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INTRODUCCION

La vida en nuestro planeta, a lo largo de su existencia, ha manifesta-
do fluctuaciones a gran escala. Estas se han debido, probablemente,
a cambios drdsticos de las condiciones ambientales y al desequilibrio
de los ecosistemas. A estos factores se unen, ademas, los efectos de
la actividad del hombre, que contribuyen de manera importante a la
pérdida de la diversidad bioldgica del planeta. Uno de los paliativos
de esta crisis seria alcanzar un conocimiento absoluto de las especies
que habitan los diferentes ecosistemas, con el fin de comprender los
procesos que en ellos ocurren.

Si bien la inmensa mayoria de las especies que existieron en nuestro
planeta han desaparecido, la diversidad actual no ha podido docu-
mentarse en su totalidad (Bellwood et al., 2004). El nimero de espe-
cies que existen actualmente es impreciso, aunque el valor mas pro-
bable fue estimado en alrededor de los 10 millones (Wilson, 2003);
sin embargo, hasta la fecha solo se han descrito formalmente algo
mas de 1,5 millones de especies (Baillie et al., 2004). Por este motivo,
a pesar delos esfuerzos que se realizan, una gran parte de las espe-
cies que existen no podrdn ser descritas.

Una de las causas fundamentales de este hecho es la escasez de
taxénomos (Hopkins y Freckleton, 2002; Hebert et al., 2003a) y de
infraestructura para desarrollar esta ciencia (Wilson, 2003).No obs-
tante, en los ultimos tiempos los catalogos de especies se han multi-
plicado extraordinariamente a nivel mundial —por ejemplo, The IUCN
Red List; el Censo de Vida marina (www.coml.org), la fundacién All
Species (www.all-species.org)—. En Cuba se hacen grandes esfuerzos
al respecto. Actualmente, se encuentran en elaboracién y actualiza-
cién varias bases de datos sobre la diversidad bioldgica marina y te-
rrestre (Claro, 2006; Silva-Taboada et al., 2007).

Simultaneamente a la crisis manifestada por la taxonomia tradicio-
nal, la biologia molecular y, en particular, el desarrollo de técnicas de
obtencion de datos cada vez mas eficaces y baratas han mostrado
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avances espectaculares. La invencidn dela técnica de
PCR (Mullis y Faloona, 1987) y la introduccién de las
polimerasas termoestables (Saiki et al., 1988) abrie-
ron definitivamente el acceso a los caracteres molecu-
lares. Durante los ultimos quince afios, los taxdno-
mos, genetistas y evolucionistas se han beneficiado
de estos avances para el estudio de los caracteres
moleculares, y han contribuido de forma significativa
al desarrollo de las bases de datos moleculares, con
secuencias nucleotidicas de miles de especies —por
ejemplo, GeneBank y EmBL.

Considerando estos antecedentes, Hebert et al.
(2003a) propusieron la creacidn de un sistema estan-
darizado para la identificacion de especies, al cual
nombraron «DNA barcoding», de manera analoga al
codigo de barras empleado para identificar los pro-
ductos comerciales. Este sistema se basa en la utiliza-
cion de secuencias cortas de ADN como fuente de
datos.

Durante los afios transcurridos desde su primera
aplicacidn, las opiniones acerca de su utilidad han sido
multiples, incluso divergentes. Este articulo tiene co-
mo objetivo analizar los avances en esta nueva y acti-
va area de trabajo, asi como profundizar en la necesi-
dad y factibilidad de incorporar el cédigo de barras de
ADN al estudio de la diversidad bioldgica en Cuba.
Para esto, se valoran algunos aspectos conceptuales,
ampliamente debatidos en la actualidad. Sin embar-
go, dado el caracter informativo del presente trabajo,
no se profundiza en los métodos de analisis, ni en las
disquisiciones relacionadas con el DNA barcoding y la
problematica sobre la definicidn de especie.

