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El rumbo de la SEFV 

Estimados socios, 

Comienza un nuevo año y con él muchas novedades 
para la SEFV. Esperemos que este año traiga 
muchos éxitos profesionales para todos y remonte, 
por fin, el nivel de financiación para la investigación 
que, según podéis leer en este boletín, ha 
continuado su imparable carrera descendente en 
2016. 
En primer lugar quería transmitiros una buena 
noticia. Este año tendremos un número especial del 
boletín (probablemente en abril o mayo) dedicado a 
hacer un repaso histórico de nuestra sociedad. 
Gracias a la desinteresada ayuda de los ex-
presidentes de  la SEFV vamos a publicar un 
documento de gran valor que, estoy seguro, será de 
enorme interés para todos los socios. El profesor 
Sánchez-Tamés ha preparado un escrito que nos 
acercará a los principales hitos históricos de la 
Fisiología Vegetal en nuestro país, desde  el 
establecimiento de esta disciplina como área de 
conocimiento hasta la actualidad. Junto a este 
documento, publicaremos una breve historia de la 
SEFV narrada por el Prof. Nicolás y la transcripción 
de unas entrevistas en las que cada uno de los 
presidentes con los que ha contado nuestra 
sociedad  responde a diferentes preguntas para 
todos vosotros. Con todo ello, creo que tendremos 
un extraordinario documento.  
Del 26 al 29 de junio de 2017 tendremos la XXII 
Reunión de la SEFV, en Barcelona. Teresa 
Altabella, junto a  los comités organizador y 
científico, ultiman todos los preparativos y me consta 
que están realizando una gran tarea. De hecho, ya 
podéis realizar vuestra inscripción en la página web. 
http://www.fv2017.org/. El congreso tiene un 
interesante programa, un atractivo panel de 
invitados y muchas novedades que permitirán 
adaptar el formato de la reunión a las nuevas 
tecnologías. Será en este congreso cuando se 
renueve la Junta Directiva de nuestra sociedad y 
desde aquí invito a todos los socios a que 
propongan a los candidatos que consideren más 
adecuados.  
Como ya se hizo en 2016, en unas semanas 
volveremos a abrir la convocatoria para financiar una 
escuela científica, con las mismas bases que el año 
pasado. Desde aquí os quiero animar a participar en 
esta iniciativa que puede resultar interesante para 
muchos grupos. También os recuerdo que está 
abierta la convocatoria para optar al premio Sabater 
de jóvenes investigadores. Como es tradición, el 
galardón será entregado en la reunión de la SEFV 
de Barcelona. 
Quería dedicar unas líneas a comentaros la 
situación de la relación con otras sociedades y 

organizaciones internacionales. El congreso de 
Barcelona se realiza junto a la SPFV, en lo que será 
la décimo quinta edición del congreso Hispano-Luso 
de Fisiología Vegetal. La relación entre las dos 
sociedades ibéricas sigue siendo muy estrecha y me 
consta que son muchos los grupos de ambos países 
que han incrementado sus colaboraciones científicas 
en los últimos años. La colaboración con la 
Sociedad Argentina sigue también a muy buen nivel, 
y en Noviembre de 2016 Teresa Altabella y Carmen 
Fenoll viajaron como representantes de nuestra 
Sociedad al congreso de la SAFV de Corrientes 
(podéis encontrar en este boletín la reseña que 
sobre dicho evento han preparado). De igual forma, 
se mantiene una fluida relación con la Sociedad 
Chilena de Biología Vegetal y se espera firmar un 
convenio de colaboración en los próximos meses. A 
nivel europeo la SEFV es una de las sociedades que 
más socios aporta a la FESPB y nos encontramos 
perfectamente integrados en las actividades de la 
Federación. Por último, la SEFV forma parte del 
Gobal Plant Council desde el año pasado. La junta 
directiva aprobó que la SEFV se uniera a esta 
organización por un periodo de dos años. Durante 
este tiempo se están evaluando las actividades y 
organización del GPC y, en la asamblea de 2017, 
habrá que considerar la conveniencia de mantener 
nuestra participación directa o volver a una 
contribución a través de la FESPB. 
En otro orden de cosas, quería informaros que un 
año más, mantendremos los importes de las cuotas 
de socios inalterados. 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. 
En este boletín no encontrareis la entrevista con la 
que hemos abierto las últimas ediciones de la 
publicación. La idea original era publicar las 
entrevistas de los ex–presidentes de la SEFV pero, 
como os comento arriba, la empresa ha sido exitosa 
y se ha convertido en un número especial del 
boletín. Mientras esperamos su publicación, podréis 
leer en este número la revisión sobre la producción 
científica de investigadores españoles que trabajan 
en hormonas vegetales que ha escrito Juan 
Carbonell, varios reportajes de grupos excelentes en 
Biología Vegetal, una biografía de Jeanne Baret 
escrita por Luisa M. Sandalio, resúmenes de tesis, 
etc.  
Esperando veros a todos en Barcelona, recibid un 
cordial saludo, 

