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Este convenio es posible gracias a:

Conocer y conservar la 
diversidad genética de la 
flora y fauna de Colombia

Aportes al conocimiento de la 
información genética del país a 
partir de estrategias de conservación 
voluntaria: las Ecoreservas 
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Como parte del proyecto 
Ecoreservas, se aportó 
aproximadamente 1000 
secuencias de ADN de 
flora y fauna en cuatro 
regiones del país, 
ayudando a cerrar la 
brecha de conocimiento 
de información 
genética de estos 
grupos en Colombia

Instituciones: a. Instituto  Humboldt.

CONOCER LA BIODIVERSIDAD 
A TRAVÉS DEL ADN 
Hoy, cerca de un millón de especies se en-
cuentran bajo peligro de extinción, lo que 
representa un riesgo de pérdida de di-
versidad genética (IPBES, 2019). De ahí la 
urgencia de conocer la diversidad biológica 
en diferentes escalas, como los genes, para 
generar estrategias apropiadas para su 
conservación (Di Marco et al., 2018). Actual-
mente, los inventarios de la biodiversidad 
cuentan con herramientas como los códi-
gos de barras de ADN (Ácido desoxirribonu-
cleico; Hebert et al., 2003) para acelerar ese 
conocimiento. Estas son secuencias cortas 
y estandarizadas de ADN (Hebert et al., 
2003; Grant et al., 2021) que pueden obte-
nerse de diferentes tipos de tejidos anima-
les y vegetales (González y Arenas-Castro, 
2017). La información que se obtiene del 
ADN sirve de referencia y puede ser publi-
cada en bases de datos globales como la 
del Barcode of Life Data Systems (BOLD) 
(Ratnasingham y Hebert, 2007) o GenBank.

En Colombia, contar con información 
genética como esta ha permitido realizar 
control con especies que son objeto de 
tráfico ilegal (Mendoza et al., 2016), control 
sobre la venta de productos alimenticios 
fraudulentos (Lea-Charris et al., 2021), iden-
tificar vectores de malaria (Lopez-Rubio et 
al., 2016), entre otros. Lo anterior evidencia 
que la identificación de epecies es uno de 
los usos más comunes de los códigos de 
barras de ADN. (Lawson Handley, 2015). 

ALIANZAS POR EL CONOCIMIENTO 
GENÉTICO DE LA BIODIVERSIDAD
Fortalecer el conocimiento y conservación 
de la biodiversidad tiene cada vez más re-
levancia e importancia e importancia para 
diferentes sectores de la sociedad. Por 
ejemplo, ha permitido generar alianzas 

entre las empresas y plantear estrategias 
voluntarias en biodiversidad (Panwar, 2023), 
como es el caso de la experiencia de las Eco-
reservas en Colombia. Durante el año 2022 
se desarrollaron cuatro expediciones a cua-
tro regiones del país las cuales permitieron 
la caracterización genética, con códigos de 
barras de ADN, de la flora y fauna de áreas 
cercanas a áreas de operación del Grupo 
Empresarial Ecopetrol.

CERRANDO BRECHAS DE 
CONOCIMIENTO PARA EL MANEJO DE 
LA FLORA Y FAUNA DE COLOMBIA
En el marco de este proyecto se destaca 
la importancia de los datos genéticos que 
no se habían reportado antes. Finalmente, 
también se resalta el número de especies 
con información genética generada y que 
son de interés particular para la conserva-
ción como las citadas en la convención so-
bre el Comercio Internacional de Especies 
Amenazadas de Fauna y Flora Silvestres 
(CITES) o amenazadas según las categorías 
de la Unión Internacional para la Conserva-
ción de la Naturaleza (UICN).

CONOCER, CUIDAR Y USAR A PARTIR 
DE LOS DATOS GENÉTICOS
Contar con información genética recopilada 
en las expediciones de las Ecoreservas per-
mite conocer la biodiversidad a escala mole-
cular. Esto contribuye a la toma de decisiones 
informadas, que son de interés para diferen-
tes actores y sectores, y tiene como objetivo 
conocer, cuidar, conservar, usar y monitorear 
la diversidad de especies de flora y fauna en 
diferentes ecosistemas. Generar datos ge-
néticos como los códigos de barras de ADN 
representa una oportunidad costo-efectiva 
para contribuir al conocimiento y manejo de 
áreas de importancia para la conservación y 
el uso sostenible de la biodiversidad.
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Figura 1. 
Ejemplo de especie de interés casi amenazada, CITES II y 

casi endémica, con el código de barras de ADN respectivo 

(COI) de la Ecoreserva Tocancipá. Eriocnemis cupreoventris. 

Fuente: foto de Felipe Villegas, Instituto Humboldt, 2018. 
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Figura 2. 
Mapa de las 

Ecoreservas 

estudiadas en 

este proyecto

Figura 3. 
Cifras totales de 

datos genéticos 

generados en 

cada ecoreserva, 

para diferentes 

grupos biológicos 

y de interés para 

la conservación.

GLOSARIO
Gen: Es la unidad básica de la herencia y se trans-
mite de los progenitores a la descendencia con la 
información necesaria para especificar los rasgos 
físicos y biológicos. Pueden variar su tamaño.

Secuencia de ADN: Es una “frase” de nucleótidos 
consecutivos (Adenina, Guanina, Timina, Citosina) 
que conforman el ADN.

Código de barras de ADN: Es una secuencia 
de ADN o gen mitocondrial o de cloroplastos, de 
tamaño corto, estándar y universal que permite 
diferenciar especies.

Figura 4. 
Análisis Comparativo 

del aporte total de 

información genética 

por cada grupo biológico 

de las Ecoreservas 
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