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RESUMEN. Los códigos de barras de DNA constituyen un instrumento cuyo objetivo central es la identificación 
acertada de todas las especies existentes en planeta. La secuencia empleada como identificador de especies ani-
males es un fragmento del gen mitocondrial Citocromo Oxidasa I (COI), cuya longitud es de 350 a 800 pb. El 
fragmento ha resultado útil en la identificación de especies crípticas y ha ampliado el conocimiento de la diver-
sidad animal; no obstante, no resulta exitoso en plantas y hongos y es inconsistente en diversos grupos como las 
esponjas de mar. El gen COI es un recurso que a pesar de sus inexactitudes ha aportado enormes beneficios para 
el conocimiento de la biodiversidad. En este trabajo se analiza la información actual que está en la base de datos 
BOLD Systems v3, se examina  la dinámica de BOLD a través del tiempo y se complementa con información 
reciente de la literatura. Existen varios hechos que el análisis revela, entre ellos que la generación de secuencias 
es notable entre 2009 y 2013, y se aprecia una aceleración de 2013 a 2015. Existen datos contrastantes tales como 
que de las 52525 especies de moluscos marinos sólo se conozcan los  códigos del 9.2% y de las 47217 especies de 
artrópodos se tengan códigos para el 7.6%, en contraste con las 21515 especies de cordados marinos que cuentan 
con los códigos para el 33.8%. Esta comparación indica un sesgo a favor de las especies carismáticas y de las 
que tienen importancia económica. Destaca que  el número de secuencias de todas las formas de vida que están 
asociadas a una especie bien identificada siempre está relacionado a un 28 a 30% de especies interinas, ya que es 
difícil asignarles un nombre definitivo, lo que indica un alto nivel de incertidumbre.
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Application of DNA barcodes for the discovery of marine animal diversity

ABSTRACT. DNA barcoding is a useful tool for the correct identification of species. The most commonly used 
sequence is a 350 to 800 bp-long fragment of the mitochondrial gene Cytochrome Oxidase I (COI). This fragment 
has been successfully used to identify cryptic species and has contributed to an increased understanding of animal 
diversity. However, its use in plants and fungi has been unsuccessful and results have been inconsistent when used 
in other groups such as marine sponges. This work analyses current data available in the BOLD System V3 data-
base. It compares how the BOLD system has evolved and complements this with an analysis of current literature. 
This analysis reveals several important facts, among which is the notable increase in sequences submitted between 
2009 and 2013 and an increase in the rate of sequence submission since 2013. The analysis also reveals a clear 
bias in the phyla that are being sequenced for barcoding. Of the 52525 species of marine molluscs only 9.2% have 
their barcode available. This percentage is even lower (7.6%) for arthropods. This contrasts with marine chordates 
in which 33.6% of the 21515 known species have their barcodes available. This data suggests a bias towards 
charismatic and commercially important species. Finally, the general analysis of BOLD database reveals 70% of  
barcodes are assigned to clearly identified species and near 30% to interim species (those for which a name cannot 
be definitively assigned to), which highlights the inaccuracies of the identification system.
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LA BIODIVERSIDAD
Biodiversidad es un concepto amplio que se 

emplea para definir la diversidad de genes, pobla-
ciones, razas, especies, comunidades y  ecosistemas; 
aunque el uso más generalizado es para indicar  la 
diversidad de especies en un ambiente (31  et al., 
2014).

Las estimaciones del número de especies en la 
tierra aumentan con frecuencia debido a que cada 
año se realizan registros nuevos. Wilson  (1992) in-
dicaba que en promedio cada año se descubrían dos 
nuevas especies de aves en algún lugar del mundo, 
aunque usualmente los descubrimientos se real-
izaban en montañas y valles remotos.  También se 
descubrían con menos frecuencia algunas especies 
de mamíferos, como el lémur de Madagascar Pro-

pithecus tattersalli y el mono Cercopithecus solatus 
de Gabón en África Central, descritos por primera 
vez en 1988.  En 1990, se descubrió un primate a 
sólo 65 Km de Sao Paulo, Brasil y en 1991 el ce-
táceo odontoceto Mesoplodon peruvians (Wilson, 
1992).

La biodiversidad marina
En 1997 se estimaba que se habían descubierto 

en el planeta 1450000 especies terrestres que rep-
resentan el 78% de la biota total; 318000 especies 
acuáticas incluyendo marinas y dulceacuícolas que 
constituyen el 17% y 100000 especies de organis-
mos simbiontes que significan el 5% de las especies 
vivas (Reaka-Kudla, 1997). Sin embargo, aunque a 
la fecha se desconoce con precisión cuantas especies 
existen,  en 2010 se calculaba que existían aproxi-
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madamente 1900000 de especies descritas y se esti-
maba que pudieran existir 11000000. En el ambiente 
marino están presentes los tres dominios de la vida: 
bacteria, archaea y eukarya. En 2010 se habían de-
scrito  229602 especies de animales y plantas mari-
nas, así como varios miles de especies de bacterias 
y archaea,  aunque se planteaba  que pudieran existir  
varios millones adicionales de los que se desconocía 
una descripción científica (Radulovici et al., 2010).

Mediante un análisis de la diversidad de las es-
pecies existentes en la tierra y los océanos, Mora et 
al. (2010) estimaron que todos los dominios de la 
vida eucarionte  incluían a 8700000 especies a nivel 
global de las que 2200000 correspondían  a la  diver-
sidad marina; mencionan que las actividades de cla-
sificación taxonómica realizadas en los   últimos 250 
años habían registrado alrededor de 1200000 espe-
cies, por lo que de acuerdo a sus estimaciones fal-
taba por identificar el 86% de las especies terrestres 
y el 91% de las especies marinas (Mora et al., 2011). 

Las estimaciones del número de especies que 
existen en la tierra y el mar han sido  discrepantes. 
Ello motivó a que en la década comprendida entre 
2000 y 2010 se realizara el enorme programa de in-
vestigación sobre la diversidad en los océanos, de-
nominado Censo de la Vida Marina que estuvo ori-
entado a registrar la biodiversidad en el mar. En este 
programa participaron más de 2700 científicos de 80 
países y se  llevaron a cabo 538 expediciones. Se 
requirió un presupuesto de 650 millones de  dólares 
que permitieron descubrir 1200 especies nuevas 
para la ciencia y con sus resultados se contribuyó 
a la literatura con  2600 publicaciones (Costello et 
al., 2010). El censo marino se desarrolló debido al 
reconocimiento de que la mayor parte del planeta 
Tierra en realidad es océano; de hecho más del 80% 
del hemisferio sur es océano y se estimaba que el 
99% de la biósfera estaba en el mar; por ello se re-
quería de una investigación sistemática y a gran es-
cala para conocer la diversidad de especies. A  pesar 
de tal esfuerzo se reconoce que existen ambientes 
que aún están poco estudiados, que representan el 
70% del océano cuya profundidad es en promedio 
4000 metros y que en sus sitios más profundos al-
canza hasta 10924  metros (Ausubel  et al., 2010). 
En la Tabla 1 se incluyen descripciones breves y las 
direcciones  electrónicas de Census of Marine Life 
(CoML), Marine Barcode of Life (MarBOL) y otros 
sitios relacionados con el tema.   