Aurelio Gómez Cadenas 
Presidente de la SEFV 
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Producción científica española en el Área de las Fitohormonas 
(1900-2015) 

por Juan Carbonell 
Instituto de Biología Molecular y Celular de Plantas (IBMCP, CSIC/UPV). 

Introducción 

Cuando uno trata de conocer qué fitohormonas están presentes en una planta o tejido, 
o en un proceso de desarrollo vegetal, realiza una extracción de todas las que le
permiten uno o varios protocolos adecuados. De la misma manera, cuando uno quiere 
conocer cuál es la producción de artículos de investigación, como índice de la 
producción científica, de investigadores y grupos españoles en el Campo de las 
Fitohormonas, tendrá que utilizar un protocolo adecuado para la extracción de 
artículos. “La planta”, de la que queremos extraer la mejor información posible, va a 
ser la base de datos Web of Science y lo primero que vamos a hacer es diseñar un 
protocolo de extracción de artículos sobre Fitohormonas con participación española 
que sea lo más riguroso y fiable posible. El objetivo es extraer artículos relacionados 
con su función biológica y con las aplicaciones derivadas de su función. 

Criterios para la extracción de artículos. 

Para definir un perfil de extracción de artículos con el objetivo propuesto, hemos 
considerado los elementos que se relacionan a continuación. Los términos utilizados 
para cada elemento se encuentran en el Anexo 0 (A0). 

- Base de datos: Web of Science 
- Tipo de Artículo: Se extraen artículos originales de investigación, evitando cualquier 

otra clase de publicaciones. 
- Autores: Se seleccionan artículos con autores españoles: 

- artículos de investigadores y grupos que realizan su trabajo en España 
- artículos de investigadores y grupos españoles en colaboración con otros 

grupos extranjeros 
- artículos de investigadores trabajando en el extranjero en los que figura su 

dirección en España. 
- No se extraen artículos de investigadores con estancias en el extranjero 

donde no está su dirección en España. 
- Áreas: Hemos considerado áreas preferentes Plant Sciences, Agricultura y Ciencia y 

Tecnología de Alimentos. Los resultados obtenidos nos han llevado a incluir 
también otras áreas de la Biología y otras generales de interés para el área de 
fitohormonas (A1) y a excluir otras áreas que interfieren claramente con el 
objetivo propuesto (A2). 

- Hormonas vegetales: La búsqueda se dirige a las fitohormonas y/o sustancias 
reguladoras del crecimiento. 

- Filtros: Se aplican para descartar artículos no relacionados con la función biológica 
en plantas o relacionados con ella. 

4



- Período de tiempo: 
La búsqueda se enmarca en el período disponible (desde 1900) y termina en el 
último año completo (2015). También se utilizan ventanas de 5 ó 10 años para 
obtener datos temporales. 