El cédigo de barras de ADN

La base conceptual del codigo de barras de ADN ra-
dica en utilizar secuencias de fragmentos de genes
conservados para identificar especies, sobre la base
de un conocimiento taxondmico bien sustentado
(Hebert et al., 2003a). Su aplicacidn sea poya en que
la variacion dentro de las especies es poca con respec-
to a la variacion existente entre estas. Razén por la
cual la determinacion de la diversidad intraespecifica
puede sustentarse en un tamafio de muestra peque-
fio, siempre y cuando la muestra comprenda un grupo
representativo de las subpoblaciones. Para ello deben
tenerse en cuenta, de manera primordial, las variacio-
nes geograficas y fenotipicas (Moritz y Cicero, 2004;
Dasmahapatra y Mallet, 2006).

Para implementar el cédigo de barras de ADN es
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imprescindible contar con una base de datos homogé-
nea que recopile toda la informacién existente acerca
de las especies. Debe incluir su descripcion morfoldgi-
ca y ecoldgica, asi como las secuencias nucleotidicas
de los mismos genes para todas. Esta base de datos
tiene que ser de uso libre para toda la comunidad
cientifica, asi como para personas no expertas
(Rubinoff, 2006).

En la figura 1 se esquematiza la metodologia del
codigo de barras de ADN. El material bioldgico, como
en muchos estudios moleculares, no se restringe a
individuos adultos, sino que cualquier ejemplar, inde-
pendientemente de su etapa de desarrollo organico,
puede ser analizado. La obtencidn de las secuencias y
del perfil de barcoding es un proceso de trabajo co-
mun en los estudios de taxonomia molecular. Una vez
que se ha generado la informacién, se procede a in-
terpretar y determinarla identidad de la especie; para
ello, las secuencias obtenidas se comparan con las
disponibles en las bases de datos ya existentes —por
ejemplo, Gene-Bank—. De manera general, este proce-
dimiento es muy sencillo. Consiste en alinear las se-
cuencias, calcular las distancias moleculares —por
ejemplo, k2P (Kimura, 1980) — entre los taxones, y
estimarlos porcentajes de divergencia, que establez-
can los limites, entre las especies analizadas. Las di-
vergencias nucleotidicas entre las secuencias varian
en dependencia del género que se esté analizando.

Por ejemplo, para estomatdpodos, lepidépteros y
aves se ha estimado un maximo de divergencia, den-
tro de un mismo clado, de un 3 %; y un minimo de un
6 % de divergencia entre clados (Hebert et al., 2003b,
2004a, b; Barber y Boyce, 2006). Indiscutiblemente,
solo un fundamento taxondmico sélido permite de-
terminar dichos limites, sin ambigiiedad, en una pri-
mera etapa de trabajo.

El andlisis de las secuencias pertenecientes amues-
tras que no han sido identificadas a priori, comienza
con una busqueda en las bases de datos. Para ello se
emplean algoritmos informaticos como el Basic Local
Alignment Search Tool (BLAST) (Altschul et al., 1990),
gue permiten estimar niveles de similitud, tanto local
como global, a partir del alineamiento de las secuen-
cias. Sin embargo, los resultados del BLAST solo cons-
tituyen hipdtesis de relaciones, establecidas sobre la
base de la similitud entre las secuencias. Por esta ra-
z6n, la muestra problema no puede ser identificada
hasta estimar los niveles de divergencia de su secuen-
cia con respecto a las de los tdxones mas cercanos,
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utilizando, por ejemplo, distancias moleculares

(Hebert et al., 20034, b).

Alternativamente se ha propuesto el analisis directo
de caracteres —andlisis de agregacion poblacional
(PAA) (Davis y Nixon, 1992)- vy, recientemente, el uso
de pruebas de discriminacion estadistica, basadas en
la teoria de la coalescencia (Rosenberg, 2007; Tavares
y Baker, 2008).

Si la muestra se ubica dentro de un grupo monofilé-
tico, del cual forma parte una de las secuencias de
referencia, se considera que ha sido asignada eficien-
temente a esa especie. En el caso contrario, es nece-
sario proceder con la identificacion taxondmica tradi-
cional —variante reconocida como taxonomia reversa
(Markmann y Tautz, 2005).

