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El rumbo de la SEFV

Estimados socios,

Querría empezar enviándoos mis mejores deseos
para el 2016. Este año traerá varias reuniones de los
grupos de la SEFV. De esta forma, en Santa Cruz
de Villanueva de la Serena (Badajoz) se celebrará la
XIII Reunión Nacional de Metabolismo del Nitrógeno,
del 4 al 6 de febrero. Del 13 al 15 de abril se
celebrará en Canet d’En Berenguer (Valencia) la XIV
Reunión del Grupo de Fitohormonas, mientras que
del 25 al 28 de septiembre San Pedro del Pinatar
(Murcia) acogerá el XVI Simposio Hispano-Luso de
Nutrición Mineral de las Plantas. Las fechas para el
resto de reuniones se irán concretando en las
próximas semanas y recibiréis detallada información
de todas ellas en las noticias semanales. Como
sabéis la SEFV contribuye económicamente en la
organización de todos estos congresos y, además,
desde el 2014, financia becas de inscripción para
estudiantes de doctorado y jóvenes investigadores
postdoctorales que sean socios activos. Con ello,
quiero animar a todos los socios a participar en
estas interesantes reuniones y, a los más jóvenes, a
solicitar las ayudas a las que pueden optar por
pertenecer a la SEFV.

Del 26 al 30 de junio tendremos otro evento central
para la SEFV: La FESPB celebra su congreso
bianual conjunto con la EPSO en Praga (República
Checa). Quiero recordaros que la federación
europea ofrece 30 becas de asistencia para
estudiantes de doctorado y que la SEFV ampliará
esta ayuda para intentar cubrir los gastos de
aquellos socios que no consigan la financiación
europea. Nuevamente os remito a las noticias
semanales y a la página web de la SEFV para
conocer los detalles de estas iniciativas.

En otro orden de cosas, también quería informaros
que durante este año tampoco habrá incremento en
el importe de las cuotas de socio, intentando de esta
forma que la contribución económica de los socios a
la SEFV no sea una carga inasumible en estos

tiempos de crisis económica.  Además, aquellos
socios adheridos que debieran pasar a ordinarios
pero cuya situación laboral no sea estable podrán
solicitar permanecer como adheridos durante un
periodo adicional.

También debo insistir en la necesidad de que todos
contribuyamos a hacer de nuestro boletín una
herramienta de comunicación de la SEFV; como
sabéis, la publicación cuenta con número ISSN lo
que, bajo mi punto de vista, la convierte en un medio
ideal para publicar noticias, resúmenes de tesis,
comentarios de artículos, de libros, revisiones, etc.
En este número, publicamos una entrevista con
Enrique Playan, actual Coordinador del Área de
Ciencias Agrarias del CSIC y antiguo gestor del
Programa Agrícola y Forestal del Ministerio y
Coordinador de la Iniciativa Europea de
Programación Conjunta sobre Agua. Creo que sus
opiniones sobre la actualidad científica son de gran
interés. También contamos con varios reportajes de
grupos excelentes en Biología Vegetal y una
estupenda revisión sobre remodelación de la
cromatina y señalización por luz que ha escrito
Miguel de Lucas, premio Sabater 2015.

Espero que nos veamos en alguna de las citas
científicas de 2016.

Saludos cordiales,

Aurelio Gómez Cadenas
Presidente de la SEFV



4

Revisión
Remodelación de la cromatina y señalización por luz

Miguel de Lucas
Durham University, Reino Unido

E-mail: miguel.de-lucas@durham.ac.uk

Introducción.

Cuando una semilla germina bajo la tierra, desarrolla
una estrategia de crecimiento llamada
escotomorfogénesis,  en la que el hipocotilo crece
aceleradamente utilizando las reservas energéticas
de la semilla. Una vez éste alcanza la superficie, la
percepción de la luz solar promueve un cambio en el
desarrollo encaminado a la producción de energía
mediante la fotosíntesis, este proceso es conocido
como de-etiolación. Dicha transformación en el plan
de desarrollo viene motivada por un reajuste
transcripcional masivo que está dirigido por la acción
de las moléculas foto-receptoras, principalmente los
fitocromos y los criptocromos (Jiao et al., 2005;
Leivar et al., 2009). En oscuridad, los foto-receptores
se localizan en el citoplasma y son translocados al
núcleo tras la percepción de los fotones de luz. Se
sabe que en el núcleo, los diferentes foto-receptores
interaccionan con factores de transcripción,
modulando su actividad y por lo tanto la expresión
génica. Existen evidencias que demuestran que los
cambios transcripcionales que ocurren durante la
de-etiolación, están asociados a cambios en las
marcas epigenéticas asociadas a las histonas
(Charron et al., 2010). Recientemente se ha
demostrado que la luz promueve cambios en la
localización sub-nuclear de diferentes genes, y que
dichos cambios preceden a las alteraciones
transcripcionales (Feng et al., 2014a). A pesar de la
creciente mejora en las técnicas de análisis de la
expresión génica, modificaciones epigenéticas,
proteómica, etc., estamos lejos de comprender cómo
se coordinan los diferentes procesos reguladores
para asegurar una correcta expresión génica en
respuesta a la luz.

Percepción de la señal luminosa

La luz es un factor crucial para las plantas, y afecta
a multitud de procesos fisiológicos y de desarrollo,
incluyendo la germinación (Bentsink y Koornneef,
2008), floración (Alvarez-Buylla et al., 2010) y la
dirección del crecimiento (Pedmale et al., 2010)
entre otros. En Arabidopsis existen cuatro grandes
familias de foto-receptores: los fitocromos (phy) que
actúan respondiendo a las variaciones en el
espectro de luz roja/luz roja lejana (Wang y Deng,
2004), los criptocromos (cry) que responden a las

variaciones en el espectro de luz azul (B) y
ultravioleta-A (Yu et al., 2010), las fototropinas (phot)
que también responden a variaciones en el espectro
de luz azul (Briggs y Christie, 2002) y el receptor de
luz ultravioleta-B (Rizzini et al., 2011).

La respuesta de la planta a la luz resulta
particularmente evidente en los primeros días de
desarrollo. Cuando una planta germina en oscuridad
se etiola: el hipocotilo crece exageradamente, los
cotiledones, protegidos por el gancho apical,
permanecen cerrados y presentan un color amarillo
pálido debido a la ausencia de clorofila. Cuando la
plántula etiolada se expone a la luz, el crecimiento
del hipocotilo cesa, los cotiledones se expanden y la
maquinaria fotosintética se desarrolla. Este cambio
en el patrón de desarrollo se conoce como de-
etiolación. El análisis de mutantes de respuesta
alterada al proceso de de-etiolación permitió
determinar que tanto los fitocromos (phy) como los
criptocromos (cry) son los principales foto-receptores
involucrados en este proceso.

Los fitocromos (Nathan C Rockwell, 2008) son
proteínas solubles (125KD) que existen como homo-
dímeros y se sintetizan en el citoplasma. Se
encuentran en dos conformaciones estables
diferentes que dependen calidad de la luz irradiante:
la forma inactiva que absorbe la luz roja de ~660nm
(Pr) y la forma activa que absorbe la luz de ~730nm
(Pfr). La familia de fitocromo se compone de 5
miembros (phyA-E) y se clasifican en dos clases
diferentes dependiendo de su estabilidad ante la luz.
PhyA es inestable en presencia de luz y pertenece a
la clase I, mientras que phyB-E son estables en
presencia de luz y forman la clase II. En oscuridad,
los fitocoromos se localizan principalmente en el
citoplasma (Pr) y la incidencia de la luz motiva su
cambio conformacional hacia la forma activa (Pfr)
que se transloca al núcleo (Klose et al., 2014). PhyA
lo hace en presencia de Rojo (R), Rojo Lejano (FR)
y B, sin embargo la translocación de PhyB-E está
motivada únicamente por la acción de R y B, pero no
por FR. La inclusión de phyA ocurre  muy
rápidamente y requiere de la acción de las proteínas
FHY1 (FAR RED ELONGATED HYPOCOTIL1) y
FHL (FHY1 LIKE) que interaccionan con la forma
activa Pfr en el citoplasma y “transportan” el foto-
receptor al núcleo. La translocación de phyA
mediada por FHY1 y FHL es reversible y también es
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mediada por estas proteínas. PhyB es el principal
foto-receptor de R (Rockwell y Lagarias, 2006). Su
translocación al núcleo es más lenta que la de phyA
y no parece requerir de ninguna otra proteína
facilitadora, aunque recientes estudios en el alga
Acetabularia indican que ciertos factores de
transcripción de la familia PIF (PHYTOCHROME
INTERACTING FACTORS) podrían participar en
dicho proceso (Pfeiffer et al., 2012).

La respuesta a la luz azul (B) requiere de la acción
de los criptocromos (Yu et al., 2010). La familia de
los criptocromos se compone de tres miembros en
Arabidopsis (CRY1-3). Plantas mutantes o sobre-
expresoras de CRY1 y CRY2 tienen alteradas las
respuestas foto-morfogénicas y foto-periódicas
(Cashmore, 2003; Lin et al., 1996). Los mutantes
para CRY3, sin embargo, no presentan fenotipo
alguno. CRY2 se localiza exclusivamente en el
núcleo (Yu et al., 2007), mientras que CRY1 se
localiza en el citoplasma y migra al núcleo en
respuesta a B. Por efecto de B, ambos foto-
receptores son fosforilados (Shalitin et al., 2003;
2002). Una vez fosforilado CRY2, pero no CRY1, es
rápidamente degradado por la vía del proteasoma
(Ahmad et al., 1998a).

Eventos nucleares promovidos por la percepción
de la luz

Una vez en el núcleo, tanto phyA como phyB-E se
localizan principalmente en cuerpos nucleares o
speckles (Van Buskirk et al., 2012) cuya función se
encuentra bajo debate. Se sabe que ambos
fitocromos, phyA y phyB, interaccionan físicamente y
de manera específica con factores de transcripción
de la familia bHLH de la subclase PIF (Duek y
Fankhauser, 2005) promoviendo su fosforilación y
rápida degradación por el proteasoma. PIF3, por
ejemplo, se colocaliza con la molécula de phyA en
los denominados cuerpos nucleares tempranos. Allí
interacciona con fitocoromo y es rápidamente
fosforilado, ubiquitinado y degradado. La E3 ligasa
COP1 (CONSTITUTIVE PHOTOMORPHOGENIC 1)
interacciona con phyA en los cuerpos nucleares
tempranos y cataliza la degradación del foto-
receptor por el proteasoma (Seo et al., 2004). En
oscuridad, COP1 promueve la degradación de
factores de transcripción implicados en el desarrollo
foto-morfogénico, como HY5 (ELONGATED
HYPOCOTYL 5), LAF1 (LONG AFTER FAR-RED
LIGHT1) y HFR1 (LONG HYPOCOTYL IN FAR-RED
LIGHT1). Más recientemente se ha visto que phyB
es indispensable para que se produzca la
localización de TZP (Tandem Zinc-finger Plus3) en
los cuerpos nucleares y que TZP interaccione con el
promotor del gen FT (FLOWERING LOCUS T) para
activar su expresión. Todo esto indica que la función

de los cuerpos nucleares está ligada con procesos
de proteólisis y regulación de la transcripción
(Kaiserli et al., 2015).

La luz azul permite que CRY2 interaccione
físicamente con SUPPRESSOR OF
PHYTOCHROME A1 (SPA) para inactivar la
actividad de la E3 ligasa COP1. Esta inhibición de
COP1 promueve la acumulación de CONSTANS,
que activa la transcripción de FT (Endo et al., 2007;
Jang et al., 2008; Liu et al., 2011; Valverde et al.,
2004; Zuo et al., 2011). CRY2 interacciona con la
bHLH CIB1 (CRYPTOCHROME INTERACTING
bHLH1) (Liu et al., 2008) promoviendo así la
transcripción del FT y promoviendo la floración. Más
recientemente se ha demostrado que ambos, CRY1
y CRY2, interaccionan físicamente con los factores
de transcripción PIF4 y PIF5 (también bHLH) en luz
azul de baja intensidad (Pedmale et al., 2015). El
heterodímero CRY-PIF parece ser clave para la
interacción específica de PIF con el DNA y la
activación de genes involucrados en etiolación.
Desde hace tiempo se conoce que CRY1
interacciona con phyA (Ahmad et al., 1998b) y CRY2
interacciona con phyB (Más et al., 2000) en el
núcleo, y se ha demostrado que ambos grupos de
foto-receptores interaccionan con los PIFs (Huq et
al., 2000; Pedmale et al., 2015). Sería interesante
discernir en qué condiciones/tejidos prevalece una
interacción sobre la otra (CRY-PIF vs PHY-PIF), si
son excluyentes, complementarias y, dado que los
PIFs son regulados por otras rutas señalizadoras
(GAs, Brassinosteroides, Temperatura,…), cómo se
integran todos estos niveles de regulación
(Bernardo-Garcia et al., 2014; de Lucas Miguel et al.,
2008; Stavang et al., 2009)

Control epigenético de la expresión génica

La regulación de la expresión génica es un proceso
complejo que se regula a distintos niveles, desde
cambios en la estructura de la cromatina a la
activación de secuencias promotoras (Felsenfeld,
1996). La luz afecta la expresión de entre el 15 y
20% del genoma, siendo las intensidades de luz azul
y roja las que provocan la mayoría de estos cambios
transcripcionales (en torno al 18%, mientras que la
luz roja lejana afecta al 12% de los genes) (Jiao et
al., 2005). Gran parte de los genes inducidos
corresponden a genes implicados en el proceso
fotosintético y el desarrollo del cloroplasto (Leivar et
al., 2009). Este excepcional reajuste transcripcional
debe ir asociado a cambios en la estructura nuclear
y de la cromatina. Recientemente se ha visto que la
luz azul induce expansión del núcleo y una gran
condensación de la heterocromatina en las células
de los cotiledones {Bourbousse:2015ct}. La mejora
en las técnicas de microscopía y de marcado de
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genes en el núcleo ha permitido demostrar que la luz
causa alteraciones en la disposición genética
nuclear. La expresión del gen CAB (CHLOROPHYLL
A-B  BINDING PROTEIN) se induce en presencia de
luz. Se ha visto que la luz promueve su recolocación
en del núcleo, pasando de localizarse en el interior
del núcleo en oscuridad a la periferia en presencia
de luz (Feng et al., 2014a). Dicho cambio posicional
es dependiente de la señalización por fitocromo y
parece deberse a un mecanismo independiente a la
regulación transcripcional; ya que la recolocación es
previa a activación transcripcional (Feng et al.,
2014a).

En las células eucariotas, la molécula de ADN se
encuentra empaquetada formando una
macromolécula llamada cromatina. La estructura de
la cromatina regula todos los procesos que implican
la interacción con el ADN, tales como la replicación,
la transcripción y la reparación del ADN. La unidad
básica de cromatina es el nucleosoma, que consiste
en ADN envuelto por alrededor de ocho proteínas
histonas. Este octámero de histonas es susceptible
de sufrir más de treinta modificaciones post-
transcripcionales, las cuales afectan su interacción
con el ADN y por tanto el grado de compactación de
la molécula. Entre las diferentes modificaciones
post-traduccionales (comúnmente llamadas
“marcas”) se incluyen acetilación, metilación (las dos
que mejor se conocen), fosforilación y ubiquitinación,
entre otras. A su vez, una misma lisina puede ser
mono, di o tri-metilada (Berger, 2007). Este proceso
de regulación post-traduccional se lleva a cabo por
cientos de enzimas que actúan específicamente
“poniendo” ó “quitando” las marcas (Figura 1); las
cuales, a su vez, son susceptibles de regulación a
nivel epigenético, transcripcional y post-traduccional.
Todo este abanico de opciones reguladoras, pone
de manifiesto lo complejos y precisos que resultan
los mecanismos de control de las funciones
genéticas.

Se ha observado la existencia de correlación entre la
activación/represión de la expresión génica y la
presencia de determinadas marcas post-
transcripcionales en las histonas. Más
específicamente, la cromatina activa se encuentra
enriquecida en histonas H3 y H4 con lisinas
acetiladas. La lisina tiene un grupo amino cargado
positivamente, esta carga resulta neutralizada con la
presencia de la acetilación y la atracción
electrostática con la molécula de ADN, cargado
negativamente, se reduce. De este modo, la
acetilación de la cola de la histona promueve que el
ADN se relaje alrededor del nucleosoma, lo cual
permite el acceso de los factores de transcripción
(Rice y Allis, 2001) u otras proteínas reguladoras.
Por otro lado, la metilación provoca que las lisinas

sean inmunes a la acetilación y sirvan para señalizar
tanto activación como represión.

Como se ha mencionado previamente, la presencia
de luz induce la expresión de genes implicados en el
proceso fotosintético. En general, los genes
fotosintéticos presentan histonas acetiladas
(H3K9ac, H3K27ac) y carecen de histonas metiladas
(H3K27me3, H3K9me3) (Charron et al., 2010). Con
la luz se incrementa la acetilación (H3K9ac,
H3K27ac) de la histona en dichos genes (Charron et
al., 2010). De hecho, mutantes en la Histona acetil-
transferasa (HAT) HAF2 acumulan bajos niveles de
clorofila y disminuye la expresión de genes
relacionados con la respuesta a la luz (Bertrand et
al., 2005) y mutantes en la HAT GCN5 presentan
hipocotilos altos y baja expresión de genes de
respuesta a luz (Benhamed et al., 2006). Por el
contrario, mutaciones en la Histona de-acetilasa
(HDAC) HDA19 provocan fenotipos opuestos y se
ha visto que la HDA6 regula positivamente la
compactación de la cromatina en respuesta a luz
(Tessadori et al., 2009). Todo esto sugiere que la
acetilación de las histonas es un mecanismo
epigenético importante para la correcta expresión de
los genes en respuesta a la luz.

Los genes implicados en el metabolismo de las
giberelinas (GAs) también parecen sufrir un
interesante control epigenético. Las GAs son
hormonas vegetales que regulan el desarrollo de la
planta modulando la actividad transcripcional de los
PIFs (de Lucas Miguel et al., 2008; Feng et al.,
2008) y otros factores de transcripción (Gallego-
Bartolomé et al., 2012) a través del control de la
estabilidad de los represores DELLA.  Se ha visto
que los genes implicados en la biosintesis de GAs
acumulan marcas represoras en oscuridad, como
H3K27me3 (Charron et al., 2010) o H3R2me2 y
H3R3me2 (Cho et al., 2012); y que dichas marcas
son eliminadas en presencia de luz.

La mono-ubiquitinación de la Histona 2B en la lisina
143 o 145 (H2Bub) (Bergmüller y Gehrig, 2007) está
catalizada por el heterodímero de E3 ligasas
HUB1/HUB2 (Bourbousse et al., 2012a; Fleury et al.,
2007) y su acumulación está relacionada con
activación de la expresión génica. La luz promueve
la acumulación de H2Bub, viéndose reflejada en
~50% de los genes que se encuentran inducidos
(Bourbousse et al., 2012a). Gran parte de los genes
que acumulan H2Bub en luz, también acumulan
H3K9ac, H3K27ac (Charron et al., 2010) sin
embargo, la acetilación de las histonas sigue
ocurriendo en los mutantes hub1-3, lo cual evidencia
la independencia de ambos procesos. Parece ser
que la marca H2Bub no es indispensable para
decidir el estado “on/off” de un gen, sin embargo
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sirve como “potenciadora” de la actividad
transcripcional (Bourbousse et al., 2012b)

Regulación de la maquinaria epigenética
mediada por la luz

Aún estamos lejos de comprender los mecanismos
moleculares por los cuales la luz guía los cambios
en la estructura de la cromatina pero parece ser que,
de nuevo, los factores de transcripción del tipo PIF
durante la oscuridad y HY5 en luz, desempeñan un
papel en el control de la regulación epigenética.
En oscuridad PIF3 se acumula e interacciona
físicamente con HDA15. Esta interacción tiene como
objetivo retirar la acetilación en las histonas
(principalmente H4) y, por tanto, reprimir la
expresión de los genes biosintéticos de clorofila y
fotosíntesis que son diana de PIF3 (Liu et al., 2013).
PIF1 se acumula en oscuridad y actúa como
represor de la germinación activando la expresión
del factor de transcripción SOMNUS (SOM). Se ha
visto que SOM es represor transcripcional de las
histona arginina de-metilasas JMJ20/JMJ22
(JUMONJI 20/22), encargadas de retirar las marcas
represoras de la transcripción H3R2me2 y
H3R3me2. Los genes biosintéticos de GAs
GA3ox1/GA3ox2 acumulan estas marcas en
oscuridad y mantienen una expresión baja en estas
condiciones. En presencia de luz, phyB promueve la
degradación de PIF1, la expresión de SOM se
reduce y se induce la de JMJ20/JMJ22 que de-
metilan las argininas de las histonas situadas en el
locus de la GA3ox1 y GA3ox2 favoreciendo, de este
modo, la síntesis de GAs, la degradación de los
represores DELLA y el inicio de la germinación (Cho
et al., 2012).

El Complejo Represor Polycomb 2 (PRC2) es el
responsable de catalizar la tri-metilación de la
Histona 3 en la lisina 27 (H3K27me3), que está
asociada con el silenciamiento génico. HY5
promueve la acumulación H3K27me3 en genes
implicados en la elongación celular (EXP2, IAA19)
(Jing et al., 2013). Se sabe que regulador de la
cromatina de la familia CHD3 PICKLE (PKL)
contrarresta la actividad de PRC2 por un mecanismo
todavía desconocido (Aichinger et al., 2011). La
expresión de PKL se reduce en luz y la pérdida de
función desarrolla un fenotipo de-etiolado en
oscuridad. Parece ser que en luz PKL interacciona
con HY5 para contrarrestar su acción represora del
crecimiento, afectando la acumulación de
H3K27me3 en los genes diana de HY5 (Jing et al.,
2013). PKL también interacciona con PIF3 y el factor
de transcripción de respuesta a brasinosteroides
BZR1 (BRASSINAZOLE RESSISTANT 1) evitando
que H3K27me3 se acumule en los genes diana de

PIF3 y BZR1 y favoreciendo la elongación celular
(Zhang et al., 2014).

