CAPITULO 3
FLUJO GENICO

A

Valeria Alavez, Ana Wegier y Alma Pifieyro Nelson

éQué es el flujo génico?

Las poblaciones de una especie, generalmente, intercambian genes
entre ellas en mayor o menor medida. En este proceso, que se de-
nomina flujo génico, los genes pueden ser transportados por individuos
(como la mayoria de los animales) o por gametos (como el polen o las
gametas de muchos organismos marinos). Los migrantes que tienen
éxito en reproducirse en su nueva poblacion y dejan descendencia en
la siguiente generacién son aquellos que contribuyen al flujo génico
(Futuyma, 2005}

El flujo génico es un componente principal de la estructura po-
blacional, ya que determina hasta qué punto cada poblacion local de
una especie es una unidad evolutiva independiente. Si existe una gran
cantidad de flujo génico entre poblaciones locales, entonces todas
ellas evolucionan juntas; pero si hay poco flujo génico, cada poblacién
evoluciona en forma casi independiente (Slatkin, 1995). Por lo tanto,
el flujo génico homogeniza las poblaciones de una especie, es decir,
las conduce a tener las mismas frecuencias alélicas, a menos que exista
suficiente oposicién de otras fuerzas divergentes como la deriva génica
y la seleccién natural (Futuyma, 2005).

Las caracteristicas de una especie afectan mayormente su capacidad
de dispersién y flujo génico. Por ejemplo, es mas grande entre organis-
mos con mayor capacidad de movimiento como las mariposas monarca,
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los mejillones y otros invertebrados marinos de lar\fas planctonicas que
son trasportadas a grandes distancias por las corrlente_s. Aunque mu-
chas especies migratorias como los salmones o las aves tienen una gran
capacidad de desplazarse distancias largas, se suclen aparear cerca de
su sitio de nacimiento, formando poblaciones genéticamente distintas,
razén por la cual es muy importante conocer a fondo la biologia de las
especies y su estructura genética cuando se quieren realizar estratcgias
para la conservacion de las especies, estudios de andlisis de riesgo o
disenar medidas de bioseguridad.

Hibridacién e introgresion

El proceso de hibridacién se puede definir, desde un punto de vista
biolégico y evolutivo, como la cruza entre individuos pertenecientes a
poblaciones genéticamente diferentes. La hibridacién frecuentemente
conduce a un proceso conocido como introgresion, el cual consiste en la
mcorporacién de genes de un taxén a otro o a mas poblaciones (Ellstrand,
2003). La hibridacién y la introgresién son subconjuntos del flujo génico,
definido por Futuyma (2005) como “la incorporacién de genes a la poza
genética de una poblacién a partir de otra poblacién u otras mas”. Las
consecuencias evolutivas de la hibridacién pueden ser profundas, por
ejemplo, puede actuar como un medio para el escape de genes de cultivos
genc¢ucamente modificados (transgenes) a las poblaciones naturales de
las plantas, lo cual presenta problemas potenciates como la evolucién de
supermalezas, la pérdida de valioso germoplasma en centros de diversi-
dad y la introgresi6n de transgenes a las poblaciones naturales, que es el
impacto ambiental potencial mis frecuentemente discutido en el ambito
de la biotecnologia de plantas. Estas preocupaciones se intensifican por
el hecho de que contaminantes, como quimicos nocivos o la radioactivi-
dad, generalmente decaen con el tiempo, mientras que los transgenes no
necesariamente decaeran en el ambiente, por el contrario, éstos pueden
aumentar su frecuencia al paso del tiempo, si los organismos en los
que ellos residen tienen éxito en reproducirse y pasar sus genes a las
siguientes generaciones,

Elimpacto de los genes de los cultivos en las poblaciones silvestres
€s una cuestion que atafie a cualquier variedad de planta cultivada,
transgénica o no. Por lo tanto, la experiencia histérica de los cultivos
mejorados con métodos tradicionales puede aportar lecciones valiosas
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para predecir la probabilidad de escape de transgenes hacia el medio
silvestre y las consecuencias de su presencia en éste. El conocimiento
del impacto de los transgenes escapados requiere, en primer lugar, un
conocimiento del movimiento de los genes domesticados a las pobla-
ciones naturales y su impacto en dichas poblaciones.

Generalmente, se supone que la hibridacién espontanea, en la
cual los alelos domesticados son capaces de entrar a las poblaciones
silvestres, ocurre cuando el polen de una planta domesticada fertiliza
una planta silvestre. El progenitor (macho) que aporta el polen puede
ser una planta en cultivo, un voluntario que se quedé de una plantacién
anterior, una planta escapada recientemente de cultivo o inclusive una
planta que creci6 al margen de la carretera al germinar de una semilla
que accidentalmente cayé del vehiculo que la transportaba. Podemos
suponer que el polen de esta planta, generalmente trasportado por
un insecto o el viento, dependiendo de su sindrome de dispersién, en-
cuentra su camino a la flor de un pariente silvestre. La planta silvestre,
actuando como el progenitor (hembra) de la semilla, puede crecer junto
a la planta domesticada, en un campo adyacente o a una distancia sor-
prendentemente lejana del origen del polen (Ellstrand, 1999 y 2003).

Una ruta alternativa de la hibridacién puede involucrar una planta
silvestre, que actiia como el progenitor del polen, y una cultivada, como
progenitor de la semilla. En este caso, el polen encuentra su camino para
fertilizar la planta cultivada. La semilla hibrida resultante puede caer al
suelo y germinar, o bien ser intencionalmente sembrada. Si el hibrido
se encuentra germinando y creciendo entre o cerca de otros hibridos
naturales o de plantas silvestres genéticamente puras, entonces puede
fungir como progenitor del polen y los genes de la planta domesticada
pueden todavia entrar al pool genético de las poblaciones naturales
(Ellstrand, 1999 y 2003).

