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Una base de datos define una colección de antece-
dentes  más la estructura en la cual estos se 
almacenan y organizan, así como los medios para 
rescatar información útil de ésta (McLeod y 
Guralnick, 2000; Uhen et al., 2013). En la labor 
científica y curatorial, las bases de datos permiten 
almacenar información que generalmente no está 
disponible en publicaciones científicas, además de 
ayudar a agilizar el trabajo taxonómico que reali-
zan los investigadores y coleccionistas en torno a 
las colecciones biológicas. 

El Laboratorio de Malacología del Museo 
Nacional de Historia Natural, Santiago, Chile 
(MNHNCL), es repositorio de una colección de 
moluscos constituida por un número aproximado 
de 60 mil lotes (entendiendo por lote, un conjunto 
constituido por uno o más individuos de una misma 
especie), los que corresponden principalmente a 
gasterópodos, bivalvos, cefalópodos, poliplacófo-
ros, así como otros grupos de menor representación 
numérica. Teniendo esto en cuenta, a partir del año 
2003 se implementó una planilla Excel sobre re-
gistros de moluscos presentes en la colección, de 
forma complementaria a los catálogos de registro 
(Letelier et al., 2003). Alrededor de 13.000 ejem-
plares se encuentran actualmente ingresados en el 
catálogo de la colección. Desde octubre de 2009, a 
partir de un proyecto IABIN-OEA y con el patro-
cinio de la Sociedad Malacológica de Chile 
(SMACH), estos datos registrados se reorganizaron 
para su posterior ingreso a una base de datos. Mil 
de estos ejemplares fueron almacenados en una 
base de datos a través de BIOTICA. Este intento 
por obtener una futura estandarización entre la in-

formación derivada de esta base de datos y de co-
lecciones formadas por otras instituciones chilenas 
se materializó a través de un acuerdo entre el 
MNHNCL y la Comisión Nacional del Medio Am-
biente (ex- CONAMA, actualmente Ministerio del 
Medio Ambiente, MMA), instituciones que selec-
cionaron el software BIOTICA como el adecuado 
para avanzar en la creación de bases de datos na-
cionales modernas. 

El objetivo de esta comunicación es dar a 
conocer al lector la experiencia obtenida durante el 
proceso de elaboración de la base de datos, según 
formato Darwin CORE y el proceso de ingreso de 
datos al programa BIOTICA. 

 

Recopilación y registro de bibliografía 

Se realizó la actualización de la 
información bibliográfica de moluscos disponible 
con énfasis en la literatura basada en los especí-
menes depositados en la colección malacológica 
del MNHNCL. Se localizó literatura científica 
especializada que permitiera ingresar los datos  
bibliográficos a BIOTICA conforme a los 
parámetros exigidos por el software. Previo al 
registro de los datos bibliográficos en la base de 
datos se construyó una tabla en formato .xls 
denominada “Bibliografía”, la  que está 
desglosada en campos descriptivos sobre la 
literatura utilizada y campos del taxón de las 
especies para relacionarlas a las referencias 
bibliográficas. Se vinculó además la URL de las 
publicaciones disponibles en Internet. 
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Digitalización de la información en catálogo de 

colecciones 

Se confeccionó una tabla de datos en for-
mato .xls que incluía toda la información asociada 
a los ejemplares proveniente de distintos catálogos 
de colección. Se actualizaron los datos de lotes con 
información incompleta, dando énfasis en el in-
greso de datos georreferenciados. Esta planilla fue 
formateada siguiendo el sistema Darwin Core 
(DwC), formato desarrollado y promovido por 
Taxonomic Databases Working Group (TDWG) 
utilizado por la red Global Biodiversity 

Information Facility (GBIF) que constituye el sis-
tema de información estándar para compartir datos 
sobre biodiversidad (Wieczorek et al., 2012). 

