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RESUMEN

Los ecosistemas estan expuestos a diferentes presiones, tanto de origen natural como antrépico, afectando la
biodiversidad y disminuyendo las funciones de los servicios ecosistémicos, la restauracion mediante progra-
mas ha mostrado deficiencias en los ecosistemas fragmentados, al respecto diferentes estudios han demos-
trado que la aplicacion de genémica puede aumentar las probabilidades de restauracion. La presente revision
tuvo como objetivo analizar la aplicacion de gendmica en la restauracion ecoldgica, las técnicas genémicas
ofrecen lo necesario para potencializar los organismos vivos para la restauracion de ecosistemas y funciones
ecologicas, mediante las herramientas gendmicas de poblaciones acceden al estudio de mejoramiento del
genotipo y la representacion del genoma, meta-émica permite caracterizar diferentes grupos taxonémicos
mediante la secuenciacion de ADN o ARN, la edicion del genoma atribuye la modificacion y potencializacion
de nuevos genotipos obteniendo la capacidad de mejorar las probabilidades de regeneracién en un ecosis-
tema perturbado de acuerdo a los objetivos del programa de restauracion, en conclusion la gendmica para
la restauracion ecolégica tiene el potencial para regenerar los ecosistemas afectados por disturbios, aunque
puede presentar limitaciones en funcién a procedimientos logisticos, adquisicion de equipos tecnolégicos,
incluso con el genotipo del organismo vivo, y transmision de patégenos.

Palabras clave: Edicion del genoma, disturbios, genes, genomas, meta-dmica, regeneracion ecologica.

ABSTRACT

Ecosystems are exposed to different pressures, whether of natural or anthropic origin, affecting biodiversity
and decreasing the functions of ecosystem services, restoration through programs have shown deficiencies
in fragmented ecosystems, while different studies have shown that the application of genomics can increase
the chances of restoration. The present review aimed to analyze the application of genomics in ecological
restoration, genomics techniques offer what is necessary to potentiate living organisms for the restoration of
ecosystems and ecological functions, through the tools of genomics of populations accesses the study of im-
provement of the genotype and the representation of the genome, meta-omics allows to characterize different
taxonomic groups through the sequencing of DNA or RNA, genome editing attributes the modification and
potentiation of new genotypes obtaining the ability to improve the probabilities of regeneration in a disturbed
ecosystem according to the objectives of the restoration program, In conclusion, genomics for ecological
restoration has the potential to regenerate ecosystems affected by disturbances, although it may present limi-
tations depending on logistical procedures, investments in the acquisition of technological equipment, even
with the genotype of the living organism, transmission of pathogens.
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Introduccion

El vinculo que tiene la naturaleza con el de-
sarrollo de la sociedad en el mundo ha evi-
denciado el agotamiento y degradacion de
los recursos naturales, debido a las activi-
dades antropicas que afectan a los ecosis-
temas, de tal forma, fomentar el desarrollo
sostenible no es suficiente cuando los eco-
sistemas son deteriorados (La Notte & Mar-
ques, 2019). Los ecosistemas son espacios
fragiles y son considerados vulnerables a
diferentes amenazas de origen antropico y
natural, la intervencion humana en los eco-
sistemas ha representado detonantes para
la alteracion ecosistémica (Ciocanea et al.,
2019).

En este contexto, surge la necesidad de im-
plementar alternativas para la restauracion
de los ecosistemas considerando la geno-
mica y su efecto en la restauracion de los
ecosistemas. La restauracion de ecosiste-
mas ha incursionado dentro de la toma de
decisiones para restaurar la composicion
de las comunidades bioticas ante las per-
turbaciones ocasionadas sean estas de
origen antrépico o natural (Carlucci et al.,
2020), desde la perspectiva ecolégica hay
que considerar los sistemas ecoldgicos vy
si la restauracion es positiva 0 negativa, lo
gue nos lleva a la siguiente pregunta ;Cual
es el efecto de la restauracion ecoldgica en
la biodiversidad nativa sobre todos los ni-
veles tréficos?, y aunque suene ambicioso,
investigaciones futuras deben considerar el
estudio de estos efectos desde la perspec-
tiva espacio y tiempo de recuperacion.

La restauracion de los ecosistemas tiene el
objetivo de revenir la degradacion ocasio-
nada por las perturbaciones, se ha eviden-
ciado la utilizaciéon de gendmica en progra-
mas de restauracion, siendo eficientes en
los procesos de recuperacion (Wood et al.,
2020). La degradacion de los ecosistemas
no solo afecta a la biodiversidad endémica
del area afectada, también genera pérdidas
ecosistémicas influyendo en la disminucion
de recursos para la sociedad a escala local
y mundial (Lee et al., 2021).

