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Resumen

Las biotecnologias modernas han permitido
mejorar los rendimientos productivos de
especies de alto interés agricola. Pero las
biotecnologias basadas en biologia molecular
también pueden incorporarse en estrategias
de conservacion de especies amenazadas y en
peligro de extincién. Esta es la primera
recopilacion sistematica de informacion
genomica disponible en las principales bases
de datos de libre acceso, para especies
vegetales amenazadas y en peligro de
extincion de El Salvador. La informacion
gendmica y biotecnoldgica presente en bases
de datos de libre acceso, se agrupd en siete
categorias. La categoria mas comuin es la
presencia de codigos de barra genéticos; mas
del 20% no cuenta con ningln tipo de
informacion (36 especies amenazadas o
22.22% y 40 especies en peligro de extincion,
25.8%). Ademas, la informacion maés escasa
son los genomas completos, donde solo est4
secuenciado para Vanilla planifolia,
Tabebuia impetiginosa y Utricularia gibba.
Estos resultados reflejan la poca informacion
genomica y biotecnoldgica disponible para la
biodiversidad vegetal vulnerable del pais.

Palabras clave: bases de datos, especies
vegetales, categorias de conservacion,
bioinformatica.

Abstract

Modern biotechnology has allowed society to
improve the production of high value crops.
But these  molecular  biology-based
techniques can also be applied in
conservation strategies for threatened and
endangered species. This is the first
systematic review of available genomic and
biotechnological data for threatened and
endangered plants of El Salvador. All data
found were grouped in seven categories,
being genetic barcodes the most common
found. More than 20% of plants have no
genomic nor biotechnological data (36
threatened species or 22.22% and 40
endangered species, 25.8%). We also found
that complete sequenced genomes are
scarcest data, with only available for Vanilla
planifolia, Tabebuia impetiginosa and
Utricularia gibba. These findings show the
lack of genomic and biotechnological
resources regarding the endangered plant
diversity of the country

Key words: database, plant species,
conservation categories, bioinformatics.
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1. Introduccién

El uso de Ila biotecnologia para el
aprovechamiento de plantas, en el sentido
tradicional, comenzé desde la seleccion
artificial de organismos con caracteristicas
deseables para aumentar la produccion en
cultivos (Gupta et al.,, 2017, Wieczorek,
2003). Con la transicion a la biotecnologia
moderna, se incluyen las aplicaciones en
todas las ramas derivadas de la genética,
bioquimica y biologia molecular en contextos
agricolas y de conservacion. Gracias a esto,
en las dltimas décadas, han aumentado
significativamente los rendimientos
productivos de los principales cultivos de
granos basicos a nivel mundial (James,
2004). A pesar que el desarrollo y uso de
estas tecnologias se ha centrado en menos de
30 especies vegetales para la produccion
agricola mundial (Willis, 2017), estas tienen
un alto potencial de aplicacion en estrategias
de conservacion de especies amenazadas y en
peligro de extincion (Benson, 1999).

El Salvador, al estar en la region
Mesoamericana, posee una  variada
diversidad vegetal (Myers, 2000). Pero, de
mas de 800 especies catalogadas para el pais,
330 especies vegetales estan catalogadas
como amenazadas o en peligro de extincion a
nivel nacional (MARN, 2015). Estas Gltimas
representan un recurso fitogenético con un
alto valor intrinseco poco estudiado o
conocido que podria potenciarse como
alternativa a problematicas de seguridad y
soberania alimentaria por ser un pais
principalmente importador de productos de la
canasta basica (USDA, 2022). Es necesario
conocer el estado del conocimiento genético
y biotecnoldgico de estas especies.

Aunque hay un reciente interés y promocion
al uso seguro de la biotecnologia en el pais, y
su integracion en politicas, planes vy
programas nacionales, evaluacion y gestion
de riesgos y bioseguridad (UN Environment,

2019), existe un desconocimiento Yy
estigmatizacion de la sociedad salvadorefia
sobre el uso y promocion de los productos
biotecnologicos agricolas. El estado de
conocimiento de las aplicaciones
biotecnologicas es mas agravante para estas
especies vegetales con alguna categoria de
amenaza que, actualmente, no son de
importancia comercial. Es por esto que se
considera la falta de elaboracion de
inventarios genéticos como un vacio de
informacion en el pais y un eje transversal de
la Estrategia Nacional de Inventarios y
Monitoreo de la Biodiversidad (MARN,
2003); informacién genémica y
biotecnologica faltante para complementar
las préacticas de conservacion y uso de
especies existentes (Breed et al., 2019).

