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Introducción 

Por las características propias de la 
palma de aceite, la investigación está 
ciertamente rezagada cuando se com­
para con oleaginosas de ciclo corto 
tales como soya, colza, maíz y algodón, 
entre otras. Sin embargo, la aplicación 
de her ramientas biotecnológicas en 
p a l m a de ace i te e s t á c e r r a n d o la 
brecha de conocimiento entre la pal­
ma y los demás cultivos y es así como 
en el Pipoc 2 0 0 5 . avances impor­
t a n t e s en s ecuenc i ac ión de ADN, 
transformación genética, genómica y 
bioinformática fueron reportados. 

Secuenciación de los genomas de f. guineensis 

y £. oleífera 

La secuenciación es una metodología 
q u e p e r m i t e c o n o c e r l a pos i c ión 
exacta de cada uno de los nucleótidos 
que conforman una molécula de ADN 
(Rocha, 2003a). La importancia de 
poseer la secuencia del genoma de un 
organismo está relacionada con las 
posibilidades de manipulación de su 
información genét ica . Pues con la 
secuencia completa del genoma se 
tiene, al menos en teoría, acceso a 
todas las características que definen 
a un ind iv iduo . Desde 1995 , los 
genomas de más de 180 organismos 
h a n s ido s e c u e n c i a d o s ( h t t p : / / 
www.genomenewsnetwork.org). Se ha 
calculado que el genoma de palma de 
aceite, al igual que el de soya, es cer­
ca de tres veces mayor que el tamaño 
del genoma de arroz y casi la mitad 
del tamaño del genoma humano. Por 
tal razón, para secuenciar el genoma 
de palma se necesi tar ía u n a infra­
estructura enorme y la conformación 
de un consorcio. 

Según Budiman et al. (2005). el 
Malaysian Palm Oil Board (MPOB, 
Se langor , Malasia) en asocio con 
Orion Genomics (St. Louis, Missouri, 
Estados Unidos) y Cold Spring Harbor 
Laboratory (Nueva York, E s t a d o s 

Unidos) conformaron la alianza para 
el descubr imien to de la pa lma de 
aceite (The Oil Palm Discovery Alliance). 
E s t e c o n s o r c i o de i nves t i gac ión 
secuenció, en 16 meses, los genomas 
de Elaies guineensis Jacq. tipos Dura 
(D), Pisífera (P) y Ténera (T, híbrido 
DxP). 

De manera adicional, secuencia-
ron dos clones de E. guineensis. uno 
normal y otro que presentaba aberra­
ciones florales. Por último, se secuen­
ció Elaeis oleífera [HBK] Cortés y el 
híbrido interespecífico E. oleífera x E. 
guineensis (OxG). Los tejidos de los 
materiales secuenciados fueron re­
colectados y exportados por MOPB a 
Orion Genomics. Esta empresa utilizó 
la tecnología conocida como Gene-
Thresher® methylation filtering technol-
ogy. la cual remueve el «ADN basura» 
metilado de librerías de ADN genó-
mico de p lan tas , dejando solo u n a 
pequeña porción del genoma (la no 
met i lada) que con t i ene los genes 
( h t t p : / / w w w . o r i o n g e n o m i c s . c o m ) . 
Con la tecnología de GeneThresher®, 
a julio de 2005, cerca de 401.172 se­
cuencias de ADN nuclear habían sido 
g e n e r a d a s . Al final del p royec to 
(septiembre de 2005) se había cubierto 
92% de los genomas estudiados. 

Sin duda , es ta iniciativa de se­
cuenciación se convierte en el avan­
ce técnico más importante para las 
especies E. guineensis y E. oleífera y 
marca un hito para el desarrollo del 
cultivo de palma de aceite, pues dis­
minuye de manera considerable la 
b recha que se tenía con las olea­
ginosas de ciclo corto (soya, maíz, col­
za, algodón, etcétera). 

El impacto que esta información 
t endrá sobre el sector palmero de 
Malasia estará relacionado con el uso 
que se haga del inventario de genes 
asociados con el control de la satu­
ración del aceite, t amaño del fruto, 
tasas de crecimiento y de madura­
ción. Con la secuencia de los geno-
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mas, y con el desarrollo de la genó-
mica y la bioinformática, los fitome-
joradores podrán identificar los genes 
individuales responsables de las 
variantes na tura les de palma de 
aceite seleccionadas. Además se 
podrá emplear esta información para 
ahondar en el conocimiento de la 
fisiología y la genética de la palma. 

