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RESUMEN

La ejecucion de programas de monitoreo bioldgico es
un desafio para la gestion ambiental de proyectos
mineros, principalmente por la alta demanda de
recursos y tiempo que requiere y la poca certeza sobre
sus resultados. Por ello, se presenta el uso del ADN
ambiental como una alternativa de calidad y probada
eficiencia. La aplicacion de analisis de ADN ambiental
en un programa de monitoreo implica tener en cuenta
aspectos sobre la ecologia del ADN ambiental, las
etapas requeridas para su andlisis y el estado de
desarrollo de las distintas aplicaciones existentes.
Estando en pleno desarrollo, es muy importante
considerar su aplicacion con el objetivo de optimizar
los programas de monitoreo para que estos se
conviertan en verdaderas herramientas de gestion y
soporte para la toma de decisiones en los proyectos
mineros.

1. Introduccidon

Cuando la tripulacién de Star Trek, llegaba a un
planeta desconocido, utilizaba el Tricorder para
determinar las formas de vida existentes en él de forma
rapida y segura. Esta informacion era vital para el
equipo de viajeros, pues permitia tomar muchas
decisiones sobre su aventura. A estas formas de vida
las conocemos como especies, y conocer la diversidad
de especies de un lugar nos ayuda no solo a tener una
referencia del sitio, sino que es la base y sustento de
cualquier proyecto de desarrollo sostenible.

Peru es un pais megadiverso, donde el conocimiento
sobre las especies biolégicas existentes estd en
constante crecimiento (MINAM, 2019). Nuestro pais
alberga 84 de las 117 zonas de vida del mundo
(MINAM, 2010) y destaca en diversidad de especies
para varios grupos como plantas (20533), aves (1857),
anfibios (622), reptiles (469), mamiferos (559) y
artrépodos (30547), entre otros (MINAM, 2019).
Ademads, muchas de estas especies se encuentran

amenazadas, solo se registran en determinados sitios o
son altamente valoradas por comunidades locales, por
lo que su correcta identificacién e inclusidon en la
gestion ambiental es obligatoria para cualquier
proyecto de desarrollo.

La proteccién y conservacion de la biodiversidad, el
mantenimiento de los servicios ecosistémicos y el
manejo sostenible de los recursos naturales vivos son
aspectos fundamentales para el desarrollo sostenible.
En ese sentido, el proceso de identificacion de los
riesgos e impactos, considera los impactos directos e
indirectos del proyecto minero sobre la biodiversidad,
con especial atencidn en situaciones como la
destruccion del habitat, degradacion y fragmentacion,
especies exoticas invasivas, sobreexplotacién, cambios
hidroldgicos, carga de nutrientes y contaminacion. Por
ello, uno de los componentes mas desafiantes para la
gestién ambiental de un proyecto minero, sobre todo
en paises megadiversos como Peru, son los monitoreos
bioldgicos.

Cada vez son mas las tecnologias que buscan
optimizar (en tiempo y calidad) la ejecucién de las
evaluaciones bioldgicas. En particular, existen recientes
y rapidos avances respecto al uso del ADN ambiental
(eDNA), es decir, el analisis del material genético
recolectado de muestras ambientales como suelo, agua
o aire (Taberlet et al. 2012, Yu, 2012; Hebert et al.
2003; Hollingsworth et al. 2009; Creer et al. 2010;
Medinger et al. 2010; Yao et al. 2010; Bruce, 2018). En
el presente articulo se explica de que trata el ADN
ambiental y como puede utilizarse para optimizar los
monitoreos bioldgicos, un aspecto transcendental de la
gestién ambiental en los proyectos mineros.

La importancia de este articulo estd en presentar
detalles fundamentales de esta tecnologia para
cualquier aplicacion de la misma, incluidos aquellos
aspectos a tener bajo control para una adecuada
interpretacion de los resultados.



2. Tecnologia del ADN ambiental
2.1. ADN ambiental

ADN son las siglas de acido desoxirribonucleico,
conocido como la molécula de la vida y que lleva
codificada la informacién genética caracteristica de
todos los organismos vivos y algunos virus, siendo
también responsable de la transmisidn hereditaria de
esta informacion (Marinez-Frias, 2010). Se encuentra
en todo el organismo y al leerlo (como un cédigo de
barras), se puede identificar patrones exclusivos de una
especie, independientemente del género, edad o
condicién.

