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ABSTRACT

DNA barcoding is a tool for species identification and classification, overcoming traditional limitations; being 
fundamental for multiple studies and applications. This article will review the progress of the application of 
DNA barcoding for algal identification; as it presents advantages such as accuracy in species identification, 
its applicability to various stages and conditions for ecological studies and intraspecific genetic variability, 
which according to its approach will depend on several factors. DNA barcoding applications in microalgae, 
such as its molecular identification, is fundamental for diversity and ecology; expanding knowledge about 
microalgae; being useful in monitoring harmful algae (HABs) that are a danger to aquatic ecosystems; In 
addition, DNA barcoding of microalgae is used in biotechnology and food industries. In Peru, taxonomic 
research is of lesser incidence because there is no method that provides precise identification at the species 
level, among other reasons, but this DNA barcoding technique has proven to be an efficient tool for research 
in the conservation and management of organisms that are difficult to access or complex to differentiate, 
such as microalgae. To conclude, DNA barcoding represents an essential tool in modern microalgae research, 
which should be developed in Peru, as it has significant potential to advance our knowledge and management 
of these crucial organisms in Peruvian aquatic ecosystems.
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RESUMEN

El código de barras de ADN es una herramienta para la identificación y clasificación de especies, superando 
las limitaciones tradicionales; siendo fundamental para múltiples estudios y aplicaciones. Este artículo 
examinará los progresos de la aplicación del código de barras del ADN para identificación de algas; pues 
presenta ventajas como la precisión en la identificación de especies, su aplicabilidad a diversas etapas 
y condiciones para estudios ecológicos y la variabilidad genética intraespecífica, que según su enfoque 
dependerá de varios factores. Las aplicaciones del código de barras de ADN en las microalgas, como su 
identificación molecular, es fundamental para la diversidad y ecología; ampliando el conocimiento sobre 
las microalgas; siendo útil en el monitoreo de algas nocivas (HABs) que son un peligro para ecosistemas 
acuáticos; Además, el código de barras de ADN de microalgas es utilizado en industrias biotecnológicas y
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alimentarias. En el Perú las investigaciones taxonómicas son de menor incidencia, debido a que no hay un 
método que dé una identificación precisa a nivel de especie, entre otros motivos, pero esta técnica de 
código de barras de ADN ha demostrado ser una herramienta eficiente para la investigación en conservación 
y manejo de organismos poco accesibles o de compleja diferenciación como las microalgas. Para finalizar, el 
código de barras de ADN representa una herramienta esencial en la investigación moderna de las microalgas, 
que debe ser desarrollada en Perú, ya que presenta un potencial significativo para avanzar en nuestro 
conocimiento y manejo de estos organismos cruciales en los ecosistemas acuáticos peruanos.

Palabras clave: Identificación Molecular; Taxonomía; Diversidad; Ecología; Biotecnología; HABs.

INTRODUCCIÓN
El código de barras de ADN se ha convertido en una herramienta crucial en la identificación y clasificación de 

organismos, esto incluye las microalgas, que son esenciales en los ecosistemas acuáticos.(1) Este método implica 
el uso de secuencias cortas y estandarizadas de ADN para identificar especies, ofreciendo una alternativa 
más precisa y rápida a las técnicas morfológicas tradicionales.(2) La precisión del código de barras de ADN es 
relevante en microalgas debido a su diversidad y la dificultad de diferenciarlas sólo por su morfología.(3,4)

Las microalgas juegan un papel fundamental en los ciclos biogeoquímicos y en la producción de oxígeno, 
además de ser la base de las cadenas alimentarias acuáticas. Su identificación precisa es crucial para estudios 
ecológicos y de biodiversidad.(5) Tradicionalmente, la clasificación de microalgas se ha basado en características 
morfológicas, lo cual puede ser problemático debido a la plasticidad fenotípica y la presencia de especies 
crípticas.(6,7)