- Idioma: Se seleccionan sólo artículos publicados en inglés. 
- Perfiles de búsqueda:  

- Para cada hormona se definen téminos epecíficos (A3) y términos 
excluyentes (A4). 

- Para la totalidad de artículos se combinan todos los parámetros dando el 
perfil global reseñado en A5. 

- Se analizan los artículos realizados en colaboración con otros países y se 
obtienen datos de la producción de esos otros países. 

Resultados obtenidos 

Con el perfil diseñado se obtienen mayoritariamente artículos que responden al 
objetivo propuesto, aunque se obtienen también algunos artículos que tienen relación 
solo tangencialmente con alguna de las fitohormonas. Estas interferencias son 
fundamentalmente debidas a la presencia de los términos de búsqueda en el apartado 
de palabras clave adicionales (KeyWords Plus) que están presentes en la ficha del 
artículo en la Web of Science. En estos casos, la fitohormona no se menciona ni el 
título ni en el resumen del artículo ni en las palabras clave sugeridas por los autores. 
Aunque se aplican los filtros ya mencionados, puede haber algunos “escapes” que no 
es fácil controlar. 

- En primer lugar se presentan los resultados obtenidos para Fitohormonas como 
término amplio y a continuación para cada una de ellas con las limitaciones ya citadas 
(A1-4). En cada uno de los casos se dan los siguientes datos: 

- Areas de investigación: las cinco que agrupan más artículos 
- Autores con más artículos 
- Artículos más citados: 

- se muestra uno en el texto y hasta cinco en los Anexos 
- en los casos en que el primer artículo no esté focalizado en la 
hormona de que se trata, generalmente porque también aparece otra 
hormona en las KeyWords Plus, se da el 2º artículo más citado 

- En segundo lugar se presentan los resultados de una búsqueda utilizando el perfil 
global global (A5) para todo el conjunto de Fitohormonas y se hace un análisis más 
detallado. 

Como se ha dicho, para cada búsqueda parcial se muestra una relación de los cinco 
trabajos más citados en A6.  
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> phytohormon* OR "plant hormon*" OR "plant growth substance*" OR "plant 
growth regulator*": 431 artículos 

Areas: 
Plant Sciences 305, Biochem Mol Biol 69, Agriculture 56, Cell Biol 40, Chemistry 34 

Autores con más artículos: 
Munné-Bosch S 26, Gómez-Cadenas A 17, Fernandez B 17, Pérez-Alfocea F 13 
Rodriguez PL 12 

Artículo más citado: 764 citas: 
The JAZ family of repressors is the missing link in jasmonate signalling  
Chini A, Fonseca S, Fernandez G, Adie B, Chico JM, Lorenzo O, Garcia-Casado 
G, Lopez-Vidriero I, Lozano FM, Ponce MR, Micol JL, Solano R  
NATURE 448 (7154): 666-U4 AUG 9 2007) 

> auxin* OR IAA: 620 artículos 

Areas: 
Plant Sciences 444, Agriculture 102, Biochem Mol Biol 93, Cell Biol 61, Biotech Appl 
Microbiol 32 

Autores con más artículos: 
  Agusti M 22, Acosta M 22, Sanchez-Bravo 19, Fernandez B 18, Almela V 17 
Artículo más citado: 494 citas (es el 2ª; el primero está centrado en el jasmónico): 

Auxin transport promotes Arabidopsis lateral root initiation  
Casimiro I, Marchant A, Bhalerao RP, Beeckman T, Dhooge S, Swarup R, Graham 
N, Inze D, Sandberg G, Casero PJ, Bennett M  
PLANT CELL 13 (4): 843-852 APR 2001 

> TS=gibberel*: 433 artículos 

Areas: 
Plant Sciences 324, Agriculture 94, Biochem Mol Biol 47, Cell Biol 22, Food Sci 
Technol 16 

