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Resumen 

Esta propuesta surge a partir de la necesidad de evaluar y comparar los daños 
ambientales que los organismos genéticamente modificados pudieran ocasionar. 
Estos cambios ambientales son, a su vez, procesos de atropización complejos, 
que se originan en distintos niveles ecosistémicos, consecuencia de cuatro di-
ferentes tipos de adversidad (el flujo de genes, los cambios ocasionados por los 
organismos genéticamente modificados (ogm) en sí mismos, efectos en orga-
nismos que no son el objetivo de desarrollo de los ogm y la evolución de la 
resistencia de los organismos que se pretende controlar con el ogm). Esto a su 
vez se relaciona con el tiempo que duran los impactos en el ambiente y las 
acciones que se pueden realizar para mitigarlos. Poner en práctica esta meto-
dología debe integrar la mayor cantidad de información disponible sobre los 
organismos que se estén evaluando y a su ves apoyará a identificar la informa-
ción faltante. Con este modelo esperamos contribuir a una mejor aplicación de 
las leyes y proporcionar una herramienta útil para los tomadores de decisiones, 
investigadores y sociedad civil interesada, así como propiciar las discusiones 
científicas sobre el tema. 

Introducción

Las poblaciones humanas manejan, con diferente intensidad, los ecosistemas, 
sus componentes, procesos y funciones, con el propósito de adaptar los am-
bientes para hacerlos más habitables y asegurar la disponibilidad y continuidad 
de los recursos (Morales et al., 2017). La domesticación es un proceso evoluti-
vo continuo derivado de dicha interacción con el ambiente y es quizás la ma-
nifestación humana más importante de la transformación del planeta (Kareiva 
et al., 2007). Generalmente, el proceso de domesticación se estudia a nivel de 
poblaciones, pero también puede ser entendido desde una perspectiva del pai-
saje (Clements et al., 2014) por lo que, como consecuencia de la complejidad 
socioambiental del espacio y el tiempo, se analiza a partir de diversas discipli-
nas; sin embargo, independientemente del enfoque de estudio, sus causas y 
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efectos son componentes de los procesos de antropización (Szujecki, 1987; August 
et al., 2002; Bogaert et al., 2011).

Los procesos de domesticación pueden implicar distintos manejos, prácticas o 
técnicas, que dependen de la especie de interés y su entorno. En Mesoamérica, por 
ejemplo, los paisajes son transformados a causa de prácticas conocidas dentro de los 
procesos in situ de domesticación de plantas, pero que son aplicables a cualquier 
especie: recolección sistemática (los productos o individuos completos son seleccio-
nados, extraídos y transportados) (Casas et al., 2007); individuos tolerados para su 
aprovechamiento en paisajes transformados; estimulación del crecimiento con base 
en estrategias dirigidas a incrementar la densidad de algunas especies útiles; o espe-
cies protegidas mediante la eliminación de competidores y depredadores de la espe-
cie de interés, protección contra adversidades climáticas e incluso adición de insumos 
al sistema (Diamond, 2002; Larson y Fuller, 2014). Estos procesos impactan en cada 
población que conforma la comunidad y en las comunidades que forman el ecosiste-
ma o agroecosistema. 

En la actualidad existe una nueva tecnología directamente relacionada con el ma-
nejo y domesticación de plantas, conocida como ingeniería genética moderna. Esta 
técnica, a partir de un conjunto de métodos biotecnológicos, permite la transferen-
cia de adn entre organismos muy distantes taxonómicamente o su modificación y 
edición de la misma especie. Dichas modificaciones, generalmente motivadas por 
intereses económicos externos a los paisajes transformados, pueden conducir a im-
pactos ambientales muchas veces inesperados, dentro o fuera del área de liberación, 
que adquieren gran relevancia a causa de la creciente demanda mundial de la pro-
ducción de ogm; (Hails, 2000; Hilbeck et al., 2011; Brookes y Barfoot, 2012; Arpaia 
et al., 2017).