Asi, en la presente investigacion, se identifica
la cantidad de informacion genémica y
biotecnoldgica disponible en articulos
cientificos y las principales bases de datos de
libre acceso de secuencias cortas de
nucleotidos, proteinas y  genomas
caracterizadas para especies vegetales
amenazadas y en peligro de extincion
presentes en El Salvador. Con esta primera
recopilacion sistematica de informacion
biotecnol6gica y gendmica para plantas con
algun grado de amenaza para el pais, se busca
establecer lineas prioritarias de investigacion,
a fin de focalizar esfuerzos de generacion de
conocimiento para especies de peculiar
importancia, que potencien sus usos, conocer
genotipos cultivados o de alto potencial
agroecologico, asegurando su conservacion.

Las técnicas modernas de biotecnologia,
como los protocolos de cultivo de tejidos,
analisis genomico molecular, desarrollo de
marcadores moleculares y crioconservacion,
proveen medios complementarios para la
gestion de recursos genéticos vegetales. Estas
herramientas, cada vez son mas utilizadas
para la caracterizacion de diversidad vegetal
y, por lo tanto, desempefian un papel



importante contribuyendo a programas de
conservacion (Benson, 1999). Muchas de
estas técnicas estan orientadas a la gendmica,
ciencia que estudia el genoma, es decir, la
totalidad de la informacién genética de un
organismo, que incluye las regiones
codificantes, o genes, y las regiones no
codificantes  (Hocquette, 2005). Esta
informacion estd almacenada en secuencias
de nucledtidos de ADN en todos los seres
vivos, las cuales se expresan mediante de
forma diferencial.

A partir del caracter informativo de las
secuencias de ADN, se ha desarrollado la
técnica llamada codificacion de barras
genéticas o cédigo de barras de ADN, que
consiste en el reconocimiento de secuencias
de ADN cortas y estandarizadas, que
permiten la identificacion de organismos a
nivel de especie, e incluso establecer
relaciones  genéticas entre  diferentes
organismos (Hebert, 2003).

Actualmente, existen diversas bases de datos
publicas que almacenan informacion
genetica para permitir a los usuarios acceder
a ella. Sin embargo, existe poca
disponibilidad de este tipo de datos sobre
especies de paises latinoamericanos, a
comparacion de la cantidad de datos
moleculares disponibles sobre biodiversidad
del Norte Global, almacenados en bases de
datos publicas (Norefia et al., 2018).

La propagacion de plantulas usando tejido
vegetal tiene su auge desde la década de los
90s, con diferentes avances que establecieron
tendencias en los protocolos de cultivos
vegetales (Conger, 2018). En la actualidad,
las aplicaciones de cultivos de células y
tejidos vegetales incluyen propagacion
asexual de clones, regeneracion y rapida
multiplicacion ~ de  organismos  con
caracteristicas deseables, genotipos
especificos o variedades mutantes y fusion de
protoplastos para crear hibridos entre

especies que son incompatibles sexualmente
(Conger, 2018; Seeja y Sreekumar, 2020).

La diversidad bioldgica en todos los niveles
ecologicos, desde poblaciones hasta el acervo
genetico, es esencial para la sobrevivencia y
bienestar econdmico de la humanidad debido
a los bienes y servicios que nos proporcionan
los ecosistemas (Singh, 2002, péarr. 3). Por
esto es crucial evitar la pérdida de la
biodiversidad local y establecer estrategias de
conservacion y restauracion de las especies y
poblaciones vulnerables (Norefia et al.,
2018). El Ministerio de Medio Ambiente y
Recursos Naturales de El Salvador (MARN,
2015) define las especies en peligro de
extincion y amenazadas de extincion de la
siguiente manera:

Especie en peligro de extincién: Todas
aquellas cuyas poblaciones han sido
reducidas a un nivel critico o cuyo hébitat ha
sido reducido tan drasticamente que se
considera que esta en inmediato peligro de
desaparecer o ser exterminada en el territorio
nacional y por lo tanto requiere de medidas
estrictas de proteccion o restauracion Art.4.
literal L).

