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RESUMEN
Las herramientas genómicas, transcriptómicas y proteómicas están cambiando nuestra 
forma de trabajo y han abierto una gran gama de oportunidades en todos Ios campos de 
la investigación. Estas novedosas tecnologías están produciendo un impacto inmediato 
en las actividades de la acuicultura, principalmente en Ios países industrializados. En 
este estudio, exploramos el potencial y las promesas ofrecidas por estas herramientas 
biotecnológicas para estudiar organismos bivalvos. Investigaciones basadas en mapas 
genómicos, transcriptomas y proteómicas están siendo llevados a cabo, para estudiar las 
bases de la expresión genética, de características de interés en la industria de bivalvos, 
principalmente en la susceptibilidad a enfermedades, tolerancia al stress y crecimiento.
La ostra del Pacífico (Crasssostrea gigas), es el foco de un consorcio internacional para 
secuenciar su genoma, junto con la secuenciación del genoma mitocondrial de otras 
especies de bivalvos. La utilización de bivalvos en programas de monitoreo, ha favorecido 
Ios estudios proteómicos de las respuestas de estos organismos a agentes xenobióticos y 
contaminantes. Desafortunadamente, estas tecnologías no están siendo implementadas 
con la suficiente rapidez, por Ios países latinoamericanos, considerando, la importancia 
de las actividades de la acuicultura y la pesca en esta región.

ABSTRACT
Genomic, transcriptomic and proteomic tools are changing the way we work and have 
opened up opportunities in all fields of research. These new technologies are already 
having an impact on aquaculture activities, mainly in industrial countries. In this review 
we explore the potential and promise offered by these biotechnological tools to study 
bivalve organisms. Research based on genome maps, transcriptomics and proteomics is 
being carried out to study the genetic expression and molecular bases of traits of interest 
in bivalve farming industry, mainly disease susceptibility, tolerance to environmental 
stress and growth. The Pacific oyster (Crassostrea gigas) is the focus of an international 
genome-sequencing consortium together with mitochondrial genome-sequencing of 
other bivalve species. The use of bivalves in pollution monitoring programmes has 
prompted the proteomic studies of the cell and organism responses to xenobiotics and 
pollutant agents. Unfortunately, these new technologies are not being implemented as
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fast as they should by Latin American countries given the importance of the aquaculture
and fisheries activities in the region.

INTRODUCCIÓN
Tradicionalmente, Ios bivalvos siempre se han cultivado; Ios juveniles en el cultivo de 
bivalvos, se obtienen y  recolectan de zonas naturales de reproducción, para después 
plantarlos en zonas seleccionadas para facilitar un buen crecimiento y  recolectarlos 
una vez que alcanzan la talla comercial. U tilizando esta estrategia de producción, no ha 
sido necesario im plem entar program as de selección genética en bivalvos, a diferencia 
de la agricultura, donde en Ios últim os decenios, program as de mejoramiento genético 
han producido plantas y  animales m uy superiores a la fauna y  flora originales. Estos 
program as de mejoramiento son de largo aliento y  difíciles de implementar, debido a 
varias razones, entre las cuáles se puede mencionar, necesidad de personal altamente 
especializado y  alto costo de las técnicas y  m etodologías utilizadas, entre otras (Helm  
et al., 2006). Sin embargo, con el descubrim iento de W atson y  C rick en 1953, que el 
ácido desoxiribonucleico (A D N ) constituía el material genético de Ios seres vivos, y  el 
posterior desciframiento del código genético, y  con el aporte de biólogos, genetistas, 
químicos, ingenieros, etc., Ios conocim ientos obtenidos p o r las ciencias básicas, se 
com enzaron a utilizar en la generación de nuevas tecnologías, dando lugar a la creación 
de una nueva disciplina, denom inada biotecnología. Existen muchas interpretaciones y 
definiciones de esta disciplina, en este estudio, se utiliza la definición recom endada p o r 
la O rganización para la Cooperación y  el Desarrollo Económ ico (O C D E ), a manera 
de uniform izar este concepto a nivel internacional, y  que dice: «la aplicación de Ciencia 
y  Tecnología a organismos vivos, así como apartes, productos y  modelos derivados de 
ellos, para modificar organismos vivos o materiales no vivos, para la producción de 
conocimientos, bienes y  servicios».