Escenarios mds complejos son posibles. Los mejoradores de plan-
tas en ocasiones emplean una tercera especie como “puente genético”
para mover genes de especies que no son compatibles entre si, pero
que pueden hibridar con la especie que se usa como puente (Ellstrand,
1999 y 2003); 1o mismo sucede en el campo, por ejemplo, con especies
de algodén (ver mas adelante).

La terminologia bésica para nombrar a los hibridos y los descen-
diente hibridos inmediatos es la siguiente: si la cruza entre plantas
domesticadas y plantas silvestres es exitosa, los individuos de su proge-
nie seran propiamente llamados “hibridos” o en notacién genética F|.
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Algunas veces dicha progenie se denomina “hibridos de primera gene-
racion” para distinguirla de los individuos de generaciones posteriores.
Si los hibridos de primera generacién son fértiles y tienen progenie,
estos individuos tendran una designacion especifica dependiendo de la
identidad de sus padres. Cruzas hibrido X hibride (F, X ¥)), incluyendo
la autofertilizacién de F, resultardn en progenie F,, cuyos individuos
también se llaman “segregantes” o “hibridos de segunda generacién”.
Pero siun hibrido de primera generacién se cruza con una de las especies
parentales, su progenie serd la “retrocruza de primera generacién” o
B,. Una cruza entre una retrocruza de primera generacién y la misma
especie parental produce la “retrocruza de segunda generacion” o B,.
Generaciones adicionales de retrocruzas se denominan B,, B,, etc. De
individuos cuya historia genética involucra mltiples eventos de re-
trocruza durante varias generaciones se dice que son producto de un
proceso de introgresion (Ellstrand, 1999 y 2003).

Las plantas cultivadas naturalmente se cruzan con sus parientes
silvestres. De hecho, la hibridacién espontanea entre un cultivo dado
y al menos uno de sus parientes silvestres es la regla y no la excepcion
como en algiin momento se pensd (Tabla 5.1), por lo tanto no podemos
esperar que las plantas transgénicas se comporten de manera diferente
(Ellstrand, 1999 y 2003).

éComo se estudia el flujo génico?

Los métodos para estimar ¢l flujo génico en poblaciones naturales se
dividen en directos e indirectos (Slatkin, 1985). Los métodos directos
son aquellos que implican observaciones detalladas de la especie o
experimentos que miden el grado de dispersion. Por ejemplo, las me-
diciones de la distancia a la que se dispersan las semillas o el polen, el
seguimiento de los dispersores y, cuando es posible la liberaciéon y re-
captura de individuos, son datos que pueden proveer estimaciones de la
distancia promedio entre el punto de liberacién y el punto de recaptura;
las estimaciones de las distancias de dispersiéon pueden ser convertidas
en estimaciones del flujo génico si se asume que los individuos que se
dispersan poseen las mismas oportunidades de aparearse que los re-
sidentes. También es posible seguir el progreso de alelos distintivos al
interior de una poblacién que no contiene dichos alelos, mostrando por
tanto que €l flujo génico ha ocurrido, como serfa el caso de los transge-
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nes (Handel, 1982). Un método ligeramente diferente es la utilizacién
de métodos genéticos para la determinacién de la paternidad y para
computar la distancia entre los progenitores y sus descendientes (Ehrlich
y Raven, 1969, Ellstrand y Marshall, 1985).

Las estimaciones directas indican los detalles de la dispersion,
incluyendo el periodo en la historia de vida de la especie en el cual
ocurre la migracién, sin embargo, siempre estin sujetas a las condiciones
espacio-temporales en que fueron realizadas las mediciones y, por lo
tanto, son muy sensibles al disefio experimental y no son extrapolables
a otras condiciones ambientales (por ejemplo a diferentes afos) ni a
otros espacios geogrificos.

Los métodos indirectos son aquellos que utilizan observaciones de
las frecuencias alélicas u otras caracteristicas medibles de las especies
para deducir qué cantidad de flujo génico ocurri6 en el pasado y que
produjo los patrones espaciales observados en la actualidad. Los métodos
indirectos dependen de modelos matematicos que predicen los patrones
que se observarian con diferentes tasas de flujo génico.

Las estimaciones indirectas tienen la ventaja de que incorporan
los efectos de todos los tipos de dispersién y promedian en forma
efectiva las variaciones en la dispersién a lo largo del tiempo. La des-
ventaja es que dependen de supuestos sobre los procesos que atectan
las frecuencias alélicas, y estos supuestos no pueden ser probados en
forma independiente. Por ejemplo, las estimaciones indirectas asumen
que la especie se encuentra en equilibrio genético y demogratico, algo
que puede no ser cierto. Sin embargo, las caracteristicas que se han
heredado de generacién en generacién, sin importar, por ejemplo,
las causas de la dispersién, la distancia y direccién a la que viajan los
polinizadores y los eventos climaticos, estan promediadas en los valores
que se obtienen.

Numerosos estudios han aplicado tanto los métodos directos como
los indirectos a poblaciones naturales. Al utilizar cada método en forma
separada se obtiene informacién acerca de la especie estudiada, pero
en ausencia de otros conocimientos acerca de la misma es dificil saber
qué es lo que verdaderamente se estd aprendiendo. Los estudios en los
cuales se han utilizado métodos directos e indirectos sugieren que las
especies se ubican, a grandes rasgos, en tres categorias (Slatkin, 1993).
La primera contiene las especies que los estudios directos indican que
poseen una gran capacidad de dispersién y que en los estudios indirectos
muestran altos niveles de flujo génico. Muchas especies de aves son de
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este tipo (Barrowclough y Johnson, 1988). La segunda categoria contie-
ne las especies que tanto los métodos directos como indirectos indican
que poseen una dispersion muy baja. Algunas especies de salamandras
pertenecen este grupo (Slatkin, 1987). La tercera categoria contiene las
especies para las cuales los estudios directos indican que la dispersién
ocurre en distancias muy cortas, pero los estudios indirectos indican que
hay un flujo génico sustancial a distancias mucho mas grandes.