La utilización a gran escala de la ingeniería genética moderna ha generado la ne-
cesidad del desarrollo de leyes locales y tratados internacionales para regular su uso 
seguro. Debido a lo anterior y a la naturaleza de las transformaciones genéticas, los 
efectos no esperados más documentados o previstos teóricamente son aquellos que 
afectan directa o indirectamente a la fauna (Tabashnik et al., 2008; Tabashnik et al., 
2013; Zeilinger et al., 2015), sin embargo, a partir de una visión integral del entorno, 
pueden esperarse consecuencias en otros componentes del ecosistema, tales como 
alteraciones en las cadenas tróficas a las que pertenece la fauna afectada, pero también 
otras propiedades emergentes de los niveles ecológicos superiores. Por lo tanto, pro-
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ponemos un método práctico que podría utilizarse cuando exista sospecha de un 
impacto ambiental -en cualquiera de sus niveles- causado por ogm, empleando cual-
quier información disponible o sirviendo de guía para generar una línea de base 
apropiada para estudios adicionales y esfuerzos de monitoreo. Así, pretendemos 
entender a los componentes del ecosistema dentro de una metodología que permita 
cuantificar y comparar los daños ocasionados por los ogm (figura 1).

Figura 1. Representación esquemática de la metodología para la evaluación de 
daño ambiental causado por ogm.

Definición de daño ambiental producido por ogm

Desde 1992, el Convenio sobre la Diversidad Biológica (cdb) y, posteriormente, el 
Protocolo de Cartagena sobre Seguridad de la Biotecnología (2000), mencionaron la 
posibilidad de que se produzcan “efectos secundarios”, “riesgos potenciales” e, inclu-
so, “impactos o daños ambientales” causados por ogm, sin proponer una definición 
formal de dichos conceptos. En México, a raíz de estas y otras preocupaciones regu-
latorias, surge la Ley de Bioseguridad de Organismos Genéticamente Modificados 
(lbogm; 2005) que a su vez menciona de manera recurrente términos como: “posibles 
riesgos”, “efectos adversos”, “daños graves, irreversibles, irreparables, al medio am-
biente y a la diversidad biológica”, sin definirlos, ni mencionar las implicaciones de 
los mismos (dof 08/03/2005). Con el fin de llenar ese vacío conceptual y con la 
creciente necesidad de regular las actividades vinculadas a los ogm en el mundo, el 
Protocolo Suplementario de Nagoya-Kuala Lumpur sobre Responsabilidad y Com-
pensación del Protocolo de Cartagena (2010), definió como daño: un efecto adverso 
en la conservación y el uso sostenible de la diversidad biológica teniendo en cuenta los 
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riesgos para la salud humana. Además, el protocolo establece claramente que el daño 
a la biodiversidad debe ser medible, o por lo menos observable, con base en eviden-
cia científica sólida. En consecuencia, provee elementos a evaluar para determinar si 
el daño es significativo: a) que el cambio sea a largo plazo o permanente (no será 
reparado por recuperación natural en un periodo de tiempo razonable); b) el alcance 
de los cambios cualitativos o cuantitativos que afectan negativamente a los compo-
nentes de la diversidad biológica; c) la reducción de la capacidad de los componentes 
de la diversidad biológica para proporcionar bienes y servicios; y d) la amplitud de 
los efectos adversos sobre la salud humana en el contexto del Protocolo. 

La definición que plantea el Protocolo de Nagoya-Kuala Lumpur, establece el pun-
to de partida hacia la evaluación del daño ambiental, sin embargo, la falta de una 
metodología para cuantificarlo impide la aplicación legal y práctica del documento 
(Bartz et al., 2010; Sanvido et al., 2011; 2012). El cdb, discute que la introducción de 
ogm puede incluir impactos adversos y significativos sobre la diversidad biológica, 
la cual se entiende como: la variabilidad de organismos vivos de cualquier fuente, 
incluyendo ecosistemas terrestres, marinos y otros ecosistemas acuáticos y los com-
plejos ecológicos de los que forman parte. Esto incluye diversidad dentro de especies, 
entre especies y de ecosistemas (cdb, 1993). Por lo tanto, la determinación del daño 
requiere que los recursos naturales sean considerados en su totalidad y en términos 
de sus componentes. Estos componentes van desde los genes hasta los niveles ecoló-
gicos superiores, tomando en cuenta las propiedades emergentes de cada uno (e.g. 
composición, estructura, funciones; Bartz et al., 2010) e incluyendo los factores abió-
ticos. Lo anterior sienta un marco teórico sobre el cual se establecen los elementos y 
parámetros que deben ser considerados en las metodologías que persiguen evaluar 
el daño ambiental.