Desde hace mucho tiempo se conoce que el ambiente
es un gran reservorio de ADN proveniente de diversos
organismos (Bohmann et al 2014). Aunque no parezca,
muchos espacios terrestres y acudticos contienen ADN.
Las moléculas de ADN son liberadas desde la piel,
mucosa, saliva, esperma, secreciones, ovulos, heces,
orina, sangre, raices, hojas, frutos, polen e incluso
cuerpos podridos (Taberlet et al., 2012; Bohmann et al.,
2014; Barnes & Turner, 2016). A estas moléculas de
ADN, presentes en el ambiente fuera de los organismos
vivos, se les conoce como ADN ambiental y a lo largo
del tiempo, se han desarrollado varios métodos para
colectarlas, preservarlas, analizarlas e identificarlas.

Es muy importante entender algunos aspectos sobre
la ecologia del ADN ambiental, los cuales se presentan
de manera resumida en la Figura N° 1:
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Figura N° 1: Aspectos que componen la ecologia del
ADN ambiental. Fuente: Traducido de Barnes
&Turner, 2016.

2.2.1. Origen

Existen muchas fuentes de liberaciéon de ADN al
ambiente; sin embargo, la cantidad de ADN liberada es
variable. Se conoce que muchos factores (como el
tamafio del organismo, la edad o la temperatura, entre
otros) pueden influir en la cantidad de material

genético liberado por los organismos hacia el ambiente
(Pilliod et al 2014; Maruyama et al 2014; Klymus et al
2014; Poté et al 2009). El hecho de que el ADN de los
organismos superiores pueda ser colectado del
ambiente, donde puede ser muestreado, extraido y
analizado, representa un gran avance tecnolégico y
cientifico en la dltima década (Thomsem P.F y
Willersley E., 2015).

Este aspecto es importante a considerar en las
estrategias de colecta de ADN y los disefios de
muestreo, ademds de los procedimientos de
almacenamiento.

2.2.2. Estado

Asimismo, se ha investigado mucho el estado en que
se encuentra el ADN en el ambiente. (Levy-Booth et al
2007; Turner, 2014; Deiner et al, 2015), lo que incluye
el tamafio de las particulas, dindmicas de agregacion y
transporte. Este aspecto es muy importante pues
determina los métodos de colecta y filtrado, entre
otros.

2.2.3. Transporte

Una vez liberado al medio desde el organismo, el ADN
ambiental se mueve a través de su entorno, lo que
influye sobre cualquier inferencia que se haga al
analizar los resultados de un muestreo de ADN
ambiental. Se han hecho muchas investigaciones sobre
este aspecto, incluyendo la transferencia acuatica-
terrestre (Douville et al. 2007), el movimiento aguas
abajo en un curso de agua (Foppen et al, 2011), en
aguas subterraneas (Pote et al. 2009) y el transporte
vertical en la columna de agua (Turner et al. 2015) y
muchos mas. Como indican Barnes & Turnes (2016)
“comprender el transporte es esencial para inferir
relaciones sobre el ADN ambiental detectado con la
presencia de especies tanto en el espacio (es decir, qué
tan cerca estaba una especie del sitio de deteccion de
ADN ambiental) como en el tiempo (es decir, qué tan
recientemente estuvo presente la especie detectada)”.
Este es un aspecto fundamental para los programas de
monitoreo bioldgico, pues se debe relacionar los
registros de especies con los impactos previstos y las
medidas de mitigacion aplicadas. En general, es
fundamenta poder ser capaz de conectar una deteccidn
positiva de ADN ambiental dentro de limites espaciales
y temporales especificos.

2.2.4. Destino

Si bien se ha detectado ADN ambiental muy antiguo
en ambientes terrestres (Willerslev et al. 2003; Lydolph
et al. 2005; Haile et al. 2009) y acuaticos (Matisoo-
Smith et al. 2008; Anderson-Carpenter et al. 2011;
Pedersen et al. 2013); el ADN posee una estabilidad



qguimica limitada (Lindahl, 1993); por lo que, en la
mayoria de los casos, tan pronto como se libera desde
un organismo, comienza a degradarse.