Existen varios grupos taxonómicos  considera-
dos ricos en especies que se han investigado poco, 
en particular microcrustáceos y nemátodos, en 
comparación con los grupos taxonómicos grandes 
de importancia económica, como macrocrustá-
ceos, moluscos y peces, que constituyen cerca del 
50% de todas las especies distribuidas en el planeta 
(Costello et al., 2010). Con el propósito de deter-
minar el número de especies distribuidas en 25 re-
giones del mundo, Costello et al. (2010) registraron 

que Australia tiene 32889 y Japón una cifra similar 
(32777), en tanto que China cuenta con 22365. En 
el mar Mediterráneo existen 16848 y en el Golfo de 
México están presentes 15374. Sin embargo, cuando 
se establece la relación de número de especies por 
unidad de área (spp./área), Corea del Sur presenta 
el cociente más alto (32.3), en China es de 26.9, en 
tanto que en Sudáfrica es 15.3, en el mar Báltico 
14.3 y en el Golfo de México corresponde a 10.1.  
En sentido contrario, las regiones con menor canti-
dad de especies por área son Antártida (0.4), Ártico 
de Canadá (0.9), Patagonia (1.4) y Alaska (1.6)  
(Costello et al., 2010).

En cuanto a los metazoarios marinos, Bucklin et 
al. (2011) estimaron que el número de especies era 
cercano a 230000 y que se agrupaban en 31 phyla. 
La figura 1 muestra los porcentajes de las especies 
de los 10 phyla con más diversidad que juntos rep-
resentan el 97.5% de la vida animal de los océanos, 
mientras que los otros 21 phyla solo constituyen el 
2.5%.

La relación entre marcadores moleculares   
y biodiversidad

En los últimos cuarenta años los estudios rela-
cionados con la identificación de especies y de po-
blaciones, así como de híbridos en los niveles de ra-
zas y variedades se han fortalecido con la aplicación 
de métodos que revelan las variaciones en el nivel de 
enzimas y DNA. El estudio de las isoenzimas y sus 
variaciones en las poblaciones fue el primer método 
molecular que se aplicó para examinar numerosas 
especies que estaban estrechamente relacionadas en 
el aspecto morfológico (Ayala & Powell, 1972). La 
distinción entre dos especies se fundamentó en las 
frecuencias de los alelos y en la cantidad de alelos 
compartidos por las especies (Avise, 1974). Algunos 
años antes se había iniciado la evaluación de la va-
riación y heterocigosidad genéticas en las poblacio-
nes, mediante la técnica de electroforesis de enzimas 
(Harris, 1966; Lewontin & Hubby,1966) pero esta 
técnica no se había aplicado para distinguir espe-
cies. Poco después se incorporaron las técnicas que 
hicieron evidentes los polimorfismos de la longitud 
del DNA fragmentado con enzimas de restricción 
(RFLP). A pesar de los avances que significaron los 
dos métodos anteriores, la revolución en el estudio 
de las variaciones en el DNA se produjo a partir del 
descubrimiento de la técnica de reacción en cadena 
de la polimerasa (PCR) y de su aplicación con las 
técnicas de secuenciación del DNA. A partir de la 
segunda mitad de la década de los ochenta se desar-
rollaron y se aplicaron nuevos marcadores entre los 
que destacan los siguientes: Amplificación aleatoria 
del DNA polimórfico (RAPD), polimorfismos en la 
longitud de los fragmentos de DNA amplificados 
(AFLP), secuencias simples repetidas (SSR), más 
ampliamente conocidas como microsatélites, y las 
secuencias intersatelitales (ISSR) que se ubican en 
un extremo de los microsatélites, entre otros nu-
merosos marcadores moleculares desarrollados en 
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las últimas décadas (Avise, 2004). Otra aportación 
central para el entendimiento de la diversidad de es-
pecies y sus relaciones filogenéticas data de la déca-
da de los sesenta cuando se utilizaron por primera 
vez las secuencias de aminoácidos del Citocromo C  
(Fitch & Margoliash, 1967). Es propio de tales in-
vestigaciones establecer correlaciones entre una se-
cuencia específica de aminoácidos o de nucleótidos 
con una especie bien caracterizada. 

Por ello, cuando se discute acerca de los ante-
cedentes de los código de barras de DNA (DNA bar-
code) con frecuencia se exponen ejemplos de varias 
décadas atrás. Durante la década de los noventa se 
publicaron diversas investigaciones fundamentadas 
en dos áreas complementarias: una buena identifi-
cación taxonómica de los especímenes y el estudio 
de las secuencias de genes entre los que destacan 
Citocromo c Oxidasasubunidad I (COI), Citocromo 
b (Cyt b)  y 16S ribosomal, entre otros (Fig. 2).
El significado de los códigos de barras de DNA

Los códigos de barras de DNA están fundamen-
tados en las secuencias de bases de un gen específico 
o de uno de sus fragmentos y su principal propósito 
es que sean capaces de identificar cada una de las 
especies de manera indiscutible. El problema central 

es que no existe un código de barras universal que 
se pueda emplear para identificar a todas las espe-
cies. El gen COI es el más utilizado como un có-
digo de barras aplicado a las especies animales, pero 
no es útil cuando se pretende aplicar a las plantas 
y los hongos. Por esta razón se ha propuesto el uso 
de un fragmento de aproximadamente 1450 pb de 
los genes rbcL y matK como código de barras para 
las plantas terrestres. Entonces, cuando se desea la 
identificación de plantas a nivel de especie se reco-
mienda emplear las secuencias de dos genes (rbcL 
y matK) y además se hace notar que no siempre se 
tendrá éxito; ya en un estudio de 907 especímenes 
examinados de plantas terrestres solo se logró iden-
tificar con precisión 72% de los casos a nivel de es-
pecie y 28% se pudo ubicar en un grupo correcto de 
especies congenéricas. Ante una situación con este 
grado de dificultad es conveniente incluir una ter-
cera secuencia, y en los casos más difíciles hasta un 
cuarto fragmento de otro gen (CBOL Plant Working 
Group, 2009).