En el presente trabajo se revisan las diferentes herram ientas biotecnológicas que 
se aplican actualmente y /o  podrían  utilizarse en el fu turo  cercano para el cultivo de 
Ios bivalvos. El conocim iento de la estructura genómica, funcionam iento y  evolución 
de Ios bivalvos es actualmente limitada, pero con la optim ización y  aplicación de las 
tecnologías de la genómica, transcriptom a y  la proteóm ica, se puede dar p o r cierto, que 
se increm entará exponencialmente en Ios próxim os años.

Herramientas biotecnológicas
Las herram ientas biotecnológicas están revolucionando nuestro entendim iento de 
Ios seres vivos a todos Ios niveles (Van Straalen y  Roelofs, 2006). En este estudio, y 
solamente basados en un criterio práctico, las herram ientas biotecnológicas han sido 
categorizadas en cuatro grupos (Figura 1):

• Metagenómicas: son aquellas herram ientas utilizadas para realizar estudios 
filogenéticos y  de taxonom ía m olecular de las diferentes especies de bivalvos.

• Genómicas: son aquellas herram ientas utilizadas para caracterizar el A D N  
genómico de bivalvos.

• Transcriptómicas: son aquellas herram ientas utilizadas para caracterizar 
ácidos ribonucleicos (A RN m ), biom olécula que se form a com o producto  de la 
transcripción y  que junto  con el proceso de traducción, se conoce como expresión 
génica.

• Proteómicas: son aquellas herram ientas destinadas a caracterizar las proteínas en 
Ios bivalvos.

Las herram ientas mencionadas anteriorm ente pueden ser utilizadas, para caracterizar, 
aislar, identificar e incluso m odificar biomoléculas de cualquier ser vivo. Desde otra 
perspectiva, podrían ser clasificadas en a) biotécnicas generales; como son las de 
electroforesis que perm iten aislar y  caracterizar biomoléculas con carga eléctrica,
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FIGURA 1
H erram ien tas b io tecno lóg icas u tilizadas en  el e s tu d io  d e  Ios se res vivos
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como Ios ácidos nucleicos y  las proteínas, las de hibridación de ácidos nucleicos como 
Southern blot, las de amplificación de ácidos nucleicos, como la reacción en cadena 
de la polim erasa (PCR), las de secuenciación de ácidos nucleicos y  proteínas, las 
inm unoquím icas com o hibridación in situ, entre otras; b) biotécnicas de expresión in 
vitro, tales como las de N o rth ern  blot, etc. c) biotécnicas de expresión in vivo , tales 
como PC R  tiem po real o cuantitativo (qPCR), W estern blot, hibridación diferencial de 
colonias (SSH), «Motivos» de secuencias expresadas (Expressed Sequence Tag [EST]), 
M A LD I TOF, etc. y  finalmente las que se conocen como d) biotécnicas in sílico, que 
tam bién se conocen como herram ientas bioinform áticas, entre las cuáles se puede 
mencionar; alineamientos de secuencias de biomoléculas (BLAST), tanto de A D N  
como de proteínas; bio-arreglos de ácidos nucleicos y  proteínas; análisis de filogenia y 
taxonom ía molecular, entre otras (Mullís y  Faloona, 1987; Yergeny et al., 2002).

