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Resumen A A4

Desde enero de 2008, la Division de Biotecnologia de Cenipalma inicié el desarrollo de
nuevas lineas de investigacion. Una de ellas es la bioinformatica, la cual se constituye
en un pilar fundamental de apoyo a la investigacion de las diferentes Divisiones del
Centro. En Colombia, el desarrollo de la bioinformética es incipiente. Sin embargo, el
Laboratorio de Micologia y Fitopatologia de la Universidad de los Andes (LAMFU) es
una de las entidades lideres en esta érea. Por esta razon y en atencién a la estrategia
de interaccién cercana entre Cenipalma y la Universidad de los Andes, se estableci6
un proyecto en colaboracién con el objeto de generar una plataforma bicinformatica
para palma de aceite. Como consecuencia de las actividades realizadas en el marco
de tal proyecto, en el presente articulo se describe la primera versién de la plataforma
de bioinformética del gremio palmicultor colombiano, un producto tecnolégico con
aplicacién para los sectores académico, agricola e industrial.

Summary

Since January 2008, Cenipalma ‘s Biotechnology Division started to develop
new research lines. One of them is the bioinformatics, which is a fundamental
stone to support research of the different Divisions of Cenipalma. In Colombia,
the development of bioinformatics is incipient. However, the Laboratory of
Mycology and Phytopatology of the Universidad de los Andes (LAMFU) is one
of the leader entities in this field. For this reason and attending to the strate-
gy of close interaction between Cenipalma and Universidad de los Andes, a
cooperative project was established with the aim of generating a bioinforma-
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tics platform for oil palm. So, as consequence of the activities carried out in the frame of this
project, here we describe the first version of the bioinformatics platform for the Colombian oil
palm sector. Such platform is a technological product with potential application for academic,

agro and industrial sectors.

N7
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Introduccion

El gremio palmicultor colombiano ha considerado la
biotecnologia como un &rea de enorme importancia
para su desarrollo tecnolégico. En efecto, en la nueva
estructura de Cenipalma se cre6 la Divisién de Biotec-
nologia (Fedepalma, 2007), en la cual se fortaleci6 el
&rea de caracterizacién molecular y se establecieron
nuevas lineas de trabajo, incluidas las de bioinformé-
tica, gendmica y biotecnologia industrial, entre otras
(Rocha, 2008).

En el ejercicio prospectivo de la biotecnologia en
Colombia, realizado por Colciencias (Pena et al.,
2008), se encontré que la bioinformética es uno de
los campos de la biologia mas relevante y prioritario
para desarrollar en los proximos anos. Ciertamente, el
ejercicio prospectivo llega a esta conclusién, debido a
que es necesario generar herramientas para el manejo
sistemaético de enormes cantidades de informacién
(obtenidas por medio de disciplinas como la gendémica
y la proteémica, entre otras).

Existe una variada, enorme y creciente cantidad de
informacién disponible en las bases de datos de
secuencias de ADN y de proteinas (Figura 1; NCBI,
2008). Desde 1995, los genomas de més de 190
organismos han sido secuenciados (http://www.geno-
menewsnetwork.org), incluidos aquel de E. oleifera,
del hibrido OxG y de E. guineensis tipos Dura, Ténera
y Pisifera, junto con un clon anormal (Budiman et
al., 2005). Asi, para el ano 2005, méas de 400.000
secuencias de ADN nuclear habian sido generadas.
Esta avalancha de informacion es el resultado de la
implementacién de nuevas técnicas de secuenciacion
de ADNy ha estado ligada al progreso de tecnologias
basadas en computadores, ya que desempenan un
papel fundamental en el procesamiento de grandes
cantidades de informacién (Rocha, 2005). Asi, existen
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Figura 1. Crecimiento del Genbank (periodo 1982 a 2005).
Para el afio 2005 se reportaron 52.016.762
secuencias que representaron 56.037.734.462
de pares de bases de ADN. Tomado y adaptado
del NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genbank/
genbankstats.html).