Autores con más artículos: 
García-Martínez JL, 53 Carbonell J 27, Agusti M 24, Talon M 21, Blazquez MA 18 

Artículo más citado: 419 citas 
A molecular framework for light and gibberellin control of cell elongation  
de Lucas M, Daviere JM, Rodriguez-Falcon M, Pontin M, Iglesias-Pedraz JM, 
Lorrain S, Fankhauser C, Blazquez MA, Titarenko E, Prat S  
NATURE 451 (7177): 480-U11 JAN 24 2008 
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> TS=cytokinin*: 270 artículos 

Areas: 
Plant Sciences 206, Agriculture 43, Biochem Mol Biol 26, Biotech Appl Microbiol 19, 
Cell Biol 15 

Autores con más artículos: 
Fernandez B 38, Centeno ML 24, Rodriguez A 23, Villalobos N 16, Munné-Bosch S 
16 

Artículo más citado: 223 citas 
Cytokinins act directly on lateral root founder cells to inhibit root initiation  
Laplaze L, Benkova E, Casimiro I, Maes L, Vanneste S, Swarup R, Weijers D, Calvo 
V, Parizot B, Herrera-Rodriguez MB, Offringa R, Graham N, Doumas P, Friml J, 
Bogusz D, Beeckman T, Bennett M  
PLANT CELL 19 (12): 3889-3900 DEC 2007 

> TS=(“abscisic acid” OR ABA): 929 artículos 

Areas: 
Plant Sciences 712, Biochem Mol Biol195, Agriculture 120, Cell Biol 71, Food Sci 
Technol 61 

Autores con más artículos: 
Munné-Bosch S 45, Gómez-Cadenas A 42, Pages M 41, Rodriguez PL 40, Nicolas G 
29 

Articulo más citado: 774 citas 
Abscisic Acid Inhibits Type 2C Protein Phosphatases via the PYR/PYL Family of 
START Proteins  
Park SY, Fung P, Nishimura N, Jensen DR, Fujii H, Zhao Y, Lumba S, Santiago J, 
Rodrigues A, Chow TFF, Alfred SE, Bonetta D, Finkelstein R, Provart NJ, Desveaux 
D, Rodriguez PL, McCourt P, Zhu JK, Schroeder JI, Volkman BF, Cutler SR  
SCIENCE 324 (5930): 1068-1071 MAY 22 2009 

> TS=ethylene: 719 artículos 

Areas: 
Plant Sciences 394, Agriculture 224, Food Sci Technol 193, Chemistry 103, Biochem 
Mol Biol 96 

Autores con más artículos: 
Serrano M 50, Zacarias L 33, Matilla AJ 32, Valero D 29, Martinez-Romero D 28 

Articulo más citado: 530 citas (es el 2º, el primero está focalizado en el jasmónico) 
Ethylene Response Factor1 integrates signals from ethylene and jasmonate 
pathways in plant defense 
Lorenzo O, Piqueras R, Sanchez-Serrano JJ, Solano R  
PLANT CELL 15 (1): 165-178 JAN 2003 
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> TS="salicylic acid": 343 artículos 

Areas: 
Plant Sciences 282, Biochem Mol Biol 91, Biotech Appl Microbiol 32, Agriculture 29, 
Cell Biol 25 

Autores con más artículos: 
Munné-Bosch S 26, Flors V 20, Conejero V 16, Molina A 15, Belles JM 13 

Articulo más citado: 369 citas (es el 2º, el primero se relaciona con jasmónico y etileno) 
Evidence for a role of salicylic acid in the oxidative damage generated by NaCl and 
osmotic stress in Arabidopsis seedlings  
Borsani O, Valpuesta V, Botella MA  
PLANT PHYSIOLOGY 126 (3): 1024-1030 JUL 2001 