Herramientas genómicas
La genómica en el caso de Ios m etazoos involucra la caracterización de Ios genomas 
nucleares y  del genoma m itocondrial, obteniendo inform ación del orden de las 
secuencias de A D N  de Ios individuos. El térm ino «genomics» se acuñó en la década de 
Ios años 80, pero se hizo familiar con el proyecto de secuenciación del genoma hum ano 
(Rogers y  Venter, 2005). Gracias al desarrollo de las técnicas de secuenciación de A D N , 
y  a la posibilidad de almacenar inform ación, en bases de datos de fácil acceso a todos 
Ios usuarios. Las herram ientas genómicas tuvieron un crecimiento exponencial, con 
el desarrollo de la técnica de PCR. C on  la optim ización de estas técnicas de biología 
molecular, se ha podido estudiar el genoma de bivalvos. A unque el conocim iento 
de la estructura y  contenido genético del genoma de Ios bivalvos es m uy limitado 
en com paración a otros invertebrados y  a Ios vertebrados en general, se ha logrado 
determ inar qué el contenido de A D N  del genoma haploide de Ios bivalvos, fluctúa entre 
0,65 picogram os a 5,4 picogram os, y  se ubica en el rango medio de Ios establecidos para
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Ios m etazoos (Gregory, 2007). Por otra parte, el núm ero de cromosom as haploides, 
fluctúa entre 10 a 23 y  tienden a ser m uy hom ogéneos en tam año, lo cuál hace difícil 
su caracterización p o r las técnicas tradicionales o clásicas de bandeo C o G, pues no 
perm ite diferenciar a Ios cromosom as entre sí (Saavedra y  Bachere, 2006).

Respecto de la organización de las regiones no codificantes del genoma de Ios 
bivalvos, se tiene conocim ientos que A D N  repetido, ya sea de naturaleza satélite o 
interdispersas es común. Algunas familias de A D N  satélite han sido caracterizados en 
m itílidos (M artínez-Lage et a l ,  2005) y  ostras (López-Flores et al., 2004).

Al realizar una búsqueda en las bases de datos, con la palabra clave « bivalvia» se obtiene 
aproxim adam ente 80 000 entradas de secuencias nucleotídicas y  aproxim adam ente 
4 000 de secuencias proteicas. Estos valores encontrados son relativamente bajos, si se 
com para con Ios resultados obtenidos con el térm ino «mollusca», p o r ejemplo, donde 
se obtiene aproxim adam ente 650 000 secuencias nucleotídicas, y  aproxim adam ente 
15 000 secuencias proteicas o con el térm ino «teleostei», que representa a o tro  grupo 
de animales acuáticos com o son Ios peces y  con mas de 6 millones de secuencias 
nucleotídicas y  aproxim adam ente 95 000 secuencias proteicas, (http ://w w w .ebi.ac.uk/; 
www.ncbi.nlm .nih.gov).

Las secuencias nucleotídicas de Ios mitílidos, son predom inantes, con un porcentaje 
de 45 p o r ciento, luego siguen Ios ostreidos (29%), principalm ente representados p o r 
Crassostrea virginica y  Crassostrea gigas y  con valores m uy próxim os Ios pectínidos con 
un  22 p o r ciento (Figura 2). Los menos estudiados desde un  pun to  de vista genómico, 
corresponde a Ios «clams» (4%). Esta distribución de las secuencias de bivalvos, difiere 
de Ios datos encontrados p o r Saavedra y  Bachere (2006), debido principalm ente a Ios 
program as de secuenciación de genomas m itocondriales, que se están realizando en 
la actualidad y  dem uestra lo dinámico de esta disciplina. En gran medida, también, al 
bajo núm ero de secuencias nucleotídicas representativas de Ios bivalvos en las bases de 
datos. Por o tra parte, Ios genomas de mas de 300 organismos, han sido secuenciados y 
es sólo el com ienzo, pues la eficiencia de las tecnologías de secuenciación se increm enta 
en form a periódica (Margulies et al., 2005).

En el ámbito de Ios bivalvos, las iniciativas de secuenciación están recién comenzando, 
en el C uadro 1, se presentan las iniciativas que actualmente se están o se han llevando a 
cabo p o r diversas instituciones, información obtenida de las bases de datos de Genbank 
y  del Laboratorio Europeo de Biología M olecular (EMBL) European Bioinformatics 
Institu te (EBI) databank (http://w w w .ncbi.nlm .nih.gov; http://w w w .em bl.ebi.uk). 
La mas avanzada al respecto, es el establecimiento de un consorcio para secuenciar la 
ostra del este, Crassostrea virginica (http://w w w .m arinegenom ics.org/). En el D O E  
Joint Genome Institute del D epartam ento de Energía (JGI) de Ios Estados U nidos 
de América, p o r otra parte, se está secuenciando el genoma m itocondrial de diversos 
organismos acuáticos, incluidas algunas especies de mitílidos (http://www.jgi.doe.gov).