Los factores que influyen en la persistencia del ADN
ambiental se dividen en tres grandes categorias: A)
caracteristicas del ADN (conformacidon, longitud y
asociaciéon con otros componentes celulares), B) el
ambiente abidtico (luz, oxigeno, pH, salinidad y tipos de
sustrato) y C) el entorno bidtico (composicién vy
actividad de la comunidad microbiana y las enzimas
extracelulares) (Barnes & Turner, 2016). Entender estos
aspectos es muy importante para la capacidad de
analisis sobre los resultados de la deteccion de ADN
ambiental y las interacciones con su entorno.

Estos aspectos son clave para planificar
adecuadamente una estrategia de muestreo y colecta
de ADN ambiental que responda de forma dptima a los
objetivos de una gestidon ambiental.

2.2. Secuenciamiento

Una vez colectado el ADN ambiental, el siguiente
paso es “leerlo”. Si imaginamos a la molécula de ADN
como un libro, la informacién contenida en al ADN se
halla en forma de palabras formadas por letras. Pero en
este caso las letras se encuentran mezcladas y el
objetivo del secuenciamiento es ordenar estas letras
para formar palabras y frases con sentido y que,
ademads, sean distintivas de una determinada especie.
Porque existen partes del ADN distintivas de especies,
pues son fracciones del mismo que ayudan a identificar
una especie y a distinguir a todos los especimenes
pertenecientes a su categoria. A este proceso de
lectura del ADN ambiental se le conoce como
secuenciamiento.

La continua aplicacién de técnicas basadas en ADN
ambiental ha sido facilitada por el increible desarrollo
de las tecnologias de secuenciacién (Shokralla et al.
2012). Actualmente, se ha generado mucha experiencia
en el uso de las tecnologias de secuenciamiento y se ha
logrado identificar aquellas que funcionan mejor segin
el enfoque de la investigaciéon. Tecnologias de
secuenciacion como la de Roche serie GS, serie lllumina
Genome Analyzer y serie lonTorrent, pueden trabajar
en paralelo el proceso de secuenciacion de varias
muestras, produciendo de miles a miles de millones de
secuencias de ADN y lecturas.

El potencial para utilizar la secuenciacién de ADN
ambiental como un medio para obtener medidas de
abundancia a través de grandes escalas y varios
taxones simultdneamente ofrece la promesa de
detectar relaciones cooperativas y competitivas a
través de pruebas sélidas de co-ocurrencia. Dentro de

los préoximos afios, se puede prever una red mundial
coordinada de actividades de vigilancia y monitoreo de
ADN ambiental.

La aplicabilidad de estos datos proporcionard un
marco potencial para la prediccidon de redes mundiales
de ecosistemas y permitiria el desarrollo de modelos
dinamicos a nivel de todo el ecosistema. Tales andlisis
permitiran, por ejemplo, explorar cuestiones de larga
data relacionadas con la naturaleza y la dindmica de los
cambios en la asamblea comunitaria

2.3. Base de datos

Una vez generada cada secuencia, como se
desconoce a que especie pertenece, se le denomina
OTU “Operative Taxonomic Unit” o unidad taxondmica
operativa de manera provisional. Los métodos mas
comunes emplean la similitud de secuencia como
criterio para identificar un OTU como una especie
determinada. Estas secuencias de referencia se
encuentran en bases de datos como Gene Bank y otras.
Sin embargo, cuando se trata de especies poco
frecuentes, sitios poco estudiados o muy raros, es dificil
encontrar una base de datos referencial. Por ello es
importante conocer la disponibilidad de bases de datos
del encargado de ejecutar la interpretacién de los
resultados de ADN ambiental. Otra alternativa es
construir una libreria del sitio antes de ejecutar el
monitoreo.