El código de barras de ADN permite la identificación de microalgas en todas las etapas de su ciclo de vida y 
en diferentes condiciones ambientales. Esto es vital para la investigación ecológica y el monitoreo ambiental, 
ya que facilita la identificación de especies en muestras complejas.(8,9) Además, este método ha mejorado la 
precisión en la detección de floraciones algales nocivas (HABs), que representan un problema significativo en 
muchos cuerpos de agua.(10,11)

El uso del código de barras de ADN también tiene implicaciones importantes para la biotecnología y la 
industria.(12) Identificar cepas de microalgas con características deseables, como alta productividad de lípidos 
para biocombustibles o capacidad antioxidante para suplementos alimenticios, es esencial para optimizar los 
procesos de producción.(13) Este enfoque no solo mejora la eficiencia y sostenibilidad de estas aplicaciones, sino 
que también contribuye al avance del conocimiento científico en diversos campos.(14)

Las microalgas son una fuente valiosa de compuestos bioactivos, como lípidos, proteínas, carbohidratos y 
pigmentos, que tienen aplicaciones en la producción de biocombustibles, alimentos, nutracéuticos y productos 
farmacéuticos.(15,16) La capacidad de identificar y seleccionar cepas óptimas mediante el código de barras de 
ADN ha mejorado la eficiencia de estos procesos y ha contribuido al desarrollo de tecnologías más sostenibles. 
Además, la bioprospección de nuevas cepas con capacidades metabólicas únicas ha ampliado el repertorio de 
recursos genéticos disponibles para la biotecnología.(17)

En esta revisión examinó los avances recientes en el uso del código de barras de ADN para la identificación de 
microalgas. También se analizó sus ventajas, desafíos y aplicaciones, de cómo esta herramienta ha transformado 
la taxonomía de las microalgas y su impacto en la investigación ecológica y la industria. De este modo, se 
proporciona una visión integral de su estado actual y futuras direcciones.

MÉTODO
Alcance y objetivo de la revisión: Esta revisión narrativa se realizó con el objetivo de recopilar y sintetizar 

información sobre los códigos de barras de ADN en microalgas en cuanto a sus aplicaciones y desafíos presentados 
en el Perú.

Fuentes de datos y estrategia de búsqueda: se realizó una búsqueda sistemática en múltiples bases de datos 
médicas y científicas, incluidas PubMed,SciELO, Scopus y Google Scholar. Las palabras clave y frases utilizadas 
en la búsqueda incluyeron, Identificación Molecular; Taxonomía; Diversidad; Ecología; Biotecnología, HABs.

Criterios de inclusión y exclusión: en la revisión se incluyó artículos que brindaron información directa y 
precisa relacionada con la identificación de microalgas utilizando técnicas como lo son el código de barras 
en un ámbito nacional, además se buscó información relacionada a las aplicaciones, ventajas y limitaciones 
que existen con el barcoding y su uso con microalgas en el Perú. Los criterios de exclusión fueron artículos no 
emparentados con nuestros objetivos y título planteado al inicio.

Análisis de Avances Tecnológicos: Se dio un enfoque específico al análisis de avances tecnológicos referentes 
al código de barras y su implicación con las microalgas en el Perú y de cómo esta se encuentra limitada 
actualmente.
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Ventajas del Código de Barras de ADN
Precisión en la Identificación de Especies

El código de barras de ADN permite una identificación precisa de especies, brindando una alternativa 
más precisa y confiable que supera las limitaciones de los métodos tradicionales basados en la morfología. 
Este enfoque innovador utiliza secuencias genéticas específicas únicas para cada especie, lo que reduce la 
subjetividad y la dependencia de la experiencia del investigador.(2,4,18) En microalgas, donde las diferencias 
morfológicas pueden ser mínimas, esta precisión es particularmente útil.(17)

La precisión del código de barras de ADN facilita la resolución de problemas taxonómicos complejos, como 
la identificación de especies crípticas. Estas especies, en cuanto a su morfología son indistinguibles, pero 
genéticamente distintas, son comunes en microalgas y su correcta identificación es crucial para comprender 
su ecología y distribución.(1,19,20) Además, este método permite la identificación en todas las etapas del ciclo de 
vida, incluidas formas microscópicas y esporas.