> TS=jasmon*: 381 artículos 

Areas: 
Plant Sciences 285, Biochem Mol Biol 86, Agriculture 39, Food Sci Technol 38, 
Biotech Appl Microbiol 28 

Autores con más artículos: 
Munné-Bosch S 25, Solano R 18, Flors V 17, Bonfill M 16, Palazon J 15, Gomez-
Cadenas 15 

Artículo más citado: 764 citas 
The JAZ family of repressors is the missing link in jasmonate signalling  
Chini A, Fonseca S, Fernandez G, Adie B, Chico JM, Lorenzo O, Garcia-Casado 
G, Lopez-Vidriero I, Lozano FM, Ponce MR, Micol JL, Solano R  
NATURE 448 (7154): 666-U4 AUG 9 2007 

> TS=brassin*: 59 

Areas: 
Plant Sciences 38, Biochem Mol Biol 16, Developmental Biology 7, Cell Biol 7, 
Agriculture 4 

Autores con más artículos: 
Caño-Delgado AI 7, Labrador E 6, Dopico B 6, Vilarrasa-Blasi J 4, Serna M 4, 
Osmont KS 4, Russinova E 4, Ponce MR 4, Micol JL 4, Coll F 4, Blazquez MA 4, 
Amoros A 4, Alabadi D 4 

Articulo más citado: 131 citas 
Brassinosteroids control meristem size by promoting cell cycle progression in 
Arabidopsis roots  
Gonzalez-Garcia MP, Vilarrasa-Blasi J, Zhiponova M, Divol F, Mora-Garcia S, 
Russinova E, Cano-Delgado AI   
DEVELOPMENT 138 (5): 849-859 MAR 1 2011 
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> TS="nitric oxide": 194 artículos 

Areas: 
Plant Sciences 112, Biochem Mol Biol 43, Cell Biol 27, Agriculture 27, Sci Technol 
Other Topics 12, Food Sci Technol 12 

Autores con más artículos: 
Corpas FJ 35, Barroso JB 28, Valderrama R 16, Sandalio LM 16, Del Rio LA 15 

Articulo más citado: 255 citas 
Cadmium effect on oxidative metabolism of pea (Pisum sativum L.) roots. Imaging of 
reactive oxygen species and nitric oxide accumulation in vivo  
Rodriguez-Serrano M, Romero-Puertas MC, Zabalza A, Corpas FJ, Gomez M, 
Del Rio LA, Sandalio LM  
PLANT CELL AND ENVIRONMENT 29(8): 1532-1544 AUG 2006  

> TS=strigolacton*: 22 artículos 

Areas: 
Plant Sciences 17, Agriculture 9, Food Sci Technol 3, Chemistry 3, Biochem Mol Biol 
2 

Autores con más artículos: 
Fernández-Aparicio M 10, Rubiales D 8, López-Ráez JA 6, Pozo MJ 4, Evidente A 4, 
Andolfi A 4 

Artículo más citado: 58 citas 
The tomato CAROTENOID CLEAVAGE DIOXYGENASE8 (SlCCD8) regulates 
rhizosphere signaling, plant architecture and affects reproductive development through 
strigolactone biosynthesis  
Kohlen W, Charnikhova T, Lammers M, Pollina T, Toth P, Haider I, Pozo MJ, de 
Maagd RA, Ruyter-Spira C, Bouwmeester HJ, Lopez-Raez JA  
NEW PHYTOLOGIST 196 (2): 535-547 OCT 2012 

> TS=(polyamin* OR putrescine OR spermidine OR spermine OR 
thermospermine): 366 artículos 

Areas: 
Plant Sciences 219, Biochem Mol Biol 96, Chemistry 59, Agriculture 59, Food Sci 
Technol 56 

Autores con más artículos: 
Serrano M 38, Tiburcio AF 26, Matilla AJ 26, Carbonell J 25, Valero D 24 

Articulo más citado: 174 citas 
Effect of Polyamines on Stabilization of Molecular-Complexes in Thylakoid 
Membranes of Osmotically Stressed Oat Leaves  
Besford RT, Richardson CM, Campos JL, Tiburcio AF  
PLANTA 189(2): 201-206 FEB 1993 
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> Búsqueda global (A5): 3,162 artículos. 