Otras secuencias de DNA  empleadas como 
instrumentos para identificar especies son: el Cito-
cromo b, la subunidad pequeña de RNA ribosomal y 
las regiones espaciadoras transcritas internas de los 
genes nucleares de RNAr (ITS).

Nombre de  la 
organización/

proyecto    

Sitio en internet     Descripción

International 
Barcode of Life 
Project (iBOL)

http://www.ibol.org/.    El proyecto (iBOL) utiliza 
secuencias cortas de genes  
como herramienta para la 
identificación de las espe-
cies. Contribuye al cono-
cimiento de la biodivers-
idad en el planeta.

Consortium for 
the Barcode of 
Life (CBOL)

http://www.barcode-
oflife.org

CBOL es un consorcio in-
ternacional que  desarrolla 
los códigos de barras de 
DNA para hacer posible un 
sistema global que sea útil 
para la identificación de las 
especies.

The Canadian 
Centre for DNA 
Barcoding  
(CCDB)

http://www.ccdb.ca/. El CCDB está orientado 
a proveer de información 
para  la identificación con-
fiable  de las especies a 
entidades gubernamentales 
y privadas de más de 50 
países.

National Center 
for Biotechnol-
ogy Informa-
tion (GenBank, 
NCBI)

http://www.ncbi.nlm.
nih.gov

GenBank  es la entidad que 
reúne la mayor cantidad de 
secuencias de DNA, RNA 
y proteínas de todos los 
genes e incluye secuencias 
barcodes de DNA

Encyclopedia of 
Life (EOL)

http://www.eol.org/. EOL  reúne la información 
de todas las formas de 
vida que está  dispersa  y 
la hace disponible a todas 
las personas e instituciones 
interesadas en conocer la 
biodiversidad.

Nombre de  la 
organización/

proyecto    

Sitio en internet     Descripción

Global  Biodiver-
sity Information 
Facility (GBIF)

http://www.gbif.org/. GBIF es una iniciativa in-
ternacional  que integra  
una base de datos abierta al 
público acerca de la biodi-
versidad y es apoyada por 
varios gobiernos.

Census of Marine 
Life (CoML)

http://www.coml.org/.CoML  es una red global 
que involucró a más de 80 
países, que trabajó durante 
10 años para conocer  la 
diversidad, distribución y 
abundancia de la vida en 
los océanos.

Fish barcode of 
Life (FISH-BOL)

http://www.fishbol.
org/.

FISH-BOL es un proyecto 
global cuyo motivo es 
lograr barcodes, imágenes, 
bases de datos y  catálogos 
para todas las especies de 
peces.

Marine Barcode 
of Life (Mar-
BOL)  

http://www.marine-
barcoding.org/.

MarBOL es una iniciativa 
internacional enfocada a 
utilizar DNA barcodes para 
identificar todas las formas 
de vida animal en el mar.

Polar Barcode of 
Life  (PolarBOL)

http://www.polarbar-
coding.org

PolarBOL es un programa 
cuyo fin es aplicar los DNA 
barcodes para hacer más efi-
ciente la identificación de las 
especies que habitan los polos.

Tabla 1.-   Bold Systems V3  y agrupaciones asociadas (http://www.boldsystems.org/)
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Figura 2. Esquema del genoma de la mitocondria del equinodermo Paracentrotus lividus, modificado de Cantatore et al., (1989). 
Se indica con estrella  grande el gen COI que es el más utilizado como código de barras de DNA y con estrella chica señala el 
gen de Cyt b.

Figura 1. Se presenta el total y el porcentaje de las especies de animales marinos de  cada uno de los 31 phyla. Todas las espe-
cies conocidas de animales marinos se considera que son 192,702.  Los 10 phyla con mayor cantidad de especies representan el 
97.45% de la vida en los océanos y los 21 restantes suman el 2.55% de las especies (La gráfica se elaboró  con datos obtenidos 
de la Tabla 1 de Buckiln et al., 2011).
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El origen de los códigos de barras  
de DNA y su consolidación

En 1993 se publicó el primer artículo en donde 
se escriben las frases en inglés: DNA barcodes, se-
quence barcode, barcoding PCR y ahí mismo se 
introduce desde el título la palabra barcode (Arnot 
et al., 1993). En 2002, se publicó el segundo artículo 
en el cual se presenta la frase molecular barcodes. 
En éste se hace énfasis en que se puede emplear un 
segmento de DNA para generar un código de barras 
molecular que se puede aplicar en estudios relativos 
a diversidad y conservación biológica (Floyd et al., 
2002). En 2003, se presentó la posibilidad de esta-
blecer un código de barras basado en la secuencia 
de los nucleótidos del gen COI y se resaltan las pal-
abras barcode y barcoding. Además se propone que 
podrá ser utilizado de manera universal en la iden-
tificación de las especies animales, en donde la di-
vergencia entre los individuos de una especie puede 
ser menor al 2% y entre los individuos de especies 
distintas puede superar el 10% (Hebert et al., 2003a, 
b). En ese mismo año se expone la necesidad de que 
la información  contenida en las colecciones de es-
pecímenes de los museos y de las numerosas colec-
ciones de las instituciones académicas pudieran ser 
convertidas en formatos electrónicos y que los espe-
címenes fueran digitalizados para así tener un siste-
ma que incluyera la información de todas las formas 
de vida disponibles en el mundo. En particular, cabe 
destacar la propuesta para que se procesaran en este 
sentido a todas las colecciones científicas de India 
(Chavan & Krishnan, 2003). A partir de la difusión 
de los trabajos de Hebert et al. (2003a, b) de la uni-
versidad de Guelph, Canadá, se inicia una discusión 
amplia e intensa sobre la utilidad del concepto DNA 
barcoding y su aplicación masiva en el estudio de 
la biodiversidad y en diversas actividades en donde 
se pretendiera identificar en el nivel de especie a los 
organismos que fuesen el objeto de la investigación.

El fragmento de COI que se ha utilizado para la 
identificación de especies animales en ocasiones se 
ha puesto a prueba y no siempre se logran identificar 
con precisión las especies que son muy cercanas en 
el sentido filogenético. Cognato (2006) al realizar 62 
comparaciones de secuencias de distintas especies 
de insectos de importancia económica, detectó que 
los resultados se empalmaban en 28 comparaciones, 
lo cual indicó que era dudosa la identificación de 
las especies en el 45% de los casos  estudiados. Los 
análisis y resultados de Cognato (2006) son contro-
vertidos, pero representan una corriente académica 
que sugiere que los códigos de barras de DNA pu-
eden generar incertidumbre. En esponjas también se 
han detectado dificultades para la identificación de 
especies a partir del fragmento de COI (Erpenbeck 
et al., 2006). En contraste, otros reportes mencionan 
las bondades de la integración de los estudios mor-

fológicos y ecológicos con los datos aportados por 
los códigos de barras de DNA, que permiten descu-
brir especies nuevas (Hebert et al., 2004), así como 
la aplicación de COI para identificar especies de ar-
trópodos que son plagas (29 et al., 2010).