Palma de aceite y tecnología transgénica 

Paul Christou. experto mundial en 
transformación genética, discutió la 
importancia que para el desarrollo de 
la biotecnología vegetal tienen i) el 
entendimiento de los mecanismos 
que controlan la integración de múl­
tiples transgenes en una especie cul­
tivable y ii) la información acerca de 
la expresión coordinada de trans­
genes en un genoma huésped, lo que 
hace posible hablar de características 
multigénicas de «segunda y tercera 
generación». En términos más colo­
quiales. según Christou (2005). en la 
actualidad existe la posibilidad real, 
mediante transgénesis, de introducir 
y expresar características complejas 
codificadas por varios genes. 

La tecnología de transferencia de 
genes es un paso esencial en cual­
quier programa de biotecnología 
(Rocha, 2004a). El entendimiento de 
los mecanismos de integración de 
transgenes al genoma y sus impli­
caciones facilita el desarrollo e im-
plementación de nuevas estrategias 
de transformación. Es así como la 
transformación con Agrobacterium 
tumefaciens cede terreno a la bioba-
lística, debido que con Agrobacterium 
se están incorporando secuencias 
ajenas al objeto del gen de interés y a 
menudo dichas secuencias precipitan 
rearreglos que conducen a la inac­
tivación del gen introducido. Esto es 
más frecuente en especies con geno-
mas complejos como en el caso de 
cereales y leguminosas (Christou, 
2005). Por esta razón la tecnología de 

ADN limpio [clean DNA technology. Fu 
et al.. 2000) se constituye en la herra­
mienta a utilizar en esta nueva ge­
neración de plantas transgénicas 
(Rocha, 2004a). Con la tecnología de 
ADN limpio ha sido posible introducir 
hasta cinco genes diferentes de ma­
nera simultánea en la misma célula 
y se plantea que, en principio, no 
debería existir límite en términos del 
número de transgenes que se puedan 
introducir (Christou, 2005). 

En la actualidad, las plantas son 
vistas como entidades que pueden ser 
usadas para la producción, a gran 
escala, de proteínas recombinantes 
con interés farmacéutico (área cono­
cida como molecularfarming o molecu­
lar pharming). Los cultivos de mono-
cotiledóneas y más específicamente 
los de cereales, constituyen las opcio­
nes más atractivas para la aplicación 
de esta tecnología (Ma, Drake y 
Christou, 2003: Twyman et al, 2003). 
La mayor ventaja de los cereales es 
que las proteínas recombinantes 
pueden ser marcadas de tal manera 
que se acumulen específicamente en 
la semilla (por ejemplo, en la capa de 
aleurona o el endospermo). 

En los mejores casos, las proteínas 
recombinantes expresadas en semi­
llas han permanecido estables y 
activas después de almacenamiento 
a temperatura ambiente durante más 
de dos años (Stoger et al., 2000). Las 
proteínas recombinantes se almace­
nan en altas concentraciones en un 
volumen pequeño de tejido, lo cual 
facilita su extracción. En términos de 
procesamiento, la ventaja de los cere­
ales radica en la ausencia de com­
puestos fenólicos y alcaloides, los 
cuales podrían interferir con los 
procesos de extracción y convertirse 
en contaminantes de la molécula 
objetivo. 

Según Christou (2005), algunos 
factores necesarios para considerar el 
cereal más apropiado para la expre-

PALMAS - Vol. 26 No.4, 2005 55 



sión de cualquier proteína incluyen 
consideraciones geográficas relacio­
nadas con la siembra y cosecha, la 
facilidad de la transformación y re­
generación, la producción anua l de 
semilla por unidad de área, la pro­
ducción de proteína por kilogramo de 
semilla, el precio del cultivo, el por­
centaje de proteína recombinante que 
contiene la semilla e inevitablemente 
los a spec tos re lac ionados con los 
derechos de propiedad in te lec tual 
(Rocha, 2003b; Rocha. 2004a). 

Con respecto a la generación de 
p l an ta s t r ansgén icas res i s t en tes a 
insectos, en la actualidad se desarro­
llan dos conceptos, transgenesis pi­
ramidal y fusiones de genes insec­
t ic idas . La t r ansgénes i s p i ramidal 
consiste en la introducción y expre­
sión simultánea (cotransformación y 
coexpresión) de múltiples genes que 
afectan al mismo insecto mediante 
diferentes mecanismos (Bano Maq-
bool et al., 2001). La segunda estra­
tegia es el uso de fusiones insectidas 
entre bien estudiados genes insecti­
das (por ejemplo, Bt) con moléculas 
de lectina que tienen dominios adi­
cionales para incrementar las inte­
racciones y la unión de las toxinas 
con los receptores del intestino medio 
(Mehloefaí., 2005). 