Tipos de daño ambiental ocasionado por ogm

Para poner en práctica la metodología que plantearemos, primero es necesario de-
finir cuatro categorías de daños ambientales que se han relacionado con los ogm 
(nrc, 2002; Ervin et al., 2003; Ellstrand, 2006; Lu y Yang, 2009). Las evaluaciones 
se deben realizar, cuando exista sospecha de un impacto ambiental causado por 
ogm o simplemente para monitorear su ausencia. Se recomienda conformar un 
Comité Técnico-Científico (ctc) conformado por expertos en áreas teóricas y apli-
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cadas, que pueda delegar a especialistas los estudios necesarios para emitir las re-
soluciones finales.

Tipo 1: Los daños asociados con el movimiento de los genes 
y su subsiguiente expresión en diferentes organismos y especies 

Los daños asociados con el movimiento de genes pueden suceder por varias vías de 
dispersión. Los más estudiados son la transferencia horizontal y el flujo génico, el 
cual puede ocurrir después de la migración de semillas, propágulos gm, cigotos, hue-
vos y larvas, entre otros (Ellstrand, 2003). 

La dispersión de polen o gametas da una oportunidad para la transferencia sexual 
de transgenes a organismos relacionados, incluyendo otras especies, variedades del 
cultivo de la misma o parientes silvestres de la especie y parientes cercanos (Ellstrand, 
1999; 2003). El vector específico depende de las características de cada organismo, 
siendo el viento, agua, insectos y mamíferos, los principales transportes (Lu y Yang, 
2009). El flujo génico además podría ocurrir sistemáticamente con diferente inten-
sidad, por lo que sus características y causas se deben incorporar. Una vez que el 
flujo génico o la introgresión ha ocurrido se desconoce el nuevo contexto genético, 
por lo tanto, es generalmente indeterminado su riesgo por las evaluaciones previas a 
la liberación del ogm. 

El flujo de genes entre los cultivos gm y las poblaciones asilvestradas de los cultivos 
o parientes silvestres, puede generar maleza que contenga adaptaciones derivadas de 
sus progenitores, tales como mayor tiempo de latencia de las semillas o reducción de 
asistencia humana para la reproducción, que son suficientes para incrementar la 
persistencia e invasividad de estas plantas como malezas (Goodman y Newell, 1985; 
Ellstrand, 1988; ncr, 1989; Fitter et al., 1990; Boudry et al., 1993; Keeler et al., 1996; 
Snow y Moran Palma, 1997; Ammann et al., 2000; ncr, 2000; Lu y Yang, 2009). Esto 
tiene un efecto en la composición del paisaje, las comunidades y ecosistemas, además 
de un impacto directo en los agroecosistemas (nrc, 2002).

Otro de los daños asociados a la dispersión de polen y gametas, es la sustitución 
de las especies comunes y locales por las que tienen transgenes, incrementando los 
riesgos de extinción por hibridación (Ellstrand y Elam, 1993; Johnson et al., 2006). 
Los modelos teóricos han demostrado que la extinción por hibridación puede proce-
der rápidamente, resultando en una extinción local de poblaciones. Un ejemplo de 
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esto es la hibridación entre cultivos y parientes silvestres implicados en un incremen-
to de riesgo de extinción, como la desaparición de los cocos silvestres (Harries, 1995), 
el flujo genético de especies cultivadas de nogal hacia las poblaciones silvestres en 
California (Skinner y Pavlik, 1994; Potter et al., 2002), o bien, el impacto en el salmón 
del Atlántico (Salmon salar) por el escape e invasión de salmón cultivado en granjas 
(Fleming et al., 2000). 