Hay dos explicaciones para la diferencia entre las estimaciones
directas e indirectas del flujo génico (Slatkin, 1987). Una es que la
dispersién es altamente variable en el tiempo. Puede ser que en los
estudios directos se pierdan los eventos de dispersién raros, que son
los responsables de los altos niveles de flujo génico hallados en los es-
tudios indirectos. Esto es probablemente cierto para algunas especies
debido a que la dispersién a largas distancias puede ser provocada por
condiciones ecolégicas inusuales que favorecen el flujo genético, como
lo serfan huracanes, cambios en las corrientes maritimas o cualquier
condicién climdtica que no podemos percibir ficilmente pero que pueda
influir en el flujo genético.

Otra explicacién es que estas especies no se encuentran adn en
equilibrio genético bajo sus actuales condiciones demogrificas. Este seria
el caso si, por ejemplo, la especie hubiera expandido recientemente su
distribucién geografica. Sabemos que este proceso puede ocurrir muy
rapidamente (lempleton, 2006).

El que una especie se encuentre o no en equilibrio genético es de
interés para comprender su potencial evolutivo. El flujo génico puede
restringir la evolucién de las poblaciones impidiendo la adaptacién a
las condiciones locales, aunque si una especie no se encuentra en equi-
librio bajo los niveles actuales de flujo génico, entonces la selecciéon no
esta restringida por el flujo génico y las adaptaciones locales pueden
evolucionar (Slatkin y Hudson, 1991},

Flujo génico entre plantas cultivadas y sus parientes silvestres

Algunos de los cultivos sélo hibridan con miembros de la misma especie,
pero otros pueden llevar a cabo hibridacién interespecifica (Massinga et
al., 2003}, y existe evidencia que demuestra que dicho flujo génico ha
servido como un estimulo para la evolucién de malezas mids persistentes
e invasivas o bien ha incrementado el riesgo de extincién por hibridacién
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Tabla 5.1 Cultivos importantes a nivel mundial que hibridan
con sus parientes silvestres (Ellstrand, 2003).

Cultivo Nombre Cientifico Cultivo Nombre Cientifico
Aguacate Persea americana Girasol Helianthus annus
Alfalfa Medicago sativa Junipero Juniperus chinensts
Algoddn pima Gossypritm Lechuga Lactuea safiva

barbadense
Algodén mexicano  Gossypiwm hirsutum  Maiz Zea mays ssp. mays
Arroz Oryza glaberrima Manzana Malus x domestica
Arroz Oryza sativa Mijo menor Setaria italica
Avena Avena sativa Mijo perla Pennisetuin glawecum
Azalea Rhodoedendron Navo silvestre Brassica campestris
catawhiense
Betabel Beta vulgarts Nogal Juglans regia
Cacao Theobroma cacao Olmo de Siberia Ulmus pumila
Caté Coffea arabica Papa Solanun: stenotomum
Calabaza Cucurbia pepo Papa Solanum tuberosum
Canola Brassica napus Plitanc Musa acuminate
Cana de Aztacar Saccharum Quinoa Chenopodium quinoa
officinarum
Centeno Secale cereale Ribano Raphanus sativws
Césped Agrostis stolonifera Salsiti Tragopogon
porrifolius
Césped inglés Lolium perenne Sandia Citrullus lanatus
Champindén Agaricus bisporus Sorgo Sorghum bicolor
comun bicolor
Cocona Solanum Soya Glycine max
sesstlifloriom
Fetusca Festuca pratensis Trigo Triticum aestivum
Frambuesa Rubus idaeus Trigo Triticum turgidwm
durum
Fresa Fragaria x ananassa Uva Vitis viniferab
Frijol comiin Phaseotus vulgaris ~ Yuca Manihot esculenta
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(Ellstrand, 1999y 2003). Por ejemplo, la hibridacidn interespecifica del
sorgo comercial (Serghum bicolor)y el sorgo silvestre (Sorghum propinguum)
resulté en el pasto Johnson (Sorghum halepense), una de las peores male-
zas del mundo. La hibridacién del rabano cultivado (Raphanus sativus) y
una maleza pariente generd el rabano silvestre (Raphanus raphanistrum),
una maleza que ha provocado muchos problemas en el oeste de Estados
Unidos (Ellstrand, 1999 y 2003).

A continuacién se describen las evidencias obtenidas en investi-
gaciones previas sobre flujo génico entre algunos de los cultivos mas
importantes y plantas cultivadas de la misma especie o con sus parientes
silvestres. Comenzado con los antecedentes de maiz y algodén, de las
cuales México es centro de origen y biodiversidad, para continuar con el
girasol, del cual atin se debate si el centro de origen fue Estados Unidos
0 México, aunque probablemente sean ambos, sin olvidar la canola, de
la cual nuestro pais alberga gran cantidad de parientes silvestres con
los que puede hibridar; finalmente, la soya y el arroz, de donde se des-
prgnden experiencias muy interesantes sobre escape de genesy malezas
resistentes a consecuencia del flujo génico.

Flujo génico de maiz GM a maices nativos en México

El primer reporte sobre presencia de transgenes en razas nativas de
México fue publicado en 2001 por los investigadores Quist y Chapela.
En este reporte se presentaron datos que corroboraban la presencia de
secuencias como el promotor 35S y el terminador NOS en maices de la
Sierra Norte de Oaxaca colectados en 2000 (Quist y Chapela, 2001). A
partir de la publicacién de este articulo, que caus6 gran revuelo a nivel
internacional, ya que desde 1998 se habia implantado una moratoria de
facto ala siembra en campo de maiz transgénico en México, funcionarios
de las secretarias de medio ambiente y agricultura en México (SAGARPA
Y SEMARNAT, respectivamente) se dieron a la tarea de colectar maiz en
diferentes partes del pais. Desde el Instituto Nacional de Ecologfa de SE-
MARNAT se encomendd a investigadores de un laboratorio del CINVESTAV
y otro de la UNAM el andlisis de muestras de maiz colectadas en la Sierra
Norte de Puebla, la Sierra Norte de Oaxaca y la mixteca oaxaqueia. Los
resultados preliminares de esta investigacion fueron dados a conocer en
un reporte de la OCDE en 2001 (Ezcurra et al., 2001). Los resultados finales
de esta colecta fueron publicados en revistas cientificas hasta 2009, pero
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en el intervalo, diversos actores —funcionarios de gobierno, asociaciones
civiles, investigadores—- realizaron colectas de maiz en varias partes del
pais (para un recuento de estos muestreos, ver: Mercer y Wainwright,
2008). Por su parte, la SAGARPA llevé a cabo al menos dos muestreos en
2002, pero los resultados no se han hecho piblicos.