Conclusiones

La creciente mejora en las técnicas de edición
genética, microscopía, proteómica, secuenciación
masiva y bioinformática permiten estudios con una
calidad y un detalle inimaginable hace una década.
Recientemente, por ejemplo, se ha puesto a punto la
técnica de Hi-C en plantas, que permite identificar
las interacciones entre diferentes dominios de
cromatina  y determinar la configuración
tridimensional del genoma (Feng et al., 2014b).
Uno de los grandes retos de la biología es el de
comprender cómo actúan coordinadamente los
diferentes mecanismos reguladores de las funciones
genéticas durante el desarrollo y en los diferentes
tipos celulares. Para ello es importante dar con un
proceso de desarrollo claro, fácil de controlar y que
permita observaciones con un alto grado de detalle
(espacial y temporal). La luz es, sin lugar a duda, el
factor abiótico más importante para la vida de la
planta. La señal iniciada por los foto-receptores
provoca cambios a nivel global en el núcleo que
desencadenan un reajuste transcripcional y
funcional masivo en un corto lapso de tiempo (dentro
de un mismo ciclo celular). En los últimos años se
han aislado multitud de mutantes y generado gran
cantidad de herramientas moleculares. Por todo
esto, el proceso de de-etiolación se perfila como un
modelo idóneo para comprender cómo actúan
coordinadamente los diferentes mecanismos
moleculares involucrados en el control del desarrollo
a nivel genómico y en respuesta a factores
ambientales.
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Figura 1: Diagrama que describe los genes implicados en la modificación post-traduccional de las histonas mediante metilación
y acetilación. En círculo, aquellas enzimas encargadas de catalizar la puesta de la modificación. En cuadrado, las enzimas
encargadas de retirar la modificación. Azul: Enzimas implicadas en el proceso de metilación. Rojo: Enzimas implicadas en el
proceso de acetilación.
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Entrevista a Enrique Playán Jubillar

Enrique Playán Jubillar
Profesor de Investigación del CSIC en la Estación Experimental de Aula Dei (EEAD)
Por María Jesús Sánchez Blanco

Ha Gestionado el subprograma Agrícola y
Forestal del Plan Estatal de I+D+i, y ha
coordinado la Iniciativa Europea de
Programación Conjunta sobre Agua. En la
actualidad es Coordinador del Área de Ciencias
Agrarias del CSIC

SEFV: Como investigador implicado en la gestión de
la ciencia en el ámbito Nacional durante los últimos
años y, por tanto, conocedor de las limitaciones y
problemas que pueda tener el funcionamiento y la
financiación de la Ciencia en España, ¿qué opinión
te merece la reciente creación de  la Agencia Estatal
de Investigación, en donde habrá un Consejo Rector
con un responsable ejecutivo que podrá gestionar
las ayudas de los distintos ministerios e incluso
fondos privados como los derivados del mundo
empresarial? ¿Qué beneficios diferentes a los
existentes puede suponer para los distintos OPIs
(CSIC, Universidades, Centros tecnológicos, etc.),
teniendo en cuenta las  características propias de
cada una? La experiencia en la creación de la
Agencia estatal del CSIC no ha sido tan positiva
como se esperaba. ¿Tiene algo en común o
estamos hablando de temas distintos?

EP: La Agencia Estatal de Investigación (AEI) se ha
creado para responder al mandato de la Ley de la
Ciencia, la tecnología y la Innovación, que fue
aprobada en 2011 con el apoyo de todos los Grupos
Parlamentarios. Desde hace décadas las Agencias
son un elemento común en la gestión de la ciencia
en los países de la Unión Europea, así como en la
propia Comisión Europea. La elaboración de las
políticas de I+D+i suele quedarse en el Ministerio,
mientras que la gestión de las convocatorias, la
evaluación y el seguimiento suele pasar a la
Agencia. En este sentido, el diseño de la AEI tiene
un corte moderno, y se alinea con la estructura

adoptada por nuestros socios estratégicos. La
Agencia puede aportar independencia en la gestión,
flexibilidad en el uso de los fondos y agilidad. El
Director de la Agencia será un científico reconocido,
lo que es una larga aspiración de la Comunidad
Científica Española. Como en todos los desarrollos
políticos, los detalles son tan o más importantes
como la idea general. Será preciso ver cómo la
Agencia se desarrolla en los próximos años para
valorar su incidencia sobre todo nuestro tejido de
I+D+i. En la actualidad el modelo administrativo de
“Agencia Estatal” está bajo revisión y parece que
esta fórmula será sustituida por una de las que se
están definiendo en un nuevo texto legal. En España
hay un buen número de Agencias Estatales, y sin
duda se buscará su acomodo en el nuevo marco. Es
fundamental que la flexibilidad y la independencia de
la AEI se preserven. Sólo de esta manera se podrá
garantizar la estabilidad de nuestro sistema de
I+D+i. En el caso del CSIC, el modelo de Agencia
Estatal no ha permitido alcanzar todavía todos los
beneficios que se esperaban. Fundamentalmente
esto se ha debido a que todavía no se ha aprobado
un Contrato de Gestión para la Agencia Estatal
CSIC. Las dificultades económicas de los últimos
años sin duda han dificultado asimismo la operación
del CSIC.

SEFV: En este nuevo Organismo se podrán
conjugar e integrar todos los intereses de los
distintos ámbitos  (Investigación aplicada o
investigación básica). Los que llevamos años en la
investigación hemos visto según momentos y años
distintas preferencias y tendencias  desde las
instituciones gubernamentales por el tipo de
investigación (más tecnológica o local o más
teóricas o básicas). En la actualidad, ¿cómo se
valora este tipo de investigaciones? ¿Existe
complementariedad o competitividad entre ellas
(biología molecular, fisiología, funcionamiento y
respuesta de la planta con el medio, producción
agrícola)? ¿Qué equilibrio entre investigación básica
y aplicada sería el adecuado?

EP: Todos estos elementos resultan necesarios
tanto a nivel macro (la AEI, los OPIs) como a nivel
micro (los centros o los grupos de investigación). Es
preciso mantener un equilibrio entre la investigación
más básica, la aplicada y la transferencia para que
el trabajo del investigador se pueda convertir en
crecimiento económico y en empleos de calidad.
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Este es precisamente el objetivo principal de la
Comisión Europea en estos días. Por ejemplo, en el
Programa Horizonte 2020 vemos como se ha
aumentado importantemente el presupuesto del
European Research Council, al tiempo que se han
modificado buena parte de los subprogramas de
investigación aplicada para acercarlos a la
innovación empresarial. En España se mantienen
los programas derivados a la investigación menos
orientada, pero en la última década han aumentado
los programas en colaboración con empresas, que
tienen muchas modalidades diferentes. Estos
programas se están ejecutando tanto desde el
Ministerio directamente como desde el CDTI. En un
país que tiene cifras de desempleo inaceptables,
nadie puede negarse a realizar un esfuerzo para que
los resultados de la investigación sirvan para
reactivar el crecimiento económico. Los
investigadores tenemos una responsabilidad directa
sobre la mejoría de la actividad económica y sobre
el empleo, particularmente de los jóvenes más
preparados. En mi experiencia como investigador y
como gestor de la ciencia a menudo he visto como
diferentes tipos de investigación luchan por los
recursos en un contexto muy competitivo. Es
interesante observar como los grupos de
investigación más exitosos a menudo son capaces
de moverse desde la investigación más fundamental
a la transferencia al sector. Como Coordinador de
Área de Ciencias Agrarias del CSIC, toda la
investigación que realiza el área resulta útil, y toda
encuentra un lugar en la cadena que va de la
generación del conocimiento hasta el desarrollo
económico y social. La investigación que más me
preocupa es sin duda la que no podemos hacer.

SEFV: Actualmente, la rigidez y poca flexibilidad en
gastos, gestión y justificación de los recursos
propios de los investigadores, etc., pueden llegar al
cansancio de los propios investigadores, y pueden
suponer una merma para participar en las distintas
convocatorias. ¿Está previsto que la Agencia
minimice estos problemas  o aumentará la
burocracia?

EP: En estos días difíciles para la I+D+i todos
tenemos momentos de desánimo. Es cierto que
parece que vivimos en una época de rigores
administrativos y de control del gasto. En las
circunstancias actuales, los OPIs y las
Universidades deben de intentar mantener y mejorar
la motivación de los investigadores. Solo así
podremos cumplir nuestra función social. Éste es un
trabajo muy vocacional, en el que los retos a
menudo los marca el propio investigador, y son retos
frecuentemente personales. La motivación es pues
esencial para mantener la ambición científica. No es
previsible que la Agencia Estatal de la Investigación

aumente la burocracia a la que se enfrentan los
investigadores. Desde luego, estoy seguro de que
no es éste el objetivo con el que se ha creado.
Tampoco creo que la Agencia pueda aumentar la
motivación de forma directa. Los aspectos que
motivan a los investigadores son la capacidad
económica de las convocatorias de proyectos de
investigación y la oferta de plazas de investigador
(incluidas las de promoción). Estos aspectos los
seguirá regulando el Ministerio, aunque será la
Agencia la que gestione las convocatorias de
proyectos. Es pues la voluntad política la que puede
hacer que los investigadores encuentren mejores
medios materiales y humanos para desarrollar su
trabajo. La Agencia puede aportar aspectos
adicionales muy importantes, como flexibilidad en la
ejecución y un bajo nivel de burocracia.

SEFV: Por tu experiencia como Coordinador de
programas de investigación europeos, ¿crees que
los temas prioritarios financiados por Europa
coinciden exactamente con los intereses  de cada
uno de los países integrantes, o hay algún país que
tiene más influencia a la hora de delimitar los retos?
¿Cómo ves la investigación en relación con la
fisiología o ciencias agrarias en España en relación
con otros países de nuestro entorno. ¿Tienen una
planificación científica más definida que la nuestra
en estos temas?

EP: Las discusiones que dan lugar a los programas
Europeos de I+D+i son largas y muy participativas.
Muchos investigadores europeos participaron en su
momento asesorando a los gobiernos de sus países
acerca del diseño de programas como Horizonte
2020. Además, todos fuimos invitados a consultas
públicas, incluida la consulta para definir el propio
nombre del programa. Es cierto, por otra parte, que
a la hora de recoger las sensibilidades de los países
miembros, las mayorías son las que forjan el texto
final. Todo este ejercicio se desarrolló de forma
abierta en largas discusiones que sentaron las
bases del programa que actualmente se está
ejecutando. Es difícil responder a la pregunta de si
algún país tiene más influencia que otro. A la hora
de influir en las decisiones – aunque cada país tiene
un voto – el tamaño y la potencia científica e
innovadora de cada país tiene importancia… esto es
completamente normal. La investigación española
sobre fisiología o sobre ciencias Agrarias es puntera
en el mundo. A título de ejemplo, en este año
pasado completamos un estudio en la Comisión de
Área de Ciencias Agrarias del CSIC en el que quedó
claro que el CSIC puede compararse perfectamente
en capacidad científica con el INRA o el USDA-ARS
cuando se estandariza por el número de
investigadores. Otra cosa es que podamos
compararnos con estas instituciones desde el punto
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de vista de la transferencia o la innovación, aspectos
en los que en general la ciencia española todavía
tiene recorrido. Cuando se comparan los programas
científicos de España con los de otros países, se
observa que en España hay una gran tradición de
programas de investigación no orientada, mientras
que en otros países es más frecuente encontrar
programas orientados que responden a problemas
específicos. Este hecho está sin duda relacionado
con el hecho de que en España en general prima la
investigación sobre la innovación.

SEFV: 5) ¿Cuál es tu papel  en el desarrollo
de la JPI del agua en Europa? ¿Qué significa
realmente? ¿Cuáles son los programas y temas
financiados hasta el momento y cuáles serán
financiados próximamente? ¿Hasta qué punto
habría que potenciar este tipo de convocatorias para
enlazar la financiación y los programas europeos
con los nacionales? Háblanos de la importancia de
España en este JPI.

EP: Mi papel como coordinador de la JPI del agua
terminó en noviembre de 2015, tras cinco intensos
años en los que MINECO fue el líder europeo y yo el
coordinador en su nombre. Creo que para España
ha sido un éxito el haber coordinado una de las diez
JPIs que se han puesto en marcha, y que en estos
años MINECO marcó un nivel de gestión muy alto.
Las iniciativas de programación conjunta (JPIs, por
sus siglas en inglés) suponen una transformación de
los programas de I+D+i de los países Europeos. Las
autoridades nacionales pactan en las JPIs una
agenda estratégica de I+D+i y un plan de
implementación al que asignan parte de sus
recursos económicos. Los temas de las JPIs han
sido seleccionados para responder a retos sociales
relevantes a nivel europeo. Las convocatorias de las
JPIs son el embrión de una nueva forma de financiar
y ejecutar la I+D+i Europea de forma
autogestionada, descentralizada y ágil. También son
una evolución acerca de la co-propiedad de los
programas de I+D+i por parte de los países
europeos interesados, y una forma coordinada de
ejecutar el programa Horizonte 2020. Esto es así ya
que la mayor parte de las convocatorias de las JPIs
cuenta con una cofinanciación Europea del 33%,
que podría llegar al 50% en un futuro. La JPI del
Agua ha servido para que España mostrara
liderazgo en un tema que le es muy propio. Hasta
ahora esta JPI ha llevado a cabo dos convocatorias
de proyectos, sobre contaminantes emergentes y
sobre aspectos industriales del uso del agua. La
tercera y mayor convocatoria hasta la fecha,
preparada en coordinación con FACCE JPI, se
anunciará en el primer trimestre de 2016, y tratará
sobre el agua en la agricultura. Si España ha tenido
un gran éxito en las dos primeras convocatorias de

Water JPI, estoy convencido de que en esta tercera
seremos líderes en proyectos financiados.

SEFV: Como Gestor que has sido de la
Subdirección General de Proyectos de Investigación
en España, ¿cuáles son los proyectos mejor
financiados (buenas ideas, grupo investigación
conocidos, objetivos que resuelven problemas
reales)? ¿Crees que los proyectos de investigación
se deben  abordar en los distintos centros por
grupos pequeños o grupos grandes
interdisciplinares?

EP: Si una cosa me ha quedado clara de mi
experiencia como Gestor del Subprograma Agrícola
y Forestal es que los grupos de investigación tienen
muchas maneras de abordar los temas, y que cada
una de estas maneras se muestra muy efectiva en
su ámbito. Así, cuando se abordan temas
relacionados con los sistemas agrarios, como su
sostenibilidad o su productividad, los grupos tienden
a ser multidisciplinares y amplios. Cuando la
investigación es más básica, como a menudo ocurre
con diversos ámbitos de la biología, los grupos son
muy limitados, y básicamente cuentan con un
investigador de plantilla. A lo largo de los años he
visto que la excelencia se puede encontrar tanto en
un modelo como en otro. De la misma manera, los
investigadores solicitan y pueden conseguir
financiación variable. Esta financiación responde a
factores como el tamaño del equipo y el coste de las
técnicas empleadas. La financiación conseguida
generalmente guarda relación en el sistema español
con la calidad que los evaluadores han apreciado en
la propuesta. En resumen, la naturaleza del proyecto
es la que debe de dictar tanto el tamaño del grupo
como el presupuesto necesario para llevar a cabo un
proyecto. Nuestro Plan Estatal de I+D+i no establece
apriorismos sobre esto temas.

SEFV: Como coordinador de Ciencias Agrarias del
CSIC, ¿qué importancia tiene el área en el contexto
del CSIC? ¿cómo ves el futuro del área?, ¿hasta
qué punto la agronomía, la fisiología, bioquímica o
biología molecular están representadas en esta
área?

EP: El Área de Ciencias agrarias representa entre
un 13 y un 14% del CSIC atendiendo al número de
investigadores. Este tamaño le confiere una clara
importancia dentro de una institución que cubre todo
el espectro de la ciencia y la tecnología con ocho
áreas científico-técnicas. La fisiología, la bioquímica
o la biología molecular cubren entre la tercera parte
y la mitad del área. Es difícil realizar estimaciones
más precisas porque los límites entre las
especialidades científicas están cada vez más
difusos. He separado esta estimación a la
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agronomía, que puede entenderse en un sentido
amplio o bien en un sentido estrecho, como la
agronomía de los cultivos. En este sentido estrecho
el área de ciencias agrarias cuenta con muy poco
personal científico y con poco personal en
formación. Otras áreas científicas parecen haber
encontrado más atractivo entre los jóvenes
investigadores.

SEFV: Si todos los científicos que están formados o
en fase de formación no tienen cabida en los
distintos organismos, e incluso tampoco la
oportunidad de seguir con las etapas  finales
(posdoctorales) propias de la carrera científica,
¿merece la pena seguir invirtiendo en ellos en las
etapas más iniciales?

EP: Bueno, está visto que no me tocan preguntas
fáciles. Para responder a esta pregunta es preciso
recordar la historia de la ciencia española, que tenía
un perfil muy bajo hasta la transición democrática
que comenzó aproximadamente con la década de
los ochenta. En ese momento, la incorporación al
sistema de I+D+i agrario español de la generación
formada con becas del Banco Mundial puso los
cimientos para un crecimiento exponencial de
nuestras capacidades. Lo mismo ocurrió con otras
especialidades científicas, y así es como hemos
llegado a la primera década de este siglo, como
novena potencia científica mundial. Este crecimiento
impresionante tiene algunos aspectos de debilidad.
Entre ellos, el énfasis en la investigación frente a la
innovación, o la escasa capacidad del sistema de
autorregularse. Hablando entre conocedores del
mundo agrario, podemos decir que nuestro sistema
científico es vecero, y que no ha encontrado la forma
de tener un crecimiento estable con una
planificación a medio plazo. La formación de
doctores que se lleva a cabo en los centros de I+D+i
españoles responde a mi juicio a las necesidades
del país. Estas necesidades no son solo las del
propio sistema científico, sino que engloban también
al sistema privado, que debe de aumentar muy
importantemente su demanda de profesionales de la
I+D+i. Por otro lado, si bien la oferta de personal
formado es estable y está a mi juicio correctamente
dimensionada, no se ha conseguido hasta la fecha

que la demanda pública sea sostenida en el tiempo
y esté guiada por una estrategia a medio plazo. La
demanda de científicos por el sector público está
más relacionada con las disponibilidades
presupuestarias que con las necesidades. En estos
años de crisis estamos asistiendo a la creación de
una enorme bolsa de científicos de primera
categoría que conforman una generación que nunca
antes hemos tenido. El sistema español no parece
estar en vías de absorberlos. Así las cosas, buena
parte de estos profesionales están encontrando un
futuro en otras instituciones del mundo, en los que
su capacidad de ganar plazas da otra prueba de su
valía científica.

SEFV: ¿Crees que los políticos influyen de manera
determinante en la planificación científica o se dejan
asesorar por  los investigadores y personas que
conocen bien los problemas existentes en los
distintos campos de la investigación?  Por ejemplo,
lo referente a los temas de cambio climático o
aprovechamiento de los recursos naturales.

EP: En España no tenemos una fuerte tradición de
realizar investigación para dar soporte a políticas.
Mientras que en otros países europeos los
investigadores dedican parte de su tiempo a guiar
las políticas públicas con los resultados de sus
investigaciones, en España esta actividad es
incipiente. En España el Gobierno y los Ministerios
no cuentan con puestos permanentes de consejero
científico, que son frecuentes desde hace décadas
en países de nuestro entorno. Los científicos pasan
a primera línea cuando se trata de guiar la respuesta
a situaciones de emergencia, como el Prestige o el
Ébola. Es preciso que esta situación se reconvierta,
ya que algunos problemas de la sociedad necesitan
respuestas que tengan rigor científico y que
anticipen los problemas. Éste es en efecto el caso
del cambio climático o del aprovechamiento de los
recursos naturales. Sin embargo, otros problemas
más directamente relacionados con el ámbito agrario
necesitan igualmente una constante interacción con
el conocimiento científico. Éste es el caso, por
ejemplo, de las enfermedades emergentes de las
plantas y los animales, la soberanía alimentaria o el
uso de plantas transgénicas.
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La mujer en la historia de la Biología Vegetal

Hildegard von Bingen
por Luisa María Sandalio González y Matilde Barón Ayala

Hildegard von Bingen (1098-1179) nació en el hoy
territorio alemán de Renania-Palatinado; de origen
aristocrático y la pequeña de diez hermanos, se
consideró el diezmo debido a Dios y destinada al
claustro desde su nacimiento. A partir de los 8 años
se dedicó al estudio de la religión en un convento
benedictino, bajo la tutela de la Abadesa Jutta von
Spanheim, también de origen noble. A su muerte,
Hildegard le sustituyó como abadesa e incrementó la
presencia de las monjas benedictinas en distintas
ciudades  alemanas.

Imagen: ruinas del primer convento de Hildegard en
Disibodenberg (fotos cedidas por la Dra. Matilde
Barón Ayala)

Visionaria desde temprana edad, la que afirma Yo
miserable de mí y más miserable en nombre
femenino vi desde mi infancia grandes maravillas
que mi lengua no podría relatar, no duda en
emanciparse con su comunidad de monjas del

primitivo monasterio de monjes benedictinos para
fundar un nuevo monasterio del que fue abadesa, no
sin antes exigir la devolución de todas sus
cuantiosas dotes.  En su nuevo monasterio de
Rupertsberg había una enfermería, un huerto de
hierbas medicinales y una farmacia para la
elaboración de distintas fórmulas magistrales.

Representación de Hildegard von Bingen.
Fuente:
http://www.eibingen.de/pfarrei/hildegard.html.

Hildegard escribió un libro sobre Ciencias naturales,
Physica, y otro sobre plantas y sus propiedades
curativas, Causae et curae. A ella le debemos una
nueva aproximación de la biología vegetal de la
época, que básicamente se centraba en la
herboristería. Hildegard habla de la “energía verde” y
no se limitó a reproducir estudios clásicos de
botánica, sino que además incluyó reflexiones
propias sobre las propiedades curativas de las
plantas, basadas en textos antiguos y en la
sabiduría popular, y como no, también en su propio
misticismo.
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Su gran reputación en este campo hizo que
numerosos peregrinos visitaran su convento en
busca de ayuda. Algunos de sus remedios son
válidos en la actualidad y han dado lugar a una
corriente de medicina homeopática alternativa.

Sus teorías científicas se derivaban de la
cosmología griega con la existencia de cuatro
elementos con propiedades complementarias y
cuatro humores. Defiende que la enfermedad
perturbaba el delicado equilibrio entre los humores y
que, comiendo la planta o el animal adecuado, se
conseguía un cuerpo sano. Esto ya tenía mucho de
revolucionario en una época en que la enfermedad
se atribuía muy frecuentemente a desórdenes
morales y comportamientos pecaminosos.