Ni la tecnologia ni el fundamento del cédigo de ba-
rras de ADN son novedosos, si se tienen en cuenta los
avances mostrados por la taxonomia molecular du-
rante las ultimas décadas (Moritz y Cicero, 2004; Ru-
binoff, 2006). Sus aportes radican, principalmente, en
la estandarizacion de los marcadores utilizados, as-
pecto preconizado con anterioridad por Caterino et
al. (2000), asi como en la optimizacion de la obtencién
de datos, como resultado del proceso de estandariza-
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cion. No obstante, la utilizacién de secuencias cortas
de ADN para reconocer especies constituye el punto
neuralgico de discusidn entre los especialistas.

El genoma mitocondrial posee una serie de caracte-
risticas que hacen de sus genes los candidatos mas
factibles para analizar las diferencias entre especies
cercanas. El numero de copias de este genoma, en
una célula somatica, es mayor que el del ADN nuclear
(Birky et al., 1982); ello facilita la obtencién de mate-
rial genético a partir de pequeios fragmentos de
muestras, incluso degradadas. Por otra parte, exhibe
una tasa de evolucién mayor que la del genoma nu-
clear y se hereda de forma uniparental, lo cual reduce
el tamafio efectivo dela poblacién y determina que las
diferencias entre linajes evolutivos independientes
puedan detectarse antes que en el genoma nuclear.
Esto Ultimo permite que, aun con secuencias relativa-
mente pequefias, se puedan delimitar las especies
(Hebert et al., 2003b). Por ultimo, los genes mitocon-
driales carecen de secuencias intragénicas no codifica-
do-ras (intrones) y no sufren recombinacién, caracte-
risticas estas que facilitan la amplificacién de las re-
giones de interés (Saccone et al., 1999).
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Figura 1. Esquema del sistema propuesto para el cddigo de barras de ADN.

Figure 1. Diagram of the proposed system for DNA barcoding.
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El gen mitocondrial que codifica para la proteina
citocromo oxidasa | (Col) fue el primero en ser evalua-
do como marcador o cédigo de barras y su uso se ha
difundido rdpidamente (Hebert et al., 2003a, b;
2004a, b; Blaxter et al., 2005; Barber y Boyce, 2006;
Pfenninger et al., 2007; Hubert et al., 2008; Tavares y
Baker, 2008). El éxito de este gen radica en el empleo
de oligonucleotidos disefiados a partir de secuencias
altamente conservadas, con los que se pueden obte-
ner amplificaciones de su regidén 5 (ca. 650pb) en
practicamente todos los phyla de animales; y en que
muestra un mayor rango de informacion filogenética
que otros genes mitocondriales —el balance de las
posiciones nucleotidicas, conservadas y variables,
permite distinguir entidades taxondmicas con diferen-
tes niveles de divergencia evolutiva (Hebert et al.,
2003a; Barber y Boyce, 2006; Hubert et al., 2008)-.
Otros dominios de este mismo gen también han sido
valorados para el analisis de algunos grupos taxono-
micos con el objetivo de encontrar mayor variabili-
dad, tal sucede para Anthozoa y Porifera (Erpenbeck
etal., 2006).

Alternativamente, para afrontar los problemas deri-
vados del analisis de ciertos grupos de animales y
plantas, se han utilizado otros genes, entre los que se
encuentran: las subunidades pequefia y grande del
ARN ribosomal nuclear (nSSU y 18S) (Blaxter et al.,
2005; Markmann y Tautz, 2005;Caterino y Tishechkin,
2006) como datos complementarios a la informacién
recopilada del Col; algunos intrones (ITS) (Blaxter et
al., 2003; Chase et al., 2005; Kress et al., 2005), princi-
palmente en especies de plantas para las cuales aun
no se ha podido estandarizar el uso de un fragmento
de gen en particular; y otros genes mitocondriales
como la subunidad 16S del ARN ribosomal (Vences et
al., 2005; Steinke et al., 2005) que, a pesar de las difi-
cultades para el alineamiento de sus secuencias, debi-
do a la presencia de inserciones y deleciones (indels),
han sido considerados tan o mas utiles que el Col.