Trabajar con bibliotecas de referencia incompletas y
la presencia de secuencias derivadas de especimenes
mal identificados generan que el origen de la especie
de muchos registros de ADN ambiental siga siendo
incierto. Como resultado, una gran parte de la
diversidad facilmente detectable permanece sin
clasificar y, por lo tanto, no podra ser utilizada en la
gestién ambiental. Algo similar a lo que ocurre cuando
el resultado de un monitoreo biolégico tradicional son
muchas especies “no identificadas” o solo identificadas
a niveles taxondmicos tan altos y generales que no
permiten concluir al respecto.

Utilizar bases de datos de referencia reconocidas y
especificas para un grupo objetivo de organismos
puede mejorar en gran medida las identificaciones
taxondmicas (Harris, 2003) y aumentan
sustancialmente su resolucion (Valentini et al, 2016) al
mismo tiempo que reduce drasticamente el tiempo
para obtener resultados.

Para muchos proyectos, trabajar con bibliotecas de
referencia locales es particularmente importante, por
ejemplo, en estudios taxondmicos amplios que se
enfocan en especies raras (Chain et al. 2016). Ademas,
es importante revisar que las bases de datos de



referencia estén actualizadas y contengan entradas
para las especies de interés. Finalmente, la correcta
identificacion taxondmica es la clave para detectar
organismos con roles ecoldgicos especificos (Creer et
al. 2016, Ratnasingham & Hebert 2007) y desarrollar
indicadores bioldgicos de calidad para la gestion
ambiental.

3. Aplicacion en monitoreo bioldgico

Actualmente, las evaluaciones bioldgicas utilizan el
método morfoldgico tradicional basado en el registro
de especies (o evidencias) y su identificacion mediante
claves taxondmicas morfoldgicas.

Existe un acuerdo comun entre los expertos sobre el
mayor valor de evaluaciones reales comparadas con
aquellas estimadas a partir de evidencias (Lindenmayer
& Likens, 2010; Mcroberts et al., 2012). Sin embargo,
las evaluaciones directas de los niveles de
biodiversidad no son sencillas, pues la biodiversidad es
de caracter amplio, multidimensional y multiescalar,
por lo que es muy dificil monitorear los cambios en el
espacio y el tiempo (Puumalainen et al. 2003). Por ello,
censar la biodiversidad completamente, incluso en las
escalas espaciales y temporales mds pequefias, es a
menudo una tarea prohibitivamente costosa y dificil

A nivel internacional, la calidad de los programas de
monitoreo ha sido criticada por no traducirse
claramente en una mejor toma de decisiones
ambientales (Prado Filho & Souza, 2004),
principalmente de los programas de monitoreo
ecolégico y de biodiversidad que deben tener hipdtesis
bien formuladas, metodologia consistentes y rigor
estadistico (Legg & Nagy, 2006). Sin rigor cientifico, los
datos recopilados pueden no tener valor para la toma
de decisiones, lo que representa una debilidad para
cualquier programa de monitoreo. Existen otras
limitaciones importantes de la metodologia tradicional:

- Alta incertidumbre en las determinaciones
taxondmicas: La identificacion taxondmica
mediante el método tradicional morfoldgico
demanda tiempo y experiencia (Bienert et al,
2012; Querner & Bruckner, 2010), ya que la
diversidad es a menudo dificil de caracterizar
debido, entre otros, a su ambigliedad morfoldgica
y su diversidad criptica (Smith et al, 2008; Yu et al,
2012). Por ello, las identificaciones son realizadas
por expertos en los grupos taxondmicos de
interés; lo que genera dependencia del nivel de
expertisse del identificador, de la capacidad de
identificacion (si existen claves de identificacion)
para la especie y, ademas, en muchos casos, no
se cuenta con una evidencia de la identificacion,
solo la observacion del evaluador.

Ademas, existen sesgos conocidos en los métodos
comunmente utilizados para la colecta de
organismos y la eficiencia de extraccidn varia para
diferentes taxones a través de los tipos de matriz
ambiental y bajo diferentes condiciones de
colecta.

Estas situaciones generan indicadores bioldgicos
sesgados (Kelly et al. 2014; Yu et al 2012) y nula
trazabilidad de las observaciones. Como
consecuencia, se ejecutan programas de
monitoreo poco eficientes en el uso de recursos,
sub interpretados y que no poseen gran utilidad
como herramientas de gestion ambiental
(Favreau et al. 2006; Lewandowski et al, 2010).