Desde un punto de vista intelectual, fue una mujer
muy prolífica, compuso más de setenta obras
litúrgicas y una ópera, aunque no había recibido
educación musical alguna. Se atrevió también a
crear la primera lengua artificial de la historia, la
Lingua ignota y por ello los esperantistas, militantes
de una lengua universal, la escogieron como
patrona.

Hildegard, conocida como la “Sibila del Rin”, famosa
por sus visiones proféticas y sus viajes para
predicar, llegó a tener una gran influencia política
que le permite hasta amonestar a papas (Eugenio
III) y emperadores (Federico I Barbarroja).

Ha sido considerada como una de las
personalidades  más fascinantes y polifacéticas de

la historia de Occidente y una de las mujeres más
influyentes de la Baja Edad Media. En octubre de
2012 su compatriota Benedicto XVI, antes cardenal
Ratzinger,  la nombró  “Doctora de la Iglesia” (sólo 4
mujeres frente a 31 doctos varones).

Hay un precioso libro de la editorial Siruela
“Hildegard von Bingen. Vida y visiones”  y una
excelente película de Margaret von Trotta, “La
visión”
(http://www.youtube.com/watch?v=aEI1QrZINeg),
que la retrata sufriente, visionaria, rebelde y mezcla
de médico y boticaria.

Obra musical de Hildegard von Bingen:

http://www.youtube.com/watch?v=Dehwp_dRlYQ&lis
t=RD02n9uMd1ap51A

http://www.bing.com/videos/search?q=obra+musical
+de+Hildegarde&FORM=HDRSC3#view=detail&mid
=9997B5C200C6EAA9EBAA9997B5C200C6EAA9E
BAA

Lecturas adicionales:

http://www.huffingtonpost.com/dan-lybarger/through-
hildegards-eyes-m_b_768816.html

(en inglés, por Dan Lybarger)

Grupo de Genomica y Biotecnología de Plantas

Instituto de Biología Molecular y Celular de Plantas (IBMCP CSIC-Universidad Politécnica
Valencia).

El laboratorio de Genómica y Biotecnología de
plantas (PGB) desarrolla su actividad en el Instituto
de Biología Molecular y Celular de Plantas (IBMCP),
un instituto mixto del Consejo Superior de
Investigaciones Científicas y de la Universidad
Politécnica de Valencia, que se localiza en el
campus de esta universidad. El grupo, alguno de
cuyos componentes se pueden ver en  la imagen
adjunta, está dirigido por Toni Granell y Diego
Orzaez. Para una información actualizada se puede
consultar http://www.ibmcp.upv.es/FGB/ y
https://gbcloning.upv.es/

A los miembros del Grupo de Investigación en
Genómica y Biotecnología de Plantas nos interesa
desarrollar productos (plantas, frutos o moléculas)
para una agricultura "moderna" e "innovadora" y
para ello utilizamos todas las tecnologías y
materiales a nuestra disposición: desde la
variabilidad natural, la genómica, la biotecnología,
hasta la biología sintética. A grandes rasgos la
actividad del grupo se puede organizar en dos
grandes líneas: la genómica-genética de la calidad
del fruto y la biología sintética para la producción de
moléculas de interés en plantas. Ambas líneas
incluyen tanto desarrollo de tecnologías para su
abordaje, la obtención de conocimiento para su
definición y finalmente la consecución del producto
final a escala de laboratorio.
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Genómica-genética de la calidad del fruto

Uno de nuestros sistemas experimentales de
preferencia para esta línea de investigación es el
tomate. Y el  objetivo fundamental es incrementar su
valor: extender su vida útil, conferir modificaciones
en la forma, color, contenido nutricional, y
características organolépticas o de salud. Las
condiciones pre- y post-cosecha que afectan la
calidad del fruto son también de nuestro interés.
También hemos trabajado con otros frutos/ sistemas
como son el melocotón, naranja, fresa, etc.

Para poder llevar a cabo esos objetivos participamos
en el  desarrollo de plataformas de análisis global
(ómico), lo cual fue posible gracias a la formación de
grandes consorcios nacionales e internacionales. En
este marco, nuestro grupo contribuyó a la
secuenciación del genoma del tomate, desarrollo de
ESTs and sets de Unigenes en Tomate, Cítricos y
Melocotón,  al desarrollo de plataformas de
genotipado (SolCAP y RosCAP)  y de análisis
transcriptómico: CitrusArray de cítricos, longmer-
Tom2 and fullgenome-Tom3 Array de tomate y
Chillpeach de melocotón. Aunque algunas de estas
plataformas han sido sustituidas por otras
tecnologías, tuvieron en su momento un papel
estratégico fundamental (ej. la obtención de un
genoma de referencia de calidad en el caso del
tomate o la anotación del genoma del melocotón).
Se facilitó su utilización a grupos de nuestro entorno,
y nuestra participación en su desarrollo fue clave
para la internacionalización  del grupo.

Esquema de una aproximación de genética genómica a la
calidad del fruto.

Dado que un parte importante de la calidad del fruto
viene determinada por los niveles de determinados
metabolitos (ej. compuestos coloreados, azúcares,
ácidos y compuestos volátiles), lideramos el
desarrollo en el IBMCP de plataformas de análisis
metabolómico. Actualmente estas plataformas son
parte del laboratorio de Metabolómica del centro,
pero nuestro grupo continúa mejorando nuestra
capacidad analítica, tanto  en el metabolismo
principal como especializado, incluyendo

aproximaciones dirigidas y aproximaciones no
sesgadas, bases de datos propias que incluyen más
de 600 estándares de compuestos relacionados con
el aroma de diferentes frutos, etc. Numerosos
grupos dentro y fuera de nuestro país han utilizado
nuestras plataformas para sus diferentes objetivos
científicos.

Otra parte importante de nuestra estrategia ha sido
conseguir, generar y caracterizar fuentes de
variabilidad genética / fenotípica para caracteres de
calidad de fruto. Ello ha sido posible coordinando o
participando en grandes consorcios nacionales e
internacionales (ESPSOL, EUSOL, CALITOM,
SOLSIL, TRADITOM, TOMGEM, etc).  En el marco
de esos proyectos pudimos obtener, desarrollar y
caracterizar grandes colecciones de germoplasma
que incluyen especies silvestres relacionadas con el
tomate, 6000 accesiones EUSOL, colecciones
nucleares  EUSOL y TRADITOM,  560 accesiones
de tomate resecuenciadas (colab. Sanwen  CAAS y
Zamir HUJI), 1500 variedades de tomate tradicional
europeo TRADITOM.  En colaboración con  Dr,
Monforte (IBMCP) y Dr. Rafael Fernández (EELM)
desarrollamos/ caracterizamos  colecciones de
líneas recombinantes consanguíneas y de líneas de
introgresión derivadas del cruce entre tomate
cultivado MoneyMaker y la entrada TO937 de S.
pimpinellifolium, la especie silvestre más próxima a
tomate que ha sido muy útil para el mapeo de QTLs
de caracteres asociados a la calidad.

Finalmente algunos de los QTLs y genes
identificados han sido validados en diferentes líneas
de tomate portadoras de las regiones y genes.
Además de materiales obtenidos por introgresión
hemos ido más allá de las restricciones impuestas
por la hibridación sexual y la variabilidad natural y en
algunos casos hemos utilizado herramientas
biotecnológicas como son el ensamblaje multigénico
(ver el apartado siguiente) y la transformación
genética para incorporar nuevos caracteres de
calidad al genoma del tomate, bien de forma
transitoria (sobreexpresion o VIGS en fruto), o de
forma estable.

Lo más destacado de nuestros resultados es la línea
relacionada con  regiones genómicas, mapas de
QTLs,  genes y moléculas asociadas a caracteres de
calidad del fruto y como resultan afectados por el
medioambiente, se relaciona a continuación:

1. La mutación causante del "uniform ripening" se
localiza e inactiva el gen GLK2 que es clave para la
a biogénesis de cloroplastos en el fruto del tomate y
cuya inactivación impacta negativamente la calidad
del fruto (Science 336:1711). El  artículo suscita el
debate sobre los intereses a veces contrapuestos de
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los productores/empresas de semillas y los
consumidores, sugiere que es posible mejorar la
calidad incrementando la fotosíntesis en el fruto
(JXB 65: 4589) y cuestiona resultados anteriores
(Plant Phys 157:1650)

2. La producción de volátiles en el fruto forma parte
de una red genético-molecular que se inicia de
forma dispersa en el genoma y que estamos
empezando a desvelar: i.e. a través de la
identificación de la red, de marcadores asociados,
de genes responsables (Plant Phys 159:851; Plant
Phys 163:946; JXB 65: 4613) e incluso aprendiendo
a modelizar dicha red (PLOS Comput Biol
8(6):e1002528)

Esquema de modelización de las características del fruto.

3. Uno de los QTLs que determina los niveles de un
tipo de volátiles que son derivados fenilpropanoides
y que contribuyen al aroma/ sabor del tomate es una
glicosil transferasa que conjuga el compuesto volátil
con un molécula de azúcar adicional de forma que
ya no es liberable por la acción de las glicosidasas
endógenas (Plant Cell 25: 3067). Éste es uno de los
pocos casos en los que ha sido posible clonar y
caracterizar un QTL de "aroma/ sabor" de fruto que
además ejemplifica la importancia de la conjugación
para controlar eficazmente la disponibilidad de
volátiles y por extensión la de cualquier molécula
bioactiva.

4. Durante la postcosecha, el programa molecular
responsable del desarrollo del daño por frío implica
cambios en la pared celular pero va más allá y
además parece estar en parte predeterminado por
factores precosecha (PlosONE9(3):e90706, TGG
DOI10.1007, BMC Genomics16:245)

5. La vida postcosecha, la producción de
antioxidantes y los niveles de VitC y antocianinas en
el fruto pueden estar íntimamente relacionados
(BMC Genomics 14:13; Curr Biol 23:1094). Nuestros
resultados desvelan nuevos aspectos que reflejan la
complejidad de la relación de los antioxidantes con

la fisiología del fruto. Por una parte la capacidad
especifica de las antocianinas en prolongar la vida
postcosecha del tomate y por otra el  que la
variabilidad en los niveles de Vit C no parece
depender tanto de los genes implicados en su
metabolismo como de otros locus que regulan
procesos más complejos como la respuesta al estrés
o al ataque por patógenos.

Biología Sintética para la producción de
moléculas de interés en plantas

Esta segunda línea de investigación se inserta en el
concepto de que es posible una Agricultura
especializada donde el exceso de capacidad
reductora de carbono de las plantas se redirija hacia
la síntesis de compuestos/ moléculas de alto interés
o valor añadido. Aplicamos pues los principios y
herramientas de la Biología Sintética a la ingeniería
de plantas para convertirlas en bio-factorías de
productos de alto valor añadido.

Para llevar a cabo estos objetivos y permitirnos
alcanzar mayores niveles de sofisticación hemos
tenido que  aprender como ensamblar piezas de
DNA en construcciones cada vez más complejas de
forma que pudiéramos transmitir instrucciones a la
planta sobre qué, como, cuando y donde iniciar un
proceso biológico de interés o introducir una ruta
metabólica.

Tras una etapa breve en los que basamos nuestra
tecnología de ensamblado en Gateway, generando
plásmidos, promotores, etc., dirigidos a modificar el
programa genético de frutos, nuestra estrategia se
dirigió a desarrollar GoldenBraid como el entorno
ideal para la construcción modular de estructura
multigénicas con aplicaciones de Biología Sintetica
en plantas.

Con Golden Braid (GB) conseguimos lograr  un
sistema estandarizado de ensamblaje de DNA, que
está basado en el uso de enzimas de restricción de
tipo IIS (al igual que Goldengate) pero que permite el
crecimiento indefinido de módulos genéticos hechos
de piezas de DNA estándar reutilizables. El sistema
GB consiste en poco más de cuatro plásmidos
binarios de destino (pDGBs) que están diseñados
para incorporar ensamblajes multipartitos hechos de
partes estándar y combinarlos de forma binaria en la
construcción de entidades multigénicas cada vez
más complejas. Es la posición relativa de los sitios
de restricción IIS dentro de los vectores pDGB lo
que permite introducir una estrategia de doble bucle
(trenza) en el sistema de clonaje que permite el
crecimiento indefinido de las partes compuestas,
siguiendo los pasos de ensamblado de forma
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iterativa. El sistema (https://gbcloning.upv.es/)
cuenta actualmente con más de 400 piezas
(promotores, proteínas reportadoras, terminadores,
secuencias de direccionamiento a compartimentos
subcelulares, etc), unidades transcripcionales y
vectores para prácticamente cualquier tipo de
aplicación de bioingeniería o de biología sintética en
plantas, desde la sobreexpresión generalizada a
más complejos experimentos de ensamblado de
rutas metabólicas, circuitos genéticos, diferentes
estrategias de silenciamiento génico, etc. En nuestro
laboratorio, el uso de GB nos ha permitido
ensamblar en unos pocos días y transformar de
forma estable construcciones de hasta 5 unidades
transcripcionales formadas por un total de 19 piezas.
En principio no existen límites en cuanto al tamaño
de las construcciones más allá de las impuestas por
el tamaño máximo que puedan albergar los
diferentes vectores de destino.

Piezas de GB distribuidas por categoría según la Gramática
Estándar

La versión más reciente GoldenBraid 3.0 incorpora
la nueva Gramática Standard de Plantas, acordada
entre varios laboratorios de Biología Sintética de
Plantas y que permite el intercambio de piezas entre
los diferentes usuarios de GB e incluso de sistemas
de ensamblajes similares como MoClo. Las bases
de datos de GB3.0 se pueden interrogar e incluyen
tanto las piezas y construcciones de GB como una

serie de experimentos estandarizados realizados
con dichas piezas o construcciones. La inclusión de
herramientas bioinformáticas adecuadas permite
simular in silico los experimentos de ensamblaje
para confirmar la estrategia y corregir posibles
errores. La incorporación más relevante de GB3.0 es
la posibilidad de introducir resultados de
experimentos a la base de datos de GB. Ello nos
permite ir asociando experimentos realizados con
cada uno de los elementos GB (promotores, genes,
etc.), de forma que les dotamos de información
funcional/experimental. Además, la nueva versión
también incorpora herramientas y piezas para el
editado génico basado en CRISPR/Cas9. Todo ello
es en parte responsable del número creciente de
usuarios (más de 60 kits repartidos entre otros
tantos laboratorios en 12 países diferentes y más de
10K sesiones web).

Durante los últimos años hemos utilizado GB para
introducir instrucciones genéticas en el genoma de
diferentes plantas Solanáceas como el tomate, el
tabaco o Nicotiana benthamiana (especie
relacionada con el tabaco) con el objetivo
fundamental de redirigir el programa genético de la
planta hacia la síntesis de productos de alto valor
añadido.

Producción estable de moléculas de valor añadido
en plantas (frutos)

Una categoría de compuestos de especial interés
son los que van dirigidos a promocionar la salud y su
producción preferente ha sido en frutos comestibles.
En especial nos han interesado tanto las moléculas
pequeñas que actúan como antioxidantes, como
otras más complejas que muestran su actividad
cuando interaccionan con la superficie de las
mucosas (ej. tracto digestivo, piel, etc.). Dado que
este tipo de compuestos se requieren en cantidades
relativamente altas, su producción biotecnológica en
frutos representa una alternativa económica y
segura.

Uno de nuestros primeros objetivos fue la
producción en plantas de anticuerpos profilácticos
contra patógenos que normalmente acceden al
cuerpo a través de las mucosas. Los anticuerpos
profilácticos recombinantes producidos en frutos
podrían administrarse como productos mínimamente
procesados y servir de complemento a la
vacunación en la prevención de enfermedades
entéricas (inmunización pasiva mucosa).

Otra de las líneas derivadas ha sido la de
fortificación de frutos utilizando construcciones
dirigidas a incrementar el número, tamaño y
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contenido de los plastos o dirigiendo el flujo de
carbono del fruto hacia la síntesis de compuestos
antioxidantes (i.e. flavonoles con Myb12 o
anthocianinas con Ros/Del). Una elaboración de las
estrategias de ingeniería metabólica en el fruto que
estamos llevando a cabo es utilizar aproximaciones
intragénicas  en las que todos los elementos
utilizados (incluidos el marcador de selección)
provienen de la propia planta o de especies
sexualmente compatibles.

Frutos de tomate que producen IgA  contra rotavirus y  que
son claramente distinguibles por la coexpresión de los
factores RoseDel que incrementan la síntesis de antocianinas y
confieren color morado (identity preservation)

Producción de proteínas de interés mediante
sobreexpresión transitoria en plantas

Por otra parte con la ayuda de Agrobacterium
tumefaciens y de vectores virales hemos aprendido
cómo producir en poco tiempo (expresión transitoria)
altos niveles de moléculas de interés para industria
como anticuerpos, lectinas, factores de crecimiento,
antivenenos de serpientes.Una elaboración de esta
línea y de la explotación del fenómeno de la
interferencia viral es la producción recombinante de
anticuerpos policlonales de forma eficiente y
reproducible.

La interferencia viral puede aprovecharse para la formación de
mosaicos que permiten la expresión de mezclas complejas de
proteínas recombinantes

Los principales logros en la línea de SB aplicada a la
producción de moléculas de alto valor añadido en
plantas (desde 2011) han sido:

1. Desarrollo de versiones mejoradas de GB, una
tecnología estandarizada de ensamblaje de piezas
de DNA para proyectos de biología sintética
(PlosONE PlosONE 2011;6(7):e21622; Methods
Molec Biol 847: 351 y 1116:133; Plant Physiol 162:
1618; New Phytol DOI 10.111/npf13532)

2. Aprovechar la versatilidad y eficiencia otorgada
por la tecnología GB  para el diseño construcción, y
evaluación combinatorial de diferentes regiones de
anticuerpos funcionales para su uso como diagnosis
o terapia (J Mol Sci 114:6205) o de altos niveles de
proteínas recombinantes funcionales como la lectina
jacalina (J Biotec 163: 391)

3. Generar líneas de tomate que producen IgA
contra rotavirus en frutos fácilmente distinguibles de
los normales por presentar acumulación de
antocianinas moradas (mediante introducción de los
factores de transcripción Rosea y Delia: colab Cathie
Martin), que no parecen presentar efectos no
deseados (Juárez et al. Plant Biotechnol J 10(3):
341-52; Juarez et al. JAFC 62:8158)

4. Explotar la tecnología GB y la caracterización del
proceso de inhibición de la  superinfección viral para
la producción eficaz y reproducible de mezclas
complejas de anticuerpos funcionales en plantas
(PMB 81:553; en preparación).

Nuestros planes son (1) continuar explorando las
fuentes de variabilidad y aumentar nuestras
capacidad analíticas y  de integración de datos con
el objetivo de identificar genes /alelos relevantes
para mejorar la calidad del fruto y  (2) continuar
mejorando nuestras herramientas de Biología
Sintética que nos permitan producir moléculas de
interés a altos niveles en plantas,  cuando, como y
donde se necesiten.
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Grupo de Fisiología Vegetal

Departamento de Biología Animal, Biología Vegetal y Ecología
Universidad Autónoma de Barcelona

Nuestro grupo de Fisiología Vegetal de la
Universidad Autónoma de Barcelona centra su
actividad investigadora en los mecanismos de
respuesta de las plantas frente al estrés. Juan
Barceló inició esta línea pionera en España en los
años 60 con estudios sobre la incidencia de luz UV
en las plantas;  pero ya con la incorporación de
Charlotte Poschenrieder en el equipo al final de los
70 y posteriormente en los años 80 la entrada de
Catalina Cabot de la UIB y  de Josep Allué y de
Benet Gunsé de la UAB nos especializamos en el
estrés iónico, causado por metales pesados,
principalmente manganeso, zinc, cadmio y cromo,
pero también en el estrés causado por la acidez del
suelo, principalmente toxicidad por aluminio y estrés
salino. Nuestro objetivo fundamental en estos años
iniciales fue obtener información acerca de las
respuestas tempranas de las plantas a los factores
de estrés iónico sobre todo referente a los daños a
nivel celular y subcelular, los  mecanismos de
crecimiento y desarrollo radicular, así como el
estudio de la estrecha interacción entre estrés por
toxicidad iónica y el estrés hídrico y osmótico. Fruto
de estas investigaciones iniciales  son algunas
publicaciones muy citadas aún hoy en día [1-4] en
esta área de estudios.

Fig. 1: A) Visualización de Al en pelos radiculares de Brachiaria
decumbens mediante microscopia de fluorescencia [ref. 15]. B)
Hoja de té sin Al mostrando síntomas de toxicidad de Fe. C)
Planta de té con Al, sin síntomas de toxicidad de Fe.

