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Notas del Editor

Estimadas lectoras y estimados lectores:

Nos complace presentarles una nueva edicion de
Biotecnoldgica Magazine, integrada por articulos
e infografias que reflejan la amplitud, creatividad
y relevancia actual de la biotecnologia y las
ciencias de la vida.

En este nimero abordamos temas que van desde
la medicina de precision, los microRNAs, la
epigenética vegetal y el origen genético del
artificial

hasta la inteligencia

mexicano,
generativa aplicada a la valorizacidn de residuos
exploramos

agroindustriales. También

fendmenos bioldgicos sorprendentes como la

VOLUMEN 4 NO. 3 | JULID 2026

xenoparidad, el potencial probidtico de bacterias
presentes en la leche materna y los retos
biotecnoldgicos en el cultivo de pepinos de mar
de la peninsula de Baja California.

Ademas, incluimos infografias dedicadas a la
insulina, el cortisol, la luciferasa y el papel de las
microalgas en la biorremediacion de aguas
residuales, con el propdsito de acercar conceptos
cientificos complejos de manera clara, visual y
accesible.

Agradecemos a las y los autores, revisores y
colaboradores que hacen posible esta edicion. Su
trabajo contribuye a fortalecer la divulgacion
cientifica y a compartir el conocimiento con
publicos cada vez mas amplios.

Comité Editorial
BiotecnoLégica Magazine
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Los miRNAs son pequefias moléculas de ARN (cido Estas moléculas son abundantes en diversos tejidos vy, al

ribonucleico), las que desde su descubrimiento han participar en la comunicacidon celular, pueden salir de la

. N - célula y entrar en circulacidon, encontrandose en fluidos
revolucionado el mundo de la ciencia y la medicina. Antes y ’

, . m ngre. Graci n funcionar com
se desconocian sus funciones, pero actualmente se han como la sangre. Gracias a esto, pueden funcionar como

realizado hallazgos importantes que permitiran avances en biomarcadores, es decir, como sefiales medibles que
indican el estado de salud o la presencia de una
enfermedad (Ho et al., 2022).

Por ello, en este articulo se busca dar a conocer el papel de

el area médica, en el diagndstico y prondstico de
enfermedades. Los microRNAs (miRNAs) ayudan a controlar

multiples procesos en las células. Actian como

interruptores que permiten encender o apagar la los miRNAs en la practica médica como alternativas

produccién  de  proteinas que  tienen  papeles potenciales para el diagndstico y tratamiento de

preponderantes dentro del cuerpo (Diener et al., 2022). enfermedades. Con este objetivo, se abordara su historia,
su papel en distintas enfermedades y las perspectivas
actuales y futuras de su aplicacién, como se muestra en la

1.Introduccion Figura 1.

En los ultimos afios, los cientificos han descubierto que
estas moléculas estdan involucradas en muchas
enfermedades, como el cancer, lo que los ha convertido en
una herramienta prometedora para detectar y tratar
padecimientos de una forma mas precisa y menos invasiva
(Pérez-Mora et al., 2023).
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Figura 1. Esquema general de los microRNAs (miRNAs), pequefias moléculas de RNA que regulan la

expresion de genes y participan en diversos procesos celulares. La imagen resume su funcidn

bioldgica, su uso como biomarcadores no invasivos detectables en muestras como sangre, saliva u

orina, y su potencial en la medicina personalizada mediante nuevas tecnologias de diagndstico y

tratamiento. También se destacan algunos de los principales retos para su aplicacién clinica, como la

estandarizacién y los costos asociados.

2. Del descubrimiento a la medicina

El primer microRNA conocido fue llamado lin-4 y se
identifico en el gusano Caenorhabditis elegans. En ese
momento, este hallazgo resulté inesperado, ya que se
pensaba que el control de la actividad de los genes
dependia casi exclusivamente de las proteinas. Sin
embargo, el descubrimiento de los miRNAs demostrd que
estas moléculas también podian desempefiar un papel
clave en este proceso.

Posteriormente, se descubrid otro miRNA llamado let-7, el
cual se encuentra conservado en muchas especies
incluyendo a los humanos, lo que permitié comprender
mejor manera el papel de los miRNAs en el control de la
actividad genética (Hammond, 2015).

Estos descubrimientos ampliaron el conocimiento sobre
los miRNAs y mostraron que participan en mdltiples
procesos bioldgicos. Se ha observado que alteraciones en
su cantidad o funcionamiento estan relacionadas con
diversas enfermedades. En el caso del cancer, algunos
miRNAs pueden encontrarse en niveles elevados o

10.5281/zenodo.21206616

disminuidos, influyendo en procesos como el crecimiento
y la muerte celular (Hammond, 2015).

Actualmente, su estudio se ha impulsado por tecnologias
que permiten analizarlos de manera mas rapida y precisa.
Esto ha llevado a identificar patrones de expresion
caracteristicos, es decir, combinaciones de miRNAs
asociadas con ciertas enfermedades.

Estos avances han sido fundamentales para trasladar el
estudio de los miRNAs del laboratorio a la practica médica,
donde hoy en dia se investigan como herramientas para el

diagndstico y tratamiento de diversas enfermedades.

2.1 Los miRNAs como senales en sangre y
tejidos

Un biomarcador es una molécula especifica relacionada
con enfermedades o procesos normales de la célula, la
cual puede medirse en diferentes muestras bioldgicas
como sangre, suero y tejidos (Wu et al., 2021). Un ejemplo
es la glucosa en sangre, utilizada para el diagndstico de la

diabetes.
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Los miRNAs han sido considerados buenos indicadores de
alteraciones en el organismo, ya que participan en
procesos como la division y la muerte celular. Cuando
estos procesos se alteran, también cambian los niveles de
ciertos miRNAs, como ocurre en enfermedades como el
cancer (Baylie et al., 2024). Por ejemplo, el miR-21 es uno
de los miRNAs mas estudiados, ya que suele encontrarse
en niveles elevados en distintos tipos de cancer, como el
de mama, colon y pancreas. Otros miRNAs también se han
relacionado con diversas enfermedades, incluyendo
trastornos cardiovasculares y neuroldgicos, donde sus
niveles pueden ayudar a detectar la enfermedad y evaluar
su evolucion o la respuesta al tratamiento (Martino et al.,
2025).

En conjunto, estas caracteristicas hacen que los miRNAs
sean candidatos prometedores para el desarrollo de
estrategias de diagndstico mas tempranas, precisas y

menos invasivas.

2.2 De la muestra al resultado: como se

estudian

El estudio de los miRNAs comienza con la obtencién de
una muestra, que puede ser de tejido o de fluidos como la
sangre. Posteriormente, se realiza una extraccion de ARN y
se analizan estas moléculas mediante técnicas de biologia
molecular, como la PCR (reaccion en cadena de la
polimerasa) en tiempo real y los microarreglos, que
permiten identificar qué miRNAs estan presentes y en qué
cantidad.

Esto permite obtener un perfil de expresion de miRNAs, el
cual muestra cudles se encuentran aumentados o
disminuidos en ciertas condiciones. Al comparar estos
perfiles entre personas sanas y enfermas, es posible
identificar biomarcadores o detectar enfermedades
(Naranbat et al., 2025). De forma sencilla, este perfil puede
compararse con un patrén de “crestas” (sobreexpresion) y
“valles” (baja expresion), como una llave asociada a una
cerradura especifica (salud o enfermedad).

El uso de estas técnicas tiene varias ventajas, como la

VOLUMEN 4 NO. 3 | JULIO 2026

posibilidad de detectar miRNAs en distintos fluidos, lo que
permite analisis poco invasivos (Ho et al., 2022). Ademas,
son moléculas relativamente estables y sensibles, por lo
que sus cambios pueden detectarse antes de que
aparezcan sintomas clinicos, e incluso reflejar la evolucion
de ciertas enfermedades (Pozniak et al., 2022).

Sin embargo, también existen limitaciones. Actualmente
no hay paneles completamente estandarizados para cada
enfermedad, y un mismo miRNA puede participar en
multiples procesos bioldgicos, lo que dificulta su
interpretacion. Ademas, aun no existe un protocolo
completamente estandarizado para su aislamiento,
almacenamiento y deteccion, lo que puede generar

variaciones entre estudios (Pozniak et al., 2022).

3. Terapias en desarrollo

Los miRNAs, ademas de servir como biomarcadores,
también  pueden utilizarse como  herramientas
terapéuticas, ya que controlan la actividad de mdltiples
genes Yy, al modificar su funcionamiento, es posible influir
en distintos procesos celulares (Fu et al., 2021).

Estas estrategias buscan restablecer un equilibrio en sus
niveles. Cuando un miRNA se encuentra disminuido, se
utilizan moléculas sintéticas que imitan su accion,
conocidas como miRNAs miméticos. Este enfoque se ha
estudiado principalmente en miRNAs con funcidn
supresora de tumores, los cuales suelen estar reducidos
en ciertos tipos de cancer (Bravo-Vazquez et al., 2023).

Por otro lado, cuando un miRNA se encuentra en niveles
elevados, se emplean moléculas disefiadas para bloquear
su actividad, conocidas como antagomiRs. Estas se unen
al miRNA e impiden que continle afectando a sus genes
blanco, siendo utiles en el caso de los oncomiRs, es decir,
miRNA que promueven el desarrollo del cancer al
favorecer el crecimiento celular (Fu et al., 2021).

Estas estrategias se han estudiado principalmente en
cancer, donde los miRNAs participan en procesos como el
crecimiento, la muerte celular y la diseminacion tumoral.
Sin embargo, también se han explorado en otras
cardiovasculares e

enfermedades, como trastornos

infecciones virales.
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Aunque estos enfoques aln se encuentran en desarrollo,

representan una alternativa prometedora, ya que
permiten actuar de manera mas especifica sobre los

mecanismos que originan las enfermedades.

3.1 Hacia la medicina personalizada

Cada paciente tiene un perfil de miRNAs Unico, que
funciona como una “huella molecular” de su enfermedad,
ya que refleja factores como su agresividad y la forma en
que podria responder a distintos tratamientos (Condrat et
al., 2020). Esto permite elegir terapias mas adecuadas para
cada persona, favoreciendo una medicina personalizada.
Los miRNAs regulan redes complejas de genes, lo que
permite captar procesos como la proliferacion y la muerte
celular, asi como la respuesta a farmacos. Por ello, el perfil
de miRNAs puede distinguir entre distintos tipos de cancer
y diferenciar con alta precision entre tejido sano y tumoral
(Detassis et al., 2017).

Ademas, estos perfiles permiten anticipar la respuesta a
tratamientos o identificar posibles resistencias. En cancer,
por ejemplo, algunos perfiles se asocian con resistencia a
la quimioterapia, mientras que otros se relacionan con
una mejor respuesta (Detassis et al., 2017).

Sin embargo, los miRNAs no acttan por si solos. Su
potencial aumenta al combinarse con informacion
genética y clinica. Mientras que los datos genéticos
identifican cambios en el ADN, los miRNAs reflejan el
estado funcional de las células.

Por ejemplo, pequefias variaciones en el material genético
pueden modificar la interaccién de los miRNAs con sus
genes blanco, influyendo en la respuesta a los
tratamientos. Al integrar esta informacion, es posible
desarrollar modelos mas precisos para predecir la
evolucion de la enfermedad y la eficacia terapéutica,
fortaleciendo la medicina personalizada con apoyo de la

inteligencia artificial (Quang & Nguyen, 2024).

10.5281/zenodo.21206616
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3.2 Nuevas tecnologias al servicio de los
miRNAs

Las nuevas tecnologias han impulsado el uso de miRNAs
en la medicina personalizada mediante sistemas de
liberacion dirigidos. Estos sistemas utilizan
nanoparticulas, estructuras extremadamente pequefas
que protegen y transportan los miRNAs hacia células
especificas, mejorando su eficacia y reduciendo su
degradacion antes de llegar a su sitio de accion.

Estas nanoparticulas pueden ser de distintos tipos, como
lipidicas o poliméricas, y estan disefiadas para encapsular
los miRNAs, facilitar su entrada a las células y liberar su
contenido en el interior celular. Ademas, pueden
modificarse para dirigirse a células tumorales mediante el
reconocimiento  de  receptores  sobreexpresados,
aumentando la concentracién del tratamiento en el tumor
y reduciendo efectos en tejidos sanos (Kara et al., 2022).

El uso de inteligencia artificial ha permitido aprovechar
mejor la informacion contenida en los perfiles de miRNAs,
ya que puede identificar patrones complejos a partir de
grandes volimenes de datos que no serian evidentes
mediante analisis tradicionales (Kara et al., 2022).

Un ejemplo de ello es el trabajo de nuestro grupo de
investigacion, en el que se analizé un conjunto de miRNAs
en pacientes mexicanas de la frontera México-Estados
Unidos con endometriosis, utilizando modelos de
aprendizaje automatico. Al combinar multiples miRNAs en
un mismo modelo, fue posible distinguir entre pacientes
con y sin la enfermedad con una alta precision,
alcanzando valores cercanos al 99% (Alday-Montaiez et
al., 2025).

Estos resultados demuestran que no es un solo miRNA el
que aporta la informacion, sino el patron completo de
expresion, que puede utilizarse para mejorar el
diagndstico y el prondstico de distintas enfermedades

(Alday-Montaiiez et al., 2025).
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4. Retos éticos y sociales

El uso de datos moleculares en la medicina personalizada,
como los perfiles de miRNAs, plantea importantes retos
éticos, ya que se trata de informacion detallada y sensible
que requiere proteger la privacidad de los pacientes y
asegurar que comprendan cdmo se utilizaran sus datos.
Sin embargo, debido a su complejidad, no siempre es facil
entender completamente los riesgos y beneficios, lo que
puede dificultar la toma de decisiones informadas
(Santal6 & Berdasco, 2022).

Por otro lado, garantizar la seguridad de los datos y
mantener la confianza de los pacientes es un aspecto
clave. Para ello, se han propuesto nuevas formas de
consentimiento mas flexibles, que permitan a las personas
tener mayor control sobre su informacion a lo largo del
tiempo.

Asimismo, existe preocupacion por el posible uso indebido
de los datos, por ejemplo, por parte de aseguradoras o
empleadores, lo que podria generar situaciones de
discriminacion. También se ha sefialado que estas
tecnologias podrian aumentar las desigualdades en salud,
ya que no todas las personas tienen acceso a estudios
avanzados o tratamientos personalizados (Santalé &
Berdasco, 2022).

5. Perspectivas

El estudio de los miRNAs sigue en constante evolucion vy,
junto con su aplicacién en la practica clinica, representa
uno de los principales enfoques de la medicina moderna.
A medida que se desarrollen tecnologias mas precisas
para su deteccion y sistemas de liberacion mas eficientes,
serd posible mejorar su uso tanto en el diagndstico
temprano como en el tratamiento de diversas
enfermedades.

La combinacion de perfiles de miRNAs con herramientas
como la inteligencia artificial y el analisis multi-6mico, es
decir, el estudio conjunto de diferentes tipos de

informacion bioldgica como genes, proteinas y otras

VOLUMEN 4 NO. 3 | JULIO 2026

moléculas, permitira una comprensiéon mas profunda de
los procesos bioldgicos, favoreciendo el desarrollo de
estrategias terapéuticas mas especificas y efectivas. En
este contexto, la medicina personalizada podria
beneficiarse del uso de estas moléculas, permitiendo
adaptar los tratamientos a las necesidades de cada
paciente.

Finalmente, para que estos avances puedan
implementarse de manera generalizada, serd necesario
superar desafios como la estandarizacién de técnicas, la
reduccion de costos y la garantia de un acceso equitativo a
estas tecnologias. Por ello, sera fundamental fortalecer los
marcos éticos y regulatorios que aseguren un uso

responsable de la informacion molecular.
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(Puede una especie producir individuos de otra especie?
La hormiga Messor ibericus lo hace generando machos de
Messor structor dentro de su ciclo reproductivo, mediante
una combinacidon inédita, extremadamente rara vy
compleja de mecanismos conocidos, difuminando el

limite entre especies sin transformar una en otra.

1.Introduccion

¢Qué pensariamos si hoy, en un lugar remoto, una mujer
pariera un neandertal? Pareceria algo imposible, debido a
que no hay ningun neandertal en nuestros dias y porque
las mujeres humanas solo engendran humanos. Asi de
impactante fue el descubrimiento realizado por un equipo
de 18 cientificos cuyos lideres pertenecen a la Universidad
de Montpellier de Francia que buscaron resolver un
misterio reportado en estudios previos que sugerian que
dentro de las colonias de hormigas del género Messor
existian obreras que eran mezclas de especies (hibridos),
tanto en zonas donde conviven como donde no. La

curiosidad llevé al equi

é'supar'a{»so

)
i

po cientifico a preguntarse como era posible que esto

ocurriera.

2.Una madre para dos especies

Para abordar la pregunta, los investigadores realizaron
trabajo de campo para recolectar reinas y obreras de cinco
especies del género Messor, y posteriormente, enviaron
analizar el ADN (acido desoxirribonucleico). El analisis
mostré que cuatro de las especies estudiadas no
participaron en la hibridacion y demostré que solo las
obreras de las colonias de M. ibericus son, en realidad, una
mezcla de esta especie y de M. structor. Para descartar que
esta mezcla fuera el resultado de una mezcla antigua y
diluida, se analizd el ADN de dos componentes celulares
clave: la mitocondria y el nlcleo. El ADN de las
mitocondrias solo se heredan de la madre, por lo que, al
comparar el ADN mitocondrial y nuclear, se puede saber
quiénes son los padres y en qué madre se produjo. Todas
las obreras colectadas habian heredado el ADN de las

mitocondrias de
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M. ibericus y, una mezcla casi en igual proporcion del ADN
de M. ibericus y de M. structor dentro del nlcleo celular, es
decir, son hijas de madre M. ibericus y padre M. structor
(hibridos de primera generacién o F1). Esto implica que M.
ibericus no produce obreras de su propia especie, sino que
necesita de M. structor para generarlas. Anteriormente, ya
se habian reportado casos de hormigas que hibridan sus
obreras aparedandose con machos de otra especie, un
fendmeno conocido como parasitismo espermatico
(Umphrey, 2006), pero este caso tenia algo especial: habia
zonas del sur de Europa donde esta presente M. ibericus
pero no hay colonias de M. structor y aun asi las obreras
son hibridos de ambas especies.

M. ibericus
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¢Como podia M. ibericus producir hibridos sin colonias de
M. structor cerca, incluso estando separadas por 1000 km?
La respuesta debia estar presente en los machos de las
colonias de M. ibericus. Asi, se colectaron algunos de estos
machos y se estudiaron tanto por su aspecto como por su
ADN. Los investigadores encontraron dos tipos de machos:
unos con muchos filamentos densos semejantes a pelos
correspondientes a M. ibericus, y otros casi sin estos,
pertenecientes a M. structor (Fig. 1). El analisis de ADN
evidenci6 que todos los machos poseian el ADN
mitocondrial de la reina, mientras que el ADN nuclear
correspondia completamente a una u otra especie, por lo

tanto, la reina debia estar produciendo ambas especies

b

M. structor

Figura 1. Machos encontrados en las colonias de M. ibericus. Fotografias de a, M. ibericus y de b, M. structor. Adaptado de

Juvé et al., Nature (2025), bajo licencia CC BY.

dentro de la misma colonia. Esta conclusion se refuerza al
confirmar que los machos de M. structor provenientes de
colonias propias de su especie, a las que [lamaremos
silvestres, en ninglin caso poseen ADN mitocondrial de M.
ibericus. Ademas, los machos de M. structor nacidos en las
colonias de M. ibericus difieren ligeramente en apariencia
de los machos silvestres de M. structor. Este hallazgo,
muestra que el supuesto de que todo organismo vivo
procede de otro organismo vivo de su misma especie es
menos rigido de lo que pensabamos.

Como sefalé el cientifico y divulgador Carl Sagan,
“afirmaciones extraordinarias requieren evidencias
extraordinarias”; por ello, ante el descubrimiento, los
investigadores buscaron evidencia adicional que lo

respaldara.

En el laboratorio crearon colonias experimentales con una
sola reina de M. ibericus y observaron durante un afio y
medio a los machos nacidos dentro de la colonia cerrada.
Los analisis de ADN confirmaron que, tanto en el
laboratorio, donde no entraron machos de afuera ni hubo
mezcla de colonias, como en lo observado en la
naturaleza, una sola reina produce machos de M. ibericus

y también de M. structor.

10.5281/zenodo.21206706
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3.Xenoparidad
Los machos “extranjeros” no son
hibridos, sino individuos
genéticamente similares de la
hormiga M. structor que nacen de
huevos producidos por la reina M.
ibericus.  En las hormigas, la
reproduccion se basa en un sistema
llamado haplodiploidia, que
depende del nimero de conjuntos
de cromosomas heredados, es decir,
el conjunto de estructuras formadas
por el ADN al

empaquetarse dentro de la célula. El

enrollarse vy

huevo originalmente contiene una
sola copia de cada cromosoma de la
reina; si ella no lo fecunda, se
desarrolla un macho (haploide = una
copia), pero si lo fecunda con
esperma, se agrega un segundo

conjunto de cromosomas y se

desarrolla una hembra (diploide
dos copias), que puede ser obrera o
reina. Aunque aln no se sabe a
ciencia cierta, se especula que,
durante el desarrollo del huevo, los
cromosomas de la reina no se
utilizan o se reemplazan por los de
M. structor, que tiene previamente
almacenados en su espermateca,
que es un drgano donde las reinas
guardan el esperma tras el
apareamiento y que posteriormente
utilizan para fecundar sus huevos.
Los machos clonados se aparean
con la reina para producir obreras,
pero cuando la reina se aparea con
los machos de su propia especie

produce nuevas reinas.

VOLUMEN 4 NO. 3 | JULIO 2026
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M. ibericus M. structor clonado M. structor silvestre

Figura 2. Interacciones en las colonias de M. ibericus. Las reinas M. ibericus
producen machos de diferentes especies con apariencia y genética diferente.
Con el esperma de machos M. ibericus produce nuevas reinas y con el de M.
structor obreras. El color rojo representa a M. ibericus y el azul a M. structor. Los
sexos se indican con £ (hembra) y o (macho), el conjunto de cromosomas con “I"
y las mitocondrias con “m”. Fotografias de (a) Reina de M. ibericus. (b) M. ibericus
obrera (hibrida M. ibericus/M. structor). (c) Macho M. ibericus. (d) Macho M.

structor clonado. (e) M. structor silvestre. Adaptado de Juvé et al., Nature (2025),

bajo licencia CC BY.

En resumen, con los espermas de
ambas especies guardados en la
espermateca, la reina es capaz de
producir machos y reinas de M.
ibericus, machos clonados de M.
structor'y obreras hibridas de ambas
especies (Fig. 2).

El que la reina pueda utilizar sus
huevos para clonar a M. structor, no
surgioé espontaneamente. Mas bien,
los investigadores lo interpretan
como un posible caso extremo de
“parasitismo de 6vulo”, asociado a
la androgénesis. En este
mecanismo, el évulo proporciona lo
necesario para el desarrollo del
embrién, pero la descendencia
hereda el ADN nuclear
exclusivamente, o casi, del padre.

El resultado es un organismo
masculino  “clonado” o “casi
idéntico” a partir del linaje paterno.
La reproduccion androgenética es
extremadamente rara en la
naturaleza y, hasta donde se sabe,
ocurre entre miembros de la misma
especie (incluyendo al menos tres
especies de hormigas). Sin embargo,
se han reportado excepciones entre
especies estrechamente
emparentadas y compatibles, de
algunas almejas de agua dulce del
género Corbicula (Hedtke et al,
2008) y en la conifera Cupressus
dupreziana (Pichot et. al., 2001). No
obstante, todo indica que se trata
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de eventos raros y oportunistas, favorecidos porque estas
especies liberan gametos (células reproductoras) al
ambiente, donde pueden encontrarse y fertilizar évulos de
linajes compatibles.

Lo innovador del sistema de reproduccion de M. ibericus es
que no parece ser un fenémeno accidental, sino que es
evolutivamente estable y obligatorio para su
supervivencia. Al ser la primera vez que se registra este
fendmeno, los cientificos propusieron denominarlo
xenoparidad (xeno, que significa ajeno, extrafio o
diferente, y paridad, que significa producir, dar origen o
dar a luz) y lo definieron como la necesidad de propagar el
genoma de otra especie mediante sus propios huevos, y a
las hembras xendparas como aquellas que necesitan
producir individuos de otra especie como parte del ciclo
devida.