En el presente es posible afirmar que DNA bar-
coding significa algo más que un concepto nuevo 
ya que está sostenido en técnicas y procedimientos 
estandarizados. En 12 años se ha convertido en una 
corriente académica productiva que tiene aplicacio-
nes en varias disciplinas como: estudios de biodi-
versidad, ecología, conservación biológica, identi-
ficación de especies en los mercados de alimentos, 
detección oportuna de especies de plagas, por citar 
algunas. Es un avance tan popular en Biología y 
disciplinas afines que, cuando se analizó el número 
de los artículos publicados entre 2004 y 2011 que 
incluyeron en el texto las palabras barcodes y DNA 
barcodes, se localizaron más de 1000 en sólo siete 
años, a pesar de que se había criticado su contri-
bución al conocimiento de la biodiversidad por el 
hecho de que en algunos grupos de organismos es 
difícil la identificación de las especies (Ebach, 2011; 
Teletchea, 2010). Este avance científico es muy 
conocido puesto que ha sido el centro de congresos 
internacionales y del desarrollo de proyectos mul-
tinacionales. Sin embargo, no todos los países han 
contribuido de manera proporcional a la magnitud 
de su economía y capacidad científica; por citar al-
gunos contrastes de las aportaciones de varios países 
al conocimiento de los códigos de barras de DNA 
están: Canadá que es el país que más ha contribuido 
y Estados Unidos en la segunda posición, a pesar de 
que es la potencia número uno. Costa Rica que es 
un país pequeño y en vías de desarrollo está en la 
posición cuatro, en tanto que Reino Unido que es un 
país desarrollado está ubicado en la posición 24. En 
la figura 3 se compara el grado de participación que 
han tenido 28 países en la generación de los códigos 
de barras de DNA. México que está en la posición 
11 es uno de los países con mayor biodiversidad 
del planeta y su aportación pudiera ser más alta ya 
que existen varios centros que realizan esta activi-
dad, entre los que destacan: ECOSUR en Chetumal, 
Instituto de Biología de la UNAM, en México, DF,  
CIBNOR en la Paz, BCS; y hay diversas  institucio-
nes mexicanas que tienen personal académico  ca-
pacitado y laboratorios bien equipados, de manera 
que pudieran realizar los códigos de barras de DNA 
que desearan, pero tal vez sus actividades académi-
cas no lo requieran. Un hecho sobresaliente es la 
colaboración multinacional, ya que a pesar de las 
grandes diferencias que existen entre los países en 
aspectos como: economía, inversión en ciencia y 
desarrollo científico, también existe una interacción 
fuerte orientada a aumentar el conocimiento de la 
biodiversidad mediante la utilización de los códigos 
de barras de DNA y de diversos marcadores gené-
ticos.
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Los  métodos utilizados en los códigos  
de barras de DNA

Los códigos de barras de DNA (DNA barcodes) 
se logran mediante la aplicación de diversos proced-
imientos tales como: Obtención de muestras de espe-
címenes, extracción y purificación de DNA, aumen-
to del número de copias de una secuencia específica 
del gen mitocondrial COI que es el estándar para 
animales (Fig. 2), mediante  PCR, secuenciación de 
los fragmentos de DNA y la conversión de las se-
cuencias de las bases del DNA en un conjunto de 
barras verticales de colores, donde cada barra rep-
resenta una base (C = azul, T = rojo, A = verde, G 
= negro). La longitud del fragmento del gen puede 
variar, pero la más utilizada es de 650 bases (Fig. 
4). Después se analizan y procesan las secuencias de 
DNA por medio de métodos bioinformáticos que in-
cluyen el ensamblaje y la edición de las secuencias 
hasta tenerlas verificadas al 100%, comparación con 
secuencias similares que se localizan en las bases 
de datos, para lo cual se emplean técnicas de alin-
eamiento local y global. Una vez que se tienen las 
secuencias verificadas pueden procesarse para con-
struir árboles filogenéticos básicos, medición de la 
variación interindividual y distancias interespecífi-
cas en las especies estudiadas, entre otros análisis. 
Algunos autores incluyen en sus investigaciones 
genes mitocondriales adicionales, por ejemplo: Cyt 

b, 16S RNAr y 12S RNAr (Fig. 2) y varias  secuen-
cias nucleares. Los métodos mencionados son expli-
cados con amplitud en diversos textos, entre los que 
destacan tres clásicos: Molecular markers, natural 
history and evolution (Avise, 2004), Molecular Zo-
ology: Advances, Strategies and Protocols (Ferraris 
&  Palumbi, 1996) y Molecular Systematics (Hillis 
et al., 1996).

Los códigos de barras de DNA en la base  
de datos bold systems 

La base de datos denominada Barcode of Life 
Data Systems v3 (BOLD Systems V3) es la más 
grande del mundo ya que ordena y almacena la may-
or cantidad de marcadores de especies. Sin embargo, 
BOLD no contiene toda la información de marcado-
res genéticos de especies que están en otras bases 
como GenBank, del National Center for Biologi-
cal Information  Database (NCBI) que es la mayor 
base de datos de todas las secuencias de DNA, RNA 
y proteínas de todas las formas de vida, ni tampoco 
de bases de datos más pequeñas pero importantes 
como Korea Barcode of Life Database (KBOL). 
Una aportación interesante que resuelve el problema 
de la distribución de la información en bases de da-
tos separadas es la construcción de otra distinta que 
integra los marcadores incluidos en BOLD, NCBI y 
KBOL, en donde anotaron todos los datos, evitaron 

Figura 3.  Se muestra la cantidad de BINs (Barcode Index Number (BIN) System) que han aportado diversos países  al sistema 
BOLD. BINs significa el número de agrupamientos de secuencias de DNA (códigos de barras de DNA) que están estrechamente 
relacionadas a una especie bien caracterizada. En la gráfica se aprecia que varios países ricos contribuyen poco en relación a su 
nivel de desarrollo científico, destaca la contribución contrastante de Costa Rica, posición 4 y Reino Unido en la 24. 
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la duplicación y como resultado obtuvieron una nue-
va bases de datos que contiene 622913 marcadores 
moleculares que permiten identificar 104487 espe-
cies. Entre los marcadores se encuentran 5320 que 
facilitan la identificación de 2326 especies coreanas 
(Baek et al., 2013). Este tipo de esfuerzos naciona-
les, facilitan las actividades de las personas interesa-
das en la biodiversidad de los distintos países y con-
stituye una experiencia que es conveniente analizar 
en México. En la Tabla 1 se presentan varias bases 
de datos como BOLD y GenBank y organizaciones 
como International Barcode of Life Project (iBOL) 
y  Consortium for the Barcode of Life (CBOL)  que 
contribuyen al conocimiento de la biodiversidad y 
que reúnen información valiosa de acceso libre. 