Tipo 2: Daños asociados causados directa o indirectamente por los ogm

Este daño se identifica cuando es provocado por el ogm y las subsiguientes generacio
nes, ya sea directamente en los ecosistemas o en los servicios ecosistémicos asociados. 
Los efectos directos pueden llevarse a cabo por derrames accidentales de semillas 
durante el proceso de transporte (Crawley y Brown, 1995; Johnson et al., 2006; Von 
Der Lippe y Kowarik, 2007) o bien, puede ocurrir directamente desde los cultivos 
gm hacia los ambientes que se encuentran en los alrededores (Arnaud et al., 2003; 
Dyer et al., 2009) o incluso dentro del mismo agroecosistema donde fueron legal o 
ilegalmente sembrados. Las consecuencias usualmente asociadas con la dispersión 
de semillas es un incremento de malezas y plantas invasoras, por lo tanto, ocurre un 
cambio de las interacciones dentro de las comunidades, entre otras (Dale et al., 2002; 
Ervin et al., 2003; Gepts y Papa, 2003; Johnson et al., 2006; Lu y Yang, 2009).

Los ogm pueden convertirse en un riesgo ambiental debido a los rasgos que reciben 
para mejorar su aptitud y el rendimiento ecológico. Dependiendo de su ubicación, 
algunos cultivos (por ejemplo, los tomates) evolucionan hacia un fenotipo de tipo 
salvaje muy rápidamente y se podrían convertir en poblaciones asilvestradas viables 
en la generación F2. La existencia de estas poblaciones demuestra que los transgenes que 
confieren adaptación a importantes factores limitantes pueden crear riesgos signifi-
cativos relacionados con la planta completa, especialmente si los efectos ecológicos 
de los cultivos gm son evaluados en forma global (nrc, 2002; Hancock, 2003). La 
frecuencia de las poblaciones asilvestradas de los cultivos también revela la dificultad 
de distinguir entre los daños provocados por el flujo de genes y aquellos provocados 
por toda la planta. Se ha propuesto que este tipo de daño podría, de igual manera, 
ocurrir posterior a la liberación de otros organismos, tal es el caso de los mosquitos 
gm (Anopheles gambiae), siendo los principales riesgos la disminución en la aptitud 
de los organismos gm y la aparición de cepas resistentes (Riehle et al., 2003).
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Los efectos asociados indirectamente a ogm dependen de la expresión de los trans-
genes. Los ogm podrían causar un daño ambiental en los factores abióticos asociados 
a los mismos, como por ejemplo, agua, suelo o aire, reduciendo la calidad del medio 
ambiente y su sustentabilidad (Stotzky, 2000; US Environmental Protection Agency, 
2000; Dale et al., 2002; Dunfield y Germida, 2004), o con repercusiones sobre los 
servicios ecosistémicos. Un ejemplo de efectos sobre el servicio ecosistémico de 
abastecimiento, es el caso de la miel de abeja en la Península de Yucatán, que comen-
zó a ser rechazada por los mercados internacionales en 2014 debido a la presencia de 
polen gm en la misma (Vera, 2012; Villanueva-Gutiérrez et al., 2014). 

Tipo 3: Los daños a los organismos no blanco

Los organismos no blanco son todos aquellos individuos que el diseño y uso del ogm 
no pretende afectar. A la fecha, la gran mayoría de los estudios publicados que exa-
minan esta problemática se han centrado en los transgenes con propiedades insecti-
cidas, fuera y dentro de los agroecosistemas. La lista de las posibles especies no 
blanco es muy extensa, algunos ogm ni siquiera fueron creados con un blanco espe-
cífico, si no que se desarrollan, por ejemplo, para sobre expresar o inhibir alguna 
característica intrínseca, tales como disminución de la oxidación en manzanas (Bulley 
et al., 2007) y maduración tardía en tomates (Wang et al., 2005). Estos organismos 
pueden ser convenientemente agrupados en cinco categorías que no son mutuamen-
te excluyentes: 1) especies benéficas, incluyendo los enemigos naturales de las plagas 
(crisopas, catarinas, avispas parásitas, microbios y parásitos) y los polinizadores (abe-
jas, moscas, escarabajos, mariposas, aves y murciélagos); 2) plagas no blanco; 3) los 
organismos del suelo; 4) las especies que no entraron en las categorías anteriores y 
fueron afectadas por los ogm; y 5) daños en especies presentes en otros sistemas 
productivos (Hilbeck et al., 1998a; Hilbeck et al., 1998b; nrc, 2002). 

