Rastreo de genes, del presente al pasado

Natalia Martinez Ainsworth

Cuando miramos nuestro entorno es abrumador y misterioso notar que existen
tantas variantes en las formas vivas que nos rodean. Resulta inevitable
preguntarse ¢por qué hay tantas especies? y por tanto ¢cémo se forman y por
qué se distribuyen en forma tan diversa en el planeta? Su identidad y existencia
presente son consecuencia directa de su historia. Esta historia se encuentra
plasmada en la informacion genética que cargan en sus células. Esta herencia
que ostentan es también su legado y tendra implicaciones en la continuidad de
su forma y sus cambios. El estudio de la distribucién de los linajes genéticos en
un contexto geografico y temporal es un campo reciente y alucinante que
corresponde a la filogeografia. Esta reciente disciplina permite reconstruir la
historia evolutiva de las especies en relacion con el medio fisico,

permitiéndonos entender mejor el dinamismo de la diversidad biolégica.
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El surgimiento de las especies.

La pregunta acerca de cémo se forman las especies ha sido siempre un tema de
gran debate. A lo largo de la historia se han elaborado varias teorias que
explican la forma de operar de la evolucién: Lamarck (1809) propuso una escala
natural donde los organismos tendian a la perfeccion en una escalera de la vida
y tenian la capacidad de “decidir” dirigirse a nuevas formas, heredando las
caracteristicas desarrolladas durante su vida. Wallace (1858) y Darwin (1859)
utilizaron evidencias concretas para proponer un mecanismo por el cual ocurre
la evolucién y se originan las especies sin una direccionalidad a priori, basado
en la herencia de variaciones de acuerdo con la supervivencia y reproduccién
diferencial del individuo que porta la variante. Posteriormente, Fisher (1930)
conjugd dicho mecanismo con las unidades de herencia propuestas por Mendel
a partir de sus experimentos (1856-1863) donde las unidades se reparten de
manera independiente en la progenie (descendencia). Esto permite que cuando
una variante no deja hijos, su informacién genética ya no podra estar presente
en la siguiente generacién. Entre 1937 y 1950 la teoria sintética (de la evolucién

biolégica) formalizé esta conjugacion.

La dindmica del material genético (ADN) en el tiempo.

Los organismos eucariotas (plantas, animales, hongos, algas y protistas) pueden
tener su material genético (acido desoxirribonucleico, ADN) por duplicado o con
mayor numero de copias; los genes ahi contenidos tendran entonces la
posibilidad de presentar copias distintas. Cuando se cuenta con un sélo juego
de copias, como ocurre en el genoma del cloroplasto y la mitocondria, las
diferencias seran sélo entre las versiones del mismo gen que posean los
distintos individuos de la especie. Estos dos genomas son muy utilizados para

estudiar patrones historicos dado que en plantas el ADN del cloroplasto
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(ADNcp) acumula mutaciones a una tasa mas lenta que el genoma nuclear; esto
mismo se ha observado en el ADN mitocondrial (ADNmt) de animales; al ser
mas lento retrata un rango temporal mas antiguo. Estas copias diferenciales de
genes al transcribirse en proteinas ofrecen variaciéon entre los individuos;
algunas de estas diferencias desembocan en caracteristicas fisicas observables
como el tamafio, color, metabolismo, etc. De ahi que resulte muy interesante
conocer las frecuencias de las variantes genéticas en las poblaciones naturales
asi como la frecuencia con la que se encuentran en distintas combinaciones
(genotipos); esto lo estudia la genética de poblaciones. Estas frecuencias
pueden estar modeladas por diferentes fuerzas evolutivas, una de ellas es la
seleccién natural, pero aunadas a ésta se encuentran la mutacién (que genera
variantes al azar), la migracion (resultante del movimiento de las variantes en el
espacio, modificando la configuracién de las poblaciones) y la deriva génica
(que resulta de una seleccién de algunas variantes por la muerte azarosa de sus
portadores). Kimura (1968) propuso que la variacién genética presente en los
seres vivos es por lo general resultado de la interaccion entre la mutacion y la

deriva; es decir, que es resultado de procesos azarosos.
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EL ADN es el material genético estd compuesto de piezas que llevan una de cuatro moléculas
que representamos como letras. Se encuentra en el ndcleo celular pero también en dos

organelos de herencia uniparental: la mitocondria y el cloroplasto.

¢Qué habia antes de la Filogeografia?

