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Genetic trait predictor generating method for e.g. animal species,
generating individual molecular estimates, and correlating genetic trait
predictor to trait measured by trait measure

Determining susceptibility of an individual to developing essential hypertension
by detecting at least one single nucleotide polymorphism in the Stk39 gene
in a sample from the individual

Novel polynucleotide useful for isolating and identifying fish immature
reproductive cell, and inducing differentiation and proliferation of fish
immature reproductive cell, expresses specifically in fish immature
reproductive cell

Hybridization instrument for hybridizing probe nucleic acid with target
nucleic acid, has substrate in which through-hole is formed in longitudinal
direction to adjust internal pressure of microtube accommodating target
nucleic acid

SOLICITANTENO PATENTE PAÍS TÍTULO

PRIMER MÉTODO
GENÉTICO PARA
IDENTIFICAR LAS 8
ESPECIES DE ATÚN

Algunas de las especies de atún son
consideradas de las más importantes
al tiempo que las más amenazadas,
encontrándose algunas de ellas en
peligro de extinción.

De ahí la importancia en la identifi-
cación de las especies de este
género que se comercializan en
restaurantes y supermercados.

Hasta el momento esta identificación
ha resultado complicada dada forma
en la que se presenta el atún
(destripado o loncheado; fresco
o congelado), lo cual dificulta en
cierto modo los procesos de
conservación de las especies o
los controles de los mercados.

Investigadores de la Universidad de
Girona y de la organizaciónWWF
Mediterraneo, han desarrollado el

primer método genético para la
identificación de las ocho especies
del género Thunnus.

Gran variedad de protocolos han sido
empleados para identificar las especies
en diversos productos marinos, como
tecnologías basadas en el enfoque
isoeléctrico o cromatografía líquida de
alto rendimiento (HPLC). Entre ellos,
las metodologías basadas en ADN
son las más precisas y robustas,
pueden ser empleadas en diversas
etapas de la especie marina y en
cualquier tipo de muestra.

La identificación de las ocho especies
de atún mediante marcadores
genéticos se llevó a cabo en base al
procedimiento FINS (Forensically
Informative Nucleotide Sequencing).

En primer lugar, los investigadores
seleccionaron tres marcadores
genéticos en función de la dispo-
nibilidad de secuencias de estos
marcadores según estudios
anteriores.Además, se tuvo en

cuenta la elevada semejanza genética
entre las especies y la frecuente
introgresión entre alguna de ellas.

Los tres marcadores seleccionados
fueron, una región de control de
ADN mitocondrial (ADNmt CR),
subunidad I citocromo oxidasa
(COI) y un fragmento nuclear rADN,
el primer separador transcripto
interno (ITS1).

Con el fin de validar los marcadores,
se analizaron individuos con señales
de introgresión identificadas y los
resultados se compararon con los
estudios llevados a cabo por
Alvaradi Bremer (2005). De esta
práctica se concluyó que el
marcador ADNmt CR era el más
preciso aunque era necesaria una
segunda comprobación de la especie
utilizando el marcador ITS1 cuando
se daba una identificación positiva de
las especies T. alalunga, con el fin de
garantizar si se trata de esta especie
o de T. thynnus con introgresión de T.
alalunga ADNmt.
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