La enorme base de datos canadiense BOLD 
contiene hasta abril del 2015 el siguiente número de 
especímenes (Fig. 5): animales (4852068), plantas 
(381442), hongos (118878) y protistas (202014). 
Los animales marinos y terrestres que cuentan con 
más especímenes registrados son: artrópodos con 
4147646 (86%), cordados 450277 (9.28%) y molus-
cos 116443 (2.4%); juntos representan el 97.68% 
(Fig.6). La consulta realizada en BOLD en septiem-
bre del 2015 indica que hay 4380159 registros de 
secuencias que se consideran códigos de barras de 
DNA; en esta cifra están incluidas las secuencias 
de varios individuos de una misma especie. Todas 
esas secuencias fueron agrupadas en 420545 raci-
mos o clusters de secuencias relacionadas directa-
mente con una especie (BINs). Del total de especies 
bien descritas que cuentan con un código de barras 
de DNA, corresponden 163649 a animales, 62509 
a plantas y 20136 a hongos y otras formas de vida 

(Fig. 7).
La tarea de determinar los  códigos de barras 

de DNA que sean efectivos aún no está concluida, 
aunque existen avances destacados si se considera 
que en 2010 se estimaba que existían 1900000 espe-
cies descritas de las que correspondían 1400000 a 
animales, 380000 a plantas, varias decenas de miles 
a hongos y un número difícil de estimar de especies 
que no se habían descrito. De estas especies 229602 
correspondían a animales y plantas de mar (Radulo-
vici et al., 2010).

El rápido desarrollo del sistema BOLD que 
concentra los códigos de barras de DNA se muestra 
en la figura 8a en donde resulta notable el avance, 
cuando se comparan las cifras de  2009 con las de 
2015. Los datos indican que en 2009 se conocían 
529228 secuencias de DNA asociadas a una especie; 
en esa cifra se incluyen a numerosas especies de las 
se conocen las secuencias de muchos de sus individ-
uos, pero sólo 56037 secuencias de DNA pudieron 
estar muy relacionadas con especies bien caracter-
izadas en tanto que a 19872 especímenes de espe-
cies inciertas con secuencias conocidas se les asignó 
un  nombre de especie interina, porque su situación 
taxonómica no estaba definida. En 2015 la cifra de 
secuencias relacionadas con una especie aumentó a 
2070444 de las que 162892 correspondía a especies 
bien definidas y 61604 a especies interinas. En la 
figura 8b solo se presentan los datos de los códigos 
de barras asociados a especies bien caracterizadas y 
se comparan con los de especies interinas, en donde 
destaca el hecho que del total de secuencias, entre 
el 26 y el 30% está asociado a especies interinas, 
lo que sugiere que el desarrollo tecnológico que 

Figura 4. Diagrama de flujo que inicia en la captura de un espécimen de una especie, se recopilan datos y se toman fotografías 
que se envían a las bases de datos. En el laboratorio se extirpa un fragmento de tejido, al que se le extrae y purifica el  DNA, se 
aplica  PCR para lograr una cantidad grande de fragmentos de un gen por ejemplo COI, después se hace la secuenciación del 
DNA, y se envía a la base de datos con el fin de establecer si corresponde a una especie de la cual se tuviera registro, si así ocurre 
entonces se podrá asignar una identificación de especie.
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Figura 6. Los 7 phyla de animales marinos y terrestres  que tienen un número mayor de especímenes registrados  en Bold Sys-
tems representan el 99.4% en tanto que los 17 phyla restantes sólo suman 0.6 %. Consultado el 28 de abril de 2015  en http://
www.boldsystems.org/.

Figura 5. Se muestra el total de registros de especímenes de todas las especies marinas y terrestres que se encuentran en BOLD 
Systems v3, consultado el 28 de abril de 2015 en http://www.boldsystems.org/.
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permite hacer una rápida acumulación de secuen-
cias bien realizadas no es suficiente para resolver el 
problema de las especies interinas.

Aplicaciones del código de barras  
de DNA en animales marinos

En 2011 se aceptaba que existían 192702 espe-
cies de animales marinos clasificados en 31 phyla, 
entre ellos los que destacan por su diversidad de es-
pecies son: moluscos (27%), artrópodos (25%), cor-
dados (11%), platelmintos (7.8%), anélidos (6.3%) 
y nemátodos (6.23%). La suma de los porcentajes 
de las especies de los seis phyla citados constituye 
el 83.33% de la vida animal de los océanos (Fig. 1). 
Al analizar el porcentaje de las especies que contaba 
con registro de código de barras de cada uno de los 
31 phyla de animales marinos, se observó que en 9 
phyla las especies carecían de uno; en 8 phyla sólo 
se contaba con los códigos del 0.4 al 4.2% de las 
especies y en 7 phyla el porcentaje de especie con 
códigos era del 5 al 10%. Estas cifras indicaban que 
se conocían los códigos de barras del 10% o un por-
centaje menor de las especies incluidas en 24 de los 
31 phyla de metazoarios marinos; es decir, que sólo 
7 phyla tenían registrados los códigos para un por-
centaje superior al 10% de sus especies. Al examinar 
los 6 phyla que agrupan a más de 10000 especies 
cada uno, son evidentes los contrastes; por ejemplo: 
cordados incluyen a 21517 especies y se conocían 
los códigos de barras del 33.8% de sus especies, 
moluscos  con 52525 especies contaba con los códi-
gos del 9.2% y artrópodos con 47217 especies tenían 
registrados  los códigos para el 7.6% de las especies; 
en contraste, era conocido que platelmintos incluían 
a 15000 especies pero sólo al 0.8% se les tenía códi-

gos de barras; los nemátodos incluyen 12000 espe-
cies y se conocían los códigos para el 1.5%, y los 
anélidos con 12148 especies contaban con códigos 
el 5.2% de especies (Fig. 9) (Bucklin et al., 2011). 