Un claro ejemplo es la alteración en la tasa de sobrevivencia y fecundidad de los 
pulgones Aphis gossypii y Myzus persicae cuando son afectados por Cry1A+CpTI y 
nptII  (Alla et al., 2003) respectivamente, que fueron diseñados para controlar plagas 
específicas de lepidópteros (Liu et al., 2005) y aunque aún no está reportado un efec-
to adverso, está demostrado que el transgén puede estar presente en los depredado-
res de los organismos blanco (Harwood et al., 2005; Obrist et al., 2006). Por otro lado, 
a nivel comunidad, se ha observado la modificación de las interacciones y diversidad 
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de la artropofauna debido a la alteración que tienen las poblaciones de organismos 
blanco (Sosa y Almada, 2014 ; Pálinkás et al., 2017). Otro reporte de alteración a 
nivel comunidad en nematodos es el de Liu y colaboradores (2015).

Tipo 4: Evolución en organismos blanco 

Los organismos blanco son las especies que se pretende controlar al diseñar y usar 
un ogm. En muchos de los casos el Tipo 4 no se aplicará porque todas las especies 
relacionadas con el ogm serán analizadas en el Tipo 3, por ejemplo, cuando la evalua-
ción se realice en un ecosistema donde no se pretendía la liberación del ogm. Aunque 
exista el pariente silvestre de la especie plaga, será tomado como organismo no blan-
co, ya que no era el uso previsto de la tecnología. 

La evolución de la resistencia puede ocurrir en los organismos que son objeto de 
control del ogm debido a la presión de selección constante (Gould, 2000; Moyes et 
al., 2002; Senior et al., 2002). Su daño potencial es esperado cuando los controles 
alternativos tienen más riesgos ambientales que el uso del ogm. En insectos, malezas 
y patógenos microbianos, se ha demostrado el potencial para contrarrestar las tácti-
cas de control utilizadas en su contra (Barrett, 1983; Georghiou, 1986; Georghiou y 
Lagunes, 1988; nrc, 2000; Green, 2014). La resistencia de los insectos a los cultivos 
Bt se considera inevitable y se están haciendo esfuerzos por la us Environmental Pro­
tection Agency (epa) para controlar la evolución de resistencia de estos ogm, además 
de generalizar el uso de refugios. ogm resistentes a virus, hongos y bacterias no han 
sido utilizados ampliamente, sin embargo, se han documentado casos de su rápida 
evolución en controles convencionales (menos de 5 años, Delp 1988). La evolución 
de las malezas tolerantes a herbicidas es un riesgo ambiental indirecto (Ramachandran 
et al., 2000; VanGessel, 2001). Los ogms tolerantes a los herbicidas están diseñados 
de tal forma que herbicidas específicos puedan ser utilizados para controlar las ma-
lezas, sin embargo, generalmente después de que el cultivo ha emergido, el riesgo es 
tener que utilizar herbicidas cada vez más dañinos para el ambiente: activos por más 
tiempo, con mayor cantidad de ingredientes activos, mezclados con otros agentes que 
dañen otros recursos naturales y a la salud o que provoquen el cambio en el uso de 
la tierra exclusivamente por cultivos gm, o el abandono total o parcial de tierras (nrc, 
2002; Bejarano et al., 2017). 
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Componentes de la evaluación de daño ambiental causado por ogm

Para establecer ciertos parámetros que formarán parte de nuestra medida compues-
ta de “daño ambiental”, consideramos pertinente definir tres elementos inherentes 
al daño: adversidad, significancia y permanencia. Estos aspectos serán relevantes para: 
1) determinar la magnitud del daño; 2) permitir que los daños sean comparables en 
el tiempo y el espacio; y 3) proporcionar información para realizar una evaluación 
de los costos de remediación. 