numerosas plataformas bioinformaticas y bases de da-
tos de utilidad para estudios en plantas. Con respecto
al uso de la informatica en la palma de aceite, se han
reportado algunas iniciativas. Por ejemplo, PalmGenes
del Mpob (http://palmoilis.mpob.gov.my/palmgenes.
html), una base de datos que contiene 5610 secuen-
cias de ADN, y Mimos (Malaysian grid computing),
un sistema que busca generar aplicaciones de utilidad
para atender desde los frentes propios del cultivo,
hasta lo relacionado con investigacién biotecnoldgica
del mismo (Weng et al., 2007).

Aunque los detalles técnicos de la bioinformética son
relativamente complejos para quien no es especialista,
ciertamente los resultados pueden tener un enorme
impacto para el experto en biologia (Rocha, 2007a
y b). Por esta razén, y en atenciéon a la tendencia de
fortalecer esta rea y generar herramientas amigables y
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de manejo sencillo para dejar de lado la programacion
y enfocarse maés en la explicacién de fendmenos bio-
l6gicos y la utilizacion racional y eficiente de enormes
cantidades de informacién, con el presente trabajo
se hace entrega a los investigadores de los distintos
Programas y Divisiones de Cenipalma, a la comunidad
académica colombiana y al sector palmicultor, de una
herramienta con la que se permite el uso sistematico de
gran cantidad de informacién, generada en diferentes
laboratorios de distintos paises y hasta el momento
disponible de manera fragmentada.

Bioinformatica

En sentido amplio, la bioinformética se define como
una ciencia dedicada al manejo y el andlisis de in-
formacién bioldgica (Pena et al., 2008). En sentido
estricto, el término bioinformatica hace referencia
a la unién de la manipulacién computacional
matematica y al analisis molecular de secuencias
bioldgicas, es decir, a la aplicacién de la ciencia
computacional en la biologia molecular (Attwood
et al., 2002).

La bioinformatica considera aspectos tan importantes
como (i) recopilacién, organizacién y almacenamiento
de informacién biolégica (como secuencias de ADN,
secuencias de aminoé&cidos, estructuras proteicas,
etc.) en las bases de datos; (ii) desarrollo de herra-
mientas eficientes de blsqueda y andlisis de infor-
macién en las bases de datos; (iii) generacién y uso
de aplicaciones computacionales (programas) para
la realizacién de tareas de extraccién, filtro y compa-
racion de informacién que permitan interpretar los
datos y otorgarles una explicacion bioldgica (Attwood
etal., 2002; Luscombe et al., 2001). Adicionalmente,
el empleo rutinario de la bioinformética esté velando
por la calidad de la informacién biolégica generada
mediante el establecimiento de procedimientos rigu-
rosos de curaduria.

Manejo de bases de datos

Las bases de datos constituyen la esencia de la bio-
informética. Este recurso computacional permite al-
macenar y revisar secuencias de ADN, ARN, proteinas
e informacién de anotaciones asociadas, las cuales
pueden variar en cantidad, calidad y variedad de su
contenido (Attwood et al., 2002). Aparte de secuen-
cias, las principales bases de datos biologicas poseen

informaciéon taxondémica y de estructuras proteicas.
Las bases de datos literarias son también incluidas,
ya que generan un vinculo entre los datos moleculares
disponibles y su respectiva interpretacion. El acceso
a la mayoria de este contenido se realiza mediante la
red global, Internet. De esta forma, se permite no solo
una interaccién entre diferentes cientificos y centros de
investigacién del mundo, sino acceder, en cualquier
momento, a la informacién requerida (Arndt, 2007).