Gracias a nuestra creciente proyección internacional
entre los años 1993 a 2003 conseguimos encadenar
tres proyectos de financiación Europea para el
estudio de adaptación del maíz a suelos ácidos
tropicales (TS3-CT 92-0071; ERBIC18CT-0063;
ICA4-CT-2000-30017). Fruto de una cooperación de
equipos multidisciplinares compuestos por fisiólogos,

genéticos, agrónomos, edafólogos y mejoradores
de Europa (Alemania, Francia, España),  de América
(Brasil, Colombia) y de África (Camerún) se
obtuvieron resultados muy relevantes para la
caracterización de los problemas asociados a los
cultivos en suelos ácidos tropicales, así como de los
mecanismos y marcadores de la tolerancia del maíz
a la toxicidad por Al. Nuestras tareas, a las que se
incorporaron además de los anteriormente citados,
Mercè Llugany, Roser Tolrà, Núria Massot (ahora en
Suecia), Isabel Corrales,  Petra Kidd (ahora en IIAG,
CSIC, Santiago de Compostela), Montse Amenós
(ahora en CRAG, Barcelona) y Snezhana Doncheva
(Popov Inst., Sofia, Bulgaria) y Livia Chaves (ahora
en AB Biotics) dieron lugar a algunas de las
publicaciones más relevantes derivadas de estos
proyectos, especialmente referentes al “timing” de la
respuesta de inhibición del crecimiento radicular, los
cambios en las propiedades elásticas de las paredes
celulares, la importancia de compuestos fenólicos en
los exudados radiculares y el cambio en los patrones
del desarrollo  celular de las raíces [5 -13].
Posteriormente hemos ampliado nuestros estudios
sobre los mecanismos de  toxicidad y tolerancia al Al
a plantas de cultivo hiperresistentes, como es el
caso del arroz y de Brachiaria, una gramínea
forrajera muy introducida actualmente en la
ganadería de zonas tropicales, y el té, un cultivo
hiperacumulador y hipertolerante al Al. Estas plantas
claramente no actúan con los mismos mecanismos
de respuesta a la toxicidad del Al que están bien
establecidas en plantas de tolerancia media-baja.
Estas últimas basan su tolerancia en la exudación
diferencial de ácidos orgánicos por las raíces; p. ej.
fuerte exudación de citrato en trigo debido a altos
niveles basales de la transcripción de TaMATE
causado probablemente por la presencia de un
transposón en genotipos resistentes, hallado por
Ana Luisa García Oliveira con la que pudimos
colaborar  en la caracterización de los exudados
radiculares de estas plantas [14].
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Fig . 2: A) Daño a nivel de membranas (color naranja) causado
por ROS inducido por  exceso de Cu e inducción sucesiva de
nuevas raíces (1-4: crecimiento adaptativo) de Silene armería
sensible a la toxicidad por Cu [ref. 37].
Fig. 2 B) Modelo tentativo de producción de radicales hidroxilo
y activación de canales de Ca2+ y K+ [ref. 20].

Contrariamente, la respuesta en hiperresistentes o
hipertolerantes a Al es multigénica e implica cambios
a diferentes niveles, tal como muestran nuestras
investigaciones desarrolladas en las tesis doctorales
de Catalina Arroyave (ahora Prof. Assoc. en Univ.
Antioquia, Colombia) y  de Maite Roselló (tesis en
curso).  Cambios en el patrón de desarrollo de las
células epidérmicas, la producción de ácido
clorogénico y la acumulación de Al en los pelos
radiculares (Fig. 1 A) parecen clave en la
hiperresistencia a Al en Brachiaria decumbens [15],
mientras que la muy alta resistencia en arroz es
mediada, al menos en parte, por STAR1 y
probablemente regulada por ABA [16]. El  estímulo
de crecimiento causado por Al en la planta del té,
una  hiperacumuladora de Al, está relacionado con
la mejora de la nutrición con B y/o la inhibición de la
toxicidad por Fe, junto con una eficiente
compartimentación sub-celular del Al, tal como
demostramos en nuestros estudios en colaboración
con Roghieh Hajibolan de la Univ. Tabriz, Irán [17 -
18].

La toxicidad de iones metálicos, por regla general,
afecta rápidamente la estabilidad de las membranas
de las células radiculares (Fig. 2 A). Nuestros
estudios en colaboración con Thomas Kinraide
(USA) y Peter Kopittke (Australia) muestran que la
toxicidad de los iones metálicos,  sean o no del tipo
Fenton, depende estrechamente de su actividad pro
oxidante [19]. La formación de ROS, sin embargo,
no solamente es síntoma de toxicidad, sino también
una importante señal relacionada con la regulación
de la absorción de metales (Fig. 2 B) y  la activación
de mecanismos de defensa tal como revelan
algunos de nuestros estudios combinando técnicas
electro-fisiológicas y de microscopia de
fluorescencia, a los que se incorporó como becaria
Ana Rodrigo (ahora postdoc en Univ. Florencia,
Italia) y con los que iniciamos una fructífera
cooperación con Sergey Shabala (Univ. Hobart,
Australia) [20 – 23].

Fuimos pioneros en el estudio de la
hiperacumulación de metales pesados,
especialmente Zn y Cd. En colaboración con Alan
Baker de la Universidad de Sheffield y
posteriormente en la Universidad de Melbourne,
publicamos el primer trabajo de localización de Zn y
Cd en Noccaea caerulescens (entonces aún bajo el
nombre de Thlaspi caeruelescens) y realizamos los
primeros estudios de acumulación de Zn en relación
a las concentraciones de ácidos orgánicos en esta
especie [24, 25]. Más recientemente centramos
nuestros estudios con hiperacumuladores de Zn y
Cd en la hipótesis de la defensa metálica contra
microorganismos y herbívoros [26]. Es de destacar
la publicación de un artículo de revisión en Trends in
Plant Science [27] donde ya discutimos los
potenciales mecanismos de protección contra
patógenos y herbívoros mediante metales
considerando tanto la defensa directa por toxicidad
del metal como la relevancia de la activación
mediante metales de las defensas orgánicas. Estas
hipótesis fueron apoyadas, entre otros, por  nuestros
experimentos  en colaboración con Pierre Meerts y
Nausicaa Noret (Univ. Libre de Bruselas, Bélgica)
sobre hiperacumulación de Zn, defensas orgánicas
(glucosinolatos)  y herbivorismo por caracoles [28] y
los estudios con  el equipo de Marjana Regvar,
Paula Pongraç y Katharina Vogel-Mikus (Univ.
Ljubljana, Slovenia) sobre relación entre
micorrización, glucosinolatos e hiperacumuación de
metales [29-31]. Tras la entrada en el equipo de
Soledad Martos y en estrecha colaboración con
Catalina Cabot de la UIB y de las doctorandas Berta
Gallego y Sandra Martín orientamos  los estudios
hacia las vías de  señalización cruzada entre estrés,
causado por hongos fitopatógenos, e iones de
metales pesados, tanto en hiperacumuladoras como
en planta modelo Arabidospis thaliana [32, 33].
Confirmamos la hipótesis de defensa metálica en la
hiperacumuladora de Zn y la importancia de la
señalización cruzada en no hiperacumuladoras
resistentes. En vistas a una ampliación de esta línea
de investigación hacia patosistemas naturales
hemos iniciado el estudio de las poblaciones de
Noccaea en el Pirineo Catalán identificando N.
brachypetala como especie hiperacumuladora de Zn
y Cd sobre suelos no metalíferos [34].

B

A

B
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Fig. 3: A) Población natural de Arabidopsis thaliana del interior
de Cataluña [ref. 42]
B) Experimento tipo “common garden” de cultivo de
poblaciones de A. thaliana en hábitats costero y de interior.

La variación natural de poblaciones vegetales en
función de la composición mineral del suelo y su
capacidad adaptativa al estrés iónico han centrado
nuestro interés desde el principio, tanto referente a
poblaciones metalófitas y pseudometalófitas [35 –
39] como de plantas adaptadas a la salinidad [40,
41]. La presencia en la Costa Catalana de una
amplia variación de poblaciones de Arabidopsis
thaliana,   nos ha permitido abrir una línea de
investigación nueva sobre los factores de selección
divergente en esta planta modelo para estudios
genético-moleculares (Fig. 3). En la tesis doctoral de
Silvia Busoms, en colaboración con David Salt de la
Universidad de Aberdeen dentro del proyecto
conjunto financiado por el National Institut of Health
(NIH) de los EEUU (2R01GM78536-4A1, 2011-
2016), hemos identificado el sodio como factor
divergente decisivo en la adaptación a poblaciones
costeras versus poblaciones del interior, además de
identificar plantas con el alelo débil del gen HKT1
(AtHKT1;1) como mejor adaptadas a niveles
intermedios de salinidad o lugares de salinidad
fluctuante en segunda línea de costa [42].

Nuestro proyecto actual financiado por el MICINN
(BFU2013-42839-R) también explora esta
variabilidad natural de las poblaciones de A. thaliana
para caracterizar las bases genéticas y moleculares
de la sensibilidad/resistencia frente a suelos
carbonatados y  la eficiencia de Fe (tesis doctoral en
curso de Joana Terés) y de Zn (tesis doctoral en
curso de Miquel Llimós), teniendo en cuenta además
las variaciones en las poblaciones de bacterias
rizosféricas y endofíticas asociadas. Esperamos que
la variación fenotípica observada en estudios de
“screening”  nos permita la identificación de los loci
genéticos responsables mediante diferentes

métodos incluyendo tanto mapeo de F2 como
GWAS.

Durante los últimos años también nuestro equipo
ofrece diversos servicios y ha tenido contratos y
colaboraciones con industrias e instituciones entre
las cuales destaca el servicio de evaluación de
plantas medicinales,  un contrato con Syngenta
(Basel, Suiza) y la colaboración con el Instituto
Catalán del Vino (INCAVI) para la evaluación de la
eficiencia de productos naturales en la protección de
la viña.

Además de esta intensa labor investigadora, nuestro
grupo (Fig. 4) participa muy activamente en la
docencia de Fisiología Vegetal en los grados de
Biología, Biología Ambiental, Bioquímica,
Biotecnología, Microbiología, Genética  y Ciencias
Ambientales de la UAB. Desde el curso 2008/2009
organizamos el Máster en Biología y Biotecnología
Vegetal en el que participan además el Dpto. de
Bioquímica y Biología Molecular de la UAB y el
Centro de Recerca en Agrigenómica (CRAG) y
coordinamos el Programa de Doctorado en Biología
y Biotecnología Vegetal de la UAB.

Fig. 4: Grupo de Fisiología Vegetal de la Universidad Autónoma
de Barcelona. Fila superior izquierda a derecha: Juan Barceló
(Catedrático Emérito), Charlotte Poschenrieder (CU), Josep
Allué (TU), Roser Tolrà (Prof. Agregado), Simone Rankl
(doctoranda visitante, Alemania), Mercè Llugany (TU), Rosa
Padilla (Técnica Superior), Isabel Corrales (Contratada
Postdoc), Miquel Llimós (Becario). Fila inferior, izquierda a
derecha: Meriem Wali (doctoranda visitante, Túnez), Benet
Gunsé (TU), Soledad Martos (Lectora), Silvia Busoms (becaria),
David Uroz (estudiante interno), Maite Roselló (Prof. Asociada),
Berta Gallego (becaria). Ausente: Joana Terés (becaria)
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Grupo de Salinidad

Instituto de Recursos Naturales y Agrobiología de Sevilla (IRNAS-CSIC)

Composición, historial y objetivos

El Grupo de Salinidad nace en 1998 tras el regreso
al IRNAS del Dr. José Manuel Pardo y la Dra. Imelda
Mendoza desde Purdue University, EE.UU., y la
incorporación del Dr. Francisco Javier Quintero,
procedente del Wye College-University of London,
R.U. Juntos, deciden iniciar la identificación de
genes codificantes para transportadores de sodio en
plantas. Aunque era sabido que la intoxicación por
sodio es un aspecto fundamental de la sensibilidad
al estrés salino de muchas especies vegetales,
hasta esa fecha no se conocía la identidad de ni uno
solo de los transportadores iónicos que mediaban
los flujos de sodio que eran medibles
bioquímicamente en las distintas membranas
celulares. El grupo siguió creciendo y mejorando sus
capacidades técnicas por la incorporación del Dr.
Eduardo O. Leidi en 1999 y la Dra. Beatriz Cubero
en 2001 (Figura 1). Juntos, estos investigadores
conforman un polivalente equipo que aúna
experiencia en biología molecular y celular, la
bioquímica del transporte iónico y una visión
integradora de la fisiología de las plantas en
situaciones de estrés. Estas capacidades propias
están reforzadas por las numerosas colaboraciones
nacionales e internacionales que el Grupo de
Salinidad ha ido estableciendo a lo largo de su
historial.

Figura 1. Miembros permanentes del Grupo de
Salinidad del IRNAS. De izquierda a derecha,
Eduardo O. Leidi, Francisco Javier Quintero,
Beatriz Cubero, Imelda Mendoza y José Manuel
Pardo.

Entre los hitos más destacables conseguidos por el
Grupo de Salinidad están la identificación del único
transportador de expulsión de sodio conocido en la
membrana plasmática vegetal (SOS1) y de sus

principales reguladores, de los antiportadores
Na,K/H de la familia NHX que funcionan en diversas
endomembranas vegetales, y de la regulación de la
toma de potasio por el sistema de alta afinidad en
raíces. A continuación se detallan nuestras
aportaciones en esas áreas, destacando también
nuestras principales publicaciones para referencia
del lector.

Salinidad y sodicidad

Las plantas absorben el agua y los nutrientes
minerales de la solución del suelo. El exceso de
sales en el suelo (salinidad) limita el crecimiento
vegetal porque dificulta la captación de agua desde
un medio más hipertónico y porque inhibe la entrada
de nutrientes esenciales que están diluidos en una
combinación de sales heterogénea que incluye otros
minerales no deseados o directamente tóxicos para
la planta. Según la FAO, un suelo se considera
salino cuando su contenido total de sales disueltas
excede los 2.56 g/L, equivalentes a 4 dS/m (la
salinidad de una disolución acuosa se estima
fácilmente midiendo la conductividad eléctrica, que
generalmente se expresa como deciSiemens por
metro cuando hablamos de suelos). Entre los
minerales considerados fitotóxicos destaca el sodio
por su ubicuidad y abundancia, por lo que
frecuentemente también se habla de la sodicidad del
suelo, que suele ir asociada a una mayor alcalinidad
que inhibe el crecimiento de las raíces. La sodicidad
también afecta negativamente a las propiedades
físicoquímicas del suelo, provocando su
compactación.

El sodio (Na) no está considerado un nutriente
esencial para el crecimiento vegetal, pero su adición
al medio de cultivo en cantidades moderadas puede
resultar beneficiosa para el crecimiento de muchas
plantas, especialmente cuando el aporte de potasio
(K) es limitante y el Na puede ser utilizado por la
planta como osmolito sustitutorio para facilitar la
turgencia y la expansión celular (Haro et al., 2010).
Sin embargo, el problema más frecuentemente
encontrado en la agricultura en muchas zonas de
España es el exceso de Na en el suelo o en el agua
de riego (Ayers et al., 1960). Las similitudes
fisicoquímicas entre Na y K conllevan la
competencia entre ambos iones por algunas
proteínas de transporte iónico que son poco
discriminatorias, de manera que un exceso de Na
resulta en una deficiencia nutricional de K (Pardo y
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Rubio, 2011). Además, la acumulación de Na en el
citosol inhibe procesos metabólicos esenciales, cuya
interrupción resulta en un retraso o detención del
crecimiento. La mayoría de las plantas utilizan, en
proporción variable, tres mecanismos esenciales
para prevenir el envenenamiento sódico: 1) una
discriminación eficiente entre Na y K de manera que
se restringe la entrada indeseada de Na; 2) la
retirada activa de Na del citosol, ya sea mediante su
expulsión al exterior celular (apoplasto y suelo) o su
secuestro en la vacuola; y 3) la redistribución de Na
entre los distintos tejidos y órganos de la planta, de
tal manera que el contenido de Na en las raíces no
sobrepasa el umbral de toxicidad y el exceso de Na
es transportado a larga distancia vía xilema para su
acumulación preferente en tallos y en las hojas más
viejas; la senescencia de las hojas cargadas de Na
equivale funcionalmente a un mecanismo de
excreción (Figura 2). La combinación de estas
estrategias permite el mantenimiento de una
adecuada relación K/Na en el citosol y la
acumulación vacuolar de osmolitos que contribuyen
a disminuir el potencial hídrico de la planta y
aumentar la turgencia celular. La capacidad de
crecimiento de una planta en un medio salino
depende de la adecuada coordinación de estos
procesos, de manera que la entrada de Na por la
raíz sea conmensurada con la translocación a la
parte aérea y con la compartimentación de iones en
las grandes vacuolas del mesófilo foliar (Pardo y
Quintero, 2002).

Figura 2. Principales flujos de sodio en las plantas vasculares.
Los iones sodio (Na+) entran en las raíces a través de varios
tipos de proteínas de transporte iónico, entre las que se
encuentran transportadores selectivos de potasio pero que
mantienen cierta permeabilidad para sodio (proteínas
HAK/KUP), los co-transportadores de sodio y potasio de tipo
HKT, y los canales catiónicos no selectivos (NSCC). Una
mayoría (60-90%) del sodio tomado por las raíces es devuelto
al suelo mediante un intercambio Na/H, pero el resto es
transportado vía xilema hasta la parte aérea, acumulándose
preferentemente en los tallos y las hojas más viejas, que

pueden llegar a senescer reduciendo así la carga de sales de la
planta.

Expulsión y redistribución de sodio

El Grupo de Salinidad participó en la identificación
del primer antiportador Na/H de membrana
plasmática descrito en plantas, la proteína SOS1 de
Arabidopsis (Shi et al., 2002), lo que supuso un hito
en la fisiología del estrés salino. Además de mediar
la extrusión del Na intracelular en distintos tipos
celulares, SOS1 se localiza preferentemente en el
parénquima del xilema y participa en la transferencia
de Na desde las raíces a las hojas, donde los iones
son finalmente compartimentalizados en las
vacuolas del mesófilo foliar (Figura 3) (Shi et al.,
2002; Oh et al., 2009; Olias et al., 2009). El Grupo
de Salinidad también ha sido pionero en la
comprensión de la regulación de SOS1. Las plantas
de Arabidopsis carentes de SOS1 muestran
similitudes fenotípicas con mutantes deficientes en
la proteína quinasa SOS2 o la proteína sensora de
calcio SOS3, que activa a SOS2 (Zhu, 2002). Los
mutantes sos1, sos2 y sos3 presentan una
extremada sensibilidad a Na y son deficientes en la
adquisición de K a bajas concentraciones externas
(Zhu, 2002). Nuestro grupo demostró que las tres
proteínas SOS constituyen un módulo funcional que
regula la expulsión del Na celular (Quintero et al.,
2002). SOS3, gracias a la miristoilación de su
extremo N-terminal, recluta a SOS2 a la membrana
plasmática para que ésta fosforile y active a SOS1
(Figura 4). La fosforilación de SOS1 por SOS2
ocurre en el residuo de serina-1138 y este evento
promueve el desplazamiento de un dominio
autoinhibidor presente en el extremo C-terminal de
SOS1, con la consiguiente transición de un estado
de reposo al estado activo (Quintero et al., 2011;
Nuñez-Ramirez et al., 2012). Este modelo del
sistema SOS parece generalizable a todas las
plantas superiores ya que se pueden reconocer en
los bancos de secuencias los homólogos de las
proteínas SOS en muchas especies vegetales, tanto
glicofitas como halofitas. De hecho, nuestro grupo
ha participado en la demostración de que la proteína
SOS1 es esencial para la tolerancia salina del
tomate (Olias et al., 2009) y para el carácter
halofítico de la especie Eutrema salsuginea
(denominada anteriormente Thellungiella halophila)
(Oh et al., 2009). En ambos sistemas, SOS1 media
la expulsión de Na por las raíces y regula el
transporte xilemático. El grupo del IRNAS también
ha identificado las proteínas SOS en arroz y trigo, y
demostrado su función conjunta mediante expresión
en levaduras y en plantas de Arabidopsis (Martinez-
Atienza et al., 2007; Feki et al., 2011). Una línea de
arroz carente de SOS1 muestra una extrema
sensibilidad a NaCl, mientras que la activación
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extemporánea de SOS1 incrementa la halotolerancia
de este cultivo (manuscrito en preparación).

Figura 3. La proteína SOS1 cataliza el intercambio Na/H que
permite la expulsión del sodio intracelular hacia el apoplasto o
la solución del suelo. Además, mediante su localización en el
parénquima del xilema, SOS1 controla la carga de sodio en la
corriente de evapotranspiración que porta este ión y otros
nutrientes minerales hacia la parte aérea para su
compartimentación en las vacuolas. Se postula que la
actividad de SOS1 en los tejidos de destino asegura que la
entrada de sodio en las células es conmensurada con la
capacidad para secuestrar el sodio en sus vacuolas. Las
proteínas de tipo HKT median los procesos inversos, esto es,
la entrada de sodio en raíces y su retirada del flujo xilemático.
La actividad de SOS1 y de las proteínas HKT debe estar
finamente coordinada para evitar ciclos fútiles en el transporte
de sodio.

El sistema SOS muestra interacciones funcionales
interesantes, unas previsibles y otras más
sorprendentes. Las proteínas de la familia HKT son
transportadores de entrada de Na y K en las raíces
(HKTs de clase-II) o facilitadores de la entrada
específica de Na (clase-I). Estas últimas se localizan
preferentemente en la membrana plasmática del
parénquima xilemático donde permiten la recaptura
del Na que fluye con la corriente de
evapotranspiración, evitando así la acumulación
excesiva de Na en los tejidos más activos
fotosintéticamente (Hamamoto et al., 2015). Por
tanto, la cantidad neta de Na que se transporta vía
xilema desde la raíz a la parte aérea depende de la
acción concertada de las proteínas HKT (descarga
xilemática) y de SOS1 (carga xilemática) (Figura 3),
aunque todavía no se comprende el mecanismo
regulatorio que facilita esta coordinación (Pardo et
al., 2006; Pardoy Rubio, 2011).

Por otro lado, los componentes del sistema SOS
interaccionan física y funcionalmente con elementos
reguladores del tiempo de floración en Arabidopsis.
Un estrés salino moderado retrasa el tiempo de
floración en numerosas especies vegetales. La
proteína GIGANTEA (GI) es una proteína específica
de plantas que participa en la regulación
fotoperiódica del tiempo de floración. La proteína GI

se acumula a lo largo del día y se degrada durante
la noche. En días largos que inducen la floración de
Arabidopsis, los niveles máximos de las proteínas GI
y FKF1 se sincronizan al atardecer y juntas
promueven la acumulación del florígeno FT y el
desarrollo floral. En un trabajo colaborativo, nuestro
grupo ha mostrado que GI y SOS2 forman un
complejo que mantiene a GI estable y a SOS2
inactiva. Durante un estrés salino, la proteína SOS3
compite con GI y recluta a SOS2 para la activación
de SOS1, mientras que la proteína GI libre se
desestabiliza y su degradación retrasa el tiempo de
floración (Kim et al., 2013). Una planta mutante
carente de GI, además de sufrir un retraso
constitutivo de la floración, muestra una significativa
halotolerancia que es debida a la ganancia de
función de SOS2, ahora libre de la inhibición por GI.
La interacción GI-SOS2 representa una conexión
funcional entre vías de señalización de estrés y de
desarrollo, que explica en términos moleculares la
modulación del tiempo de floración en respuesta a
un estrés salino.