Uno de los campos a los que el estudio filogeografico ofrece nuevas luces es la
biogeografia. La tradicién biogeografica busca explicar la distribucién de los
distintos seres vivos sobre la Tierra; utiliza datos de presencia y ausencia de
especies, asi como evidencia fésil, buscando patrones generales entre areas
geograficas para poderlas definir como regiones biogeograficas. Busca
concordancia con una de las siguientes visiones contrastantes: vicarianza (que
una barrera surgié y separé a las poblaciones) y dispersalismo (que algunos
integrantes de una poblacién se movieron hasta llegar a otro sitio separado del
primero). Los estudios biogeograficos suelen tener problemas para cumplir sus
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objetivos, estos problemas estan relacionados con el hecho de que los registros
fésiles son a menudo incompletos (dada la particular conjunciéon de condiciones
requeridas para el proceso de fosilizaciéon). Asimismo, en la biogeografia
filogenética se hace uso de la informacién genética disponible en los individuos
vivientes, ateniéndose al reflejo de las filogenias respecto de las areas
geograficas que comparten ensamblajes de especies; mas no se ahonda en los
procesos que originan dichos patrones a nivel poblacional. Por ello la
filogeografia es el puente indispensable entre la biogeografia y la genética de
poblaciones, puesto que a partir de la interaccion de la variaciéon genética de
los organismos con su distribucion geografica en el tiempo, aporta un

panorama mas completo de la evolucién conjunta de la biota y el planeta.

¢Cémo se realiza un estudio filogeografico?

En pocas palabras, un estudio filogeografico se lleva a cabo de la siguiente
manera: primero se elige una (o mas) especie(s) de interés cuya distribucién sea
considerablemente conocida puesto que sera necesario realizar un muestreo de
varios individuos de varias poblaciones buscando abarcar la distribuciéon
completa de la especie. A partir de cada muestra se extrae el material genético
(ADN) para analizarlo y conocer las diferencias genéticas entre individuos y asi
reconstruir su historia evolutiva. Para extraerlo se aplican protocolos de
laboratorio que lisan (rompen) las células, inactivan a las enzimas que degradan
al ADN (ADNasas) y eliminan proteinas y lipidos. Una vez obtenido el producto
se lleva acabo una reaccion en cadena de la polimerasa o PCR. Esta técnica
consiste en simular la replicaciéon celular del material genético utilizando
enzimas de replicacion, nucleétidos en forma libre (Adenina, Citosina, Timina y
Guanina, que son las piezas que conforman la cadena de ADN) y magnesio para

que funcionen las enzimas. Sin embargo, a diferencia de lo que ocurre en la
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replicacién celular, en este caso se afiaden marcadores, que son como
etiquetas que se adhieren al ADN de la muestra. Estas etiquetas indican a las
enzimas que repliquen especificamente una seccion del ADN, por lo que se dice
que dicha seccién habra sido amplificada. Las zonas amplificadas pueden ser
especificas o aleatorias dependiendo de las caracteristicas del marcador. Las
regiones seleccionadas se secuencian para conocer exactamente qué secuencia
de nucledtidos (A, T, C y G) presenta cada individuo. Con estos datos es posible
calcular la cantidad de diversidad genética dentro de las poblaciones asi como
su estructuracion entre las poblaciones. También se pueden deducir los pasos
requeridos para llegar de una secuencia a otra y asi asociarlas en una red,
donde cada nodo es una secuencia diferente y las uniones son los pasos
mutacionales para llegar de una a otra (figura 1). La forma de esta red y la
identidad de sus nodos nos dan muchas pistas acerca de la historia de los
linajes; por ejemplo la forma de estrella (azules, figura 1) es comln en
expansiones poblacionales y la gran cantidad de diferencias entre los haplotipos
1 y 11 de la figura puede significar un periodo de aislamiento. Al asociar la
cantidad de variacion, su distribucién y la relacién entre las secuencias con la
ubicacién geografica de las poblaciones de las que provino, es posible

identificar patrones y probar hipétesis que expliquen cémo surgieron.
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Haplotipo Secuencia de los sitios que difieren individuos
H1 ACTTAGTC CAAAGCAGTTA 15
H2 1
H3 ACTGAGTC CAAAGCAGTTA 1
H4 ACTTAGCCAAAGCAGTTA 1
H5 A 1
H6 ACTTAGTC CAGAGCAGTTA 1
H7 1
H8 ACTTAGTAAAAGCAGTTA 1
H9 ACTTAGCCAAAGCAGTTA 1
H10 ACTTCGTCAAAGCCGTTA 1
H11 S C TIRAGT CRRAGIGC AGIGT A 8
H12 CCAAACTCTACGCAGCTA 1
H13 CCTAACTATACGCAGCTA 1
H14 CCTAACTCTACTCAGCTA 4
H15 CCTAACTCTACGCACCTA 2
H16 A TIAACGT CREAIGIG C AGCT A 1
H17 CCTAACTCTACTCACCTA 1
H18 1
H19 CCTAACTATACTCAGCTA 1
H20 CCTAACTCTACTTAGCTA 1
H21 CCTA CTCTACTCAACAA 1

