación de Ios cruzam ientos realizados.

c) Identificación de especies y  cepas (barcoding): La identificación de una cepa o 
especie es algo fundam ental en el inicio de cualquier investigación. Esta consiste 
en la identificación de una especie, cepa o híbrido, ya sea para reconocer la posible 
presencia de más de una especie dentro de un grupo, la identificación de una 
cepa para reproducción, o la identificación de cepas puras o híbridas dentro de 
mezcla de grupos. Se ha llegado a proponer, en el ám bito marino, la búsqueda 
de un m arcador universal que sea aplicable a una amplia gama de organismos, 
mediante el uso de partidores universales, para esto se ha propuesto  la utilización 
de la secuenciación del gen m itocondrial C itocrom o oxidasa I (C O I) (D upont 
et al., 2007), el cual perm itiría identificar a nivel de especie una gran diversidad de 
organismos marinos. La identificación de especies y /o  cepas tam bién pueden ser 
resueltas rápidam ente utilizando R A PD  y AFLP, debido que al ser marcadores
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dom inantes Ios grupos híbridos presentaran un perfil de bandas que com bine las 
bandas únicas desde Ios grupos puros. Para la identificación de cepas, se requiere 
la utilización de marcadores de m ayor resolución debido a la alta similitud que 
pueden presentar, p o r lo cual en este caso es posible u tilizar microsatélites o 
AFLP. D entro  de esta aplicación se ha desarrollado una línea de gran utilidad que 
es la identificación de especies desde Ios diferentes estados de vida, destacando la 
gran utilidad que puede tener para la identificación de huevos y  larvas.

d) Trazabilidad. Esta perm ite hacer un  seguimiento de un producto  desde sus 
parentales, su línea familiar, las semillas y  finalm ente el p roducto  cosechado. La 
trazabilidad implica el seguimiento para la m antención de la seguridad alimentaria, 
p o r lo cual implica una diversidad de medidas que van mas allá del enfoque de esta 
revisión (ver revisión de Hastein et al., 2001). Sin embargo, para algunos tipos de 
seguimientos en las líneas de producción de especies acuícolas, se han propuesto 
m etodologías moleculares com o herram ientas rápidas y  altamente seguras. Para 
este tipo de análisis es posible utilizar diversos métodos, sin embargo algunos son 
de alto costo o requieren de m ayor tiem po (e.g. secuenciación), lo que ya no Ios 
hace eficientes para el rápido análisis en el proceso de la trazabilidad, p o r lo que 
la utilización de microsatélites o AFLP llegan a ser más apropiados para este tipo 
de problemática.

e) Identificación de loci de caracteres cuantitativos (Q TL: quantita tives traits loci). 
En acuicultura y  en Ios program as de m ejoram iento genético clásico es de alta 
relevancia el m ejoram iento de caracteres cuantitativos (i.e. tasa de crecim iento, 
resistencia enferm edades, etc.). Estos caracteres se encuentran regulados p o r 
m últiples loci, p o r lo cual el uso de genes individuales es de m enor utilidad. 
D ebido a esto, para conocer la variación de Ios caracteres cuantitativos se 
requiere de la búsqueda de m arcadores moleculares asociados a la variación 
de dicho carácter cuantitativo (Q T L) y  de esta form a se genera la base para 
la im plem entación de planes de manejo. Los Q T L  son genes no identificados 
que afectan al carácter cuantitativo que esta siendo m ejorado. La posición 
crom osom al de un Q T L  en el genom a de una especie puede ser identificada 
m ediante un mapa de ligam iento genético. Estos mapas de ligam iento genético 
se construyen en base a la segregación, desde parentales a la descendencia, de 
Ios m arcadores polim órficos, dependiendo de la form a de segregación es posible 
reconstru ir su d istribución en el crom osom a. U na vez constru ido el m apa de 
ligam iento es posible aplicarlo para la búsqueda de asociación de Q T L  con 
m arcadores moleculares.