Figura 4. Modelo de funcionamiento del módulo SOS, que
incluye el intercambiador Na/H de membrana plasmática SOS1,
la proteína quinasa SOS2 que fosforila a SOS1, y la subunidad
reguladora SOS3 que activa y recluta a SOS2. La fosforilación
de un dominio autoinhibidor presente en el extremo C-terminal
de SOS1 promueve la activación del intercambio iónico.

Compartimentación vacuolar de sodio y potasio

De las numerosas comparaciones realizadas entre
especies relacionadas filogenéticamente pero que
difieren en su grado de tolerancia a la salinidad, se
concluye que en muchos casos la halotolerancia
correlaciona con una mayor capacidad de acumular
los iones en los tejidos vegetales en una forma no
tóxica, fundamentalmente secuestrándolos en la
vacuola. El modelo vigente es que la acumulación
de sales en la vacuola depende de la actividad de
tres tipos de proteínas. La H+-ATPasa vacuolar (V-
ATPasa) y la pirofosfatasa del tonoplasto (H+-
PPasa) bombean protones hacia el lumen vacuolar,
generando un potencial de membrana en el
tonoplasto (positivo dentro). Los aniones permean el
tonoplasto a través de canales específicos y se
acumulan pasivamente en la vacuola siguiendo su
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potencial electroquímico. Por el contrario, el catión
Na debe ser acumulado en la vacuola activamente,
en contra de su gradiente electroquímico, gracias a
intercambiadores Na/H presentes en el tonoplasto
que disipan la energía acumulada en el gradiente de
protones (Pardo y Quintero, 2002; Pardo et al.,
2006).

Mediante la complementación de mutantes de
levaduras con genes candidatos identificados por
análisis bioinformáticos, el Grupo de Salinidad fue
partícipe en la identificación de las proteínas NHX
(Na/H eXchanger) de Arabidopsis (Quintero et al.,
2000; Yokoi et al., 2002). A diferencia de SOS1,
estas proteínas se localizan exclusivamente en las
membranas intracelulares (Pardo et al., 2006; Bassil
et al., 2011; Barragan et al., 2012). Está
generalmente aceptado que las proteínas de tipo
NHX del tonoplasto son factores de halotolerancia
porque median la acumulación activa de Na en el
lumen vacuolar (Blumwald et al., 2000). Sin
embargo, nuestro grupo ha mostrado que esta
premisa tan extendida es probablemente falsa. En
primer lugar, las proteínas vacuolares NHX1 y
NHX2, las más abundantes en Arabidopsis, no
discriminan in vitro entre Na y K, lo que implica que
incluso en una situación de estrés salino moderado
estas proteínas estarían mediando la acumulación
vacuolar preferente de K y no de Na (Venema et al.,
2002; Hernandez et al., 2009; Jiang et al., 2010;
Barragan et al., 2012). Por otro lado, plantas
transgénicas de tomate que sobreexpresan la
proteína NHX1 de Arabidopsis deben su
halotolerancia a la creación y mantenimiento de una
gran reserva vacuolar de K, no de Na, con el
contrapunto de generar una deficiencia de K en el
citosol que se manifiesta fenotípicamente cuando las
plantas se privan de este nutriente (Leidi et al.,
2010). Las plantas toman K con gran avidez, pero la
concentración citosólica de K se mantiene en unos
valores muy estrechos, entre 80 y 100 mM. El
exceso de K capturado por las raíces (luxury uptake)
se almacena en las vacuolas, donde genera el
potencial osmótico necesario para la expansión
celular y el crecimiento de planta. Además, el K
vacuolar sirve de reservorio para aportar K al
citoplasma bajo demanda. En una situación de
hambre de K, la concentración citosólica de K
empieza a declinar sólo después de que la reserva
vacuolar de K haya disminuido hasta alcanzar el
equilibrio termodinámico con el citosol. La actividad
extemporánea de una proteína NHX sobreexpresada
por transgénesis incrementa el reservorio vacuolar
de K, aportando un componente de halotolerancia,
pero a costa de comprometer los niveles de K en el
compartimento citosólico (Leidi et al., 2010).

Finalmente, nuestro grupo ha demostrado de forma
concluyente que en Arabidopsis las proteínas NHX1
y NHX2 funcionan in vivo catalizando la acumulación
vacuolar activa de K, esto es, en contra de su
gradiente electroquímico mediante un intercambio
K/H. Las plantas con una doble mutación nhx1 nhx2
tienen una capacidad muy limitada para crear un
reservorio vacuolar de K, sufren una acumulación
anormalmente alta de K en el citosol, no
osmorregulan adecuadamente y son deficientes en
la generación de la turgencia que es necesaria para
la expansión celular y el crecimiento de la planta
(Figura 5) (Barragan et al., 2012). Además, los
genes NHX1 y NHX2 se expresan abundantemente
en las células guarda de los estomas. Los
movimientos estomáticos dependen en gran medida
de unos rápidos flujos de K entre el apoplasto, el
citosol y la vacuola de las células guarda. Para que
un estoma se abra, la célula guarda debe acumular
grandes cantidades de K en sus vacuolas (Figura 6).
Por ello, las plantas nhx1 nhx2 muestran una grave
disfunción de su actividad estomática y las
relaciones hídricas de la planta mutante están
gravemente alteradas (Andrés et al., 2014). Por el
contrario, las proteínas NHX1 y NHX2 son
completamente dispensables para el secuestro
vacuolar de Na en condiciones de estrés salino. De
hecho, este proceso está potenciado en el mutante
nhx1 nhx2, presumiblemente para compensar el
déficit de K generado por la ausencia de las
proteínas NHX (Barragan et al., 2012; Andrés et al.,
2014). Estos datos suponen un importante cambio
de paradigma en los modelos vigentes que asignan
una función primordial de las proteínas NHX en el
mecanismo de captura de Na en las vacuolas.
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Figura 5.  Las proteínas NHX vacuolares son necesarias para la
expansión celular y el funcionamiento estomático. Panel
superior: Un mutante de Arabidopsis carente de las proteínas
NHX1 y NHX2 (derecha) es incapaz de acumular potasio en sus
vacuolas y no genera suficiente turgencia para crecer. Panel
inferior: la actividad de las proteínas NHX1 y NHX2 en células
guarda es necesaria para los movimientos estomáticos y su
carencia provoca graves defectos en la turgencia es este tipo
celular.

Nutrición de potasio

Los mecanismos bioquímicos o fisiológicos que
permiten a la planta conocer su estatus en relación a
la nutrición de K y que modulan la toma de K por la
raíces y su partición entre el citosol y la vacuola,
permanecen bastante desconocidos (Pardo y
Rubio, 2011). Recientemente, el Grupo de Salinidad
ha abordado el estudio de la regulación de la toma
de K por las raíces, especialmente por el sistema de
alta afinidad mediado por las proteínas de tipo HAK
(High-Affinity K-uptake), un campo en el que ya
hemos realizado algunos avances significativos al
mostrar la activación del transportador HAK5 de
raíces de Arabidopsis por la proteína quinasa
CIPK23 (Chaves-Sanjuan et al., 2014; Ragel et al.,
2015). Es notable que esta misma proteína quinasa
también regula positivamente al canal AKT1 de
entrada de K (Xu et al., 2006; Ragel et al., 2015), lo
que convierte a CIPK23 en un nodo regulador crítico
del estatus nutricional de K.

Figura 6. Función de las proteínas NHX en la apertura
estomática. Los movimientos estomáticos se deben a
intercambios masivos de potasio, aniones (cloruro, nitrato,
malato) y agua entre las células guarda y su entorno. Las
proteínas NHX catalizan un intercambio K/H en el tonoplasto de
las células guarda que, con consumo de energía, hace posible
la acumulación vacuolar de potasio en contra de su gradiente
electroquímico. Los aniones siguen electroforéticamente al
movimiento de cationes, y el agua sigue a ambos,
incrementando así la turgencia de las células guarda y
forzando la apertura estomática. El proceso es el inverso para
el cierre de los estomas.

Perspectivas y líneas futuras

En España, la extensión de suelos afectados por la
salinidad se ha estimado en 840.000 Ha (Ayers et
al., 1960). Las zonas más afectadas corresponden a
las Marismas del Guadalquivir y a toda la vertiente
mediterránea. Al contenido salino propio de los
suelos hay que sumar que el riego frecuente con
aguas de media o baja calidad está provocando una
salinización progresiva del suelo. Este fenómeno,
definido como salinización secundaria, se produce
tras la evaporación del agua de riego y la
permanencia en el suelo de las sales disueltas en
ella. Por otro lado, la sobreexplotación de los
acuíferos para el riego agrícola está provocando el
descenso del nivel freático subterráneo y la intrusión
de agua salada de origen marino, sobre todo en el
sudeste español. Por tanto, se puede afirmar que la
salinización del suelo es un problema grave y en
constante incremento. Para paliar este problema se
han tomado distintas iniciativas, como son la
optimización del riego para evitar la salinización
secundaria, la regeneración del suelo mediante el
lavado con aguas de mejor calidad y drenaje
posterior, y el aumento de la tolerancia de los
cultivos mediante mejora genética clásica o por
ingeniería genética.
Es importante resaltar que el desarrollo de
variedades de plantas más tolerantes a la salinidad,
además de prometer una ganancia meramente
productivista, implica otros beneficios sociales
importantes. El uso de variedades más tolerantes a
la salinidad aumenta los recursos hídricos
disponibles para actividades agrícolas ya que
permitiría utilizar aguas de riego de peor calidad
cuando fuera necesario para salvar cosechas,
aunque nunca de manera sistemática porque ello
contribuiría al agravamiento del problema de
salinización secundaria. En cualquier caso, el
desarrollo de variedades adaptables a condiciones
ambientales subóptimas permite una mayor
integración del cultivo con los recursos disponibles
en su entorno y contribuye a la implantación de una
agricultura sostenible. La investigación en curso del
Grupo de Salinidad persigue la puesta en valor del
conocimiento adquirido sobre proteínas que ya han
demostrado su utilidad para aumentar la
halotolerancia de las plantas (Jiang et al., 2010;
Gouiaa et al., 2012; Kim et al., 2013; Feki et al.,
2014), pero sin renunciar por ello al avance del
conocimiento básico. La comprensión de la
regulación del sistema SOS y el análisis de sus
evidentes funciones como módulo integrador de la
respuesta de la planta al estrés ambiental y del
desarrollo vegetal resultan especialmente
interesantes. Desde una perspectiva biotecnológica
es de destacar que mediante técnicas de evolución
dirigida hemos obtenido alelos hipermorfos de los
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genes SOS1 y SOS2 que confieren una
halotolerancia mayor que los alelos silvestres
(Quintero et al., 2011; Feki et al., 2014). Estos
‘superalelos’ portan mutaciones simples que son
trazables por métodos de rastreo de alta eficiencia
en poblaciones de plantas silvestres o
mutagenizadas para aumentar la variabilidad génica.
El material seleccionado que portara estos alelos
hipermorfos no sería transgénico, por lo que podría
tener cabida en los programas de mejora clásica.

Por otro lado, es ampliamente conocido que la
salinidad afecta a la nutrición de K y que el
mantenimiento de un adecuado balance K/Na es
fundamental para la tolerancia salina de las plantas.
Además, entre el 40 y el 60% de la producción
agrícola se debe al uso de fertilizantes y el K es el
principal macronutriente para una planta, en la que
puede llegar a suponer hasta el 10% del peso seco.
En general, valores por debajo del 2% de K suponen
un crecimiento subóptimo de la planta. Por ello,
nuestra investigación sobre la regulación de las
proteínas NHX, que son reconocidos factores de
halotolerancia y que nuestro grupo ha demostrado
que son esenciales para la nutrición de K, el
funcionamiento de los estomas y la regulación de las
relaciones hídricas, se complementará con un
escrutinio genético de las vías de señalización del
estatus nutricional de K y de los mecanismos que
gobiernan la captura de K por el sistema de
transporte de alta afinidad (HAK) presente en raíces.
Con ello pretendemos seguir contribuyendo al
conocimiento de la fisiología del estrés ambiental en
plantas, ahora también en su vertiente de estrés
nutricional.
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Novedades Científicas

Una semilla de 130 millones de años

Fuente: El País 17/12/2015

De qué tamaño eran las plantas con flores hace
entre 120 y 130 millones de años, cómo vivían y se
adaptaban a su entorno y cómo se reproducían. Un
fósil que data del Cretácico Inferior y mide menos de
2,5 milímetros puede responder a todas estas
preguntas. Un grupo de investigadores del Museo de
Historia Natural de Suecia ha encontrado una serie
de fósiles que se han conservado perfectamente y
han permitido a los investigadores analizar las
semillas que contienen. El estudio se publica esta
semana en la revista científica Nature.

Else Marie Friis, autora de la investigación, y su
equipo analizaron 250 semillas encontradas en
Portugal y Norteamérica, de las que
aproximadamente 75 eran plantas con flores.
Utilizando un acelerador de partículas y rayos X,
pudieron observar los embriones de las semillas y
los tejidos circundantes de almacenamiento de
nutrientes. Encontraron que estos embriones
medían un poco menos de un cuarto de milímetro.

El tamaño de los embriones es consistente con la
idea de que la inactividad de la semilla permitió a las
primeras plantas con flores sobrevivir a duras
condiciones ambientales y colonizar hábitats
inestables, según explica el estudio. "Eran plantas
de estatura pequeña con ciclos de vida rápidos",
cuenta Friis. "Pero las semillas podían sobrevivir
hasta que las condiciones para reproducirse fueran
favorables".

Los investigadores se sorprendieron de lo bien
conservadas que estaban las estructuras celulares.
Esto posibilitó un análisis exhaustivo, con el que
pudieron clasificar a estas plantas como
oportunistas, es decir, eran las primeras en colonizar
un territorio desocupado.

Esta investigación completa la información que se
tiene hasta el momento de los datos sobre biología,
ecología y germinación de semillas del Cretácico
Inferior. Y añade que la diversificación de las plantas
de esta época inició cambios fundamentales en la
composición de la vegetación terrestre.

El número de árboles nuevos disminuye ante el
cambio climático

Fuente: MNCN-CSIC 21/12/2015

Tras estudiar el comportamiento de cinco especies
dominantes de árboles en áreas mediterráneas de
montaña, investigadores del Museo Nacional de
Ciencias Naturales (MNCN-CSIC) han comprobado
que existe una compensación entre la supervivencia
de los nuevos ejemplares y el crecimiento de los ya
existentes. Para hacer frente al cambio climático las
poblaciones de árboles inician un proceso de
estabilización de la demografía en las primeras
etapas del crecimiento.

El estudio, publicado en Perspectives in Plant
Ecology, Evolution and Systematics, se ha centrado
en medir el impacto del cambio climático en
ejemplares de árboles juveniles (de entre dos y
cinco años) bien establecidos y con posibilidades de
llegar a adultos en áreas mediterráneas de montaña.

En concreto, los científicos analizaron tres especies
cuyo límite de su distribución se encuentra en estas
regiones: el pino silvestre (Pinus sylvestris), el pino
negro (Pinus uncinata) y el haya común (Fagus
sylvatica), y dos propiamente mediterráneas, la
encina (Quercus iliex) y el pino laricio (Pinus nigra
subespecie salzmmanii).

“Lo que hemos hecho ha sido analizar los patrones
de distribución comprobando la abundancia y
midiendo el crecimiento de estos ejemplares
juveniles de 306 puntos distribuidos en diversos
rangos de altitud en nueve regiones montañosas
previendo que ante el calentamiento global las
especies tienden a elevar su rango de distribución
buscando áreas más frescas”, contextualiza
Fernando Valladares, investigador del MNCN.

Reemplazo asimétrico de los bosques

Pese a las diferencias notables entre las especies
estudiadas, los expertos detectaron un patrón de
comportamiento similar en la aparición de nuevos
ejemplares. “Hemos visto que se produce un
reemplazo asimétrico de las áreas boscosas.
Aparecen más ejemplares en las zonas algo más
elevadas del área de distribución de cada especie,
pero el crecimiento de los nuevos ejemplares es
mayor a menor altura”, explica Valladares.

“Se trata de una compensación entre la
supervivencia y el reemplazo con nuevos
ejemplares. Podría ser una forma de contrarrestar
en parte el efecto negativo que provoca el
calentamiento global en los límites del área de
distribución de las diferentes especies”, continúa.
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El cambio climático está alterando la distribución
geográfica de las especies en todos los ecosistemas
del planeta. En función de la climatología y las
barreras que encuentran, las especies se
redistribuyen por zonas donde consiguen sobrevivir
pero se desconoce hacia dónde se mueven
exactamente y la magnitud de este cambio en su
distribución real.

“Nuestros resultados destacan la importancia de
considerar las diferentes respuestas de una misma
especie en cada edad o fase demográfica (juvenil,
adulto, senescente) a lo largo del rango climático de
su distribución para entender los efectos que el
cambio climático podría ejercer en la distribución de
especies y las dinámicas de las poblaciones”,
concluye Valladares.
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Confirmado el potencial alimenticio de un cereal
sin gluten de Etiopía

Fuente: SINC

Investigadores españoles y etíopes confirman el
potencial alimenticio de la harina de tef, un cereal sin
gluten que procede de Etiopía. Los científicos han
profundizado en sus características físico-químicas y
nutricionales y han analizado su aplicación a nuevos
productos alimentarios. El tef es muy poco conocido
y tiene una gran diversidad de variedades,
escasamente caracterizadas.

Un equipo de científicos españoles y etíopes han
confirmado en un estudio publiado en Carbohydrate
polymers la idoneidad de la harina de tef, un cereal
sin gluten que constituye el principal alimento de
Etiopía, como ingrediente en la formulación de
nuevos alimentos a base de cereales.

En este momento España se sitúa entre los países
líderes en la exportación de tef para consumo
humano y en producción del cereal en el mundo
occidental.

"El tef es un cereal sin gluten, rico en fibra y en
minerales como hierro, calcio, magnesio,
manganeso, potasio y zinc, a los que se atribuye
parte de su interés nutricional", explica Felicidad

Ronda, coautora del estudio e investigadora en la
Universidad de Valladolid (UVa).

Asimismo, la composición de proteínas ofrece un
excelente equilibrio entre los aminoácidos
esenciales destacando la presencia de lisina,
inexistente o escasa en otros cereales como el trigo
o la cebada". Por ello, el tef se considera un
ingrediente particularmente adecuado para la
industria de alimentos infantiles y de poblaciones
vulnerables por su elevado valor nutricional.

Sin embargo, “es un cereal muy poco conocido con
gran diversidad de variedades, escasamente
caracterizadas", recuerda la investigadora, quien
destaca que el objetivo del estudio ha sido
profundizar en las características físico-químicas y
nutricionales de la harina de tef de diferentes
variedades, con el fin de establecer su adecuación
como ingrediente en el desarrollo de productos
alimentarios saludables, de alto valor nutricional,
tanto destinados a consumidores con intolerancia al
gluten como a consumidores sanos.

Los científicos también han estudiado sus
posibilidades de aplicación y ventajas nutricionales
para facilitar su empleo en Europa. “En los últimos
años la enorme demanda de alimentos funcionales,
dietéticos y para colectivos con intolerancias o
alergias alimentarias en los países más
desarrollados ha hecho que el cultivo del tef se
expanda fuera de Etiopía, hacia Europa, Estados
Unidos y otras partes del mundo", dice Ronda.

En este momento España se sitúa entre los países
líderes en la exportación de tef para consumo
humano y en producción del cereal en el mundo
occidental. "Castilla y León y principalmente Zamora,
León y Valladolid están entre las principales
provincias productoras de tef en España y la única
empresa que comercializa tef para alimentación
humana es de Zamora", apunta la experta.

La investigación se ha centrado desde 2011 en la
tesis doctoral de Workineh Abebe, científico del
Instituto Etíope de Investigación Agrícola (EIAR, por
sus siglas en inglés), quien ha contado con la
dirección de la profesora del Campus de Palencia de
la UVa Felicidad Ronda y de la investigadora del
IATA Concha Collar. Para ello, Abebe ha disfrutado
de una beca de la Agencia Española de
Cooperación Internacional para el Desarrollo
(AECID) del Ministerio de Asuntos Exteriores.
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flours". Carbohydrate polymers, 115, 260-268.

¿Qué determina la supervivencia o la muerte de
las plantas frente al calor?

Fuente: SINC

Uno de los principales efectos del cambio climático
es el aumento de la temperatura en diferentes áreas
del planeta. Las plantas son muy susceptibles a
dichos cambios, pues el calor afecta su crecimiento
y reproducción, causando graves pérdidas a nivel
mundial en la producción de las cosechas. Este
hecho es especialmente relevante en España, ya
que las altas temperaturas, junto a la sequía, son los
principales problemas ambientales de su producción
agrícola.

Entender los mecanismos moleculares que permiten
a las plantas adaptarse para tolerar temperaturas
severas es uno de los principales objetivo de un
grupo de investigación del Centro de Biotecnología y
Genómica de Plantas (CBGP), entidad formada por
la Universidad Politécnica de Madrid (UPM) y el
Instituto Nacional de Investigaciones y Tecnología
Agraria y Alimentaria (INIA). Estos investigadores
han logrado identificar qué proteínas se asocian
específicamente con la muerte o la supervivencia de
las plantas al calor.

“La respuesta de las plantas a las altas temperaturas
es muy compleja y está condicionada a diversos
factores como la intensidad y la duración del calor, la
velocidad del incremento de la temperatura y el
estado de desarrollo de las plantas, entre otros”,
explica Mar Castellano, que lidera esta
investigación.

En muchas especies, la exposición a una
temperatura superior a la óptima, pero moderada,
induce en la planta una respuesta adaptativa
llamada aclimatación. Esta respuesta involucra una
reprogramación molecular profunda que permite a la
planta soportar temperaturas que, en otra situación,
serían letales. Si se exponen directamente a
temperaturas severas, las plantas establecen
también una respuesta pero, en este caso, esa
reprogramación no es lo suficiente efectiva como
para permitir susupervivencia.

Aunque en los últimos años se han identificado un
gran número de proteínas involucradas en la
respuesta de las plantas a las altas temperaturas, se
desconocía hasta qué punto la respuesta al calor
que permite su supervivencia se solapa con aquella
que deriva en su muerte y qué proteínas regulan de
forma específica estos dos procesos.

