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Resumen

En 2000 se completó la secuencia del genoma de la primera planta, Arabidopsis thaliana, especie 

que se ha establecido como modelo de investigación. Desde entonces, numerosos genomas se han 

secuenciado. A !nales de 2013 se hizo pública la secuencia del genoma completo de la palma de aceite, 

por parte del mopb (Malaysian Oil Palm Board) centro de investigaciones del mayor exportador de 

aceite de palma, Malasia. Con esta revisión se busca poner a la comunidad palmera colombiana al 

corriente de las investigaciones de vanguardia que se están realizando con el genoma. Se presentan 

las principales ventajas de la obtención de la secuencia del genoma completo de la palma, así como 

los nuevos retos que surgen a partir de este logro. Se tocan aspectos del potencial de utilización de 

estas secuencias como, por ejemplo, la dilucidación del mecanismo genético de herencia del grosor 

del endocarpio (cuesco), responsable de las variantes fenotípicas dura, tenera y pisifera. También se 

describe el potencial de uso de la información de la secuencia completa del genoma de la palma para 

cultivo
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estudios de diversidad, evolución, metabolismo, !siología, etc. Así mismo, se muestran mecanismos 

de regulación de respuestas bioquímicas y !siológicas a través de la epigenética y cómo se pueden 

obtener marcadores moleculares especí!cos que ayuden en el mejoramiento vegetal de la palma. 

Con la secuencia genoma de la palma se pueden abrir nuevas líneas de investigación, como el de las 

interacciones planta-patógeno, que llevan al desarrollo de herramientas novedosas de diagnóstico de 

enfermedades y métodos de manejo de las principales enfermedades de la palma.

Abstract

In 2000 the !rst plant whole genome sequence, of Arabidopsis thaliana was completed. /is is a model 

species for plant biology research. In the following years several plant genomes were sequenced, and 

at the end of 2013 the oil palm whole genome sequence was made public by the Malaysian Oil Palm 

Board (mopb) the research institute of the number one palm oil exporter in the world, Malaysia. /is 

review aims to bring Colombian oil palm community up to date in the new scienti!c discoveries 

related to plant genomes, especially regarding the molecular biology, genetics, biochemistry and 

physiology. /e Advantages derived from deciphering the oil palm whole genome sequence and also 

the new challenges that come from this scienti!c achievement are discussed. Aspects of the potential 

use of the sequences are presented, such as, the understanding of the genetic mechanism behind 

the shell thickness which involves one gene with punctual mutations responsible of the dura, tenera 

and pisifera phenotypes. /e potential use of the whole genome sequence for diversity, evolution, 

metabolism and physiology studies, is also highlighted. It is clear that genome sequence studies open 

tools for disease diagnostics and management.

Introducción

En el ámbito de las ciencias agrícolas y más especí!-

camente en el mejoramiento de especies vegetales de 

importancia económica tener a mano la información 

del genoma completo de una especie con importancia 

económica otorga el poder de conocer estos organis-

mos como nunca antes se había hecho. Pero ¿qué cla-

se de ventaja se puede obtener de esta información? 

¿Cómo podemos desde nuestros respectivos campos 

de acción utilizar ese conocimiento para resolver pro-

blemas concretos?

Desde la publicación de la estructura de la mo-

lécula de ácido desoxirribonucleico (adn) y sus 

quedado demostrado que las células que confor-

man un individuo se diferencian en sus funciones, 

pero todas contienen la misma información gené-

tica la cual se almacena en los cromosomas que 

contiene el núcleo celular. De manera simplificada, 

en la mayoría de organismos cada cromosoma es 

una doble cadena de adn constituida por cuatro 

nucleótidos: Adenina (A), Citosina (C), Guanina 

(G) y Timina (T). 

Existen secuencias ordenadas en el adn que de-

terminan de manera muy precisa la proteína a for-

mar. Esto es lo que conocemos como un gen o unidad 

básica de expresión genética y herencia (Krebs et al., 

2009). También existen secuencias no-codi!cantes 

que representan una fracción importante del genoma 

y cumplen una función de regulación en la expresión 

(Lockton y Gaut, 2005). 

El 8ujo de la información genética está coordi-

nada de tal manera que la molécula de adn es re-

codi!cada en ácido ribonucleico (ARN) mensajero, 

otra molécula intermedia que guarda información 

de forma pasajera, y esta información es decodi!ca-
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da por los llamados ribosomas para conformar una 

secuencia de aminoácidos que se constituirán en 

proteínas, las cuales tienen función biológica. Esto 

lo conocemos como el Dogma Central de la Biología 

(Crick, 1970) y es uno de los pilares en la investiga-

ción de los sistemas biológicos. 