“Especie amenazada de extincion: Toda
aquella que si bien no esta en peligro de
extincion a corto plazo, observa una notable
continua baja en el tamafio y rango de
distribucion de sus poblaciones, debido a
sobreexplotacion, destruccion amplia del
hébitat u otras modificaciones ambientales
drésticas”.

2. Materiales y métodos

Se hizo un analisis de la informacion
genomica y biotecnoldgica disponible de las
especies vegetales amenazadas y en peligro
de extincion de El Salvador, obtenidas a
partir del Listado Oficial de Especies de Vida
Silvestre Amenazadas o en Peligro de
Extincion (MARN, 2015), publicado por el
Organo Ejecutivo del Gobierno de El



Salvador. Se verifico cada nombre cientifico
en el listado para usar el género y la especie
reconocida taxondmicamente al momento del
estudio en la base de datos en linea del
Sistema Global de Informacién sobre
Biodiversidad (The Global Biodiversity
Information Facility [GBIF], 2023). No se
tomaron en cuenta variedades ni subespecies,
solamente género y especie.

Tabla 1

Para determinar la cantidad de informacion
de relevancia biotecnologica y gendmica
disponible de cada especie, se establecieron
siete categorias genomicas o biotecnoldgicas,
y se verificaron en bases de datos gendmicas,
de proteinas y motores de busqueda o
repositorios cientificos (Tabla 1). Toda la
revision sistematica para estas categorias, se
realiz6 durante el mes de julio del afio 2023.

Categorias de informacion gendmica y biotecnoldgica para plantas amenazadas y en peligro de
extincion de El Salvador, con sus respectivas bases de datos o motores de bldsqueda consultadas

Categoria Base de datos consultada
Caodigos de barra genéticos | GenBank del Centro Nacional para la Informacion
(CB) Biotecnoldgica (NCBI, por sus siglas en inglés) -

Nucleotidos (Benson et al., 2012)

Barcode of Life Data System (BOLD) (Ratnasingham y
Hebert, 2007)

Secuencias proteicas (SP)

UniProtKB (https://www.uniprot.org/)

NCBI — Proteinas (Benson et al., 2012)

Otras secuencias nucleotidicas
(GS)

NCBI - Nucle6tidos (Benson et al., 2012)

Genoma secuenciado (GS)

NCBI — Genomas y ensamblajes primarios (Benson et al.,
2012)

Ensembl Plants (Yates et al., 2022)

Estudios de marcaje molecular
(MM)

Protocolo de establecimiento
in vitro (EI)

Protocolo de regeneracion in
vitro (RI)

PubMed (https://pubmed.ncbi.nlm.nih.qgov/)

Google Academico (https://scholar.google.es/schhp?hl=es)
Dialnet (https://dialnet.unirioja.es/)

SciELO (https://scielo.org/es/)

Definicion de las categorias de informacion

gendmica y biotecnoldgica:

Otras secuencias nucleotidicas (OS): Especie
de planta que presenta al menos una
secuencia de ADN, la cual no es utilizada

Cadigos de barra genéticos (CB): Especie de
planta que presenta al menos una secuencia
utilizada como codigo de barras de ADN,
disponible en las bases de datos consultadas.

Secuencias proteicas (SP): Planta que
presenta al menos una secuencia proteica
disponible en las bases de datos consultadas.

como codigo de barras de ADN, disponible
en las bases de datos consultadas.

Genoma secuenciado (GS): Especie de planta
que presenta al menos un genoma
secuenciado, disponible en las bases de datos
consultadas.


https://www.uniprot.org/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/
https://scholar.google.es/schhp?hl=es
https://dialnet.unirioja.es/
https://scielo.org/es/

Marcaje molecular (MM): Especie de planta
incluida en al menos una publicacion
cientifica de caracterizacion genética que
implique el uso de al menos una tecnologia
de marcaje molecular del tipo AFLP,
isoenzima, Microsatelite, RAPD, RFLP,
SCoT o SNP, disponible con la metodologia
de busqueda utilizada.