Con el proposito de comprender como ocurrieron las
cosas en el pasado, se realizaron analisis
complementarios. El analisis del ADN permitié construir
un arbol filogenético, similar a un arbol familiar
genealdgico pero de especies, donde las ramas muestran
como estan relacionadas las especies y si existe un
ancestro comun. El arbol del estudio mostré que M.
ibericus y M. structor compartieron un ancestro en comun
y que aparecen en ramas lo suficientemente separadas
como para pensar que no se podrian mezclar facilmente y
mucho menos para estar vinculadas en un sistema
reproductivo tan complejo. Ademas, estimaron que estas
especies se separaron de su ancestro comin hace unos 5
millones de afios y evolucionaron por caminos distintos
hasta convertirse en las dos especies actuales (lo que se

conoce como especiacion).

4. Messor ibericus domesticO a Messor
structor

Continuando con los analisis de ADN, se estudiaron
obreras pertenecientes a multiples poblaciones de M.
ibericus, seleccionadas de zonas donde ambas especies
conviven y de otras donde no. En las zonas donde ambas

especies coexisten, se observé que la gran mayoria de las

obreras eran hijas de machos clonados pero unas cuantas
eran hijas de M. structor silvestre. En cambio, en las zonas
donde no habia colonias de M. structor, todas las obreras
eran hijas de machos de M. structor producidos dentro de
las colonias de M. ibericus. Esto quiere decir que la reina es
capaz de aparearse con machos de M. ibericus y con los
machos de M. structor tanto clonados como silvestres (Fig.
2).

Si aln hoy ocurren apareamientos con poblaciones
silvestres, es probable que en la antigliedad las colonias
de ambas especies hayan convivido en las mismas zonas,
dando lugar a apareamientos ocasionales durante los
vuelos nupciales, que generaban crias obreras hibridas.
Los investigadores sugieren que, al menos inicialmente,
esta interaccion pudo ser relativamente reciproca
(mutualista), pero con el tiempo evolucioné hacia una
relacién asimétrica que beneficiaba principalmente a M.
ibericus. Estas obreras hibridas debieron representar una
ventaja para la colonia de M. jbericus, ya sea por un mayor
vigor o porque la reina perdié la capacidad genética de
generar hembras por si misma. Este cambio obligd a M.
ibericus a depender de machos M. structor cercanos con
una clara desventaja; si las especies dejaran de coincidir
geograficamente, el sistema colapsaria y M. ibericus
desapareceria. Pero la “vida se abre camino”, como se
menciona en la pelicula Parque Jurasico, y en algin
punto, para no depender de colonias externas, las
hembras evolucionaron y en lugar de mezclar su ADN,
empezaron a producir machos totalmente M. structor. Asi,
el sistema se volvié autosuficiente y las hormigas de M.
ibericus fueron capaces de colonizar nuevas zonas
llevando consigo el linaje de M. structor.

Para comprender mejor, los investigadores proponen una
analogia con la domesticacion que hacemos de plantas y
animales silvestres para no depender de la naturaleza, por
ejemplo, manteniendo ganado en vez de cazarlo. De
manera similar, sugieren que M. ibericus “domesticé” el
ADN de M. structor de forma extrema, pues utiliza sus
propios 6vulos para obtener organismos “domesticados”.
Esta analogia parece apropiada ya que los machos

clonados siguen siendo genéticamente M. structor pero -

10.5281/zenodo.21206706 PAG 11
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con muy baja diversidad genética y con pequefias
diferencias de apariencia respecto de los silvestres (en la
cantidad de pelo y en la forma del térax), lo cual es similar
a lo que suele suceder en los organismos domesticados
por humanos en comparacion con sus equivalentes
silvestres.

Otra forma de verlo seria comparar este caso, en parte,
con la teoria sobre el origen de nuestras mitocondrias. Se
cree que hace millones de afios una bacteria fue engullida
por otra célula y, en lugar de ser digerida, establecié una
relacién de simbiosis, es decir, una asociacién estrecha
entre organismos de diferentes especies en la que al
menos uno de ellos se beneficia. Con el tiempo, la relacion
se volvid indispensable para el funcionamiento del
organismo, dando origen a las mitocondrias, que siguen
reproduciéndose sin perder su origen genético. Esta
visualizacion solo sirve para darnos una idea, porque en la
xenoparidad los machos clonados siguen siendo cuerpos
libres, pero con el genoma integrado y mantenido dentro
del sistema reproductivo de otra especie sin que haya una

fusién completa entre ambas.

5. Implicaciones de la xenoparidad

La investigacion completa fue publicada en la revista
Nature (Juvé et al., 2025) y reporta por primera vez una
especie que es capaz de producir individuos
genéticamente equivalentes a otra especie mediante la
clonacién del genoma ajeno en su propio sistema
reproductivo.

La clonacién masculina podria cumplir una funcion
ecoldgica relevante al favorecer el mantenimiento y la
expansion de linajes exitosos en ambientes favorables, e
incluso podria beneficiar potencialmente a poblaciones
invasoras (Schwander & Oldroyd, 2016). En el caso de M.
ibericus, la xenoparidad podria haber facilitado la
expansion de su distribucion sin depender de colonias de
M. structor cercanas, con importantes implicaciones

evolutivas y ecoldgicas.
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Los miembros del género Messor desempefian un papel
ecoldgico importante en la dispersion y seleccion de
semillas. Forman parte de las “hormigas cosechadoras” o
granivoras, que recolectan semillas y otros materiales
vegetales para almacenarlos en complejos nidos
subterraneos. Su actividad es tan relevante que muchas
veces se les considera “ingenieras del ecosistema”, ya
que alteran la distribucion de plantas y nutrientes, crean
zonas despejadas alrededor del nido y remueven y airean
el suelo.

Las hormigas Messor son comunes en regiones calidas y
secas del mediterraneo, Oriente Medio y Asia central,
mientras que practicamente no existen de forma nativa
en América ni en Australia. Alli, su rol ecoldgico es
ocupado por otros géneros, como Pogonomyrmex y
Melophorus, respectivamente. En Norteamérica, en las
regiones aridas y semiaridas del sur de Estados Unidos y
el norte de México, los géneros Veromessor y Novomessor
(con diez y tres especies respectivamente) ocupan un
papel ecolégico mas parecido a Messor. En México,
algunas especies se distribuyen en la peninsula de Baja
California y Sonora (Borowiec et al., 2026; Johnson et al.,
2022).

Es curioso mencionar que hasta 2015 Veromessor fue
considerado sindénimo de Messor. Ambos géneros
comparten caracteristicas anatomicas y ecoldgicas que
generaron la confusion. No obstante, arboles
filogenéticos mostraron que en realidad se trata de
géneros emparentados que comparten un ancestro
comun (Ward et al., 2015).

Otro caso es el género Novomessor (literalmente “nuevo
Messor”), que presenta similitudes con Messor y
Veromessor, por sus adaptaciones para vivir en el
desierto, pero que estad mas alejado evolutivamente de
estos segln estudios filogenéticos (Ward et al., 2015).
¢Sera posible que dentro de alguna de estas poblaciones
vivan reinas xendparas? ;Existiran otros organismos en el
mundo, tal vez otros insectos sociales, que presentan

este fendmeno y que alin no hayan sido detectados
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debido a la rareza y complejidad de este tipo de sistema
reproductivo?

Falta mucha investigacion por hacer para entender la
xenoparidad. Cuando se obtenga ese conocimiento,
podria comprenderse mejor su importancia ecologica e
inspirar nuevas ideas sobre clonacién avanzada o incluso
sobre reprogramacién celular para su aprovechamiento
biotecnoldgico. Mientras tanto, este descubrimiento nos
deja pensando, ;existen otras formas de reproduccion que

no hemos imaginado?.

6. Literatura citada

Borowiec, M.L., Eskew, S.L., Noble-Stuen, A., Williams, J.L.
Johnson, R.A. (2026). Evolution of the North American
seed-harvester ant genus Veromessor (Hymenoptera:
Formicidae). 51(1), e70002.
https://doi.org/10.1111/syen.70002

Hedtke, S. M., Stanger-Hall, K., Baker, R. J. & Hillis, D. M.

(2008). All-male asexuality: origin and maintenance of

Systematic Entomology,

androgenesis in the asian clam Corbicula, Evolution, 62(5),
1119-1136. https://doi.org/10.1111/j.1558-
5646.2008.00344.x

Juvé, Y., Lutrat, C., Ha, A. et al. (2025). One mother for two
species via obligate cross-species cloning in ants. Nature,
646, 372-377. https://doi.org/10.1038/s41586-025-09425-w
Pichot, C., El Maataoui, M., Raddi, S. et al. (2001). Surrogate
mother for endangered Cupressus. Nature, 412, 39.
https://doi.org/10.1038/35083687

Schwander, T., & Oldroyd, B. P. (2016). Androgenesis:
Where hijack
Philosophical Transactions of the Royal Society B: Biological
Sciences, 371 (1706), 20150534.
https://doi.org/10.1098/rstb.2015.0534

Umphrey, G. J. (2006). Sperm parasitism in ants: selection

males eggs to clone themselves.

for interspecific mating and hybridization. Ecology, 87(9),
2148-2159. https://doi.org/10.1890/0012-
9658(2006)87[2148:spiasf]2.0.co;2

Ward, P. S., Brady, S. G., Fisher, B. L. & Schultz, T. R. (2015).
The evolution of myrmicine ants: phylogeny and
biogeography of a hyperdiverse ant clade (Hymenoptera:
Formicidae). 61-81.

https://doi.org/10.1111/syen.12090

Systematic ~ Entomology,  40:

Sobre el autor:

La autora es doctora en ciencias con orientacién en
biotecnologia. Su area de investigacion se centra en el
desarrollo de inmunotecnologias para la deteccion,

prevencion y tratamiento de enfermedades.

Cita:

Solis Lucero, M. G. (2026). Xenoparidad: una madre capaz
de engendrar dos especies diferentes para sobrevivir.
BiotecnoLdgica 4(3), 8-13.
https://doi.org/10.5281/zen0d0.21206706

Magazine,

VOLUMEN 4 NO. 3 | JULIO 2026 PAG 13


https://doi.org/10.5281/zenodo.21206706
https://doi.org/10.1111/syen.70002
https://doi.org/10.1111/j.1558-5646.2008.00344.x
https://doi.org/10.1111/j.1558-5646.2008.00344.x
https://doi.org/10.1038/s41586-025-09425-w
https://doi.org/10.1038/35083687
https://doi.org/10.1098/rstb.2015.0534
https://doi.org/10.1111/syen.12090

§

-

-

3
Desarrollo biotecnologico y obstaculos en
_.,_.e_l.cult‘i_vo de especies de pepinos de mar

atd, Holothurla paraprinceps,
H olothurla impatiens y Apostichopus

californicus

Felipe Ascencio
Centro de Investigaciones Biolégicas del Noroeste, S.C.

ascencio@cibnor.mx

Foto: RainervonB andis através de canva_

Tema

A pesar de que la biotecnologia ha revolucionado la
acuicultura del pepino de mar en ciertas especies modelo,
aln existen significativas lagunas de conocimiento que
deben ser abordadas para alcanzar un cultivo sostenible a
gran escala, particularmente en las principales especies de
pepinos de mar de la Peninsula de Baja California. Aunque
se ha avanzado considerablemente en la comprension de
las enfermedades de ulceracion cutanea en pepinos de mar,
especialmente A. japonicus y H. scabra, y de los sindromes
asociados a Vibrio, persiste una necesidad urgente de
investigar de manera especifica las especies menos
estudiadas, como /. fuscus y diversas especies de Holothuria,
la etiologia

especialmente en lo que concierne a

multifactorial y a las estrategias de intervencion

sostenibles.
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1. Introduccion

Los pepinos de mar (Clase Holothuroidea) son
invertebrados que habitan en diversos sustratos del fondo
marino, incluyendo rocas, corales muertos, algas, pastos
marinos y sedimentos. Desempefian un papel crucial en los
ecosistemas marinos al contribuir a la eliminacion del
exceso de materia organica, reciclar, remineralizar y
oxigenar los fondos marinos mediante su alimentacién de
particulas suspendidas en el agua o en la arena, asi como al
excretar y enterrarse, lo que beneficia a numerosos
organismos. Su distribucion abarca todos los mares y
océanos, desde las costas hasta las planicies abisales. Sin
embargo, sus caracteristicas bioldgicas los hacen
vulnerables a la sobrepesca, pues son organismos longevos,
con limitada movilidad y forman "parches" de individuos, lo
que facilita su recoleccidén en aguas someras (Rivera-Téllez

etal.,2021).
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Figura 1. Las 11 especies principales de pepinos de mar que se capturan y comercializan en nuestro pais, y cuya pesca es
regulada por SEMARNAT o SADER-CONAPESCA, dependiendo su estado de proteccién. En: Guia de identificacién de los
pepinos de mar de interés comercial en México (Rivera-Téllez et al. 2021).

De las aproximadamente 1800 especies de pepinos de mar
descritas a nivel mundial, 113 se encuentran en las cuatro
regiones costeras de México: Golfo de California, Océano
Pacifico, Golfo de México y Mar Caribe, con la mayor
diversidad en el Golfo de California. Actualmente, 11 de
estas especies (familias Stichopodidae y Holothuriidae) son
capturadas y comercializadas en el pais (Fig. 1), con su
pesca regulada por la Secretaria de Medio Ambiente y
Recursos Naturales (SEMARNAT) o la La Secretaria de
Agricultura y Desarrollo Rural (SADER) - Comision Nacional
de Acuacultura y Pesca (CONAPESCA), segln su estado de
proteccion (Rivera-Téllez et al., 2021). Desafortunadamente,
las poblaciones silvestres de muchas especies de pepinos
de mar han sido sometidas a sobreexplotacion debido al

aumentio de la demanda del mercado y a la gestion

inadecuada de sus pesquerias, a menudo vinculada a la
falta de capacidades técnicas y recursos para desarrollar y
aplicar regulaciones complejas de manejo. En México, se
han observado disminuciones significativas en las
poblaciones y capturas de varias especies, como
Isostichopus fuscus, I. badionotus, Holoturia floridana y
Apostichopus parvimensis, asociadas a la sobrepesca (Tabla
1). Estas especies cuentan actualmente con lineamientos
de manejo especificos, que incluyen tallas o pesos minimos
de captura (23 c¢cm para I badionotus, 13 cm para H.
floridana, 24 c¢cm para I. fuscus y 200 gramos de peso
eviscerado para P. parvimensis) (Rivera-Téllez et al., 2021).
Ante esta problematica, la promocién de practicas
acuicolas para el pepino de mar es esencial no
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Tabla 1. Especies de pepinos de mar (familias Stichopodidae y Holothuriidae)
que se comercializan en nuestro pais actualmente y que son reguladas por

SEMARNAT o SADER-CONAPESCA.

Distribucién
en México

Especies y

Golfo de
México y Mar
Caribe

Isostichopus badionotus

Holothuria floridana

nombres comunes

Estatus de Autoridad
regulacién de
gestion

Pepino de mar choco-chip, café, ballenato, cuatro
caras; chocolate chip sea cucumber

Pepino de mar lapiz, de Florida; Florida sea

cucumber
Astichopus multifidus

Pepino de mar blanco; furry sea cucumber

Holothuria mexicana
Pepino michelin,
cucumber

Apostichopus parvimensisa

negro;

Océano
Pacifico

Holothuria parinhabilis

Pepino de mar; warty sea cucumber

Pepino de mar huarache o amarillo; yellow sea

cucumber
Golfo de Apostichopus californicus
California y
Océano

Pacifico

Holothuria impatiens

cucumber
Holothuria paraprinceps

Pepino rojo; giant red sea cucumber

Holoturia cuello de botella; brown spotted sea

Pepino de mar, arenero ballenita o lagarto; sea

cucumber
Holoturia inornata

de arena; sand fuscus

No listadas CONAPESCA
donkey dung sea

NOM-059 (P) | SEMARNAT
Pepino de mar arenero, arenero negro o fuscus

Isostichopus fuscus NOM-059 (A)
Pepino café; brown sea cucumber CITES Ap. Il

solo para asegurar su aprovechamiento

sostenible, sino también para

complementar iniciativas  ecoldgicas,
como el repoblamiento, con el objetivo de
contribuir a la preservacion de sus

poblaciones naturales.

Los primeros experimentos de engorda
con juveniles de pepino de mar en
utilizados

estanques  abandonados,

anteriormente para el cultivo de

camardon, han demostrado ser una
opcion prometedora. En México, dado
que esta especie esta listada en la Norma
Oficial Mexicana NOM-059-SEMARNAT-
2010, su regulacion corresponde a la

SEMARNAT, a través de la Direccion

VOLUMEN 4 NO. 3 | JULIO 2026

General de Vida Silvestre, permitiendo su

aprovechamiento extractivo bajo el

esquema de “Aprovechamiento en
Predios de la Federacion” mediante
Unidades de Manejo para la

Conservacion de la Vida Silvestre (UMA) o
en Predios o Instalaciones que Manejen
Vida Silvestre de Forma Confinada
(PIMVS). En 2008, se inicio la primera
produccion de juveniles en México a
través de una UMA ubicada en Mazatlan,
Sinaloa, donde se realizaron pruebas en
el desarrollo larvario y en la alimentacion
basica para mantener organismos sanos
rustica,

en  estanqueria logrando

resultados dptimos (Lopez-S.

2021). En 2010 se

establecio la primera UMA en Baja

egurajauregui,

California Sur, y en 2011, la Sociedad
Cooperativa Piripichi firmé un convenio
de colaboracion con la Universidad
Auténoma de Baja California Sur para
desarrollar el proceso de produccion de
semilla de Isostichopus fuscus con fines
comerciales y de repoblamiento en
areas sujetas a aprovechamiento en Baja
(Fig. 2)
Segurajauregui et al., 2021).

California  Sur (Lépez-

2. Avances en el desarrollo
biotecnologico y obstaculos
en el cultivo de pepinos de
mar (L. fuscus, H. inornata, H.
paraprinceps, H. impatiens y
A. californicus)

En los ultimos afios, se han logrado
avances significativos en la tecnologia
de biofloc (BFT, por sus siglas en Inglés),
el desarrollo de marcadores moleculares
(microsatélites y SNP), proyectos de
secuenciacion del genoma,
particularmente para A. japonicus y H.
scabra, aplicaciones probidticas para
mejorar el crecimiento y la inmunidad,
asi como el disefio de sistemas de
acuicultura multitrofica integrada (IMTA)
(Xiao et al., 2024; Liu et al., 2024; Jo et
al., 2017; Senff et al., 2021; Liu et al.,
2023). No obstante, estos progresos se
han concentrado principalmente en un
reducido de

ndmero especies

comercialmente relevantes.
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Entre los desafios
comunes en la acuicultura
de pepinos de mar se
destacan la
sobreexplotacion de
poblaciones silvestres, que
compromete la calidad de
los  reproductores, la

sensibilidad ambiental
durante las etapas
iniciales de vida, el
conocimiento limitado

sobre los requerimientos
nutricionales en fases
larvarias y juveniles, la
insuficiencia de programas
de seleccion  genética
debido a la falta de datos
genéticos (Liu et al., 2024;
Jo et al, 2017), y las

lagunas regulatorias en
relacion ~ con  nuevas
especies candidatas

(Gonzalez-Wangiiemert et
al., 2017).

La acuicultura sostenible
de pepinos de mar, que
incluye especies clave de
las costas de la Peninsula
de Baja California en el
Océano Pacifico y el Golfo
de California, como |
fuscus, H. inornata, H.
paraprinceps, H. impatiens
y A. californicus (Tabla 1),
enfrenta importantes
desafios biotecnoldgicos a
pesar de su elevado valor
econdémico y ecoldgico. La
mayoria de la
investigacion y los avances
tecnolégicos se  han
centrado en unas pocas
especies, como A.
japonicus 'y H. scabra,
dejando un progreso
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limitado para las especies mencionadas
anteriormente (Purcell et al., 2012; Zamora
et al., 2018; Ciriminna et al., 2024; Han et
al., 2016).

incluyen el escaso conocimiento de los

Los principales obstaculos

protocolos Optimos de reproduccion,

problemas de asentamiento y

supervivencia larvaria, manejo de
enfermedades, conservacion de recursos
genéticos y adaptacion a sistemas IMTA
(Purcell et al., 2012; Zamora et al., 2018;
Ciriminna et al., 2024; Han et al., 2016).

Si  bien

moleculares, secuenciacion del genoma,

los avances en marcadores

aplicacion de probidticos y disefio de IMTA
han mejorado los resultados para algunas
especies, su desarrollo sigue siendo
insuficiente o no se ha probado en otras
(Liu et al., 2024; Jo et al., 2017; Senff et al.,
2021; Liu et al., 2023; Yang et al., 2024).
Abordar estas deficiencias es fundamental
para expandir la acuicultura sostenible de
pepinos de mar mas alla de las especies

actualmente dominantes.

10.5281/zenodo.21206772

Sociedad
. Cooperativa Piripichi firma en

Figura 2. La

AUTOMNOMA =
BAJA CALIFORMIA SUR UNIDAD PICHILINGUE ‘ﬁ
ACUACULTURA DE PEPING DE MAR

2011 convenio de colaboracidn
" con la Universidad Auténoma de

Sur,
proceso de

Baja  California para
desarrollar el
produccién de semilla de

pepino de mar Isostichopus
fuscus para fines comerciales y
repoblamiento de dreas sujetas
a aprovechamiento en
Sur

Segurajduregui et al, 2021).

Baja

California (Lépez-

Para I. fuscus, I. inornata, I. paraprinceps, |.
impatiens, asi como para A. californicus, se
falta de

publicados para la produccion a gran escala

evidencia una protocolos
en criaderos. Las tasas de asentamiento
larval son bajas y las dietas y sustratos
optimos aun no estan bien definidos
2024).

como ensamblajes

(Ciriminna et al,, Ademas, los
recursos genéticos,
gendmicos y marcadores moleculares, son
escasos o inexistentes (Liu et al., 2024; Yang
et al., 2024), las estrategias de manejo de
enfermedades no estan bien establecidas y
la adaptacién a sistemas IMTA no ha sido
probada en su mayoria, o se ha realizado
solo a escala piloto (Zamora et al., 2018).

Tecnologias como el BFT han mejorado la
calidad del agua y el crecimiento de A.
japonicus, pero requieren adaptacion para
debido a

diferencias fisioldgicas (Xiao et al., 2024). La

otros géneros y especies
secuenciacion del genoma ha permitido la
seleccion asistida por marcadores en A

japonicus y H. scabra, pero esta practica alin
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no se ha extendido a la mayoria de los holoturios del
Pacifico, ni al Atlantico (Liu et al., 2024; Zhong et al., 2024).
La literatura indica que, aunque la innovacién
biotecnoldgica ha avanzado la acuicultura sostenible para
ciertas especies de pepinos de mar, especialmente A
japonicus y H. scabra, persiste una brecha significativa en
relacion con I. fuscus y la mayoria de las especies del
género Holothuria, incluidas las principales de la Peninsula
de Baja California a lo largo del Golfo de California y el
Océano Pacifico (Purcell et al., 2012; Ciriminna et al., 2024).
Los principales obstaculos incluyen la insuficiencia de
investigacion bioldgica basica (reproduccidn, nutricion y
genética), la falta de protocolos optimizados para la
produccion masiva de larvas en incubadoras, las bajas
tasas de supervivencia larvaria debido a dietas y entornos
2024), las

para el

subdptimos (Ciriminna et al,, limitadas

herramientas y protocolos manejo de
enfermedades (Liu et al., 2023), y la incertidumbre
regulatoria en torno a nuevas especies candidatas
(Gonzalez-Wangtliemert et al., 2017). La disponibilidad de
recursos gendmicos, como los de A. japonicus y H. scabra,
es fundamental, ya que permiten la seleccion genética
para el crecimiento y la resistencia a enfermedades; su
ausencia dificulta un progreso similar en otras especies
(Liu et al., 2024; Zhong et al., 2024). Las aplicaciones
probidticas son prometedoras, pero requieren validacion
en taxones mas diversos (Liu et al., 2023). Los sistemas
IMTA pueden mejorar la sostenibilidad, pero es necesario
adaptarlos a las caracteristicas ecoldgicas y fisioldgicas de

cada especie (Zamora et al., 2018).

3. Enfermedad de ulceracion cutanea en
especies de pepinos de mar de la
Peninsula de Baja California

El desarrollo de biotecnologias para la reproduccion y
cultivo de especies no modelo de pepinos de mar implica
comprender su biologia reproductiva, desarrollo larval,
técnicas eficaces de desove, manejo de reproductores en

cautiverio y sus requerimientos bioldgicos. Todo esto es

VOLUMEN 4 NO. 3 | JULIO 2026
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fundamental para alcanzar niveles comerciales en la
acuicultura multitréfica integrada y sostenible. En
este contexto, el manejo de enfermedades es crucial
para la consolidacién de la acuicultura de estas
especies, especialmente dado que la acuicultura de
pepinos de mar en la regidon aun se encuentra en sus
primeras etapas.

