Botanica

Nous camins per tal de coneixer i preservar la
biodiversitat que ens envolta

TexT | IMATGES : Jaume Pellicer

Coneixer la biodiversitat que ens envolta és fonamental per a afrontar les conseqliencies
de I'actual crisi climatica i la perdua continuada d’habitats. Davant d’aquest escenari, es fa palesa
la necessitat d’actuar i preservar els ecosistemes del nostre entorn, i també, tota la biodiversitat
que acullen. Una de les maneres més eficaces de conéixer en profunditat les especies que viuen al
nostre planeta és a través de I'estudi del seu genoma.
Els avencos en el desenvolupament d’eines que permeten llegir amb gran fidelitat
la sequéncia d’ADN d’un organisme han estat claus per a plantejar grans iniciatives globals
com [I’Earth Biogenome Project (EBP), o alguns dels seus projectes afiliats, com la Iniciativa Catalana
per a I'EBR entre d’altres. Aquests consorcis neixen amb I'objectiu de generar una gran biblioteca
digital de genomes de referencia en organismes eucariotics?, que estigui a I'abast
de la comunitat cientifica i al servei de la societat.
La Iniciativa Catalana per a I'EBP (CBP) tindra, aleshores, un paper fonamental com a contribucio
a l'estudi i la catalogacio del genoma d’especies d’interes distribuides al llarg de la conca
mediterrania, en els territoris de parla i cultura catalanes..

'Genoma: el genoma d’un organisme fa referéncia al contingut de material genétic de la cél-lula en forma d’acid desoxiribonucleic (ADN).
20rganismes eucariotics: organismes unicel-lulars o pluricel-lulars que presenten un nucli definit, entre els quals trobem els fongs, les
plantes i els animals.
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a vida al nostre planeta es troba en constant

evolucio, formant una complexa xarxa d’orga-

nismes que ha anat canviant a mesura que han
aparegut innovacions clau al llarg del temps. Durant
milions d'anys, aquesta acumulacid de noves vari-
ants, de modificacions, ha contribuit a I'aparicié
d'una extraordinaria diversitat d’organismes i ecosis-
temes. Nosaltres, els éssers humans, sempre hem
tingut la necessitat de classificar i quantificar la di-
versitat que ens envolta, aixi com d'intentar enten-
dre quins han estat els mecanismes biologics que
han tingut un paper fonamental durant la seva evo-
lucio. Naturalistes tan rellevants com Carl Linnaeus
foren pioners a establir sistemes de classificacio ta-
xonomica, ja al segle XVIII, amb contribucions tan
importants com el famds Species Plantarum [1]. De
fet, el sistema de nomenclatura binomial que ell
desenvolupa continua essent utilitzat avui en dia. La
taxonomia, per0, ha sofert una gran revolucio pel
que fa referéncia a les eines emprades per a la classi-
ficacié i I'ordenaciéd de les especies. Durant molts
anys, aquesta tasca s'havia basat unicament en |'es-
tudi de caracters morfologics. Actualment, aixd no
obstant, aguesta no s’entén si no va lligada a I'anali-
si de sequencies d’ADN. De fet, alguns estudis han
posat de manifest la necessitat d'actualitzar els siste-
mes de classificacio taxonomica, ja que individus
morfologicament semblants poden pertanyer a lli-
natges evolutius diferents [2]. Un exemple és el cas
del nelumbe -o lotus de I'india- (Nelumbo nucifera),

una planta que morfoldgicament és molt semblant
als nenufars (Nymphaea spp.), i que tradicionalment
s'havia classificat dintre del mateix grup, pero I'ana-
lisi de sequencies d’ADN ha posat de manifest que
presenta moltes més afinitats evolutives amb els pla-
taners (Platanus spp.) que ens donen ombra als car-
rers de les ciutats (Figura 1). Exemples com aquest
il-lustren el paper tan important que té I'Us de les di-
ferents tecnologies de sequenciacio i d'analisi de
I'’ADN, aixi com el seu potencial com a factor clau a
I'hora d'avaluar i entendre millor la biodiversitat.

El desenvolupament d'una metodologia que ens
permetés determinar la disposicio exacta de les ba-
ses nitrogenades que conformen la molécula de
I’ADN va ser reconegut amb el Premi Nobel al seu
descobridor, l'investigador Frederick Sanger. Tot i
que actualment encara continuem utilitzant la seva
tecnica, l'arribada d'una nova generacio de tecno-
logies de sequenciacio de I'ADN d'alt rendiment,
amb capacitat de produir un volum de dades im-
pensable fins al moment, junt amb la gran explosio
d’eines computacionals per a la seva analisi, han
significant una revoluci¢ en la recerca cientifica, que
ara gaudeix d'una capacitat d'explorar el genoma
fins fa poc inimaginable, més enlla dels organismes
model. Aquests avencos han obert les portes a |'es-
tudi de la biodiversitat de forma global.