En la actualidad, bases de datos representativas inclu-
yen Genbank, que pertenece al National Center for
Biotechnology Information (NCBI, http://www.ncbi.
nlm.nih.gov), The European Molecular Biology La-
boratory (EMBL, http://www.embl.de), DNA Databank
of Japan (DDBJ, http://www.ddbj.nig.ac.jp/search-
es-e.html) y SynaBASE (http://www.synamatix.com),
empleada para la caracterizacién répida y eficiente de
genomas y transcriptomas de plantas (Anwar, 2007).
Estas bases son de uso publico al igual que muchas
otras, sin embargo, existen entidades privadas que
venden la suscripcion para consultar sus paginas como
lo hace la empresa Celera (http://www.celera.com).

Estrechamente ligado al manejo de bases de datos,
existe el término “mineria de datos”, el cual hace refe-
rencia a la busqueda y descubrimiento de informacién
valiosa, no obvia, ubicada en una gran coleccién de
datos (Olafsson et al., 2006). Los métodos utilizados
son usualmente automatizados, pero se puede reali-
zar manualmente el proceso, para lograr categorizar,
orgdanizar, agrupar y asociar un nuevo conjunto de
informacion (Mutis, 2008).

Andlisis de secuencias

Uno de los retos recurrentes en la bioinformatica es
la comparacién y andlisis de secuencias nucleotidicas
y de aminoacidos. Mediante la comparacion lineal de
secuencias (técnicamente conocido como proceso
de alineamiento), en la que se introducen inserciones
para lograr que posiciones equivalentes en secuencias
adyacentes que se sitlen en el registro (Attwood et al.,
2002), se pueden establecer diferencias y similitudes.
La enorme cantidad de alineamientos hace indispen-
sable el uso de computadores y de algoritmos. Por
ejemplo, algoritmos como los de Needleman-Wunsch
y Smith-Waterman, los cuales emplean la programa-
cién dinamica donde se construye una solucién a un
problema, resolviendo una serie de subproblemas mas
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pequenos; BLAST y FASTA, que se basan en métodos
de busqueda local para encontrar emparejamientos
cortos e idénticos (Attwood et al., 2002), logran que
se puedan realizar diferentes tipos de alineamientos
que resultan en aplicaciones tales como la prediccion
de funcién y de estructura de familias proteicas y la
elaboracién de cebadores para amplificacién de regio-
nes de interés o prediccién de genes, entre otras. Una
herramienta de enorme importancia es el alineamiento
multiple, el cual ayuda a la predicciéon de motivos y do-
minios mediante el uso de programas como T-Coffee
(http://www.ebi.ac.uk/t-coffee) y Clustal-W (http:/www.
ebi.ac.uk/clustalw).

Por otro lado, la identificacién de genes mediante
procesos computacionales y comparaciones de bases
de datos, logra establecer caracteristicas Unicas de
los genes y elementos involucrados en su expresion
(Luscombe et al., 2001).

Otras herramientas bioinformdticas

Las herramientas anteriores son las principales en el
campo de la bioinformética, sin embargo no son las
Unicas. La creacién de arboles filogenéticos utiliza en
gran medida elementos involucrados con la bioinfor-
maética, tales como un alto componente matematico
y de procesamiento computacional. Por otra parte,
la complejidad que exhiben las proteinas, no sélo se
debe a su composicion. La estructura es el aspecto
fundamental para conocer las diferentes funciones que
éstas pueden desempenar. Al predecir estas estructu-
ras se pueden dar a conocer las caracteristicas Gnicas
de cada familia proteica y, con base en esto, se pueden
entender diferentes procesos moleculares vitales en los
organismos vivos, como son la replicaciéon del ADN,
las rutas metabdlicas de la fotosintesis y la actividad
enzimética celular, por sélo nombrar algunos. Dife-
rentes programas, la mayoria disponibles en la red
global, ayudan a realizar estos modelos de proteinas,
por ejemplo, Geneious (http://www.geneious.com), el
cual es uno de los méas completos y sencillos de utili-
zar en la actualidad. Este tipo de programas permite
acceder a informacién tanto general (compuestos
encontrados en la estructura primaria), como detallada
(distancia entre enlaces en una posicién especifica)
(Arndt, 2007).