- Complejidad de las evaluaciones. Debido a las
diversas caracteristicas de las especies de flora y
fauna de interés, los métodos de evaluacién son
muy diversos para cada grupo taxondémico. Esto
implica que sean necesarios muchos materiales,
equipos, dias de muestreo y personal.

Esta demanda intensa en el uso de recursos
humanos, en sitios remotos y de dificil acceso
generan grandes complejidades para la aplicacion
de evaluaciones bioldgicas que muchas veces
condicionan la ejecucién de las mismas a las
facilidades operativas disponibles en el lugar.

Los programas de monitoreo bioldgico, mediante el
método tradicional son muy importantes para evaluar
la efectividad de medidas de gestion ambiental en los
proyectos mineros, sirven como alerta temprana ante
cambios en las dindmicas de las especies, contribuyen
al aseguramiento de la sostenibilidad ambiental y
forman parte de las buenas practicas del desarrollo
sostenible. Por ello, requieren optimizarse vy
herramientas como la aplicacion del ADN ambiental
son cruciales para lograrlo.

4. Aplicacion del ADN ambiental en los programas de
monitoreo biolégico

Existen dos enfoques para el estudio del eDNA:

- El primer enfoque (qPCR) tiene como objetivo
detectar la presencia de una especie Unica (por
ejemplo, una plaga o especie parte de un
compromiso ambiental). Estas especies objetivo
generalmente se seleccionan en funcidon de su
importancia ecoldgica o amenaza de bioseguridad
(especificamente especies exdticas invasoras no
nativas).



- Al
metabarcoding. Este enfoque se utiliza para

segundo enfoque se le conoce como
detectar simultdaneamente varias especies en un

sitio, incluidas especies de varios grupos
taxondmicos diferentes. Asi como un laser lee el
cédigo de barras de un objeto y lo identifica,
mediante metabarcoding “leemos” las moléculas
de ADN ambiental de interés, identificando varias
especies de forma simultanea. De esta manera, se
puede conocer, para un espacio y tiempo
determinado, que especies se encuentran en una

muestra de agua, suelo u otra matriz ambiental.

Entre las muchas ventajas que ofrece esta
herramienta en comparacion al método tradicional
encontramos:

- Menor tiempo para la obtencién de resultados:
Se requiere de una fraccién del tiempo que
toman los métodos tradicionales para determinar
la presencia de una especie en particular vy

requerido para las

en campo se pueden

ademas, el tiempo

evaluaciones reducir

significativamente.

- Uso mas eficiente de recursos econdmicos:
Requiere una menor inversién de recursos en
campo, tanto para personal como materiales y
equipos, asi como el asociado a la logistica
requerida por los esfuerzos en campo del

monitoreo bioldgico tradicional.

- Mayor seguridad: Reduce la necesidad de
manipular especimenes (bioseguridad) y/o la
movilizacién de grandes grupos de personas en
campo. En un contexto de riesgos sanitarios y
distanciamiento social, esta es wuna gran
oportunidad para el desarrollo de trabajos en

campo.

- Mayor certeza sobre los resultados. El proceso
entero es trazable y auditable. La identificacion
mediante  ADN
independiente del especialista que la realice. Con

de ADN

desprendidas de un solo organismo, es mucho

ambiental es  objetiva,

millones de moléculas ambiental
mas probable encontrar su ADN en el ambiente

que al organismo mismo que lo dejo alli.

- Otro beneficio se relaciona con la capacidad de
estos métodos para revelar la presencia de

organismos que de otra manera no podrian ser

muestreados (especies raras o efimeras) o
reconocidos (especies cripticas, etapas larvales,
especimenes degradados) (Caesar et al. 2006,
Jerde et al. 2011). Especies que dificilmente
podrian ser detectadas con el método tradicional
y resultan fundamental incluir en la gestion

ambiental.