Para contestar estas preguntas, los investigadores
del CBGP han llevado a cabo un estudio proteómico
que ha identificado qué proteínas se acumulan y en
qué grado en los primeros estadios de la respuesta
de plantas del género Arabidopsis a un tratamiento
severo de calor que provoca, en un caso, la muerte
de la planta, o su supervivencia (si las plantas
habían sido previamente aclimatadas).

El estudio ha permitido conocer las proteínas
comunes y específicas a los procesos de muerte y
adaptación de las plantas a altas temperaturas. Su
identificación abre las puertas a futuros estudios
biotecnológicos que permitan, mediante el control
eficiente de la acumulación de estas proteínas,
generar plantas de interés agronómico cuya
producción no se vea tan limitada por las posibles
olas de calor a las que cada vez más
frecuentemente se enfrentan los cultivos.

El trabajo se ha realizado en el marco del proyecto
PlantcIRESBiotech, financiado por el Consejo
Europeo de Investigación (ERC) a través de la
convocatoria de “StartingGrants” concedida a Mar
Castellano. Este proyecto europeo posee como
principal objetivo generar herramientas
biotecnológicas que permitan a las plantas mejorar
su adaptación a condiciones meteorológicas
adversas.
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Un péptido podría aumentar los rendimientos de
los cultivos sin incrementar el uso de
fertilizantes

Fuente: Fundación Antama 20/12/2015

Biólogos moleculares de la Universidad de
Massachusetts Amherst (Estados Unidos) han
descubierto un péptido “doble agente” de la alfalfa
que promete mejorar el rendimiento de los cultivos
sin necesidad de incrementar el uso de fertilizantes.
El equipo de investigadores han informado de que la
alfalfa utliza un proceso avanzado para poner las
bacterias fijadoras de nitrógeno (rizobios) a trabajar
de manera más eficaz tras ser reclutadas del suelo
para fijar el nitrógeno en los nódulos especiales de
las raíces de las plantas.

En la alfalfa la transformación de las bacterias se
llama“diferenciación”. Péptidos NCR se encuentran
en el nódulo y actúan sobre las bacterias en dicho
proceso. Los investigadores descubrieron que uno
de estos péptidos, DNF4, también conocidos como
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NCR211, apoya a las bacterias fijadoras de
nitrógeno en el interior de la planta y a las
relacionadas con la vida libre exterior. El doble
efecto de DNF4 / NCR211 crea un mecanismo que
asegura que los rizobios permanezcan en estados
adecuadamente diferenciados.Según Dong Wang,
profesor de bioquímica y biología molecular, el
descubrimiento de los péptidos NCR211m que
mantienen la supervivencia bacteriana dentro de las
células huésped, puede llegar a ser un factor clave
en los esfuerzos por mejorar los cultivos de
leguminosas sin usar más fertilizantes. Un
importante desarrollo para la agricultura en países
en desarrollo.

Referencia bibliográfica:

www.pnas.org/lookup/suppl/doi:10.1073/pnas.15001
23112/-/DCSupplemental.

Secuencian el genoma del trébol rojo,
leguminosa usada para alimentación de ganado

Fuente: Fundación Antama 5/01/2016

El Centro de Análisis Genómico (TGAC) en
colaboración con el Instituto de Ciencias Biológicas,
Ciencias Ambientales y Rurales de la Universidad de
Aberystwyth (Reino Unido), ha secuenciado y
ensamblado el genoma de trébol rojo, planta rica en
proteínas usada para alimentación de ganado
conocida por su capacidad para aumentar los ácidos
grasos Omega-3 en la leche de los rumiantes. Una
fuente alimentaria muy importante que por el
contrario sólo crece óptimamente durante dos o tres
temporadas y no se recupera bien tras el pastoreo
del ganado. La secuenciación de su genoma abre
las puertas a la mejora genética de la planta para
hacerla más resistente a dicho uso.
Uno de los grandes retos de la mejora del trébol rojo
es que no se presta fácilmente a las prácticas
tradicionales de mejoramiento de cultivos,
provocando graves pérdida de vigor y fertilidad si se
cruza entre sí. El proyecto de estos dos centros
británicos pretende utilizar una colección de diversas
líneas naturales de trébol rojo para la obtención de
nuevas variedades mejoradas más tolerantes para el
pastoreo, ayudando a comprender el proceso de
domesticación que condujo a la adopción de trébol
rojo como un cultivo.
José de Vega, investigador TGAC y autor principal
del estudio, explicó que “la publicación del genoma
del trébol rojo es un hito importante, ya que
representa la primera secuencia del genoma de los
cultivos de forraje del trébol. La disponibilidad del
genoma allanará el camino hacia los métodos de
genómica asistida en los métodos de cultivo de
leguminosas forrajeras, proporcionando así una

plataforma para la comprensión más profunda de la
genética de la domesticación de cultivos forrajeros “.

El aumento de CO2 en la atmósfera ha alterado la
fotosíntesis de las plantas durante el siglo XX

Fuente: Fundación Antama 28/12/2015

Investigadores de la Universidad de Umeå y la
Universidad Sueca de Ciencias Agrícolas han
descubierto que los niveles crecientes de dióxido de
carbono en la atmósfera han cambiado el
metabolismo fotosintético en las plantasdurante el
siglo XX. Se trata del primer estudio en todo el
mundo sobre este tema, obtenido a través de
muestras químicas históricas de la regulación del
metabolismo de las plantas.

Al monitorear el metabolismo de la planta de forma
retrospectiva a partir de muestras de plantas
históricas, este grupo de investigación ha
cuantificado cómo han aumentado los niveles de
CO2 atmosférico durante el siglo XX, lo que ha
contribuido a aumentar la capacidad de las plantas
para capturar el dióxido de carbono o “gas de efecto
invernadero”. Los científicos también observaron
cómo ha cambiado el metabolismo fotosintético
tanto en plantas silvestres como en cultivos
determinados.

El estudio analizó diferentes plantas con papel clave
para la nutrición humana. En las muestras de
remolacha azucarera obtenidas en distintos
momentos entre 1890 y 2012, los investigadores
observaron un cambio en los flujos metabólicos
derivados del aumento de CO2 en la atmósfera. Este
descubrimiento no ha marcado ninguna
consecuencia notable en cuanto al cultivo, por lo que
no tiene repercusiones resaltables en las prácticas
agrícolas actuales o en las técnicas de
fitomejoramiento.

“Hasta hace poco, el estudio de cómo las plantas
respondían a los incrementos de CO2 se había
basado en simulaciones con experimentos a corto
plazo, porque los métodos para detectar cambios
metabólicos a largo plazo no estaban disponibles. Al
poder reconstruir los últimos cambios metabólicos
en respuesta a los cambios ambientales, sentamos
las bases para un mejor modelado del futuro sobre
el rendimiento de la planta“, explica Jürgen
Schleucher, profesor en el Departamento de
Bioquímica Médica y Biofísica de la Universidad de
Umeå y director del estudio.
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Descubierta una nueva especie de planta de la
península ibérica y Marruecos

Fuente DICyT 5/01/2016

Investigadores de la Universidad de Salamanca han
publicado en la revista científica Botanical Journal of
the Linnean Society un artículo en el que describen
una nueva especie de planta que habita en la
península ibérica y Marruecos. Pertenece a la familia
de las plantas compuestas o asteráceas
(Asteraceae) y hasta ahora se había incluido dentro
de Filago desertorum, ampliamente distribuida, pero
el análisis genético ha revelado la existencia de una
especie distinta que sus descubridores han
denominado Filago castroviejoi.

“Son plantas muy pequeñas y poco llamativas,
crecen en cunetas y tal vez por eso ha pasado
desapercibida”, declara Santiago Andrés Sánchez,
investigador del departamento de Botánica de la
Universidad de Salamanca. Filago desertorum tiene
una amplia distribución, desde Canarias a la India,
incluyendo el norte de África y Oriente Medio. Sin
embargo, “vimos que morfológicamente las plantas
de la península ibérica y del norte de Marruecos
eran distintas, lo que se ha corroborado con los
análisis genéticos”, comenta.

En 2010 los científicos realizaron un estudio
filogenético de todo el género Filago. En el árbol que
obtuvieron, las muestras se asocian en clados, que
son grupos de especies que proceden de un
antepasado común. Entre los clados que
encontraron está el de Filago desertorum, que
incluía tres muestras correspondientes a dos
especies: F. desertorum y F. mareotica.

Además, los dos individuos pertenecientes a Filago
desertorum, uno de la península ibérica y el otro de
Israel, mostraron diferencias en cuanto a la
composición del genoma. Ahora, al realizar nuevos
análisis moleculares, han comprobado que las
plantas que se distribuyen por el sureste de España,
en el semidesierto de Almería, Alicante y Murcia, y
en el noreste de Marruecos, son una especie distinta
al resto.

En realidad, esta zona de estepas calizas muy
áridas es diferente del resto del hábitat de lo que
tradicionalmente se conocía como Filago
desertorum, del que, por otra parte, está separada
por las montañas del Atlas de Marruecos, así que
los expertos consideran lógico que haya diferencias
que justifiquen la existencia de una especie distinta.

Este trabajo pertenece a un proyecto más amplio,
denominado Flora Ibérica, que pretende catalogar

todas las plantas vasculares de la península y de
Baleares bajo la coordinación del Real Jardín
Botánico de Madrid, perteneciente al Consejo
Superior de Investigaciones Científicas (CSIC). Esta
iniciativa comenzó a desarrollarse en los años 80 y
cuenta con la participación de diversos grupos de
investigación españoles, que pretenden describir
todas las especies actuales en una serie de
volúmenes que se publican periódicamente.El
próximo, que verá la luz a lo largo de 2016 o en
2017, recogerá este nuevo hallazgo. Flora Ibérica
fue coordinada por el ya fallecido Santiago
Castroviejo, así que los científicos han querido
rendirle homenaje al poner su nombre a la nueva
especie: Filago castroviejoi.

El hallazgo de una nueva especie es relativamente
excepcional en esta parte del mundo, pero ocurre de
vez en cuando. “Es difícil encontrar nuevas especies
en el Mediterráneo, porque los botánicos clásicos
eran muy buenos y describieron morfológicamente
casi todas”, afirma Santiago Andrés Sánchez.

Sin embargo, pueden existir algunas que hayan
pasado desapercibidas por su tamaño o porque sus
caracteres no sean lo suficientemente distintivos.
También puede ocurrir que ciertas plantas estén
comenzando a diferenciarse como especies y,
aunque genéticamente ya sean distintas,
morfológicamente apenas hayan llegado a
diferenciarse.

Biobanco vegetal

Las muestras genéticas de la nueva especie se
conservarán en el biobanco vegetal del Banco
Nacional de ADN, ubicado en el Edificio Multiusos
de I+D+i de la Universidad de Salamanca. Aunque
esta infraestructura tiene ya más de una década de
existencia, hasta ahora solo se había desarrollado
en su parte biomédica, almacenando muestras de
ADN humano que se ponen a disposición de los
investigadores para la lucha contra enfermedades.

En la actualidad comienza a desarrollarse también la
parte de biobanco vegetal, que almacenará
principalmente ADN de plantas silvestres, en
coordinación con otras infraestructuras, como los
bancos de germoplasma, que almacenan semillas, o
los herbarios, que recolectan muestras de las
plantas.

Por su parte, el departamento de Botánica pretende
continuar estudiando el género Filago para seguir
realizando aportaciones a la ciencia, aunque no es
fácil no solo por la falta de recursos, sino porque
buena parte de los ejemplares de Filago desertorum
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se encuentran en zonas conflictivas, como Oriente
Próximo.

Referencia bibliográfica:

"Overlooked singularity and tiny plants: the Filago
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Andrés-Sánchez, D. Gutiérrez-Larruscain, E. Rico
and M. M. Martínez-Ortega. Botanical Journal of the
Linnean Society. Volume 179, Issue 4, pages 742–
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En busca de los genes perdidos

Fuente: DICyT

Un programa bioinformático identifica fragmentos
“fósiles” de genes, lo que ayudará a entender la
historia evolutiva de cada genoma

Nada como leer un libro para comprender su
contenido, y en eso anda la biología moderna, en
plena euforia literaria leyendo genomas a destajo.
Las técnicas actuales de secuenciación de ADN
hacen que sean miles las secuencias de genomas
completos disponibles para su análisis, y como en
los libros, leer la secuencia de ADN es posiblemente
la mejor forma de entender la información que
contienen.

Un aspecto fundamental para entender la
información de un genoma consiste en anotar todos
sus genes, y en esa tarea es imprescindible el uso
de programas bioinformáticos que identifican dónde
comienza y dónde termina cada gen. Se conocen ya
tantos millones de genes, que una forma práctica
para identificar los genes en un nuevo genoma es
buscar la existencia de genes parecidos en otros.
Pero cuando hablamos de genes muy diferenciados,
sin parecido obvio con otros, o genes donde su
comienzo y final no es fácil de delimitar, su
búsqueda es difícil y con frecuencia estos genes
más complejos y novedosos pasan desapercibidos.

Los investigadores Juan Jiménez y Antonio Pérez-
Pulido, del Centro Andaluz de Biología del
Desarrollo (Universidad Pablo de Olavide-CSIC-
Junta de Andalucía), han desarrollado una nueva
estrategia in silico para encontrar genes y
fragmentos “fósiles” de genes en los genomas,
incluso cuando esos genes o fragmentos no tengan
parecido con otros genes conocidos, o estén tan
fragmentados que no se identifiquen inicio y fin de
su secuencia codificadora. La estrategia es parecida
a la que se usa para descifrar mensajes codificados
de los espías. Aunque no se sepa lo que significa,
una pequeña secuencia que se encuentra con más
frecuencia que el azar en un texto posiblemente es

una secuencia que significa algo, y esa idea,
aplicada al análisis de la secuencia de un genoma,
es lo que le ha permitido a los autores desarrollar un
programa bioinformático (AnABlast), que discrimina
dónde hay información con significado biológico
simplemente por su alta frecuencia en las bases de
datos respecto a la frecuencia por azar. Así,
AnABlast permite discernir regiones con genes (que
codifican proteínas) de las que no.

Los autores han aplicado el nuevo método al
genoma completo de la levadura de fisión, y aun
siendo uno de los organismos modelo mejor
estudiados, el análisis con AnABlast les ha permitido
identificar varios genes nuevos que pasaron
desapercibidos en los procedimientos
convencionales de anotación de genes. Incluso se
encuentran fragmentos “fósiles” provenientes de
otros genomas, o de reordenaciones ancestrales,
algo que sin duda ayuda a entender la historia
evolutiva de cada genoma. Además de la levadura,
han demostrado que AnABlast es igualmente útil en
genomas de organismos superiores como el del
gusano C. elegans, lo que pronto les llevará a
realizar el análisis AnaBlast del genoma humano.

En este trabajo ha colaborado el grupo dirigido por
Juan Mata, del departamento de Bioquímica de la
Universidad de Cambridge (Reino Unido), y se ha
publicado en DNA Research, revista especializada
en el análisis de genomas.

Los primeros agricultores europeos provienen
de Anatolia

Fuente: SINC

Cuando la agricultura se extendió por toda Europa
hace unos 8.000 años, Anatolia actuó como un
núcleo para difundir nuevas ideas hacia el oeste. Un
estudio internacional coordinado por la Universidad
de Estocolmo y basado en el ADN de los restos
excavados en esta región en 1994, indica la
importancia de esta zona en el proceso que condujo
a la sociedad de cazadores recolectores hasta el
sistema agrícola.

Según los científicos, el material estudiado estaba
muy degradado, pero proporcionó suficiente ADN
para ser analizado en el Laboratorio de Investigación
Arqueológica de la Universidad de Estocolmo.

"Nunca he trabajado con un material tan complicado.
Pero valió la pena cada hora en el laboratorio. Se
podrá usar el ADN del material de Kumtepe para
rastrear a los agricultores europeos desde Anatolia.
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También es divertido haber trabajado con este
material ya que es el precursor de Troya", dice el
estudiante de doctorado Ayca Omrak y coautor del
estudio.

El material humano hallado en el asentamiento
Kumtepe ha servido para que investigadores de la
Universidad de Estocolmo aborden cuestiones
relativas a la demografía humana y su conexión con
la difusión de la agricultura.

Ene Storå, profesor asociado y coautor del estudio
coincide con Ayca, y asegura que los resultados
confirman la importancia de Anatolia en la historia
cultural de Europa.

Proceso de transición: "Es complicado trabajar con
el material de esta región, es una zona con mucho
calor y el ADN se degrada fácilmente. Pero si
queremos entender cómo fue el proceso de
transición de una sociedad de cazadores-
recolectores a una sociedad agrícola, este es el
material necesitamos trabajar", dice Jan Storå,
profesor asociado en la Universidad de Estocolmo.

Anders Götherstörm que dirige la investigación
arqueogenética en el Laboratorio de Investigación
Arqueológica indica otras posibilidades: "Nuestros
resultados subrayan la importancia que ha tenido
Anatolia sobre la prehistoria de Europa. Pero para
entender completamente cómo se produjo el
desarrollo tenemos que bucear más en el material
del Levante Mediterráneo. Jan tiene razón en eso".

El grupo arqueogenética de Estocolmo está
actualmente avanzando para colaborar con otros
profesionales en Anatolia e Irán.

Referencia bibliográfica:

Ayc¸ a Omrak et al. "Genomic Evidence Establishes
Anatolia as the Source of the European Neolithic
Gene Pool". Current Biology 26: 1-6, enero 2016.

Carmen Lluch, nueva Académica Numeraria de la
Academia de Ciencias Matemáticas, Fisico-
Químicas y Naturales de Granada.

Comunicado por: Luisa Mª Sandalio

El pasado 20 de Noviembre la Profesora Dra
Carmen Lluch, Catedrática de Fisiología Vegetal de
La Facultad de Ciencias en la Universidad de
Granada tomó posesión como Académica
Numeraria de la Academia de Ciencias
Matemáticas, Fisico-Químicas y Naturales de
Granada. El discurso de ingreso versó sobre los
"Microorganismos para la agricultura del futuro".  En
nombre de la corporación le contestó el Ilmo. Sr. D.
José Olivares Pascual, Académico Numerario de
esta Academia.

,

Política Científica

La creación de empresas surgidas de
universidades cae un 42% en dos años.

Fuente: El País: 16/12/2015

Un informe sobre la situación de la investigación en
universidades públicas catalanas alerta de
descensos "preocupantes" en patentes y spin-off.

Los escasos fondos que han llegado, durante los
últimos años, a las arcas de las universidades
públicas para investigación han hecho mella en los
resultados científicos de las instituciones
académicas. Si bien la producción científica catalana
ha conseguido sortear las vicisitudes económicas y
sigue su tendencia al alza —el impacto científico de
las universidades públicas de la comunidad es un
33% superior a la media mundial—, la investigación

universitaria pincha en la transferencia del
conocimiento. Según un informe de la Asociación
Catalana de Universidades Públicas (ACUP), el
número de empresas surgidas de las universidades
(spin-off) se ha reducido un 42% en dos años.
En el estudio, que dispone de datos de 2013, la
ACUP alerta de que las solicitudes de patentes
prioritarias presentadas por las universidades
catalanas (84 patentes) disminuyeron un 11%
respecto al año 2012. En cuanto a las spin-off, en
2013 se encontraban activas 90 empresas, una cifra
muy alejada de las 156 registradas en el mismo
informe de 2011. Los expertos aducen esta caída a
"la fragilidad de las empresas de nueva creación y a
las dificultades para conseguir financiación".
Aunque el director general de investigación del
Departamento de Economía, Josep Maria Martorell,
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ha intentado calmar los ánimos este viernes
asegurando que "el número de compañías no sigue
una correlación con el éxito del sistema", la ACUP
concluye que los descensos en patentes y spin-off
son los datos más "preocupantes". "Será preciso
redoblar los esfuerzos en este sentido si queremos
que el sistema catalán de investigación y
especialmente sus universidades tengan la
innovación como una prioridad para transformar la
sociedad y la economía del país", recoge el informe.
Captación de fondos
A falta de recursos económicos estatales y
autonómicos, las universidades han optado por
competir por fondos europeos para financiar sus
proyectos de investigación. De hecho, el origen de
los fondos competitivos es, en un 53,3% (64,8
millones de euros) de procedencia europea. Esta
cifra supone un incremento del 35% con respecto a
2012.
Los fondos no competitivos de las universidades y
entes vinculados, por otra parte, han caído un 53%
entre 2009 y 2013.
Con todo, pese al nuevo descenso de fondos
registrado en 2013, el avance de los datos de 2014
muestra un cambio de tendencia. El informe registra
un incremento del 37% los fondos competitivos y de
un 10,5% los no competitivos con respecto a 2013.

Una agencia para el I+D+i

Fuente: El País: 28/11/2015

El nuevo organismo estatal debe dar estabilidad y
continuidad a las inversiones públicas destinadas a
investigación.

En el último momento, a punto ya de sonar la
campana del final de la legislatura, el Gobierno ha
creado la Agencia Estatal de Investigación, el
organismo encargado de financiar y gestionar la I+D.
Lo ha hecho con tres años de retraso respecto a lo
establecido en la Ley de la Ciencia de 2011, que
ordenaba crear la agencia en el plazo de un año.
Lamentablemente se ha perdido tiempo en un
asunto nuclear para cualquier país que pretenda
competir en la sociedad del conocimiento. La
creación de la agencia era una antigua reclamación
de la comunidad científica. El hecho de que el
Gobierno haya esperado hasta el último momento
para crearla es muy criticable, pero eso no debe
poner en cuestión la existencia de un instrumento
tan necesario. Su desarrollo quedará en manos del
Ejecutivo que surja de las elecciones, y es urgente
que se ponga manos a la obra. En la legislatura que
termina, los recursos para investigación han caído
hasta los niveles de 2006. Con unas plantillas
diezmadas y una gran incertidumbre financiera,

muchos equipos han tenido que abandonar diversas
líneas de investigación.

La nueva agencia debe dar estabilidad y continuidad
a las inversiones públicas en I+D+i, pero tan
importante como una estructura que garantice una
gestión eficiente, flexible y transparente es dotarla
de fondos. España tiene talento científico suficiente
para estar entre los mejores. Lo que le ha faltado
hasta ahora es continuidad en las políticas y eficacia
en la gestión. El hecho de que el órgano rector de la
agencia se elija para mandatos de tres años
renovables debe permitir que funcione al margen de
los ciclos electorales. Es importante que la dirección
de la Agencia recaiga sobre una figura con autoridad
reconocida. Y las fuerzas políticas deben
comprometerse a tratar el I+D+i como una cuestión
de Estado y evitar toda tentación de politizar su
gestión.