La enfermedad de ulceracién cutdnea, también
conocida como sindrome de ulceracién cutanea
(SUC), representa una amenaza significativa tanto
para la acuicultura como para las poblaciones
silvestres de pepinos de mar a nivel mundial. Aunque
la mayoria de las investigaciones se han centrado en
especies como H. scabra y A. japonicus, otros
holoturoideos, como |[. fuscus, H. inornata, H.
paraprinceps, H. impatiens y A. californicus, también
son susceptibles a patologias similares (Delroisse et
al., 2020; Arjona-Cambranes et al., 2024; Becker et
al., 2004; Tangestani y Kunzmann, 2019; Eeckhaut et
al., 2004). La SUC se caracteriza por un rapido
desarrollo de lesiones blancas superficiales que
avanzan hacia Ulceras profundas, lo que
frecuentemente resulta en altas tasas de mortalidad
en un corto periodo (Becker et al., 2004; Eeckhaut et
al., 2004).

La etiologia de esta enfermedad es compleja e
involucra bacterias oportunistas, especialmente
Vibrio spp., virus, factores de estrés ambiental (como
fluctuaciones de temperatura y cambios de
salinidad) y las respuestas inmunitarias del huésped,
todos desempefiando un papel en el inicio y
progresion de la enfermedad (Delroisse et al., 2020;
Arjona-Cambranes et al., 2024; Ganesh et al., 2025;
Zhang et al., 2019; Liu et al., 2010). Los recientes
avances en tecnologias dmicas han permitido una
comprension mas profunda de los mecanismos
moleculares subyacentes al SUC y han resaltado la
importancia de la dinamica del microbioma y los

factores ambientales (Ganesh et al., 2025; Zhang et
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al., 2022; Zhang et al., 2019). No obstante, para varias de
las especies mencionadas en esta revisién, los estudios
directos son limitados, y gran parte del conocimiento se
basa en extrapolaciones de holoturoideos estrechamente

relacionados (Fig. 3).

4. Intervenciones y manejo de

enfermedades

La eficacia de los antibidticos varia considerablemente
debido a la aparicion de resistencia; sin embargo, algunas
cepas todavia muestran sensibilidad a agentes como el
imipenem y el cloranfenicol (Tangestani y Kunzmann,
2019). Los

demostrado ser prometedores para reducir la mortalidad y

probidticos, como Bacillus spp., han
mejorar la recuperacion tras infecciones (Yu et al., 2023; Li
et al., 2024). Entre los enfoques innovadores se incluyen
los péptidos antimicrobianos y las terapias basadas en IgY,
dirigidas a patdgenos especificos (Sun et al., 2025; Xu et
al.,2019).

La literatura sugiere que, aunque los patdégenos
bacterianos, en particular Vibrio spp., son fundamentales
en los brotes de sindrome de ulceracion cutanea (SUC) en

pepinos de mar (Deng et al., 2009; Fahmy y Hamed, 2021),

su papel suele ser oportunista en lugar de estrictamente
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causal. Los factores de estrés ambiental son
desencadenantes criticos que alteran la homeostasis entre
el huésped y los microorganismos (Delroisse et al., 2020;
Arjona-Cambranes et al., 2024; Ganesh et al., 2025). Esta
etiologia multifactorial complica tanto el diagndstico
como el manejo, ya que las infecciones experimentales
con bacterias aisladas no siempre inducen la enfermedad
a menos que se combinen con factores estresantes, como
el choque por frio o lesiones (Delroisse et al., 2020; Zhang
etal., 2019).

Los estudios dmicos han revelado cambios significativos
en la expresion génica del huésped durante la infeccidn,
incluyendo la regulacion positiva de las vias inmunitarias
(TLR/MAPK/NF-KB),

(producciéon de especies

respuestas al estrés oxidativo
reactivas de oxigeno), y
regulaciéon de la apoptosis. Estos hallazgos destacan
posibles biomarcadores para la deteccién temprana o
como objetivos de intervencion (Ganesh et al., 2025; Yang
etal.,2016; Zhao et al., 2018).

Por lo tanto, las estrategias de manejo deben adoptar un
enfoque holistico, que incluya mejorar la calidad y
estabilidad del agua, minimizar la manipulacion y las
lesiones, utilizar probidticos o inmunomoduladores, y

emplear antibidticos con cautela, solo cuando sea

Figura 3. Pepino de mar,

Apostichopus californicus se
encuentra a lo largo de la costa
noroeste del Pacifico, desde el
Golfo de Alaska

Cedros, al oeste de la Peninsula

hasta la Isla

Baja de California. A). Pepino de
color rojo

blanda.

Pepino

tiene un

y piel
(Emaline Montgomery); B).

mar sano,
infenso, espinas
de mar moribundo, de la costa de
la isla de Vancouver; C). Pepino de
mar que se ha vuelto parcialmente
blanco en lugar de su habitual tono
rojo ladrillo intenso; D). Pepinos de
mar enfermos, volviéndose blancos
y muriendo frente a la costa cerca
de Nanaim, Columbia Britdnica
(Fotos de Kathleen Reed en Brend,
2021).
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necesario, debido a la preocupacion por la resistencia.
Asimismo, se debe considerar la exploracion de terapias
novedosas, como péptidos antimicrobianos o anticuerpos
IgY, para un control mas especifico (Yu et al., 2023; Sun et
al., 2025; Xu et al., 2019).

5. Preguntas de investigacion abiertas

Las futuras investigaciones dirigidas al desarrollo
biotecnoldgico para el cultivo de especies de pepinos de
mar de la Peninsula de Baja California (. fuscus, H.
inornata, H. paraprinceps, H. impatiens y A. californicus)
deben priorizar estudios fundamentales en areas como
reproduccién, nutricion, genética y ecologia de
enfermedades, dado que estas especies han sido poco
investigadas. En particular, es esencial centrar esfuerzos
en el estudio directo de la etiologia y las intervenciones
relacionadas con la enfermedad de ulceracién cutanea,
utilizando enfoques 6micos integradores. Adicionalmente,
se deben desarrollar protocolos de incubacién adaptados,
ampliar la generacion de recursos genémicos, validar las
intervenciones biotecnoldgicas en diversos taxones y

clarificar los marcos regulatorios.

Tabla 2. Preguntas abiertas que resaltan las futuras

direcciones necesarias para superar

actuales.

los obstdculos

Pregunta Por qué

alevines de [ fuscus y de Holothuria | expansidn de la industria.
inornata, H. paraprinceps, H. impatiens y A.
californicus?

dCudles son los protocolos optimos de | Paso esencial hacia el cultive a escala
incubacidn para la produccidn masiva de | comercial; la actual falta de recursos limita la

modelo de pepinos de mar?

¢Como se pueden desarrollar rapidamente | Permite la seleccion genética y la mejora de
recursos genomicos para especies no | la resistencia a enfermedades; actualmente
solo esta disponible para unos pocos taxones.

4Qué enfoques probidticos o de biofloc se | Existen

mejorar la supervivencia y el crecimiento | organismos modelo actuales.
larvario en diversos géneros de pepino de

mar, incluyendo L fuscus, Holothuria
inornata, H. paraprinceps, H. impatiens y A.
californicus?

resultades prometedores, pero
pueden adaptar especificamente para | necesitan  validacion mds alla de los

cutanea o SUC enm /. fuscus, Holothuria | la causalidad para un manejo eficaz.
inornata, H. paraprinceps, H. impatiens y A,
californicus?

dCudles son los principales agentes | La mayoria de los datos se extrapolan de
etioldgicos de la enfermedad de ulceracion | otras especies; los estudios directos aclarardn

dChma interactian las

para desencadenar brotes?
locales de la acuicultura.

dPueden las  terapias

Holothurla inornata, H. paraprinceps, H. | diferentes especies.
impatiens y A. californicus??

factores | Comprender estas interacciones puede
ambientales con la microbiota del huésped | contribuir al desarrollo de estrategias de
prevencion adaptadas a las condiciones

dirigidas con | 5¢ necesitan intervenciones alternativas
probioticos o péptido antimicrobianos | debido a la creciente resistencia a los
prevenir o tratar la SUC en I fuscus, | antibidticos; su eficacia debe walidarse en
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6. Conclusion

La biotecnologia ha facilitado un avance significativo hacia
la acuicultura sostenible de pepinos de mar, aunque
principalmente para un conjunto limitado de especies bien
estudiadas, como A. japonicus y H. scabra. A pesar de ello,
persisten desafios para [ fuscus, H. inornata, H.
paraprinceps, H. impatiens y A. californicus, debido a
deficiencias en la investigacion bioldgica basica, el
desarrollo de recursos genéticos, los protocolos de cria de
larvas, las estrategias de manejo de enfermedades y los
marcos regulatorios.

La enfermedad de ulceracion cutanea sigue siendo una
amenaza persistente para los holoturoideos silvestres y
cultivados, incluyendo [ fuscus y varias especies del
género Holothuria. Los brotes de esta enfermedad son el
resultado de interacciones complejas entre bacterias
oportunistas, principalmente Vibrio spp., factores de estrés
ambiental, como cambios en la temperatura y salinidad,
asi como el estado inmunoldgico y el microbioma del

huésped, ademas de las practicas de acuicultura.
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potemcial probidiice en Ik leche
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Desde los primeros dias de vida, la leche materna aporta
no solo nutrientes, sino también microorganismos que
influyen en el desarrollo del sistema inmunoldgico y en el
equilibrio microbiano del recién nacido. En este articulo se
explora su relevancia y los criterios utilizados para
caracterizar e identificar bacterias con potencial

probidtico.

1.La leche materna como sistema
biologico complejo

La leche materna es un sistema bioldgico complejo que,
ademéds de nutrientes, contiene células inmunes,
diversidad  de

microorganismos (bacterias, virus y hongos) que forman

moléculas  bioactivas 'y una

parte de su microbiota (Dombrowska-Pali et al., 2024).

Este conocimiento ha transformado la forma en que se

entiende la lactancia, al evidenciar que no se limita a la
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idad Sinaloa (CIID N), Guasave,

nutricion, sino que constituye un proceso bioldgico
complejo que influye en el desarrollo y la adaptacion
temprana del lactante.

Investigaciones recientes indican que los
microorganismos presentes en la leche materna
desempeiian funciones relevantes en el desarrollo del
recién nacido. Se ha propuesto que estas bacterias
participan en la maduracién del sistema inmunoldgico y
pueden influir en la proteccion frente a infecciones
durante las primeras etapas de la vida (Perrella et al.,

2021; Notarbartolo et al., 2022).

2.Transferencia de microorganismos de
la madre al recién nacido

La presencia de microorganismos en la leche materna
responde a procesos bioldgicos especificos y no a una
simple contaminaciéon. Se ha propuesto que algunas

bacterias pueden movilizarse desde distintos sitios del
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cuerpo de la madre hacia la glandula mamaria y,
a través de la lactancia, transferirse al recién

Transporte a través
del torrente sanguineo

9 Transporte a la

glandula mamaria

nacido (Hess et al., 2025) (Figura 1).

Uno de los mecanismos mas estudiados es el eje
entero-mamario. En este proceso, algunas
bacterias del intestino materno pueden ser
transportadas por células del sistema
inmunoldgico a través del sistema linfatico y el
torrente sanguineo hasta la glandula mamaria,
donde pasan a formar parte de la microbiota de
la leche (Dombrowska-Pali et al., 2024; Hess et
al., 2025).

A este mecanismo se suma la transferencia
directa durante la lactancia. El contacto entre la
piel de la madre y el bebé, junto con la succion,
favorecen el intercambio continuo de
microorganismos, contribuyendo a la exposicion
temprana a una diversidad microbiana (Pannaraj
etal.,2017).

3. Bacterias
probiotico
Algunas de las bacterias presentes en la leche
materna han despertado interés debido a su
posible papel en la salud del lactante. En este
contexto, el término probidtico se define como
microorganismos vivos que, administrados en
cantidades adecuadas, confieren beneficios a la
salud del hospedero (Guarner et al., 2023). Sin
embargo, no todas las bacterias presentes en la
microbiota ejercen efectos benéficos, ya que
estos dependen de propiedades especificas de
cada cepa.

A partir de este enfoque, la investigacion se ha
centrado en grupos bacterianos capaces de
establecer interacciones favorables con el
organismo humano, a través de su persistencia
en el tracto gastrointestinal y su interaccion con
otros microorganismos. Entre los mas estudiados
se encuentran las bacterias acido lacticas, por su
capacidad de adaptarse a distintos ambientes y
su frecuente asociacién con efectos benéficos
(Navarré et al., 2024). Algunas cepas aisladas de

con potencial

leche materna han mostrado potencial
probidtico, aunque este depende de
caracteristicas  especificas de cada cepa

(D'Alessandro et al., 2022), y se han identificado
10.5281/zenodo.21206840
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Figura 1. Transferencia de microorganismos de la madre al
recién nacido durante la lactancia.

principalmente  dentro de

géneros como Lactobacillus,
Lactococcus, Streptococcus 'y
Bifidobacterium.

4. Criterios de
seleccion de bacterias
con potencial
probiotico.

La seleccién de bacterias con
potencial probidtico se basa, en
primer lugar, en criterios de
seguridad. Entre ellos, la
ausencia de hemdlisis es uno de
los mas utilizados, ya que
permite descartar cepas
potencialmente riesgosas por
su capacidad de dafar células
sanguineas (Figura 2) (Golnari
etal., 2024).

Una vez establecida la
seguridad basica, se consideran
caracteristicas relacionadas
con la capacidad de los
microorganismos para tolerar
condiciones adversas, como la
acidezy las sales biliares y

diferentes niveles de salinidad.
Estas propiedades se evallan
mediante ensayos in vitro, en
los que se observa el
crecimiento de las bacterias en
diversos medios de cultivo,
como placas de agar TSA, bajo
condiciones controladas de
acidez, presencia de sales
biliares o diferentes niveles de
salinidad. Esto permite
identificar cepas con mayor
capacidad de tolerar
condiciones adversas asociadas
al transito y establecimiento en
el organismo.

Ademas, se evallan atributos
asociados con su permanencia
en el entorno intestinal, como
la formacion de biopeliculas y
la agregacion celular. Estas
propiedades pueden analizarse
mediante ensayos in vitro: la
formacion de biopeliculas se
estima a partir de biomasa
adherida a superficies de
cultivo, la cual puede tefiirse 'y

PAG 24



@b%}w

Revista en linea de divulgacién biotecnolégica
www.biotmagazine.com

Aislamiento

!

Obtencién de )
cepas a partir Ausencia de
de la leche hemélisis.

rmaterna.

23

Figura 2. Evaluacion de sequridad de bacterias con potencial probidtico.

cuantificarse por espectrofotometria, mientras que la
agregacion celular se evalGa observando la capacidad
de las bacterias para agruparse en suspension. Estas
caracteristicas favorecen la estabilidad de las bacterias
y su capacidad de persistir en un ambiente dinamico.
En conjunto, estos criterios permiten una seleccion
preliminar de microorganismos con potencial
probidtico y orientan su evaluacidon en etapas
posteriores.

5. Propiedades de las bacterias con
potencial probiotico

Las bacterias seleccionadas se evalian por su
capacidad de crecimiento y adaptacion, con el objetivo
de identificar aquellas que puedan establecerse de
manera eficiente en el organismo (D’Alessandro et al.,
2022). Algunas cepas alcanzan concentraciones
cercanas a 10° UFC/mL en cultivo, lo que sugiere un
mayor potencial de colonizacién temprana en el
entorno intestinal.

También se evallan propiedades asociadas con su
permanencia, como la formacién de biopeliculas y la
agregacion celular (Figura 3). Estas caracteristicas
favorecen la adhesion a superficies y la interaccion con
otros microorganismos, lo que puede contribuir a su
estabilidad en el entorno intestinal y limitar el
establecimiento de especies potencialmente dafiinas
(Golnari et al., 2024).
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La tolerancia a condiciones adversas, como variaciones
de pH y concentraciones de sal, constituye un rasgo
clave en la seleccion de estas bacterias. La capacidad
de crecer en condiciones de pH variables y baja
salinidad refleja una alta adaptabilidad, lo que favorece
su viabilidad durante el transito y establecimiento en el
organismo. En términos de seguridad, también se
considera su perfil de susceptibilidad a antibidticos,
priorizando la ausencia de resistencias transferibles.
También pueden considerarse propiedades
relacionadas con la adhesién bacteriana, como la
hidrofobicidad celular. Estas caracteristicas se evaltan
mediante ensayos de afinidad a solventes organicos y
permite estimar la capacidad de las bacterias para
interactuar con superficies bioldgicas.

6. Mecanismos de accion de bacterias

con potencial probidtico

Las bacterias con potencial probidtico actian a través
de diversos mecanismos que contribuyen a limitar el
establecimiento de microorganismos potencialmente
dafiinos. Entre ellos se encuentran la competencia por
nutrientes y la ocupacion de nichos ecoldgicos, lo que
reduce la disponibilidad de recursos para otras
bacterias (Figura 4) (Lau y Quek, 2024).
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Algunas cepas alcanzam concentraciones del ordan
de W0* UFC/mL en cultive, lo que refleja una alta
capacidad de multiplicacién.

Asimismo, pueden producir compuestos con actividad
antimicrobiana o moduladora, como &acidos organicos,
acidos grasos de cadena corta (AGCC), incluyendo el
butirato, enzimas y péptidos, capaces de inhibir o eliminar
a otros microorganismos, incluidos  aquellos
potencialmente patégenos (D’Alessandro et al., 2022).
También se ha descrito que algunas bacterias pueden
contribuir al fortalecimiento de la barrera intestinal y
participar en la modulaciéon de la respuesta inmunoldgica,
lo que contribuye a una respuesta mas eficiente frente a
agentes infecciosos (Notarbartolo et al., 2022).

En conjunto, estos procesos muestran que su papel no se
limita a su presencia, sino a su capacidad de influir en las
condiciones que determinan qué microorganismos logran
establecerse, contribuyendo a la estabilidad del sistema
desde etapas tempranas.

7. Proyeccion y aplicaciones de las

bacterias con potencial probiotico.

La leche materna constituye una fuente de
microorganismos que participan en la configuracion inicial
del sistema biologico del recién nacido. Mas alla de su
papel en la colonizacién temprana, estas bacterias forman
parte de un conjunto de interacciones que influyen en
procesos clave durante las primeras etapas de la vida.

(a
A

9

Facilitan la adhesidén a superficiies y la interaccién
con otros microorganismos, favereciendo su
estabilidad y lirmitande el establecimiento de
especies potencialmente dafinas,
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a antibiéticos

Se evalda el perfil de
sugceptibilidad a antibidticos
para asegurar gue No présenten
resistencias transferibles.

8 g

ca -
(=T

La ausencia de resistencias transferibles es un
criterio clave para garantizar la seguridad
de las cepas.

En este contexto, el estudio de bacterias con potencial
probidtico provenientes de la leche materna ha permitido
avanzar en su identificacion y caracterizacion, mediante su
aislamiento y el uso de herramientas moleculares que
precisan su identidad y funcién.

Desde una perspectiva aplicada, estas bacterias
representan un recurso de interés biotecnoldgico. Su
origen y adaptacion al huésped las convierten en
candidatas para el desarrollo de estrategias orientadas a
favorecer la salud, incluyendo su posible incorporacion en
productos como férmulas infantiles.

Aunque este articulo se centra en bacterias acido lacticas,
la leche materna también contiene otros microorganismos,
incluyendo levaduras, cuyo estudio ha comenzado a
explorarse dentro de la microbiota humana. En conjunto, el
estudio de estos microorganismos amplia el conocimiento
sobre los procesos que ocurren en las primeras etapas de
la vida y abre nuevas posibilidades para el disefio de
intervenciones basadas en microorganismos naturalmente
asociados al ser humano.
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Figura 4. Mecanismos de accién de bacterias con potencial probidtico.
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En las plantas, la epigenética funciona como una memoria
invisible que les permite registrar y responder a los
cambios ambientales sin modificar su ADN. Estos
mecanismos, basados en marcas moleculares heredables,
influyen en su desarrollo, adaptacién y resistencia,
mostrandonos como “recuerdan” experiencias pasadas

para sobrevivir a los desafios recurrentes de su entorno.

Introduccion

;Clmo puede una planta, sin cerebro ni neuronas,
recordar una dura sequia o el invierno que acaba de
pasar?

Cuando pensamos en organismos con memoria, solemos
imaginar seres complejos, como los humanos u otros
animales, con cerebro y sistema nervioso. Sin embargo,
las plantas, que carecen de estas estructuras, también son

capaces de “recordar” experiencias pasadas mediante un

VOLUMEN 4 NO. 3 | JULIO 2026

sofisticado sistema de memoria molecular que les permite
adaptarse, prepararse y, en muchos casos, sobrevivir.

Esa memoria no estad escrita directamente en su cddigo
genético, sino “por encima” de él, en forma de marcas
quimicas y moléculas que regulan cémo se usa la
informacién contenida en el ADN. A este fendmeno la
ciencia le llama epigenética. Gracias a ella, una planta que
ya se enfrentd a un evento de estrés, como frio, calor,
sequia o el ataque de patdgenos, puede responder de
manera distinta, incluso mas eficaz, si en algin momento

vuelve a encontrarse en esa misma situacion.

¢Qué es la epigenética?

Imagina que el ADN de los organismos es como un gran
libro de instrucciones. En ese libro estan escritas, en un
lenguaje quimico, las indicaciones necesarias para
construir proteinas y mantener el funcionamiento de sus
células. Pero no todas esas instrucciones se leen al mismo
tiempo ni en todas las circunstancias. Ahi es donde entra

la epigenética.
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La epigenética es un conjunto de mecanismos que regulan
qué genes se activan, cuales se silencian y en qué
momento ocurre cada cosa, sin cambiar la secuencia del
ADN. Es decir, no modifica las “letras” del cédigo genético,
sino la manera en que ese cddigo se interpreta y se utiliza.
En las plantas, esta regulacion puede ocurrir de distintas
formas. Una de ellas es la metilacion del ADN, que consiste
en afiadir marcas quimicas en ciertas regiones del material
genético, principalmente en una de las letras del ADN
llamada citosina (Hemenway y Gehring, 2023). También
pueden modificarse las proteinas que empaquetan el ADN,
[lamadas histonas, lo que hace que una regién quede mas
abierta y activa o mas compacta y silenciosa (Bond y
2023). Y,
la accién de

Baulcombe, 2014; Hemenway vy Gehring,
especialmente importante en plantas,
pequefias moléculas de ARN que guian la colocacién de
nuevas marcas epigenéticas mediante una via conocida
como RdDM (RNA-directed DNA methylation, o metilacién
del ADN dirigida por ARN), considerada la principal ruta de
metilacién de novo en plantas, es decir, establecen una
marca nueva donde antes no estaba (Matzke et al., 2015).

Factores como el frio, el calor, la sequia, la salinidad o el
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ataque de patdgenos pueden modificar la actividad de
ciertos genes y dejar una especie de “huella molecular” en
la célula. Gracias a ello, la planta no altera su informacion
genética de origen, pero si ajusta su funcionamiento para
responder mejor a las condiciones que enfrenta (Figura 1)
(Harris et al., 2023). De esta manera, la célula no tiene que
empezar desde cero cada vez, sino que puede conservar
una memoria molecular de la informacién que ya habia
regulado. Estas sefiales epigenéticas pueden cambiar a lo
largo del desarrollo de la planta o aparecer en respuesta al
ambiente y, ademas, pueden heredarse a las siguientes
generaciones. Es decir, estas marcas pueden transmitirse a
las semillas hijas, lo que hace que la siguiente generacion
nazca “preparada”.
Algo importante es que, lejos de actuar por separado, estos
mecanismos se conectan entre si y forman una red que
ayuda a establecer, mantener o borrar estados epigenéticos
segin el momento del desarrollo, las condiciones del
ambiente o las necesidades de la planta. Por eso, la
epigenética puede entenderse como un sistema de
regulacion flexible que permite a las plantas ajustar la
actividad de sus genes sin necesidad de alterar su secuencia

genética.
El ADN contiene las Sefiales del La epigenética modifica
instrucciones ambiente . como se lee el ADN
Etiquetas de Etiquetas de
encendido apagado
Calidad de la luz g Histonas g o
ay -. :_:._.-' )
Disponibilidad o falta :
de agua i
g »
' Cambios de *
= temperatura %
| |
a»

A Estrés bidtico
i

Genes activos  Genes inactivos

La epigenética puede activar o silenciar genes en respuesta al ambiente, sin cambiar la secuencia de ADN.

Figura 1. La epigenética regula como se interpreta la informacién contenida en el ADN. Factores ambientales, como la luz, la
disponibilidad de agua, la temperatura o el estrés biético, pueden influir en la activacion o el silenciamiento de ciertos

genes sin modificar la secuencia genética.
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¢Las plantas recuerdan
para siempre?