Finalmente, existen distintas herramientas que ayudan
alainvestigacion de los diferentes sistemas biolégicos.
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Sin embargo, estas herramientas, sin estar acompana-
das por un fuerte componente computacional, no son
de utilidad. Entre éstas encontramos los microarreglos
y la secuenciacién de ADN, entre otros.

Materiales y métodos

Material Computacional y Ubicacion
Experimental

Se utilizé un computador Hewlett Packard modelo Mo-
bile AMD Sempron, memoria 1,12 GB RAM, 1,79 GHz,
procesador 3000+, con software Windows XP, editor
de texto Context, y paquete de asistente Microsoft
Office 2007. Adicionalmente, de la pagina (http://app-
serv.softonic.com/) se descargd de manera gratuita el
paquete de instalaciéon Appserv, el cual contiene los
programas: Apache, MYSQL y PHP, necesarios para
la programacién de la base de datos. El proyecto se
llevé a cabo conjuntamente entre los laboratorios de
biocémputo de la Universidad de los Andes (Bogotéa)
y las instalaciones de Cenipalma (Bogotd).

Mineria de Datos

Se hizo una busqueda manual de los datos en la fuente
de bioinformética primaria, Genbank (http://www.ncbi.
nlm.nih.gov/Genbank/index.html), para las especies E.
guineensis y E. oleifera. Se rastre6 toda la informacién
disponible de secuencias nucleotidicas y de aminoéci-
dos (con fecha de cierre al 15 de mayo de 2008). La
forma en que se realiz6 la busqueda fue escribiendo
el nombre de la especie en el buscador de la base
de datos llamado Entrez (Figura 2), el cual arrojé las
secuencias disponibles. Se entr6 a los enlaces que
contenian las secuencias de interés y ahi cada una
de estas fue copiada y llevada individualmente a un
archivo de Excel, donde la informacién fue organizada
en tipo de secuencia, secuencia, descripcién y cddigo
de acceso en Genbank (GI).

Disefio del Sistema de Informacion

El diseno seleccionado para el sistema de informacién
fue sugerido por el bidlogo Andrés Pinzén (profesor
de bioinformatica de la Universidad de los Andes).
El objetivo de dicho disefio fue crear una base de
datos interrelacionada, donde un nicleo central de
informacién relaciona una btisqueda con un dato
especifico ubicado en un grupo de informacién. Por
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Figura 2. Resultado de una busqueda en Entrez para Elaeis guineensis. En los recuadros rojos se encuentran los enlaces que
llevan a los diferentes tipos de secuencias utilizados en la mineria de datos.

lo tanto, lo obtenido al realizar la mineria de datos
fue organizado en archivos de informacién de Excel.
El primer archivo tenia la informacién general de las
dos especies, E. guineensis y E. oleifera, en cuanto a
nombre comun, nombre cientifico y un cédigo numé-
rico asignado. El segundo albergaba todos los datos,
involucrando secuencias recolectadas en la mineria
de datos. Finalmente, el Gltimo archivo almacend una
lista de patégenos asociados y las sintomatologias
que éstos producen en la palma de aceite. Esta Gltima
informacién fue obtenida del compendio de plantas
ornamentales de Elliot et al. (2004).

Programacion mediante PHP y MYSQL

Una vez organizada toda la informacién que almace-
naria la base de datos, se realiz6 la estructura de la
misma y la del Sitio Web que la contendria, mediante
programaciéon computacional empleando: (i) PHP, un
lenguaje de programacion multiplataforma, el cual
es embebido directamente en un c6digo base HTML
que es transferido e interpretado por un servidor, para
luego mostrarlo en una interfaz gréfica que el cliente
pueda interpretar facilmente, y (ii) MYSQL, sistema
de administracién de bases de datos relacionales,
ideal al crear bases de datos con acceso de paginas
web dinamicas, sistemas de transacciones en linea
o cualquier otra aplicacién que involucre almace-
namiento y consulta de datos (Cobo et al., 2005;
Pavon, 2007). La eleccién de estas herramientas de

programacion se debié a la sencillez de utilizar, sin
previo conocimiento de programacion, y la versatili-
dad para crear bases de datos que luego puedan ser
modificadas sin mayores inconvenientes.