 

Actualización de coordenadas geográficas 

Una de las deficiencias encontradas en al-
gunos datos de la colección fue la falta de georrefe-
renciación. Esto debido, mayoritariamente, a la 
antigüedad de la colecta de dichas piezas. En estos 
casos se realizó una búsqueda exhaustiva de coor-
denadas geográficas para aquellos ejemplares con 
mínima información geográfica (sitio, localidades 
y regiones asociadas). La mayoría de los lotes ac-
tualizados se dividieron en los dos grupos siguien-
tes: 

1. Lotes de Cefalópodos de IFOP (Instituto de Fo-
mento Pesquero): corresponden en su mayoría a 
bulbos bucales y mandíbulas de cefalópodos dige-
ridos, obtenidos del contenido estomacal de verte-
brados depredadores (peces y tiburones), siendo las 
mandíbulas de importancia taxonómica (Clarke, 
1986; Iverson y Pinkas, 1971; Wolf, 1984). Las 
coordenadas geográficas que se asociaron a estos 
lotes corresponden a las de los lances realizados 
para captura de estos depredadores en aguas del 
Océano Pacífico, frente a las costas chilenas. Estos 
son datos pesqueros que difieren de los terrestres o 
acuícolas continentales, por la forma de obtener 
estos recursos y naturalmente por ser especies mi-
gratorias.  

2. Moluscos sin coordenadas geográficas: Estos 
ejemplares fueron actualizados mediante el uso de 
software con información geográfica mundial 
(Google Earth Pro). El formato y tipo de coordena-
das asignadas dependió del tipo de información 
geográfica previamente conocido para el ejemplar. 
El software BIOTICA 5.0 organiza la información 
geográfica en tres  listas principales de “data rela-

cionales”: Sitio, que corresponde a la coordenada 
de colecta, Localidad, que corresponde al nombre 
del punto de colecta y Regiones, que corresponde 

al área geográfica (política o física) donde se rea-
lizó la colecta. Los lotes con localidad o región co-
nocida fueron asociados a una coordenada si-
guiendo el siguiente esquema: Localidades, las 
coordenadas se asignaron en formato de punto-
radio en kilómetros, y depende básicamente de la 
extensión de la localidad y el tipo de ambiente o 
hábitat usado por el molusco. Para Regiones se 
asignaron coordenadas extremas, que corresponden 
a las latitudes y longitudes máximas y mínimas que 
encierran en forma cuadrangular la región geográ-
fica. Se utilizaron desde un nivel mínimo de co-
muna hasta un nivel continental (para el caso de 
ejemplares con escasa información geográfica 
asociada). 

 

Ingreso a BIOTICA 

La incorporación de la información a la 
base de datos se realizó con BIOTICA 5.0, 
software proporcionado por CONABIO de México 
(Corporación Nacional para el Conocimiento y Uso 
de la Biodiversidad), que cumple con campos des-
criptivos compatibles con las unidades básicas de 
información (UBIS), diseñadas por el Instituto Na-
cional de Biodiversidad de Costa Rica (INBio). 

Ingreso de información taxonómica, siste-
mática y filogenética: Para el ingreso de la 
información sistemática se construyó un dendro-
grama que representa las relaciones de parentesco 
dentro del Phylum Mollusca. Se consideraron los 
esquemas filogenéticos más recientes para los 
grandes clados de moluscos (Kocot et al., 2011; 
Smith et al., 2011). El software permite el ingreso 
de taxa desde grupos más inclusivos a más peque-
ños. De este modo se digitalizó la información 
desde el nivel taxonómico de Clase hasta el nivel 
de especie, siguiendo el Código Internacional de 
Nomenclatura  Zoológica (ICZN, 1999). 