La memoria epigenética no siempre
se mantiene. En muchos casos,
también es importante borrar o
restablecer esas marcas. Las plantas
cuentan con mecanismos para
eliminar la metilacion del ADN o
revertir ciertas modificaciones de
todo cuando
del

ambiente o cuando una etapa del

histonas, sobre

cambian las condiciones
desarrollo ya ha terminado. Esto les
permite ajustar su respuesta, evitar
una rigidez excesiva y, en algunos
casos, incluso “olvidar” senales
pasadas que ya no resultan utiles
(Crisp et al., 2016).

Esto también significa que no toda
la memoria epigenética se transmite
a la siguiente generacion. En

algunos casos, ciertas marcas
pueden conservarse durante la
division celular y llegar a heredarse,
pero muchas otras se reinician
durante la reproduccién (Bond vy
Baulcombe, 2014). Lejos de ser una
desventaja, borrar algunas de estas
huellas puede resultar atil. Si una
planta mantuviera activas para
siempre sus respuestas al estrés,
podria gastar energia de forma
innecesaria o) afectar su
crecimiento. En ciertos contextos,
“olvidar” también forma parte de
una buena estrategia de
supervivencia. Asi, la epigenética
vegetal no solo permite recordar,
sino también ajustar, resetear y

seguir respondiendo con flexibilidad
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ante un ambiente que cambia
constantemente.
{Por qué importa esta

memoria invisible para la
agricultura?

Importa porque muchos de los rasgos
que mas preocupan en la agricultura,
por ejemplo, cudndo florece una
planta, qué tan bien tolera el frio o el
calor, como madura un fruto o qué
tan resistente es frente al estrés, no
dependen solo de sus genes, sino
también de como se regulan.

Un ejemplo clasico es la vernalizacion,
el proceso por el cual algunas plantas
necesitan pasar por un periodo de frio
antes de florecer. En este caso, la
experiencia del invierno deja una
huella epigenética que modifica la
actividad de genes clave para la

floracidn. Gracias a esa memoria del

frio, la planta evita florecer demasiado

pronto 'y sincroniza mejor Su
desarrollo con la estacion adecuada.
En términos agricolas, esto influye
directamente en el tiempo de
floracién y en la adaptacion de los
cultivos a distintos climas (Crisp et al.,
2016; Hemenway y Gehring, 2023).

Otro caso muy interesante ocurre en
el tomate. Durante la maduracion del

fruto, el gen colorless non-ripening

(CNR) presenta alteraciones
epigenéticas que afectan
significativamente dicho proceso.

Ademas, se ha reportado que al
desmetilarse el ADN se activan genes
esenciales para que el fruto madure
(Figura 2). Esto significa que la
epigenética no solo importa para
responder al ambiente, sino también
para rasgos de calidad agricola tan
importantes como el color, la textura y
el momento de cosecha (Xue et al.,

2025).

Y A\
Linafia yulgaris
Variedad normal

El misterio de las flores gemelas

¢Sabias que una planta puede cambiar por completo
la forma de sus flores sin modificar su ADN?

Esto se observo en Linaria vulgaris, una planta que intrigé a Carlos
Linneo en el siglo XVIIl. Mientras su flor normal es irregular, la
variante peloria produce flores casi simétricas. Mucho tiempo
después se descubri6 que el gen Leye, clave para la simetria floral,
estaba silenciado por metilacion del ADN. Es decir, no cambio el gen,
sino la forma en que la planta lo regulaba. Este caso se convirtio en
uno de los ejemplos mds famosos de epigenética en plantas.

Linaria vulgaris
Variedad peloria
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La epigenética también puede influir en la tolerancia
al estrés. En arroz, por ejemplo, se ha propuesto que
los cambios epigenéticos asociados a genes de
respuesta al estrés ayudan a mejorar la tolerancia a la
salinidad (Figura 2) (Wang et al., 2021). Este mismo
efecto se ha observado en condiciones de estrés por
calor y frio en distintas plantas y cultivos (Springer y
Schmitz, 2017; Harris et al., 2023). En otras palabras,
ciertas plantas pueden quedar “preparadas” para
responder con mayor eficacia ante condiciones
adversas, algo especialmente valioso en un contexto
de sequias, olas de calor y suelos degradados que
enfrentamos actualmente. Para la agricultura, esto
resulta especialmente interesante porque abre la
posibilidad de identificar variedades mas resilientes e
incluso de incorporar variaciones epigenéticas como
complemento de la mejora genética tradicional. Por
ejemplo, en yuca se ha logrado aumentar la
resistencia frente a una enfermedad bacteriana
mediante una estrategia de edicion del epigenoma. En
lugar de modificar la secuencia del ADN, los
investigadores dirigieron marcas de metilaciéon a una
region reguladora del genoma (el promotor del gen
MeSWEET10a) que la bacteria utiliza para activar genes
favorables para la infeccion. Al bloquear ese acceso, la
planta se volvié mas resistente al patdgeno sin afectar

su crecimiento normal (Figura 2) (Veley et al., 2023).

Figura 2. Ejemplos de cémo
influye la epigenética en rasgos

agricolas  de interés.  En
Solanumfye; u

distintos cultivos y especies

vegetales, estos mecanismos twacmn de enes
participan en procesos como la
maduracion del fruto, la
tolerancia a la salinidad, la
resistencia a enfermedades
bacterianas y la respuesta a la
sequia.

bacteriap@s
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En plantas modelo como Arabidopsis, también se han
desarrollado estrategias de edicion del epigenoma
para mejorar la respuesta a la sequia. En este caso, se
utilizd una herramienta de edicién génica llamada
CRISPR/dCas9, unida a una enzima que modifica
histonas, con el fin de hacer mas accesible una region
del ADN asociada con la respuesta al estrés hidrico.
Como resultado, las plantas activaron con mayor
rapidez los mecanismos de defensa ante la falta de
agua y mostraron una mayor tolerancia a la sequia
(Figura 2) (Roca Paixdo et al., 2019). En conjunto,
ambos estudios muestran que la edicion del
epigenoma puede convertirse en una herramienta
precisa para ajustar rasgos de interés en las plantas
sin modificar su secuencia genética y que, en el futuro,
podria contribuir a abordar problemas agricolas
importantes, como las enfermedades y el estrés

ambiental.

México y el futuro de la epigenética en
plantas

La epigenética vegetal esta transformando la manera
en que entendemos a las plantas. Hoy ya no basta con
preguntar qué genes tienen, sino también como se
activan, cdmo se silencian o como se ajustan al
ambiente. Esto resulta especialmente valioso en un

contexto marcado por el cambio climatico, la

Arahidopsi ﬂ

Mayor toler
sequia
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degradacion de los suelos, las nuevas presiones sobre
la produccidon de alimentos y la necesidad de
desarrollar cultivos mas resilientes. Diversos articulos
recientes coinciden en que la epigenética puede
complementar la genética y abrir nuevas posibilidades
para la agricultura del futuro.

Al mismo tiempo, el campo todavia enfrenta
preguntas importantes: entre ellas, qué tan estables
son las marcas epigenéticas, si producen efectos Utiles
o duraderos, y como interactian estas sefiales con el
desarrollo y las condiciones del ambiente. Por eso,
mas que una solucién inmediata, la epigenética
representa una frontera de conocimiento: un espacio
donde la ciencia basica puede generar herramientas
mas finas para comprender y, en un futuro, mejorar la
respuesta de las plantas.

En México, esta perspectiva también abre
oportunidades para estudiar cultivos y especies de
interés desde nuevos enfoques. En agave, por
ejemplo, se ha observado que algunos cambios en las
condiciones de cultivo in vitro, como la intensidad de
la luz, pueden asociarse con alteraciones en la

metilacion global del ADN y con variaciones visibles en

El rabano guerrero

¢Sabias que una planta puede transmitir senales de
alerta a su descendencia?

En el rabano silvestre, Raphanus raphanistrum
se ha observado que cuando una planta madre
es atacada por herbivoros, activa defensas
quimicas (ej. compuestos desagradables para
los insectos). Lo sorprendente es que sus
descendientes pueden mostrar una mayor
preparacion defensiva, aun sin haber sufrido el
ataque directamente.

Esto sugiere que,
ademas de heredar
genes, las plantas

también pueden

transmitir “sefiales de
alerta” mediante
marcas epigenéticas.
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la pigmentacion de Agave angustifolia (Duarte-Aké y
Pefia, 2023). También se han reportado diferencias
genéticas y de metilacion en Agave tequilana
propagado de forma asexual (Diaz-Martinez et al.,
2012),

explorar cémo la

lo que vuelve especialmente interesante
regulacion epigenética puede
relacionarse con la estabilidad de rasgos importantes
en especies de gran relevancia productiva para el pais.
En este contexto, también se enmarca el proyecto
“Descifrando la epigenética del mango: los siRNAs
como pieza clave para su maduracién poscosecha”,
que busca comprender como participan los ARNs
pequefios en la regulacion epigenética de este fruto.
Aunque gran parte del conocimiento disponible
proviene de especies mas estudiadas, explorar estos
mecanismos en plantas como el mango puede ser
clave para sentar bases cientificas mas sélidas y, con
el tiempo, contribuir al desarrollo de soluciones
innovadoras y mas precisas para los desafios de la

agriculturay la poscosecha.
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1. Introduccion
1.1 La paleogenética y su relevancia para
la ascendencia mexicana

Antes de entrar en materia, conviene detenerse en una
idea clave: el ADN funciona como un archivo bioldgico. En
él quedan rastros de nuestra historia evolutiva que no
siempre aparecen en cronicas, monumentos o restos
materiales, pero que permiten reconstruir partes enteras
del pasado.

La paleogenética, también llamada analisis de ADN
antiguo, estudia el material genético recuperado de
huesos, dientes y otros restos arqueoldgicos (Wielgus et
al., 2023). Dicho de otro modo, permite averiguar quiénes
fueron nuestros antepasados, como se movieron y con
qué otros grupos se relacionaron (Lalueza-Fox, 2018).
Gracias a estas técnicas (Fig. 1), hoy sabemos que muchas
poblaciones actuales conservan huellas genéticas de

procesos ocurridos hace miles de afios. Por eso, la
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ADN ha

paleogenética se ha convertido en una herramienta
decisiva para contar la historia humana desde una
perspectiva reveladora

(Dominguez, 2024).

nueva y profundamente

Por ejemplo, al analizar genomas antiguos de entre 700 y 8
000 afios, Lazaridis et al. (2014) encontraron evidencia de
que los europeos actuales descienden de tres grandes
poblaciones ancestrales:

1. Cazadores-recolectores de Europa occidental, que
aportaron ascendencia a todos los europeos, pero no a los
habitantes del Cercano Oriente;

2. Antiguos euroasiaticos del norte, relacionados con los
siberianos del Paleolitico Superior, contribuyeron tanto a
los europeos como a los habitantes del Cercano Oriente; y
3. Los primeros agricultores europeos, que eran
principalmente del Cercano Oriente, que también
albergaban ascendencia relacionada con los cazadores-

recolectores de Europa occidental.
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EL PROCESO PALEOGENETICO: DEL HUESO ANTIGUO AL GENOMA
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Figura 1. Paleogendmica. Principales pasos metodoldgicos para la obtencion, amplificacion y andlisis de ADN antiguo

(imagen generada con GogglelA_Nano Banana2).

Los estudios de paleogendmica destacan como el ADN
antiguo ayuda a esclarecer las rutas migratorias
histdricas, los eventos de mestizaje y la dinamica
poblacional. Por ejemplo, los estudios realizados en la
poblaciéon mexicana muestran que mas del 60% de los
linajes maternos son de origen indigena, lo que
subraya la profunda herencia nativa americana que
persiste en la poblacion contemporanea (Ledn, 2024).
Esto resalta la importancia de la paleogenética para
descubrir las capas de herencia genética que han
aportado en la construccion de las identidades
culturales (los genes son un factor que interactda con
diferentes elementos -sociales, culturales vy
ambientales- para definir la estructura étnica de la
En

poblacion). la Tabla 1 se muestran otras

aplicaciones de la paleogendémica para estudios.

10.5281/zenodo.21207005

2. El complejo origen de los mexicanos

La explicacion tradicional dice que los mexicanos somos el
resultado de una mezcla entre pueblos indigenas vy
espafioles. Pero cuando la genética entra en escena, el relato
se ensancha. Esa minima parte del genoma en la que se
concentran nuestras diferencias también guarda rastros de
migracion, aislamiento, adaptacion y mezcla. En el caso de
México, esos rastros abren una ventana a un pasado mucho
mas complejo de lo que suele contarse (TecScience, 2026).
Durante mucho tiempo, la historia oficial de México se relatd
el como choque de dos mundos ocurrido en 1519. De un lado
estaban los pueblos indigenas, herederos de civilizaciones
como la mexica y la maya; del otro, los conquistadores
espafioles. Supuestamente, de esa mezcla nacio la figura del

mestizo como explicacion del origen nacional.
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Tabla 1. Principales aplicaciones de la paleogenética en estudios histéricos y médicos (elaborado a partir

de Lalueza-Fox, 2018 y histéricos y médicos).

Ejemplos

Reconstruccion de migraciones y
demografia histérica

Seguimiento y establecimiento de rutas migratorias y contacto entre
poblaciones: identificar movimientos humanos, colonizaciones y zonas de
contacto (por ejemplo, expansion agricola, migraciones prehistéricas).
Identificacion de cambios demograficos temporales: detectar aumentos,
caidas o reemplazos poblacionales asociados a eventos climaticos, guerras
0 pandemias.

Datacion y contextualizacion
arqueologica

Correlacion genética-estratigrafica: complementar dataciones
radiocarbdnicas con evidencia genética para confirmar continuidad o
reemplazo cultural.

Autenticacion de restos: confirmar que restos atribuidos a una cultura o
periodo pertenezcan realmente a esa cronologia mediante comparacion
genética

Estudios de domesticacion y manejo de
fauna/flora

Origen y difusidn de cultivos y animales domésticos: identificar centros de
domesticacion, rutas de difusion y eventos de intercambio entre
poblaciones humanas.

Mejoramiento histdrico: reconstruir cambios genéticos ligados a rasgos
seleccionados (resistencia, rendimiento) para entender practicas agricolas
antiguas.

Paleopatologia y evolucion de patéogenos

Reconstruccion de epidemias antiguas: identificar agentes causales
(Yersinia pestis, Mycobacterium tuberculosis, variola, etc.) y su evolucion
temporal.

Dindmica de transmision: entender como emergieron, adaptaron o
desaparecieron cepas y sus vectores. Implicacion médica: trazar la
aparicion de genes de virulencia o resistencia que informen riesgos
actuales y modelos epidemiolégicos.

Historia de la resistencia genética y
adaptaciones humanas

Adaptaciones a dieta, clima y patdgenos: detectar alelos seleccionados
(por ejemplo, tolerancia a lactosa, adaptacion a altitud) y cuando se
difundieron.

Medicina evolutiva: comprender predisposiciones modernas a
enfermedades (metabdlicas, autoinmunes) en el contexto de adaptaciones
pasadas.
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Estudios de microbioma antiguo y
salud historica

Microbioma oral/intestino: reconstruir composiciones microbianas
antiguas para entender dieta, higiene y enfermedades bucales o
digestivas.

Comparacion temporal: evaluar codmo la urbanizacién y la medicina
moderna han alterado bacterias beneficiosas o patégenas.

Forense historico y repatriacion

Identificacion de individuos histéricos: ayudar a identificar restos
relevantes para estudios forenses o histéricos (p. €]., figuras histéricas,
victimas de conflictos).

Soporte a repatriacion: aportar evidencias genéticas que informen
decisiones sobre restitucion de restos a comunidades originarias.

Conservacion biomoleculary
restauracion cultural

Autenticidad de artefactos bioldgicos: identificar materiales bioldgicos en
artefactos (p. ej., pigmentos, ligantes) para conservacion.

Restauracion genética de especies domésticas/agricolas: informar
programas de conservacion y reintroduccion basados en diversidad

. .
hictArica

Linea base genética para medicina
poblacional

Contexto de variacion genética: conocer la diversidad ancestral ayuda a
interpretar variantes genéticas modernas y su asociacion con
enfermedades.

Salud publica: mejorar paneles de variacion relevantes para poblaciones
con historia genética particular (por ejemplo, las mestizas).

Educacion publica y reconstruccion
cultural

Narrativas histdricas mas precisas: integrar datos genéticos con
arqueologia para comunicar la historia humana de forma mas completa.
Empoderamiento comunitario: trabajos colaborativos con comunidades

acuerde.

indigenas para reconstruir historias de origen y migracién cuando asi se

Sin embargo, los estudios genéticos recientes han
complicado profundamente esa narrativa. Actualmente
sabemos que la poblacién mexicana no es Gnicamente el
resultado de la mezcla de dos ingredientes mezclados, en
proporciones iguales, sino el resultado de al menos
12,000 afios de migraciones, fusiones, conquistas,
epidemias y transformaciones genéticas que no aparecen

en los textos escolares.

2.1 Las primeras migraciones y el inicio de nuestra
identidad

Para entender lo que el ADN ha revelado sobre los
mexicanos, hay que retroceder mucho mas alla de la
Conquista. Hay que remontarse a la ultima glaciacion,

cuando el nivel del mar bajo tanto que surgié un puente

10.5281/zenodo.21207005

natural entre Siberia y Alaska. Por alli entraron los
primeros grupos humanos al continente americano
hace entre 15,000 y 20,000 afios (Fig. 2A) introduciendo
al continente americano parte del ADN de dos
poblaciones arcaicas: los neandertales y los
denisovanos (Fig 3). Después de la primera expansion,
hubo una segunda ola migratoria desde Norteamérica
hacia el sur, hace unos 9,000 afios, que dejé una huella
genética muy fuerte y que, en gran parte de
Sudamérica, reemplazé casi toda la herencia genética
de poblaciones anteriores (Fig. 2B). En este estudio
también se identificé una tercera ola migratoria, hace
unos 1 300 afios, de poblaciones desde Mesoamérica, en
particular del sur de México, hacia Sudamérica y el
Caribe (Fig. 2C), lo que revela una conexion mas
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Figura 2. Representacion esquemdtica de los procesos de dispersion y divergencia humana en las Américas, ordenados
cronolégicamente. (A) Entrada inicial en la Beringia oriental y luego hacia la América del Norte no glaciada, ~25 000 afios a ~13 000
afios. (B) Periodo de dispersion a lo largo del hemisferio, ~14000 afios a ~6 000 afos. (C) Expansion poblacional desde Mesoamérica
en algin momento después de ~8 700 arios. Estos grupos se desplazaron hacia el norte hasta la Gran Cuenca, provocando un
reemplazo poblacional después de 2 000 afios. En Sudamérica, esa expansion contribuyé a la ascendencia de la mayoria de los

grupos sudamericanos (modificado Moreno-Mayar et al., 2018).

reciente y dindmica entre estas areas de lo que se pensaba
hasta ahora (Moreno-Mayar et al., 2018).

El estudio de Castro e Silva et al. (2026) indica que, con
algunas excepciones en el Artico, los pueblos indigenas
americanos actuales descienden de los grupos que cruzaron
por Beringia hace unos 15,000 afios. Sin embargo, ese no fue
un proceso lineal ni uniforme. También se han propuesto
desplazamientos posteriores desde el norte hacia el sur,
ademas de rutas costeras por el Pacifico. En otras palabras, el
poblamiento de América no fue una sola marcha continua,
sino una serie de movimientos humanos que, con el tiempo,
dejaron una gran diversidad genética en el continente y
también en México (Moreno-Mayar et al., 2018). Entonces, los
ancestros de los pueblos que eventualmente habitaron lo
que hoy es México no llegaron de un solo lugar ni en un solo
momento, vinieron en multiples oleadas de pobladores
asiaticos que se separaron del resto de la humanidad hace 20
000 y 35 000 afios y pasaron siglos aislados en las estepas
siberianas antes de cruzar al continente americano (Figs. 2y
3).
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Otro gran momento de cambio ocurrié hace unos 10,000
afios, cuando el clima se transformd, desaparecieron muchos
grandes mamiferos y distintos grupos humanos comenzaron
a domesticar plantas como el maiz en el Valle del Balsas, en el
actual Guerrero (Fig. 4A). Ese paso de grupos némadas a
sedentarios no solo modificé la alimentacion y la economia a
nivel mundial: también cambié la genética de las
poblaciones. Cuando los grupos humanos se vuelven
sedentarios, crecen con mas rapidez, se expanden vy
transmiten sus linajes a nuevas regiones. La agricultura, en
ese sentido, no solo sembr6 alimentos (Fig. 4B); también

ayudo a redistribuir genes.

2.2 El territorio precolombino

Mucho antes de que llegaran los espanioles, el territorio que
hoy llamamos México ya era un espacio en movimiento.
Civilizaciones como la olmeca, la teotihuacana, la maya y la
mexica no solo intercambiaron mercancias, ideas y poder;

también pusieron en circulacion personasy, con ellas, genes.
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Detras de las rutas comerciales, las alianzas y las
conquistas, también habia desplazamientos humanos,
mezclas de poblacién y nuevas capas de diversidad.

Por ello, antes de la llegada de los espaiioles, el genoma
de los pueblos indigenas de México ya no era
homogéneo, sino el resultado de la superposicion de
multiples linajes acumulados durante milenios de
historia mesoamericana (Fig. 5; Castro e Silva, 2026).
Cada civilizacién dominante dejé una huella genética
propia y, sobre ese entramado previo, se incorporaron

después las poblaciones llegadas de Europa.

2.2 El territorio precolombino
Mucho antes de que llegaran los espafioles, el territorio
que hoy llamamos México ya era un espacio en
Civilizaciones como la

movimiento. olmeca, la

teotihuacana, la maya y la mexica no solo
intercambiaron mercancias, ideas y poder; también
pusieron en circulacién personas y, con ellas, genes.
Detras de las rutas comerciales, las alianzas y las
conquistas, también habia desplazamientos humanos,

mezclas de poblacidn y nuevas capas de diversidad.
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Por ello, antes de la llegada de los espafioles, el genoma
de los pueblos indigenas de México ya no era
homogéneo, sino el resultado de la superposicion de
multiples linajes acumulados durante milenios de
historia mesoamericana (Fig. 5; Castro e Silva, 2026).
Cada civilizacion dominante dej6é una huella genética
propia y, sobre ese entramado previo, se incorporaron

después las poblaciones llegadas de Europa.

3. Colonizacion, mestizaje y
transformacion genética

La llegada de Hernan Cortés en 1519 no solo reorden6
el poder en Mesoamérica. También cambid, de manera
radical, su mapa biolégico. En ese momento, el
territorio que hoy conocemos como México estaba
habitado por unos 15 a 25 millones de personas; hacia
1650, esa cifra habia caido a unos 1.2 y 2.5 millones. La
guerra fue parte del desastre, pero no toda la historia.
Enfermedades como el sarampién, la viruela
(Totomonaliztli) y el tifus (Matlazahuatl) irrumpieron en
poblaciones sin defensas inmunoldgicas frente a esos

patdgenos (Fig. 6; Trujillo y Gonzalez, 2026).

Denisovanos

Figura 3. Reconstruccion estética de poblaciones arcaicas que dieron origen a los ancestros de los grupos humanos que
llegaron a América por Beringia: los neandertales (tomado de NatGeo, 2026) y los denisovanos (tomado de Strickland,
2018).
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S e Fase evolutiva Maiz Figura 4. Domesticacion del maiz. A, Con
media moderno base en evidencia genética, en 1939 se
propuso que los teocintles son los
< = — ancestros directos del maiz, aunque sean
e = MEDIO ORIENTE i Fur H
e 7 et .. A T morfolégicamente diferentes. Por un lado,
: ’ e o e i ' el teocintle tiene mdltiples ramas con
7N \ ™ SR raboa)cos S duremcy ol f numerosas  espigas  (inflorescencias
th ! AY 0
B 3 h masculinas) y  pequefias  mazorcas
—¢’ > (inflorescencias femeninas), mientras que
SR - : N el maiz generalmente tiene un solo tallo,
Miait, frijol, L et 1 1 ]
e, ; _ una espiga terminal y unas pocas ramas
dulce, algodén de . laterales sobre las cuales crecen las
tierras altas, agave, ; ..
chile, tomate, ' J . mazorcas. B, Principales centros de
vainilla, aguacate ASIA DEL SUR E INDIA Sy
P AFRICA SUBSAHAREANA P aniia domesticacion de plantas en el mundo
Sargo, arroz, africans, 2 = ,
Papas, frijal,aji, garbanze, mijo, café, [ PR ETRENYICS o (tomado de Corona y Herndndez, 2026).
acahustes, pifis, melén, sandia, okra L i
cassava, algoddn, coca, | / - arroz
mate =

Lo que siguié fue una de las mayores catastrofes
demograficas de la historia humana. En algunas
regiones murid hasta el 90% de la poblacién en apenas
dos generaciones. Desde el punto de vista genético, eso
tuvo un efecto enormco. En ese momento, el territorio
que hoy conocemos como México estaba habitado por
unos 15 a 25 millones de personas; hacia 1650, esa cifra
habia caido a unos 1.2 y 2.5 millones. La guerra fue
parte del desastre, pero no toda la historia.
Enfermedades como el sarampién, la viruela
(Totomonaliztli) y el tifus (Matlazahuatl) irrumpieron en
poblaciones sin defensas inmunoldgicas frente a esos
patdgenos (Fig. 6; Trujillo y Gonzalez, 2026).