Tres nuevos centros científicos se unen al ‘club’
de excelencia Severo Ochoa

Fuente: SINC 27/10/2015

La Secretaría de Estado de I+D+i ha concedido siete
nuevas acreditaciones correspondientes al programa
de Centros y Unidades de Excelencia Severo Ochoa
y María de Maeztu. La inversión total de esta
convocatoria es de 52 millones de euros, 32 millones
más que el año pasado.

Los tres centros que han conseguido por primera
vez la distinción Severo Ochoa son el Basque
Center on Cognition, Brain and Language (BCBL, en
San Sebastián), el Instituto de Ciencia de Materiales
de Barcelona (ICMAB) del Consejo Superior de
Investigaciones Científicas (CSIC), y el Centro de
Investigación Agrigenómica (CRAG, en Cerdanyola
del Vallès), un consorcio formado por el CSIC, el
Instituto de Investigación y Tecnología
Agroalimentarias (IRTA), la Universidad Autónoma
de Barcelona (UAB) y la Universidad de Barcelona
(UB). Estos tres centros recibirán un millón de euros
anual durante cuatro años.

Por su parte, las cuatro unidades de investigación
seleccionadas en la modalidad María de Maeztu son
el departamento de Tecnologías de la Información y
las Comunicaciones de la Universidad Pompeu
Fabra, el departamento de Física de Partículas del
Centro de Investigaciones Energéticas,
Medioambientales y Tecnológicas (CIEMAT), el
Instituto de Ciencia Molecular de la Universidad de
Valencia, y el Instituto de Ciencia y Tecnología
Ambientales (ICTA) de la UAB. Estas unidades se
suman a las seis acreditadas el año pasado y
contarán con una financiación de 500.000 euros
anuales durante cuatro años.
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Los requisitos, niveles de exigencia, criterios y
procedimientos de evaluación y selección referidos a
la excelencia científica no establecen diferencias
entre centros y unidades, que han sido
seleccionados por sus resultados científicos y sus
programas estratégicos tras una rigurosa evaluación
en la que han participado 115 científicos
internacionales de reconocido prestigio. En
consecuencia, se garantiza la calidad y el nivel de
excelencia de la investigación que desarrollan,
estableciéndose las diferencias únicamente en
función de la gobernanza, estructura y principios
organizativos y gerenciales, así como de la masa
crítica mínima exigible a centros y unidades.

Los veteranos renuevan la excelencia

Los ocho primeros centros de excelencia Severo
Ochoa, acreditados en 2011 y evaluados
positivamente a través del análisis de sus planes
estratégicos de investigación 2016-2019, han
logrado de nuevo la acreditación, por lo que
contarán con un millón de euros anual durante otros
cuatro años.

Estos centros no sólo han revalidado su posición de
referencia en la investigación internacional sino que,
en opinión de los propios evaluadores, muchos de
ellos han consolidado su liderazgo científico durante
los años en los que disfrutaron de la anterior ayuda
Severo Ochoa.

Las ocho instituciones son el Barcelona
Supercomputing Center - Centro Nacional de
Supercomputación (BSC-CNS), el Instituto de
Ciencias Matemáticas (ICMAT), el Instituto de
Ciencias Fotónicas (ICFO), el Instituto de Astrofísica
de Canarias (IAC), el Centro Nacional de
Investigaciones Oncológicas Carlos III (CNIO), el
Instituto de Investigación Biomédica (IRB
Barcelona), el Centro Nacional de Investigaciones
Cardiovasculares Carlos III (CNIC), y el Barcelona
Graduate School of Economics.

Los centros acreditados destacan tanto por la
notoriedad internacional de las contribuciones
científicas que realizan, como por su capacidad
innovadora y su intensa relación con el sector
empresarial. Son, además, centros de referencia a
nivel mundial capaces de atraer talento
internacional. Según los promotores de este
programa, "la nueva convocatoria confirma el
compromiso del Gobierno con la investigación de
alto impacto que se hace en el sector público".

Un sello de calidad para colecciones científicas
de editoriales universitarias

Fuente: SINC 24/09/2015

La Agencia Nacional de Evaluación de la Calidad
y Acreditación, la Fundación Española para la
Ciencia y la Tecnología y la Unión de Editoriales
Universitarias Españolas han firmado un
convenio para la puesta en marcha del sello de
calidad para colecciones científicas, publicadas
por las editoriales universitarias españolas. Este
sello será concedido a aquellas colecciones de
monografías que reunan los requisitos que
establezcan los órganos evaluadores.

Se ha firmado en Madrid un convenio entre la
Agencia Nacional de Evaluación de la Calidad y
Acreditación (ANECA), la Fundación Española para
la Ciencia y la Tecnología  (FECYT) y la Unión de
Editoriales Universitarias Españolas (UNE) con el
objetivo de lanzar un sello de calidad para
colecciones científicas, publicadas por las editoriales
universitarias españolas.

Según sus promotores, este sello, será concedido a
aquellas colecciones de monografías que, tras
solicitarlo, reúnan los requisitos que establezcan los
órganos evaluadores constituidos al efecto.

El documento determina el marco de funcionamiento
de este sello y la responsabilidad de cada una de las
partes. Dos comisiones serán las encargadas de su
gobierno y evaluación.

La comisión de seguimiento será el órgano de
gobierno y estará constituida a partes iguales por
UNE, ANECA y FECYT.  Estará encargada de la
aprobación de los indicadores de evaluación, así
como de las fechas de lanzamiento de las distintas
convocatorias. Tambíen establecerá el
procedimiento evaluador, la vigencia y alcance del
sello; la composición y atribuciones de los órganos
evaluadores. Además, esta comisión será la que
adopte las decisiones de dichos órganos para
otorgarlo y resolver las alegaciones que se reciban.

Por su parte, la comisión de evaluación tendrá como
misión evaluar cada colección que concurra. Estará
compuesta por ocho miembros, expertos en
bibliometría, humanidades, ciencias sociales,
ciencias de la salud y ciencias experimentales.

En la firma del convenio fue presentada la imagen
que identificará este sello de calidad científica que
incluye en su nombre y logotipo la denominación en
español e inglés de la acreditación: CEA-APQ
(Calidad en Edición Académica – Academic
Publishing Quality). El logotipo ha sido diseñado, a
petición de la UNE, por la Universidad de Santiago
de Compostela con la colaboración de la
Universidad de Zaragoza.
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En los próximos meses, se establecerán los
requisitos concretos de la evaluación, se
desarrollará la plataforma digital a través de la cual
se llevará a cabo la gestión íntegra de la
convocatoria del sello y se realizará la primera de
ellas.

Transparencia en el sistema de publicación

Durante la firma del convenio, el presidente de la
UNE, Lluís Pastor,  destacó que esta iniciativa es
única en el continente europeo y agregó que este
sello de calidad “va a cambiar la faz de la edición
académica universitaria, en los próximos años”.

En la misma línea, el director general de FECYT,
José Ignacio Fernández Vera, subrayó la relevancia
de la iniciativa por "la transparencia que aportará al
sistema de publicación de los trabajos científicos".

Por su parte, el director de la ANECA, Miguel Ángel
Galindo Martín, manifestó que el sello es una “señal
que se manda a los investigadores de las
universidades, que elaboran sus trabajos con gran
esfuerzo y escasos recursos y que a través de estas
publicaciones pueden ver reconocida la calidad y
mérito de sus investigaciones”.

La producción científica de las universidades se
duplica en una década.

La publicación de artículos científicos de las
universidades españolas ha crecido en la última
década un 104,25%, a pesar del estancamiento
del número de profesores, según datos del
nuevo informe anual sobre la I+D+i universitaria.
En cuanto a las comunidades autónomas, la
mayor producción científica se sigue
manteniendo en Cataluña, Madrid, Valencia y
Andalucía.

Fuente: SINC 9/06/2015

En los útimos diez años, la publicación de artículos
científicos de las universidades españolas ha
aumentado un 104,25%, pese al  estancamiento del
número de profesores, según datos del nuevo
informe anual sobre la I+D+i universitaria, elaborado
por el Observatorio IUNE de la Alianza 4U, de las
universidades Autónoma de Barcelona, Autónoma
de Madrid, Carlos III de Madrid (UC3M) y Pompeu
Fabra, con la  coordinación del profesor de la UC3M
Elías Sanz Casado.

Un año más, el Observatorio IUNE actualiza los
indicadores que ofrece sobre la I+D+i para conocer
la actividad investigadora del Sistema Universitario
Español (SUE). En esta cuarta edición se analiza la
información del período 2004-2013. A través de 47
indicadores generales (muchos de ellos

desagregados por área temática) se presenta
información actualizada sobre 74 universidades.

Como novedad, IUNE 2015 incluye nuevas
imágenes con textos resumen que enlazan con un
informe general de la actividad de las universidades
en la última década, así como un nuevo apartado de
“informes” que contiene indicadores de coautoría e
hiperautoría por área temática.

En términos generales, los datos presentados en el
Observatorio IUNE muestran que, a pesar del
estancamiento del número de profesores en los
últimos años, ha seguido creciendo la producción en
Web of Science (una de las principales bases de
datos de producción científica mundial). Esto supone
un incremento notable de la productividad en la
última década, pasando de 0,42 documentos por
profesor en 2004 a 0,77 en 2013.

Comunidades autónomas y área temática

En cuanto a las comunidades autónomas, la mayor
producción científica se sigue manteniendo en
Cataluña, Madrid, Comunidad Valenciana y
Andalucía. Asimismo, hay que destacar que Galicia
y País Vasco, a pesar de su menor tamaño, han
evidenciado un importante crecimiento en la última
década. En comunidades pequeñas se aprecia una
producción más discreta y que parece haber
alcanzado en los últimos años el límite de su
capacidad estructural, como es el caso de
Extremadura o La Rioja.

Por área temática se observa que se mantienen los
ritmos de crecimiento en ciencias experimentales,
que continúa siendo el área con mayor actividad
investigadora en el ámbito universitario, y en
medicina e Ingeniería, ambas con un
comportamiento prácticamente idéntico.

Sin embargo, el área de ciencias de la vida, aun
partiendo de niveles similares a estas dos últimas,
no consigue alcanzar la barrera de las 10.000
publicaciones anuales. Por otro lado, tanto en
ciencias sociales como en arte y humanidades  se
observa un estancamiento en la producción en los
últimos tres años.

Mayor colaboración internacional

La colaboración entre autores, instituciones y países
muestra una tendencia creciente en la actividad
investigadora de las universidades. Esto se
evidencia al analizar, por ejemplo, el índice de co-
autoría en las publicaciones: en el período estudiado
la colaboración entre autores ha pasado de un
promedio de 7 autores por documento en 2004 a 17
en 2013.
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Asimismo, en 2004 un 35% de los documentos de
las universidades ha sido publicado en colaboración
internacional, llegando a un 44% en el año 2013,
mientras que la colaboración nacional se ha
mantenido en torno al 29% durante todo el periodo.
Por países, la mayor colaboración de las
universidades españolas se ha realizado con
instituciones de Estados Unidos, Reino Unido,
Francia, Alemania e Italia.

En la década estudiada, se han concedido a las
universidades 3.657 patentes, lo que representa un
crecimiento del 165% entre 2004 y 2013. Otro
indicador interesante es la competitividad que se ha
medido a través del número de proyectos obtenidos
tanto en convocatorias nacionales (Plan Nacional)
como europeas (Programas Marco UE).

Los proyectos obtenidos en convocatorias
nacionales han decrecido de manera constante,
especialmente a partir de 2009, mientras que los
proyectos europeos se han mantenido en volúmenes
similares hasta 2009, año a partir del cual han
mostrado un incremento constante hasta el 60%.

“El comportamiento observado con respecto a la
competitividad puede entenderse como un reflejo del
patrón de actividad del SUE que, en los últimos
años, debido a la crisis y a los recortes sufridos en el
ámbito científico, ha tenido que reorientar la
búsqueda de financiación fuera de las fronteras
nacionales”, explica Elías Sanz Casado.

Por último, se advierte que ha habido una caída
notable en la financiación de becas de formación
predoctoral (especialmente las FPU). Sin embargo,
el número de tesis defendidas ha continuado
creciendo, habiéndose leído en 2013 un 44% más
de tesis que en el año 2004. Esto puede deberse al
hecho de que muchos estudiantes de postgrado son
extranjeros y cuentan con becas de sus países e
instituciones de origen.

Disminución de contratos predoctorales

De todos modos, queda abierto el interrogante sobre
la repercusión que tendrá la disminución de
contratos predoctorales sobre el número de tesis
defendidas en los próximos años.

Al igual que en ediciones anteriores, el Observatorio
IUNE mantiene uno de sus aspectos más
destacados: información desagregada por cada una
de las universidades públicas y privadas. Fiel a su
filosofía, se siguen utilizando fuentes de información
oficial provenientes del Instituto Nacional de
Estadística (INE), el Ministerio de Educación, Cultura
y Deporte, el Ministerio de Economía y

Competitividad, la Oficina Española de Patentes y
Marcas y el Centro para el Desarrollo Industrial.

La Comisión de Medio Ambiente del Parlamento
Europeo se opone a la nacionalización del uso
de OMGs

Fuente: Fundación Antama- Europa Press

La Comisión de Medio Ambiente del Parlamento
Europeo rechazó ayer a la nacionalización del uso
de OMG en la Unión Europea, una propuesta de la
Comisión Europea que ya fue rechazada el mes
pasado por la Comisión de Agricultura del
Parlamento Europeo. La polémica propuesta recibió
47 votos en contra, sólo tres a favor y un total de
cinco abstenciones. Los eurodiputados consideran
que de llegarse a hacer efectiva supondría la
reintroducción de controles fronterizos a nivel
comercial entre los países que están a favor o en
contra de la biotecnología agraria y alimentaria.

Según declaraciones recogidas por Europa Press
del presidente de la comisión de Medio Ambiente,
Giovanni La Via, “una clara mayoría en la comisión
no quiere poner en riesgo el mercado único. Para
nosotros, la legislación existente debería
permanecer en vigor y los Estados miembros
deberíanasumir sus responsabilidades y tomar una
decisión común a nivel de la UE, en lugar de
introducir prohibiciones nacionales”.

Una propuesta que, según Giovanni La Via, va en
contra con los principios de una mejor regulación y
transparencia comunitaria. “Después de tantos años
desprendiéndonos de las barreras internas, esta
propuesta podría fragmentar el mercado interno y
devolver las inspecciones en las fronteras”, añadió.
La propuesta ahora tendrá que ser votada en el
pleno del Parlamento Europeo en Estrasburgo el
próximo 28 de octubre.

Cuando se dio a conocer la propuesta de la
Comisión Europea numerosos órganos e
instituciones comunitarias rechazaron dicha medida
ya que pondría en peligro el mercado comunitario de
alimentos y piensos con graves consecuencias
económicas y sociales. En España un total de 17
organizaciones, entre las que se encuentra la
Fundación Antama, rechazaron públicamente dicha
propuesta. La cadena agroalimentaria europea
también mostró su rechazo a través de una carta
conjunta.

Una gran red que conecta la ciencia con la
industria

El País Vasco impulsa un plan de I+D+i para 2020
con el apoyo de la UE
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Fuente Cinco Días 20/09/2015

El enorme esfuerzo destinado a la investigación
científica comienza a dar resultados. Se hace visible
en la mayor resistencia de los parachoques de los
coches, la capacidad de los procesadores de un
ordenador, de la batería de los móviles o los
avances en el desarrollo de fármacos para el
tratamiento de enfermedades. Aunque tendrá que
transcurrir todavía un lustro o quizás una década
para que los frutos se multipliquen en toda la
industria. El País Vasco toma ventaja en este campo
que conecta a las ciencias con la empresa para
generar competitividad y crecimiento económico. La
meta es optimizar unos recursos ya limitados, crear
empleo de calidad y adelantarse a las problemáticas
sociales. Este propósito público-privado, que ya lleva
diez años con el apoyo de la UE a través del
programa Horizonte 2020, se materializa gracias a la
red vasca de ciencia y tecnología, integrada por una
decena de agentes. Cuatro de ellos son
representativos: los centros de investigación
cooperativa (CIC) en nanotecnología, biociencias y
energía.

Los costes correctivos suponen el 4% del PIB en
países industrializados, de ahí que esta
investigación suscite el interés de varias empresas,
como la de energía marina Itsasolutions; la de
soluciones tecnológicas Nautilus; la cementera
italiana Italcementi; la química alemana Basf, o la
petrolera venezolana PDVSA. Con una inversión de
2,1 millones de euros del Gobierno vasco, las
futuras construcciones contarán con cementos y
estructuras metálicas más fuertes frente a
situaciones ambientales agresivas.

Pero no es el único. En total, tiene 50 proyectos
activos y ha solicitado cuatro patentes. Una de ellas,
sobre partículas magnéticas para biosensores, está
siendo utilizada por una empresa danesa en el
desarrollo de dispositivos portátiles de diagnóstico
médico. Las tres restantes tratan la deposición
controlada de fármacos, controles de calidad de
materiales finos nanométricos y la microscopia
óptica de campo cercano, que estudia la luz en la
nanoescala.

Además, ha creado cuatro startups, tres en fase de
iniciación (Simune, Ctech-nano y Evolgene) y la
última, Graphenea, convertida en empresa tras cinco
años de fundación. Se dedica a la comercialización
mundial de obleas de grafeno de alta calidad
(cristales de carbono), que se usa en transistores
(electrónica) o tecnología led.

Biogune, en Bilbao, y Biomagune, en San Sebastián,
son los dos centros hermanos enfocados en ciencias
de la salud. El primero estudia las bases

moleculares de la enfermedad (el origen del cáncer,
afecciones raras o infecciosas) para desarrollar en el
futuro métodos diagnósticos y terapias avanzadas
(fármacos). Y el segundo se especializa en los
nanobiomateriales (investigación a escala celular),
que ayudarán a sustituir los tejidos dañados.

Así, participa en más de 50 proyectos nacionales e
internacionales. Desde 2005, ha creado tres
empresas y subcontratado otras por cuatro millones.
En tanto, ha solicitado cuatro patentes y obtenido
otras cuatro, tres de ellas en explotación, aunque el
centro no dio más detalles.El CIC Energigune
(Vitoria) pone el foco en la creación de materiales
para elevar la vida útil de las baterías, aplicaciones
del grafeno en el campo de la energía y sistemas de
almacenamiento de calor para la industria. De
hecho, desarrolla una nueva generación de baterías
para coches eléctricos con una autonomía superior a
los 350 kilómetros, que duplica a las actuales de litio
y que son “más seguras, potentes y baratas”.Una
iniciativa que trabaja junto con investigadores del
mayor proveedor de electricidad canadiense, Hydro-
Québec. También colabora en siete proyectos de la
UE y ha atraído al País Vasco 3,6 millones en
financiación europea.

Los centros de investigación anticipan la aparición
de distintas formas de producción, de nuevas
industrias y la desaparición de otras con el auge de
la nanotecnología y la nanociencia. Por esa
“posibilidad de manipular la materia a escala
nanométrica y controlar la agregación de estructuras
con precisión atómica”, señalan desde Nanogune.Es
decir, el reto de transformar estructuras muy
pequeñas para crear materiales y dispositivos con
propiedades a la carta. Así, las empresas que se
adelanten a estos cambios tendrán mayor
competitividad. De ahí la importancia de la I+D+i. El
número de trabajadores en este campo ha pasado
de 60.000 a 600.000 en el mundo, y los expertos
calculan que se multiplicará por 10 en los próximos
cinco años.

Es un sector versátil que abarca desde la mayoría
de las industrias (electrónica, agricultura, química,
de carburantes, energía, depuración de aguas...)
hasta la medicina, con un crecimiento anual del
25%.

El CDTI invertirá 152 millones para impulsar el
I+D+i

El Consejo de Administración del Centro para el
Desarrollo Tecnológico Industrial (CDTI) es un
organismo encargado de poner en macha líneas
de financiación para empresas para proyectos de
investigación y desarrollo. Acaba de aprobra una
nueva línea de 152 millones de euros.
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Fuente: Cinco Días 20/09/2015

El Consejo de Administración del Centro para el
Desarrollo Tecnológico Industrial (CDTI) va a invertir
más de 152 millones de euros para impulsar
proyectos de I+D+i empresarial, cuyo presupuesto
total es de 203 millones de euros.

Programas de financiación para proyectos de I+D+i

El CDTI es un organismo que depende directamente
del Ministerio de Economía y Competitividad, quien
ha anunciado la inversión para proyectos de
investigación y desarrollo en las empresas. En
concreto, se han aprobado 44 proyectos, de los
cuales, 23 pertenecen a la segunda convocatoria del
programa estratégico CIEN, cuatro son proyectos
individuales, y los otros 17 pertenecen a la Línea
Directa de Innovación. De igual manera, el Consejo
encargado de aprobar estas iniciativas ha anunciado
tres proyectos cofinanciados por el FEDER 2014-
2020 (Programa Operativo Pluri-Regional de
Crecimiento Inteligente), con una aportación de 1,67
millones de euros.

Más de la mitad son pymes

704 empresas participan en el diseño y desarrollo de
estos proyectos innovadores. De ellas, el 62% son
pequeñas y medianas empresas, y el 43% se
dedican al sector tecnológico. Entre todas, el 36%, o
lo que es lo mismo, 256 compañías recibirán por
primera vez financiación por parte del CDTI.

Más líneas de financiación del CDTI

El Consejo de Administración del Centro para el
Desarrollo Tecnológico Industrial es un organismo
que se encarga de promover e impulsar proyectos
de investigación y desarrollo e innovación en
España. Además de esta nueva línea de
financiación, cuenta con otras como las que
destacamos a continuación:

• Línea de Innovación Global: línea de financiación
para invertir en la introducción detecnología e
innovación en las empresas españolas, con el
objetivo de conseguir la internacionalización.

• Innodemanda: financiación que apoya la oferta
tecnológica que ayude a los procesos de compra
pública innovadora.

• Línea Directa de Innovación: un instrumento
financiero gestionado directamente por este
organismo. Está cofinanciado con Fondos
Estructurales del Programa Operativo de
Investigación, Desarrollo e Innovación para el
beneficio de las empresas. La principal meta es
incorporar tecnologías novedosas para que las

empresas sean máscompetitivas, y puedan entrar en
nuevos mercados.