CUADRO 1
Proyectos d e  secuenciación en  b ivalvos publicados en las b ases  d e  d a to s  in te rnac iona les
G enbank  y EMBL

O stras La ostra  del este, Crassostrea virg in ica, es 
a b u n d a n te  en la costa Este de  Ios Estados 
Unidos de  Am érica y de  valor com ercial

M edical University of South Carolina 
h ttp ://w w w .m arinegenom ics.o rg / 
University of D elaw are, Estados Unidos de 
A m érica h ttp ://w w w .o cean .u d e l.ed u /in d ex . 
shtm l

Pectínidos A rgo pec te n  irradians, es un bivalvo 
pectín ido  h a b ita n te  de  la reg ión  Este 
de  Ios Estados Unidos de  A m érica y de 
im portancia  com ercial

M arine Biological Laboratory. 
h ttp ://w w w .m bl.edu /m arine_org /index .hm l

A lm ejas Spisula solidissima  se en cu en tra  en 
el O ceáno  A tlán tico  y es un bivalvo 
com ercia lm en te  im p o rtan te

M arine Biological Laboratory 
http://www.mbl.edu/marine_org/index.html

Fecha de revisión : Septiembre, 2007.

http://www.ebi.ac.uk/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov
http://www.ncbi.nlm.nih.gov
http://www.embl.ebi.uk
http://www.marinegenomics.org/
http://www.jgi.doe.gov
http://www.marinegenomics.org/
http://www.ocean.udel.edu/index
http://www.mbl.edu/marine_org/index.hml
http://www.mbl.edu/marine_org/index.html
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FIGURA 2
Distribución d e  las secuencias d e  b ivalvos en  las bases in te rnac iona les  d e  d a to s  de  

G enbank  y del L aboratorio  Europeo d e  Biología M olecular (EMBL)
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El genoma m itocondrial de Ios bivalvos es de particular interés debido a que presentan 
dos tipos de genomas, denom inados F y  M, siendo Ios machos heteroplásm iscos y  las 
hembras homoplásmicas para el genoma F (Zouros, 2001). El genoma m itocondrial de 
prácticam ente una docena de bivalvos ha sido secuenciado. En la C uadro 2, se describe 
la inform ación disponible respecto de la organización y  estructura m itocondrial de 
Ios bivalvos. A pesar de ser m uy pocos Ios genomas secuenciados, es relevante la gran

CUADRO 2
O rganización d e  gen o m a  m itocondrial en  b ivalvos d e  acuerdo  a inform ación publicada en  las bases d e  d a to s  
in te rnac iona les  G enbank  y del L aboratorio  Europeo d e  Biología M olecular

Genoma mitocondrial %
G+C

%
Codificante

Topología Tamaño
(nt)

N°
Genes

Institución GenBank

Crassostrea virg in ica 30 55 ADN circular 17 243 12 Univ. of D elaw are, USA AY905542
Crassostrea gigas 36 59 ADN circular 18 224 12 Inje Univ., South Korea AF177226
M ytilus  edulis 38 66 ADN

Circular
16 740 12 DOE Jo in t G enom e 

Institu te , USA
AY484747

M ytilus
ga llo p ro v in  cia lis

38 67 ADN circular 16 744 12 N ational and 
K apodistrian  University 
of A thens, Greece