Establecimiento in vitro (El): Especie de
planta incluida en al menos una publicacion
cientifica que revele su establecimiento in
vitro exitoso, disponible con la metodologia
de busqueda utilizada.

Regeneracion in vitro: Especie de planta
incluida en al menos una publicacion
cientifica que revele su regeneracion in vitro
exitosa a partir de cualquier técnica,
disponible con la metodologia de busqueda
utilizada.

Para la categoria de cddigos de barra
genéticos (CB), se tomaron en cuenta las
siguientes secuencias, utilizadas en trabajos
previos que aplican codigos de barra de ADN
en plantas: trnL, trnL-F, 18S-rRNA, 5S-
rRNA, atpB-rbcL, atpF-atpH, atpF-H, atpH-
atpl, ITS, ITS2, matK, nadl, ndhJ, petA-psbJ,
psbA-trnH, rbcL, rpl32-trnL, rpoB, rpoCl,
rpsl6, rpsl8-clpp, trnH-psbA, trnL-ndhJ,
trnL-trnF, trnS-G, trnS-trnfM y trnT-F (Al-
Qurainy et al., 2011), (Al-Qurainy et al.,
2014), (Buddhachat et al., 2015), (CBOL
Plant Working Group, 2009), (Chen et al.,
2010), (Deng et al., 2015), (He et al., 2014),
(Madesis et al., 2012), (Mao et al., 2014),
(Mishra et al., 2016 ), (Quan y Zhou, 2011),
(Ran et al., 2010), (Suesatpanit et al., 2017),
(Sun et al., 2011), (Umdale et al., 2017),
(Zhang et al., 2015), (Zhu et al., 2015). Al
encontrar registros de secuencias
nucleotidicas diferentes a las mencionadas,
se registraron en la categoria de otras
secuencias (OS).

Para cumplir con la categoria de Estudios de
marcaje molecular (MM), debia encontrarse

al menos una investigacion publica que
aplique una tecnologia de marcaje molecular.
Las palabras clave utilizadas para la
busqueda fueron: “molecular marker”,
“AFLP”, “SSR”, “microsatellite”, “RAPD”,
“RFLP”, “isoenzymes”, “SNP”, y “SCoT”,
junto al nombre cientifico de la planta.

La categoria de establecimiento in vitro (EI)
se completo6  buscando  “in  vitro
establishment” o “aseptic establishment” més
el nombre cientifico de cada planta
amenazada o en peligro. De manera similar,
para la categoria de protocolo de
regeneracion in vitro (RI) se buscaron las
palabras clave “in vitro callus”, *“in vitro
regeneration”, “in vitro organogenesis”, “in
vitro rhizogenesis” e “in vitro caulogenesis”
maés el nombre cientifico de cada planta. En
ambas, se debia encontrar al menos un
registro o investigacion para cumplir con la
categoria.

Los resultados fueron recopilados en una
matriz binomial, registrando como presencia
(1) el registro de al menos una secuencia,
genoma o estudio publicado para cada una de
las categorias, y, ausencia (0), al no existir
ningun registro para la especie en dichas
bases de datos. Finalmente, se cuantifico la
cantidad de especies por categoria y se
realizd el analisis de datos en el programa
PAST (Paleontological Statistics Software
Package for Education and Data Analysis)
(Hammer et al., 2001), aplicando un Analisis
de Agrupamiento Multivariado por el
Método de Medias no ponderadas (UPGMA,
por sus siglas en inglés) (Sokal y Michener,
1958), en base al indice de similitud de
Jaccard (Jaccard, 1908). Los resultados del
agrupamiento  se  representaron  en
dendrogramas.