Lo que siguié fue una de las mayores catastrofes
demograficas de la historia humana. En algunas
regiones murid hasta el 90% de la poblacion en apenas

dos generaciones.
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Desde el punto de vista genético, eso tuvo un efecto
enorme: cuando una poblacion se reduce de forma tan
drastica, muchos linajes desaparecen por completo y
los supervivientes transmiten con mayor peso las
variantes que lograron persistir. En cierto sentido, la
epidemia también redibujé el mapa genético del pais
(McCaa, 1995).e: cuando una poblacién se reduce de
forma tan drastica, muchos linajes desaparecen por
completo y los supervivientes transmiten con mayor
peso las variantes que lograron persistir. En cierto
sentido, la epidemia también redibuj6 el mapa genético
del pais (McCaa, 1995).

En consecuencia, el ADN de los mexicanos modernos
refleja no solo la mezcla entre espafioles e indigenas,

sino también el efecto de un filtro demografico brutal.
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Figura 5. Principales linajes genéticos acumulados durante milenios de historia mesoamericana antes de la

llegada de los espafioles (modificado de Castro e Silva, 2026).

Los genes que sobrevivieron al colapso del siglo XVI son,
en gran medida, los que hoy circulan en la poblacién
mexicana; ese proceso elimind para siempre una parte
de la diversidad genética existente antes de la
conquista. Ademas, la situacion se vuelve alin mas
compleja si consideramos que los conquistadores no
formaban un grupo homogéneo de castellanos, sino
que procedian de una peninsula ibérica moldeada
durante siglos por celtas, romanos, visigodos, pueblos
norteafricanos y civilizaciones islamicas (Barton, 2009).
Cuando se examina la herencia espafiola en el ADN de
los mexicanos, no aparece una sola Europa compacta y
uniforme. Lo que emerge es una historia mucho mas
entrelazada: la peninsula ibérica habia recibido,
durante siglos, aportes de pueblos mediterraneos,
norteafricanos y del Oriente Medio. Asi que los
espafioles que cruzaron el Atlantico ya traian consigo

una herencia genética diversa. En otras palabras,

10.5281/zenodo.21207005

incluso antes de llegar a América, ese componente
europeo ya era un mosaico (Fig. 7; HH, 2022; Jiménez y
Mufioz, 2015; Lopez, 2021).

En consecuencia, el ADN de los mexicanos modernos
refleja no solo la mezcla entre espafioles e indigenas,
sino también el efecto de un filtro demografico brutal.
Los genes que sobrevivieron al colapso del siglo XVI son,
en gran medida, los que hoy circulan en la poblacion
mexicana; ese proceso elimind para siempre una parte
de la diversidad genética existente antes de la
conquista. Ademas, la situacién se vuelve ain mas
compleja si consideramos que los conquistadores no
formaban un grupo homogéneo de castellanos, sino
sino que procedian de una peninsula ibérica moldeada
durante siglos por celtas, romanos, visigodos, pueblos

norteafricanosy civilizaciones islamicas (Barton, 2009).
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Figura 6. Imagen del
folio 53v, en el que se
muestra el impacto de

las enfermedades
europeas  entre  los
indigenas
mesoamericanos:

“Tenian todo el cuerpo y
toda la cara y todos los
miembros tan llenos y
lastimados de viruelas
que no se podian bullir ni
menear de un lugar, ni
volverse de un lado a
otro, y si alguno los
meneaba daban voces”
(Sahagun, 2023).

Cuando se examina la herencia espafiola en el ADN de los
mexicanos, no aparece una sola Europa compacta y
uniforme. Lo que emerge es una historia mucho mas
entrelazada: la peninsula ibérica habia recibido, durante
siglos, aportes de pueblos mediterraneos, norteafricanos
y del Oriente Medio. Asi que los espafioles que cruzaron el
Atlantico ya traian consigo una herencia genética diversa.
En otras palabras, incluso antes de llegar a América, ese
componente europeo ya era un mosaico (Fig. 7; HH, 2022;
Jiménez y Mufioz, 2015; Lopez, 2021).

A ello se suma la llegada forzada de aproximadamente
200,000 personas africanas esclavizadas entre 1519 y el
siglo XIX. Estas poblaciones se distribuyeron por distintas
regiones del virreinato y, con el tiempo, se mezclaron con
grupos indigenas y europeos. Como resultado, muchos
de sus descendientes adoptaron identidades mestizas o
indigenas y, en numerosos casos, se perdid la memoria
explicita de ese origen. Estudios genéticos en la Costa
Chica de Guerrero y Oaxaca, asi como en estados del
interior del pais, han identificado porcentajes variables
de ascendencia africana subsahariana en personas que
no necesariamente reconocian esa herencia como parte
de su historia familiar (Fig. 8; Ledn, 2024).
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De acuerdo con Moreno-Estrada et al. (2014), un estudio
que integrd datos genéticos con informacion geografica
y cultural mostré que entre los seris y los lacandones
existen diferencias mayores que las observadas entre
algunas poblaciones europeas y asiaticas. El analisis
regional  identific, ademas, tres  grandes
agrupamientos genéticos: uno en el noroeste, otro en el
sur de México y un tercero en la zona maya. Mas tarde,
en 2009, el Instituto Nacional de Medicina Gendmica
presentd oficialmente el llamado genoma del
mexicano, un estudio pionero que abrié el camino para
investigaciones posteriores con muestras de multiples

grupos indigenas del pais (Fig. 9; Zolezzi et al., 2009).

3.1 Migraciones posteriores y nuevas
capas de diversidad

La historia genética de México no se detuvo en el
virreinato. En los siglos XIX y XX siguieron arribando al
pais personas que también dejaron huella en su
composicion, aunque a menudo ocupan un lugar

marginal en los relatos tradicionales.
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Figura 7. Historia de la ocupacién de la peninsula ibérica. A) Hispania, ocupacion Romana hasta el afio 27 A.C.
(tomado de HH, 2022); B) Hispania, ocupacion visigoda hasta el afio 573 (tomado de Jiménez y Mufioz, 2015); C)
peninsula ibérica, ocupacion musulmana en 4 etapas en los afios: 711, 756, 929 y 1030, (tomado de Lopez, 2021).

Entre 1880 y 1930, por ejemplo, miles de inmigrantes
chinos arribaron atraidos por el ferrocarril y el
comercio, sobre todo en regiones como Mexicali y la
peninsula de Baja California. También se asentaron
comunidades libanesas, sirias y palestinas, muchas de
ellas empujadas por la crisis del Imperio otomano. Mas
tarde llegaron judios sefardies, alemanes, republicanos
espafoles exiliados, japoneses, italianos y polacos,

entre otros grupos.

Estudios con muastras represantativas
Estudios con muestras con sesgo

Estudios no encontrados

10.5281/zenodo.21207005

Con el paso del tiempo, muchas de estas personas y sus
descendientes se integraron plenamente a la vida social
y cultural del pais. Sin embargo, su presencia también
dejo huellas genéticas que se sumaron a la ya compleja
mezcla preexistente. Algunas de esas huellas son
visibles en la memoria familiar o en los apellidos; otras
permanecen silenciosas, pero siguen formando parte

del mosaico genético de la poblacion mexicana

contemporanea.
Figura 8. Estructura de la
poblacién mexicana. Mapa
de las poblaciones
muestreadas y
@ Europea proporciones promedio de
© Asidtica (Amerindio,  mezcla. Las dreas

Estey Sureste Asidtico) ¢, mpreadas  indican  los

@ Africana (Norte de Africa, estados en los que se
Africa Sub Saharanea) .

muestrearon  poblaciones
cosmopolitas, los grdficos
circulares  resumen las
proporciones promedio por
estado de las muestras
cosmopolitas (europeas en
azul, asidticas en verde y
africanas) (modificado de
Ledn, 2024).
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Figura 9. Ascendencia genética indigena en diferentes regiones de México. Mapa de las poblaciones muestreadas y
proporciones promedio de mezcla. Los graficos circulares resumen las proporciones promedio por estado de las
muestras cosmopolitas (europeas en rojo, africano en verde y nativo americano en gris). En las columnas se indica la
proporcion del legado indigena (amarillo: maya; azul claro: tarahumara; azul marino: purépecha) (tomado de

Saavedra, 2024).

3.2 Panorama genético actual de la

poblacion mexicana

Hoy, por primera vez, ese mapa genético puede
observarse con una resolucion inédita. En 2023 se puso
en marcha uno de los estudios mas ambiciosos del pais,
liderado por el Instituto Nacional de Medicina
Gendmica, con mas de 10,000 muestras de ADN
procedentes de 27 estados.

Los resultados confirmaron algo clave: México no tiene
un solo perfil genético, sino muchos. Los habitantes del
norte difieren de los del sur, Yucatdn conserva una
fuerte ascendencia maya y Veracruz muestra
porcentajes especialmente elevados de ascendencia
africana (Saavedra, 2024). El estudio también reveld
que buena parte de la poblacion mestiza heredd su

componente indigena de varios pueblos a la vez —entre
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ellos purépechas, zapotecas, totonacas y tarahumaras
— Yy que su componente europeo no remite Unicamente
a Castilla, sino también al sur de Espafia, Portugal y el

Levante.

4. Conclusiones

Vista en conjunto, la evidencia genética obliga a revisar
una de las ideas mas repetidas sobre la identidad
mexicana. El mestizaje no fue solo la suma de dos
mundos, sino el resultado de al menos 12,000 afios de
desplazamientos, encuentros, pérdidas, resistencias y
mezclas. En esa historia conviven migraciones asiaticas,
desarrollos mesoamericanos, conquista espafiola,
esclavitud africana y oleadas migratorias mas recientes.
ELADN no dicta quiénes somos, pero si permite seguir el
rastro de la larga historia que nos formé. Definir esos

linajes antiguos no solo cambia lo que sabemos del
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pasado: también cambia la manera en que entendemos
el presente.

En pocos afios, el campo del ADN antiguo ha pasado de
ser una disciplina anecdoética y artesanal a convertirse
en uno de los campos cientificos mas dinamicos, que
esta generando datos gendmicos masivos de cientos de
individuos del pasado. Estos incluyen desde hominidos
extintos, como los neandertales o los denisovanos,
hasta poblaciones humanas ancestrales que nos
informan del poblamiento reciente de los continentes.
La paleogendmica proporciona informacion directa, en
el espacio y en el tiempo, de aspectos adaptativos y
demograficos de las poblaciones humanas, y pone
también de manifiesto patrones complejos de
migraciones pasadas que nos ayudan a entender la

diversidad actual.

5. Referencias

Barton, Simon (2009). A history of Spain (en inglés) (2.2
edicion). Basingstoke: Palgrave Macmillan. |SBN 978-
0230200111,

Castro e Silva, M.A., Nunes, K., Ribeiro, M.R. et al. (2026).
The evolutionary history and unique genetic diversity of
Indigenous Nature 653, 134-145.
https://doi.org/10.1038/s41586-026-10406-w.

Corona Tejeda P., Hernandez Cumplido J. (2026).
UMICH.

Americans.

Domesticacién de
Consultado 06/05/2026.

Dominguez Alvarez Icaza, E. (2024). Paleogendmica: la

plantas. Sabermas,

vida y sus amenazas en el pasado. Ciencia UNAM-DGDC.
Consultado 05/05/2026.

Historiadores Histéricos (HH). (2022). La Hispania
Romana y la Monarquia Visigoda.
Histéricos. Consultado 14/05/2026.
Jiménez M., Mufioz, A. (2015). Reino Visigodo. Historia

Historiadores

Revista en linea de divulgacién biotecnolégica
www.biotmagazine.com

Lazaridis, 1., et al. (2014). Ancient human genomes
suggest three ancestral populations for present-day
513, 409-413. doi:

Europeans. Nature,

10.1038/naturel3673

Ledn Sal, G. (2024). Genetics in Mexico In Mexicans DNA
Indigenus, european and african. Ancestry-23&me-
FTDNA-GEDmatch-DNA-andMore  Open

Discussion.

Consultado 05/05/2026.

Lépez C. 2021. La historia de al-Andalus. Superprofs.
Consultado 13/05/2026.

McCaa R. (1995). ;Fue el siglo XVI una catastrofe
demografica para México? Una respuesta basada en la
demografia histérica no cuantitativa. Cuadernos de
Historia,15:123-136.

Moreno-Estrada A,, et al. (2014). Human genetics. The
genetics of Mexico recapitulates Native American
substructure and affects biomedical traits. Science,
13;344(6189):1280-5. doi: 10.1126/science.1251688
Moreno-Mayar J.V., et al. (2018). Early human dispersals
within the Americas. Science, 7;362(6419):eaav2621.
doi: 10.1126/science.aav2621.

NatGeo. (2026). Neanderthales. Temas Imprescindibles,
National Geographic. Consultado 06/05/2026.

Saavedra D. 2014. Presumen mapa genético del

mexicano. Reforma. Consultado 14/05/2026.

Sahagun, Bernardino de, et al. (2023) Historia general
de las cosas de Nueva Espafia: libro 12. Disponible en
Cddice Florentino Digital/Digital Florentine Codex,
editado por Kim N. Richter, Alicia Maria Houtrouw,
Kevin Terraciano, Jeanette Peterson, Diana Magaloni y
Lisa Sousa, lib. 12, fol. 53v. Los Angeles: Getty Research
Institute. Consultado 14/05/2026.

Strickland P. (2018). Los misteriosos denisovanos se
mezclaron con los humanos modernos mas de una vez.
CNN. Consultado 06/05/2026.

del Espaia. Consultado 14/05/2026.
(2018). A brief

palaeogenomics. How a young discipline revolutionised

Lalueza-Fox, C. history  of

the study of the past. Métode Science Studies Journal,
8.doi: 10.7203/metode.8.9226

10.5281/zenodo.21207005

TecScience. 2026. Origen: la busqueda del genoma

mexicano. TecScience. Consultado 13/05/2026.

PAG 46


https://dx.doi.org/10.1038/nature13673
http://www.facebook.com/groups/opengen/posts/1781526475715935/
http://www.facebook.com/groups/opengen/posts/1781526475715935/
https://www.superprof.es/blog/conquista-arabe-de-iberia/
https://users.pop.umn.edu/~rmccaa/nocuant/nocuant.htm
https://users.pop.umn.edu/~rmccaa/nocuant/nocuant.htm
https://www.science.org/doi/10.1126/science.1251688
https://www.science.org/doi/10.1126/science.aav2621
https://www.science.org/doi/10.1126/science.aav2621
https://historia.nationalgeographic.com.es/temas/neandertales
https://www.reforma.com/presumen-mapa-genetico-del-mexicano/ar259761?v=3
https://florentinecodex.getty.edu/es/book/12/folio/53v?spTexts=&nhTexts=
https://cnnespanol.cnn.com/2018/03/19/denisovamos-neandertales-humanidad
https://tecscience.tec.mx/es/interactivos/proyecto-origen/#:~:text=El%20proyecto%20oriGen%20secuenciar%C3%A1%20el%20genoma%20de,identidad%20e%20impulsar%20la%20medicina%20de%20precisi%C3%B3n.
https://es.wikipedia.org/wiki/ISBN
https://es.wikipedia.org/wiki/Especial:FuentesDeLibros/978-0230200111
https://es.wikipedia.org/wiki/Especial:FuentesDeLibros/978-0230200111
https://doi.org/10.1038/s41586-026-10406-w
https://www.sabermas.umich.mx/archivo/articulos/379-numero-44/708-domesticacion-de-plantas.html?tmpl=component&componentStyle=blog_3&print=1
https://ciencia.unam.mx/leer/1519/paleogenomica-la-vida-y-sus-amenazas-en-el-pasado
https://historiadoreshistericos.wordpress.com/2022/03/02/tema-3-la-hispania-romana-y-la-monarquia-visigoda/
https://historiadoreshistericos.wordpress.com/2022/03/02/tema-3-la-hispania-romana-y-la-monarquia-visigoda/
https://historiaespana.es/edad-antigua/reino-visigodo
https://historiaespana.es/edad-antigua/reino-visigodo
https://dx.doi.org/10.7203/metode.8.9226

www.biotmagazine.com

@b%t Revista en linea de divulgacién biotecnolégica

Trujillo Aguirre R.M., Gonzalez Flores J.G. (2026). Las
epidemias de viruela y tifo en el siglo XVIII. Saber Mas.
Consultado 12/05/2026.

TV UNAM. 2025. ;Quiénes somos los mexicanos?
Arqueologia Mexicana. Consultado 05/05/2026.

Wielgus K, Danielewski M, Walkowiak J. (2023). Svante
Paabo, reader of the Neanderthal genome. Acta Physiol
(Oxf). 237(1):e13902. doi: 10.1111/apha.13902.

Zolezzi I.S., et al. (2009). Analysis of genomic diversity in

Mexican Mestizo populations to develop genomic
medicine in Mexico. Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A.,
106(21):8611-8616,
https://doi.org/10.1073/pnas.0903045106.

Sobre la autora

Dra. Norma Y. Hernandez  Saavedra.
Investigadora Titular, CIBNOR. Sistema Nacional
de Investigadores Nivel 2. Scopus, Research
Gate, ORCID, Academia.

Cita

Hernandez-Saavedra, N. Y. (2026). ;Como el
estudio del ADN ha contribuido a dilucidar el
origen genético del mexicano?. BiotecnolLdgica
Magazine, 4(3), 35-47.
https://doi.org/10.5281/zen0d0.21207005

VOLUMEN 4 NO. 3 | JULIO 2026 PAG 47


https://www.sabermas.umich.mx/archivo/articulos/114-numero-153/225-las-epidemias-de-viruela-y-tifo-en-el-siglo-xviii.html
https://www.youtube.com/watch?v=8jtY6lrDavs
https://doi.org/10.1111/apha.13902
https://doi.org/10.1073/pnas.0903045106

Emili Ig=Reyes

gboratorio de

Subsede 10

pra través de can

La agroindustria es, sin duda, un pilar de la seguridad
alimentaria y de la economia global. No obstante, el
crecimiento demogréfico ha traido consigo una cara
amarga: la acumulaciéon masiva de residuos organicos.
Pero mas alla de ver estos desechos como un simple
problema ambiental, debemos entender que esconden
una biomasa cargada de compuestos bioactivos con un
potencial enorme. Aqui es donde la economia circular
propone un cambio de mentalidad necesario, dejando de
ver la “basura” para reconocerla como un conjunto de
recursos que pueden volver a entrar en la cadena
productiva, minimizando el desperdicio y rescatando el
valor de cada material (Singh, 2025).

Existen grupos de investigacion que se enfocan
precisamente en la biotransformacién de estos
subproductos mediante la fermentacion en estado sélido.
La evidencia cientifica es clara: estos procesos no solo
permiten recuperar compuestos fendlicos de gran valor,

sino también sintetizar enzimas clave. Asi, lo que antes
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terminaba en un vertedero, hoy se convierte en una fuente
estratégica de antioxidantes y aditivos para los sectores
alimentario y farmacéutico (Gomes et al., 2024; Singh,
2025).

Este aprovechamiento siempre ha encontrado un aliado
natural en la biotecnologia. El uso de microorganismos y
consorcios microbianos permite convertir residuos en
productos de alto valor; sin embargo, el salto del
laboratorio a la industria sigue siendo un desafio
complejo. La variabilidad propia de los sistemas
bioldgicos, sumada a su extrema sensibilidad ante
cualquier cambio operativo, suele incrementar los costos y
comprometer la eficiencia (SEBiot, 2023; Gomes et al.,
2024). Lograr que estos bioprocesos sean estables y
escalables sigue siendo, por tanto, el gran reto a vencer.
Frente a estos retos, en los Gltimos afios ha irrumpido una
herramienta con una capacidad transformadora

indiscutible: la Inteligencia Artificial Generativa (IAGen).
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Esta tecnologia es capaz de crear
contenido nuevo, como textos,
imagenes, secuencias bioldgicas o
escenarios de proceso, a partir de
analisis de grandes volimenes de
datos. El papel de la IAGen en este
campo suele entenderse a través del
prisma de las “biotecnologias por
color”: desde la rama verde (agricola)
y la roja (salud), hasta la blanca
(industrial) y la azul (marina) (Gomes
et al, 2024; Singh, 2025). Lo
interesante  aqui es que la
valorizacion de residuos
agroindustriales no se limita a una
sola categoria, sino que vive en la
interseccion de las biotecnologias
blanca, verde y azul. Es precisamente
en ese punto de encuentro donde la
integracion de modelos de IA se
vuelve mas relevante para resolver las
ineficiencias del escalamiento
industrial (Singh, 2025).

El aprendizaje automatico esta
cambiando las reglas del juego en el
disefio de procesos para la
biotecnologia industrial. Un caso
claro es la fermentacion en estado
sélido con hongos como Rhizopus
oligosporus; aqui, el uso de Redes
Neuronales Artificiales (modelos
computacionales inspirados en el
funcionamiento del cerebro, capaces
de reconocer patrones y aprender a
partir de la informacidn disponible),
ha permitido un ajuste de las
variables de cultivo mucho mas fino
que los métodos convencionales
(Gomes et al., 2024).
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Los resultados hablan por si solos: se han logrado
repuntes importantes en el rendimiento de las enzimas
industriales, superando con creces lo que ofrecian los
modelos predictivos de toda la vida. Esto no solo
mejora el control, sino que también confirma que estas
herramientas son fundamentales para que los
bioprocesos sean realmente eficientes. Asimismo, la IA
permite procesar grandes volimenes de datos
genéticos y automatizar procesos de laboratorios.
Herramientas basadas en algoritmos avanzados para la
prediccion de estructuras de proteinas en 3D (como
AlphaFold) o en plataformas de disefio de variantes
proteicas (como Cradle) estan acelerando a una
velocidad inédita el disefio de enzimas altamente
especificas para degradar residuos agricolas que, de
otro modo, serian dificiles de procesar (Gomes et al.,

2024; lvancic et al., 2025).

¢Qué papel real puede jugar la IA
generativa en este escenario?

La IA generativa aporta capacidades interesantes para
el disefio de biocatalizadores, la propuesta de
configuraciones de proceso y la generacion de
“escenarios” de operacion en  biorrefinerias,
especialmente cuando se combina con bases de datos
experimentales amplias y con modelos mecanisticos de
los bioprocesos (Gomes et al., 2024). En el ambito de la
biotecnologia industrial, ya se han publicado trabajos
en los que los modelos de lenguaje basados en
proteinas ayudan a disefiar enzimas y secuencias
completamente nuevas con actividades mejoradas, asi
como estrategias de operacion y de monitorizacion en
tiempo real para biorreactores complejos (Ivancic et al.,
2025).

Sin embargo, la evidencia disponible en la literatura
cientifica, junto con un analisis critico del campo,

sugiere que, en el ambito de la valorizacion de residuos
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agroindustriales, la IAGen debe concebirse como una
herramienta de apoyo y no como una solucion
universal. Su impacto (tanto en términos de efectividad
como de sostenibilidad y ética) dependera de cémo
logremos gestionar varios frentes criticos (Borrallo-
Vazquezy Fortuna, 2024; Singh, 2025):

Primero, estd el desafio de las bases de datos. No
podemos esperar resultados precisos si no contamos
con informacién amplia y, sobre todo, estandarizada,
que refleje la enorme diversidad de cultivos y residuos.
Sin este cimiento de alta calidad, el entrenamiento de
los algoritmos queda expuesto a sesgos y errores de
prediccion que pueden resultar muy graves en procesos
industriales (lorio, 2025). Por otro lado, la IAGen no
puede operar en el vacio; su éxito depende de una
integracion real con modelos fisicos y analisis de ciclo
de vida. De poco sirve el éxito en el laboratorio si no
podemos validar que la solucién sea técnica vy
econdmicamente viable bajo el rigor de la industria
(Borrallo-Vazquez y Fortuna, 2024).