AY497292

M ytilus  trossulus 38 59 ADN circular 18 652 12 Université du Q uebec 
C anada

AY823625

A rgopecten
irrad ians

43 68 ADN
Circular

16 221 12 A cadia University, 
Biology, W olfville 
C anada

EU023915

Placopecten
m agellan icus

44 35 ADN
Bi-circular

32 115 12 A cadia University, 
Biology, W olfville 
C anada

DQ088274

M izuhopecten
yessoensis

44 52 ADN*
lineal

20 414 11 H okkaido Food 
Research Center, Japan

AB271769

Venerupis
(Ruditapes)
p h ilip p in a ru m

30 55 ADN circular 22 676 12 University of Tokyo, 
Japan

AB065375

A canthocard ia
tubercu la ta

40 67 ADN circular 16 104 12 University of V ienna, 
A ustria

DQ632743

H iate lla  arctica 33 65 ADN circular 18 244 13 University of V ienna, 
A ustria

DQ632742

Lampsilis o rnata 37 69 ADN circular 16 060 13 University of California, 
USA

AY365193

* cuatro fragm entos
Fecha de  revisión: Septiembre, 2007.
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variabilidad observada, respecto de la topología y  organización del A D N  m itocondrial, 
lo cuál difiere en gran m edida de otros organismos animales, pues es posible encontrar 
desde A D N  lineal, como es el encontrado en Ios pectínidos M. yessoensis, hasta A D N  
bicircular en Placopecten magellanicus. El tam año del A D N  m itocondrial fluctúa entre 
16 060 nucleótidos (n t)paraT . ornata y  32 115 nt para Placopecten magellanicus. Por otra 
parte, el núm ero de genes tam bién es variable fluctuando entre 11 para M. yessoensis y  13 
para H. artica y  L. ornata (Tabla 2). Es im portante mencionar, que fueron encontradas 
algunas secuencias mitocondriales de M ytilus chilensis, en las bases de datos pero 
corresponden a secuencias incompletas de algunos genes. Iniciativas de secuenciación 
de genomas, ya sea nucleares o m itocondriales de bivalvos que correspondan a países 
latinoamericanos no fueron encontradas, aunque se hicieron búsquedas exhaustivas en 
todas las bases de datos de secuencias disponibles públicamente.

En esta revisión, se dará un m ayor énfasis a las herram ientas biotecnológicas, 
relacionadas con el estudio de Ios patrones de expresión molecular a nivel de A R N  
mensajero (A RN m ) (transcriptom a) y  proteínas (proteómica), pues constituyen el 
com plem ento imprescindible para descifrar y  com prender la función de Ios genes que 
conform an el genoma de Ios seres vivos.

Herramientas transcriptómicas
Entre las técnicas clásicas que hanperm itido increm entar durante décadas el conocim iento 
de las funciones génicas, se encuentra el N orthern  blot. Estas metodologías, hoy en dia 
son menos utilizadas pero no dejan de tener importancia. A unque su aplicación llevan 
implícitas desventajas, tales como: el tiem po que consumen, el núm ero limitado de 
m uestras que se pueden analizar en cada experim ento, su reproducibilidad, la fiabilidad 
de la cuantificación y  la necesidad de conocer, en algunos casos la secuencia de Ios genes 
en estudio. Por estas razones, Ios científicos han abordado, avanzado y  perfeccionado 
Ios m étodos para el estudio com parativo de la expresión génica en cuanto al análisis de 
la representatividad del A R N m  en células y  tejidos, desarrollando nuevas tecnologías, 
tales como: a) Expresión diferencial, b) EST. c) Tecnología de Bio-arreglos (A D N c, 
A D N  genómico, oligonucleótidos y  proteínas). Estos m étodos novedosos, han sido 
desarrollados para el análisis en gran escala de la expresión génica a nivel de A R N m  
y proteínas, po r lo que perm iten hacer un estudio com parativo en las poblaciones y, 
conocer la diferencia de expresión génica entre m uestras diferentes, pero relacionadas 
en su origen. De todas estas tecnologías las menos costosas son: la expresión diferencial 
y  SSH, las cuales son de fácil acceso para laboratorios pequeños y  con pocos recursos. 
P or el contrario, Ios EST y  Ios bio-arreglos, necesitan un desarrollo tecnológico integral 
para su eficiente y  confiable aplicación.