Las anteriores reacciones en cadena nos presentan 

los tres principales niveles de expresión en un geno-

ma: en primer nivel el genoma, que corresponde a 

la secuencia base de adn, el cual es trascrito a ARN 

mensajero y !nalmente es traducido a proteína, una 

molécula con actividad biológica.

El descubrimiento de las estructuras moleculares 

de los genes permite precisar la relación entre la se-

cuencia nucleotídica y la función misma, todo esto 

haciendo parte de una complejidad biológica que 

comprende diferentes niveles (Figura 1). A manera de 

metáfora, una revisión sobre el tema nos compara los 

genes con subrutinas de lo que sería ese gran sistema 

operativo que es el genoma (Gerstein et al., 2007). 

Un gen tiene una estructura de!nida pero al mis-

mo tiempo versátil que le permite expresarse y pro-

ducir una secuencia proteica con la actividad biológi-

Figura 1. Representación de los 
niveles de organización y expresión 
génica a partir de las secuencias de 
adn en el genoma.

A manera de ilustración, en un primer 
nivel las secuencias de adn agrupadas 
en segmentos especiales (A, B, C, D y 
E). Estos segmentos serán transcritos 
(recodificados) a una molécula de 
ARN, no necesariamente siguiendo 
el mismo orden lineal observado en 
el adn. Los transcritos pasarán a la 
“fábrica de proteínas” (los ribosomas) 
y se constituirán en productos con 
una actividad biológica específica. En 
el último nivel, se pueden observar 
los diferentes genes asociados a las 
proteínas producidas y su relación con 
la secuencia primaria de adn. Diagrama 
con modificaciones tomado de Gerstein 
et al., (2007).
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ca requerida. De manera simpli!cada, en un gen po-

demos identi!car tres tipos de segmentos de adn que 

son: secuencias que codi!can (exones), secuencias 

que no codi!can (intrones) y secuencias reguladoras 

(promotores) (Krebs et al., 2009).

Lo que !nalmente se observa, el fenotipo, viene de 

una reacción en cadena bastante compleja en la cual 

se decide cuáles genes han de expresarse y dentro del 

mismo gen, cuáles han de ser las secuencias codi!ca-

doras que participarán en la formación de la nueva 

proteína. Es de resaltar que generalmente un com-

una codi!cada por genes distintos. Así que podemos 

comenzar a intuir el nivel de complejidad y organiza-

ción que hay detrás de una sola proteína y qué decir 

de caracteres como el tamaño de la pulpa, contenido 

de aceite en fruto, número de racimos por palma o 

producción de aceite.

Los casos anteriormente expuestos pueden estar 

controlados por la expresión simultánea de varios genes 

y, a su vez, in8uenciados por factores medioambienta-

les. Adicionalmente existen los denominados factores 

de transcripción, proteínas que actúan uniéndose a 

secuencias concretas del adn para activar o reprimir 
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la expresión de diversos genes. Es tan importante el 

rol de estos factores que errores en su funcionamiento 

pueden generar la alteración del ciclo celular y el cre-

patologías como el cáncer (Colburn y Kensler, 2008).

Considerando lo anterior, el contar con la secuencia 

base del adn de un ser vivo brinda una herramienta 

muy poderosa de trabajo ya que se cuenta con un pun-

to muy certero de partida para indagar: ¿Por qué unos 

genes se expresan y otros no? ¿Qué determina que una 

enzima sea funcional? ¿Cómo in8uye el medio am-

biente en la expresión de ciertos caracteres? ¿Por qué 

ciertos patógenos son más agresivos en determinadas 

especies? ¿Cómo se agrupan y regulan los genes invo-

lucrados en defensa a patógenos? Todas las preguntas 

planteadas han sido objeto de estudio desde hace mu-

cho tiempo y la ciencia conoce algunas de las respues-

tas, pero aún falta un total dominio de la complejidad 

-

ñar” una planta que responda e!cazmente a las necesi-

dades de una industria en particular. 

Esta revisión tiene como objetivo general describir 

las aplicaciones básicas de la información obtenida a 

partir de genomas secuenciados en la resolución de 

problemas agronómicos especí!cos. De esta manera, 

se busca tener un contexto más robusto para poder 

hacer uso de la información, entender la importancia 

de estas herramientas, conocer su disponibilidad y 

futuras aplicaciones en las áreas requeridas. 