Gastropoda: Se siguió principalmente la sistemá-
tica y nomenclatura propuesta por Bouchet y 
Rocroi (2005). Debido a que BIOTICA 5.0 exige el 
ingreso obligatorio de niveles taxonómicos 
linneanos se ingresaron algunos de los clados no 
categorizados taxonómicamente (“unranked”) de 
Bouchet y Rocroi (2005) utilizando la sistemática 
de Ponder y Lindberg (1997). Para algunos grupos 
se utilizó literatura más específica, en particular 
para conoideos (Bouchet et al., 2011; Puillandré et 

al., 2011) y muricoideos (Barco et al., 2010). 

Bivalvia: se utilizó la sistemática y nomenclatura 
propuesta por Bouchet et al. (2010). Para algunos 
subgrupos se utilizó bibliografía más específica y 
actualizada (Chen et al., 2011; Giribet y Wheeler, 
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2002; Giribet et al., 2006; Harper et al., 2006; 
Kappner et al., 2006). 

Cephalopoda: Se siguió la sistemática de Jereb y 
Roper (2005, 2010) complementándose con traba-
jos cladísticos en cefalópodos y subclados de esta 
clase (Allcock et al., 2011; Lindgren, 2004, 2010; 
Strugnell et al., 2005; Strugnell y Nishiguchi, 
2007). 

Polyplacophora: Se siguió la sistemática pro-
puesta por Sirenko (2006) y la hipótesis filogené-
tica de Okusu et al. (2003). 

Aplacophora (Incluyendo Chaetodermomorpha y 
Neomeniomorpha): se siguió el trabajo de 
Scheltema y Schander (2000) complementado con 
Sigwart y Sutton (2007). 

Monoplacophora: Según la sistemática de 
Schwabe (2008). 

Como resultado del proceso hasta el año 
2011, se integró, actualizó y estandarizó la infor-
mación proveniente de 13.480 lotes, los que com-
prenden ejemplares tanto chilenos como exóticos, 
ingresados a una planilla .xls, con formato DwC. 

Los lotes ingresados en la planilla incluyen 
cinco Clases, 342 Familias y 1287 géneros, junto 
con 1.028 lotes taxonómicamente indeterminados 
(Tablas 1 y 2). De éstos se almacenó la informa-
ción de 1.000 ejemplares en la base de datos a tra-
vés de BIOTICA.  

La planilla de datos en formato DwC así como la 
base de datos con los ingresos mencionados se en-
cuentran actualmente en IABIN-OEA y MMA de 
Chile. 

 

 

Tabla 1. Número de Familias y Géneros por Clase, 

representados por ejemplares de la colección del 

Laboratorio de Malacología (MNHNCL) siguiendo el 

formato Darwin Core (DwC). 

Table 1. Number of Families and Genera of Class 

represented by specimens from the collection of the 

Laboratory of Malacology (MNHNCL) following Darwin 

Core format (DWC). 

 

Clase Familias Géneros 

Bivalvia 65 68 
Cephalopoda 27 63 
Gastropoda 241 1.129 
Monoplacophora 1 1 
Poliplacophora 8 26 
No determinados 0 0 

Tabla 2. Porcentajes de registros por Clase. 

Table 2. Date record percentages by Class. 

 

Clase % del total de registros por Clase 

Bivalvia 13 
Cephalopoda 15 
Gastropoda 64 
Monoplacophora 0 
Poliplacophora 0 
Indeterminados 8 

Total 100 

 

 

Comentarios 

El uso del formato Darwin Core en la con-
fección de bases de datos de colecciones en dife-
rentes disciplinas científicas como paleontología, 
zoología, botánica se ha extendido  paulatinamente 
en los últimos años, pues ofrece un formato estan-
darizado y fácil de manejar a través de planillas 
.xls. Basándonos en este formato se digitalizó la in-
formación de moluscos de la colección del museo a 
través de BIOTICA 5.0. Estas herramientas, junto a 
una capacitación entregada por  la ex- CONAMA, 
permitió detectar algunos inconvenientes, particu-
larmente durante el ingreso de información a través 
de BIOTICA 5.0: 

Captura y Modificación de taxones: sólo se 
permite el ingreso de categorías basadas en la 
taxonomía Linneana (Linnaeus, 1758), pero no se 
permite el ingreso de clados sin categorías taxo-
nómicas (“unranked”). Esto es problemático desde 
un punto de vista filogenético, ya que existen mu-
chos grupos para los cuales no existe un nivel 
taxonómico asignado y además no existen grupos 
de jerarquía intermedia entre Orden y Familia (e.g. 
Gastropoda: Cocculinoidea, Bouchet y Rocroi, 
2005). 