Existen estudios en donde se utiliza la ge-
ndémica para asistir a la restauracion ecolo-
gica incorporando no solamente el macro-
bioma sino también el microbioma para una
exitosa restauracion, respaldando muchas
funciones e interacciones ecosistémicas
(Cando-Dumancela et al., 2021) y la apli-
cacion de ecosistemas de referencia para
evaluar la degradacion de los ecosistemas
y sus respectivos indicadores ecosistémi-
cos (Gwenzi, 2021).

En este estudio se considerdé como objeti-
vo analizar la aplicacion de gendémica en la
restauracion ecologica.

Metodologia

Para realizar el analisis correspondiente a
los objetivos de esta investigacion se utiliza-
ron recursos bibliograficos disponibles en
distintos repositorios cientificos académi-
cos disponibles de libre acceso digital, por
lo que se consiguid una cantidad relevante
de informacion que a través del resumen y
sintesis del contenido de cada uno se cons-
truye el apartado de resultados que contie-
ne la informacion suficiente para exponer la
aplicacion de gendmica en la restauracion
ecologica.

Resultados

Acorde a los disturbios antropicos o natura-
les, la fragmentacion de los ecosistemasyy la
biodiversidad esta fuertemente relacionada
a los cambios globales; la gendmica tiene la
funcion de estudiar el genoma de un indivi-
duo, pero a la vez la aplicabilidad de la in-
formacion obtenida (Rico, 2021), aunque la
aplicabilidad de la genémica va a depender
de las caracteristicas que tenga el ecosis-
tema vy el disturbio para la restauracion del
ecosistema afectado. En congruencia con
lo anterior se aborda la siguiente pregunta
¢ Cual es el potencial de la gendémica en la
restauracion ecoldgica?

Se tiene que dejar claro que el disturbio es
toda accion que puede generar desequili-
brio afectando la estructura ecolégica con-
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siderando variables de tiempo y espacio
(Sasaki et al., 2015; Xie et al., 2019), mien-
tras que recuperacion de ecosistemas esta
asociado con la restauracion que incluye
procesos que consisten en devolver el eco-
sistema afectado a su estado inicial o algo
cercano ( Mclintosh et al., 2019; Dickman,
2021).

Las tecnologias actuales en gendmica han
permitido incursionar en la restauracion de
ecosistemas para su posterior conserva-
cion, las técnicas empleadas como la geno-
mica de poblaciones, metadémica, edicion
del genoma, tienen la capacidad de gene-
rar estudios centrados en la manipulacion
y modificacion de organismos resistentes
a diferentes condiciones de estrés (Nawaz
& Satterfield, 2022), se ha documentado el
alcance potencial en diferentes aplicacio-
nes acorde al objetivo de conservacion vy
restauracion, enfrentando situaciones ur-
gentes en un mundo cambiante en donde
se requieren sistemas eficientes que per-
mitan la recuperacion de los ecosistemas,
biodiversidad, y los servicios ecosistémicos
(Lengefeld et al., 2022).

Gendmica de poblaciones

La aplicacion de gendmica en poblaciones
puede generar informacion basada en se-
cuenciacion del genoma del organismo mo-
delo para potenciar la resiliencia, a su vez
las muestras mediante marcadores molecu-
lares proporcionan una mayor resolucion de
la diversidad funcional y genética (Breed et
al., 2019).

El uso de la gendmica de poblaciones para
procesos de restauracion en el caso de
las especies vegetales consiste en incur-
sionar en plantas nativas de un ecosistema
terrestre con disturbios, aunque se tiene
que considerar que, mientras exista altera-
ciones en la zona afectada la recoleccion
de plantas modelos puede estar alterada lo
que seria una opcion poco factible para la
restauracion, mientras que las condiciones
asociadas al clima, estructura del suelo,
microbiota, patrones espaciales, extension

geogréfica, serian variables a considerar en
los estudios previos en los programas de
restauracion (Walters et al., 2022).

En este contexto, la gendmica de poblacio-
nes proporciona datos permitiendo que la
adaptacion de las especies forestales brin-
de informacion basada en decisiones de
transferencia de la semilla; el proceso de
secuenciacion realiza la representacion del
genoma objetivo, proporcionando informa-
cion sobre los mecanismos de adaptacion
de la especie (Cooke & Suski, 2008; Unge-
rer et al., 2008; Li et al., 2019).

En el estudio de Cordeiro et al., (2019)
evaluo la viabilidad genética en la especie
Centrolobium tomentosum en |la Mata Atlan-
tica brasilefa generando 2 877 marcado-
res de poliformismo de un solo nucledtido,
demostrando el aumento del flujo genético
en areas restauradas teniendo un impacto
positivo para las zonas afectadas en Sao
Paulo, demostrando a la vez un aumento
satisfactorio en las poblaciones de arboles
reintroducidos aumentando las capacida-
des de los programas de restauracion.