a) Expresión diferencial. Esta técnica ha sido utilizada para investigar en el ámbitos 
de patologías que afectan a Ios moluscos, en el grupo español de A ntonio Villalba 
del C entro  de Investigaciones M arinas de Galicia (Da Silva et a l ,  2005; Villalba 
et al., 2005). El A R N m  extraído es básicamente procesado mediante la reacción 
de transcripción reversa, utilizando la técnica de PC R  cuantitativa.

b) EST. U n porcentaje m uy bajo del genoma de Ios organismos superiores 
corresponde a secuencias que codifican proteínas (aproximadam ente un 10 p o r 
ciento). Esta tecnología alberga un gran valor p o r la posibilidad de descubrir 
nuevos genes y  m apear sus posiciones en Ios cromosomas. Su aplicación permite, 
además, determ inar el perfil de expresión génica de una célula o un tejido en 
estudio, Ios cuales definen sus características biológicas básicas.

En la Figura 3, se m uestra la distribución de las secuencias EST obtenidas 
de las diferentes especies de bivalvos. Principalm ente Ios mitílidos, ostreidos y 
pectínidos han sido estudiados con esta herram ienta, y  se encuentra relacionado 
con la secuenciación de Ios genomas m itocondriales, anteriorm ente descritas. 
Estos resultados no concuerdan con lo descrito p o r Saavedra y  Bachere
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FIGURA 3
D istribución d e  las secuencias ex p resad as (Expressed S equence  Tag [EST]) d e  Ios 

b ivalvos en las b ases  d e  d a to s  in te rnac iona les  d e  G enbank  y del L aboratorio  Europeo
d e  Biología M olecular (EMBL)
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(2006), cuando Ios ostreidos, eran Ios más estudiados y  orientados a dilucidar 
la expresión a la resistencia o susceptibilidad de enfermedades en distintas 
condiciones ambientales. Por otra parte, son m uy interesantes, Ios resultados 
obtenidos recientem ente p o r el grupo de Dennis Hedgecock de la U niversidad 
de Southern California, Estados U nidos de América, respecto de estudiar la 
heterosis o el vigor híbrido mediante estudios de transcriptom a en larvas de 
ostras, asociando las herram ientas de EST a una de secuenciación masiva de 
megaclones denom inada MPSS (H edgecock et al., 2007). En una estrategia 
similar a la utilizada p o r H uvei et al., (2004), de u tilizar secuencias EST que 
fueron obtenidas en form a posterior a la utilización de SSH de RN A s, obtenidos 
de m anto y  gónadas orientada a estudiar la resistencia/susceptibilidad, al 
fenómeno de m ortalidad de verano de ostras del Pacífico,

c) Tecnología de Ios Bio-arreglos. Esta tecnología perm ite conocer la expresión 
génica diferencial a través de la cuantificación de la expresión de genes durante 
diferente estados fisiológicos. Los bio-arreglos ofrecen ventajas evidentes en 
relación con las demás tecnologías explicadas con anterioridad en este capítulo. 
Estas ventajas están dadas p o r el hecho que Ios bioarreglos son menos laboriosos, 
más sensibles, no necesitan del conocimiento previo de las secuencias génicas en 
estudio y, sobre todo, tienden cada vez más a m iniaturizarse y  a contener m ayor 
cantidad de genes p o r área. H asta la fecha se han desarrollado dos formas de 
realizar las bio-arreglos: Ios macro y  Ios microarreglos, clasificación que está 
relacionada con el núm ero de muestras en Ios soportes, el diámetro del «spot» y  el 
tipo de soporte sobre el cual se organicen las biomoléculas sometidas a tamizaje. El 
consorcio «Affymetrix» (Santa Clara, Estados U nidos de América) es pionero en 
la fabricación de biochips comerciales de A D N  (www.affymetrix.com). Aunque, 
en la actualidad, tanto en Ios países Europeos, como en Norteam érica, no existen 
biochips comerciales específicos para el estudio de expresión génica en bivalvos. 
Sin embargo, una colaboración internacional se ha establecido entre laboratorios 
de Francia y  Estados U nidos de América para producir microarreglos que 
contengan sobre Ios 6 000 A D N c en ostras, principalm ente C. virginica y  C. gigas 
y  el patógeno de la ostra P. marinus (Hedgecock et al., 2005).