Los códigos de barras de DNA y otros marca-
dores genéticos facilitan la identificación precisa 
de las especies de los peces importantes en los as-
pectos económico y alimentario, lo que es central 
para regular las actividades pesqueras, evitar la so-
breexplotación y favorecer la conservación de las 
especies. En un estudio realizado con 50 especies 
de peces europeos,  se aplicó como código de bar-
ras de DNA la secuencia del gen COI, además se 
incluyeron los genes Cyt b y 16S y se combinaron 
con la técnica de microarreglos (microarrays) para 
comparar la eficiencia en la identificación de espe-
cies. Los resultados destacan que los genes COI 
y Cyt b permiten identificar todas las especies sin 
duda alguna, en cambio 16S falla en identificar 
dos especies muy cercanas. También se muestra un 
avance importante en el desarrollo de los microar-
reglos de DNA, ya que con unas pruebas que con-
tienen 64 oligonucleótidos lograron identificar 30 de 
las 50 especies, con lo cual se indica el potencial de 
otro método automatizado que puede aplicarse en la 
identificación de peces adultos, en el estudio de la 
diversidad de ictioplancton y en productos de peces 
comercializados. Con esta información se reconoce 
la utilidad del código de barras basado en COI y su 
complementación con Cyt b (Kochzius et al., 2010). 

El océano del hemisferio sur representa el 10% 
de los océanos del planeta pero contiene sólo el 
1.5% de los peces marinos y la diversidad de su fau-
na es poco conocida. A pesar de ser una región poco 

Figura 7. Números de secuencias clasificadas como: El total de secuencias registradas en BOLD (Total secuen),  las secuencias 
que son código de barras para especies bien identificadas y que incluyen las secuencias de varios especímenes de una especie 
(Sec Barcode), el agrupamiento ó “cluster” de secuencias asociadas estrechamente a una especie bien caracterizada (BINs), el 
total de especies  descritas formalmente (spp Animal), (spp Plantas) y (Hongos y) que sólo tiene 20,136 y por esa razón no se 
aprecia la barra en la figura. Datos tomados de BOLD Systems  el 4 de septiembre de 2015 en  http://www.boldsystems.org/.
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Figura 8b. Comparación entre el número de especies bien identificadas  que tienen un código de barras de DNA (rombos), y el 
número de las especies interinas que poseen un código de barras (círculos). Los datos provienen de la consulta a BOLD Systems 
v3, el 28 de abril de 2015, http://www.boldsystems.org/

Figura 8a. En azul se muestra la producción total de secuencias de DNA. El rojo (triángulos) representa la generación de secuen-
cias asociadas a especies, pudiendo existir numerosas secuencias de individuos de una especie. El verde (cuadros) señala el cre-
cimiento constante de la relación entre especies bien identificadas y un código de barras. El púrpura  indica las especies interinas. 
Las cifras se obtuvieron de BOLD Systems v3, consultada el 28 de abril de 2015 en http://www.boldsystems.org/.
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explotada en pesquerías, existe la pesca comercial 
y se ha evidenciado  que la diversidad de peces está 
subestimada dado que mediante el uso de secuencias 
de DNA se demostró que existían especies crípticas 
en el Mar de Ross. En el caso de la especie Ophthal-
molycus amberensis se registró una divergencia su-
perior al 2% cuando se compararon los especímenes 
del Mar de Ross con los de la región Antártica de 
Australia, lo cual indica que pueden ser especies 
crípticas. Otros casos de especies crípticas potencia-
les se observaron en las especies Notolepis coatsi  y 
Gymnoscopelus bolini;  esta sugerencia proviene de 
la presencia de una divergencia alta al hacer com-
paraciones intraespecíficas (Smith et al., 2012).

Aunque los arrecifes de coral son de los eco-
sistemas más diversos es desconocida su biodiver-
sidad real y dado que se encuentran en diversas re-
giones del planeta, también se desconoce cuál es su  
nivel de endemismo. En estos ecosistemas existen 
una gran cantidad de fauna pequeña difícil de locali-
zar, capturar e identificar, ya que contienen las diver-
sas fases del desarrollo de las especies, en particular 
las tempranas y juveniles. Con el fin de identificar 
la micro y criptofauna de los arrecifes se utilizó  un 
fragmento de 414 pb del gen COI para analizar 556 
individuos pertenecientes a dos especies de amfípo-
dos (Leucothoe ashleyae y Leucothoe kensleyi) que 
son comensales de la esponja Callyspongia vagi-
nalis. Las muestras que se obtuvieron de Florida y 
del Caribe, brindaron resultados sobresalientes que 
indican la existencia de 11 linajes muy divergentes 
de los que siete corresponden a L.  ashleyae y cuatro 

a L. kensleyi. Se sospecha que existen varias espe-
cies crípticas puesto que se registraron divergencias 
genéticas muy elevadas comprendidas entre el 12.4 
y el  26%, que son las mayores registradas en crus-
táceos marinos (Richards et al., 2012).

El código de barras también se aplican en 
la identificación de especies amenazadas, en su  
comercialización ilegal y en la identificación de 
especies cuya carne y sus derivados  pueden ser 
riesgosos para el consumidor. En una investigación 
que incluyó 68 muestras de sushi de atún de 31 res-
taurantes de Manhattan, NY y de Denver, Colorado, 
se identificó que 5 muestras de sushi vendidas como 
albacora (Thunnus alalunga) poseían secuencias de 
COI que correspondían a la especie Lepidocybium 
flavorunneum cuya venta está prohibida en Italia y 
Japón, porque representa un riesgo para salud hu-
mana. Otras 19 muestras correspondían al atún aleta 
azul del norte (T. thynnus) o al atún aleta azul del sur 
(T. maccoyii), especie considerada como amenaza-
da; situación desconocida por los responsables de 
los restaurantes (Lowenstein et al., 2009). En dicho 
estudio se desvelaron tres situaciones comerciales 
irregulares: 1) la venta de especies que pueden en-
fermar al consumidor, 2) posesión  y venta de espe-
cies amenazadas y 3) fraude, por ofertar una especie 
y entregar otra.

Lowenstein et al. (2010) usaron secuencias 
de COI para identificar las especies de diversas 
muestras de carne de atún en las que previamente 
se midió la cantidad de mercurio; así, se reveló 
como riesgosos para la salud humana los niveles 

Figura 9. En azul (puntos) se indica el número total de especies marinas de los diversos phyla y en rojo (sólido) el de especies 
que cuentan con  un código de barras de DNA. La gráfica se elaboró  con datos obtenidos de la Tabla 1 de Buckiln et al. (2011).
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de mercurio detectados en las distintas especies de 
atún aleta azul (Thunnus maccoyii, T. orientalis y 
T. thynnus) y en el atún “Bigeye” (T. obesus). En 
cambio los niveles más bajos fueron observados en 
el atún aleta amarilla (T. albacares), por ello los au-
tores recomiendan que la agencias de salud realicen 
la advertencia del riesgo para los consumidores de la  
carnes de las especies citadas. 