Red de Haplotipos. En el recuadro se presentan las secuencias que difieren entre si, formando
21 haplotipos a los que se asignaron diferentes colores para ubicarlos mas facilmente en la red.
Las conexiones en la red indican cudles son derivados (recientes) y cuéles centrales
(ancestrales). En amarillo se encuentran los sitios que son distintos al haplotipo H1 como
referencia. Algunos haplotipos tienen méas representantes (niimero de individuos) por lo que el
nodo correspondiente es mas grande. Los nodos pequefios en negro representan mutaciones
intermedias que corresponden a haplotipos no encontrados; es decir, que para llegar del
haplotipo H1 al H11 se requieren 7 mutaciones que aparezcan una por una, faltando entonces 7
haplotipos intermedios. En el mapa se observan las proporciones de cada haplotipo en las 5

poblaciones muestreadas.

El reloj molecular
Cuando las secuencias siguen un reloj molecular significa que entre mas tiempo
haya pasado desde su ancestro comin, mayor sera la cantidad de diferencias

que presenten. Esto se puede calcular a partir de comparar secuencias de
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especies en las que se conozca su fecha de separacion, e interpolar para las
mismas secuencias en otras especies. Entonces, a partir de la cantidad de
diferencias entre las secuencias podremos conocer su tiempo de divergencia y
en (ltima instancia el de las poblaciones o especies bajo estudio. Con estos
datos y la interpretaciéon de la red se pueden inferir centros de origen de las
especies, refugios asociados a cambios climaticos (generalmente
pleistocénicos), migraciones ancestrales, surgimiento de barreras fisicas,
recolonizaciones y linajes hibridos, entre otros comportamientos poblacionales

de las especies.

Secuencias codificantes y no codificantes

Para conocer la relacién entre las especies o buscar evidencia de seleccién
natural, se utilizan las secuencias codificantes (que son traducidas a proteinas)
comUnmente llamados genes. Sin embargo, también es muy importante el uso
de secuencias no codificantes; es decir, que no se traducen a proteinas. Esto
se debe a que no desembocan en caracteristicas que afecten la supervivencia y
reproduccién del organismo y por tanto no son “visibles” para la seleccién
natural. Por ello se han denominado secuencias neutras y son muy (tiles para
conocer la parte demografica de la historia de las especies puesto que al no
ofrecer ventaja o desventaja al individuo que las porta, la frecuencia con la que
encontremos una variante u otra dependerd de factores azarosos cuya fuerza

relativa depende del tamafio poblacional.
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(Tomada de Fontaine, M. et al, 2007 BMC Biology)

Reinterpretacion paisajistica

La filogeografia es una forma de estudio muy emocionante por su capacidad de
inferencia y su ténica detectivesca. Pero no sélo eso, nos permite observar un
paisaje actual y preguntarle directamente a las especies que lo componen ¢cual
es su historia evolutiva?,

¢como es que llegaron aqui, ahora y con estas caracteristicas?, como fue que
nos logramos encontrar? Se trata de convertir algo tan mindsculo como las
letras de las secuencias de nucleétidos en una fotografia evolutiva del presente,
en una pelicula del pasado que abarca hasta varios millones de afios. La
filogeografia tiene ademas aplicaciones muy interesantes en el campo de la
genética de la conservacién, el estudio de especies invasoras y el efecto del

cambio climatico global en la biodiversidad genética. Es un campofértil para

Rastreo de genes, del presente al pasado / CIENCIORAMA 9



infinidad de preguntas acerca de nuestra historia como especie asi como de la

historia de la naturaleza de la cual formamos parte. Asi que... ja mirar de nueva

cuenta la biota que nos rodeal

Bibliografia

1.

Lanteri, A. y V. Confalonieri, 2003. Filogeografia: Objetivos, métodos y ejemplos. £n
Morrone,

J. Y J. Llorente (Editores), Una perspectiva latinoamericana de la biogeografia. Facultad
de ciencias, UNAM, México. p. 185-193.

http://scholar.google.com.mx/scholar?cluster=11743665160028690970&hl=en&as
sdt=0,5

Dominguez-Dominguez, O. y E. Vazquez-Dominguez, 2009. Filogeografia: aplicaciones

en taxonomia y conservacién. Animal Biodiversity and Conservation 32: 59-70

http://dialnet.unirioja.es/servlet/articulo?codigo=3014647

Hewitt, G. 2001. Speciation, hybrid zones and phylogeography - or seeing genes in
space and time. Molecular Ecologyl0Q: 537-549

Kutschera, U y K. Niklas, 2004. The modern theory of biological evolution: an expanded
synthesis. Naturwissenchaften91:225-276

Rastreo de genes, del presente al pasado / CIENCIORAMA 10


http://dialnet.unirioja.es/servlet/articulo?codigo=3014647

