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Resumen

Ramey Central Park, en Aguadilla, Puerto Rico, es un ecosistema restaurado que ofrece una oportunidad
unica para el estudio de la biodiversidad local. El objetivo de esta investigacion fue documentar la diversidad
de plantas y artropodos presentes en el area mediante técnicas de codigo de barras genético. Se instalaron
trampas de caida para la captura de artropodos terrestres y se recolectaron muestras foliares de plantas
representativas. Posteriormente, las muestras fueron sometidas a extraccion de ADN, amplificacion por PCR y
secuenciacion genetica para su identificacion mediante comparacion con bases de datos de referencia. Se
identificaron diversas especies de artropodos y plantas. Algunas muestras no pudieron ser identificadas hasta
nivel de especie, resaltando la importancia de continuar fortaleciendo las bases de datos genéticas
disponibles. Este estudio demuestra el valor del codigo de barras genético como herramienta para la
Investigacion, conservacion y monitoreo de la biodiversidad en Puerto Rico.

Introduccion

e Los artropodos constituyen el grupo mas diverso del reino animal y desempenan funciones ecologicas,
como la polinizacion, la descomposicion de materia organica, el control biolégico y el mantenimiento de la
salud de los ecosistemas.

e Las plantas proveen alimento, refugio y soporte a numerosas especies, ademas de contribuir a la
estabilidad y funcionamiento de las comunidades biologicas.

e EI| codigo de barras genético es una herramienta molecular que permite identificar especies de manera
rapida y precisa mediante el analisis de secuencias especificas de ADN.

Materiales y Métodos
1. INSTALAR JARRAS DE MASON A Ty TR E R - R
Y RECOLECCION MANUAL DE HOJAS

* Seinstalaron 9 trampas de caida

¢ Las trampas se instalaron a 1.8 m de las veredas
y a 3.0 m entre cada trampa.

¢ Cada trampa contenia etanol al 75%

+ (Cada trampa permanecio en el suelo por 72 h.

2. EXTRACCION DE ADN

La extraccion de ADN de las muestras de artropodos
y hojas se realiz utilizando:

* Método de aislamiento de ADN Chelex para artropodos

* Método de aislamiento répido de ADN para la
extraccion de ADN de las hojas
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3. PCR (REACCIGN EN CADENA
DE LA POLIMERASA) :

Amplificacion de regiones genéticas especificas mediante PCR.
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regiones especificas de artropodos.

& 86 utlidbialareador rhclipara aglificar Fig. 1. Vista topografica de Ramey Central Park, Aguadilla, Fig. 2. Trampa de caida instalada para la
regiones especificas de plantas. ) Puerto Rico. captura de artropodos terrestres.
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4. GEL ELECTROFORESIS 4 \! ey
Visualizacion de los productos de PCR

en gel de agarosa para verificar el
tamafio y la calidad de la amplificacion.
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5. SECUENCIACION

Los productos de PCR se enviaron a
secuenciar para obtener las secuencias
de ADN.
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6. ANALISIS EN DNA SUBWAY
(EDICION Y ENSAMBLAJE DE SECUENCIAS)
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Edicion de cromatogramas, limpieza de lecturas

y ensamblaje de secuencias consenso. ) :
= \

7. COMPARACION CON BASES DE DATOS
(BLAST)

Comparacién de las secuencias obtenidas
con bases de datos (BLAST) para identificar

las especies. J g enético.

Fig. 3. Parte de las 20 muestras foliares recolectadas Fig. 4. Los 25 artropodos capturados mediante
manualmente para analisis de codigo de barras trampas de caida instaladas en Ramey Central
Park.

Numero de artropodos capturados
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Resultados
Numero de artrépodos capturados en cada trampa de caida Cédigo Organismo :,‘l':ﬁ':gdj Nombre cientifico
instalada en Ramey Central Park, Aguadilla, Puerto Rico. , _
ZWC-01 Artrépodos 1 Gryllus veletis
: ZWC-02 Artropodos 2 Staphylinidae sp.
& ZWC-03 Artropodos 3 Gryllus veletis
ZWC-04 Artropodos 4 —
4 ZWC-05 Artropodos 5 Ligypterus fuscus
ZWC-06 Artropodos 6 Gryllus veletis
E ZWC-07 Artrépodos 7 Gryllus veletis
ZWC-08 Artropodos 10 Blattaria sp.
° PF1 PF2 PF3 PF4 PF5 PF6 PF7  PF8  PF9 ZWC-09 Artrépodos " Gryllus veletis
Trampas de caida ZWC-10 Plantas 1 Zanthoxylum monophyllum
ZWC-11 Plantas 2 —
ZWC-12 Plantas 3 Casearia sylvestris
ZWC-13 Plantas 5 Dalechampia heteromorpha
ZWC-14 Plantas 8 —
ZWC-15 Plantas 11 Amphilophium lactiflorum
ZWC-16 Plantas 13 Zanthoxylum monophyllum
ZWC-17 Plantas 20 Jasminum fluminense

Tabla 1. Identificacion taxondmica de las muestras de artropodos vy
plantas analizadas mediante cddigo de barras genético. Se presentan
los cdédigos asignados a cada muestra, el tipo de organismo, la fosa
correspondiente en la gel de electroforesis y la identificacion obtenida a
partir del analisis de secuencias de ADN.

Fig. 5. Electroforesis en gel

Fig. 6. Electroforesis en gel de agarosa al 1.5% que
muestra los productos de amplificacion del gen rbcL
obtenidos a partir de muestras de plantas.

de agarosa al 1.5% que
muestra los productos de
amplificacion del gen COI a
partir de muestras de
artropodos.

Discusion

Entre los artropodos identificados se encontraron representantes de diferentes grupos taxonomicos,
iIncluyendo grillos, escarabajos, cucarachas y saltamontes, lo que evidencia la presencia de una comunidad
terrestre diversa dentro del area de estudio. En las muestras vegetales se identificaron varias especies, entre
ellas Z. monophyllum, C. sylvestris, D. heteromorpha, A. lactiflorum y J. fluminense. Algunas muestras no
pudieron identificarse hasta nivel de especie, posiblemente debido a limitaciones en la calidad del ADN
extraido, la amplificacion por PCR o la disponibilidad de secuencias de referencia en las bases de datos
genéticas. Este resultado nos indica la importancia de continuar ampliando las bibliotecas de secuencias
para la biodiversidad del Caribe. En conjunto, los resultados demuestran que el codigo de barras genético es
una herramienta efectiva para complementar los inventarios biologicos tradicionales y generar informacion
valiosa sobre |la biodiversidad presente en ecosistemas restaurados.
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