El código de barras de ADN es invaluable en la identificación de microalgas en muestras mixtas, esencial 
para estudios de metagenómica y monitoreo ambiental.(6) Esta capacidad de identificar múltiples especies en 
una sola muestra facilita la investigación de la biodiversidad y la monitorización de ecosistemas acuáticos.
(8) También permite estudios longitudinales que rastrean cambios en la composición de las comunidades de 
microalgas a lo largo del tiempo.

La precisión de este método es una ventaja clave en aplicaciones comerciales, como la selección de cepas 
de microalgas para la producción de biocombustibles y otros productos. Identificar y seleccionar cepas con 
características deseables que pueden mejorar la eficiencia y sostenibilidad de una manera rápida.(21) En 
resumen, la precisión del código de barras de ADN es esencial para avanzar en la investigación y aplicación de 
microalgas en diversos campos.

Aplicabilidad a Diversas Etapas y Condiciones
El código de barras de ADN es aplicable a diversas etapas del ciclo de vida de las microalgas y bajo diferentes 

condiciones ambientales. Esto es crucial para estudios ecológicos que requieren la identificación de especies 
en una variedad de contextos y condiciones.(22) La capacidad de identificar microalgas en todas las etapas de 
su ciclo de vida, incluyendo formas microscópicas y esporas, ofrece una ventaja significativa sobre los métodos 
morfológicos.(3)

Esta versatilidad permite a los investigadores estudiar la dinámica de las poblaciones de microalgas en 
respuesta a cambios ambientales, como variaciones en la temperatura, la luz y la disponibilidad de nutrientes. 
Por ejemplo, el código de barras de ADN se ha utilizado para monitorear la composición de las comunidades de 
microalgas en ecosistemas acuáticos durante eventos estacionales y climáticos, proporcionando información 
valiosa sobre su ecología y adaptabilidad.(23)

El código de barras de ADN también es útil para estudios de metagenómica, donde se analiza el ADN 
de muestras ambientales complejas para identificar todas las especies presentes. Esta técnica permite la 
identificación simultánea de múltiples especies de microalgas en una sola muestra, esencial para estudios de 
biodiversidad y monitoreo ambiental.(24) Ha revelado una diversidad mayor de microalgas de la que se conocía 
anteriormente, incluyendo muchas especies no identificadas por métodos tradicionales.

Además, utilizando está herramienta se puede identificar microalgas en condiciones extremas, como 
ambientes hipersalinos, ácidos o extremadamente fríos. Esto es importante para la investigación en ecología 
extrema y la bioprospección de microalgas con características únicas que pueden tener aplicaciones industriales.
(25) La capacidad de identificar especies en estos entornos amplía las posibilidades de descubrimiento y utilización 
de nuevas especies de microalgas.

La aplicabilidad del código de barras de ADN a diversas etapas y condiciones facilita su uso en estudios 
longitudinales y de monitoreo a largo plazo. Permite a los investigadores rastrear cambios en la composición de 
las comunidades de microalgas a lo largo del tiempo, proporcionando información crucial sobre los impactos de 
los cambios ambientales y las actividades humanas en la biodiversidad y la salud de los ecosistemas acuáticos.
(26)

Variabilidad Genética Intraespecífica
Uno de los principales desafíos en el uso del código de barras de ADN es la variabilidad genética intraespecífica, 

que puede complicar la identificación precisa de especies. En algunos casos, las diferencias genéticas dentro 
de una misma especie pueden ser tan grandes como las diferencias entre especies, lo que puede llevar a 
identificaciones erróneas.(20) Esto es particularmente problemático en grupos de microalgas con alta variabilidad 
genética, como las diatomeas.(27)

La variabilidad genética intraespecífica puede resultar de varios factores, incluyendo la recombinación 
genética, la deriva genética y la selección natural. En microalgas, la reproducción asexual frecuente puede 
aumentar la diversidad genética dentro de las poblaciones, complicando aún más la identificación basada en 
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ADN. Esta variabilidad puede afectar la precisión de los métodos de código de barras de ADN y requerir el uso 
de múltiples marcadores genéticos para una identificación fiable.(19)