Aportes del codigo de barras de ADN

Hasta el presente, el codigo de barras de ADN ha
permitido asignar acertadamente individuos a dife-
rentes taxones como aves, moluscos, peces marinos y
dulceacuicolas, insectos, crustaceos y primates
(Hebert et al., 2003a, b; Hebert et al., 20044, b; Lee y
Foighil, 2004; Ward et al., 2005; Barber y Boyce, 2006;
Hajibabaei et al., 2006b, c; Hubert et al., 2008), a la
especie correspondiente. De igual manera ha sido
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empleado con éxito para catalogar especies extintas o
procedentes de colecciones (Hajibabaei et al., 2006a),
para realizar estudios forenses (Nelson et al., 2007),
para detectar la presencia de especies reguladas por
el mercado, en alimentos en conserva o procesados
(Smith et al., 2008; Yancy et al., 2008) y para el con-
trol de especies invasoras (Chown et al., 2008).

La generacion de datos moleculares con esta meto-
dologia ha permitido develar especies cripticas en
diferentes grupos taxondmicos. Tal es el caso de la
mariposa Astraptes fulgerater que, considerada ante-
riormente como una sola especie, comprende un
complejo de especies diferenciadas solamente por la
apariencia de sus larvas, alimentos y habitat (Brower,
2006); las moscas de la familia Tachinidae, formadas
por grupos de especies cripticas hospedero-
especificas (Smith et al., 2006); el género Halys
(heteroptera) cuyas especies presentan diferencias en
ciertos caracteres morfoldgicos, que permanecen
practicamente invariables dentro del género (Memon
et al., 2006); y la especie de briozoo Celleporella hyali-
na que comprende varias lineas genéticas aisladas
reproductivamente, a pesar de ser similares morfolo-
gicamente (Gémez et al., 2007), entre otros ejemplos.

Los aportes del cédigo de barras de ADN se han ex-
tendido al andlisis del contenido estomacal y delas
excretas (Pons, 2006), lo cual permite evaluar las ca-
racteristicas de la dieta de las especies durante sus
diferentes ciclos de vida. Igualmente, ha sido utilizado
para identificar especies cuyos estadios larvales son
dificiles de reconocer con métodos tradicionales: ma-
riposas (Janzen et al., 2005), anfibios (Vences et al.,
2005) y crustaceos (Blaxter et al., 2003), asi como en
insectos con conductas sociales complejas, donde las
diferentes castas distan morfoldgicamente (Smith et
al., 2006).

Por otra parte, al proveer un sistema factible para la
evaluacion rapida de la biodiversidad yla identifica-
cién de productos y especies importadas o exportadas
de manera ilegal (DeSalley Amato, 2004), reporta gran
utilidad para el desarrollo de la biologia de la conser-
vacién. Uno de los desafios que enfrenta esta rama de
la biologia consiste en establecer las unidades para la
conservacion. En este sentido, la informacion que
puede brindar el cédigo de barras de ADN, con res-
pecto a las especies existentes, la cantidad de ejem-
plares y su distribucién geografica, es fundamental
para desarrollar estudios que permitan esclarecer la
estructura y diversidad genética, asi como los patro-
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nes de migracion y conectividad delas poblaciones
que habitan diferentes zonas geograficas. Teniendo
en cuenta el cimulo de datos que se generan a partir
de la aplicacion del cddigo de barras de ADN, los ana-
lisis no se restringirian al estudio de una o pocas espe-
cies, sino que permitirian analizar de forma global la
evolucidn de las regiones que se quieren conservar.
Estos aspectos son relevantes para desarrollar planes
de manejo y conservacidn estratégicos, establecer
areas protegidas y dictar medidas para la explotacion
racional de las especies que tienen importancia desde
el punto de vista comercial. A su vez, esta informacion
permitiria evaluar la efectividad delas areas protegi-
das y monitorear los efectos de los esfuerzos de con-
servacion.