f) Selección asistida p o r marcadores moleculares (MAS: M arker assisted selection). 
La selección asistida p o r marcadores consiste en el proceso en el cual Ios 
reproductores de un program a de m ejoram iento genético clásico son elegidos 
en base a sus genotipos usando marcadores moleculares. Para im plem entar la 
selección asistida po r marcadores se requiere de la obtención de un  mapa de 
ligamiento genético de alta resolución y  conocer el núm ero de Q T L  que afectan a 
un rasgo de producción determ inado. Se espera que con el tiem po puedan llegar 
a identificarse genes asociados a Ios caracteres cuantitativos mas que marcadores, 
para de esta form a llegar a aplicar program as de m ejoram iento asistido p o r genes 
(GAS: Gene assisted selection).

g) Expresión génica. La utilización de Ios EST perm ite la construcción de 
m icroarreglos de A D N , para de esta form a llegar a entender el funcionam iento 
de Ios genes m ediante la expresión diferencial de estos frente a una diversidad 
de variables asociadas al individuo en estudio, como pueden ser: diferentes 
condiciones ambientales, diferencias del desarrollo, diferentes órganos o tejidos, 
variaciones espaciales, etc. La utilización de la expresión diferencial mediante el 
uso de m icroarreglos es posible de aplicar en una amplia gama de interrogantes,
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ya sea conocer la expresión en individuos sometidos a estrés po r contam inantes 
(biom onitoreo), en individuos con diversas patologías, en respuesta a la diversidad 
ambiental, etc.

Estado actual del uso de marcadores moleculares en moluscos bivalvos 
cultivados en América Latina
Al realizar la búsqueda del conocim iento de la genómica estructural en moluscos 
bivalvos, es posible detectar la baja cantidad de inform ación en relación a otros 
grupos de especies de cultivo. M ediante una búsqueda en la base de datos del 
C entro  N acional para la inform ación biotecnológica (N C B I: Nacional Center fo r  
Biotechnology Inform ation) GenBank, fue posible encontrar para el phylum  Mollusca, 
580 192 secuencias nucleotídicas de genes totales, genes parciales o fragm entos de 
A D N  de diferentes individuos de diversas especies, dentro de moluscos bivalvos se 
encontraron 74 795 secuencias nucleotídicas, lo cual es m uy bajo com parado con Ios 
más de 5 millones de registros de inform ación encontrada para teleósteos o Ios mas de 
700 000 registros solo en salmónidos. En moluscos bivalvos fue posible encontrar 12 
secuencias de genomas mitocondriales com pletos con la identificación de entre 12 y 
13 genes totales para las especies Crassostrea gigas, H iatella arcaica, M ytilus trossulus, 
Lampsilis ornata, Crassostrea virginica, M ytilus edulis, M ytilus galloprovincialis, 
Venerupis (Ruditapes) philippinarum, Argopecten irradians, Placopecten magellanicus, 
Acanthocardia tuberculata y  M izuhopecten yessoensis.

Para conocer el estado actual del conocim iento y  la aplicación de Ios marcadores 
moleculares en moluscos bivalvos de im portancia para la acuicultura de América 
Latina, se revisó el estado de desarrollo de esta línea de investigación, clasificados 
en tres grandes grupos: O streidos (ostras), Pectínidos (ostiones y  vieiras) y  mitílidos 
(choritos y  mejillones).