El trabajo de programacion necesario para crear
tanto la base de datos como el Sitio Web se dividié
en dos bloques denominados Bloque Informaético y
Bloque Estructural.

Blogue Informatico

Se utilizé la aplicacion de MYSQL, denominada
PHPadmin, para poder tomar la informacién recolecta-
da, de tal forma que fuera utilizada por una pagina web
dindmica, elaborada con lenguaje PHP. Inicialmente
se cre6 en PHPadmin un nuevo registro de base de
datos bajo el nombre palma, en el cual se hicieron
tres tablas de informacion (especies, secuencias y
patogenos) que albergaron los datos de los archivos
antes mencionados. Posteriormente, se tomaron estos
archivos y se guardaron nuevamente bajo un nuevo
formato (CSV), el cual es compatible con MYSQL.
Luego, al entrar en PHPadmin, se utiliz6 la aplicacion
“importar” para guardar los nuevos archivos en su
tabla correspondiente.

Blogue Estructural

Mediante programacién por lenguaje PHP y HTML
y, por medio del editor de texto Context, se crearon
scripts (archivos con codigo de programacién) con
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todos los aspectos de estructura de nuestro Sitio Web,
incluidos encabezados e informacion escrita en el sitio,
presentacion gréfica, disefo de tablas, imégenes ilus-
trativas, hipervinculos dentro de la pagina, sistema de
acceso de usuario y un cédigo oculto de enlace con
PHPadmin. Para este caso, se crearon 14 scripts (uno
para la pagina inicial, dos para el acceso por usuario y
contrasena, uno para la informacién general del sitio
y diez para la base de datos).

Implementacion de la base de datos y
sitio web

Una vez que todos los scripts fueron generados y
la informacién necesaria ubicada en MYSQL, se
procedié a pasar todo a la subcarpeta www, ubicada
en la carpeta Appserv, del programa con el mismo
nombre. Esto permite que la informacién sea tomada
automaticamente por Apache, que es el servidor web
gratuito instalado en el ordenador y puesto como
una pagina web dindmica. Sin embargo, en este
punto la tnica forma de tener acceso al Sitio Web
era desde el computador servidor (Hewlett Packard
modelo Mobile AMD Sempron). Para poder entrar
desde cualquier computador era necesario trasladar
toda la informacién a una subcarpeta www de un
servidor que tuviera un dominio IP establecido. Un
dominio IP es un c6digo numérico Unico que tiene
cada servidor, que es traducido a nombres y alberga
sitios electrénicos. Algunos ejemplos familiares son
Yahoo, Google o Hotmail (Aznar, 2005). El ordenador
seleccionado fue el utilizado por Andrés Pinzén en la
Universidad de los Andes, con dominio IP http://bioinf.
uniandes.edu.co.

Resultados y discusion

Una plataforma bioinformatica se caracteriza por
ser un conjunto de programas y bases de datos in-
tegrados a un lenguaje computacional que expresa
graficamente la informacion (Qiang et al., 2005).
Bajo esta premisa se desarrollé un primer modelo de
una plataforma bioinformética para E. guineensis y
E. oleifera, teniendo un Sitio Web con una base de
datos moleculares, acompafnado de informacién y
herramientas bioinforméticas de interés.