El coneixement de la biodiversitat que ens en-
volta és fonamental per afrontar les consequéncies
de I'actual crisi climatica, de I'explotacio irracional

Kra ifs. 4 = R

Figura 1. El nelumbe (Nelumbo nucifera, imatge central) és una planta morfologicament semblant als nentfars (Nymphaea alba, esquerra), perd
geneticament emparentada amb el platan d’ombra (Platanus acerifolia, dreta).
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de recursos i de la pérdua continuada d’habitats i,
consequentment, d'especies. Davant d'aquest esce-
nari, es fa palesa la necessitat d’actuar i preservar
els ecosistemes del nostre entorn, utilitzar d'una
manera responsable els recursos que ens proveei-
xen i, també, consensuar politiques i estrategies de
conservacio de les especies que hi habiten. L'any
2017, un consorci d'investigadores i investigadors
nord-americans impulsa la creacio de I'Earth Bioge-
nome Project (EBP), amb |'objectiu principal de ca-
talogar i sequenciar el genoma dels organismes
eucariotes del planeta [3,4]. Un esfor¢ de magnitud
mai vista, que actualment requereix I'alianca i el tre-
ball en col-laboracio de gran part de la comunitat
cientifica internacional. Aquesta iniciativa té un
gran potencial per revolucionar el coneixement de
la biologia i I'evolucio, amb implicacions tant per a
la conservacio dels ecosistemes com per al benestar
huma en un context de canvi global. Aquest banc
de dades genetic global sera clau per resoldre ques-
tions sobre I'evolucié dels organismes eucariotes, i
ens permetra abordar questions tant de ciéncia ba-
sica com aplicada, amb implicacions, per exemple,
en camps tan diversos com I'economia i la medici-
na, a través de I'estudi de molecules d'interés d'ori-
gen natural. Aquesta iniciativa fou aclamada a
escala mundial i, actualment, disposa d'un gran
nombre de projectes afiliats; un d’ells és la Iniciativa
Catalana per a I'EBR, (CBR, Catalan Biogenome Pro-
ject, www.biogenoma.cat). La CBP és un consorci
creat des de la Societat Catalana de Biologia i la
Institucid Catalana d'Historia Natural, filials de I'Ins-
titut d'Estudis Catalans, que compta amb la impli-
cacio directa d'investigadors i investigadores de
centres de recerca i universitats d'arreu dels territo-
ris de parla catalana (Andorra, Catalunya, Catalunya
del Nord, llles Balears i Pais Valencia). Els seus parti-
cipants representen un ventall d‘interessos cientifics
molt variat, que abasta des d'interessats en I|'estudi
de grans grups taxonomics, incloent animals verte-
brats i invertebrats, protists i plantes, fins a especia-
listes en els camps de la citogenética, la genomica i
la bioinformatica.

L'ambit de treball d'aquest consorci esta centrat
en l'estudi i la catalogacio del genoma d'especies
d'interes distribuides al llarg de la conca mediterra-
nia, en els territoris de parla i cultura catalana. El nos-
tre territori presenta un elevat index de biodiversitat,
afavorit per la complexitat geologica i la varietat
climatica que hi trobem, que inclou des d’ecosiste-

Figura 2. Inflorescéncia de la camamilla de muntanya (Achillea
ptarmica subsp. pyrenaica).

mes marins fins als cims més elevats del sistema pi-
rinenc, amb un elevat index d'organismes que sols
es poden trobar al nostre territori (endémics). Un
projecte d’aquest caire necessita la col-laboracio
d’especialistes en camps molt diversos de recerca,
atesa la complexitat i els reptes associats amb la
sequUenciacio d'un genoma. Per exemple, la
grandaria del genoma, és a dir, com de llarga és la
cadena d'ADN que s’ha de seqguenciar, és un factor
limitant, ja que influira no sols en la despesa asso-
ciada al volum de sequenciacio, sind també en la
infraestructura computacional necessaria per al seu
assemblatge. Un altre factor limitant és el nombre
de copies del genoma presents en un nucli, que
guan hi ha més de dues copies, es coneix com poli-
ploidia, i que en molts casos és consequencia de
I'encreuament entre dues espécies, també conegut
com hibridacié. Es, aleshores, un altre tret a tenir en
compte pel nivell de complexitat que afegeix a I'es-
tructura del genoma, fet que pot complicar la seva
sequenciacio. En general, pero, la incidéncia de la
poliploidia és relativament limitada entre els ani-
mals. En canvi, en les plantes es considera un motor
de la seva evolucio, amb conseqleéncies directes en
la grandaria del genoma [5].

Un dels centres d'investigacio que participa al
CBP és I'Institut Botanic de Barcelona, on I'equip de
la Dra. Teresa Garnatje s'encarrega actualment de
gestionar la seqUenciacio d'una especie iconica dels
Pirineus, la camamilla de muntanya (Achillea ptar-
mica L. subsp. pyrenaica (Figura 2). Aquesta planta
pertany a la familia de les asteracies, on hi trobem
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especies molt conegudes com el gira-sol o la carxo-
fa. En particular, la camamilla de muntanya, com les
altres espécies anomenades popularment camami-
lles, és coneguda per les seves multiples aplicacions
tradicionals (per a trastorns digestius o per posar a
la ratafia, entre d'altres), que d’alguna forma han
contribuit al fet que sigui recol-lectada ampliament
al territori, fet que ha fet minvar algunes de les se-
ves poblacions. L'objectiu, doncs, d'aquest projecte
és estudiar el seu genoma i obtenir informacio so-
bre les possibles rutes de biosintesi de molécules
d’interes amb activitat farmacologica. A banda
d’aportar evidencies que permetin utilitzar aquestes
biomolécules, podrem investigar la seva preséncia
en taxons propers per tal d'alleugerir les pressions
de recolleccio sobre I'especie i poder conservar les
seves poblacions.
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