En cuanto a los muestreos realizados por estos grupos de inves-
tigacién, podemos dividirlos en dos categorfas: aquellos realizados en
la Sierra Norte de Qaxaca y aquellos realizados en otros estados. En
el primer caso, ademds del muestreo realizado en 2001 por parte de
INE/CONABIO, funcionarios del INE y CONABIO realizaron en 2003 y
2004 colectas de semilla de maiz en comunidades de la Sierra Norte
de Oaxaca. Los resultados de estas colectas, publicados en 2005, eran
todos negativos para presencia de transgenes en los acervos de maiz
muestreados (Ortiz-Garcia ¢t al., 2005a). Dado que solo tres afios antes
se habia reportado presencia de transgenes en esta misma zona (Quisty
Chapela, 2001), las posibles interpretaciones que dichos autores dieron
a sus resultados fueron: 1) los transgenes habian desaparecido de los
acervos de maiz en tan s6lo tres anos, 2) que éstos seguian presentes
pero en frecuencias bajisimas, practicamente indetectables, o 3) nunca
habia habido transgenes. La publicacién de estos resultados llevé a varios
investigadores a concluir que la dispersion de transgenes en México
podia ser controlada o “diluida” en una poblacién de maiz de manera
relativamente sencilla, por lo que su presencia en acervos de maiz nativo
no era problematica (como ejemplo, ver Raven, 2005).

A pesar de que otros senalaron que esta publicacién tenia errores
metodolégicos y de muestreo importantes (Cleveland ef al., 2005), Ortiz-
Garcia y sus colaboradores contestaron a las criticas (Ortiz-Garcia et al.,
2005b), sin embargo la presencia o ausencia de transgencs en esta parte
del territorio mexicano siguié en controversia hasta la publicacién de los
resultados de la colecta INE/CONABIO de 2001 y otras colectas adicionales
(Pifieyro-Nelson et al., 2009a). En este articulo se corrobor la presencia
de transgenes en 3 de las 23 localidades colectadas en 2001 por INE/
CONABIO, ademads de presentar datos de un muestreo de 2004 en dos
de estas tres comunidades positivas que corroboraban la presencia de
secuencias transgénicas en maices nativos. Adicionalmente, se hizo un
anilisis de genética de poblaciones para explicar las discrepancias en
el método de muestreo entre la publicacién de 2005 y ésta, mientras
que se presenté evidencia de falsos negativos en andlisis de laboratorio
con pruebas de PCR realizadas por un laboratorio comercial: GeneticlD
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(Pifieyro-Nelson et al., 2009a). Los resultados de PCR de este articulo
fueron criticados por personal de GeneticID (Schoel y Fagan, 2009),
a lo que Pifieyro-Nelson y colaboradores respondieron presentando
pruebas independientes de presencia de transgenes en las muestras bajo
controversta, asi como evidencia de que una de las pruebas de eleccién
para realizar biomonitoreo de OGM, la prueba de PCR cuantitativa, puede
generar resultados no interpretables (Pifieyro-Nelson ef al., 2009b). Con
estos resultados, la presencia de transgenes en algunas comunidades de
la Sierra Norte de Oaxaca, por lo menos hasta 2004, quedo corroborada.

En la segunda categoria de esfuerzos de biomonitoreo realizados en
otras partes del pafs, en 2007 se publicé un articulo donde se informé de
la presencia de transgenes en maices nativos sembrados en los suelos de
conservacién de la Ciudad de México (Serratos-Hernandez ez al., 2007), y
en 2009 se publicaron los resultados de otra investigacién que reportaba
presencia de transgenes en comunidades puntuales de los estados de
Guanajuato, Veracruz, Qaxaca y Yucatan (Dyer ef al., 2009).

Un resultado adicional de la investigacién de Dyer (2009) y cola-
boradores es que, si bien se detectaron transgenes en diversas comuni-
dades de México, éstos se encuentran muy localizados y su dispersién
posterior podria ser controlada.

Algodon

Cuatro especies de algodén han sido domesticadas y las mas importan-
tes son las tetraploides, Gossypium hirsutum y Gossypium barbadense, que
habitan en América e hibridan en algunas dreas de Centroamérica y el
Cartbe, donde viven en simpatria. Con base en caracteres morfologicos,
Fryxell (1979 en Ellstrand 2003) sugirid, que tanto Gossypium darwinii en
las Islas Galdpagos como Gossypium tomentosum en las Islas Hawaianas (es-
pecies también tetraploides) estan en peligro de extincién por causa de
la hibridacién con Gossypium hirsutum. La presencia de alelos especificos
(aloenzimas) de Gossypium hirsutum confirmo el proceso de introgresién
que Gossypium darwiniz ha experimentado. Este caso es muy interesante,
ya que el flujo génico no parece venir directamente de Gossypium hir-
sutum, sino de su hibridacién con poblaciones de Gossypium barbadense
que sostuvieron previamente introgresion con Gossypium hirsutum. Esta
situacién constituye un “puente” de introgresién natural, lo cual no esta
muy documentado (Ellstrand, 2003). La quinta especie tetraploide (que
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contiene 4 copias de cada cromosoma) de este género es endémica del
noroeste de Brasil, Gossypium mustelinum, en la cual también se ha do-
cumentado la introgresion con algodones domesticados de las especies
Gossypiwin hirsutum y Gossypium barbadense (Brubaker y Wen_del, 1994):

Es poco probable que las especies diploides (que contiene 2 coplas
de cada cromosoma) de este género, dos domesticadas en Africa y Asia,
Gossypium arboreum y Gossypium herbaceum respectivamente, y 43 espe-
cies silvestres distribuidas en América, Africa, Asia y Oceania, puedan
hibridar con las especies tetraploides, aunque artificialmente se ha lo-
grado formar hexaploides estables y se continian las investigaciones al
respecto con Gossypium hirsutum y algunas especies australianas (Becerra
y Brubaker, 2007).

