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Nuevas técnicas de secuenciación molecular han permitido recientemente la secuenciación genética de
cinco especies de Chondrichthyes: tiburón elefante (Callorhinchus milii), tiburón ballena (Rhincodon typus),
tiburón bambú de bandas marrones (Chiloscyllium punctatum), tiburón gato (Scyliorhinus torazame) y
tiburón blanco (Carcharhodon carcharias). Estos estudios han puesto de manifiesto que los Chondrichthyes
presentan una elevada estabilidad genómica, por lo que presentan tasas evolutivas moleculares reducidas.
Esta alta estabilidad genómica contrasta significativamente con la elevada variedad de ciclos biológicos,
morfológicos, ecológicos y ecofisiológicos del grupo. El presente trabajo discute el papel de la estabilidad
genómica en la evolución de los Chondrichthyes.

Currently, new molecular sequencing techniques have allowed the total genetic sequencing of five Chon-
drichthyes species: elephant shark (Callorhinchus milii), whale shark (Rhincodon typus), brown banded
bamboo shark (Chiloscyllium punctatum), cat shark (Scyliorhinus torazame) and white shark (Carcharhodon
carcharias). These studies have shown that Chondrichthyes, in general have high genomic stability, and
therefore have low molecular evolutionary rates. This high genomic stability contrasts significantly with the
high variety of biological, morphological, ecological and ecophysiological cycles of the group. Current paper
discusses the role of genomic stability in the evolution of the Chondrichthyes.
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La clase Chondrichthyes es un grupo monofiléti-
co [1] que incluye Elasmobranchii (Batoidea —rayas—,
y Selachimorpha —tiburones—), y Holocephali (qui-
meras); y que, en la actualidad, presenta un número
relativamente bajo de especies, en torno a 1.200. Sin
embargo, a pesar de este bajo número de especies, los
Chondrichthyes, dentro de los vertebrados, son uno
de los grupos con mayor variedad de ciclos biológicos
(oviparismo, viviparismo lecitotrófico y viviparismo
matrotrófico), morfológicos (desde las formas apla-
nadas de las rayas, a las formas fusiformes de los
tiburones pelágicos), ecológicos, y ecofisiológicos (ec-
totérmicos y mesotérmicos) [2].

El origen de este grupo se remonta a hace 450
m.a. (Ordovícico), mientras que los primeros Elasmo-
branchii se remontan a hace 250 m.a. (Triásico). Los
primeros tiburones mesotérmicos aparecieron durante
el Jurásico (200 m.a.), seguidos por los primeros Lam-
niformes modernos durante el Cretáceo (145 m.a.) [3].

Nuevas técnicas de secuenciación molecular han
permitido avances significativos en la comprensión
de la genómica de los Chondrichthyes (para una revi-
sión sobre estos avances consultar Johri y otros [2]).
Estos estudios han puesto de manifiesto que los Chon-

drichthyes muestran tasas evolutivas moleculares re-
ducidas. Así, tras secuenciar 20 genes del genoma
nuclear codificantes de proteínas (de 8 especies dife-
rentes de Chondrichthyes), un estudio concluyó que
la tasa de sustitución molecular en este grupo es un
factor 2,4 menor que en los linajes de tetrápodos [4].

Estas nuevas técnicas genéticas, además, han per-
mitido la secuenciación completa de cinco especies de
esta clase: el Holocéfalo tiburón elefante (Callorhin-
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chus milii) [5], tiburón ballena (Rhincodon typus) [6], ti-
burón bambú de bandas marrones (Chiloscyllium pun-
ctatum) [7], tiburón gato (Scyliorhinus torazame) [7] y
tiburón blanco (Carcharhodon carcharias) [8]. Estos
estudios inciden en la elevada estabilidad genómica
del grupo, la cual contrasta significativamente con
su elevada diversidad de adaptaciones, y plantea una
paradoja evolutiva. Así, en la actualidad se descono-
ce los mecanismos evolutivos que han favorecido la
alta diversificación del grupo, a pesar de las bajas
tasas de sustitución molecular que presentan; y al
hecho que los tiburones pelágicos mantienen estruc-
turas metapoblacionales complejas [9], sin fronteras
claras entre océanos, y donde los individuos se apa-
rean sin restricciones y al azar (lo que se denomina
panmixia), manteniendo un alto flujo genético a gran
escala, lo que hace difícil la delimitación de stock y su
gestión pesquera [10,11]. Aunque no sucede lo mismo
con especies de hábitos más costeros, como el cazón
(Galeorhinus galeus) [12], para la que se han identifi-
cado genéticamente tres clados en el hemisferio sur,
aunque interconectados.