El genoma y la agricultura

La secuenciación del genoma completo de un organis-

mo dado permite obtener el catálogo completo de los 

genes de la especie, de los elementos regulatorios que 

controlan sus funciones y, adicionalmente, brinda un 

marco de trabajo para entender la variabilidad intra e 

interespecí!ca de diferentes especies dentro del mismo 

género (Feuillet et al., 2011). Es así como en la actua-

lidad, la secuenciación de genomas ha generado un 

cambio de enfoque en cómo se entiende la biología de 

las plantas y cómo se ejecuta el mejoramiento vegetal. 

Ante los retos que representa una obtención sostenible 

de comida, !bras y combustible en el mundo moder-

no, la genómica es una herramienta fundamental que 

debe ser desarrollada (Feuillet et al., 2011). 

En el mundo de los cultivos oleaginosos, las es-

pecies más relevantes a nivel económico cuentan con 

la secuencia del genoma de interés. Actualmente es 

posible acceder al genoma de la soya (Glycine max) 

que tiene un tamaño de 1,1 gigabases (Gb) (Schmutz 

et al., 2010), del girasol (Helianthus annuus L.) con 

3,5 Gb (Staton et al., 2012) o del maíz (Zea mays 

ssp. mays L.) con 2,3 Gb (Schnable et al., 2009). Por 

su parte, el genoma de la canola (Brassica napus) fue 

anunciado en 2009 por Bayer Crop Science (Alema-

nia), pero hasta el momento no ha sido publicado 

(Snowdon y Iniguez Luy, 2012). Sin embargo, es po-

sible acceder al genoma de la especie cercana Brassica 

rapa et al., 2011). En lo concerniente a palma 

de aceite (género Elaeis), en 2009 el MPOB (Malay-

sian Palm Oil Board) y el grupo Orion Genomics 

anunciaron la obtención de la secuencia del genoma 

de las especies E. guineensis y E. oleifera. Finalmen-

te, en julio de 2013 este grupo publicó en la revista 

Nature el artículo cientí!co donde revelan los hallaz-

gos más signi!cantes en torno a lo que constituirá el 

genoma de referencia para el género Elaeis (Singh et 

al., 2013b). Con el nuevo conocimiento, ahora se sabe 

que este genoma tiene un tamaño de 1,8 Gb, con una 

predicción de 34.802 genes.

La Corporación Centro de Investigación en Pal-

ma de Aceite (Cenipalma) desde 2009 hace parte 

de una iniciativa de investigación conocida como el 

opgp (Oil Palm Genome Project), que cuenta con 

la participación de 16 entidades públicas y privadas 

coordinadas por un grupo de trabajo perteneciente al 

cirad (Francia). Este proyecto consiste básicamente 

en explorar y comparar los patrones de expresión de 

los genes asociados a los caracteres agronómicos con 

más relevancia para la industria de la palma de aceite. 

Entre los principales objetivos se encuentra generar 

bases de datos que muestren los patrones de expresión 

genética de las palmas bajo diferentes condiciones de 

estrés biótico y abiótico, por ejemplo, la respuesta a 

patógenos como Ganoderma boninense. Adicional-

mente, generar mapas genéticos de la población de 

estudio y encontrar las zonas del genoma responsa-

bles de la variación de algunos caracteres cuantitativos 

(qtl, Quantitative Trait Loci, por sus siglas en ingles), 

como la variación en la composición de ácidos grasos. 

El proyecto en mención ha tenido en cuenta las dos 

especies del género Elaeis así como diferentes orígenes 
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al interior de cada especie. La publicación del genoma 

de la palma aporta a este proyecto en la medida que 

contribuye al reservorio de base de datos (un genoma 

de referencia) para cotejar y examinar la información 

mediante análisis bioinformáticos.