La t r a n s f o r m a c i ó n gené t i ca en 
palma de aceite avanza a pasos agi­
gantados en MPOB, aunque has ta el 
momento, los esfuerzos se realizan 
exclusivamente en el ámbito acadé­
mico y de investigación (Madon et al, 
2005). Gracias a los desarrollos en 
propagación vegetativa de palma de 
acei te med ian t e cultivo de tejidos 
(Rohani. Zamzuri y Tarmizi, 2003) y a 
la disponibilidad de un s is tema de 
transformación eficiente (Parveez y 
Christou. 1998) es posible producir 
p a l m a s t r a n s g é n i c a s en c u a t r o o 
cinco años desde el momento en que 
el material se encuentra en estado in 
vitro (Madon et al., 2005). 

De acuerdo con los objetivos defini­
dos por el p rograma de ingeniería 
genética del MPOB, se están llevando 
a cabo exper imen tos de t ransfor­
mación genética para incrementar el 
contenido de ácido oleico mediante 
la i n d u c c i ó n de la ke toac i l -ACP-
sintasa II (KASII) y la disminución de 
la actividad de la enziima palmitpoil-
ACP-thioesterasa. Palma transgénica 
con a l to e s t e a r a t o m e d i a n t e l a 
represión de la enzima estearoil-ACP 
desaturasa. La acumulación de ácido 
palmitoleico (ácido graso de impor­
tancia para la industria farmaceutica) 
se está logrando mediante el incre­
mento de la actividad de la stearoil-
ACP desaturasa. Se reportó el tamizaje, 
mediante HPLC, de plantas transgé­
nicas que s intet izan plást icos bio-
degradables (Madon et al, 2005). 

Cultivo de tejidos 
La propagación in vitro de palma de 
aceite fue uno de los primeros retos 
(y fracasos) biotecnológicos para el 
sector en el ámbito mundial . Sin em­
bargo, hace ya a lgunos años , fue 
posible sobrepasar tales problemas 
(Wong, Tan y Soh, 1997; Rohani el al. 
2003) y se encontró que el problema 
de la propagación es tá relacionado 
con la inducción de u n a variación 
somaclonal conocida como masculi-
nización [mantled), en la cual los 
componentes tanto de las flores mas­
cul inas como femeninas se t r a n s ­
forman en carpelos. 

En el Pipoc 2005, Linden y colabo­
radores (2005) repor taron el aisla­
miento de genes MADS de las inflo­
rescencias de palma de aceite. Los 
ADNc aislados incluyeron genes que 
p r o b a b l e m e n t e f u n c i o n a n en los 
es tados iniciales de la floración al 
igual que genes que pueden funcio­
nar en la determinación de la inflo­
rescencia y en la ident idad de las 
flores. Tres de los genes encontrados 
fueron homólogos a genes conocidos 
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que afectan partes reproductivas de la 
flor. El gen MADS tipo B. homólogo del 
gen Pistillata. involucrado en la for­
mación de estambres y el candidato 
más probable en el desarrollo de la 
condición «masculina»; el gen MADS 
tipo C, involucrado en la formación 
del estambre y del carpelo y un homó­
logo del gen SEP3, que posiblemente 
actúa junto con los genes MADS tipo 
A, B y C en la formación del verticilo 
floral. 

De manera adicional. Low y cola­
boradores (2005) reportaron la utili­
zación de la tecnología de micro-
arreglos y los detalles técnicos para 
la c o n s e c u e n t e generac ión de un 
chip de ADN con 3.806 EST [Expres-
sed Sequences Tags) u s a d o p a r a 
i den t i f i ca r g e n e s q u e p e r m i t a n 
diferenciar callos embriogénicos de 
no embriogénicos. A su vez este chip 
se utiliza para estudiar el fenómeno 
de ano rma l idad floral (Low et al., 
2005). 

Es de anota r que la información 
p resen tada es impor tante para los 
desarrollos que el gremio palmicultor 
colombiano necesita en cuanto a la 
clonación de materiales elite. Pues se 
dispone de herramientas que pueden 
d i sminu i r la p resenc ia de abe r ra ­
ciones en los clones, lo cual es un 
f e n ó m e n o m u y c o n o c i d o por l a s 
p l a n t a c i o n e s . Con e s t o s a v a n c e s 
Cenipalma podrá entrar sin mayores 
contratiempos a la era de clonación 
de materiales en su Laboratorio de 
Cultivo de Tejidos. 