3. Resultados



Se busco la informacion de 317 especies de
plantas amenazadas y en peligro de extincion
de EIl Salvador, listado obtenido luego de la
revision de nombres cientificos y eliminacion
de variedades y subespecies. Todas las
plantas se agruparon en diferentes grupos o
clusters de similitud variable en cuanto a su
informacion gendémica y biotecnologica
disponible (Figura 1). De estas, 308 especies

Tabla 2

(97.16%) forman 16 grupos, 15 comparten
idénticas categorias gendmicas y
biotecnoldgicas, presentando una similaridad
de 1.0 (Codigos G2 a G16), mientras que un
cluster (Grupo con codigo G1) lo conforman
especies que no cumplen con ninguna
categoria, 0 sea, que no existe informacion
gendmica o biotecnologica sobre ellas (Tabla
2).

Grupos de plantas amenazadas y en peligro de extincion de El Salvador con idénticas categorias

genomicas y biotecnoldgicas

Cadigo del grupo Categorias por cluster Cantidad de Porcentaje
especies
Gl NINGUNA 76 23.97
G2 OS 2 0.63
G3 CB 2 0.63
G4 CB+SP 15 4.73
G5 CB+0S 14 4.42
G6 SP+0S 4 1.26
G7 ElI+RI 2 0.63
G8 CB+SP+0S 85 26.81
G9 CB+0S+MM 5 1.58
G10 CB+SP+MM 3 0.95
G11 CB+SP+0S+MM 35 11.04
G12 CB+OS+EI+RI 2 0.63
G13 CB+SP+OS+MM+EI 3 0.95
Gl4 CB+SP+OS+EI+RI 20 6.31
G15 CB+SP+OS+MM+EI+RI 37 11.67
G16 TODAS 3 0.95

La categoria cumplida por la mayoria de
especies fue la de CB, con un total de 230
(72.56%), mientras que la que presento
menor cantidad fue la de GS, con apenas tres
especies, representando menos del 1% de
todo el listado de plantas amenazadas o en
peligro (0.95%) (Figura 2). El nivel de
informacion gendémica y biotecnologica
disponible més comun entre las especies fue
el tres (i.e. Existe informacion para tres de las
siete categorias de informacion establecidas),

con 94 especies (30%), seguido por el nivel
cero, con 76 individuos, correspondientes a
un 23.97%. El nivel con menor cantidad de
especies fue el siete con apenas 3,
correspondientes a 0.95% (Figura 3).



Figura 1
Agrupamiento UPGMA de 317 especies de plantas amenazadas y en peligro de extincion de El Salvador
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Nota. Agrupamiento UPGMA de 317 especies de plantas amenazadas y en peligro de extincion de El Salvador, basado en el indice de
similaridad Jaccard para las categorias gendmicas y biotecnoldgicas. Se muestran en rojo los grupos G1 que no cumplen con ninguna
categoria y G16, que cumple con todas.



Figura 2
Porcentaje de especies de plantas amenazadas y en peligro de extincién de El Salvador por
categorias genomicas y biotecnoldgicas
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Figura 3
Porcentaje de especies de plantas amenazadas y en peligro de extincion de El Salvador por nivel
de informacion gendmica y biotecnoldgica
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3.1. Plantas en peligro de extincion

Respecto a las agrupaciones por categoria de
amenaza, para las 155 especies de plantas en
peligro de extincién, se forman grupos de
similitud variable en cuanto a su informacién
gendémica y biotecnoldgica disponible

Tabla 3

(Figura 4). Los nueve cllsteres de especies
con idénticas categorias gendmicas Yy
biotecnoldgicas presentan una similaridad de
1.0, mas uno que no cumple con ninguna
categoria (Tabla 3). Estos 10 clusteres
abarcan 150 especies, correspondientes al
95.54% de plantas en peligro de extincion.

Grupos de plantas en peligro de extincion de El Salvador con idénticas categorias genémicas y

biotecnologicas

Cadigo Categorias Cantidad de especies Porcentaje
Gl NINGUNA 40 25.8
G4 CB+SP 5 3.22
G5 CB+0S 5 3.22
G6 SP+0S 2 1.29
G8 CB+SP+0S 49 31.61
G9 CB+0S+MM 3 1.93