Dispersién de las semillas a larga distancia
y tasas de entrecruzamiento

El principal mecanismo de dispersion del género Gossypium es la migra-
ci6én de las semillas. Esta via se ha repetido incluso transocednicamente
en varias ocasiones en su historia, ademds de que se ha demostrado
que las semillas pueden germinar después de permanecer tiempos
prolongados en agua salada, lo que hace pensar que los eventos de in-
trogresion descritos anteriormente fueron originados por la migracién
y establecimiento de semillas y un posterior contacto secundario por
entrecruzamiento.

El entrecruzamiento en la especie Gossypium hirsutum se ha estudia-
do por métodos directos en casi todos los paises con cultivos extensivos
desde principios del siglo pasado. A este respecto, surgen tres factores
interesantes: el primero es una caracteristica de todos los estudios de
flujo directo y es que éstos estan sujetos tinicamente a las condiciones
espacio temporales en las que fueron realizados, por lo que no se pue-
den generalizar sus resultados, sin embargo hay un claro patrén hacia
la disminucién del entrecruzamiento reportado. A finales del siglo X1x
y principios del XX las tasas oscilaban entre el 90 y el 30%, mientras
que a finales del mismo los reportes oscilan entre el 3 y 0.3%. Es evi-
dente que la presencia de polinizadores es afectada por los insecticidas
que comenzaron a utilizarse en gran escala, aumentando adermads con
el paso del tiempo su letalidad y tecnologias para mejorar la efectivi-
dad. Ademas, las técnicas y herramientas de estudio han variado, por
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lo que los datos son poco comparables. Segundo, es posible que una
intensa presion selectiva sobre la autopolinizacién esté favoreciendo
estos resultados, sin embargo, imaginando que la autoincompatibilidad
sea menor en las plantas domesticadas que en las silvestres, los niveles
de entrecruzamiento cuando estén presentes los polinizadores puede
permanecer sin cambio. Esto es importante ya que en el caso de plantas
voluntarias fuera de cultivares o escapadas en otros sitios puede existir
alta probabilidad de flujo génico. Tercero, los estudios realizados fuera
de los centros de origen y diversidad de las especies pueden aportar
informacién para realizar investigaciones que aporten informacion sobre
el flujo que puede ocurrir en el drea pero se debe ser muy cauteloso ya
que esa informacién no debe ser utilizada en andlisis de riesgo, ya que
puede ser una guia pero no necesariamente aportar informacion extra-
polable. En resumen, estos tres factores indican que la probabilidad de
entrecruzamiento debe ser estimada en los sitios donde se realizan las
liberaciones en cualquier lugar del mundo, considerando las condiciones
espacio temporales y bajo ninguna circunstancia subestimada.

En México, desde 1996, se cultiva algodén genéticamente modi-
ficado de la especie Gossypium hirsutum de la cual es Centro de origen y
diversidad. Aunque las autorizaciones se han otorgado principalmente
en el norte del pais, los subproductos como las semillas se venden en
todo el territorio como alimento para ganado.

El algodén Gossypium hirsutum en su centro de origen

La especie Gossypium hirsutum constituye 95% de la produccién mundial
de algodén y es endémica de Mesoamérica. Habita en dreas con gran
insolacién y poca competencia, por lo que es pionera en dreas con poca
vegetacién que pueden ser perturbadas por causas naturales (riscos, incen-
dios, etcétera) o artificiales (bordes de carreteras, pastizales, basureros, et-
cétera), principalmente ecosistemas costeros y selvas bajas. Forma parches
o subpoblaciones de pocas plantas que pueden extinguirse y recolonizarse
temporalmente y que a su vez forman grandes metapoblaciones (Wegier
et al., 2011). Se distribuye desde Centroamérica hasta el sur de Baja Ca-
lifornia Sur y Sinaloa en la costa del Océano Pacifico y desde la Peninsula
de Yucatdn hasta el sur de Tamaulipas en la costa del Golfo de México,
ademas de las islas del Caribe (Fryxel 1979; Wegier et al., 2011).
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Los permisos para la liberacion de Gossypium hirsutum GM en México
se han otorgado desde 1996, principalmente, en el norte del pais. Las
bases que se utilizaron para otorgar las primeras liberaciones fueron
estudios sobre el entrecruzamiento en plantas cultivadas fuera del centro
de origen y los ejemplares disponibles en los herbarios.