Es importante reconocer que la variabilidad genética intraespecífica no solo es un desafío, sino también 
una oportunidad para estudiar la evolución y adaptación de las microalgas. Comprender cómo y por qué las 
especies de microalgas varían genéticamente puede proporcionar información valiosa sobre sus estrategias de 
supervivencia y respuestas a los cambios ambientales, que contribuya al conocimiento fundamental y aplicado 
en la biología de las microalgas.(28)

Aplicaciones del Código de Barras de ADN en Microalgas
Identificación molecular

La identificación precisa de microalgas es fundamental para estudios de biodiversidad, ecología y biotecnología. 
El código de barras de ADN ha demostrado ser una herramienta invaluable en este ámbito, permitiendo la 
identificación de especies de microalgas con alta precisión y rapidez.(22) Las técnicas morfológicas tradicionales, 
aunque útiles, a menudo no son suficientes para diferenciar entre especies estrechamente relacionadas o 
crípticas, haciendo del código de barras de ADN una metodología complementaria esencial.(29)

El código de barras de ADN debe presentar un tamaño adecuado (600-1000 pares de bases) para facilitar la 
reacción en cadena de polimerasa (PCR) y permitir la secuenciación del ADN, y como resultado el código de 
barras de ADN debe mostrar una heterogeneidad genética sustancial a nivel de especie.(30,31) Este inicia con la 
colecta de la muestra, extracción de ADN, amplificación por PCR del código de barras de ADN seleccionado, 
confirmación de la presencia del amplicón mediante electroforesis, secuenciamiento del amplicón purificado 
y finalmente análisis de la data obtenida comparando con base de datos datos de referencia de secuencias de 
códigos de barras de ADN (figura 1).

Figura 1. Representación esquemática de los pasos para el desarrollo del código de barras del ADN en la 
identificación de microalgas

La utilización de bases de datos de referencia, como BOLD y GenBank, es fundamental para la identificación 
de microalgas mediante el código de barras de ADN.(32) Estas bases de datos proporcionan una plataforma 
para el almacenamiento y la comparación de secuencias de ADN, facilitando la identificación de especies y la 
validación de datos. La continua ampliación y curación de estas bases de datos son esenciales para mantener 
la precisión y fiabilidad del código de barras de ADN en estudios de microalgas.(30)

La región genética más utilizada para la identificación de microalgas es el gen del rbcL, que codifica 
para la gran subunidad de la ribulosa-1,5-bisfosfato carboxilasa/oxigenasa (Rubisco), una enzima clave en la 
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fotosíntesis.(22,33,34) Este gen ha demostrado ser útil debido a su variabilidad genética adecuada y su presencia 
universal en plantas y algas. Otros marcadores, como el tufA y el ITS, también se utilizan dependiendo del grupo 
de microalgas y los objetivos del estudio.(35,36) Tanto el género investigado como el tema de la investigación 
influyen en la elección de la localización del código de barras. En esta revisión se resume una lista de cebadores 
utilizados para la identificación molecular de las microalgas mediante código de barras del ADN (tabla 1). 

Tabla 1. Especies de microalgas identificadas utilizando código de barras de ADN
Gen Especie Referencia
rbcL Chlorella vulgaris Yanuhar et al.(22)

Nannochloropsis oculata Fawley et al.(37)

Skeletonema costatum Kumar et al.(38)

Karenia brevis Gray et al.(39)

Nitzschia palea Crowell et al.(40)

Oophila amblystomatis Ballesteros et al.(33)

Parachlorella kessleri Ballesteros et al.(33)

Gloeotilopsis sterilis Ballesteros et al.(33)

Chlorolobion braunii Ballesteros et al.(33)

Caespitella pascheri Ballesteros et al.(33)

Neochlorosarcina sempervirens Ballesteros et al.(33)

Micractinium inermum Ballesteros et al.(33)

Tetradesmus deserticola Ballesteros et al.(33)

Tetradesmus dimorphus Ballesteros et al.(33)

Symbiochloris tschermakiae Škaloud et al.(41)