La plataforma creada puede ser consultada desde
http://bioinf.uniandes.edu.co en el enlace Palmadb. Al
entrar en Palmadb aparece una pégina de bienvenida
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con el objetivo general y un botén para iniciar sesion,
que al pulsarlo abre una pagina donde se requiere un
nombre de usuario y una contrasefna para autorizar el
ingreso al sitio. Si se realiza incorrectamente esta ac-
cién, se indica que el usuario debe intentarlo de nuevo,
de lo contrario se muestra un mensaje indicando que
el acceso ha sido confirmado y queda habilitado un
hipervinculo a la pagina principal. Al ingresar en esta
pagina se muestran tres enlaces dindmicos (Figura
3): (i) la base de datos moleculares para la palma de
aceite donde se encuentra toda la informacién de se-
cuencias para las especies E. guineensis y E. oleifera
y un buscador de secuencias por algoritmo (BLAST);
(i) la informacién de las principales herramientas y
sitios esenciales en el campo de la bioinformética, y (iii)
la lista de patdgenos con sintomatologfas asociadas
reportadas en palma de aceite.

Informacion bioldgica albergada

Con respecto a la informacién biolégica contenida
en la plataforma bioinformética generada, se tiene
lo siguiente. En primera instancia, un total de 4.131
entradas estan disponibles en la base de datos para
la palma de aceite. Cada una de estas entradas esta
compuesta de un nimero de identificacién interno
(ID), el tipo de secuencia, la secuencia, la descripcién,
la especie a la cual pertenece (E. guineensis o E.
oleifera) y un vinculo al identificador de la secuencia
en la fuente original, en este caso el GI, utilizado en
NCBI (Tabla 1).

Estos datos revelan que hay una mayor cantidad de
informacién nucleotidica de Core Nucleotide y ESTs
para E. guineensis, comparado con E. oleifera, aunque
en secuencias de aminodacidos se tiene una cantidad
de datos similares. La razén de este comportamiento
es que al buscar la informacién molecular disponible
para estas dos especies, la mayoria hace referencia a
la palma africana (E. guineensis), pero al referirse es-
pecificamente a secuencias proteicas y sus dominios,
se hablaba de la palma de aceite de manera global,
ya que las pocas familias de proteinas estudiadas no
varian aparentemente entre especies. En cuanto a las
secuencias gendmicas result6 una sorpresa: no el bajo
porcentaje que ocupan en la base de datos (1,96%),
sino que la mayoria pertenezca a E. oleifera, y que
para E. guineensis no haya practicamente ninguna.
También cabe resaltar que el 76,74% de las secuen-
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BIENVENIDOS A LA PLATAFORMA BIOINFORMATICA PARA LA
PALMA DE ACEITE
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Figura 3. Diagrama de flujo de la estructura general del Sitio Web de la plataforma bioinformatica para la palma de aceite de

cias en la base de datos son del tipo ESTs, y al tener
esta amplia cantidad se abre la posibilidad de tener
multiples marcadores moleculares para realizar mapeo
genético. Este procedimiento ya ha tenido éxito en
investigaciones moleculares con otras plantas como
el arroz y el maiz (Cheah et al., 1999).

Por otra parte, cabe resaltar algunas secuencias espe-
cificas que estén en la base de datos, y que pueden
mostrar su aplicacién en el sector palmicultor. Por
ejemplo, las proteicas para E. guineensis, refiriéndose
a proteinas similares a la profilina (ID 486 a 489), las
cuales tienen utilidad en estudios de manipulacién
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Tabla 1. Tipo y cantidad de secuencias que se encuentran en la base de datos para la palma de aceite, creada en este
proyecto
Numero de secuencias introducidas en la plataforma de Cenipalma
Especies =
Nucleotidicas Gendmica ESTs Proteinas

(Core)

Elaeis guineensis* 472 2.160 125

Elaeis oleifera 153 1.010 130

* El tamafio del genoma reportado para esta especie es de 3,4x10° pb 0 2C=3,76+0,09 pg (Rival, 1997).

genética para aumentar o disminuir el crecimiento
celular, no sélo en palma de aceite, sino en otras
plantas como el modelo biolégico Arabidopsis tha-
liana (Cheah et al., 1999; Temnykh, 2000).

Otras secuencias de interés son las de E. oleifera
(ID 757 a 831) que han sido utilizadas como sondas
en investigaciones de cromosomas parentales del
hibrido interespecifico (OxQ) (Maria et al., 1998).