Las investigaciones sobre las poblaciones silvestres de esta especie
comenzaron en 2002 con el objetivo de conocer la estructura genética
y geografica de las mismas, asi como los patrones histéricos que las for-
maron, con especial interés en el flujo génico histérico entre las pobla-
ciones, ya que este podria ayudar al disefio de estrategias para prevenir
el flujo de transgenes. Sin embargo, los resultados sobre el flujo génico
indicaban que éste era mucho mayor a lo esperado, tanto, que lo que
afecte a una poblacién en relativamente poco tiempo pudiera afectar a
la mayoria. Como los marcadores moleculares que se utilizaron migran
con las semillas, este resultado indica que el flujo se da por esta via y
después hay contacto secundario por entrecruzamiento. Esta interpreta-
cién histérica fue confirmada ademas por evidencia reciente, ya que la
presencia de transgenes de la especie en México es de 15 aiios, y éstos
se localizaron en cuatro de las ocho metapoblaciones mexicanas (We-
giler ¢f al., 2011). Otro resultado relevante es que las plantas cultivadas
presentan la misma combinacién de marcadores utilizados (microsa-
télites de cloroplasto), mientras que en los silvestres se localizaron 46
combinaciones (45 exclusivas de silvestres y el cultivado), siendo muy
interesante que la combinacién cultivada puede localizarse en siete de
las ocho metapoblaciones, pero los trasngenes se localizan en plantas con
combinaciones silvestres, evidenciando la introgresion con las mismas.
Finalmente, uno de los transgénicos liberados en México contiene dos
trasngenes Crylab/ac y Cry2ab, y otro contiene sélo Crylab/ac, pero el
transgénico con el Cry2ab solo no es un evento comercial y lo encontra-
mos asi en las poblaciones, por lo que se necesitan mas estudios para
conocer a detalle el proceso de perdida de funcién de los trasngenes
(Wegier ef al., 2011). También se encontré la combinacién de cuatro
transgenes diferentes, que no se venden juntos, en un solo individuo;
esto se explica ticilmente porque no sabemos hace cuanto tiempo hay
flujo pero si éste es abundante, el comunto de transgenes que habra
en los individuos tiene altas probabilidades de variar respecto a los
conjuntos originales comerciales e incluso, como en este caso apilarse,
o acumularse en los genomas (Wegier et al., 2011).
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Girasol: un ejemplo de flujo genético e introgresion en el complejo
silvestre-maleza-cultivo

El girasol (Helianthus annuus L.) se cultiva en las regiones templadas
del mundo, particularmente en Europa, Sudamérica y Asia (Ellstrand,
2003). Su pariente silvestre mas cercano es una planta silvestre de la
misma especie, cuyas poblaciones se extienden como malezas a lo lar-
go de Norteamérica, al igual que otras especies endémicas de mismo
genero con las cuales también existe evidencia morfolégica y molecular
de que sostiene hibridacién espontinea e introgresién (e.g. H. petiolaris,
Rieseberg, 1999; Stratsburg y Rieseberg, 2008; H. argophylius y H. petio-
laris, Kane et al., 2009; H. debilis, Scascitelli ef al., 2010), lo cual sucede,
principalmente, por la sobreposicién de los periodos de floracién y
porque comparten los mismos polinizadores (Ellstrand, 2008). Por otra
parte, es comun que en la prictica agricola ocurra pérdida de semillas y
¢stas, denominadas “voluntarias” germinen en afios subsecuentes. Las
plantas voluntarias, que presentan caracteristicas de maleza y pueden
establecerse como poblaciones asilvestradas, contribuyen al flujo génico
entre las cultivadas y las silvestres, fungiendo como un puente (Reagon
y Snow, 2006).

En México se detectd hibridacién espontanea entre H. annuus sil-
vestre y cultivado a tasas sustanciales y a largas distancias (hasta 1 km),
medidas por métodos directos (Arias y Rieseberg, 1994). En general,
la adecuacién de estos hibridos se reduce: las plantas poseen menos
ramas, flores y semillas que las silvestres, y las semillas hibridas son mas
propensas a ser comidas por los insectos. Sin embargo, la adecuacién
reducida no es una barrera para la introgresién; aunque se disminuye,
la evidencia empirica muestra que existe introgresién sustancial de ale-
los cultivados a las plantas silvestres y que esto puede estar vinculado
con el incremento en su capacidad de invadir y persistir como maleza
(Ellstrand, 2003; Presotto ef al., 2011). De hecho, el girasol resistente
a herbicida (imidazolinona), modificado por métodos tradicionales, se
cruza con el girasol comiin silvestre (H. annuus), y con el de la pradera
(H. petiolaris) y las retrocruzas con los progenitores silvestres son exito-
sas, lo cual refleja el potencial de dispersién de la resistencia a plantas
stlvestres y escapadas (Massinga, ef al., 2003).

Por otra parte, los efectos en la adecuacion del transgén Bt de gi-
rasoles cultivados fueron estudiados en hibridos de H. annuus cultivado
y silvestre. Se realizaron retrocruzas de los hibridos (girasol transgénico
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Bt X girasol silvestre) con el. progenitor silvestre. La primera geger.a—
cién de la retrocruza se analizd tanto en campo cOmMo en lpv?ma ero.
En el campo, el daifio a las semillas produc1do’ por los lepld()lpFeros se
redujo en los hibridos portad_ores del transgén, lo que resulté ben ur,l
aumento en la produccién, mientras que en el invernadero se od§3rv(;)
que la presencia del transgén no tuvo ningun efecto} en /la'fecun idad,
Fstos datos sugieren que el transgén Bt se dlspersarlz‘i rapldarflenlte en
las poblaciones silvestres d? glra§ol, aunque no nec.esarlz‘irflente 1; esultaria
en un allmento en su persistencia o capacidad de .mvadlr, no o st_an}te, s
podria provocar la reduccién del tamano poblacm'na.l de los lepldltljpte-
ros nativos susceptibles o que los herbivoros espeqahstas desarro aralT
resistencia a la toxina. Mis estudios son necesarios para probar estas
posibilidades (Snow et al,. 2003).