Lo novedoso y los retos detrás 
de la secuenciación del genoma

El desarrollo de tecnologías de secuenciación cada vez 

más potentes y la disponibilidad de la información ob-

tenida ha permitido que los genomas de plantas sean 

más completos y accesibles para investigaciones a pe-

queña escala. Las tecnologías de secuenciación de nue-

va generación pueden producir desde un borrador de 

secuencia de un genoma con una signi!cante reduc-

ción de costos y tiempo, hasta genomas completos que 

además pueden ser usados para evaluar la estructura 

de genes y su expresión (Berkman et al

et al., 2011). Sin embargo, el principal cuello de botella 

consiste en convertir la información en conocimiento 

que pueda ser aplicado a programas de mejoramien-

to en especies vegetales cultivables, sin olvidar que el 

análisis de estos datos que representa por su cantidad 

y complejidad es un reto en sí mismo (Feuillet et al., 

2011). Al respecto, podemos evocar los alcances de las 

tecnologías de transformación genética (transgénesis), 

las cuales con casi 30 años de desarrollo aún presen-

tan di!cultades en lograr la correcta inserción del gen 

de interés en el lugar exacto. Más allá de eso, lograr el 

perfecto equilibrio entre promotores/silenciadores y la 

genoma. Actualmente, las nuevas tecnologías apuntan 

a sintetizar de novo segmentos de la molécula de adn, 

empaquetarla en el equivalente a un minicromosoma 

arti!cial e introducirlo al genoma de interés (Liu et al., 

2013). En este punto, se está ante otro de los retos de-

trás de la secuenciación de un genoma, ¿qué se espera 

en el campo de la transgénesis?

La publicación del genoma de la palma de aceite 

señala que la evidencia !logenética muestra una di-

vergencia entre la palma datilera (Phoenix dactylifera) 

y palma de aceite de 65 millones de años (Ma), mien-

tras que el tiempo de divergencia entre E. guineensis 

y E. oleifera es de 51 Ma. Lo anterior implica que E. 

guineensis -

do” dando origen a la palma de aceite americana. Es-

tos tiempos son coherentes con aquellos estimados en 

el área de la geociencia, ya que de 116 a 120 millones 

de años es el tiempo de separación entre el continente 

africano y lo que corresponde hoy a Suramérica (Tor-

svik et al., 2009). Es tal la importancia de este hallaz-

go, que es interesante resaltar que la publicación en sí 

pertenece al ámbito de la biología evolutiva y que su 

título no se devela como la publicación del genoma 

del género Elaeis -

ma de la palma de aceite revela la divergencia de las 

especies interfértiles en el viejo y nuevo mundo” (-Oil 

palm genome sequence reveals divergence of interfertile 

species in old and new worlds-). Otro dato relevante es 

el porcentaje de homología genética entre palma de 

aceite y palma datilera de 94,4 %, mientras que con 

Arabidopsis thaliana es del 80,2 %. Esta última especie 

es la planta modelo en la investigación vegetal y cuen-

ta con estudios muy completos en torno a la síntesis de 

lípidos y sus factores de regulación (Baud y Lepiniec, 

et al., 2012). En la publicación de Singh et al., 

(2013b), podemos encontrar los niveles de expresión 

de los principales genes involucrados en síntesis de lí-

pidos antes y durante la fase de máxima acumulación 

de aceite en pulpa y almendra. Lo anterior, utilizando 

como base el genoma de A. thaliana para tener certeza 

de la identidad de los genes implicados. 

De los nuevos conocimientos ofrecidos en la pu-

blicación, se encuentra la comparación de los ma-

pas genéticos (mapas de!nidos mediante unidades 

de frecuencia de recombinación entre cromosomas) 

obtenidos previamente, con el mapa físico de cada 

cromosoma y los respectivos marcadores molecula-

res, o sea, aquellas secuencias de referencia para una 

región especí!ca de adn (Maheswaran, 2004). Ya que 

la identi!cación de genes asociados a caracteres agro-

nómicos claves puede ayudar a acelerar los procesos 

de mejoramiento vegetal, contar con un mapa genéti-

co saturado, es decir, donde cada punto de referencia 

está a 0,1 o 0,5 centimorgans (cM), entendido como 

la unidad de distancia en un cromosoma entre dos 

posiciones, entre las cuales hay 0,01 eventos de re-

combinación genética en una generación, facilita esta 

tarea (Blenda et al., 2012). Lo anterior abre la puerta 

para hacer un seguimiento a variedades con mejor 

rendimiento, calidad, tolerancia a condiciones am-

bientales desfavorables y resistencia a enfermedades 

(Edwards y Batley, 2010). En lo concerniente a palma 
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de aceite, ahora conocemos el tamaño de cada cro-

mosoma (pares de bases y longitud en cM) y se ha 

determinado, por ejemplo, que el gen responsable del 

grosor de cuesco (gen shell) se encuentra físicamen-

te en el cromosoma 7 (Singh et al., 2013a). Entonces, 

otro objetivo del grupo de investigación del mpob 

fue dilucidar a nivel molecular las diferencias del gen 

shell (Sh) entre los frutos dura, tenera y pisifera, uti-

lizando la información del genoma de Elaeis. De ma-

nera simpli!cada y según la información encontrada 

en Singh et al., (2013a) este gen es homólogo del gen 

seedstick, el cual es responsable del desarrollo del 

óvulo y la semilla en A. thaliana. Cuando este gen se 

expresa normalmente (frutos tipo dura) es el respon-

sable de la pared gruesa con alto contenido de lignina 

(lo que se llama cuesco) alrededor de la almendra. 