ITS Hydrodictyon reticulatum Buchheim et al.(23)

Tetraselmis suecica González et al.(42)

Thalassiosira pseudonana Rad-Menéndez et al.(43)

Skeletonema costatum Kumar et al.(38)

Heterocapsa triquetra Ahn et al.(44)

Alexandrium tamarense Wang et al.(45)

Cryptomonas curvata Hoef-Emden (46)

tufA Pediastrum duplex Vieira et al.(47)

Chlorella sorokiniana Ermis et al.(48)

Selenastrum bibraianum Vieira et al.(47)

Ankistrodesmus densus Vieira et al.(47)

Desmodesmus spinosus Vieira et al.(47)

La implementación del código de barras de ADN en microalgas ha permitido la descripción de nuevas 
especies y la aclaración de relaciones filogenéticas complejas. Por ejemplo, estudios utilizando el código de 
barras de ADN han revelado la existencia de especies crípticas en géneros bien estudiados, lo que ha llevado a 
revisiones taxonómicas y una mejor comprensión de la diversidad de microalgas.(35) Estos hallazgos subrayan la 
importancia del código de barras de ADN para la taxonomía moderna y la necesidad de integrar datos genéticos 
en las clasificaciones taxonómicas.(36)

Estudios de Biodiversidad y Ecología
El código de barras de ADN ha revolucionado los estudios de biodiversidad y ecología de microalgas, 

permitiendo una identificación más precisa y rápida de las especies presentes en diferentes ecosistemas 
acuáticos.(49) Esta herramienta ha facilitado la exploración de la diversidad de microalgas en una variedad 
de hábitats, desde lagos y ríos hasta océanos y aguas subterráneas. La capacidad de identificar múltiples 
especies en una sola muestra ha ampliado nuestro conocimiento sobre la biodiversidad y la estructura de las 
comunidades de microalgas.(50)

Los estudios de biodiversidad basados en el código de barras de ADN han revelado una mayor diversidad 
de microalgas de la que se conocía anteriormente, incluyendo la identificación de muchas especies nuevas y 
crípticas.(51) Estos descubrimientos han proporcionado información valiosa sobre la evolución y biogeografía 
de las microalgas, así como sobre su papel en los ecosistemas acuáticos. La identificación precisa de especies 
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también ha permitido estudios detallados sobre las interacciones ecológicas y las dinámicas de las comunidades 
de microalgas.(29)

El código de barras de ADN se ha utilizado para monitorear los cambios en la composición de las comunidades 
de microalgas a lo largo del tiempo y en respuesta a factores ambientales como la contaminación, el cambio 
climático y la eutrofización.(52) Estos estudios han proporcionado información crucial sobre los impactos de las 
actividades humanas y los cambios ambientales en la biodiversidad y la salud de los ecosistemas acuáticos.(6,53) 
La capacidad de realizar monitoreos a largo plazo ha mejorado nuestra comprensión de las respuestas de las 
microalgas a las perturbaciones ambientales.(13)

Así también, el código de barras de ADN ha facilitado estudios de metagenómica, donde se analiza el ADN 
de muestras ambientales complejas para identificar todas las especies presentes.(54) Esta técnica ha permitido 
la identificación simultánea de múltiples especies de microalgas y otros microorganismos, proporcionando 
una visión más completa de la biodiversidad microbiana en los ecosistemas acuáticos.(55) Los estudios de 
metagenómica han revelado una diversidad mayor de microalgas de la que se conocía anteriormente, incluyendo 
muchas especies no identificadas por métodos tradicionales.(54,55,56)

El uso del código de barras de ADN fue y es una herramienta valiosa en la conservación de la biodiversidad 
acuática. La identificación precisa de especies y la monitorización de las comunidades de microalgas han 
proporcionado datos esenciales para la gestión de los recursos acuáticos y la protección de los hábitats naturales. 
Los estudios basados en el código de barras de ADN han contribuido a la creación de estrategias de conservación 
más efectivas y a la implementación de políticas de gestión ambiental basadas en evidencia científica.(49,50)