G11 CB+SP+0S+MM 19 12.25
Gl4 CB+SP+OS+EI+RI 11 7.09
G15 CB+SP+OS+MM+EI+RI 14 9.03
G16 TODAS 2 1.29

Los cddigos de barra (categoria CB) fueron la
informacién mas abundante encontrada para
la mayoria de plantas en peligro de extincion,
con 113 especies correspondientes al
72.90%. En cambio, la que presenté menor
cantidad fue la de GS, con apenas dos
especies (1.29%), que son Vanilla planifolia
y Tabebuia impetiginosa (Figura 5). El nivel
de informacién gendmica y biotecnoldgica

disponible méas comun fue el de tres
categorias, con 52 especies (33.55%),
seguido por 40 especies (25.81%) que no
poseen ninguna informacion (categoria cero)
(Figura 6). Solo una especie en peligro de
extincién, Bravaisia integerrima, tiene una
categoria, CB. Este fue el nivel con la menor
cantidad de especies.



Figura 4
Agrupamiento UPGMA de 155 especies de plantas en peligro de extincién de EI Salvador
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Nota. Agrupamiento UPGMA de 155 especies de plantas en peligro de extincion de El Salvador, basado en el indice de similaridad
Jaccard para las categorias gendémicas y biotecnolégicas. Se muestran en rojo los grupos G1 que no cumplen con ninguna categoria y

G16, que cumple con todas.



Figura 5
Porcentaje de especies de plantas en peligro de extincion de El Salvador por categorias genémicas
y biotecnoldgicas
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Figura 6
Porcentaje de especies de plantas en peligro de extincion de El Salvador por nivel de informacion
genomica y biotecnoldgica




3.2. Plantas en amenazadas

Las 162 especies de plantas amenazadas se
aglomeran en grupos de similitud variable,
segun su informacién genémica 'y
biotecnologica (Figura 7). Se formaron 12

Tabla 4

clusters que presentan una similaridad de 1.0
y uno que no cumple con ninguna categoria
(Tabla 4). Estos cllsteres abarcan 153
especies, correspondientes al 94.44% del
total de plantas amenazadas.

Grupos de plantas amenazadas de El Salvador con idénticas categorias genomicas y

biotecnoldgicas

Cddigo Categorias Cantidad de especies Porcentaje
Gl NINGUNA 36 22.22
G2 OS 2 1.23
G4 CB+SP 10 6.17
G5 CB+0S 9 5.56
G6 SP+0S 2 1.23
G7 EI+RI 2 1.23
G8 CB+SP+0S 36 22.22
G9 CB+0S+MM 2 1.23

G10 CB+SP+MM 3 1.85
Gl1 CB+SP+0S+MM 16 0.88
G13 CB+SP+OS+MM+EI 3 1.85
Gl4 CB+SP+0OS+EI+RI 9 5.56
G15 CB+SP+OS+MM+EI+RI 23 14.20

La categoria cumplida por la mayoria de
especies de plantas amenazadas fue la de CB,
con 117 especies (72.22%) En contraste, la
que presentd menor cantidad fue la de GS,
con apenas una especie, Utricularia gibba
(Figura 8). El nivel de informacién genémica
y biotecnoldgica disponible mas comun entre
las especies nuevamente fue el tres, con 42

especies (25.93%), seguido por el nivel cero
con 36 especies, correspondientes a un
22.22% (Figura 9). U. gibba es la unica
especie que cumple las siete categorias de
informacidn, siendo la categoria siete la que
tiene menos representantes de especies
amenazadas.



Figura 7
Agrupamiento UPGMA de 162 especies de plantas amenazadas de El Salvador
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Nota. Agrupamiento UPGMA de 162 especies de plantas amenazadas de El Salvador, basado en el indice de similaridad Jaccard para
las categorias gendmicas y biotecnoldgicas. Se muestran en rojo el grupo G1 que no cumplen con ninguna categoria y la Gnica especie
que presentd todas las categorias, G16 (Utricularia gibba).



Figura 8

Porcentaje de especies de plantas amenazadas de El Salvador por categorias gendmicas y
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4. Discusion

La presente
investigacion es la
primera en recopilar
sisteméaticamente datos biotecnolgicamente
relevantes, correspondientes a secuencias de
moléculas  informativas, estudios de
biodiversidad que apliquen sistemas de
marcaje  molecular, mecanismos de
establecimiento y regeneracion in vitro,
referido a las especies de planta amenazadas
y en peligro de extincion de El Salvador.