Ahora, en los frutos tipo pisifera, la substitución de 

una sola base de adn resulta en el cambio de una lisi-

na por una asparagina lo cual desemboca en un cam-

bio drástico en la proteína, impidiendo la formación 

del cuesco alrededor de la almendra. Al contrario, los 

frutos tipo tenera tienen una versión normal de este 

nivel fenotípico se traduce en un cuesco de grosor 

intermedio y mayor cantidad de mesocarpo en fru-

to. De los ocho exones que componen el gen shell, 

una mutación puntual en la región del exón 1 es la 

responsable del cambio. Con esta información, usan-

do herramientas de biología molecular, sería posible 

identi!car en etapas tempranas (vivero) cuál será el 

tipo de fruto y así decidir qué materiales se conserva-

rán con !nes comerciales o de mejoramiento vegetal.

Otra característica importante estudiada a nivel 

molecular es el color del fruto a lo largo de su madu-

ración. En los cultivos de palma de aceite comercial 

hay dos tipos de patrones de coloración: el nigrescens 

en el cual el fruto va de violeta oscuro a negro, con un 

cambio de color mínimo en su proceso de madura-

ción y el virescens, que pasa del color verde en frutos 

inmaduros a un rojo intenso al !nal de la madura-

ción. En el caso de nigrescens, la identi!cación de la 

madurez en un racimo se da por el número de frutos 

desprendidos del mismo que caen al suelo, llevando 

a una posible pérdida de material y tiempo. En vires-

cens, el color rojo indica el momento adecuado de la 

cosecha, lo que la hace una característica deseable 

para optimizar la recolección. 

Singh et al., 2014, describieron que el fenotipo vi-

rescens corresponde a la presencia de cinco tipos de 

mutaciones alélicas de carácter dominante, especí!cas 

del gen vir involucrado en la síntesis de antocianinas, 

pigmento responsable de la coloración oscura del fru-

to. El fenotipo nigrescens es un carácter recesivo y se 

da solamente cuando la secuencia silvestre se presenta 

en los dos cromosomas. Aunque la mayoría de palmas 

cultivadas presenta este último fenotipo, el conocer la 

naturaleza genética de este carácter, permitirá la se-

lección desde la semilla para establecer programas de 

mejoramiento que aumenten la frecuencia del fenotipo 

virescens en los materiales cultivables, facilitando la op-

timización de la cosecha (Singh et al., 2014).

El genoma de un organismo posee mucha informa-

contexto determinado. Solo mediante la comparación 

con otros genomas se puede entender cómo estos or-

ganismos han evolucionado, cuáles genes han surgido 

a lo largo de la historia y pueden ser determinantes de 

características fenotípicas particulares, lo que se cono-

ce como genómica comparativa. Sin embargo, muchas 

veces la presencia o ausencia de un gen no dice tanto 

como los patrones de expresión del mismo. Un ejemplo 

claro de esto es la síntesis de ácidos en E. guineensis y P. 

dactylifera (palma datilera). Al comparar los genomas 

de la palma aceitera con la palma datilera solo 5,6 % 

de los genes que posee la palma de aceite di!eren en 

función de los de P. dactylifera. Adicionalmente, la can-

tidad de genes involucrada en la síntesis de triglicéri-

dos de las dos palmas es similar (Singh et al., 2013b). 

Sin embargo, la palma de aceite acumula hasta 90 % de 

aceite en su mesocarpo mientras que la palma datilera 

acumula casi exclusivamente azúcares. ¿A qué puede 

deberse esta diferencia? Análisis de expresión diferen-

cial en el mesocarpio de las dos palmas muestran que 

la expresión de genes relacionados con lípidos son si-

milares, pero la expresión del subgrupo de genes im-

plicados en síntesis de ácidos grasos en el plastidio se 

encuentra más elevada en E. guineensis, especialmente 

aquellos genes relacionados con transporte, enzimas 

glicolíticas y un factor de transcripción que juega un 

rol importante en controlar la cantidad de aceite, cono-

cido como wri1 (Bourgis et al., 2011). Estos resultados 

nos muestran que la regulación de la expresión génica 

en la fase de síntesis de lípidos es determinante para el 

alto contenido de aceite en los frutos de E. guineensis, 
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más que el ensamblaje de las moléculas en forma de 

triglicéridos (Bourgis et al et al., 2013b). 