El desarrollo de la bioinform ática, p o r o tra parte, es crucial para la interpretación 
de Ios resultados, que se obtienen tanto con la tecnología de Ios bio-arreglos como 
las transcriptóm icas en general. La bioinform ática tiene p o r función servir como una 
herram ienta de búsqueda y  alineación de secuencias génicas obtenidas de las bases de

http://www.affymetrix.com
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datos, esto se denom inó BLAST (del inglés Basic Local A lignm ent Search Tool) en un 
com ienzo. Estas técnicas, han sido utilizadas en el área genómica para el análisis de 
secuencias y  estudios de filogenia molecular, tanto en Ios países desarrollados como 
en algunos laboratorios de investigación de bivalvos de países tales como Brasil, Chile 
y  México, sin embargo, no han sido utilizadas en Ios países latinoamericanos para el 
estudio y  caracterización de la transcripción o com o herram ientas transcriptóm icas, en 
gran m edida porque las tecnologías de PC R  cuantitativo o qPC R  son relativamente 
recientes.

Herramientas proteómicas
Las técnicas proteómicas han sido aplicadas p o r diversos grupos de investigación, en 
varios países tales como España, Japón, China, Australia, Francia, Canadá y  Estados 
Unidos de América entre otros. El estudio de Ios factores que afectan la calidad comercial 
de Ios mitílidos, en particular M. galloprovincialis y  M. edulis, han sido estudiadas por el 
grupo español de López y  colaboradores, encontrándose diferencias significativas en Ios 
patrones de expresión. También han sido utilizadas para la caracterización genética de 
especies de bivalvos y  la caracterización de proteínas específicas de Ios estadios larvales 
(López et al., 2002; López et al., 2005). En Suecia, en la Universidad de Estocolomo y 
Upsala, se han optimizado diferentes estrategias proteómicas en M. edulis, para estudiar 
la contaminación ambiental marina que afecta a Ios bivalvos, utilizando herramientas 
de electroforesis bidimensional (2D), cromatografía líquida y  espectrometría de masa 
(MS), encontrándose patrones específicos de expresión proteica en aquellos individuos 
expuestos a contaminación derivada de compuestos xenobióticos, petróleo, entre 
otros (Amelina, et al., 2007; Mi et al., 2007). Por su parte, D iz y  Skibinski (2007), de la 
Universidad de Swansea en Inglaterra, están utilizando herramientas proteómicas, para 
entender fenómenos evolutivos en regiones híbridas de M. edulis y  M. galloprovincialis. 
En Francia y  China, se están estudiando Ios procesos de biomineralización de las conchas 
y formación de perlas en Ios bivalvos (Marie et al., 2007; Zhang et al., 2003). En Ios países 
latinoamericanos, solamente en Brasil, se han utilizados están herramientas para entender 
la expresión génica de Ios bivalvos. Sin embargo, es interesante mencionar que en Chile, 
aunque no se han utilizado herramientas proteómicas propiam ente tales, se ha trabajado 
en la caracterización y  utilización de proteínas aisladas del biso de Choromytilus, con 
propiedades bioadhesivas y  en la caracterización de biopéptidos aislados de Mytilus 
chilensis y  que poseen actividad antimicrobiana (Mercado et a l ,  2005).