Finalmente, no debemos ignorar las barreras éticas y
tecnoldgicas. La opacidad de los modelos de
aprendizaje profundo (el famoso problema de la "caja
negra", que se refiere a la dificultad para comprender
cdmo un modelo llega a una prediccién o decision)
sigue generando desconfianza. A esto se suman las
IAGen,

respuestas falsas o imprecisas que pueden parecer

“alucinaciones” de la entendidas como
reales, asi como el fuerte impacto energético de estos
sistemas (Gomes et al., 2024; Singh, 2025). Para mitigar
esto, la clave no es solo tecnoldgica, sino educativa:
necesitamos profesionales con una alfabetizacion
digital sélida que puedan cuestionar al algoritmo en
lugar de seguirlo a ciegas (lorio, 2025). En ultima
instancia, esto debe ir acompafado de marcos
regulatorios claros y de un liderazgo ético que garantice
la transparencia, ganandose asi la confianza de la

industria y de la sociedad en su conjunto.
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Mas que una moda tecnoldgica, la convergencia entre la
biotecnologia y la IA representa el motor que puede
acelerar la valorizacion de nuestra biomasa a una
escala antes impensable. No se trata de una solucion
magica (la herramienta es tan buena como el criterio
del cientifico que la usa), pero si es la pieza que faltaba
para que la economia circular deje de ser un desafio
técnico y se convierta en una realidad econdmica y
ambiental. El futuro de la agroindustria se esta
escribiendo hoy entre matraces y codigos de
programacion; si logramos integrar de forma ética la
ciencia de datos en nuestras biorrefinerias, estaremos
listos para la proxima gran revolucion industrial. La
ventana de oportunidad esta abierta y el momento de

prepararnos es ahora.
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La ciencia no siempre se hace transitando un camino recto y comodo. Ademds de requerir esfuerzo, dedicacion y perseverancia,
la ciencia exige coraje intelectual. A menudo, las hipdtesis mds revolucionarias y transformadoras son las que desafian el status

quo, remueven paradigmas establecidos y, por supuesto, incomodan a la comunidad cientifica o al publico en general.

Para ser justos con Conrad Waddington hay que decir que L L, .
, o Al dia siguiente de su publicacion, la tormenta social y
no planeod el curso de los acontecimientos que llevaron a o i . . .
o i ] , cientifica se desato sobre Darwin. El revuelo fue inmediato
uno de los descubrimientos mas notables de la biologia. . i
) i . y estruendoso. Por un lado, el libro gener6 un fuerte
Simplemente, comenzd dando un pequefio paso en la . )
] o rechazo de amplios sectores del clero (la Teoria de la
expectante alfombra roja de la historia. B . . .,
Seleccion Natural claramente desafiaba la interpretacion

i ) L. literal del Génesis y la idea de un origen divino e inmutable
Seria tentador asumir que tras el éxito de ventas de la . o
] o S de los seres vivos, y, al implicar que el ser humano
primera edicién de la obra cumbre del naturalista inglés B i . B
) _ ) ] i compartia un ancestro comun con los primates, ofendia la
Charles Darwin, El Origen de las Especies, el dinero, la vida ., B )
] o ] nocion tradicional de que nuestra especie fue creada a
y la fama le sonrieron sin disimulo. Los 1,250 ejemplares . . . L.
o o imagen y semejanza de Dios). Y, por otro lado, las criticas
del tiraje cauteloso de la editorial John Murray se agotaron o .
) cientificas fueron sumamente severas y rigurosas (y, dado
a pocas horas de su lanzamiento. Pero nunca sabemos de o ) o
, i el conocimiento existente en ese entonces, hasta logicas).
antemano de qué es capaz la vida.
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Entre estas criticas destaca la de “la herencia por
mezcla”. En aquel entonces, esta idea estaba muy
difundida y se basaba en un argumento del ingeniero
Fleeming Jenkin, quien sugirid, a través de un modelo
estadistico, que las caracteristicas de los descendientes
debian ser un promedio de las de los progenitores; es
decir, si un animal negro se cruzaba con uno blanco, la
cria seria gris. De acuerdo con esta idea, la Seleccion
Natural no podria operar sobre las caracteristicas (o
adaptaciones) recién adquiridas por las especies, ya
que estas se diluirian durante el proceso reproductivo.
Asi, si un ave hubiera fijado por seleccion una
caracteristica novedosa que le permitiera acceder a un
nuevo recurso, por ejemplo, un pico largo y delgado
que le permitiera alimentarse del néctar profundo de
las flores, al reproducirse con un ave comun (sin la
adaptacion benéfica) de su misma especie, la
descendencia heredaria esa caracteristica a la mitad, y
en cada generacion sucesiva el rasgo ventajoso se
diluiria hasta desaparecer. Si bien desde 1871 se expuso
un grave error en el modelo de Jenkins (que
conceptualizd los caracteres genéticos como liquidos),
Darwin, que desconocia las leyes que gobiernan la
herencia (descritas por su contemporaneo Gregor
Mendel),

abrumador” de Jenkins e incluso redujo el papel de la

acepté la conclusién del “argumento
Seleccion Natural como fuerza creadora. Incluso
incorpord, en ediciones posteriores, mecanismos
alternativos, al estilo de Lamarck (la herencia de
caracteres adquiridos a través del uso y el desuso), para
garantizar un abundante suministro de variacion y
sostener su teoria.

Entonces, en 1890, August Weismann, un bidlogo
aleman que se convirtid en uno de los mas feroces
defensores de la Teoria de la Seleccion Natural de
Darwin, realizd un experimento para demostrar la
inoperancia de la teoria de la herencia de los caracteres

adquiridos.
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Para empezar, Weismann cortd las colas de siete
hembras y cinco machos de ratones blancos vy, a
continuacion, los apared entre si. Al nacer, midi6 la
longitud de la cola a las crias y, posteriormente,
también les corto las colas. Estos ratones de la primera
generacion (F1) se criaron hasta la edad adulta, se
reprodujeron y sus crias fueron tratadas exactamente
de la misma manera. El proceso se repitié durante cinco
generaciones, jcon un total de 901 ratones! Si bien no lo
expres6 de forma contundente, Weismann concluyd
que, sin importar el ndmero de generaciones, la
amputacion de este apéndice jamas produciria ratones
sin cola. Pero lo mas importante fue que claramente
distinguié que los cambios “adquiridos” ocurridos en
las células somaticas (todas las células de un organismo
pluricelular, a excepcidon de las células germinales o
sexuales, es decir, los 6vulos y espermatozoides) no se
heredan. Weismann descubrié que los estimulos
ambientales (como la amputacion de la cola) aplicados
a las células somaticas no transmitian informacion
heredable a las generaciones posteriores, y que lo que
provocara cambios en los organismos debia proceder
Unica y exclusivamente de los gametos. Llama la
atencion que, en una época en la que muchos de los
contemporaneos de Darwin buscaban formas
alternativas y no aleatorias de evolucion de los
organismos, Weismann defendié vigorosamente el
hecho, propuesto por Darwin, de que la variacion es un
proceso aleatorio  escrupulosamente depurado
mediante el fino filtro de la Seleccién Natural. Al
amalgamar la Teoria de la Evolucion por Seleccion
Natural de Darwin y la informacion sobre las células
germinales y las leyes de la herencia de Mendel, fundd
lo que hoy se conoce como la Sintesis Moderna de la
Evolucién, una corriente de pensamiento ampliamente
aceptada entre los cientificos evolucionistas de todo el

mundo.
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Pero navegar en los mares del estudio de la evolucion

nunca fue facil; es un tema que siempre ha desatado
tormentas tempestuosas (a tal grado que algunos
enfrentamientos entre grupos con diferentes ideologias
han desencadenado batallas tan acaloradas dentro de la
comunidad académica que, en ocasiones, han llegado a
injurias de caracter personal). Una vez que Weismann
estableciéo que los estimulos ambientales no generan
cambios heredables en los organismos, la discusion sobre
la herencia de caracteres adquiridos parecia haber llegado
a su fin. Pero nueva informacion agitaria las aguas
nuevamente.

En 1956, el bidlogo britanico Conrad Waddington publicd
un articulo en la revista cientifica Evolution que
revolucioné los fundamentos de la biologia establecidos
hasta entonces. En 1953, Waddington mantuvo una
poblaciéon muy numerosa de pupas de la mosca de la fruta
(Drosophila melanogaster) de la cepa S/W5 por cuatro
horas a 40 °C (una temperatura muy superior a la que
estas pupas experimentarian en condiciones normales).
Para sorpresa de Waddington, cuando las pupas se
transformaron en adultos, una fracciéon sustancial de la
poblacion (~40 %) desarrolld alas sin la vena transversal

posterior, un rasgo conocido como crossveinless (cve).
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Hay que recalcar que, en condiciones normales, este rasgo
nunca se manifestaba en esta cepa. Y entonces,
Waddington decidié hacer algo que solo una mente
brillante habria pensado: en lugar de desechar las moscas
sometidas al choque térmico, mantuvo solo aquellos
organismos que desarrollaban alas sin venas transversales
y sometié a sus pupas al mismo tratamiento térmico.
Waddington repitié este proceso una y otra vez por 14
generaciones y, para su sorpresa, el rasgo cve empezd a
aparecer de forma espontanea en la poblacion sin haberla
sometido a un choque térmico. El cambio en la estructura
del ala se considera un rasgo adquirido, fijado
genéticamente de algin modo en la etapa final del
desarrollo, provocado por el estrés ambiental. Entonces,
los hallazgos de Waddington demostraron que el
ambiente si puede generar cambios en los organismos que
terminan hereddndose. Waddington denomind este
proceso “asimilacion genética” (un rasgo fisico o de
comportamiento que inicialmente aparece sélo como
respuesta al estrés ambiental y que termina codificandose
en el ADN a lo largo de generaciones) y supuso que,
cuando los organismos encuentran condiciones de estrés
ambiental, se expresan variaciones genéticas ocultas o

“cripticas”. Pocos afios antes, Waddington habia acufiado
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el término epigenética para referirse a los cambios
hereditarios en la expresion génica que se producen
independientemente de las alteraciones en la
secuencia del ADN. Estos hallazgos generaron una
nueva controversia entre las distintas corrientes de
pensamiento sobre los procesos evolutivos. El
conflicto fundamental entre ambos marcos se centra
en como se genera y se orienta la variacion fenotipica.
Conrad Waddington sentd las bases de la corriente
conocida como Biologia Evolutiva del Desarrollo (Evo-
Devo), argumentando que la Teoria Sintética de la
Evolucion ignoraba un factor crucial: las condiciones
que influyen en el embrién para que se convierta en
adulto.

Si bien actualmente el término “epigenética” ha
“evolucionado” y se utiliza en el ambito molecular (por
ejemplo, la metilacion del ADN y la modificacion de las
histonas), la vision original de Waddington sigue
siendo muy relevante para la biologia de sistemas
moderna y la biologia evolutiva del desarrollo (Evo-
Devo). Hoy se reconoce a Waddington como el padre
de la epigenética, quien nos permitié apreciar las
numerosas posibilidades que ofrece la regulacion

epigenética para la adaptacion de los organismos.
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LA INSULINA

LA LLAVE DEL METABOLISMO DE LA GLUCOSA

La insulina es una hormona peptidica esencial que permite que la glucosa (un tipo
de azlcar) proveniente de los alimentos entre a las células para producir enargia,
almacenarse o ulilizarse cuando el cuerpo necasita,

ESTRUCTURA SINTESIS
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Las micrealgas ofrecen una solucion natural, eficiente y sustentable para el tratamiento de aguas residuales,
cen beneficios ambientales, econdmicos y sociales,
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Ruta bioquimica del estrés

& reipander ol eitnés

i Qué es el cortisol?

El cortitol @5 una homona )
i m m glusseortizoide produtids per

la cortara suprarrenal. Ayuda

# metabolnmeo, L ghacosa,

3 L preashn arterial y la

Funciones del cortisol

_
f . et = P
IR '

i
e Estrés -
A \

__ ® ur .m_

Higafiis
(ACTH)

¥ Figuals

@
__.r...u Liberacicn ch costisal

0/ 0 0 ®

deglucoss I

Claves

® 6 0 00

El problema surge cuando el estrés se vuelve
i Buscar atencide persistente y el organismo permanece en estado J
ki de alerta durante demasiado tiempo. U u g

B
&
(R | tem Bttt Bt el
13
4

i  Favorecels | Patcipaensl

para favorecer el equilibrio __. __. .E. 1

i dospoye |
: PRSI : 1

o Autores | ‘amin Hemindsz Disa | Referencias ; ; ;
Thsims Beatriz Gonailer O 1) McEwen, B 5. (3007), Physiology and nesrobiclegy of stress sed adaplation:
o waniral rode of the braim, Plysiclogoal Reviews. 8701, 873-904
g Armando ke Salinas Yaldespi _ = ) Lupes, 5. )., McBvwen, B. 5., Gunnar, M. R, & Heim, C (2005). Bleots of sres
E e, Nuturs R

kgt The Wiipas o Uhi b s, bk and Log

ﬁ h El cortisol no es “malo”™: es esencial para la adaptacidn.

UJAT

UNIVERSIDAD JUAREZ
AUTONOMA DE TABASCO

"ErTemso DN LA U ADCSAN TN LA T

Cusedo ol estris o3 criricn, o
excoso de cortivel pueds alterar

- Cortisol y salud mental mm__u
I

& A oorbo plazo, o cortisol
s 3 1 adaptacion.
jE ']
oA .|.L

i ol witads de brimo y las
. __ .L.x funciomes cognitivas.
7 % Seasosia con ansedad, inftabikdad,
irmominin, fatiga, problemaa. de

mesrrecaia y cifecultad para ooneenirarse.

* Lo dewgulacitn del s HHA wbisn
5 Lol WuPll 00 POF it
# depresican ¥ sgetam wrd

Jorge Liss Herndndez Vicencio
Memsoscesse, 10085, L34-44%

Cita:

Hernandez-Diaz, Y., Gonzalez Castro, T. B., Salinas Valdespino, A. |., & Hernandez Vicencio,

J. L. (2026). Cortisol: la bioquimica del estrés. BiotecnoLdgica Magazine, 4(3), 58.

https://doi.org/10.5281/zenodo.21207425

PAG 58



59.

4(3),

QEnﬁmnﬁﬁ%ﬂ H—L: Ommo rasda

La enzima que transforma energia quimica en luz

-
Dr. César Salvador Cardona Félix
Centro de Investigaciones Biologicas del Moroeste 5.C. (CIBNOR)
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¢Qué es?
La luciferasa es una enzima que produce
bioluminiscencia en las luciérnagas.

;Como funciona?

Cataliza la oxidacion de la D-luciferina. Gracias a la
energia aportada por el adenosin trifosfato (ATP) y la
participacién del oxigeno, esta reaccion genera una
sefial luminosa.

Biotecnoldgica

ZPor que es importante para las luciernagas?

PDB: 2D1S La bioluminiscencia es un proceso vital desde el punto
de vista ecoldgico, porque participa en la comunicacion,
el reconocimiento de pareja y la reproduccion.

Luciferasa.

Luciferasa de luciérnaga
(Niponoluciola cruciata) ¢ Que aplicaciones puede tener?

y su m_.._.m,ma:u La sefial luminosa que emite, se usa para estudiar genes
bioluminiscente: y células, evaluar tratamientos y detectar contaminacién
D-luciferina de bacterias patdgenas en superficies y alimentos.
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	MicroRNAs en la práctica médica: pasado, presente y retos futuros en la medicina de precisión
	biot
	Magazine
	Figura 1. Esquema general de los microRNAs (miRNAs), pequeñas moléculas de RNA que regulan la expresión de genes y participan en diversos procesos celulares. La imagen resume su función biológica, su uso como biomarcadores no invasivos detectables en muestras como sangre, saliva u orina, y su potencial en la medicina personalizada mediante nuevas tecnologías de diagnóstico y tratamiento. También se destacan algunos de los principales retos para su aplicación clínica, como la estandarización y los costos asociados.
	2. Del descubrimiento a la medicina El primer microRNA conocido fue llamado lin-4 y se identificó en el gusano Caenorhabditis elegans. En ese momento, este hallazgo resultó inesperado, ya que se pensaba que el control de la actividad de los genes dependía casi exclusivamente de las proteínas. Sin embargo, el descubrimiento de los miRNAs demostró que estas moléculas también podían desempeñar un papel clave en este proceso. Posteriormente, se descubrió otro miRNA llamado let-7, el cual se encuentra conservado en muchas especies incluyendo a los humanos, lo que permitió comprender mejor manera el papel de los miRNAs en el control de la actividad genética (Hammond, 2015). Estos descubrimientos ampliaron el conocimiento sobre los miRNAs y mostraron que participan en múltiples procesos biológicos. Se ha observado que alteraciones en su cantidad o funcionamiento están relacionadas con diversas enfermedades. En el caso del cáncer, algunos miRNAs pueden encontrarse en niveles elevados o

	10.5281/zenodo.21206616
	disminuidos, influyendo en procesos como el crecimiento y la muerte celular (Hammond, 2015). Actualmente, su estudio se ha impulsado por tecnologías que permiten analizarlos de manera más rápida y precisa. Esto ha llevado a identificar patrones de expresión característicos, es decir, combinaciones de miRNAs asociadas con ciertas enfermedades. Estos avances han sido fundamentales para trasladar el estudio de los miRNAs del laboratorio a la práctica médica, donde hoy en día se investigan como herramientas para el diagnóstico y tratamiento de diversas enfermedades.
	2.1 Los miRNAs como señales en sangre y tejidos Un biomarcador es una molécula específica relacionada con enfermedades o procesos normales de la célula, la cual puede medirse en diferentes muestras biológicas como sangre, suero y tejidos (Wu et al., 2021). Un ejemplo es la glucosa en sangre, utilizada para el diagnóstico de la diabetes.
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	Los miRNAs han sido considerados buenos indicadores de alteraciones en el organismo, ya que participan en procesos como la división y la muerte celular. Cuando estos procesos se alteran, también cambian los niveles de ciertos miRNAs, como ocurre en enfermedades como el cáncer (Baylie et al., 2024). Por ejemplo, el miR-21 es uno de los miRNAs más estudiados, ya que suele encontrarse en niveles elevados en distintos tipos de cáncer, como el de mama, colon y páncreas. Otros miRNAs también se han relacionado con diversas enfermedades, incluyendo trastornos cardiovasculares y neurológicos, donde sus niveles pueden ayudar a detectar la enfermedad y evaluar su evolución o la respuesta al tratamiento (Martino et al., 2025). En conjunto, estas características hacen que los miRNAs sean candidatos prometedores para el desarrollo de estrategias de diagnóstico más tempranas, precisas y menos invasivas.
	2.2 De la muestra al resultado: cómo se estudian El estudio de los miRNAs comienza con la obtención de una muestra, que puede ser de tejido o de fluidos como la sangre. Posteriormente, se realiza una extracción de ARN y se analizan estas moléculas mediante técnicas de biología molecular, como la PCR (reacción en cadena de la polimerasa) en tiempo real y los microarreglos, que permiten identificar qué miRNAs están presentes y en qué cantidad. Esto permite obtener un perfil de expresión de miRNAs, el cual muestra cuáles se encuentran aumentados o disminuidos en ciertas condiciones. Al comparar estos perfiles entre personas sanas y enfermas, es posible identificar biomarcadores o detectar enfermedades (Naranbat et al., 2025). De forma sencilla, este perfil puede compararse con un patrón de “crestas” (sobreexpresión) y “valles” (baja expresión), como una llave asociada a una cerradura específica (salud o enfermedad). El uso de estas técnicas tiene varias ventajas, como la
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	posibilidad de detectar miRNAs en distintos fluidos, lo que permite análisis poco invasivos (Ho et al., 2022). Además, son moléculas relativamente estables y sensibles, por lo que sus cambios pueden detectarse antes de que aparezcan síntomas clínicos, e incluso reflejar la evolución de ciertas enfermedades (Pozniak et al., 2022). Sin embargo, también existen limitaciones. Actualmente no hay paneles completamente estandarizados para cada enfermedad, y un mismo miRNA puede participar en múltiples procesos biológicos, lo que dificulta su interpretación. Además, aún no existe un protocolo completamente estandarizado para su aislamiento, almacenamiento y detección, lo que puede generar variaciones entre estudios (Pozniak et al., 2022).
	3. Terapias en desarrollo Los miRNAs, además de servir como biomarcadores, también pueden utilizarse como herramientas terapéuticas, ya que controlan la actividad de múltiples genes y, al modificar su funcionamiento, es posible influir en distintos procesos celulares (Fu et al., 2021). Estas estrategias buscan restablecer un equilibrio en sus niveles. Cuando un miRNA se encuentra disminuido, se utilizan moléculas sintéticas que imitan su acción, conocidas como miRNAs miméticos. Este enfoque se ha estudiado principalmente en miRNAs con función supresora de tumores, los cuales suelen estar reducidos en ciertos tipos de cáncer (Bravo-Vázquez et al., 2023). Por otro lado, cuando un miRNA se encuentra en niveles elevados, se emplean moléculas diseñadas para bloquear su actividad, conocidas como antagomiRs. Estas se unen al miRNA e impiden que continúe afectando a sus genes blanco, siendo útiles en el caso de los oncomiRs, es decir, miRNA que promueven el desarrollo del cáncer al favorecer el crecimiento celular (Fu et al., 2021). Estas estrategias se han estudiado principalmente en cáncer, donde los miRNAs participan en procesos como el crecimiento, la muerte celular y la diseminación tumoral. Sin embargo, también se han explorado en otras enfermedades, como trastornos cardiovasculares e infecciones virales.
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	Aunque estos enfoques aún se encuentran en desarrollo, representan una alternativa prometedora, ya que permiten actuar de manera más específica sobre los mecanismos que originan las enfermedades.
	3.1 Hacia la medicina personalizada Cada paciente tiene un perfil de miRNAs único, que funciona como una “huella molecular” de su enfermedad, ya que refleja factores como su agresividad y la forma en que podría responder a distintos tratamientos (Condrat et al., 2020). Esto permite elegir terapias más adecuadas para cada persona, favoreciendo una medicina personalizada. Los miRNAs regulan redes complejas de genes, lo que permite captar procesos como la proliferación y la muerte celular, así como la respuesta a fármacos. Por ello, el perfil de miRNAs puede distinguir entre distintos tipos de cáncer y diferenciar con alta precisión entre tejido sano y tumoral (Detassis et al., 2017). Además, estos perfiles permiten anticipar la respuesta a tratamientos o identificar posibles resistencias. En cáncer, por ejemplo, algunos perfiles se asocian con resistencia a la quimioterapia, mientras que otros se relacionan con una mejor respuesta (Detassis et al., 2017). Sin embargo, los miRNAs no actúan por sí solos. Su potencial aumenta al combinarse con información genética y clínica. Mientras que los datos genéticos identifican cambios en el ADN, los miRNAs reflejan el estado funcional de las células. Por ejemplo, pequeñas variaciones en el material genético pueden modificar la interacción de los miRNAs con sus genes blanco, influyendo en la respuesta a los tratamientos. Al integrar esta información, es posible desarrollar modelos más precisos para predecir la evolución de la enfermedad y la eficacia terapéutica, fortaleciendo la medicina personalizada con apoyo de la inteligencia artificial (Quang & Nguyen, 2024).