Todo lo anterior no hubiera podido ser demostrable 

basándose solo en datos genómicos.

¿Qué más se puede hacer con 
la información de un genoma 
secuenciado? 

La identi!cación de todos los genes de una especie abre 

la posibilidad de entender cómo importantes caracte-

res agronómicos son controlados, conocimiento que 

puede ser utilizado para mejorar la producción de di-

cha especie. La secuenciación completa del genoma es 

el método más robusto para realizar estudios de diver-

sidad genética en una población y para entender mejor 

la relación entre el genoma heredado y los caracteres 

hereditarios observados (Edwards y Batley, 2010).

Diversidad, evolución y metabolismo

compararlo con los individuos a nivel intra e inte-

respecie e identi!car las diferencias permite estable-

cer las relaciones evolutivas entre estas. Reconstruir 

la evolución de las especies y entender su similitud 

cobra importancia en el estudio de los híbridos inte-

respecí!cos, por ejemplo, en el género Elaeis ya que 

permite entender cómo dos especies distintas pueden 

reproducirse sexualmente. Esta información también 

permite desarrollar lo que se conoce como: estudios 

de asociación de genoma completo. De manera sim-

ple, estudios que buscan la asociación entre el geno-

tipo y el locus (posición del gen en el cromosoma) 

responsable de un carácter agronómico especí!co 

(Edwards y Batley, 2010). Por ejemplo, un estudio por 

Huang et al., (2010) en arroz (Oriza sativa) utilizando 

el genoma de referencia de la especie logró identi!car 

las posiciones del genoma (loci) que explican aproxi-

madamente el 36 % de la variación de 14 caracteres 

agronómicos de importancia comercial. 

Epigenética y regulación génica

La epigenética (del griego epi, en o sobre, y -genética) 

es el estudio de cambios heredables en la función gé-

nica que se producen sin un cambio en la secuencia 

base del adn y que pueden atribuirse a varios meca-

nismos que favorecen la expresión génica o la repri-

men, generando lo que se conoce como silenciamien-

aceite, la producción de clones in vitro se ve afecta-

da por una anomalía 8oral en la etapa reproductiva 

conocida como mantled para la cual existen eviden-

cias de que corresponde a una alteración epigenética 

(Jaligot et al., 2011, 2000). Antes de tener disponible 

el genoma, varios estudios se habían enfocado en la 

búsqueda de marcadores moleculares que permitie-

ran identi!car tempranamente el problema, sobre 

todo con la generación de marcadores moleculares 

asociados a la expresión (est, acrónimo del inglés Ex-

pressed Sequence Tag). Como lo expresó Beulé et al., 

(2010) mientras que el genoma de la especie no esté 

disponible, la generación de est ayuda a enriquecer 

la disponibilidad de recursos genéticos para dar so-

lución al problema. Actualmente, con la liberación 

del genoma de la palma de aceite se podría facilitar 

el mapeo genético de las regiones directamente im-

plicadas en esta anomalía (Singh et al., 2013b). En el 

caso de Arabidopsis, diferentes técnicas de secuen-

ciación han sido diseñadas exclusivamente para adn 

con patrones de metilación (condición epigenética) y 

se han utilizado en el estudio de la epigenética de esta 

especie (Lister et al., 2009). Una mayor comprensión 

de la modi!cación epigenética de los genomas y del 

impacto sobre la expresión de genes permite a futuro 

el desarrollo de programas de mejoramiento de una 

manera más rápida y precisa (Edwards y Batley, 2010)

Marcadores moleculares y mejoramiento 
vegetal

Uno de los usos más importantes para los mejora-

dores vegetales es el desarrollo de marcadores mole-

culares que faciliten y aceleren el proceso de mejora 

vegetal. Según la revisión presentada por Feuillet et 

al., (2011) en el caso del arroz, un resultado directo 

de este esfuerzo fue el incremento en el mapeo de qtl 

relacionados a caracteres de importancia agronómi-

ca. Por ejemplo, se han diseñado marcadores basados 

en la secuenciación de la región del gen de la resis-

tencia a añublo del arroz (denominado pi21) usado 

para identi!car recombinantes entre pi21 y otro gen 
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ubicado a 37 kb de distancia que con!ere baja calidad 