Canola

Dos especies producen el aceite de canola: Bm.ssz'ca? f‘apg L., que parece
haber experimentado dos eventos de domesticacion md.ependlent(;s,
uno en la regi6n mediterrdnea de Europa y otro en Asia, al este de
Afganistan y al oeste de Pakistan; y Brassica napus L., de la cual aiin se
desconoce su origen y si la especie existe en una forma verdaderamer;te
silvestre, pero se ha naturalizado en numerosos lugares como las Islas
Britanicas, Francia, Escandinavia y Norteamérica (Ellstrand, 2003). Mu-
chas especies pueden hibridar naturalmente'con la canola; buena parte
son nativas del Viejo Mundo, se han expandido por todo ¢l globo y son
consideradas malezas nocivas. Algunas son brassicas silvestres (la m‘alen{
B. rapa var. rapa, B. campestris ssp. campestres, B. olaracea, por menc;;r_lal
algunas) y otras son miembros de gént_aros cercanos como Hirschfe w.ly
Raphanus. Brassica napus también hibrida con B. rapa a pesar de que Ba
primera es una especie tetraploide producFo d.e la ‘hlbrldaaon enn(‘)eog.'
rapa 'y B. olaracea y 1a segunda es una especie diploide (Ellstrand, 2003;
Warwick et al., 2003). ' . .
Debido a que B. napus es un culti\.fo PfOC?I;lCldO a mv.el munfilal y
a que tiene un potencial elevado de hlb'l“ldaCIOIl con varios cult1Y0§ y
parientes silvestres sexualmente compatibles, su variedad t’ransgenlcaﬁ
presenta una preocupacion particular. Los transgenes pc_)drlan escapar
tanto por medio del polen, transportado por el viento e insectos, corr(;o
por las semillas, ya que B. napus puede formar un banco persistente de
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semillas, lo cual puede producir poblaciones voluntarias en temporadas
subsiguientes (Warwick et al., 2003).

En 1995, en Canadi, se liberé comercialmente la canola genética-
mente modificada con resistencia a los herbicidas glifosfato y glufosi-
nato. Seis afios después, en 2001 en Quebec, se confirmé la presencia
de hibridos de las variedades de canola transgénica con B. rapa, en
campos donde previamente se habia cultivado canola GM (Warwick ef /.,
2003). Posteriormente, se monitorearon durante un periodo de cuatro
afios dos locaciones de dichas poblaciones de B. rapa para documentar
la presencia de hibridos y la persistencia de los transgenes. Los resul-
tados de ese trabajo confirmaron la persistencia de los transgenes en
las poblaciones de B. rapa, las cuales no poseen la presién selectiva del
herbicida (Warwick et al., 2007).

Desde entonces numerosos estudios han documentado el escape
y persistencia de poblaciones ruderales de canola genéticamente mo-
dificada en Canad4, Gran Bretana, Francia, Japoén, Estados Unidos y
Australia (Schafer et al., 2011) lo cual propone nuevas interrogantes res-
pecto a las consecuencias que la presencia de dichas poblaciones pueden
representar en materia de bioseguridad, por ejemplo al contribuir al

flujo, establecimiento y expresién de transgenes en el ambiente, fuera
de los campos de cultivo.

Soya

La soya, Glycine max (L.) Merr., es una especie domesticada originaria de
China, cuyo centro primario de diversidad se extiende por gran parte del
continente asiatico (Corea, Japdn, el este de Rusia, Afganistian, Cambodia,
Laos, Myanmar y Vietnam; Andersson y de Vicente, 2010). Se cuitiva en
mas de 90 paises, de los cuales Argentina, Brasil, China, India y Estados
Unidos son los principales productores al contribuir, en conjunto, con el
90% de la produccién mundial total (Andersson y de Vicente, 2010).
Glycine max pertenece al subgénero Soja y, en condiciones naturales,
es tnica y completamente interfértil con los parientes silvestres dentro
de su mismo subgénero (i.e. G. soja y G. gracilis), cuya distribucién se
restringe al norte de Corea, Taiwdn, Japén, el noreste de China y la parte
adyacente de la Siberia rusa (Ellstrand, 2003). Descendencia hibrida,
viable y completamente fértil se obtiene de las cruzas entre G. max con
G. soja'y G. gracilis (Andersson y de Vicente, 2010).
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La especie G. soja se conside}“a el ancestro s_ilvestre in_mediatc()i f:(le
Ja soya domesticada. Plantas hibrldas, morfologlca:mente interme 1515
a G. max y G. soja, con frecuencia se hallan‘espm”ltaneamentg lSer-cta le
los campos asidticos de soya, dpnde G. soja estd presentle’( de el clz.,
1999). Inclusive, existe ev1der.1c1a mo,]ecular.de 1ntr_ogresu)nd e 51 elos

rovenientes de soya domesticada a poblaaonf?s. silvestres de G. soja
(Kuroda et al., 2006) . Por otra parte, Gly‘cznfla gracilis presenta ca;acteres
fenotipicos intermedios entre G. max y G soja por lo que su estado dtaxo—
némico ain no se resuelve por comPleto; algunos autores la.cons.1 eran
como un intermedio en la especiacion entre G. maxy G soja, .n’nentras
que otros sostienen que es una maleza derivada (‘jle la hibridacién entre
éstas ultimas (Abe ef al., 1999; Anderssor} y de Vicente, 2010).

Un estudio para determinar si semillas z:llmacenadas cle, soya que
supuestamente no eran genéticamente m,odlﬁcadas contenfan trans-
genes, document® la presencia del transgén CP4 EPSPS en 50% de seis
muestras de cultivares convencionales de soya. Aunque este trapa_]o.r,lo
expuso ninguna conclusién sobre los niveles absolutqs de contamlr;ac(ljon
y el medio por el cual ésta ocurrié (por pole_n o semillas), los resultados
si enfatizan la dificultad de prevenir el movimiento de transgenes (Ma-
llory-Smith y Zapiola, 2008).

Arroz

Las especies de arroz domesticadas y egplotadfils para su consumo a
escala mundial son: Oryza sativa L., de origen asiatico, Cultlyada en los
trépicos humedos, y Oryza glaberrima Steud., de origen afrlcan’o,- ser:ll-
brada predominantemente en Africa, aunque gradualmente esta siendo
reemplazada por la primera (Ellstrand, 2003). o ‘

