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Bibliotecas de ADN:
herramienta del pasado para el futuro

DNA libraries: a tool of the past for the future

Por Carina Hinojosa Gonzdlez

Resumen: Las bibliotecas de ADN son acervos genéticos de cualquier organismo, cuyos genes pre-

servados pueden ser clonados o modificados para entender su evolucién y mejorar su calidad de

vida. Este texto muestra los beneficios de Ias bibliotecas génicas en el area médica, con el estudio de

enfermedades vy la creacion de vacunas y medicamentos, pero también expone como estos acervos

abren un amplio panorama a la investigacion genética.
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Abstract: Dna libraries are gene pools of any organism, whose preserved genes cloned or modified

help to understand its evolution and improve its quality of life. This text shows the benefits of gene

libraries in the medical area, with the study of diseases and the creation of vaccines and drugs, but

also shows how these collections open a wide panorama to genetic research.
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Una biblioteca de AbN (acido desoxi-
rribonucléico) es una representacion
del grupo de clones de vectores que
contiene partes de material genético
e informacion especifica del geno-
ma. Segln Alberts et al. (1994), es la
coleccion de fragmentos de AbN en la
que se espera esté incluido el mayor
numero posible de secuencias de un
genoma o las secuencias contenidas
en un cromosoma.

Segun su funcionalidad, hay libre-
rias genomicas, es decir, que ocupan
todo el ADN de una especie para ob-
tener fragmentos clonados de vec-
tores mediante sondas, y librerias de
cromosomas especificos, parciales o
minigenotecas, las cuales se carac-
terizan por utilizar cromosomas puri-

ficados. EI National Human Genome
Research Institute (Estados Unidos)
(2022) explica que el método consiste
en romper el genoma en una colec-
cion de pequenas partes que se orde-
nan de forma individual. Mediante un
programa de computadora, se buscan
coincidencias en las secuencias de
ADN y se ordenan para reconstruir
el genoma. Riquelme vy Pinto (2013)
afirman que para tener una biblioteca
genomica es necesario conocer:

los genes que se transcriben en un

momento determinado,

en qué tejido se transcribe el gen

a estudiar,

los genes o confirmar posibles ge-

nes en un proyecto genoma,

los limites de un geny sus intrones,
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asi como secuenciar genes de es-

pecies de las que no se tiene el

genoma completo.

El principio fundamental para
crear una libreria es aislar el genoma
del organismoy luego cortar segmen-
tos con enzimas de restriccion para la
obtencion del inserto del AbN, por lo
tanto, se tendra una muestra aislada
en una region codificante.

En cuanto alos vectores, estos son
moléculas de AbN de doble cadena
con capacidad de almacenar un frag-
mento de ADN exdgeno. SegUn IBIAN
Technologies (2015), los vectores de
clonacion son plasmidos —moléculas
de ADN circular extracromosomico
que se replican independientemente
del ADN nuclear— con fragmentos de
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ADN de un gen que se va a introducir o expresar en el hospedador. Para cortar
el vector, son necesarias enzimas de restriccion. Existen, ademas, tipos de vec-
tores entre los que pueden encontrarse plasmidos, fagémidos y cromosomas
artificiales bacterianos o de levadura.

La diferencia entre un vector de clonacion y uno de expresion esta en las
localizaciones de uniony de clonacion; en el vector de replicacion puede obser-
varse el sitio de entrada al ribosomay un promotor, ademas de la secuencia de
poliadenilacion (Figura 1).

Figura 1. Diferencias entre vectores

origen de replicacg, in

Fuente: Elaboracién propia.

“Los cromosomas artificiales de levadura (vAc) constan de una molécula de
ADN humano obtenido por ingenieria genética que son utilizados para clonar
secuencias de ADN en células de levadura. A menudo se utilizan para el mapeo
y la secuenciacion de genomas” (NIH, 2022).

Otra de las aplicaciones se centra en los bacteriofagos, que tienen un proceso
litico y lisogénico en el ciclo de vida, y que pueden copiarse con el ADN de la célula
cada vez que esta se divide. “Un bacteriéfago, o de manera breve, fago, es un virus
que infecta a las bacterias” (0As, 1980), por ello son usados para generar vacunas.

Debido a la variedad de organismos y sus beneficios, conocer la secuencia
genética tiene aplicaciones en muchas areas, como la biologia, para la carac-
terizacion filogenética, la diferenciacion celular de poblaciones subcelulares y
la epigenética, o para comprender algunas enfermedades, como el cancer, en
el analisis de la replicacion de tumores, y del tamafio y el lugar de las células
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mutadas. La clonacién para obtener
genes especificos ha sido de gran uti-
lidad para producir vacunas y nuevos
medicamentos.

Por todo lo anterior, saber como
funciona la biblioteca genomica de
cada organismo posibilita entender
su complejidad, asi como las causas
que han llevado a la preservacion de
tales genesy no de otros alo largo de
la evoluciény adaptacion. Las librerias
de ADN generan esperanza respecto a
especies que se catalogan en peligro
de extincion,y son la base de infinidad
de investigaciones que pueden llevar-
se a cabo en cualquier rama cientifica
para el bienestar comun entre ecosis-
temas y poblaciones. %
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