Ostreidos
Para el caso de ostras, en las especies Crassostrea virginica y  Crassostrea gigas se 
encuentra el m ayor desarrollo de la genómica estructural, ya sea para obtención de 
información básica como también para su aplicación a la acuicultura. En la ostra del este 
C. virginica encontramos el desarrollo de microsatélites para la construcción de mapas 
de ligamiento y  m onitoreo en Ios proyectos de restauración (Reece et al., 2002). En esta 
misma especie se ha comparado individuos silvestres y  de cultivo, mediante análisis de 
microsatélites, lo cual muestra una m enor variabilidad genética en las cepas de cultivo 
en relación a las silvestres (Carlsson et al., 2006). En la ostra del pacifico C. gigas se 
han desarrollado marcadores de AFLP (Li y  Guo, 2004) y  microsatélites (H ubert y 
Hedgecock, 2004) para la construcción de mapas de ligamiento. En ambas especies de 
ostras se ha realizado la secuenciación de su genoma m itocondrial completo (M ilbury y 
Gaffney, 2005). Actualmente el único proyecto de secuenciación de un genoma nuclear 
completo esta siendo desarrollado para la ostra del pacifico C. gigas (Hedgecock et al., 
2005), siendo esta especie la que presenta el m ayor desarrollo de la genética molecular 
y  de marcadores moleculares, lo que ha permitido proyectar la secuenciación de su 
genoma completo. Se han utilizado marcadores EST en ostras C. gigas infectadas con 
bacterias, mediante construcción de genotecas desde las cuales se identificó 20 genes con 
posible función inmune (Gueguen et al., 2003). En m enor proporción, es posible encontrar 
trabajos desarrollados en otras especies de ostras, como Crassostrea ariakensis donde se han 
realizando estudios de determinación de variabilidad de poblaciones naturales, mediante 
microsatélites, para identificar poblaciones reducidas por sobreexplotación y  sus dif erencias 
con grupos obtenidos desde hatcheries, esto con el fin de definir cepas para ser utilizadas 
como fuente de introducción de variabilidad genética (Zhang et al., 2005). En la ostra 
pedifera Pteria sterna se ha detectado reducción poblacional por evento fundador en un 
proceso de colonización de esta especie en Baja California (A rnaud-H aond et al., 2005).
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Pectínidos
Este corresponde al grupo menos estudiado, donde solo es posible encontrar algunos 
trabajos de inform ación genética básica, donde destacan estudios en especies del género 
Argopecten, como A . ventricosus (circularis), donde se ha determ inado la variabilidad 
genética de las poblaciones de baja California, estableciendo diferenciación poblacional 
entre localidades extremas (Maeda et al., 1999), o diferencias poblacionales en respuesta 
al estrés (C ruz et al., 1998), o estudios de sus relaciones evolutivas m ediante análisis de 
filogenia (Saavedra y  Peña, 2006). Este grupo se encuentra más desarrollado pero en 
especies distribuidas fuera de América Latina.

Mitílidos
D entro  de este grupo las especies más estudiadas corresponden a especies de 
amplia distribución como M ytilus galloprovincialis y  M ytilus edulis. El mitilido 
M. galloprovincialis ha sido utilizado para el m onitoreo ecotoxicológico mediante 
análisis genómico (Venier et al., 2003), determ inando secuencias EST desde diferentes 
tejidos de individuos sometidos a estrés, a partir de las cuales se identificaron series de 
genes para generar microarreglos de A D N  para detección de respuesta al estrés (D ondero 
et al., 2006). Se ha caracterizado en especies del género M ytilus la presencia de satélites 
y  microsatélites (Presa et al., 2002), además del uso de marcadores de A FLP (Lallias et 
al., 2007). En este grupo se ha realizado trabajos para entender las relaciones evolutivas 
entre las especies (Distel, 2000), debido al alto grado de hibridación observado entre 
ellas (Riginos et al., 2002) y  Ios procesos de colonización de especies de una lugar a otro 
(Toro et al., 2006). En este grupo de especies, se ha establecido mediante secuenciación 
de regiones m itocondriales la form a de herencia diferencial del genoma m itocondrial en 
relación a las otras especies de bivalvos, debido a que en este grupo se observa herencia 
biparental (i.e. ambos padres) y  no solo herencia maternal (H oeh et al., 1996). Se ha 
determ inado marcadores de R A PD  para la discriminación e identificación de especies de 
mitílidos y  su potencial uso para identificación larval (Toro, 1998). En M ytilus chilensis 
se ha realizado la estimación de variabilidad a lo largo de su distribución, identificando 
Ios procesos que restringen el flujo génico, donde tam bién se ha identificado la presencia 
de otras especies en rangos no descritos anteriorm ente, como es el caso de la presencia 
de M. galloprovincialis en la costa chilena (Toro et al., 2006). Se ha utilizado marcadores 
moleculares para la detección de introgesión en especies del género Mytilus, las cuales se 
han detectado como altamente formadoras de híbridos (Bierne et al., 2003).

Necesidades y proyecciones futuras
El gran desarrollo de las herram ientas moleculares ha perm itido que la genética y  la 
genómica sean cada vez más im portantes para llegar a entender Ios procesos presentes 
en Ios organismos y  p o r lo tanto se hace cada vez más relevante su utilización en 
acuicultura. La utilización de marcadores moleculares ha llegado a ser más amplia 
en diferentes áreas de investigación entre esas incluida la acuicultura, sin embargo, se 
considera que esta aún se encuentra en su fase exponencial y  su utilización esta aún en 
desarrollo, sobre todo en América Latina.