Monitoreo de Floraciones Algales Nocivas (HABs)
El código de barras de ADN ha sido particularmente útil en el monitoreo de floraciones algales nocivas 

(HABs), que representan un problema significativo en muchos cuerpos de agua alrededor del mundo. Las HABs 
pueden tener efectos devastadores en los ecosistemas acuáticos y la salud humana, produciendo toxinas que 
afectan a la fauna y la flora acuáticas, así como a las actividades económicas relacionadas con el agua, como 
la pesca y el turismo.(11,57)

La identificación precisa y rápida de las especies de microalgas responsables de las HABs es crucial para la 
gestión y mitigación de estos eventos. El código de barras de ADN permite la detección de especies tóxicas en 
etapas tempranas de la floración, facilitando la implementación de medidas de control antes de que los efectos 
negativos se intensifiquen.(10) Este enfoque ha mejorado significativamente la capacidad de los investigadores y 
gestores ambientales para monitorear y responder a las HABs de manera efectiva.

El uso de técnicas de secuenciación masiva y análisis bioinformáticos avanzados ha permitido la identificación 
simultánea de múltiples especies de microalgas en muestras ambientales, mejorando la precisión del monitoreo 
de HABs.(10) Estos métodos han proporcionado datos detallados sobre la composición de las comunidades de 
microalgas durante los eventos de floración, incluyendo la identificación de especies co-ocurrentes que pueden 
influir en la dinámica de las HABs.(58)

Los estudios de monitoreo basados en el código de barras de ADN también han revelado patrones temporales 
y espaciales en la ocurrencia de HABs, proporcionando información valiosa sobre los factores que desencadenan 
y mantienen estas floraciones.(59) Estos datos son esenciales para el desarrollo de modelos predictivos que 
puedan anticipar la ocurrencia de HABs y guiar la gestión proactiva de los cuerpos de agua afectados.

Además, el código de barras de ADN ha facilitado la investigación sobre las condiciones ambientales y los 
factores biológicos que favorecen el crecimiento y la proliferación de microalgas tóxicas. Esta información 
es crucial para desarrollar estrategias de manejo que puedan prevenir o mitigar las HABs, como el control de 
la eutrofización y la gestión de los nutrientes en los cuerpos de agua.(60) En resumen, el código de barras de 
ADN es una herramienta esencial en el monitoreo y gestión de floraciones algales nocivas, contribuyendo a la 
protección de los ecosistemas acuáticos y la salud pública.(58,59)

Aplicaciones en Biotecnología y Bioingeniería
El código de barras de ADN ha encontrado aplicaciones importantes en la biotecnología y bioingeniería 

de microalgas, facilitando la identificación y selección de cepas con características deseables para diversas 
aplicaciones industriales.(14) Las microalgas son una fuente prometedora de compuestos bioactivos, 
biocombustibles, alimentos y otros productos de valor añadido.(13) La identificación precisa de cepas de 
microalgas es crucial para optimizar los procesos de producción y mejorar la eficiencia y sostenibilidad de estas 
aplicaciones.

En la producción de biocombustibles, el código de barras de ADN permite la identificación y selección de 
cepas de microalgas con alta productividad de lípidos, que son esenciales para la producción de biodiésel.(12) La 
capacidad de identificar rápidamente las cepas más productivas puede acelerar el desarrollo de tecnologías de 
biocombustibles y reducir los costos de producción.(61) Además, el código de barras de ADN facilita el monitoreo 
de la pureza y estabilidad de las cepas de microalgas en cultivos industriales.
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En la industria alimentaria y de suplementos, el código de barras de ADN se utiliza para identificar cepas 
de microalgas ricas en compuestos bioactivos, como ácidos grasos omega-3, antioxidantes y proteínas.(12) La 
identificación precisa de estas cepas es esencial para asegurar la calidad y seguridad de los productos derivados 
de microalgas.(62,63) Además, el código de barras de ADN puede ayudar a detectar y prevenir la contaminación 
por microalgas tóxicas en productos alimentarios y suplementos.