	10.5281/zenodo.21206616
	3.2 Nuevas tecnologías al servicio de los miRNAs Las nuevas tecnologías han impulsado el uso de miRNAs en la medicina personalizada mediante sistemas de liberación dirigidos. Estos sistemas utilizan nanopartículas, estructuras extremadamente pequeñas que protegen y transportan los miRNAs hacia células específicas, mejorando su eficacia y reduciendo su degradación antes de llegar a su sitio de acción. Estas nanopartículas pueden ser de distintos tipos, como lipídicas o poliméricas, y están diseñadas para encapsular los miRNAs, facilitar su entrada a las células y liberar su contenido en el interior celular. Además, pueden modificarse para dirigirse a células tumorales mediante el reconocimiento de receptores sobreexpresados, aumentando la concentración del tratamiento en el tumor y reduciendo efectos en tejidos sanos (Kara et al., 2022). El uso de inteligencia artificial ha permitido aprovechar mejor la información contenida en los perfiles de miRNAs, ya que puede identificar patrones complejos a partir de grandes volúmenes de datos que no serían evidentes mediante análisis tradicionales (Kara et al., 2022).  Un ejemplo de ello es el trabajo de nuestro grupo de investigación, en el que se analizó un conjunto de miRNAs en pacientes mexicanas de la frontera México–Estados Unidos con endometriosis, utilizando modelos de aprendizaje automático. Al combinar múltiples miRNAs en un mismo modelo, fue posible distinguir entre pacientes con y sin la enfermedad con una alta precisión, alcanzando valores cercanos al 99% (Alday-Montañez et al., 2025).  Estos resultados demuestran que no es un solo miRNA el que aporta la información, sino el patrón completo de expresión, que puede utilizarse para mejorar el diagnóstico y el pronóstico de distintas enfermedades (Alday-Montañez et al., 2025).
	PÁG 4


	4. Retos éticos y sociales El uso de datos moleculares en la medicina personalizada, como los perfiles de miRNAs, plantea importantes retos éticos, ya que se trata de información detallada y sensible que requiere proteger la privacidad de los pacientes y asegurar que comprendan cómo se utilizarán sus datos. Sin embargo, debido a su complejidad, no siempre es fácil entender completamente los riesgos y beneficios, lo que puede dificultar la toma de decisiones informadas (Santaló & Berdasco, 2022). Por otro lado, garantizar la seguridad de los datos y mantener la confianza de los pacientes es un aspecto clave. Para ello, se han propuesto nuevas formas de consentimiento más flexibles, que permitan a las personas tener mayor control sobre su información a lo largo del tiempo. Asimismo, existe preocupación por el posible uso indebido de los datos, por ejemplo, por parte de aseguradoras o empleadores, lo que podría generar situaciones de discriminación. También se ha señalado que estas tecnologías podrían aumentar las desigualdades en salud, ya que no todas las personas tienen acceso a estudios avanzados o tratamientos personalizados (Santaló & Berdasco, 2022).
	5. Perspectivas El estudio de los miRNAs sigue en constante evolución y, junto con su aplicación en la práctica clínica, representa uno de los principales enfoques de la medicina moderna. A medida que se desarrollen tecnologías más precisas para su detección y sistemas de liberación más eficientes, será posible mejorar su uso tanto en el diagnóstico temprano como en el tratamiento de diversas enfermedades. La combinación de perfiles de miRNAs con herramientas como la inteligencia artificial y el análisis multi-ómico, es decir, el estudio conjunto de diferentes tipos de información biológica como genes, proteínas y otras
	moléculas, permitirá una comprensión más profunda de los procesos biológicos, favoreciendo el desarrollo de estrategias terapéuticas más específicas y efectivas. En este contexto, la medicina personalizada podría beneficiarse del uso de estas moléculas, permitiendo adaptar los tratamientos a las necesidades de cada paciente. Finalmente, para que estos avances puedan implementarse de manera generalizada, será necesario superar desafíos como la estandarización de técnicas, la reducción de costos y la garantía de un acceso equitativo a estas tecnologías. Por ello, será fundamental fortalecer los marcos éticos y regulatorios que aseguren un uso responsable de la información molecular.
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	M. ibericus y, una mezcla casi en igual proporción del ADN de M. ibericus y de M. structor dentro del núcleo celular, es decir, son hijas de madre M. ibericus y padre M. structor (híbridos de primera generación o F1). Esto implica que M. ibericus no produce obreras de su propia especie, sino que necesita de M. structor para generarlas. Anteriormente, ya se habían reportado casos de hormigas que hibridan sus obreras apareándose con machos de otra especie, un fenómeno conocido como parasitismo espermático (Umphrey, 2006), pero este caso tenía algo especial: había zonas del sur de Europa donde está presente M. ibericus pero no hay colonias de M. structor y aun así las obreras son híbridos de ambas especies.
	¿Cómo podía M. ibericus producir híbridos sin colonias de M. structor cerca, incluso estando separadas por 1000 km? La respuesta debía estar presente en los machos de las colonias de M. ibericus. Así, se colectaron algunos de estos machos y se estudiaron tanto por su aspecto como por su ADN. Los investigadores encontraron dos tipos de machos: unos con muchos filamentos densos semejantes a pelos correspondientes a M. ibericus, y otros casi sin estos, pertenecientes a M. structor (Fig. 1). El análisis de ADN evidenció que todos los machos poseían el ADN mitocondrial de la reina, mientras que el ADN nuclear correspondía completamente a una u otra especie, por lo tanto, la reina debía estar produciendo ambas especies
	Figura 1. Machos encontrados en las colonias de M. ibericus. Fotografías de a, M. ibericus y de b, M. structor. Adaptado de Juvé et al., Nature (2025), bajo licencia CC BY.
	dentro de la misma colonia. Esta conclusión se refuerza al confirmar que los machos de M. structor provenientes de colonias propias de su especie, a las que llamaremos silvestres, en ningún caso poseen ADN mitocondrial de M. ibericus. Además, los machos de M. structor nacidos en las colonias de M. ibericus difieren ligeramente en apariencia de los machos silvestres de M. structor. Este hallazgo, muestra que el supuesto de que todo organismo vivo procede de otro organismo vivo de su misma especie es menos rígido de lo que pensábamos. Como señaló el científico y divulgador Carl Sagan, “afirmaciones extraordinarias requieren evidencias extraordinarias”; por ello, ante el descubrimiento, los investigadores buscaron evidencia adicional que lo respaldara.
	En el laboratorio crearon colonias experimentales con una sola reina de M. ibericus y observaron durante un año y medio a los machos nacidos dentro de la colonia cerrada. Los análisis de ADN confirmaron que, tanto en el laboratorio, donde no entraron machos de afuera ni hubo mezcla de colonias, como en lo observado en la naturaleza, una sola reina produce machos de M. ibericus y también de M. structor.
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	Desarrollo biotecnológico y obstáculos en el cultivo de especies de pepinos de mar del la Península de Baja California: Enfoque en Isostichopus fuscus, Holothuria inornata, Holothuria paraprinceps, Holothuria impatiens y Apostichopus californicus
	Figura 1. Las 11 especies principales de pepinos de mar que se capturan y comercializan en nuestro país, y cuya pesca es regulada por SEMARNAT o SADER-CONAPESCA, dependiendo su estado de protección. En: Guía de identificación de los pepinos de mar de interés comercial en México (Rivera-Téllez et al. 2021).
	De las aproximadamente 1800 especies de pepinos de mar descritas a nivel mundial, 113 se encuentran en las cuatro regiones costeras de México: Golfo de California, Océano Pacífico, Golfo de México y Mar Caribe, con la mayor diversidad en el Golfo de California. Actualmente, 11 de estas especies (familias Stichopodidae y Holothuriidae) son capturadas y comercializadas en el país (Fig. 1), con su pesca regulada por la Secretaría de Medio Ambiente y Recursos Naturales (SEMARNAT) o la La Secretaría de Agricultura y Desarrollo Rural (SADER) - Comisión Nacional de Acuacultura y Pesca (CONAPESCA), según su estado de protección (Rivera-Téllez et al., 2021). Desafortunadamente, las poblaciones silvestres de muchas especies de pepinos de mar han sido sometidas a sobreexplotación debido al aumento de la demanda del mercado y a la gestión
	inadecuada de sus pesquerías, a menudo vinculada a la falta de capacidades técnicas y recursos para desarrollar y aplicar regulaciones complejas de manejo. En México, se han observado disminuciones significativas en las poblaciones y capturas de varias especies, como Isostichopus fuscus, I. badionotus, Holoturia floridana y Apostichopus parvimensis, asociadas a la sobrepesca (Tabla 1). Estas especies cuentan actualmente con lineamientos de manejo específicos, que incluyen tallas o pesos mínimos de captura (23 cm para I. badionotus, 13 cm para H. floridana, 24 cm para I. fuscus y 200 gramos de peso eviscerado para P. parvimensis) (Rivera-Téllez et al., 2021). Ante esta problemática, la promoción de prácticas acuícolas para el pepino de mar es esencial no
	10.5281/ZENODO.21206772
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	Tabla 1. Especies de pepinos de mar (familias Stichopodidae y Holothuriidae) que se comercializan en nuestro país actualmente y que son reguladas por SEMARNAT o SADER-CONAPESCA.
	solo para asegurar su aprovechamiento sostenible, sino también para complementar iniciativas ecológicas, como el repoblamiento, con el objetivo de contribuir a la preservación de sus poblaciones naturales.
	Los primeros experimentos de engorda con juveniles de pepino de mar en estanques abandonados, utilizados anteriormente para el cultivo de camarón, han demostrado ser una opción prometedora. En México, dado que esta especie está listada en la Norma Oficial Mexicana NOM-059-SEMARNAT-2010, su regulación corresponde a la SEMARNAT, a través de la Dirección
	General de Vida Silvestre, permitiendo su aprovechamiento extractivo bajo el esquema de “Aprovechamiento en Predios de la Federación” mediante Unidades de Manejo para la Conservación de la Vida Silvestre (UMA) o en Predios o Instalaciones que Manejen Vida Silvestre de Forma Confinada (PIMVS). En 2008, se inició la primera producción de juveniles en México a través de una UMA ubicada en Mazatlán, Sinaloa, donde se realizaron pruebas en el desarrollo larvario y en la alimentación básica para mantener organismos sanos en estanquería rústica, logrando resultados óptimos (López-S.
	egurajáuregui, 2021). En 2010 se estableció la primera UMA en Baja California Sur, y en 2011, la Sociedad Cooperativa Piripichi firmó un convenio de colaboración con la Universidad Autónoma de Baja California Sur para desarrollar el proceso de producción de semilla de Isostichopus fuscus con fines comerciales y de repoblamiento en áreas sujetas a aprovechamiento en Baja California Sur (Fig. 2) (López-Segurajáuregui et al., 2021).
	2. Avances en el desarrollo biotecnológico y obstáculos en el cultivo de pepinos de mar (I. fuscus, H. inornata, H. paraprinceps, H. impatiens y A. californicus) En los últimos años, se han logrado avances significativos en la tecnología de biofloc (BFT, por sus siglas en Inglés), el desarrollo de marcadores moleculares (microsatélites y SNP), proyectos de secuenciación del genoma, particularmente para A. japonicus y H. scabra, aplicaciones probióticas para mejorar el crecimiento y la inmunidad, así como el diseño de sistemas de acuicultura multitrófica integrada (IMTA) (Xiao et al., 2024; Liu et al., 2024; Jo et al., 2017; Senff et al., 2021; Liu et al., 2023). No obstante, estos progresos se han concentrado principalmente en un número reducido de especies comercialmente relevantes.
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	Para I. fuscus, I. inornata, I. paraprinceps, I. impatiens, así como para A. californicus, se evidencia una falta de protocolos publicados para la producción a gran escala en criaderos. Las tasas de asentamiento larval son bajas y las dietas y sustratos óptimos aún no están bien definidos (Ciriminna et al., 2024). Además, los recursos genéticos, como ensamblajes genómicos y marcadores moleculares, son escasos o inexistentes (Liu et al., 2024; Yang et al., 2024), las estrategias de manejo de enfermedades no están bien establecidas y la adaptación a sistemas IMTA no ha sido probada en su mayoría, o se ha realizado solo a escala piloto (Zamora et al., 2018).
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	fundamental para alcanzar niveles comerciales en la acuicultura multitrófica integrada y sostenible. En este contexto, el manejo de enfermedades es crucial para la consolidación de la acuicultura de estas especies, especialmente dado que la acuicultura de pepinos de mar en la región aún se encuentra en sus primeras etapas. La enfermedad de ulceración cutánea, también conocida como síndrome de ulceración cutánea (SUC), representa una amenaza significativa tanto para la acuicultura como para las poblaciones silvestres de pepinos de mar a nivel mundial. Aunque la mayoría de las investigaciones se han centrado en especies como H. scabra y A. japonicus, otros holoturoideos, como I. fuscus, H. inornata, H. paraprinceps, H. impatiens y A. californicus, también son susceptibles a patologías similares (Delroisse et al., 2020; Arjona-Cambranes et al., 2024; Becker et al., 2004; Tangestani y Kunzmann, 2019; Eeckhaut et al., 2004). La SUC se caracteriza por un rápido desarrollo de lesiones blancas superficiales que avanzan hacia úlceras profundas, lo que frecuentemente resulta en altas tasas de mortalidad en un corto período (Becker et al., 2004; Eeckhaut et al., 2004). La etiología de esta enfermedad es compleja e involucra bacterias oportunistas, especialmente Vibrio spp., virus, factores de estrés ambiental (como fluctuaciones de temperatura y cambios de salinidad) y las respuestas inmunitarias del huésped, todos desempeñando un papel en el inicio y progresión de la enfermedad (Delroisse et al., 2020; Arjona-Cambranes et al., 2024; Ganesh et al., 2025; Zhang et al., 2019; Liu et al., 2010). Los recientes avances en tecnologías ómicas han permitido una comprensión más profunda de los mecanismos moleculares subyacentes al SUC y han resaltado la importancia de la dinámica del microbioma y los factores ambientales (Ganesh et al., 2025; Zhang et
	no se ha extendido a la mayoría de los holoturios del Pacífico, ni al Atlántico (Liu et al., 2024; Zhong et al., 2024). La literatura indica que, aunque la innovación biotecnológica ha avanzado la acuicultura sostenible para ciertas especies de pepinos de mar, especialmente A. japonicus y H. scabra, persiste una brecha significativa en relación con I. fuscus y la mayoría de las especies del género Holothuria, incluidas las principales de la Península de Baja California a lo largo del Golfo de California y el Océano Pacífico (Purcell et al., 2012; Ciriminna et al., 2024). Los principales obstáculos incluyen la insuficiencia de investigación biológica básica (reproducción, nutrición y genética), la falta de protocolos optimizados para la producción masiva de larvas en incubadoras, las bajas tasas de supervivencia larvaria debido a dietas y entornos subóptimos (Ciriminna et al., 2024), las limitadas herramientas y protocolos para el manejo de enfermedades (Liu et al., 2023), y la incertidumbre regulatoria en torno a nuevas especies candidatas (González-Wangüemert et al., 2017). La disponibilidad de recursos genómicos, como los de A. japonicus y H. scabra, es fundamental, ya que permiten la selección genética para el crecimiento y la resistencia a enfermedades; su ausencia dificulta un progreso similar en otras especies (Liu et al., 2024; Zhong et al., 2024). Las aplicaciones probióticas son prometedoras, pero requieren validación en taxones más diversos (Liu et al., 2023). Los sistemas IMTA pueden mejorar la sostenibilidad, pero es necesario adaptarlos a las características ecológicas y fisiológicas de cada especie (Zamora et al., 2018).
	3. Enfermedad de ulceración cutánea en especies de pepinos de mar de la Península de Baja California El desarrollo de biotecnologías para la reproducción y cultivo de especies no modelo de pepinos de mar implica comprender su biología reproductiva, desarrollo larval, técnicas eficaces de desove, manejo de reproductores en cautiverio y sus requerimientos biológicos. Todo esto es
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	al., 2022; Zhang et al., 2019). No obstante, para varias de las especies mencionadas en esta revisión, los estudios directos son limitados, y gran parte del conocimiento se basa en extrapolaciones de holoturoideos estrechamente relacionados (Fig. 3).
	4. Intervenciones y manejo de enfermedades La eficacia de los antibióticos varía considerablemente debido a la aparición de resistencia; sin embargo, algunas cepas todavía muestran sensibilidad a agentes como el imipenem y el cloranfenicol (Tangestani y Kunzmann, 2019). Los probióticos, como Bacillus spp., han demostrado ser prometedores para reducir la mortalidad y mejorar la recuperación tras infecciones (Yu et al., 2023; Li et al., 2024). Entre los enfoques innovadores se incluyen los péptidos antimicrobianos y las terapias basadas en IgY, dirigidas a patógenos específicos (Sun et al., 2025; Xu et al., 2019). La literatura sugiere que, aunque los patógenos bacterianos, en particular Vibrio spp., son fundamentales en los brotes de síndrome de ulceración cutánea (SUC) en pepinos de mar (Deng et al., 2009; Fahmy y Hamed, 2021), su papel suele ser oportunista en lugar de estrictamente
	causal. Los factores de estrés ambiental son desencadenantes críticos que alteran la homeostasis entre el huésped y los microorganismos (Delroisse et al., 2020; Arjona-Cambranes et al., 2024; Ganesh et al., 2025). Esta etiología multifactorial complica tanto el diagnóstico como el manejo, ya que las infecciones experimentales con bacterias aisladas no siempre inducen la enfermedad a menos que se combinen con factores estresantes, como el choque por frío o lesiones (Delroisse et al., 2020; Zhang et al., 2019).  Los estudios ómicos han revelado cambios significativos en la expresión génica del huésped durante la infección, incluyendo la regulación positiva de las vías inmunitarias (TLR/MAPK/NF-κB), respuestas al estrés oxidativo (producción de especies reactivas de oxígeno), y regulación de la apoptosis. Estos hallazgos destacan posibles biomarcadores para la detección temprana o como objetivos de intervención (Ganesh et al., 2025; Yang et al., 2016; Zhao et al., 2018). Por lo tanto, las estrategias de manejo deben adoptar un enfoque holístico, que incluya mejorar la calidad y estabilidad del agua, minimizar la manipulación y las lesiones, utilizar probióticos o inmunomoduladores, y emplear antibióticos con cautela, solo cuando sea
	Figura 3. Pepino de mar, Apostichopus californicus se encuentra a lo largo de la costa noroeste del Pacífico, desde el Golfo de Alaska hasta la Isla Cedros, al oeste de la Península Baja de California. A). Pepino de mar sano, tiene un color rojo intenso, espinas y piel blanda. (Emaline Montgomery); B). Pepino de mar moribundo, de la costa de la isla de Vancouver; C). Pepino de mar que se ha vuelto parcialmente blanco en lugar de su habitual tono rojo ladrillo intenso; D). Pepinos de mar enfermos, volviéndose blancos y muriendo frente a la costa cerca de Nanaim, Columbia Británica (Fotos de Kathleen Reed en Brend, 2021).
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	necesario, debido a la preocupación por la resistencia. Asimismo, se debe considerar la exploración de terapias novedosas, como péptidos antimicrobianos o anticuerpos IgY, para un control más específico (Yu et al., 2023; Sun et al., 2025; Xu et al., 2019).
	5. Preguntas de investigación abiertas Las futuras investigaciones dirigidas al desarrollo biotecnológico para el cultivo de especies de pepinos de mar de la Península de Baja California (I. fuscus, H. inornata, H. paraprinceps, H. impatiens y A. californicus) deben priorizar estudios fundamentales en áreas como reproducción, nutrición, genética y ecología de enfermedades, dado que estas especies han sido poco investigadas. En particular, es esencial centrar esfuerzos en el estudio directo de la etiología y las intervenciones relacionadas con la enfermedad de ulceración cutánea, utilizando enfoques ómicos integradores. Adicionalmente, se deben desarrollar protocolos de incubación adaptados, ampliar la generación de recursos genómicos, validar las intervenciones biotecnológicas en diversos taxones y clarificar los marcos regulatorios.
	Tabla 2. Preguntas abiertas que resaltan las futuras direcciones necesarias para superar los obstáculos actuales.
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	6. Conclusión La biotecnología ha facilitado un avance significativo hacia la acuicultura sostenible de pepinos de mar, aunque principalmente para un conjunto limitado de especies bien estudiadas, como A. japonicus y H. scabra. A pesar de ello, persisten desafíos para I. fuscus, H. inornata, H. paraprinceps, H. impatiens y A. californicus, debido a deficiencias en la investigación biológica básica, el desarrollo de recursos genéticos, los protocolos de cría de larvas, las estrategias de manejo de enfermedades y los marcos regulatorios. La enfermedad de ulceración cutánea sigue siendo una amenaza persistente para los holoturoideos silvestres y cultivados, incluyendo I. fuscus y varias especies del género Holothuria. Los brotes de esta enfermedad son el resultado de interacciones complejas entre bacterias oportunistas, principalmente Vibrio spp., factores de estrés ambiental, como cambios en la temperatura y salinidad, así como el estado inmunológico y el microbioma del huésped, además de las prácticas de acuicultura.
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	Más que alimento: bacterias con potencial probiótico en la leche materna
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	Tema Desde los primeros días de vida, la leche materna aporta no solo nutrientes, sino también microorganismos que influyen en el desarrollo del sistema inmunológico y en el equilibrio microbiano del recién nacido. En este artículo se explora su relevancia y los criterios utilizados para caracterizar e identificar bacterias con potencial probiótico.
	1.La leche materna como sistema biológico complejo La leche materna es un sistema biológico complejo que, además de nutrientes, contiene células inmunes, moléculas bioactivas y una diversidad de microorganismos (bacterias, virus y hongos) que forman parte de su microbiota (Dombrowska-Pali et al., 2024). Este conocimiento ha transformado la forma en que se entiende la lactancia, al evidenciar que no se limita a la
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	nutrición, sino que constituye un proceso biológico complejo que influye en el desarrollo y la adaptación temprana del lactante. Investigaciones recientes indican que los microorganismos presentes en la leche materna desempeñan funciones relevantes en el desarrollo del recién nacido. Se ha propuesto que estas bacterias participan en la maduración del sistema inmunológico y pueden influir en la protección frente a infecciones durante las primeras etapas de la vida (Perrella et al., 2021; Notarbartolo et al., 2022).
	2.Transferencia de microorganismos de la madre al recién nacido La presencia de microorganismos en la leche materna responde a procesos biológicos específicos y no a una simple contaminación. Se ha propuesto que algunas bacterias pueden movilizarse desde distintos sitios del
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	cuerpo de la madre hacia la glándula mamaria y, a través de la lactancia, transferirse al recién nacido (Hess et al., 2025) (Figura 1). Uno de los mecanismos más estudiados es el eje entero-mamario. En este proceso, algunas bacterias del intestino materno pueden ser transportadas por células del sistema inmunológico a través del sistema linfático y el torrente sanguíneo hasta la glándula mamaria, donde pasan a formar parte de la microbiota de la leche (Dombrowska-Pali et al., 2024; Hess et al., 2025). A este mecanismo se suma la transferencia directa durante la lactancia. El contacto entre la piel de la madre y el bebé, junto con la succión, favorecen el intercambio continuo de microorganismos, contribuyendo a la exposición temprana a una diversidad microbiana (Pannaraj et al., 2017).
	3. Bacterias con potencial probiótico Algunas de las bacterias presentes en la leche materna han despertado interés debido a su posible papel en la salud del lactante. En este contexto, el término probiótico se define como microorganismos vivos que, administrados en cantidades adecuadas, confieren beneficios a la salud del hospedero (Guarner et al., 2023). Sin embargo, no todas las bacterias presentes en la microbiota ejercen efectos benéficos, ya que estos dependen de propiedades específicas de cada cepa. A partir de este enfoque, la investigación se ha centrado en grupos bacterianos capaces de establecer interacciones favorables con el organismo humano, a través de su persistencia en el tracto gastrointestinal y su interacción con otros microorganismos. Entre los más estudiados se encuentran las bacterias ácido lácticas, por su capacidad de adaptarse a distintos ambientes y su frecuente asociación con efectos benéficos (Navarré et al., 2024). Algunas cepas aisladas de leche materna han mostrado potencial probiótico, aunque este depende de características específicas de cada cepa (D’Alessandro et al., 2022), y se han identificado
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	Figura 1. Transferencia de microorganismos de la madre al recién nacido durante la lactancia.
	principalmente dentro de géneros como Lactobacillus, Lactococcus, Streptococcus y Bifidobacterium.
	4. Criterios de selección de bacterias con potencial probiótico. La selección de bacterias con potencial probiótico se basa, en primer lugar, en criterios de seguridad. Entre ellos, la ausencia de hemólisis es uno de los más utilizados, ya que permite descartar cepas potencialmente riesgosas por su capacidad de dañar células sanguíneas (Figura 2) (Golnari et al., 2024). Una vez establecida la seguridad básica, se consideran características relacionadas con la capacidad de los microorganismos para tolerar condiciones adversas, como la acidez y las sales biliares y
	diferentes niveles de salinidad. Estas propiedades se evalúan mediante ensayos in vitro, en los que se observa el crecimiento de las bacterias en diversos medios de cultivo, como placas de agar TSA, bajo condiciones controladas de acidez, presencia de sales biliares o diferentes niveles de salinidad. Esto permite identificar cepas con mayor capacidad de tolerar condiciones adversas asociadas al tránsito y establecimiento en el organismo.  Además, se evalúan atributos asociados con su permanencia en el entorno intestinal, como la formación de biopelículas y la agregación celular. Estas propiedades pueden analizarse mediante ensayos in vitro: la formación de biopelículas se estima a partir de biomasa adherida a superficies de cultivo, la cual puede teñirse y
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	Figura 2. Evaluación de seguridad de bacterias con potencial probiótico.
	cuantificarse por espectrofotometría, mientras que la agregación celular se evalúa observando la capacidad de las bacterias para agruparse en suspensión. Estas características favorecen la estabilidad de las bacterias y su capacidad de persistir en un ambiente dinámico. En conjunto, estos criterios permiten una selección preliminar de microorganismos con potencial probiótico y orientan su evaluación en etapas posteriores.
	5. Propiedades de las bacterias con potencial probiótico Las bacterias seleccionadas se evalúan por su capacidad de crecimiento y adaptación, con el objetivo de identificar aquellas que puedan establecerse de manera eficiente en el organismo (D’Alessandro et al., 2022). Algunas cepas alcanzan concentraciones cercanas a 10⁹ UFC/mL en cultivo, lo que sugiere un mayor potencial de colonización temprana en el entorno intestinal. También se evalúan propiedades asociadas con su permanencia, como la formación de biopelículas y la agregación celular (Figura 3). Estas características favorecen la adhesión a superficies y la interacción con otros microorganismos, lo que puede contribuir a su estabilidad en el entorno intestinal y limitar el establecimiento de especies potencialmente dañinas (Golnari et al., 2024).
	La tolerancia a condiciones adversas, como variaciones de pH y concentraciones de sal, constituye un rasgo clave en la selección de estas bacterias. La capacidad de crecer en condiciones de pH variables y baja salinidad refleja una alta adaptabilidad, lo que favorece su viabilidad durante el tránsito y establecimiento en el organismo. En términos de seguridad, también se considera su perfil de susceptibilidad a antibióticos, priorizando la ausencia de resistencias transferibles. También pueden considerarse propiedades relacionadas con la adhesión bacteriana, como la hidrofobicidad celular. Estas características se evalúan mediante ensayos de afinidad a solventes orgánicos y permite estimar la capacidad de las bacterias para interactuar con superficies biológicas.
	6. Mecanismos de acción de bacterias con potencial probiótico Las bacterias con potencial probiótico actúan a través de diversos mecanismos que contribuyen a limitar el establecimiento de microorganismos potencialmente dañinos. Entre ellos se encuentran la competencia por nutrientes y la ocupación de nichos ecológicos, lo que reduce la disponibilidad de recursos para otras bacterias (Figura 4) (Lau y Quek, 2024).
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	Figura 3. Propiedades de las bacterias con potencial probiótico.
	Asimismo, pueden producir compuestos con actividad antimicrobiana o moduladora, como ácidos orgánicos, ácidos grasos de cadena corta (AGCC), incluyendo el butirato, enzimas y péptidos, capaces de inhibir o eliminar a otros microorganismos, incluidos aquellos potencialmente patógenos (D’Alessandro et al., 2022). También se ha descrito que algunas bacterias pueden contribuir al fortalecimiento de la barrera intestinal y participar en la modulación de la respuesta inmunológica, lo que contribuye a una respuesta más eficiente frente a agentes infecciosos (Notarbartolo et al., 2022).  En conjunto, estos procesos muestran que su papel no se limita a su presencia, sino a su capacidad de influir en las condiciones que determinan qué microorganismos logran establecerse, contribuyendo a la estabilidad del sistema desde etapas tempranas.
	7. Proyección y aplicaciones de las bacterias con potencial probiótico. La leche materna constituye una fuente de microorganismos que participan en la configuración inicial del sistema biológico del recién nacido. Más allá de su papel en la colonización temprana, estas bacterias forman parte de un conjunto de interacciones que influyen en procesos clave durante las primeras etapas de la vida.
	En este contexto, el estudio de bacterias con potencial probiótico provenientes de la leche materna ha permitido avanzar en su identificación y caracterización, mediante su aislamiento y el uso de herramientas moleculares que precisan su identidad y función. Desde una perspectiva aplicada, estas bacterias representan un recurso de interés biotecnológico. Su origen y adaptación al huésped las convierten en candidatas para el desarrollo de estrategias orientadas a favorecer la salud, incluyendo su posible incorporación en productos como fórmulas infantiles. Aunque este artículo se centra en bacterias ácido lácticas, la leche materna también contiene otros microorganismos, incluyendo levaduras, cuyo estudio ha comenzado a explorarse dentro de la microbiota humana. En conjunto, el estudio de estos microorganismos amplía el conocimiento sobre los procesos que ocurren en las primeras etapas de la vida y abre nuevas posibilidades para el diseño de intervenciones basadas en microorganismos naturalmente asociados al ser humano.
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	Figura 4. Mecanismos de acción de bacterias con potencial probiótico.
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	La epigenética es un conjunto de mecanismos que regulan qué genes se activan, cuáles se silencian y en qué momento ocurre cada cosa, sin cambiar la secuencia del ADN. Es decir, no modifica las “letras” del código genético, sino la manera en que ese código se interpreta y se utiliza. En las plantas, esta regulación puede ocurrir de distintas formas. Una de ellas es la metilación del ADN, que consiste en añadir marcas químicas en ciertas regiones del material genético, principalmente en una de las letras del ADN llamada citosina (Hemenway y Gehring, 2023). También pueden modificarse las proteínas que empaquetan el ADN, llamadas histonas, lo que hace que una región quede más abierta y activa o más compacta y silenciosa (Bond y Baulcombe, 2014; Hemenway y Gehring, 2023). Y, especialmente importante en plantas, la acción de pequeñas moléculas de ARN que guían la colocación de nuevas marcas epigenéticas mediante una vía conocida como RdDM (RNA-directed DNA methylation, o metilación del ADN dirigida por ARN), considerada la principal ruta de metilación de novo en plantas, es decir, establecen una marca nueva donde antes no estaba (Matzke et al., 2015). Factores como el frío, el calor, la sequía, la salinidad o el
	ataque de patógenos pueden modificar la actividad de ciertos genes y dejar una especie de “huella molecular” en la célula. Gracias a ello, la planta no altera su información genética de origen, pero sí ajusta su funcionamiento para responder mejor a las condiciones que enfrenta (Figura 1) (Harris et al., 2023). De esta manera, la célula no tiene que empezar desde cero cada vez, sino que puede conservar una memoria molecular de la información que ya había regulado. Estas señales epigenéticas pueden cambiar a lo largo del desarrollo de la planta o aparecer en respuesta al ambiente y, además, pueden heredarse a las siguientes generaciones. Es decir, estas marcas pueden transmitirse a las semillas hijas, lo que hace que la siguiente generación nazca “preparada”. Algo importante es que, lejos de actuar por separado, estos mecanismos se conectan entre sí y forman una red que ayuda a establecer, mantener o borrar estados epigenéticos según el momento del desarrollo, las condiciones del ambiente o las necesidades de la planta. Por eso, la epigenética puede entenderse como un sistema de regulación flexible que permite a las plantas ajustar la actividad de sus genes sin necesidad de alterar su secuencia genética.
	Figura 1. La epigenética regula cómo se interpreta la información contenida en el ADN. Factores ambientales, como la luz, la disponibilidad de agua, la temperatura o el estrés biótico, pueden influir en la activación o el silenciamiento de ciertos genes sin modificar la secuencia genética.
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	ante un ambiente que cambia constantemente.
	¿Por qué importa esta memoria invisible para la agricultura? Importa porque muchos de los rasgos que más preocupan en la agricultura, por ejemplo, cuándo florece una planta, qué tan bien tolera el frío o el calor, cómo madura un fruto o qué tan resistente es frente al estrés, no dependen solo de sus genes, sino también de cómo se regulan. Un ejemplo clásico es la vernalización, el proceso por el cual algunas plantas necesitan pasar por un periodo de frío antes de florecer. En este caso, la experiencia del invierno deja una huella epigenética que modifica la actividad de genes clave para la floración. Gracias a esa memoria del
	frío, la planta evita florecer demasiado pronto y sincroniza mejor su desarrollo con la estación adecuada. En términos agrícolas, esto influye directamente en el tiempo de floración y en la adaptación de los cultivos a distintos climas (Crisp et al., 2016; Hemenway y Gehring, 2023). Otro caso muy interesante ocurre en el tomate. Durante la maduración del fruto, el gen colorless non-ripening (CNR) presenta alteraciones epigenéticas que afectan significativamente dicho proceso. Además, se ha reportado que al desmetilarse el ADN se activan genes esenciales para que el fruto madure (Figura 2). Esto significa que la epigenética no solo importa para responder al ambiente, sino también para rasgos de calidad agrícola tan importantes como el color, la textura y el momento de cosecha (Xue et al., 2025).
	¿Las plantas recuerdan para siempre? La memoria epigenética no siempre se mantiene. En muchos casos, también es importante borrar o restablecer esas marcas. Las plantas cuentan con mecanismos para eliminar la metilación del ADN o revertir ciertas modificaciones de histonas, sobre todo cuando cambian las condiciones del ambiente o cuando una etapa del desarrollo ya ha terminado. Esto les permite ajustar su respuesta, evitar una rigidez excesiva y, en algunos casos, incluso “olvidar” señales pasadas que ya no resultan útiles (Crisp et al., 2016). Esto también significa que no toda la memoria epigenética se transmite a la siguiente generación. En algunos casos, ciertas marcas pueden conservarse durante la división celular y llegar a heredarse, pero muchas otras se reinician durante la reproducción (Bond y Baulcombe, 2014). Lejos de ser una desventaja, borrar algunas de estas huellas puede resultar útil. Si una planta mantuviera activas para siempre sus respuestas al estrés, podría gastar energía de forma innecesaria o afectar su crecimiento. En ciertos contextos, “olvidar” también forma parte de una buena estrategia de supervivencia. Así, la epigenética vegetal no solo permite recordar, sino también ajustar, resetear y seguir respondiendo con flexibilidad
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	La epigenética también puede influir en la tolerancia al estrés. En arroz, por ejemplo, se ha propuesto que los cambios epigenéticos asociados a genes de respuesta al estrés ayudan a mejorar la tolerancia a la salinidad (Figura 2) (Wang et al., 2021). Este mismo efecto se ha observado en condiciones de estrés por calor y frío en distintas plantas y cultivos (Springer y Schmitz, 2017; Harris et al., 2023). En otras palabras, ciertas plantas pueden quedar “preparadas” para responder con mayor eficacia ante condiciones adversas, algo especialmente valioso en un contexto de sequías, olas de calor y suelos degradados que enfrentamos actualmente. Para la agricultura, esto resulta especialmente interesante porque abre la posibilidad de identificar variedades más resilientes e incluso de incorporar variaciones epigenéticas como complemento de la mejora genética tradicional. Por ejemplo, en yuca se ha logrado aumentar la resistencia frente a una enfermedad bacteriana mediante una estrategia de edición del epigenoma. En lugar de modificar la secuencia del ADN, los investigadores dirigieron marcas de metilación a una región reguladora del genoma (el promotor del gen MeSWEET10a) que la bacteria utiliza para activar genes favorables para la infección. Al bloquear ese acceso, la planta se volvió más resistente al patógeno sin afectar su crecimiento normal (Figura 2) (Veley et al., 2023).
	En plantas modelo como Arabidopsis, también se han desarrollado estrategias de edición del epigenoma para mejorar la respuesta a la sequía. En este caso, se utilizó una herramienta de edición génica llamada CRISPR/dCas9, unida a una enzima que modifica histonas, con el fin de hacer más accesible una región del ADN asociada con la respuesta al estrés hídrico. Como resultado, las plantas activaron con mayor rapidez los mecanismos de defensa ante la falta de agua y mostraron una mayor tolerancia a la sequía (Figura 2) (Roca Paixão et al., 2019). En conjunto, ambos estudios muestran que la edición del epigenoma puede convertirse en una herramienta precisa para ajustar rasgos de interés en las plantas sin modificar su secuencia genética y que, en el futuro, podría contribuir a abordar problemas agrícolas importantes, como las enfermedades y el estrés ambiental.
	México y el futuro de la epigenética en plantas La epigenética vegetal está transformando la manera en que entendemos a las plantas. Hoy ya no basta con preguntar qué genes tienen, sino también cómo se activan, cómo se silencian o cómo se ajustan al ambiente. Esto resulta especialmente valioso en un contexto marcado por el cambio climático, la
	Figura 2. Ejemplos de cómo influye la epigenética en rasgos agrícolas de interés. En distintos cultivos y especies vegetales, estos mecanismos participan en procesos como la maduración del fruto, la tolerancia a la salinidad, la resistencia a enfermedades bacterianas y la respuesta a la sequía.
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	degradación de los suelos, las nuevas presiones sobre la producción de alimentos y la necesidad de desarrollar cultivos más resilientes. Diversos artículos recientes coinciden en que la epigenética puede complementar la genética y abrir nuevas posibilidades para la agricultura del futuro. Al mismo tiempo, el campo todavía enfrenta preguntas importantes: entre ellas, qué tan estables son las marcas epigenéticas, si producen efectos útiles o duraderos, y cómo interactúan estas señales con el desarrollo y las condiciones del ambiente. Por eso, más que una solución inmediata, la epigenética representa una frontera de conocimiento: un espacio donde la ciencia básica puede generar herramientas más finas para comprender y, en un futuro, mejorar la respuesta de las plantas. En México, esta perspectiva también abre oportunidades para estudiar cultivos y especies de interés desde nuevos enfoques. En agave, por ejemplo, se ha observado que algunos cambios en las condiciones de cultivo in vitro, como la intensidad de la luz, pueden asociarse con alteraciones en la metilación global del ADN y con variaciones visibles en
	la pigmentación de Agave angustifolia (Duarte-Aké y Peña, 2023). También se han reportado diferencias genéticas y de metilación en Agave tequilana propagado de forma asexual (Díaz-Martínez et al., 2012), lo que vuelve especialmente interesante explorar cómo la regulación epigenética puede relacionarse con la estabilidad de rasgos importantes en especies de gran relevancia productiva para el país. En este contexto, también se enmarca el proyecto “Descifrando la epigenética del mango: los siRNAs como pieza clave para su maduración poscosecha”, que busca comprender cómo participan los ARNs pequeños en la regulación epigenética de este fruto. Aunque gran parte del conocimiento disponible proviene de especies más estudiadas, explorar estos mecanismos en plantas como el mango puede ser clave para sentar bases científicas más sólidas y, con el tiempo, contribuir al desarrollo de soluciones innovadoras y más precisas para los desafíos de la agricultura y la poscosecha.
	Referencias 1.   Bond, D. M., y Baulcombe, D. C. (2014). Small RNAs and heritable epigenetic variation in plants. Trends in cell biology, 24(2), 100-107. 2.   Crisp, P. A., Ganguly, D., Eichten, S. R., Borevitz, J. O., y Pogson, B. J. (2016). Reconsidering plant memory: Intersections between stress recovery, RNA turnover, and epigenetics. Science advances, 2(2), e1501340. 3.   Díaz-Martínez, M., Nava-Cedillo, A., Guzmán-López, J. A., Escobar-Guzmán, R., y Simpson, J. (2012). Polymorphism and methylation patterns in Agave tequilana Weber var. ‘Azul’ plants propagated asexually by three different methods. Plant Science, 185, 321-330. 4.   Duarte-Aké, F., y Peña, C. D. L. (2023). Exploring the impact of low light intensity on DNA methylation in Agave angustifolia Haw. Albino variant. Journal of the Mexican Chemical Society, 67(3), 251-259.
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	Tabla 1. Principales aplicaciones de la paleogenética en estudios históricos y médicos (elaborado a partir de Lalueza-Fox, 2018 y históricos y médicos).
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	2.1 Las primeras migraciones y el inicio de nuestra identidad
	natural entre Siberia y Alaska. Por allí entraron los primeros grupos humanos al continente americano hace entre 15,000 y 20,000 años (Fig. 2A) introduciendo al continente americano parte del ADN de dos poblaciones arcaicas: los neandertales y los denisovanos (Fig 3). Después de la primera expansión, hubo una segunda ola migratoria desde Norteamérica hacia el sur, hace unos 9,000 años, que dejó una huella genética muy fuerte y que, en gran parte de Sudamérica, reemplazó casi toda la herencia genética de poblaciones anteriores (Fig. 2B). En este estudio también se identificó una tercera ola migratoria, hace unos 1 300 años, de poblaciones desde Mesoamérica, en particular del sur de México, hacia Sudamérica y el Caribe (Fig. 2C), lo que revela una conexión más
	reciente y dinámica entre estas áreas de lo que se pensaba hasta ahora (Moreno-Mayar et al., 2018).
	2.2 El territorio precolombino
	3. Colonización, mestizaje y transformación genética
	2.2 El territorio precolombino