Ingreso de ejemplares en niveles taxonómicos 

altos: BIOTICA 5.0 no permite el ingreso de 
ejemplares determinados por sobre el nivel taxo-
nómico de orden. En muchas colecciones científi-
cas el material disponible de un ejemplar no per-
mite su identificación taxonómica a niveles más 
precisos, ya sea por la mala calidad del espécimen 
o la falta de estructuras diagnósticas, entre otros 
factores. 

El actual retraso que se observa en la cata-
logación de la colección de moluscos del 
MNHNCL se debe a múltiples causas, que históri-
camente llevó a una ausencia casi completa del 
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manejo ordenado de la colección. A comienzos de 
los años 90 no existían datos organizados que res-
pondieran a un concepto moderno de registro cu-
ratorial, así como datos sobre depósito y 
conservación del material, careciendo por lo tanto, 
de una documentación o actualización científica 
adecuada de los lotes, para su ingreso o migración 
a base de datos. Lamentablemente el manejo de 
datos organizados de especímenes de invertebrados 
en Chile ha sido un proceso con falta de apoyo de 
los organismos vinculados a la biodiversidad, ade-
más de estar ausente en las políticas de las institu-
ciones especializadas en temas de biodiversidad, 
como los museos de historia natural. 

La falta de cursos o actividades de capacita-
ción en la malla curricular de la formación de los 
estudiantes de carreras técnico-profesionales rela-
cionados con manejo de colecciones científicas, 
sobre el ingreso y registro de datos sobre coleccio-
nes así como el valor científico de estos, ha 
retrasado el desarrollo de bases de datos en Chile. 
En el caso del MNHNCL, en la década del 2000-
2010, se incorporó el programa BIOTICA, como 
parte de un esfuerzo institucional por organizar sus 
datos en forma moderna. En este sentido, este pro-
yecto IABIN-OEA cierra este ciclo iniciado por el 
MNHNCL. Sin embargo, la falta de experiencia y 
de recursos humanos calificados en este tema, ha 
conspirado para alcanzar mejores resultados. Por 
ello, SMACH y el Laboratorio de Malacología del 
MNHNCL valoran en grado sumo el aporte mo-
desto, pero significativo del proyecto semilla 
IABIN-OEA, ex-CONAMA en colaborar en la 
solución de este déficit programático del manejo de 
datos. 

Por otra parte, un aspecto problemático en 
las colecciones de biodiversidad del país, en parti-
cular de moluscos, se refiere al debido resguardo 
en inmuebles e instituciones que satisfagan los re-
querimientos necesarios de un repositorio 
adecuado para este fin. La pérdida de colecciones, 
ya ingresadas en bases de datos, representan un 
alto valor en recursos financieros y es imposible de 
calcular en términos biológicos. 

Finalmente, se recalca la importancia de 
consolidar un equipo de trabajo en este tema mala-
cológico. El aporte de la Sociedad Malacológica de 
Chile fue significativo para alcanzar los actuales 
logros. La experiencia adquirida permitirá seguir 
avanzando en el ingreso de datos, lo que necesa-
riamente requerirá de un nuevo enfoque del trabajo 
a futuro, en el Laboratorio de Malacología del 
MNHNCL, situación que pasa por la conformación 
de equipos multidisciplinarios, incluido un digitali-

zador especializado, tanto en malacología como en 
otros grupos de taxonómicos, así como un presu-
puesto adecuado para cumplir este objetivo. 
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