Limitaciones del cédigo de barras de ADN

La posible utilidad y prioridad que se ha dado al c6-
digo de barras de ADN por parte de varias institucio-
nes ha generado un debate critico, liderado funda-
mentalmente por taxénomos, similar al acontecido
como resultado de la incorporacion delos caracteres
moleculares a la taxonomia y la aplicacién de méto-
dos estadisticos a la reconstruccion filogenética (Hillis
et al., 1994; Brower et al., 1996; Felsenstein, 2004).

A pesar de las ventajas que muestra el ADN mitocon-
drial (ADNmt) como marcador molecular, su uso no
esta exento de dificultades (Ballardy Whitlock, 2004).
En primer lugar, la ausencia de recombinacion, excep-
to en hongos y plantas, propicia que cualquier afecta-
cién sobre una parte de la molécula influya sobre el
resto del mitogenoma (Avise, 2004; Moritz y Cicero,
2004). Por otra parte, existen numerosos ejemplos de
hibridacion introgresiva —transferencia de genes de
una especie a otra— (Ferris et al., 1983; Avise y Saun-
ders, 1984; Ballard, 2000; Verardi et al., 2006), aspec-
to dificil de discriminar si no se realiza un andlisis am-
plio de caracteres diagndsticos. Tampoco se puede
descartar la transferencia horizontal de genes entre
especies alejadas filogenéticamente (Graur y Li,
2000). Estos elementos pudieran interferir indudable-
mente con la asignacion correcta de las especies.

Como hemos mencionado con anterioridad -
contrariamente a la practica taxondmica actual que
requiere la integracion de la informacion proveniente
de diferentes caracteres (morfoldgicos, ecoldgicos, y
de multiples loci independientes) (Brower et al., 1996;
Avise, 2004)—, hebert et al,. (2003a) proponen utilizar
un fragmento de ungen mitocondrial como fuente de
informacion para identificar especies. Por esta razén
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la utilidad del cédigo de barras de ADN, para la des-
cripcion de especies nuevas, ha sido cuestionada con-
siderablemente (Tautz et al., 2003; Blaxter, 2004;
Vences et al., 2005; DeSalle, 2006; Cognato, 2006;
Rubinoff, 2006). Légicamente, uno de los argumentos
esgrimidos es que el numero de genes y la longitud
delas secuencias empleadas son insuficientes para
definir los limites entre especies. Sin embargo, se han
realizado estudios que demuestran, convincentemen-
te, la eficacia del método para catalogar especies
identificadas previamente mediante criterios taxono-
micos tradicionales (Roca et al., 2001; Hebert et al.,
2004b; Blaxter et al., 2005; Smith et al., 2006; Proud-
love y Wood, 2006; Witt et al., 2006; Gémez et al.,
2007).

Algunos autores consideran que la mayoria delos
estudios realizados para asignar individuos a especies
conocidas han subestimado la variacion intraespecifi-
ca, al analizar pocos individuos y no considerar el ran-
go de distribucidn de la especie. Ademas, han sobre-
estimado la variacidn interespecifica, al no incluir es-
pecies cercanas en el analisis (Dasmahapatra y Mallet,
2006; Hickerson et al., 2006). Estos criterios ponen de
manifiesto quela aplicacion exitosa del cédigo de ba-
rras de ADN requiere un muestreo exhaustivo que
abarque integramente el rango de distribucion geo-
grafica delas especies, y que se tengan en cuenta el
tamafio de la muestra y la representatividad taxono-
mica dentro del género que se esté analizando; de
forma tal que quede registrada toda la variacion exis-
tente dentro de la especie, y se asegure que los taxo-
nes potencialmente hermanos puedan ser evaluados
y discriminados.