- Otra de las principales ventajas es la relativa

facilidad con la que se pueden recolectar
muestras de ADN ambiental, permitiendo analizar
la dindmica de la diversidad de la comunidad a
través del tiempo. En lugar de observar
instantdneas estdaticas que estan limitadas por la
dificultad de Ia

tradicional, se pueden realizar muestreos de

observacion del método

especies en un area tan a menudo como lo
permita su geografia, creando lo que podria
imaginarse como un "video de ADN ambiental
stop-motion" (Bohmann et al, 2014). Esto significa
que se pueden analizar indicadores bioldgicos
certeros a través del tiempo, un andlisis muy
complicado de hacer en programa de monitoreo
bioldgico tradicional.

A pesar de las habilidades especializadas y el equipo
de laboratorio necesarios para el analisis, la recoleccion
de muestras es muy simple, lo suficiente como para
que cualquier persona con una rapida capacitacion
pueda recolectar muestras de calidad. Esto ofrece
oportunidades para involucrar, por ejemplo, a las
comunidades locales y otras partes interesadas en
programas de monitoreo participativo a largo plazo.

Por lo anteriormente expuesto, la aplicacion de ADN
ambiental en un programa de monitoreo bioldgico
requiere especial atencién en todas sus etapas (Figura
N° 2), sobre todo en el Planeamiento, pues sera la
etapa donde se defina la estrategia de muestreo a
ejecutar segun los objetivos y alcances del estudio.

Para nuestro pais, es importante considerar también
los permisos requeridos segun normativa nacional,
especificamente segun el DS N° 019-2021 MINAM,
norma que regula el “Acceso a recursos genéticos” a
nivel nacional, el cual se debe tramitar ante SERFOR
(para el cado de la fauna y flora) y ante PRODUCE en el
caso de recursos hidrobioldgicos.



Planeamiento

Colecta de Muestras
en Campo

Resultados

Figura N° 2: Etapas en el proceso de analisis de ADN
ambiental. Fuente: Elaboracidn propia.

Cuando se combina la aplicacién de ADN ambiental
con tecnologia para la transmisién de datos en vivo,
drones y equipos como el MinlON ™ desarrollado por
Oxford Nanopore Technologies para muestrear y
analizar ADN ambiental in situ, las posibilidades de
desarrollo son muy alentadoras.

En general, la ubicuidad de algunas muestras de ADN
ambiental, como aquellas provenientes de muestras de
agua, convierten al muestreo de ADN ambiental en una
tecnologia susceptible de automatizacion; por lo que
abundan los emprendimientos que buscan integrar la
recopilacion y el analisis de datos gendmicos con otras
tecnologias de deteccion remota (como cdmaras
trampa, sensores remotos, acusticos u otros). Estas
mismas caracteristicas también pueden abrir la puerta
a los esfuerzos de conservaciéon e investigacion a
escalas geograficas sin precedentes al involucrar a
cientificos ciudadanos para que ayuden con la
recoleccion de muestras ambientales (Biggs et al.
2015). Las posibilidades tecnolégicas son muchas y el
rapido avance de las ciencias computacionales
aseguran su aplicabilidad.

Algunas aplicaciones del analisis de ADN ambiental
estdn aun en desarrollo, como la estimacién de
abundancia relativa. El analisis cuantitativo del ADN
ambiental busca ir mas alla de las medidas de presencia
de una especie, estimando su abundancia relativa en
sistemas naturales (Jerde et al, 2011; Minamoto et al,

2012). No obstante, estas estimaciones de abundancia
son indirectas, pues se basan en el supuesto que la
magnitud de liberacion de ADN ambiental al medio,
esta correlacionada con la abundancia o biomasa de los
individuos respectivos. Aln se estan desarrollando
investigaciones para demostrar este supuesto vy
establecer protocolos que corrijan imprecisiones en la
estimacion. Las imprecisiones estan relacionadas a la
tasa de degradacion del ADN, como afecta el entorno a
las concentraciones de ADN y posibles errores en el
proceso de extraccidn y secuenciamiento del ADN.

Otra aplicacion en desarrollo trata de la deteccién de
especies invasoras y monitoreo. Utilizar el andlisis de
ADN ambiental como un sistema de alerta temprana
para la deteccion de especies invasoras y patdégenos, en
cualquier momento, y mediante muestreo de sustratos
variados (agua de lastre de los barcos, habitats de alto
riesgo, etc.). El objetivo es contar con una herramienta
para alertar sobre el inicio de procesos de invasion de
especies exdticas antes de su establecimiento.

