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RESUMEN

Antecedentes. Los bosques secos tropicales (BST) cubren grandes areas en
Centro y Suramérica. Se encuentran mayoritariamente en zonas bajas y célidas,
pero también se pueden encontrar en grandes altitudes. En estos bosques las
épocas secas se prolongan durante varios meses del afio, en los cuales la
radiacion solar es elevada. Las lluvias se presentan durante temporadas cortas, es
decir; que en estas zonas geograficas hay baja humedad y baja precipitacion
dando como resultado una biodiversidad caracteristica y Unica de plantas,
animales y microorganismos adaptados a condiciones de estrés hidrico.
Inicialmente en Colombia los BST ocupaban unos 9 millones de hectareas; sin
embargo, solo existe el 8% de ellas, ya que estos se han explotado para uso
urbano y agropecuario por ser suelos fértiles. El abuso de estos factores produce
deforestacion y desertificacion, lo mas alarmante es que tan solo el 5% de esa
area esta protegido por el Sistema Nacional de Areas Protegidas (SINAP), fincas y
propiedades privadas. Por otro lado, los marcadores moleculares son regiones del
DNA cuyas similitudes o disimilitudes permiten identificar y caracterizar
polimorfismos entre individuos, poblaciones o especies. Asimismo, los cédigos de
barras genéticos son secuencias especificas caracteristica de una especie que
permite su identificacion taxondémica rapida para facilitar la conservacion, el
conocimiento y un uso sustentable a la biodiversidad. Objetivo. El objetivo de este
trabajo es determinar el codigo de barras genéticos de dos especies arboéreas del
BST del Caribe colombiano. Metodologia. Se determind mediante revision
bibliografica las especies prioritarias para la conservacion en la region. Luego, se
realizaron colectas en diferentes poblaciones de Pseudobombax septenatum y
Aspidosperma polyneuron. A partir del material vegetal se hicieron extracciones de
DNA y PCRs de los marcadores genéticos: trnH—psbA, psbB—psbF, rpl20—-rps12,
rbcL, trnL—trnF, atrnL—atrnF, matK. Luego se seleccionaron los marcadores con
mejor rendimiento y calidad, y se secuenciaron por método Sanger. Finalmente, se
realizaran los analisis bioinforméaticos para analizar las similitudes entre individuos
y determinar el cédigo de barras de la especie y establecer cuales marcadores
permites hacer estudios poblacionales. También, se realizo caracter informativo de
la importancia del BST y medidas para conservarlo. Resultados. Se estandarizé
el protocolo de extraccion y se ajustaron las condiciones de reaccion de PCR para
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cada marcador. Los mejores marcadores fueron rbcL, psbB-psbF y rpl20r-rp12f.
Se obtuvieron secuencias informativas y cédigo de barras del gen marcador rbcL
para P. septenatum. Conclusion. EI BST estd ampliamente distribuido en el
departamento del Atlantico, pero ha sido notablemente destruido. El codigo de
barras genético basado en rbcL es una buena herramienta para una correcta
identificacion de especies de plantas de la familia Malvaceae, debido a su buena
calidad de secuencia, universalidad y altos niveles de discriminaciéon entre
especies. Ademas, de que nos permite monitorear las poblaciones con fines de
conservacion, y facilitan el estudio de las relaciones ecolégicas y el desarrollo de
productos y servicios.
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ABSTRACT

Background. Tropical dry forests (BST) cover large areas in Central and South
America. They are found mostly in low and warm areas, but can also be found at
high altitudes. In these forests, dry seasons last for several months of the year, in
which solar radiation is high. Rains occur during short seasons, that is; that in
these geographical areas there is low humidity and low rainfall resulting in a
characteristic and unique biodiversity of plants, animals and microorganisms
adapted to water stress conditions. Initially in Colombia the BST occupied about 9
million hectares; however, there is only 8% of them, since these have been
exploited for urban and agricultural use because they are fertile soils. The abuse of
these factors produces deforestation and desertification, the most alarming is that
only 5% of that area is protected by the National System of Protected Areas
(SINAP), farms and private properties. On the other hand, molecular markers are
regions of DNA whose similarities or dissimilarities allow to identify and
characterize polymorphisms between individuals, populations or species. Likewise,
genetic barcodes are specific sequences characteristic of a species that allows its
rapid taxonomic identification to facilitate conservation, knowledge and sustainable
use of biodiversity. Objective. The objective of this work is to determine the
genetic bar code of two tree species of the Colombian Caribbean BST.
Methodology. Priority conservation species in the region were determined by
literature review. Then, collections were made in different populations of
Pseudobombax septenatum and Aspidosperma polyneuron. DNA and PCRs were
extracted from the plant material from the genetic markers: trnH-psbA, psbB-psbF,
rpl20-rps12, rbcL, trnL-trnF, atrn-atrnF, matK. The markers with better performance
and quality were then selected and sequenced by the Sanger method. Finally,
bioinformatics analyzes will be carried out to analyze the similarities between
individuals and determine the bar code of the species and establish which markers
allow population studies. Also, an informative character of the importance of the
BST and measures to conserve it was made. Results. The extraction protocol was
standardized and the PCR reaction conditions were adjusted for each marker. The
best markers were rbcL, psbB-psbF and rpl20r-rp12f. Informational sequences and
barcode were obtained from the rbcL marker gene for P. septenatum. Conclusion.
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The BST is widely distributed in the department of the Atlantic, but has been
remarkably destroyed. The genetic bar code based on rbcL is a good tool for the
correct identification of plant species of the Malvaceae family, due to its good
sequence quality, universality and high levels of discrimination between species. In
addition, it allows us to monitor populations for conservation purposes, and
facilitate the study of ecological relationships and the development of products and
services.
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