La metodologia empleada para interpretar el cédigo
de barras de ADN, una vez que ha sido generado,
también se ha cuestionado. La mayoria de los articu-
los publicados emplean métodos de estimacion de
distancias para delimitar las especies (Hebert et al.,
20033, b; 20044, b; Blaxter et al., 2005; Barber y Boy-
ce, 2006; Pfenninger et al., 2007; Hubert et al., 2008;
Tavares y Baker, 2008). Sin embargo, el estableci-
miento de valores de distancia evolutiva (k2P) entre
taxones que puedan ser utilizados de manera estan-
dar se dificulta, porque no se tienen en cuenta las
posibles variaciones en el tiempo de ancestria comun
entre especies hermanas, y las diferencias existentes
entre las tasas de evolucion de los linajes (DeSalle et
al., 2005; Meyer y Paulay, 2005). Si el andlisis se reali-
za solamente sobre la base de drboles reconstruidos a
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partir de distancias (Rosenberg, 2007), ambos aspec-
tos contribuyen con la identificacidn errénea de gru-
pos reciprocamente monofiléticos, aun con altos valo-
res de robustez.

Algunos autores plantean que para interpretar el
codigo de barras es preferible emplear el analisis di-
recto de caracteres (DeSalle et al., 2005). Segun ellos,
el analisis de caracteres tiene la ventaja de que, cuan-
do no hay caracteres diagnésticos, las entidades anali-
zadas se consideran parte de un solo linaje evolutivo;
mientras que los métodos de distancia carecen de
criterios objetivos para delinear los tdxones —por
ejemplo, debido al amplio rango de superposicion
entre las distancias inter- e intraespecificas, no existe
un valor limite de similitud para determinar el estatus
dela especie—. Por otra parte, el analisis de caracteres
es compatible con los métodos cldsicos que integran
la informacién ecoldgica y morfoldgica. No obstante,
su factibilidad es discutible si se tiene en cuenta que
el nimero de caracteres a analizar es pequefio. Indis-
cutiblemente, para el desarrollo futuro del cédigo de
barras de ADN es ineludible utilizar métodos estadisti-
cos que permitan valorarla incertidumbre concernien-
te a las inferencias realizadas (Tavares y Baker, 2008).
Dicha incertidumbre se debe al caracter estocastico
de las genealogias intraespecificas y a las posibilida-
des de encontrar polimorfismo ancestral, como resul-
tado del reordenamiento alélico inconcluso en espe-
cies que han divergido recientemente.

Algunos autores han enfatizado que los datos utiliza-
dos en el cédigo de barras de ADN son insuficientes
para realizar inferencias filogenéticas (Willy Rubinoff,
2004; Will et al., 2005; Brower, 2006),y que deben ser
suplementados con secuencias de genes nucleares.
Efectivamente, tienen razdn, pero han malinterpreta-
do el verdadero objetivo del sistema propuesto, pro-
bablemente por el uso de arboles (Neighbor Joining)
en los trabajos publicados. El cddigo de barras de ADN
no pretende establecer relaciones genealdgicas leja-
nas, sino delimitar especies, y se auxilia de arboles
solo para ilustrarlos grupos obtenidos. El uso de genes
nucleares puede contribuir, con una valiosa informa-
cion, en aquellos casos donde el ADNmt no sea reso-
lutivo (Dasmahapatra y Mallet, 2006).

Independientemente de las limitantes sefialadas, se
ha demostrado que el cédigo de barras de ADN es un
sistema apropiado para la identificacion de especies y
para revelar especies cripticas (Roca et al., 2001; He-
bert et al., 2004b; Lee y Foighil, 2004; Blaxter et al.,
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2005; Ward et al., 2005; Barber y Boyce, 2006; Gémez
et al., 2007; Hajibabaei et al., 2006b, c; Proudlove y
Wood, 2006; Smith et al., 2006; Witt et al., 2006; Hu-
bert et al., 2008). La iniciativa ha ido ganando acepta-
cion gradualmente en la comunidad cientifica, lo cual
se evidencia en el nimero creciente de publicaciones
anuales y el numero de especies incluidas en las bases
de datos —hasta el 5 de mayo del 2008: 38 572 espe-
cies, segin www.barcodinglife.org.