nutritiva. Con esta información, fue posible por pri-

mera vez en décadas seleccionar variedades de arroz 

que combinaran resistencia al añublo y alta calidad 

nutritiva. Otro ejemplo se encuentra en el sorgo (Sor-

ghum bicolor), según Mace y Jordan (2010) se acopló 

la información de diferentes mapas genéticos a la se-

cuencia del genoma publicado (Paterson et al., 2009) 

logrando la integración de 35 genes de efectos mayores 

en un mapa único, generando la base para que los me-

joradores la relacionen fácilmente con los estudios pre-

vios de qtl y facilitar ciertos pasos en los programas de 

mejoramiento. Especial énfasis se hace en este artículo 

en la publicación de un mapa genético conceso que se 

puede convertir en una de las herramientas de trabajo 

para laboratorios o países en vía de desarrollo donde 

no es fácil generar tales resultados. 

Las secuencias de genomas de referencia para 

varias especies de plantas cultivables están ahora 

disponibles y esta información permite la rápida 

identi!cación de genes candidatos a través de análi-

sis bioinformáticos y a través de la comparación de 

la referencia con datos de secuencias de diferentes 

cultivares (Edwards y Batley, 2010).

Estudios de interacción planta-patógeno

Las plantas carecen de un sistema inmune especí!co 

que les permita responder de manera sistémica ante el 

ataque de un organismo. Por el contrario, la respues-

ta a los patógenos es de cierta manera dada por cada 

célula vegetal de manera individual. En la práctica, 

los mecanismos moleculares que se tejen alrededor 

de la respuesta de la planta son altamente comple-

jos, dinámicos y están en un proceso de coevolución 

constante debido a la presión que ejerce el patógeno. 

El patógeno también debe contar con una gran diver-

sidad de mecanismos de infección para colonizar una 

planta y así poder sobrevivir. En el nivel más amplio, 

la resistencia vegetal se ha dividido en dos ramas: una 

compuesta por barreras preformadas (pared, cutícu-

las, etc.) y la resistencia química la cual depende de 

las proteínas que sintetiza la planta, es decir, depende 

de los genes con que cuenta la especie.

La resistencia en plantas se ha descrito desde la 

aproximación de lo que se conoce como sistemas he-

terólogos, en los cuales la especie modelo ha sido A. 

thaliana. Teniendo en cuenta que cada especie es di-

ferente y que dentro de la misma especie su respuesta 

puede cambiar según el tipo de patógeno y condicio-

nes ambientales, muchas de las respuestas que se ob-

servan en A. thaliana no son fácilmente extrapolables 

a otra especie vegetal, de allí la importancia de tener 

el genoma de la especie blanco.

En el campo de la !topatología molecular, un ob-

jetivo de estudio ha sido la identi!cación de los genes 

de resistencia (Genes R), no solo para una especie en 

particular sino también desde la perspectiva de sus 

diferencias entre plantas monocotiledóneas y dicoti-

ledóneas. Cuando se estudian los genes R (clúster de 

resistencia) se deben ver desde la perspectiva de la se-

cuencia, tipo de gen y organización genómica. Además 

de su implicación en la evolución de los mecanismos 

de respuesta de la planta y la interacción con el efector, 

una proteína que contribuye a la virulencia y hace efec-

tivo el ataque de parte del patógeno (Kim et al., 2012).

Sin embargo, con todos los hallazgos que se han 

realizado aún no hay conclusiones de!nitivas respec-

to a la inmunidad vegetal. Las vías de resistencia de 

las plantas son múltiples y diversas. Esta falta de con-

senso informativo no tiene por qué desanimar, por 

el contrario, es una invitación para que los investiga-

dores diseñen modelos biológicos precisos y acordes 

a sus necesidades con el !n que puedan responder 

preguntas de investigación. 

Las tecnologías de secuenciación de última ge-

neración han abierto nuevas posibilidades para un 

análisis completo del transcriptoma (aquella porción 

del genoma que es expresada) en la especie de interés 

(Edwards y Batley, 2010). Entender el transcriptoma 

es esencial para la interpretación de los elementos 

funcionales de un genoma bajo ciertas condiciones 

de desarrollo o enfermedad. Por lo tanto, la trans-

criptómica ha revolucionado la forma de estudiar los 

et al., 2009) y en especial 

las interacciones planta-patógeno. 