Adversidad: Se refiere al tipo de daño relacionado al efecto que el ogm tie-
ne en el medio ambiente (ver sección, Tipos de daño ambiental ocasionado 
por ogm).

Significancia: El nivel ecosistémico donde el daño impacta. La significancia 
se determinará con base en efectos detectados en las propiedades emer-
gentes de cada nivel (e.g. Población: tamaño, densidad, tasas de natalidad, 
mortalidad o crecimiento, diversidad y estructura genética, adecuación, 
etcétera; Comunidad: riqueza, abundancia, composición u otros; Ecosiste-
ma: productividad primaria, estructura trófica, servicios ecosistémicos de 
abastecimiento, regulación, apoyo, culturales y evolutivos, entre otros).

Permanencia: El tiempo en que un efecto puede ser revertido.

Finalmente, la medida de daño ambiental puede agravarse si especies y/o áreas 
legalmente protegidas se ven afectadas.

Propuesta metodológica para la evaluación de daño ambiental causado por ogm

El método puede iniciarse analizando si se observan cambios cualitativos en las dife-
rentes áreas o directamente con el método cuantitativo mostrado abajo (por razones 
de espacio, omitiremos la primera aproximación).
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A. Evaluación de adversidad, significancia y permanencia

Es necesario responder a las preguntas A1, A2 y A3, que se presentan a continuación, 
para evaluar la existencia y magnitud de los efectos ambientales adversos causados 
por ogm. La información colectada se empleará para completar la tabla 1, que se in-
troduce abajo. En ella, los diferentes impactos serán ponderados de acuerdo a su ad-
versidad y significancia en el ambiente. Para llenar esta tabla, el valor numérico aso-
ciado a las categorías de permanencia de la pregunta A3 debe ser reemplazado en las 
funciones T

P
, T

C
 y T

E
, como se explicará con detalle más adelante. Después de realizar 

las operaciones pertinentes, se obtendrá un valor preliminar de daño ambiental (Z).

A1. Adversidad. ¿Cuál de los 4 tipos de impacto se ha identificado?

A2. Significancia. ¿En qué niveles ecosistémicos el impacto ha tenido con-
secuencias y cuántas poblaciones, comunidades y/o ecosistemas han sido 
afectados?

A3. Permanencia. ¿En cuánto tiempo el efecto podría ser revertido? Este 
tiempo se denota por las funciones T

P
, T

C
 y T

E
, que dependen de cada po-

blación, comunidad, ecosistema y su tipo de daño, respectivamente. Deno-
tamos por P al conjunto de poblaciones, C al conjunto de comunidades, E al 
conjunto de ecosistemas y por X= {1,2,3,4} al conjunto de tipos de daño. Los 
elementos de P (las diferentes poblaciones) se describen por la variable 
p, elementos de C (las distintas comunidades) se describen por la variable c, 
elementos de E (los diferentes ecosistemas) se describen por la variable e 
y los elementos de X se denotan por la variable x, de manera que: T

P
(p,x) 

es el tiempo de permanencia del daño x en X correspondiente a la población 
p en P; T

C
(c,x) es el tiempo de permanencia del daño x en X correspon-

diente a la comunidad c en C; y T
E
(e,x) es el tiempo de permanencia del 

daño x en X correspondiente al ecosistema e en E. Dada una población p 
en P y un daño x en X, se asignan los siguientes valores a T

P
(p,x) de acuer-

do al tiempo en que puede revertirse el daño observado: sin efecto 
(T(p,x)=0); antes dos años (T(p,x)=1); entre dos a cinco años (T(p,x)=2); 
entre cinco a ocho años (T(p,x)=3); entre ocho y 10 años (T(p,x)=4); perma­
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necerá más de 10 años o es irreversible (T(p,x)=5). Las mismas categorías 
aplican para T

C
(c,x) y T

E
(e,x).