En cuanto a la resistencia de patégenos hay secuen-
cias (ID 462 a 466) de genes de resistencia (Genes R),
que lo que hacen es codificar proteinas que confieren
la capacidad para reconocer genes aur (avirulentos)
y asi detener el ataque infeccioso de un determinado
patdégeno. Aun cuando no ha sido estudiado pro-
piamente en la palma de aceite, estudios como el
de Betania et al. (2003) y Kover et al. (2002), en la
interaccién de Arabidopsis thaliana y Pseudomonas
syringae pv. tomato, pueden ser tomados como
modelo aplicable, debido a la similitud de los genes
de resistencia entre familias de plantas.

También hay una gran cantidad de secuencias obte-
nidas de inflorescencias (ID 1036 a 1051, entre otras),
lo cual se relaciona con la necesidad de encontrar las
bases moleculares de la floracién anormal en la pro-
pagacion mediante técnicas de cultivo de tejidos.

Por altimo, existen mltiples secuencias nucleotidi-
cas como las del gen completo de la plastoquinona
oxidoreductasa (ID 633) y del gen de la ribulosa 1,5-
bifosfato carboxilasa/oxigenasa (rubisco, ID 622), por
citar unas pocas. Estos genes son de importancia,
porque estan involucradas en las rutas metabdlicas
de la fotosintesis, tanto de la fase clara como del
ciclo de Calvin. En consecuencia, por la eficiencia
fotosintética desplegada por la palma de aceite,
estos genes se constituyen en una fuente de enorme
importancia para otras especies.
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El resto de la informacién biolégica en la plataforma
bioinformatica esta ubicada en los enlaces restantes
de patégenos/sintomatologias asociadas y sitios/he-
rramientas bioinformaticas. El primer enlace alberga
una lista de 13 patdégenos y sintomatologias que han
sido reportados en la palma de aceite. Sin embargo,
las secuencias e informacién molecular relacionadas
se incluirdan en futuros proyectos. Un segundo en-
lace tiene una serie de vinculos a péaginas utiles en
estudios bioinforméticos, ademés de una pequeha
descripcién de las mismas.

Conclusion

En conclusién, se logré desarrollar una plataforma
bioinformética para la palma de aceite, con una
buena cantidad (4.134 secuencias) y calidad de in-
formacion, ademaés de herramientas de utilidad para
fomentar el uso de la bioinformatica en las futuras
investigaciones biotecnolégicas relacionadas con el
cultivo y lideradas por Cenipalma. El éxito logrado al
desarrollar este primer modelo representa un paso
importante en la implementacién de la bioinformatica
en el sector palmicultor colombiano y complementa
el sistema de informacién de Cenipalma (Martinez y
Ruiz, 2005). Ademas, permite interactuar en redes
unificadas con diferentes centros nacionales e inter-
nacionales (por ejemplo, Mpob, Cirad, etc.) dedicados
a la investigacion en diferentes éareas del cultivo de
palma de aceite.

Consideraciones finales

Durante varios anos, Cenipalma obtuvo avances no-
tables en lo relacionado con la utilizacién de marca-
dores moleculares para evaluar la diversidad genética
de palma (Rocha y Rey, 2007a y b). Recientemente
se ha incursionado en otras areas de la biotecnologia
(Rocha, 2008), incluida la bioinformética. Con lo pre-
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sentado aqui para palma de aceite, la bioinformatica
se convierte en una herramienta de bajo costo, que
permite reducir la brecha tecnolégica que se presen-
ta, por ejemplo, con otros cultivos de oleaginosas y
permite la comparacién con informacién disponible
de otras especies. Mediante la utilizacién de esta
herramienta se ha concentrado la informacién actual-
mente disponible de palma de aceite y de organis-
mos asociados, tales como aquellos involucrados a
disturbios, patologias o enfermedades. Asi, el gremio
dispone de una herramienta valiosa que apoyara a
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