Con el fin de verificar si las etiquetas de peces 
vendidos en los mercados eran correctas, Hanner et 
al. (2011) procesaron 254 muestras de peces vendi-
dos en cinco  ciudades de Canadá y  lograron obten-
er las secuencias de COI de 236 muestras que repre-
sentan el 93% del total. Los resultados indicaron que 
el 41% tenía etiquetas incorrectas ya que se ofrecía 
una especie y el contenido correspondía a otra. En 
este caso se logró identificar fácilmente a nivel de 
especie la mayoría de las muestras, aunque en varios 
casos resultó difícil porque no existía semejanza en-
tre las secuencias del DNA de las muestras y las es-
pecies bien reconocidas por los taxónomos; un terc-
er grupo de resultados mostró que en los complejos 
de especies cercanas la información era incierta, ya 
que las secuencias empleadas tuvieron una resolu-
ción deficiente. A pesar de todo, quedó demostrada 
la utilidad del uso del DNA para identificar la diver-
sidad de especies etiquetadas de manera correcta y 
las comercializadas de manera irregular. 

Las esponjas constituyen un reto grande para 
quienes estudian código de barras de DNA, ya que 
al procesar 3360 especímenes se logró la amplifi-
cación exitosa de COI desde el 0% hasta el 55%, con 
un promedio del 27±17%; esto significa que hubo 
26 reacciones de PCR positivas de un total de 96 
reacciones. En la secuenciación del COI obtenido se 
observó que el 40% de las secuencias correspondían 
a grupos taxonómicos diferentes a las esponjas. Esto 
indica un grado de dificultad elevado si se compara 
con el  éxito que se tiene con los cordados (Vargas 
et  al., 2012).

Este mismo procedimiento basado en el gen 
COI, aunque con la adición del gen 12S RNAr fue 
utilizado para estudiar 21 especies comerciales del 
Río Amazonas, lo que facilitó su identificación pre-
cisa. Además, fue esclarecido que los peces que se 
venden con el nombre popular “Acará” en realidad 
está conformado por siete  especies distintas, aunque 
son explotadas como una, por lo que es imposible 
determinar cuál es la explotación real de cada espe-
cie (Ardura et al., 2010).

La utilizacion del COI en especies con 
 distribución en México

El gen COI se ha utilizado para identificar ani-
males marinos cuya distribución incluye las costas 
de México. Varios años antes de que se estableciera 
el concepto de DNA barcodes y de que se utilizara 
ampliamente el gen COI para la identificación de 
especies animales, Arndt et al. (1996) realizaron 

un proyecto con el objetivo de esclarecer dudas 
taxonómicas y establecer las relaciones filogené-
ticas de 16 especies de pepinos de mar distribuidas 
desde Baja California hasta Alaska. Para lograr el 
propósito primero se identificó a los especímenes 
mediante procedimientos de taxonomía clásica y 
después se analizaron las secuencias de 870 pb de 
COI y de 350 pb de 16S RNAr. Entre los resul-
tados destaca la demostración de que las especies 
Cucumaria pseudocurata Deichmann y C. curata 
Cowles eran distintas y que no  representaban vari-
aciones geográficas de una especie. En contraste, al 
comparar dos especímenes de Eupentacta quinque-
semita, uno de color crema recolectado en Barkley 
Sound, Canadá y el otro rojo de Ensenada, Baja Cal-
ifornia, mostraron una diferencia de 0.3% en 870 pb 
que corresponde a las diferencias interindividuales 
de C. miniata; en tanto que la distancia estimada en-
tre dos especies es de 10.8 a 12.2%. También quedó 
fundamentada la descripción de la especie  C. pal-
lida como distinta de C. miniata. Dicho trabajo fue 
una de las referencias que Hebert colocó en el sitio 
de internet de su laboratorio en 2003, cuyo título fue 
Barcodes of Life y con el subtítulo Barcoding Ani-
mal Life. A la fecha se continúa utilizando el mismo 
fragmento de COI como base para la identificación 
de los holotúridos en diversas regiones del mundo 
(Uthicke et al., 2010). 

En los arrecifes de coral del Caribe mexicano 
se encuentra la especie invasora  Pterois volitans 
conocida como pez león, que causa preocupación 
porque es un gran depredador y hasta años recien-
tes se desconocía cuáles eran las especies que más 
consumía. Para abordar este problema, Valdez-
Moreno et al. (2012) utilizaron secuencias del gen 
COI para analizar los fragmentos contenidos en el 
tracto digestivo de 157 especímenes del pez león 
capturados en el Caribe. Las secuencias de DNA de 
los fragmentos estomacales se compararon con las 
secuencias localizadas en las bases de datos BOLD 
y GenBank;  lograron identificar cinco órdenes, 14 
familias, 22 géneros y 34 especies de peces; algunas 
de importancia comercial. También obtuvieron del 
contenido estomacal 45 fragmentos de crustáceos 
cuyas secuencias de DNA, permitieron reconocer 
20 grupos taxonómicos que pertenecieron principal-
mente a decápodos, al  ser comparadas en las bases 
de datos citadas pero de ellos  sólo se identificó un 
taxón en el nivel de especie Euphausia americana.

Valdez-Moreno et al. (2010) estudiaron la di-
versidad de los peces presentes en la costa de la 
Península de Yucatán mediante el uso de la secuen-
cia de COI con los objetivos  de: comprobar si el 
código de barras permitía identificar las especies, si 
hacía factible una conexión entre las fases de huevo, 
larva y adulto en las diferentes especies de peces, y 
determinar la manera en que la identificación cor-
recta puede ayudar en el manejo de las pesquerías y 
su conservación. Analizaron las secuencias de COI 
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provenientes de 1392 especímenes, que incluyeron 
610 adultos y juveniles, 757 larvas y 25 huevos, 
que correspondieron a 181 especies. A partir de los 
huevos se identificaron seis especies y de las larvas 
a 34 especies mediante una comparación de las se-
cuencias de COI con las de los especímenes adultos. 
El código de barras también  permitió distinguir por 
primera vez las larvas de cuatro especies de Euci-
nostomus,  aportó información nueva  sobre locali-
dades y tiempos de desove de una especie comercial 
del Caribe Lachnolaimus maximus y mostró que en 
las competencias de pesca deportiva ocurrían er-
rores en la identificación de algunas especies.