Los retos de la I+D española para 2016

Fuente: lainformacion.com (DIXIMEDIA) 6/01/2016

Las asociaciones de científicos han presentado sus
peticiones para el año 2016 entre las que destacan
la necesidad de "una apuesta real" por la I+D, la
recuperación del talento perdido y un Ministerio de
Ciencia. Desde la Federación de Jóvenes
Investigadores (FJI/Precarios) denuncian que la I+D
"sigue estando lejos del objetivo del 3 por ciento del
PIB marcado por la Unión Europea" y no consigue
recuperar el 50 por ciento de disminución acumulado
desde que se empezaron a aplicar las políticas de
austeridad.

"Esperamos que la recién creada Agencia Estatal de
Investigación acabe cumpliendo con su función y
actúe como gestora de presupuestos,
infraestructuras y recursos humanos de la
investigación en España. Sobre todo esperamos que
cuente con personal funcionarial y presupuestos que
sean ajenos a los ciclos de 4 años, es decir que sea
independiente de los cambios de ciclos políticos
para así dotarla de mayor estabilidad", destaca la
federación. Aún así, apunta que estando ya
aprobados los presupuestos generales del Estado
para 2016 "quedará poco margen de maniobra" para
el Gobierno que inicie la legislatura con el nuevo
año.

También esperan que la agencia "cambie la
situación" desde la Confederación de Sociedades
Científicas de España (COSCE). Su vicepresidente,
José Manuel Pingarrón, ha explicado a Europa
Press que ve en este organismo una posible
solución a la falta de recursos humanos, capaz de
"revertir" la situación que los investigadores han
vivido desde el inicio de la crisis. Pingarrón ha
denunciado, además, que las convocatorias han
salido en 2015 "tarde, mal y nunca". Otro problema
que sufre la carrera científica y que espera que se
solucione con la agencia.

Recuperar el talento investigador

FJI/Precarios también ha destacado la necesidad de
recuperar "la gran cantidad de investigadores que ha
sido forzados a abandonar su carrera investigadora
o a continuarla en el extranjero, en lo que se conoce
como 'exilio científico'". "Para ello, reiteramos
nuestro compromiso con otra investigación, aquella
que cuente con una financiación apropiada y
sostenida, tal y como recomiendan desde la Unión
Europea, con una planificación de los recursos
humanos en todas las etapas de la Carrera
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Investigadora y una investigación pública,
democrática, comprometida con las necesidades
sociales y diseñada por toda la sociedad", ha
indicado.

Por otra parte, desde la COSCE se han mostrado
partidarios de un Ministerio de Ciencia ya que, tras
la experiencia de estar dentro del departamento de
Economía y Competitividad en esta legislatura, han
percibido que "no supone el mismo peso político a la
hora de discutir con Hacienda" para ejecutar los
proyectos deseados.

Mientras, la plataforma Ciencia con Futuro ha
iniciado una campaña llamada 'La ciencia agoniza'
para denunciar el estado del sector tras los años de
crisis y los recortes sufridos. A su juicio, es
apremiante la firma de un pacto de Estado para
evitar que la ciencia sufra con los cambios del
Gobierno.

Además, su portavoz, Javier Sánchez, ha indicado
que en 2016 se conforman con que "el partido que
gobierne ponga en marcha las medidas presentadas
encaminadas a fomentar y mejorar la I+D". Según
ha destacado, las formaciones se han esforzado
más que años anteriores en proponer medidas para
la I+D, pero lo que falla después es "que la
preocupación por el sector sea real".

Las universidades, motor para el crecimiento

El presidente de los rectores españoles detalla a
los partidos políticos las necesidades de los
campus para la próxima legislatura.

Fuente : El País 17/12/2015

Ahora que se debaten programas políticos para
conseguir mejores condiciones de vida en nuestro
país, las universidades españolas queremos
trasladar a la opinión pública algunas ideas que
permitan aumentar su calidad al servicio de la
ciudadanía. Pensamos, como premisa básica, en la
necesidad de una mayor autonomía para nuestras
instituciones que permita aplicar las políticas
estatales y autonómicas con la flexibilidad suficiente
para conseguir avanzar con mayor rapidez hacia la
excelencia. Pero estamos también convencidos de
que una mayor autonomía universitaria, debe ir
acompañada igualmente por una mejor financiación
que alcance los niveles de los países europeos más
avanzados y por asegurar unas plantillas de
profesorado adecuadas.

Debemos garantizar la igualdad de oportunidades en
el acceso y la permanencia en la universidad de
todos los ciudadanos que deseen cursar estudios
superiores. Ello significa más dotación en becas y
ayudas al estudio para todos los estudiantes que lo

precisen o merezcan, ayudas que en estos
momentos son una tercera parte de la media de los
países de la OCDE.

La investigación que se hace en el sistema
universitario español representa más del 60% de la
producción científica de nuestro país. A pesar de los
escasos recursos que se destinan a estos fines, los
universitarios hemos demostrado nuestro
compromiso con la generación del conocimiento.
España ocupa hoy la décima posición mundial en
producción científica. Todas las autoridades piensan
que la investigación y su transferencia a la sociedad
es el mejor camino para salir de la crisis y generar
puestos de trabajo y riqueza. Paradójicamente, en
nuestro país, la primera partida en la que se recorta
es en este capítulo. Así, la espiral de menos
investigación, menos transferencia, menos
crecimiento basado en el conocimiento, está servida.

Avanzar por la vía de la transferencia es
fundamental para el cambio del tejido productivo y la
generación de empleo que tanto precisamos en
España. Las universidades y las empresas debemos
aumentar nuestra colaboración en la formación de
emprendedores. Datos recientes demuestran que en
España los universitarios son buenos
emprendedores y que las empresas que generan
son más internacionales y facturan más.

Debemos seguir incrementando la
internacionalización de nuestras universidades. Es
necesario continuar la negociación con las
Administraciones para simplificar los procesos que
permitan venir a España a más universitarios de
todo el mundo. En este sentido, debemos promover,
entre otras acciones, más alianzas estratégicas con
otros sistemas universitarios, diseñar más másteres,
doctorados y programas internacionales y establecer
una estrategia con las embajadas españolas.

Hasta ahora, en España no ha habido una política
de Estado consensuada para apostar por un sistema
educativo universitario y por una investigación que
fuera referencia internacional. Es necesario
concienciar a la sociedad y a las fuerzas políticas de
la importancia de aumentar la calidad de nuestras
universidades y de la trascendencia que este hecho
tiene para el progreso de nuestro país. Por todo lo
anterior, necesitamos que la Universidad se vea por
parte de los Gobiernos como una inversión
imprescindible y no como un gasto.
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RESUMEN
Me gustaría destacar que en los últimos años los
estudios sobre el óxido nítrico (NO) en plantas a
nivel molecular se han centrado fundamentalmente
en la identificación y caracterización de
modificaciones post-traduccionales (PTMs) de
proteínas mediadas por NO, tales como la nitración
y la S-nitrosilación y el efecto que ejercen sobre la
actividad biológica. No obstante, estudios recientes
en células animales han demostrado que el NO
puede afectar también a los lípidos generando
moléculas denominadas lípidos nitrados (NO2-FA).
De hecho, en organismos animales, los NO2-FA se
consideran mediadores novedosos de señalización
celular que abarcan un amplio conjunto de
respuestas celulares entre los que destacan una
probada función anti-inflamatoria y beneficios a nivel
de salud cardiovascular. Sin embargo, en sistemas
vegetales no existe información relacionada con la
función de estas moléculas. Por esta razón, durante
el desarrollo de esta tesis doctoral se ha analizado la
presencia de NO2-FA en diversos sistemas
vegetales, centrándonos  principalmente en la
detección de ácido nitro-linolénico (NO2-Ln) en la
especie modelo Arabidopsis thaliana. De esta
manera, mediante cromatografía líquida de alta
resolución acoplada a espectrometría de masas (LC-
MS/MS) se detectó la presencia de NO2-Ln durante
el desarrollo en Arabidopsis thaliana y también en
otras especies vegetales de interés agrícola y
hortofrutícola como arroz (Oryza sativa) y guisante
(Pisum sativum), destacando la presencia en este
último de NO2-Ln a nivel subcelular tanto en
mitocondrias como en peroxisomas. Además, se
detectó la presencia de otro ácido graso nitrado, el
ácido nitro-linolénico conjugado (NO2-cLn) en
semillas de granada (Punica granatum). El análisis
de estos datos reveló una distribución ubicua de
estas moléculas en el reino vegetal. Por otra parte y
utilizando diferentes aproximaciones experimentales

de proteómica, quimioluminiscencia de ozono y
espectrometría de masas, se determinó que el NO2-
Ln participa activamente en el metabolismo del óxido
nítrico (NO) mediante la liberación de NO y
modulando la formación de S-nitrosotioles (SNOs),
poniendo de manifiesto la existencia de fenómenos
de comunicación celular entre el metabolismo del
NO, el metabolismo lipídico y el metabolismo redox
celular. En este sentido, mediante la tecnología del
Biotin Switch, se observó un incremento en la S-
nitrosilación de proteínas mediada por NO2-Ln y se
llevó a cabo la identificación y cuantificación de las
mismas mediante marcaje isobárico TMT acoplado a
espectrometría de masas, lo que puso de manifiesto
el papel señalizador de los NO2-FA en un amplio
abanico de funciones celulares. Por otro lado, un
análisis transcriptómico mediante secuenciación
masiva -RNA-seq- evidenció que el NO2-Ln estaba
involucrado en la respuesta de defensa frente a
diferentes situaciones de estrés abiótico a través de
la inducción de proteínas de choque térmico (HSPs),
evidenciando un mecanismo de actuación
conservado en sistemas animales y vegetales. Por
último, mediante LC-MS/MS se observó un
incremento en los niveles de NO2-Ln en diferentes
situaciones de estrés abiótico analizadas como daño
mecánico, cadmio, baja temperatura y salinidad,
corroborando así los resultados obtenidos mediante
RNA-seq. Por lo tanto, este es el primer trabajo en
plantas superiores que demuestra que los ácidos
grasos nitrados se encuentran de manera endógena
en sistemas vegetales y que tienen un papel
señalizador fundamentalmente involucrado en la
defensa de la planta frente a diversas situaciones de
estrés.

Formando parte del tribunal que evaluó esta tesis
doctoral se encontraban actuando como Presidente
del mismo el Dr. Francisco Javier Corpas Aguirre,
Investigador Científico del Departamento de
Bioquímica, Biología Celular y Molecular de Plantas,
de la Estación Experimental del Zaidín (Consejo
Superior de Investigaciones Científicas, CSIC) de
Granada; la Dra. Raquel Valderrama Rodríguez,
Profesora Titular de Bioquímica y Biología Molecular
de la Universidad de Jaén, actuando como
Secretaria del Tribunal y el Dr. Francisco Schopfer,
miembro Vocal del Tribunal procedente de la
Escuela de Medicina de la Universidad de Pittsburgh
(Estados Unidos), bioquímico y farmacólogo de
reconocido prestigio y con una amplia experiencia
en el estudio de los ácidos grasos nitrados en
sistemas animales.
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RESUMEN

Los cloroplastos presentan una actividad respiratoria
llamada clororespiración, que consiste en una
cadena de transporte electrónico desde el NAD(P)H
hasta el oxígeno y que está situada en las
membranas tilacoidales. En esta cadena respiratoria
participan el complejo NAD(P)H deshidrogenasa
(Ndh), la plastoquinona y la oxidasa terminal
plastidial (PTOX). Su función está probablemente
relacionada con la adaptación de la fotosíntesis a
situaciones de estrés o a cambios ambientales. La
posible existencia de una actividad respiratoria en
plástidos no fotosintéticos ha sido poco estudiada.
Durante la maduración del tomate, los cloroplastos
del fruto verde se diferencian en cromoplastos, los
cuales acumulan carotenoides y son
fotosintéticamente inactivos. Durante este proceso
las membranas tilacoidales se desmantelan y el
aparato fotosintético se degrada. No obstante, varios
transportadores electrónicos se mantienen (Ndh,
citocromo b6f y PTOX), así como la ATP sintasa.
Este hecho sugiere que los cromoplastos podrían
mantener una actividad respiratoria similar a la
clororespiración.

Imagen de microscopía eletrónica de transmisión de una
muestra de pericarpo de tomate maduro. C: cromoplastos; Nu:
núcleo; Mi: mitocondrias; G: Golgi; R: retículo endoplasmático.

En esta tesis se realizaron estudios de respiración
utilizando cromoplastos aislados de tomates
maduros. Se observó que los cromoplastos
consumen oxígeno de forma activa, y que este
consumo es estimulado por los donadores de
electrones NADH y NADPH. Además, la respiración
de los cromoplastos responde al desacoplador
CCCP, sugiriendo que está relacionada con la
creación de gradientes de protones a través de las
membranas. Por último, se comprobó que el
consumo de oxígeno es inhibido por acción de un
inhibidor de la PTOX, el octil galato, indicando que la
PTOX es la oxidasa terminal de la cadena
respiratoria. Por otro lado, se observó que los
cromoplastos aislados son capaces de sintetizar
ATP en presencia de NADH y NADPH. Igual que en
los ensayos de consumo de oxígeno, la síntesis de
ATP es inhibida por el octil galato y responde al
CCCP. También se realizaron ensayos en presencia
de un inhibidor específico del complejo citocromo
b6f, y la síntesis de ATP quedó parcialmente
inhibida, sugiriendo que el citocromo b6f participa en
la cromopiración. Además, se estudió el efecto de un
inhibidor de las NAD(P)H deshidrogenasas y se
observó que producía un efecto diferente según el
donador de electrones utilizado, sugiriendo que
podrían participar dos NAD(P)H deshidrogenasas
diferentes.
Para confirmar la presencia del citocromo b6f en los
cromoplastos, se realizó un estudio mediante
técnicas de immunocitoquímica utilizando un
anticuerpo contra el citocromo f y se localizó en el
interior de los cromoplastos de tomate. En la
cromorespiración, un posible aceptor de electrones
del citocromo b6f es el citocromo c6, pues se
observó que su expresión aumenta durante la
maduración. Por otro lado, se abordó la
identificación de una posible NAD(P)H
deshidrogenasa que participara en la
cromorespiración además del complejo Ndh. Las
NAD(P)H deshidrogenasas tipo II (Ndh-2) son
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enzimas monoméricas que se encuentran en
plástidos, mitocondrias y peroxisomas. El genoma
del tomate contiene siete genes que codifican Ndh-
2. Se estudió la expresión de los siete genes en
varios tejidos de tomatera y durante la maduración
del fruto, y se observó que cuatro Ndh-2 se
expresan en el tomate maduro. A continuación, se
estudió su localización subcelular mediante la fusión
de estas Ndh-2 con la Yellow Fluorescent Protein
(YFP) y la expresión transitoria de estas proteínas
quiméricas en hojas de plantas Nicotiana
bentamiana. Se comprobó que dos de las cuatro
Ndh-2 estudiadas son plastidiales, y estas son por
tanto las candidatas que podrían participar en la
cromorespiración.
Para estudiar cuál podría ser la contribución de la
cromorespiración en relación con la respiración total
del tomate, se realizaron ensayos de consumo de
oxígeno utilizando fragmentos de pericarpo en
presencia del inhibidor octil galato. Los resultados
obtenidos muestran que la respiración asociada a la
actividad de la PTOX aumenta durante la
maduración del fruto y representa un 25% de la
respiración total en el estadio maduro. Además,
también se comprobó que la cromorespiración
contribuye significativamente en la síntesis de ATP
total del pericarpo del tomate maduro. Por tanto,
estos resultados son consistentes con la hipótesis
planteada de que el cromoplasto actúa como un
orgánulo respiratorio y bioenergético en el fruto
maduro.

PUBLICACIONES DERIVADAS DE LA TESIS:

• Renato, M., Boronat, A., Azcón-Bieto, J. (2015).
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RESUMEN

Las giberelinas (GAs) son reguladores del
crecimiento que controlan la formación y desarrollo
del fruto. Las GAs son percibidas por los receptores
nucleares GID1 (GA INSENSITIVE DWARF1)
(GID1A, GID1B y GID1C), mediando así la
degradación de las proteínas DELLA que actúan
como reguladores negativos de la respuesta a GAs.
Nuestro objetivo es conocer cuáles son los
mecanismos moleculares por los cuales las GAs
median la formación y desarrollo del fruto. Para
comprender qué receptores GID1 y qué proteínas
DELLA (GAI, RGA, RGL1 y RGL2) participan en la
formación del fruto hemos analizado su expresión
espacial y temporal, identificando las posibles
interacciones específicas de tejido entre los GID1 y
DELLA. GID1A puede interactuar con RGA y GAI en
todos los tejidos del pistilo, mientras que las
interacciones entre GID1C-RGL1 y GID1B-RGL2
solamente ocurren en valvas y óvulos,
respectivamente. El análisis de alelos mutantes gid1
indica que GID1A tiene una función principal en el
crecimiento del fruto, mientras que GID1B y GID1C
tienen funciones específicas en desarrollo de la
semilla y elongación de la vaina, respectivamente.
Por tanto la percepción de GAs en óvulos es
mediada por GID1A y GID1B, mientras que en la
valva lo es por GID1A y GID1C. Por otro lado, para
identificar cuáles son los genes regulados por GAs
que participan en la formación del fruto, hemos
realizado un análisis transcriptómico en el mutante
4xdella y en frutos partenocárpicos inducidos por
GAs y polinizados, identificando más de 10,000
genes diferenciales, lo que sugiere la complejidad
del proceso. De éstos se han reconocido varios
factores transcripcionales que potencialmente
pueden mediar la respuesta a GAs en el fruto, y
hemos determinado cuáles de ellos son dianas
directas de DELLA. Hemos analizado con más
detalle la función de dos de ellos, RBE y PIL2,
mediante el análisis de los fenotipos mutantes e
interacciones in vitro proteína-proteína.
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RESUMEN

El pimiento (Capsicum annuum L.) es uno de los
productos hortofrutícolas de mayor consumo a nivel
mundial, siendo sus frutos ricos en ascorbato
(vitamina C), β-caroteno (pro-vitamina A) y
minerales. La maduración de la mayoría de las
especies del género Capsicum se caracteriza por un
intenso metabolismo, la emisión de compuestos
volátiles, destrucción de las clorofilas y síntesis de
nuevos pigmentos, formación de pectinas, síntesis
de proteínas, alteración en el sabor, etc. El proceso
de maduración ha sido objeto de interés de muchos
investigadores, no solo por los espectaculares
cambios que sufren los frutos, sino por la
complejidad del mecanismo de biosíntesis de
capsantina, una sustancia exclusiva que les da color
a los mismos. Muchos de los cambios bioquímicos
observados se corresponden con modificaciones en
la célula. De hecho, los cloroplastos, que son los
que contienen la clorofila, se convierten en
cromoplastos, que contienen carotenoides como
pigmentos mayoritarios. En las mitocondrias, sin
embargo, no se han descrito modificaciones
ultraestructurales ni metabólicas destacables
durante la maduración de los frutos. En los
peroxisomas se han descrito importantes cambios
metabólicos; así se ha comprobado que se inhibe la
fotorrespiración mientras que la actividad de las
enzimas del ciclo del glioxilato aumenta a lo largo
del proceso de maduración.

Teniendo en cuenta la importancia que tienen los
peroxisomas en muchos procesos intrínsecos de la
planta y como respuesta a estímulos externos, la
Dra. Mª Paz Álvarez de Morales abordó en su tesis
la importancia que podrían tener dichos orgánulos
en la homeostasis celular durante el proceso de
maduración de los frutos. Las aproximaciones
tradicionales han permitido descifrar las principales
rutas metabólicas y las funciones celulares en las
que se encuentran implicados los distintos

orgánulos. No obstante, quedan muchas incógnitas
sobre determinados procesos fisiológicos que
subyacen al proceso de maduración. A diferencia del
genoma, que es un elemento estático a lo largo de la
vida de un individuo, el proteoma tiene un carácter
dinámico, puesto que la expresión de las proteínas
cambia en las diferentes etapas del ciclo celular, así
como en respuesta a acciones externas. Bajo esta
premisa, en este trabajo se planteó como la
posibilidad de sentar las bases moleculares que
permitieran conocer el desarrollo y la maduración de
los frutos a nivel molecular, y así poder vincularlos
con las características nutricionales de los mismos,
haciendo para ello uso de la proteómica.

En esta Tesis Doctoral se constata que los estudios
proteómicos son una herramienta poderosa para
analizar los cambios metabólicos que se producen
durante la maduración de los frutos de variedades
comerciales de pimiento dulce. Así, los datos de
proteómica obtenidos son consistentes, e indican
que, en base a la abundancia relativa de las
proteínas, en la maduración de los frutos intervienen
de manera fundamental el metabolismo oxidativo y
el relacionado, sobre todo, con la degradación
proteica, fenómenos que son fundamentales, si
tenemos en cuenta las grandes transformaciones
metabólicas que sufre el fruto de pimiento.

Los datos obtenidos en el análisis del proteoma de
los peroxisomas complementan y afinan aún más los
observados en el estudio del proteoma global de los
frutos. Así, se corrobora la función preeminente que
desarrollan la catalasa y las superóxido dismutasas,
enzimas propias del metabolismo del orgánulo, pero
además nuestros datos enfatizan la relevancia de
las rutas metabólicas del peroxisoma durante la
maduración, habida cuenta de que parecen coexistir
la fotorrespiración, la β-oxidación de ácidos grasos y
el ciclo del glioxilato a largo de todo el proceso, algo
que no se había observado hasta la fecha en otros
órganos vegetales.

Por otro lado, la detección de ciertas proteínas en el
proteoma de los peroxisomas, que hasta la fecha
estaban asimiladas a otros orgánulos, abre de nuevo
el debate sobre la verdadera localización subcelular
de algunas proteínas, sobre todo aquéllas que
participan en rutas metabólicas compartidas entre
varios compartimentos celulares.
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El análisis del nitro-proteoma, que permite detectar
las proteínas que han sufrido la nitración de algunas
de sus tirosinas, revela que esta modificación post-
traduccional, propiciada probablemente por el
peroxinitrito, es un evento consustancial a la

maduración de los frutos de pimiento, donde la
catalasa parece jugar un papel central.
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