Se espera a futuro una masificación en el uso de herramientas moleculares para 
responder un amplio ámbito de preguntas en el manejo y  acuicultura de recursos 
acuícolas, debido a la rapidez de sus resultados, al alto porcentaje de certeza de sus 
análisis y  a la amplia gama de información que entrega. En acuicultura se espera un 
m ayor desarrollo en áreas como la construcción de mapas genéticos y  búsqueda de Q TL 
para posteriorm ente poder aplicarlos en la implementación de la selección asistida p o r 
marcadores (MAS) la cual puede llegar a tener un alto impacto en la acuicultura (Liu y 
Cordes, 2004). O tra  línea que debería llegar a tener alto desarrollo y  que aún se encuentra 
en proceso es el estudio de EST para la implementación de microarreglos, lo cual permite 
llegar a entender las causas de las diversas respuestas fenotípicas observadas en nuestros
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organismos de estudio. Sin embargo, se considera relevante el desarrollo de estudios 
básicos que entreguen información sobre Ios niveles de variabilidad y  las estructuras 
poblacionales de recursos en Ios cuales aun no se desarrolla este tipo de estudios. Esto 
últim o posee relevancia para el apoyo de estrategias de conservación de Ios bancos 
naturales, Ios cuales son la base para el posterior desarrollo de la acuicultura de muchos 
recursos, o para el adecuado manejo de áreas de extracción asignadas a pequeños grupos 
de pescadores. La obtención de la información de Ios genes, del genoma y  su expresión, 
perm itirá llegar a conocer la diversidad genética para entender Ios procesos biológicos 
desde sus niveles más pequeños hasta Ios sistemas más complejos.

H asta la fecha solo algunas especies se encuentran sus genomas secuenciados y 
esto se reduce aun más cuando nos centram os en moluscos bivalvos. Se espera que a 
futuro, y  con las herram ientas ya existentes, este núm ero debiera aum entar en form a 
gradual o exponencial, además se espera llegar a aum entar el conocim iento de genes 
y /o  fragm entos nucleares que perm itan ser utilizados para resolver problem áticas 
biológicas. La aproximación metagenómica (D upont et al., 2007) generará a futuro 
un m ayor entendim iento de Ios sistemas complejos como las estructuras comunitarias 
o ensambles biológicos, lo cual es relevante para entender la interacción organism o- 
ambiente. Según como se ha presentado el desarrollo de las herram ientas moleculares 
se espera a corto  plazo un gran desarrollo de nuevas herram ientas moleculares y  nuevos 
m étodos para el análisis molecular. Además para lograr estos análisis complejos se 
requiere de equipos de trabajo altamente coordinados, lo cual se basa en la capacidad 
hum ana del desarrollo del trabajo en equipo.

CONCLUSIONES
• Se determ ina el amplio tipo de problem áticas capaces de resolver la utilización de 

herram ientas moleculares representadas po r Ios diversos tipos de marcadores de 
A D N .

• Se establece un  bajo desarrollo de la investigación realizada en especies de 
moluscos bivalvos de im portancia para la acuicultura de América Latina en las 
áreas de la genómica estructural y  en las problem áticas capaces de resolver, desde 
Ios niveles básicos a aquellos más aplicados. Sin embargo, se observa un alto grado 
de desarrollo en algunas especies, las cuales corresponden a especies de amplia 
distribución que son im portantes para la acuicultura a nivel mundial.

• Se establece un bajo desarrollo de la investigación realizada po r científicos 
de América Latina en las áreas de genómica estructural y  sus problem áticas 
asociadas.

• Se considera relevante la form ación de redes multidisciplinarias enfocadas al 
desarrollo de la genómica en América Latina destinada a especies acuícolas. Esto 
generaría un impulso al desarrollo de esta línea m olecular y  perm itiría un avance 
cuantitativo de la acuicultura desde una fase tradicional hacia una acuicultura 
de avanzada, m ediante la generación de grupos de apoyo entre investigadores, 
empresas e instituciones del estado, para el desarrollo de una acuicultura de futuro 
sustentable.
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