Los microcrustáceos conforman un caso partic-
ularmente difícil; son organismos de tallas pequeñas 
que se distribuyen en los ambientes acuáticos y con-
stituyen una parte importante de la biomasa de co-
munidades como el plancton con un papel destacado 
en las redes tróficas, pero en ocasiones existen difi-
cultades para identificarlos a nivel de especie. En el 
caso de los cladóceros dulceacuícolas de México, 
se utilizó la secuencia de COI como herramienta 
para identificar especímenes del género Leberis de 
varias localidades mexicanas en donde  fue posible 
conocer que existen dos especies: una es L. davidi 
cuya distribución es amplia en el continente y la otra 
es L. chihuahuensis que está restringida al norte de 
México (Elías-Gutiérrez & Valdez-Moreno, 2008). 
A pesar del éxito logrado en la identificación de 
dos especies de Leberis un hecho reconocido por 
quienes trabajan con microcrustáceos es que existen 
grupos donde es difícil amplificar el gen COI. Por 
esta razón Prosser et al. (2013) diseñaron y probaron 
un conjunto de cebadores (“primers”) para aumentar 
la cantidad del gen COI mediante PCR de diversos 
grupos de microcrustáceos entre los que se encuen-
tran Macrothrix, Scapholeberis y Diaphanosoma. 
Con los cebadores nuevos incrementaron en 70% el 
éxito en la amplificación de COI de Sididae y Chy-
doridae y 80% en grupos como Daphniidae, Moini-
dae, Diaptomidae y varios más cuya distribución 
incluye México.

COMENTARIOS Y CONCLUSIONES
Una de las contribuciones más importantes de 

BOLD es su conexión con el proyecto Enciclopedia 
de la Vida (Encyclopedia of Life) que reúne infor-
mación dispersa en bases de datos de las distintas 
formas de vida y la dar a conocer de manera gratuita  
para que sea consultada por las personas, agrupacio-
nes e instituciones  públicas y privadas que tengan 
interés en el tema de la biodiversidad. En este as-
pecto la aplicación es de carácter educativo porque 
contribuye a generar un ámbito con personas más 
informadas de la coexistencia entre todas las espe-
cies.

En México se han realizado diversas reuniones 
para difundir las bondades que los avances como 
los Códigos de Barras de DNA tienen para ampliar 

el conocimiento de la diversidad biológica en dife-
rentes contextos académicos, como el taller Bases 
de datos de los códigos de barra de la vida real-
izado en la FES-Iztacala, UNAM en el marco del 
Congreso Nacional de Genética 2010 (Márquez et 
al., 2010) y el que se llevó a cabo en la Universi-
dad de las Américas en Cholula, Puebla, como uno 
de los talleres del Congreso Nacional de Genética 
2011, en donde se amplió el tema para cubrir as-
pectos como: diversidad en las poblaciones, iden-
tificación de linajes maternos y paternos, así como 
en la identificación de especies y su diversidad, que 
llevó por título: Códigos de barras de DNA y mar-
cadores moleculares (Márquez, 2011). En ese tipo 
de talleres se  explica la utilidad del fragmento del 
gen COI, en donde se reconoce que es un auxiliar en 
la identificación de especies animales, pero que no 
reemplaza la experiencia del taxónomo y no siempre 
facilita la identificación de los especímenes hasta el 
nivel de especie. También es aclarado que no per-
mite resolver problemas de hibridación ya que sólo 
identifica el linaje materno, por lo que el lado pa-
terno queda sin conocerse y solo puede complemen-
tarse con marcadores genéticos nucleares. Tampoco 
facilita la distinción  entre grupos de individuos de 
la misma especie, porque la divergencia genética 
entre un grupo y otro puede ser de menos del 2% 
que está en el rango de la variación interindividual 
de la especie. El fragmento de COI es insuficiente 
para resolver diversas preguntas relativas a la evo-
lución de la especie, tales como: ¿Cuáles especies 
son ancestros directos de la que es el objeto de es-
tudio? ¿Tiene especies hermanas o es especie úni-
ca? ¿Cuáles especies son sus descendientes? ¿La 
especie en cuestión se ha diversificado a nivel de 
razas y variedades?  ¿Cuál es el  centro de origen 
y cómo ocurrió la distribución geográfica de la 
especie que se estudia? ¿Cuál es la tasa de evolución 
de la especie y sus poblaciones? ¿Es una especie 
amenazada o está en buenas condiciones? Para 
poder resolver interrogantes como las anteriores se  
requiere que se utilicen secuencias adicionales de 
otros genes, tanto nucleares como mitocondriales, 
así como métodos diferentes por ejemplo mediante 
el uso de microsatélites.

Además, conviene realizar las comparaciones 
con segmentos de mayor longitud del genoma ya 
que pueden revelar más información que los frag-
mentos cortos de los genes, lo cual en el presente es 
posible ya que el  avance tecnológico ha conducido 
a que se obtengan en poco tiempo las secuencias de 
los genomas mitocondriales completos y no sólo el 
fragmento de un gen. A la fecha se conocen las se-
cuencias completas del DNA mitocondrial de diver-
sas especies de animales marinos; en la Tabla 2  se 
muestran  24 de ellas, en donde destaca la  variación 
en la longitud de pares de bases. Aunado a lo ante-
rior, resulta oportuno aprovechar las técnicas como 
la de  microarreglos, las de secuenciación rápida y 
masiva, denominadas genéricamente para sus dife-
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rentes plataformas: next generation sequencing, y  
metagenómica, para estudiar de forma conjunta la 
diversidad de  especies en un ambiente dado. 

La información contenida en las bases de datos 
como BOLD Systems y GenBank está disponible 
al público en general en su mayor parte, aunque ex-
iste un porcentaje de acceso restringido, pero aun así 
son instrumentos poderosos que facilitan el cono-
cimiento amplio, rápido y dinámico de la diversidad 
de la vida. Lo anterior es de importancia central en 
áreas del conocimiento como Biología de la Con-
servación y Biodiversidad, que sólo tienen sentido 
si son estudiadas en un contexto evolutivo, es decir 
que existe un presente, que permite esquematizar ru-
tas para hacer reconstrucciones del pasado y establ-
ecer proyecciones teóricas sólidas hacia escenarios 
del futuro. La idea es planteada en el mismo sentido 
del  histórico texto de  Dobzhansky (1973), cuyo tí-
tulo traducido es: “Nada en biología tiene sentido 
excepto bajo la luz de la evolución” y que en una de 
sus partes comenta lo siguiente: “Vista bajo la luz de 
la evolución, la biología es tal vez, en un sentido in-
telectual la ciencia más satisfactoria e inspiradora. 
Sin dicha luz, ésta ciencia se convierte en una pila 
de hechos, algunos de ellos interesantes ó curiosos 
pero que no constituyen una película con un sig-
nificado total”.
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