El p roteom a de un organismo tiene un carácter dinámico, pues la expresión de 
proteínas cambia en diferentes etapas del ciclo celular y  tam bién en respuesta a acciones 
externas a diferencia del genoma que es esencialmente constante a lo largo de su vida. En 
Ios mamíferos y  otros organismos eucarióticos el gen que codifica una proteína, no está 
constituido p o r una secuencia continua de nucleótidos, se denom inan genes divididos 
porque poseen una región codificante (exones) y  otra no codificante (intrones). El 
fenóm eno de splicing o de empalme, consiste en que Ios exones, pueden reordenarse 
de varias formas y  dar lugar a mas de una proteína a partir de un solo gen. De manera 
distinta a lo planteado p o r el paradigm a de la biología que prevaleció durante el siglo 
pasado: U N  G E N  ■=> U N A  P R O T E ÍN A . O tro  evento im portante, es el hecho que 
una proteína puede ser modificada durante o después de la traducción o síntesis de la 
proteína, en un proceso que se conoce como modificación post traduccional.

La proteóm ica se basa en la separación, caracterización e identificación de muchas 
proteínas (en el orden de mii o más) simultáneamente. Entre las técnicas que utiliza se 
pueden mencionar: a) Electroforesis 2D. Los geles bidimensionales perm iten obtener 
un  arreglo o despliegue físico en dos dimensiones de mezclas complejas de proteínas, 
basados en i) la separación p o r carga eléctrica (localización isoeléctrica, IEF), es decir su 
pun to  isoeléctrico y  ii) la separación p o r tam año molecular que se efectúa en un gel de 
poliacrilam ida (SDS-PAGE); b) Crom atografía líquida. La electroforesis bidimensional
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posee algunas limitaciones, para analizar proteínas hidrofóbicas, ya que p o r su escasa 
solubilidad están subrepresentadas. Por tales motivos, en Ios últim os años ha existido la 
tendencia a trabajar, con Ios péptidos, en vez de las proteínas, tratando de solucionar las 
limitaciones señaladas. La cuantificación se logra m ediante un análisis detallado de las 
distribuciones de Ios péptidos analizados y  así se infiere la expresión diferencial de las 
proteínas que Ios contienen, c) Espectrom etría MS. La espectrom etría, es la herram ienta 
mas empleada en Ios estudios de proteóm ica para la identificación de las proteínas. 
En la década de Ios 80, Fenn et al. (1989), describe la aplicación de la ionización p o r 
electronebulización (electrospray ionization, ESI), al estudio de péptidos, proteínas 
y  otras biomoléculas. U n año antes, Tanaka et al. (1988), había publicado un nuevo 
m étodo de ionización conocido como M A LD I (M atrix-Assisted Laser D esorption/ 
Ionization). Estos dos métodos, revolucionaron com pletam ente la aplicación de la 
espectrom etría de masas a las biomoléculas y  en apenas diez años, la espectrom etría 
de masas, se convirtió en un m étodo poderoso para el análisis y  la caracterización de 
proteínas y  péptidos.

CONCLUSIONES
Las herram ientas biotecnológicas, en particular, las genómicas, transcriptóm icas y 
proteóm icas se están utilizando principalm ente en Ios países desarrollados, para entender 
y  resolver Ios problem as de m etabolism o, nutrición y  reproducción, relacionados con 
el cultivo de bivalvos. Sin embargo, es necesario entender que son «herramientas», 
po r lo tanto, deberían estar adscritas a program as de mejoramiento y  manejo de Ios 
recursos acuícolas. En ese aspecto, es necesario pensar en aplicar estrategias similares 
a las desarrolladas para otros animales, que han desarrollado eficientes program as de 
manejo genético.

Por otra parte, tam bién se aprecia que existe una gran deficiencia en la utilización 
de estas herram ientas para el cultivo de bivalvos en Ios países latinoamericanos, 
principalm ente en lo relacionado a la carencia de iniciativas de secuenciación de genomas 
y  en falta de utilización o aplicación de herram ientas transcriptóm icas y  proteóm icas, 
para resolver problem as relacionados con el manejo sustentable de Ios recursos.

Finalmente, para Ios países latinoamericanos es fundam ental establecer redes de 
cooperación internacional, para hacer una m ejor utilización de estas herram ientas 
biotecnológicas y  ello no debería ser difícil de implementar, po r las existencias de bases 
de datos internacionales de acceso abierto y  po r herram ientas online que favorecen las 
comunicaciones y  la transferencia de inform ación en form a expedita.
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