La gendmica poblacional aplicada al arbol
tropical Centrolobium tomentosum demos-
tr6 una alta diversidad genética, estructura
de la poblacion, organizacion y las subdivi-
siones genéticas. Estas caracteristicas han
permitido identificar mecanismos de adap-
tacion en la especie vegetal en relacion al
entorno tropical, incluyendo resistencia a
enfermedades e incluso tolerancia a estre-
ses por diferentes factores abidticos.

En el estudio de Pampin et al., (2023) identi-
ficd 9 154 marcadores de polimorfismos de
un solo nucledtido para restaurar lechos de
berberechos (Cerastoderma edule) en Gali-
cia — Espafia utilizando un enfoque de ge-
noémica poblacional. Evidencio la diversidad
y estructura genética incluyendo diferentes
marcadores de polimorfismo de un solo nu-
cledtido, mediante este enfoque identifica-
ron marcadores atipicos en relacion con la
Matrteilia cochillia.
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Meta-omica

Los procesos de la meta-Omica permiten la
caracterizacion y cuantificacion de los gru-
pos taxondmicos con mayor rapidez y pre-
cision en el estudio de secuenciacion del
ADN o ARN ambiental (Stec et al., 2017).

La microbiota del suelo es fundamental
para la restauracion, esta relacionada con
las funciones del ecosistema, siendo indi-
cadores eficientes para la evaluacion eco-
l6gica del area afectada (Mei & Liu, 2022).

Los procesos metadmicos son ideales para
el monitoreo de organismo eucariotas aun-
gue son mas eficientes cuando se emplean
organismos procariotas, la metadémica ha
demostrado gran utilidad en la cuantifica-
cion y caracterizacion de organismos Vivos,
permitiendo evaluar y monitorear las areas
que han sido degradadas por disturbios. Al-
gunos ejemplos aplicados en la microbiota
del suelo se realizan mediante la cuantifi-
cacion de la diversidad biolégica utilizan-
do metabarcodes, la caracterizacion de los
taxones puede resultar efectivos en la res-
tauracion ecoldgica mediante el estudio de
genes marcadores (Breed et al., 2019).

Edicion del genoma

Actualmente los ecosistemas terrestres es-
tan fragmentados debido a las actividades
antropogeénicas, a pesar del estrés que ha
provocado, el cambio climatico es otro fac-
tor a considerar, ya que puede alterar el ge-
notipo de la especie vegetal lo que influiria
en una restauracion exitosa, haciendo ne-
cesario el uso de nuevos genotipos para
insertarlos en programas de restauracion
ecoldgica (Song & Mitchell-Olds, 2011; de
Wit, 2020).

La edicion del genoma permite potenciali-
zar nuevos genotipos de forma eficiente y
econdmica, en el caso de especies vegeta-
les puede generar cambios en la fisiologia
que le permita resistir condiciones de es-
trés, y aplicarlas en la restauracion acorde
a las modificaciones genéticas de las po-

blaciones (Phelps et al., 2020). Sin embar-
go, a pesar de ser una técnica factible la
proyeccion que tiene hacia la restauracion
requiere de estudios que permitan validar
su integracion de forma segura y 6ptima en
la restauracion (Chen et al., 2023).

Segun Martin et al., (2015) generar nuevos
genotipos permitira restaurar sitios desa-
flantes y conservar los rasgos existentes del
gen local, pero requiere de estudios sobre
los genes y rasgos desde un contexto de
restauracion ecoldgica.

Se ha establecido en diferentes estudios la
aplicabilidad de las herramientas genomi-
cas en diferentes campos de estudios, de-
mostrando el potencial y la eficiencia para la
restauracion de los ecosistemas (Saati-San-
tamaria et al., 2022). Segun Heuertz et al.,
(2023) la aplicacion de gendomica es fun-
damental para conservar los ecosistemas
y biodiversidad, mejorando la resiliencia
de las poblaciones, y las comunidades que
sustentan las funciones ecosistematicas.

A pesar del potencial que tiene la genémi-
ca para la restauracion de los ecosistemas
existen limitaciones como la eleccion de la
especie endémica — emblematica, adapta-
bilidad, variedad metabdlica, la ubicacion
de la perturbacion, el impacto ocasionado,
condiciones de campo, limitaciones que
impiden que la restauracion sea exitosa,
aunque estas limitaciones han presentado
desafios, el estudio del potencial de la ge-
némica ha aumentado significativamente
para resolver problemas medio ambientales
(Baxter & Danforth, 2023; Hassan & Ganai,
2023; Pampin et al., 2023; Webster et al.,
2023).