El género Oryza, ademas de O. sativa y O. glabemm, incluye aproxi-
madamente 20 especies silvestres, diploides y tetraploides, con 10 tipos
gendmicos diferentes. Las dos especies cglt}vadas poseen el.g’enoma SA
y aunque predominantemente se autopolinizan, la polinizacién cruzada
y la hibridacién con otras especies que presentan el mismo genoma esi
posible y de hecho ocurre espontineamente en la na?uraleza.’Po.r e
contrario, la hibridacién entre especies con diferentes tipos gendmicos
es muy poco frecuente, ya que existen barreras reprgductlvas impor-
tantes como esterilidad, inviabilidad o debilidad hibrida (Andersson y
de Vicente, 2010).
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tres ]E:lsti? 9 especies con el genoma AA, las 2 domesticadas y 7 silves-

ue,d én hl'lb esl pertenecen a la seccién taxonémica Oryza, serie Sativae
ge la Progle ’ z;lr‘;)la_tcllll‘illlmente entre ellas (ver tabla 5.2). La adecuéciég

nie hibrida de las cruzas entr Tvestr
¢ el arroz silvest i
es gen re y el cultiv
Sioglesiza]lmelg,te alta (Lu ef al., 2002; Ellstrand, 2003), auflque en 3210
(Anderssolrfl ; dser\‘/]-a do una reduccion en la fertilidad o alta esterilidad
alguno de lo}; : lce.me: 2010). No obstante, cl retrocruzamieto con
la progenie hiIt)Jrc')g en;toh?s puede restablecer la fertilidad y estabilizar
: rida, facilitando asi el flujo 4t . -
- enetico 1A
mter(]ezspe;nf.lca (Andersson y de Vicente QJ()lg) y la introgresién
ne g ) E] .

pigmenta;l‘glo [?asado, enla I'no.lla se sembraron cultivares de arroz con
prementa Oon };prpura para distinguir sus brotes de los brotes verdes de
temporadas. sativa f. Sﬁonta?'iea. La estrategia fallé después de algunas

blaciones de’ )I’:l‘ cllue por la Vlil del flujo génico y la introgresion, las po
X alezas acumularon el alel i L i
frecuencias (Ellstrand, 2003). © de I pigmentacion en altas

La hibridacié .

ibridacién natural con el arroz cultivado ha implicado la casi

extincién del taxén taiwané
extincion de Silvxon taiwanés O. rufipogon ssp. formosana; Jas colecciones
estre muestran un cambio progresivo hacia los caracteres

Tabla 5.2. Especies con genoma AA del género Oryza sect
Oryza ser. Sativae. '

Especie
Estado Distribucién geogrifica

0. sativa 1

. Domes : i éri

mesticada 1-}5.1?1, América tropical, Norteamérica

N Alrica y Oceania ,

. glaberrima Domesticada Africa
O. sativa f. spont i

, f anea y i i
oo i Silvestre Asla, América tropical y Norteamérica

2 on Siivestr i érl

stre Asia, América tropical, Norteamérica y

o Oceania

. nivara Silvestre Asia
0. longistaminata Silvestre Africa
O. barthii Silvestre Africa
Q. glum 31

g .a.epatula Silvestre América tropical y Africa
0. meridionalis Silvestre

Australia y Nueva Guinea
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cultivados, a la par de un decremento en 1a fertilidad de sus semillas y
polen (Oka, 1992).

Un estudio sobre flujo génico directo se realizé con un arroz
transgénico portador del gen bar (Oryza sativa ssp. japonica) empleado
como donador de polen a su pariente silvestre O. rufipogon en un campo
experimental. Fl polen fue transportado por el viento. Se reportaron
altas frecuencias de flujo del transgén, cuya deteccion fue disminuyendo
con el aumento en la distancia mantenida con los organismos transge-
nicos; sin embargo, las distancias son considerables (Wang et al., 2006).
Otro estudio similar se realizé con arroz transgénico portador del gen
bar B2 (Oryza sativa ssp. japonica) empleado como donador de polen a
una linea de arroz BoA macho-estéril que fungia como receptor. Am-
bas variedades se plantaron en circulos concéntricos, con el arroz B2
ubicado al centro y el arroz BoA alrededor de éste, en un didmetro de
60 metros. Los resultados indican que el flujo génico esta fuertemente
relacionado con la direccién del viento y decrece con la distancia (Yuan
et al., 2007). No obstante, es importante tener presente que el tflyo

énico es afectado por muchos factores biolégicos y ambientales como
ol tamaiio del donador o receptor del polen, el grado de sincronizacién
con el periodo de floracién, la viabilidad del polen, la habilidad de
entrecruzamiento del receptor, la velocidad y direccion del viento, la
temperatura, la humedad, la polinizacién por insectos, la topografia,
la geomorfologia, las barreras fisicas, el intercambio informal de semi-
lla entre campesinos y otros mas, y que ¢l estudio descrito estd sujeto
a las condiciones de muestreo en las que se vealizé, por ejemplo, la
distancia maxima a la cual se podia detectar un resultado eran 60 me-
tros. Para determinar una distancia de aislamiento adecuada y aplicar
una prictica agricola relevante en una regién dada, estos factores se
deben estudiar a detalle bajo condiciones locales especificas (Yuan ef
al., 2007) y realizarse estudios de flujo génico indirecto e introgresion

con los parientes silvestres.

Conclusiones

El flujo génico es un componente principal de la estructura poblacional
porque determina hasta qué punto cada poblacién local de una especie
es una unidad evolutiva independiente.
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Los métodos para estimar el flujo génico en poblaciones naturales
se dividen en directos e indirectos, y ambos proporcionan diferente in-
formacién sobre la biologia de las especies. Es indispensable conocer las
ventajas y desventajas de los mismos ya que, por ejemplo, los métodos
directos proporcionan resultados limitados en espacio y tiempo y no
deben ser extrapolados a diferentes condiciones climaticas o regiones
geograficas, mientras que los métodos indirectos promedian los eventos
histéricos y los actuales, por lo que no reflejan el flujo producido en el
tiempo en que se midio.

La hibridacién y la introgresién son subconjuntos del flujo génico,
y sus consecuencias evolutivas pueden ser muy profundas. El impacto
de los genes de los cultivos en las poblacienes silvestres es una cues-
tién que atafie a cualquier variedad de planta cultivada, transgénica
0 no.

Son muchos los cultivos que hibridan con sus parientes silvestres

por lo que es necesario analizar caso por caso, para que se fundamenten
las decisiones.
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