	Los genes que sobrevivieron al colapso del siglo XVI son, en gran medida, los que hoy circulan en la población mexicana; ese proceso eliminó para siempre una parte de la diversidad genética existente antes de la conquista. Además, la situación se vuelve aún más compleja si consideramos que los conquistadores no formaban un grupo homogéneo de castellanos, sino que procedían de una península ibérica moldeada durante siglos por celtas, romanos, visigodos, pueblos norteafricanos y civilizaciones islámicas (Barton, 2009).
	incluso antes de llegar a América, ese componente europeo ya era un mosaico (Fig. 7; HH, 2022; Jiménez y Muñoz, 2015; López, 2021).
	De acuerdo con Moreno-Estrada et al. (2014), un estudio que integró datos genéticos con información geográfica y cultural mostró que entre los seris y los lacandones existen diferencias mayores que las observadas entre algunas poblaciones europeas y asiáticas. El análisis regional identificó, además, tres grandes agrupamientos genéticos: uno en el noroeste, otro en el sur de México y un tercero en la zona maya. Más tarde, en 2009, el Instituto Nacional de Medicina Genómica presentó oficialmente el llamado genoma del mexicano, un estudio pionero que abrió el camino para investigaciones posteriores con muestras de múltiples grupos indígenas del país (Fig. 9; Zolezzi et al., 2009).
	3.1 Migraciones posteriores y nuevas capas de diversidad
	Entre 1880 y 1930, por ejemplo, miles de inmigrantes chinos arribaron atraídos por el ferrocarril y el comercio, sobre todo en regiones como Mexicali y la península de Baja California. También se asentaron comunidades libanesas, sirias y palestinas, muchas de ellas empujadas por la crisis del Imperio otomano. Más tarde llegaron judíos sefardíes, alemanes, republicanos españoles exiliados, japoneses, italianos y polacos, entre otros grupos.

	Con el paso del tiempo, muchas de estas personas y sus descendientes se integraron plenamente a la vida social y cultural del país. Sin embargo, su presencia también dejó huellas genéticas que se sumaron a la ya compleja mezcla preexistente. Algunas de esas huellas son visibles en la memoria familiar o en los apellidos; otras permanecen silenciosas, pero siguen formando parte del mosaico genético de la población mexicana contemporánea.
	3.2 Panorama genético actual de la población mexicana
	4. Conclusiones

	Vista en conjunto, la evidencia genética obliga a revisar una de las ideas más repetidas sobre la identidad mexicana. El mestizaje no fue solo la suma de dos mundos, sino el resultado de al menos 12,000 años de desplazamientos, encuentros, pérdidas, resistencias y mezclas. En esa historia conviven migraciones asiáticas, desarrollos mesoamericanos, conquista española, esclavitud africana y oleadas migratorias más recientes. El ADN no dicta quiénes somos, pero sí permite seguir el rastro de la larga historia que nos formó. Definir esos linajes antiguos no solo cambia lo que sabemos del
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	Inteligencia artificial generativa y biotecnología: ¿una nueva vía para valorizar residuos agroindustriales?
	Emilio Ochoa-Reyes*, José Juan Buenrostro-Figueroa*
	Esta tecnología es capaz de crear contenido nuevo, como textos, imágenes, secuencias biológicas o escenarios de proceso, a partir de análisis de grandes volúmenes de datos. El papel de la IAGen en este campo suele entenderse a través del prisma de las “biotecnologías por color”: desde la rama verde (agrícola) y la roja (salud), hasta la blanca (industrial) y la azul (marina) (Gomes et al., 2024; Singh, 2025). Lo interesante aquí es que la valorización de residuos agroindustriales no se limita a una sola categoría, sino que vive en la intersección de las biotecnologías blanca, verde y azul. Es precisamente en ese punto de encuentro donde la integración de modelos de IA se vuelve más relevante para resolver las ineficiencias del escalamiento industrial (Singh, 2025).
	Los resultados hablan por sí solos: se han logrado repuntes importantes en el rendimiento de las enzimas industriales, superando con creces lo que ofrecían los modelos predictivos de toda la vida. Esto no solo mejora el control, sino que también confirma que estas herramientas son fundamentales para que los bioprocesos sean realmente eficientes. Asimismo, la IA permite procesar grandes volúmenes de datos genéticos y automatizar procesos de laboratorios. Herramientas basadas en algoritmos avanzados para la predicción de estructuras de proteínas en 3D (como AlphaFold) o en plataformas de diseño de variantes proteicas (como Cradle) están acelerando a una velocidad inédita el diseño de enzimas altamente específicas para degradar residuos agrícolas que, de otro modo, serían difíciles de procesar (Gomes et al., 2024; Ivančić et al., 2025).
	Más que una moda tecnológica, la convergencia entre la biotecnología y la IA representa el motor que puede acelerar la valorización de nuestra biomasa a una escala antes impensable. No se trata de una solución mágica (la herramienta es tan buena como el criterio del científico que la usa), pero sí es la pieza que faltaba para que la economía circular deje de ser un desafío técnico y se convierta en una realidad económica y ambiental. El futuro de la agroindustria se está escribiendo hoy entre matraces y códigos de programación; si logramos integrar de forma ética la ciencia de datos en nuestras biorrefinerías, estaremos listos para la próxima gran revolución industrial. La ventana de oportunidad está abierta y el momento de prepararnos es ahora.
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	Hallazgos incómodos
	Foto: duncan 1890
	Pero navegar en los mares del estudio de la evolución nunca fue fácil; es un tema que siempre ha desatado tormentas tempestuosas (a tal grado que algunos enfrentamientos entre grupos con diferentes ideologías han desencadenado batallas tan acaloradas dentro de la comunidad académica que, en ocasiones, han llegado a injurias de carácter personal). Una vez que Weismann estableció que los estímulos ambientales no generan cambios heredables en los organismos, la discusión sobre la herencia de caracteres adquiridos parecía haber llegado a su fin. Pero nueva información agitaría las aguas nuevamente. En 1956, el biólogo británico Conrad Waddington publicó un artículo en la revista científica Evolution que revolucionó los fundamentos de la biología establecidos hasta entonces. En 1953, Waddington mantuvo una población muy numerosa de pupas de la mosca de la fruta (Drosophila melanogaster) de la cepa S/W5 por cuatro horas a 40 ºC (una temperatura muy superior a la que estas pupas experimentarían en condiciones normales). Para sorpresa de Waddington, cuando las pupas se transformaron en adultos, una fracción sustancial de la población (~40 %) desarrolló alas sin la vena transversal posterior, un rasgo conocido como crossveinless (cve).
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	Hay que recalcar que, en condiciones normales, este rasgo nunca se manifestaba en esta cepa. Y entonces, Waddington decidió hacer algo que solo una mente brillante habría pensado: en lugar de desechar las moscas sometidas al choque térmico, mantuvo solo aquellos organismos que desarrollaban alas sin venas transversales y sometió a sus pupas al mismo tratamiento térmico. Waddington repitió este proceso una y otra vez por 14 generaciones y, para su sorpresa, el rasgo cve empezó a aparecer de forma espontánea en la población sin haberla sometido a un choque térmico. El cambio en la estructura del ala se considera un rasgo adquirido, fijado genéticamente de algún modo en la etapa final del desarrollo, provocado por el estrés ambiental. Entonces, los hallazgos de Waddington demostraron que el ambiente sí puede generar cambios en los organismos que terminan heredándose. Waddington denominó este proceso “asimilación genética” (un rasgo físico o de comportamiento que inicialmente aparece sólo como respuesta al estrés ambiental y que termina codificándose en el ADN a lo largo de generaciones) y supuso que, cuando los organismos encuentran condiciones de estrés ambiental, se expresan variaciones genéticas ocultas o “crípticas”. Pocos años antes, Waddington había acuñado
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	el término epigenética para referirse a los cambios hereditarios en la expresión génica que se producen independientemente de las alteraciones en la secuencia del ADN. Estos hallazgos generaron una nueva controversia entre las distintas corrientes de pensamiento sobre los procesos evolutivos. El conflicto fundamental entre ambos marcos se centra en cómo se genera y se orienta la variación fenotípica. Conrad Waddington sentó las bases de la corriente conocida como Biología Evolutiva del Desarrollo (Evo-Devo), argumentando que la Teoría Sintética de la Evolución ignoraba un factor crucial: las condiciones que influyen en el embrión para que se convierta en adulto. Si bien actualmente el término “epigenética” ha “evolucionado” y se utiliza en el ámbito molecular (por ejemplo, la metilación del ADN y la modificación de las histonas), la visión original de Waddington sigue siendo muy relevante para la biología de sistemas moderna y la biología evolutiva del desarrollo (Evo-Devo). Hoy se reconoce a Waddington como el padre de la epigenética, quien nos permitió apreciar las numerosas posibilidades que ofrece la regulación epigenética para la adaptación de los organismos.
	Referencias Lensch, M.W., Mummery, C.L. (2013). From stealing fire to cellular reprogramming: a scientific history leading to the 2012 Nobel Prize. Stem Cell Reports, 1(1):5-17. https://doi.org/10.1016/j.stemcr.2013.05.001. Nishikawa, K., Kinjo, A.R. (2018). Mechanism of evolution by genetic assimilation: Equivalence and independence of genetic mutation and epigenetic modulation in phenotypic expression. Biophysical Reviews. 10(2):667-676. https://doi.org/10.1007/s12551-018-0403-x. Waddington, C.H. (1956). The genetic assimilation of the bithorax phenotype. Evolution, 10:1-13. https://doi.org/10.2307/2406091.
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