Investigaciones sobre la aplicacion de
genomica en la restauracion ecolégica

Koskela et al., (2014) argumenta que la uti-
lizacion de germoplasma ha permitido la
incorporacion de especies forestales con
diferentes propdsitos, sea de aprovecha-
miento, recurso genético, conservacion
de semillas, restauracion ecoldgica, entre
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otros, siendo ideal el estudio de la gendmi-
ca para la potencializacion de los organis-
mos vivos considerando los ecosistemas
referenciales, funcionales y/o adaptados
para el futuro, comprendiendo el manejo y
gestion en la conservacion del ecosistema,
biodiversidad y servicios ecosistémicos.

Van der Heyde et al., (2020) demostré que
mediante secuenciacion puede mejorar la
comprension de la microbiota en asocia-
cion de la restauracion de sitios que han
sido afectados por la extraccion de mine-
rales, evidenciando cambios direccionales
de la microbiota lo que la convierte en un
indicador a considerar en programas de
restauracion ecoldgica.

Aavik et al., (2021) en su estudio conside-
ro la diversidad genética asociada a las
plantas nativas y el rol de las interacciones
con los microorganismos como los hongos
micorrizicos arbusculares, por el potencial
que tiene en las plantas y la forma de tole-
rar el estrés combinado, siendo ideal para
la restauracion de zonas afectadas por al-
guna perturbacion ecologica.

Wright et al., (2022) demostré mediante
métodos de translocacion en Rattus fusci-
pes para restaurar poblaciones que fueron
afectadas por el estrés antropico, su utili-
dad para la conservacion de esta especie
de roedor, siendo esencial para la restaura-
cion si se consideran la mayor cantidad de
muestras genéticas para los programas de
conservacion.

En el estudio de Papik et al., (2023) median-
te la aplicacion de secuenciacion de am-
plicones de alto rendimiento, identificd las
caracteristicas de la diversidad procariota
en asociacion a las plantas de gramineas
como tratamiento de fitorremediacion en
suelos contaminados por hidrocarburos de
petrdleo en areas sub articas.

Los analisis realizados sobre el potencial
qgue tiene la gendmica consolidan una he-
rramienta eficiente para incorporarla en pro-
gramas de restauracion ecoldgica, aunque

requiere de mas estudios si se considera
variables como la ubicacion del umbral de
afectacion en el ecosistema, el organismo
modelo, interacciones ecoldgicas, varia-
bles climaticas, entre otros aspectos. En
este estudio se considero el potencial de la
genodmica, demostrado su eficiencia en los
programas de restauracion, aunque surgen
las siguientes preguntas a considerar. 1)
¢ Qué implica la utilizacion de la gendémica
en la restauracion ecologica, considerando
riesgos de incorporacion de enfermeda-
des patoldgicas, introduccion de especies
exoticas, modificacion genética de las es-
pecies autdctonas en los ecosistemas por
restaurar? 2) ;Cual es el efecto en los orga-
NiSMOS Vivos incorporados y por incorporar
en el ecosistema recuperado? 3) ;,Qué re-
lacion tienen los ecosistemas recuperados
como corredores bioldgicos, funcionarian
después de la recuperacion?

Conclusiones

Los anélisis realizados sobre la gendémica
y el potencial que tiene en la restauracion
ecologica presentan ventajas al aumentar
las probabilidades de restauracion en un
ecosistema fragmentado por actividades
antropicas o naturales, aunque puede pre-
sentar desventajas si se consideran proce-
dimientos logisticos como la inversion y efi-
ciencia de los procesos, requiriéndose de
estudios previos para la aplicaciéon en pro-
gramas de restauracion ecoldgica.

En el andlisis de las herramientas genémi-
cas como el genoma de poblaciones, me-
ta-Omica y edicion del genoma se tiene que
destacar la utilidad que tiene en programas
de restauracion ecoldgica, aunque se tie-
ne que considerar los obstaculos como la
adquisicion de equipos tecnoldgicos, ca-
pacitaciones técnicas para el estudio de la
especie modelo que contribuira en la res-
tauracion de los ecosistemas vy la biodiver-
sidad influyendo en la conservacion de los
servicios ecosistémicos.

A pesar de la utilidad de la gendmica en la
restauracion ecoldgica, existen limitaciones
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asociadas con el genotipo del organismo
vivo, posibles enfermedades patdgenas,
incluso la alteracion de algunos genes, los
$esgos que ocasiona la utilizacion del PCR,
la obtencion de datos precisos, la localiza-
cion del umbral de perturbacion, el tiempo
de recuperacion, entre otros, aunque el
avance de la tecnologia y estudios investi-
gativos pueden solucionar las limitaciones
a futuro.
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