Todo ello, se realizd con el fin de estimar el
nivel de informacion biotecnoldgica
disponible, y establecer prioridades de
investigacion que refuercen programas de
uso, conservacion, manejo técnico vy
mejoramiento genético de dichas especies.
Los resultados reflejan un bajo nivel de
informacion biotecnologicamente relevante,
disponible en todas las categorias, para
plantas amenazadas y en peligro de extincion.

Los codigos de barras genéticos son la
informacién mas variada disponible para
todas las especies incluidas en este estudio,
reflejando la popularidad de su uso para
estudios taxondmicos (Kordrostami vy
Rahimi, 2015). Esto es una ventaja, ya que se
puede comenzar a implementar los codigos
de barras existentes en evaluaciones rapidas
de la biodiversidad y ecologia o dinamicas de
distribucion (FiSer-Pe¢nikar y Buzan, 2014)
en estudios y estrategias de conservacion
para las plantas protegidas en el pais.

Los genomas completos son la informacion
menos abundante. Apenas tres especies
amenazadas y en peligro de extincion de El
Salvador cuentan con genoma secuenciado, y
con todas las categorias genomicas Yy
biotecnologicas utilizadas en el presente
estudio. Ello incluye apenas el 0.95% del
total de plantas protegidas. Lo anterior es
similar a lo descrito por Norefia et al. (2018)
quienes, al buscar informacion de secuencias
gendmicas con relevancia biotecnoldgica,
como los codigos de barra de ADN vy
genomas secuenciados de especies en
Colombia, descubrieron que menos del 5%
de especies a nivel nacional cuenta con
registros de secuencias en las principales
bases de datos bioinformaticas. Cabe
destacar que las busquedas realizadas en
dicha investigacion, incluyeron también
especies no pertenecientes al reino vegetal,
como hongos, protozoarios, animales vy
bacterias.

La poca informacion disponible de datos
genéticos y de procedimientos precursores de
micropropagacion vegetal disponibles podria
reflejar un bajo interés de las instituciones al
desarrollo de investigaciones biotecnoldgicas
para estos recursos fitogenéticos de las
plantas amenazadas y en peligro. Esto
dificulta el establecimiento de proyectos de
uso, conservacion, manejo técnico y
mejoramiento genético en ellas. Esta
caracteristica de bajo nivel de registros
publicos de secuencias genéticas concuerda
con el bajo nivel de informacion de
biodiversidad a nivel de secuencias
generalizado en paises latinoamericanos
encontrado en las principales bases de datos
bioinformaticas (Norefia et al., 2018).

De momento, los principales esfuerzos de
investigacion  biotecnoldgica a  nivel
nacional, se enfocan en optimizar
procedimientos de multiplicacion in vitro y
realizar mejoramiento genético de especies
comercialmente relevantes. La estrategia
nacional de biodiversidad vigente (MARN,
2013) y los programas de manejo técnico por
cultivo a nivel nacional, incluso para plantas
previamente catalogadas como amenazadas
(CENTA vy Cruz, 2003), no consideran los
datos genéticos de relevancia biotecnoldgica
disponibles para las plantas amenazadas y en
peligro de extincion.

5. Conclusiones

La cantidad de informacion disponible, con
relevancia biotecnoldgica sobre las plantas
amenazadas y en peligro de extincion de El
Salvador en todas las categorias exploradas
en el presente estudio es baja.

Se desconoce informacion con relevancia
biotecnoldgica en todas las categorias
exploradas en el presente estudio para el



23.97% de plantas amenazadas y en peligro
de extincién de El Salvador.

La categoria de informacién genomica y
biotecnol6gica mas comun disponible para
las plantas amenazadas y en peligro de
extincién de El Salvador, corresponde a la
presencia de codigo de barras de ADN.

El conjunto de categorias de informacion
gendmica Yy biotecnolégica mas comuin
disponible para las plantas amenazadas y en
peligro de extincion de EI Salvador,
corresponde a las de cddigos de barra de
ADN (CB), Secuencias proteicas (SP) y otras
secuencias nucleotidicas (OS).
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