¢ Cadigo de barras de ADN en Cuba?

Uno de los mayores retos de la taxonomia consiste
en cuantificar la diversidad bioldgica del trépico. Las
Antillas figuran entre los cinco hotspots de biodiversi-
dad mas importantes del planeta, y uno de estos se
encuentra en el archipiélago cubano. Cuba posee la
mayor diversidad marina del Caribe insular, tanto
desde el punto de vista ecolégico, como a nivel de
especies, y el doble de las especies de plantas exclusi-
vas necesarias, para figurar como hotspot (Fontenla,
2007).

A este escenario contribuyen el origen paleogeogra-
fico, asi como la complejidad geomorfoldgica de nues-
tro archipiélago (lturralde-Vinent, 2006).Estos han
favorecido el desarrollo de diferentes ecosistemas
que han influido, de manera determinante, sobre los
patrones de distribucién y dispersion de las especies a
lo largo de su evolucién. Al respecto existen numero-
sos ejemplos, entre los que se pueden citar los estu-
dios de especiaciéon en hormigas del género Macro-
mischa (Fontenla, 2004), en lagartos del género Anolis
(Glor et al., 2004), la familia Capromydae (Woods et
al., 2001) y las leguminosas (Lavin et al., 2001).

La gran diversidad de especies marinas y terrestres
que habitan el archipiélago cubano, junto al alto gra-
do de endemismo que caracteriza la biota insular,
hacen que nuestra isla sea objeto de gran interés para
el desarrollo de la taxonomia molecular y la imple-
mentacion del cddigo de barras. Durante varios afos
se han dedicado esfuerzos a la documentacién de la
diversidad de la flora y fauna a todo lo largo de la isla;
ejemplos de esto lo constituyen el Estudio nacional
sobre la diversidad bioldgica en la Republica de Cuba
(Vales-Garcia et al., 1998) y la Estrategia nacional para
la diversidad bioldgica y plan de accién en la Republi-
ca de Cuba (Vilamajo et al., 2002). No obstante, los
recursos, tanto humanos como materiales y el tiempo
necesarios para realizar este inventario en un lapso
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relativamente corto, son limitados.

Aunque los resultados son alentadores, queda un
largo camino por recorrer. Particularmente, en el am-
biente marino se han registrado alrededor de 9 000
especies, de las cuales el 30 % se encuentra sin inven-
tariar (Espinosa y Ortea, 2007).Inclusive, los especia-
listas suponen que el desconocimiento de la flora y
fauna marina sea auin mayor, si se consideran grupos
poco conocidos, como es el caso de hongos, bacterias,
protozoos y nematodos. Esta situacion también se
observa en numerosos grupos que constituyen la
meiofauna (Claro, 2006). Otro grupo, extremadamen-
te diverso y ampliamente distribuido en nuestro pais,
es el de los insectos. Dentro de este se han descrito
un poco mas de 8 200 especies; sin embargo, se esti-
ma que el numero real puede ser tres veces superior
(De Armas, 2007).

El conocimiento recopilado a partir de los trabajos
de sistematica y taxonomia desplegados en nuestro
pais constituye un magnifico punto de partida para el
desarrollo de una base de datos molecular que contri-
buya con el desempefio de investigaciones, encamina-
das a profundizar en el conocimiento de nuestra natu-
raleza, como son los estudios genético-poblacionales,
biogeograficos, filogeograficos y evolutivos. Los resul-
tados que se logren contribuiran a interpretar el pasa-
do y el presente de la diversidad bioldgica en Cuba,
asi como prever cudles son las especies y ecosistemas
que requieren de mayor atencién para la conserva-
cion. Solamente resta coordinar esfuerzos, entre es-
pecialistas e instituciones, para alcanzar este objetivo
comun.
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