Finalmente, también se explora la aplicacién del ADN
ambiental para el seguimiento de especies a través de
analisis de dieta. Tradicionalmente, estos andlisis se
realizan observando directamente lo que come un
animal o recolectando sus heces y examinando
fragmentos de sus presas en un microscopio. Para
algunos animales, sin embargo, estos enfoques son
inviables, como es el caso de murciélagos insectivoros,
que cazan aéreamente en la oscuridad y mastican o
anulan los fragmentos de presa mas grandes. Utilizar
ADN ambiental ha proporcionado un enfoque
complementario, identificando a las presas a partir de
las heces de estas especies, permitiendo el desarrollo
de programa de conservacibn mas eficientes y
rentables, que generan informacién sobre dietas a gran
escala (Bohmann et al, 2011; Deagle et al, 2009; Pegard
et al 2009). Sin embargo, aun se estan desarrollando
los protocolos y procedimientos especificos para
determinados organismos y situaciones.

4. Experiencias en proyectos mineros

A la fecha, se han desarrollado multiples experiencias
en proyectos mineros en el mundo aplicando el ADN
ambiental.

Algunas minas de Canadd y Estados Unidos ya utilizan
al ADN ambiental en sus programas monitoreo
biolégico, enfocandose en especies indicadoras muy
sensibles a los cambios ambientales. En Australia, uno
de los proyectos iniciales de la alianza entre Ia
compafia minera BHP y la Universidad de Curtin
involucra cinco estudios de investigacion que utilizaran
ADN ambiental para ayudar a la preservacion de



especies y la conservacidon de caracteristicas marinas
importantes.

En Brasil, se ha utilizado el monitoreo de ADN
ambiental en sedimentos para evaluar los impactos
sobre la biodiversidad ocasionados por accidentes con
relaves mineros. Asimismo, se ha utilizado para evaluar
la calidad ambiental de aguas subterraneas y en el
monitoreo en procesos de restauracion.

5. Conclusiones

El camino hacia la utilizaciéon del “tricorder” de Star
trek tiene al ADN ambiental como principal
protagonista. El enfoque ecosistémico en la gestidn
ambiental considera la biodiversidad de manera
integral y, en ese sentido, utilizar al ADN ambiental
constituye una gran oportunidad para optimizar la
gestién ambiental

Sin embargo, hay mucho trabajo por hacer para
continuar cerrando la brecha entre investigacion y
gestién considerando la aplicacidn e interpretacién de
métodos genéticos, incluidas las aplicaciones de ADN
ambiental (Darling 2015), y la presente revision
proporciona un marco general para orientar la
aplicacion del ADN ambiental en los programas de
monitoreo bioldgico de proyectos mineros.

La aplicacidn de ADN ambiental en los programas de
monitoreo biolégico estd cobrando impulso. Sin
embargo, aun se estan desarrollando estandares para
los protocolos para matrices menos estudiadas como
los sedimentos. Los limites fisicos y ecoldgicos del uso
de ADN ambiental requieren ser considerados en el
planteamiento de cualquier estrategia. Para algunos
aspectos tratados en el articulo (como las estimaciones
de abundancia relativa y dieta) es necesario un
esfuerzo coordinado, no solo para los métodos de
evaluacidon comparativa, sino también para integrar los
resultados del andlisis de ADN ambiental con los
enfoques tradicionales. (datos taxondmicos vy
ecoldgicos)

Asimismo, es muy importante el enriquecimiento de
bases de datos sobre especies peruanas de forma
rigurosa y constante. Como se indicé lineas arriba,
poseer una base de datos particular para un sitio es un
gran soporte para el analisis de los resultados de un
monitoreo bidlogo desarrollado mediante ADN
ambiental

El monitoreo biolégico mediante ADN ambiental es
una oportunidad para la optimizacion de los programas
de monitoreo bioldgico, generando datos que servirdn
para una adecuada gestion ambiental de los proyectos
mineros, mediante una herramienta eficiente que
generara informacion objetiva, sustentada y auditable,

para la toma de decisiones y el desarrollo sostenible de
un proyecto minero.
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