Tabla 1. Evaluación de adversidad, significancia y permanencia.
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En la tabla 1, la significancia en los niveles de comunidad y ecosistema se ponde-
rarán por el número de especies afectadas, cuyo conjunto se denota por S; los ele-
mentos de S (las diferentes especies) se describen por la variable s, de manera que 
|S|denota el número de elementos de S. La adversidad, por otra parte, se ponderará 
por un factor numérico relacionado a los efectos del daño a largo plazo sobre el uso 
de la diversidad (ver total por tipo de daño en esta tabla).

B. Agravantes

A continuación, se evaluarán dos factores agravantes a la medida de daño de acuerdo 
a especies y áreas identificadas con protección especial. A partir de las preguntas B1 
y B2, mostradas abajo, se obtendrán dos valores que se sumarán al valor de daño 
ambiental (Z) obtenido anteriormente. Este análisis se realizará con base en los acuer-
dos internacionales pertinentes y al marco legal local del lugar donde se esté evaluan-
do el daño.

B1. ¿Las especies analizadas están dentro de una categoría de protección 
especial? Por ejemplo: especies prioritarias, nom-059-semarnat, lista roja 
de especies amenazadas de la Unión Internacional para la Conservación de 
la Naturaleza (iucn) o cualquier otra.

El primer factor agravante se denota por la función S
P
, que depende de cada espe-

cie y su categoría de protección especial. Como mencionamos arriba, S es el conjun-
to de especies afectadas, y denotamos por Y= {1,2,3,…,n} al conjunto de categorías 
de protección especial. Los elementos de S se describen por la variable s y los ele-
mentos de Y se denotan por la variable y, de manera que: S

P
(s,y) es el agravante de y 

en Y correspondiente a la especie s en S. Dada una especie s en S y una categoría de 
protección especial y en Y, se asignan los siguientes valores a S

P
(s,y): sin protección 

especial (S
P
(s,y)=1); dentro de cualquier categoría de protección especial (S

P
(s,y)=2); 

otros criterios relevantes para expertos (S
P
(s,y)=2). Así, el primer factor agravante, 

dependiente de la protección legal con la que cuentan las especies evaluadas, se ob-
tiene de la siguiente manera:
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En la tabla 1, la significancia en los niveles de comunidad y ecosistema se ponde-
rarán por el número de especies afectadas, cuyo conjunto se denota por S; los ele-
mentos de S (las diferentes especies) se describen por la variable s, de manera que 
|S|denota el número de elementos de S. La adversidad, por otra parte, se ponderará 
por un factor numérico relacionado a los efectos del daño a largo plazo sobre el uso 
de la diversidad (ver total por tipo de daño en esta tabla).

B. Agravantes

A continuación, se evaluarán dos factores agravantes a la medida de daño de acuerdo 
a especies y áreas identificadas con protección especial. A partir de las preguntas B1 
y B2, mostradas abajo, se obtendrán dos valores que se sumarán al valor de daño 
ambiental (Z) obtenido anteriormente. Este análisis se realizará con base en los acuer-
dos internacionales pertinentes y al marco legal local del lugar donde se esté evaluan-
do el daño.

B1. ¿Las especies analizadas están dentro de una categoría de protección 
especial? Por ejemplo: especies prioritarias, nom-059-semarnat, lista roja 
de especies amenazadas de la Unión Internacional para la Conservación de 
la Naturaleza (iucn) o cualquier otra.