Marcadores moleculares y selección asistida 

Los m a r c a d o r e s m o l e c u l a r e s son 
fragmentos de ADN que pueden ser 
localizados f ís icamente dent ro del 
genoma de un o rgan i smo (Rocha, 
2003). La localización de los mar­
cadores y sus distancias relativas a lo 
largo del c r o m o s o m a pe rmi t en la 
creación de mapas genéticos. Estos 
mapas brindan información de interés 

para el mejoramiento genético, así los 
marcadores moleculares se pueden 
usa r en la selección temprana, aun 
an te s de que u n a caracter ís t ica se 
manifieste en la planta. A este proceso 
de apoyo de m e j o r a m i e n t o se le 
conoce como selección asist ida por 
marcadores (SAM). La utilización del 
SAM, en principio, br inda enormes 
cant idades de información y herra­
mientas estadísticas que reducen el 
tiempo requerido por el mejorador para 
la generación de nuevas variedades. 

En términos generales, pocos son 
los avances en MAS aplicados a palma 
de aceite. Se han tratado de generar 
marcadores asociados con grosor de 
cuesco (para diferenciar en previvero 
duras , pisíferas y téneras), con color 
externo del fruto [viriscens y nigrescens) 
y con carac ter í s t icas cuan t i t a t ivas 
asociadas con la calidad del aceite. 
en particular, con la composición de 
ácidos grasos . Sin embargo, no se 
reportó n ingún avance significativo 
para la selección temprana de estas 
características mediante el empleo de 
técnicas moleculares. 

El avance más notable se relaciona 
con los marcadores empleados para 
detección de clones anormales . Los 
marcadores moleculares desarrolla­
dos has ta el momento son los MSAP 
(por Methylation-Sensitive DNA Poly-
moqjhism) y los RFLP (por Restriction 
Fragment Lenght Polymorphism). Los 
dos tipos de marcadores se pueden 
utilizar en palma de aceite debido a 
que explotan la par t icular idad pre­
sentada por los clones anormales de 
cambiar sus patrones de metilación 
en la molécula de ADN (Jaligot. Beule 
y Rival, 2005). Si bien la tecnología 
está disponible, no existe evidencia 
de que se esté utilizando de manera 
rut inar ia por parte de plantaciones 
comerciales debido a su efecto sobre 
el incremento de los costos de pro­
d u c c i ó n del m a t e r i a l a s e m b r a r 
(Rocha, 2004b). 
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Algunos de los avances notables y 
de potencial utilidad, en un futuro 
inmedia to , pa ra los p rog ramas de 
fitomejoramiento y de transformación 
genética e s t án relacionados con la 
caracterización de genes que codifi­
can enz imas que par t i c ipan en la 
síntesis del aceite de palma (sintasas. 
desaturasas , t ioesterasas y aciltrans-
ferasas, entre otras, Manaf, Othmany 
y Ramli. 2005). 

Consideraciones finales 

Hasta el momento, se ha presentado 
una revisión de lo que el autor consi­
dera fueron los t rabajos de mayor 
relevancia que en el área de biotec­
nología fueron p r e s e n t a d o s en el 
Pipoc 2 0 0 5 . Es evidente que e s t a 
revisión es incompleta pues se basó 
sólo en los artículos incluidos en las 
memorias, faltó así la inclusión de los 
trabajos tipo póster y la información 
detal lada de las conferencias. Muy 
seguramente para próximas conferen­
cias será necesario ampliar la partici­
pación de los asistentes colombianos 
(en particular, de Cenipalma) a este 
evento. 

Con respecto a los avances en bio­
tecnología, es claro que existe una 
e n o r m e d i s t a n c i a q u e s e p a r a los 
d e s a r r o l l o s de i n v e s t i g a c i ó n en 
biotecnología de palma de aceite en 
países como Malasia, de las iniciativas 
del sector palmero colombiano (repre­
s e n t a d a s en b io tecnología por e l 

Laboratorio de Caracterización Mo­
lecular -LCM- de Cenipalma). Si bien 
existe un notable desequil ibrio en 
cuan to a la magni tud de recursos 
económicos y de personal, también es 
cierto que el LCM ha establecido lí­
neas de investigación (ya con resul­
tados) enfocadas al apoyo al programa 
de fitomejoramiento (Montoya et al, 
2005; Rocha et al., 2005). 

Hace poco se han dado los primeros 
pasos para desarrollar el área de fito­
patología molecular, la cual no ha sido 
es tud iada en detalle por las insti­
tuciones de investigación en palma 
de aceite de Malasia o Francia. Es in­
dispensable que el gremio palmicultor 
colombiano a través de sus institu­
c iones , F e d e p a l m a y C e n i p a l m a , 
establezcan las políticas de negocia­
ción de propiedad intelectual (Rocha. 
2003b) para que de esta manera se 
pueda tener acceso, en un futuro cer­
cano , a la información genómica 
generada por insti tuciones como el 
MPOB y en consecuencia se pueda 
e m p l e a r en e l d e s a r r o l l o de los 
proyectos de investigación del gre­
mio. 
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