Se hace necesario entonces, generar análisis 

transcriptómicos en múltiples tiempos durante la 

infección, que ofrezcan la caracterización de la res-

puesta molecular que se desencadena en el hospe-

dero, permitiendo entender cómo cambian las redes 

genéticas en el tiempo y en el proceso de infección 

(Sturdevant et al., 2010). En palma de aceite se pue-
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den encontrar dos ejemplos recientes de este tipo de 

investigación, concretamente del tipo de respuesta 

que se genera durante la infección con Ganoderma 

boninense, el hongo patogénico responsable de la 

Pudrición basal de estípite (Tee et al

et al., 2013). Esta información contribuye al enten-

dimiento de los mecanismos de defensa y plantea 

como perspectiva el desarrollo de marcadores mo-

leculares que permitan tamizar materiales por su 

tolerancia a G. boninense. 

De su parte, Cenipalma, en el área de la transcrip-

tómica, ha desarrollado un proyecto de investigación 

encaminado a dilucidar los patrones de expresión 

génica en respuesta al ataque de /ielaviopsis para-

doxa, para identi!car los principales genes y/o rutas 

metabólicas activadas durante el proceso de defensa 

(Riaño-Pachón et al., 2013). Analizar condiciones de 

metabolismo bajo ciertas condiciones de desarrollo o 

de estrés, con tecnologías de secuenciación se ha con-

vertido en una herramienta para describir procesos 

moleculares altamente complejos y contar con la se-

cuencia de un genoma de referencia permite asignar 

un nombre especí!co a ese gen que interesa por su 

patrón de expresión. Lo anterior, a través de proce-

sos bioinformáticos que comparan las homologías de 

las secuencias de adn entre el genoma de referencia 

y aquellas secuencias expresadas que constituyen una 

incógnita al inicio de la investigación. 

Sin duda alguna, en el futuro se podrá tener infor-

mación valiosa para el gremio palmicultor, la cual de-

pende del esfuerzo y del trabajo en equipo en donde 

cada disciplina aporte su experticia y conocimiento 

para integrar resultados con un !n común. Finalmente 

y, de acuerdo con lo sugerido por Tripathy et al., (2012) 

-

tas plataformas no se puede quedar solamente en el 

gran volumen de información o en el avance bioinfor-

mático, esta debe tener una utilidad biológica/agronó-

mica. Para terminar, en la Figura 2 se esquematiza de 

forma general el camino desde la secuenciación hasta 

las posibles aplicaciones de la información obtenida. 

Conclusiones y perspectivas

Con la publicación del genoma de la palma de aceite, 

las investigaciones serán más precisas y dirigidas a un 

objetivo en particular, sin decir con esto que todos 

los problemas serán solucionados, ya que no hay que 

olvidar que la información del genoma secuenciado 

es apenas una puerta de entrada a un mundo de in-

vestigación que no ha sido explorado y que requiere 

ir generando conocimiento de base, en el cual en un 

futuro no lejano permita diseñar planes de mejora-

miento y estrategias de control e!cientes. 

Las líneas tradicionales de investigación de la pal-

ma cuentan ahora con una herramienta muy podero-

Figura 2. Esquema ilustrativo de los 
pasos y resultados esperados detrás 
de la secuenciación del genoma del 
género Elaeis. 

En el sentido de las manecillas del reloj: 
la palma, su secuencia de adn, los 
resultados principales como lo son el 
mapa físico con los 16 cromosomas y 
el mapa genético con los marcadores 
moleculares de interés. Para terminar, 
tres áreas que son prioridad en los 
estudios de genómica a venir: la 
producción de aceite, la resistencia a 
enfermedades y la selección temprana 
del tipo de fruto mediante protocolos 
de biología molecular. Algunas 
imágenes tomadas de Singh et al., 
(2013a, 2013b).
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sa que les permitirá trabajar con objetivos más claros 

y precisos y seguramente a una velocidad mucho ma-

yor para obtener las soluciones que Colombia nece-

sita para los problemas de la palma. Así mismo, estas 

herramientas permitirán el desarrollo de programas 

de mejoramiento que produzcan variedades con una 

tolerancia más duradera a las enfermedades y que se-

rán obtenidas en menor tiempo en comparación con 

el mejoramiento clásico.

La publicación del genoma del género Elaeis mar-

ca un hito en la historia del mejoramiento vegetal de 

la palma de aceite. Queda pendiente iniciar el ca-

mino de compresión de las complejas interacciones 

entre genes, sus factores de regulación, ¿cómo ha-

cerlo aplicable en el ámbito agronómico?, más todo 

aquello que es heredable por fuera de la secuencia 

del adn, es decir, lo epigenético. Interesante el cami-

no que aún falta recorrer. 
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