El primer factor agravante se denota por la función S
P
, que depende de cada espe-

cie y su categoría de protección especial. Como mencionamos arriba, S es el conjun-
to de especies afectadas, y denotamos por Y= {1,2,3,…,n} al conjunto de categorías 
de protección especial. Los elementos de S se describen por la variable s y los ele-
mentos de Y se denotan por la variable y, de manera que: S

P
(s,y) es el agravante de y 

en Y correspondiente a la especie s en S. Dada una especie s en S y una categoría de 
protección especial y en Y, se asignan los siguientes valores a S

P
(s,y): sin protección 

especial (S
P
(s,y)=1); dentro de cualquier categoría de protección especial (S

P
(s,y)=2); 

otros criterios relevantes para expertos (S
P
(s,y)=2). Así, el primer factor agravante, 

dependiente de la protección legal con la que cuentan las especies evaluadas, se ob-
tiene de la siguiente manera:

B2. ¿Las áreas identificadas en el análisis pertenecen a una categoría de 
protección legal? Tales como: categorías de áreas protegidas de la iucn, 
áreas relevantes para el Protocolo de Cartagena sobre bioseguridad (centros 
de origen, y centros de diversidad genética), entre otras.

El segundo factor agravante de denota por la función As, que depende de cada área 
y su categoría de protección especial. Denotamos por A al conjunto de áreas afectadas 
y por Y= {1,2,3,…,n} al conjunto de categorías de proetección especial. Los elementos 
de A (las diferentes áreas) se describen por la variable a y los elementos de Y se deno-
tan por la variable y, de manera que: As(a,y) es el agravante de y en Y correspondiente 
al área a en A. Dada un área a en A y una categoría de protección especial y en Y, se 
asignan los siguientes valores a As(a,y): sin protección especial (As(a,y)=1); áreas prote­
gidas iucn (As(a,y)=2); centros de origen o diversidad (As(a,y)=2); otras áreas relevantes 
para expertos (As(a,y)=2). Así, el segundo factor agravante, dependiente de la protección 
legal con la que cuentan las áreas evaluadas, se obtiene de la siguiente manera:

C. Medida de daño ambiental. Los valores resultantes (Sp) y (As) se sumarán al 
valor de daño ambiental (Z) calculado arriba para obtener una medida compuesta de 
daño ambiental (D):
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D. Interpretación de resultados. Cuando el valor (D) sea igual a cero, la evaluación 
reflejará que no hay información disponible para realizar el análisis o que el daño 
ambiental ocasionado por ogm no fue detectado por esta metodología. Sin embargo, 
cuando (D) sea mayor de cero, se ha detectado daño ambiental y será necesario 
acompañar el resultado con alguna de las siguientes recomendaciones de mitigación, 
dependiendo de la reversibilidad del impacto:

a. Acciones severas para restaurar
b. Acciones intermedias para restaurar
c. Sin procedimientos especiales para restaurar

Consideraciones 

Integrar los componentes que deben ser analizados para la evaluación cuantitativa 
de daños ambientales ocasionados por ogm es el primer paso para lograr tener resul-
tados objetivos en el mediano plazo, a partir de una herramienta metodológica ade-
cuada. La propuesta, después de ser probada y discutida por expertos, seguramente 
será mejorada, sin embargo, en materia de evaluación de daños para proyectos, peri-
tajes y consultorías ya puede ser considerada. Como mencionamos al inicio, la super-
visión de un ctc puede conducir a mejores resultados y recomendamos que exista 
entre ellos un mecanismo establecido previamente para permitir solucionar discre-
pancias por mayoría de votos.

Los daños ambientales ocasionados por procesos de antropización en general, 
pueden cuantificarse con modificaciones a la metodología aquí propuesta. En este 
capítulo nos hemos enfocado a explicarla considerando los efectos adversos ocasio-
nados por ogm, pero su utilización en otros ámbitos dependerá de las aplicaciones 
que se le quiera dar, además de la delimitación y cantidad de los tipos de daño que se 
analicen. Los resultados, en todos los casos, sirven para comprender y comparar la 
magnitud de los daños; para determinar los costos económicos, sociales y culturales 
se requieren evaluaciones paralelas, posteriores y a largo plazo.
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Conclusiones

Con este modelo esperamos contribuir a una mejor aplicación de las leyes y proporcio
nar una herramienta útil para los tomadores de decisiones, investigadores y sociedad 
civil interesada, que pretenda desarrollar una investigación en caso de sospechar 
daños por la presencia de ogm o simplemente querer monitorear su ausencia. También 
esperamos fomentar una discusión científica muy necesaria en torno a este tema. 
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