Las principales peculiaridades de la estabilidad
genómica de Chondrichthyes podrían ser el gran tama-
ño de su genoma, la presencia de un elevado número
de genes implicados en el mecanismo de reparación,
y un porcentaje alto de genoma repetido [8]. Así, los
Chondrichthyes, comparados con el resto de verte-
brados, tienen un genoma relativamente grande [8].
La tabla 1 muestra una comparativa del tamaño del
genoma de los principales grupos de vertebrados.

La estabilidad genómica podría ser un mecanismo
de defensa para contrarrestar daños perjudiciales en
el genoma, debido a agentes exógenos al organismo

(tales como rayos-X, luz ultravioleta (UV) y compues-
tos químicos) [13], endógenos o celulares (los cuales
incluyen procesos genómicos) [13], así como mejorar
el sistema de cicatrización e inmunitario [2,8,14]. Es
por ello que una característica de la mayoría de los
cánceres es la inestabilidad genómica, debido a la
acumulación de una alta frecuencia de mutaciones
genómicas. Así, a lo largo de la vida de un organismo,
su genoma se encuentra bajo la amenaza de procesos
ambientales y celulares que pueden infligir daño en el
ADN, y comprometer la integridad del genoma. Teó-
ricamente, el riesgo de desarrollar cáncer es mayor en
animales grandes y longevos, ya que éstos tienen un
mayor número de células, y los riesgos de acumulación
de mutaciones a lo largo del tiempo es mayor [8]. Sin
embargo, existen estudios que señalan la existencia de
una baja tasa de cánceres en Chondrichthyes, aunque
no se han realizado estudios sistemáticos que pue-
dan zanjar la cuestión [8,15]. No obstante, el tiburón
ballena, por ejemplo, es sin duda grande y longevo,
pudiendo alcanzar los 10 m de longitud y los 130
años de vida [16], y no se han descrito cánceres aso-
ciados a esta especie. En un artículo de Encuentros
de la Biología (Envejecimiento animal por R.
Carmona y otros) [17] se recoge que el tiburón de
Groenlandia (Somniosus microcephalus) ostenta el
récord de longevidad en vertebrados, con una media
de edad de 272 años, y edades máximas de 335 y 392
años. Por tanto, ante estas presiones selectivas se han
debido de desarrollar mecanismos de defensa para
contrarrestar estos efectos perjudiciales y salvaguar-
dar su genoma, las cuales han podido actuar como
motor de la evolución en el grupo [8].

Cuadro 1: Tamaño comparativo del genoma los vertebrados. Siglas: Gbp, del inglés Giga base pairs, y equivale a
1000.000.000 pares de bases.

Taxa Gbp Referencias
Peces óseos Aprox. 2,7 Marra y otros [8]
Anfibios 1,3-2,5 Suna y otros [19]
Squamata 1,3-2,8 Pasquesi y otros [18]
Aves 1-2,1 Pasquesi y otros [18]
Mamíferos 2,3-6 Pasquesi y otros [18]
tiburón elefante (Callorhinchus milii) 1 Venkatesh y otros [18]
tiburón ballena (Rhincodon typus) 3 Marra y otros [8]
tiburón blanco (Carcharodon carcharias) 4,63 Marra y otros [8]
tiburón bambú de bandas marrones (Chiloscyllium punctatum) 4,7 Hara y otros [9]
tiburón gato (Scyliorhinus torazame) 6,7 Hara y otros [8]

Algunos genes implicados en la reparación del
ADN, encontrados al menos en el tiburón blanco son:
SIRT7, DICER1, CENPS, FEM1B, POLD3, DTL,

INO80B, RFL5 y CHEK2. El gen PDCD2, proba-
blemente presente en todos los Chondrichthyes, está
implicado en la regulación de la proliferación de célu-



VOL.XIII. . . No.174 ENCUENTROS EN LA BIOLOGÍA 30

las madre. Otros genes supresores tumorales presentes
en elasmobranquios son: FBXO45, PDC4 y RRS1.

Los recientes resultados, derivados de la secuen-
ciación completa de cinco especies de Chondrichthyes,
evidencian una paradoja no resuelta. Se hacen nece-
sarios nuevos estudios que puedan arrojar luz, tanto
para resolver dicha paradoja, como para detectar los
procesos evolutivos que puedan explicar la alta di-
versificación que se observa en Chondrichthyes. Por
último, aún siguen sin resolver, hitos tan importan-
tes en la evolución de los Chondrichthyes, como son
el origen de las rayas (Batoideos), y el origen del
gigantismo recurrente en el grupo a lo largo de la
evolución [1,3].
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