El código de barras de ADN también ha sido utilizado en la bioprospección de nuevos compuestos bioactivos 
y enzimas producidas por microalgas. La identificación de especies y cepas con capacidades metabólicas únicas 
puede conducir al descubrimiento de nuevos productos farmacéuticos, nutracéuticos y biocatalizadores.(14) Esta 
herramienta ha ampliado el repertorio de recursos genéticos disponibles para la biotecnología y ha impulsado 
la innovación en diversos campos industriales.

Asimismo, el código de barras de ADN es una herramienta valiosa en la ingeniería genética de microalgas. 
La identificación precisa de cepas y la caracterización de sus genomas facilita la modificación genética para 
mejorar características deseables, como la tolerancia a condiciones ambientales adversas, la productividad de 
biomasa y la síntesis de compuestos específicos.(64,65) Estos avances en la bioingeniería de microalgas tienen el 
potencial de transformar industrias y contribuir a soluciones sostenibles para desafíos globales.

Urgencia del uso de códigos de barras de ADN en el Perú
El reconocimiento del Perú como país megadiverso implica la clasificación de las diferentes especies dentro 

de categorías biológicas que permitan su reconocimiento organizado. Sin embargo, al revisar la literatura 
procedente de investigaciones dentro del territorio nacional, se distingue la escasa información de identificación 
molecular de microalgas, presentándose mayor enfoque a otros organismos.(66) Esto debido a que el país no 
cuenta con medidas actualizadas o adecuadas para tratar este tipo de situaciones debido a que aún poseen 
técnicas retrógradas sin conocer las aplicaciones biotecnológicas del código de barras de ADN para identificación 
molecular de estos taxones.

En el Perú la identificación de microalgas en su mayoría de casos se basa en el uso común de técnicas 
tradicionales para la diferenciación morfológica, como la microscopía, que resulta insuficiente a pesar de 
contar con profesionales altamente capacitados.(67) El cual genera un estancamiento en la aplicación de nuevas 
técnicas de carácter molecular que nos dan una mejor visión de la biodiversidad a nivel microscópico para 
poder absorber aquellos datos que se consideran ajenos a la investigación debido a los diferentes factores 
mencionados.

Por otro lado, el retraso en la formulación de alternativas de solución frente a las dificultades expuestas se 
complica aún más por las constantes amenazas, como el cambio climático, el desorganizado crecimiento urbano 
y la introducción de especies invasoras que inciden en los espacios naturales donde se hallan estos organismos, 
produciendo graves consecuencias para la dinámica del ecosistema.(68) De modo que el Perú debe afrontar estas 
limitaciones e implementar técnicas innovadoras que resuelvan el trasfondo de la poca investigación. 

Basado en estos motivos, la aplicación de técnicas como el código de barras de ADN se hace necesaria 
porque facilita la identificación de especies a partir de fragmentos de material biológico, demostrando ser 
una herramienta eficiente para la investigación en conservación y manejo de organismos poco accesibles o 
de compleja diferenciación como las microalgas.(69) Asimismo, se asegura el reconocimiento de una identidad 
taxonómica dentro de un compuesto de especies crípticas, disminuyendo la dificultad de identificación entre 
organismos morfológicamente similares dentro de un mismo rango de distribución. Esto hace posible ampliar 
el conocimiento que se tiene sobre ciertos organismos posterior a su identificación, para permitir explorar su 
potencial y distinguir el beneficio o perjuicio frente al ser humano u otras especies.(70)

CONCLUSIONES 
El código de barras de ADN ha demostrado ser una herramienta poderosa y versátil en el estudio de las 

microalgas, con ventajas significativas en términos de precisión y rapidez en la identificación de especies. 
A pesar de los desafíos técnicos y económicos, sus aplicaciones en estudios de biodiversidad, monitoreo 
ambiental y biotecnología subrayan su importancia en la investigación y gestión de los ecosistemas acuáticos. 
Estos avances no sólo facilitarán el estudio y conservación de la biodiversidad de microalgas, sino que también 
abrirán nuevas oportunidades en la biotecnología y la bioingeniería de una manera más sostenible para desafíos 
globales. 
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