Areas: 
Los datos del anexo A1 muestran que hay artículos que se ubican sólo en un área 
mientras que otros se ubican en dos o más áreas. Se ve muy bien que los ubicados en 
Ciencia y Tecnología de Alimentos y en Science & Technology Other Topics no se 
ubican en Plant Sciences. Los 2,087 artículos recogidos en Plant Sciences también se 
recogen en otras áreas de la Biología, principalmente Bioquímica y Biología Molecular 
(353) y Biología Celular (150) y también en áreas de otro tipo como Biotecnología y 
Microbiología Aplicada (112) y Agricultura (94). 
Es interesante resaltar que muchos de los artículos que no se ubican en el área de 
Plant Sciences están ubicados en las otras áreas de actividad preferente, Agricultura 
(519) y Ciencia y Tecnología de Alimentos (327) y en otras áreas de tipo disciplinar 
como Química (231) y Bioquímica y Biología Molecular (256), perdiendo peso algunas 
áreas de la Biología como Biología Celular (75), Biología del Desarrollo (18) y de la 
Microbiología, como Biotecnología y Microbiología Aplicada (19) y Microbiología (5). 
De particular interés es la presencia de artículos de fitohormonas en áreas de alcance 
general como Science & Technology Other Topics (97) y en Biofísica (42). 
Las áreas de investigación del total de artículos obtenidos con el perfil global se 
muestran en el anexo A7. Como ya se ha comentado, el área con mayor número de 
artículos es Plant Sciences con 2,087, seguida a gran distancia por Agricultura (613) y 
Ciencia y Tecnología de Alimentos (327). También son relevantes otras áreas de perfil 
más disciplinar como Bioquímica y Biología Molecular (609), Química (240) y Biología 
Celular (225). Por detrás se sitúan las áreas Biotecnología y Microbiología Aplicada 
(131) y Science Technology Other Topics (97) que recogen, respectivamente, artículos 
de cultivos celulares e interacciones planta-microorganismo y artículos en revistas de 
amplio espectro (Plos One, PNAS, Nature, Science…), respectivamente. 

Autores con más artículos: 
Los autores con más artículos se reseñan en el anexo A8. Tomando datos de los 15 
que tienen 40 ó más publicaciones, se observa (A9) que su área principal es Plant 
Sciences (PS) en 11 casos, seguido de Agricultura (AGR) en 2 casos y Ciencia y 
Tecnología de Alimentos (FST) en otros 2, lo que confirma que los trabajos con 
fitohormonas rebasan el ámbito estricto de Plant Sciences como área preferente. Si 
analizamos las 5 áreas de los artículos del conjunto de autores, la Bioquímica y 
Biología Molecular (BBM) está presente, con mayor o menor nº de artículos, en 12 de 
los autores, así como la Biología Celular (CB) en 9, lo que indica un mayor interés por 
las aproximaciones moleculares y celulares. 
El año de la primera publicación de los diferentes autores en el área de Fitohormonas 
abarca desde 1978 hasta 2001, siendo variable el porcentaje de artículos en los 
últimos diez años. Se puede establecer una cierta correlación con la edad de los 
autores. El valor del número de citas que reciben los artículos más citados indica que 
los artículos de las áreas de Agricultura y Ciencia y Tecnología de Alimentos tienen 
menor repercusión que los del área de Plant Sciences. No parece fácil establecer una 
correlación del Indice h de los autores, calculado teniendo en cuenta sólo los artículos 
extraídos en este trabajo, con la fecha del primer trabajo o con el área de investigación. 
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Artículos más citados (citas registradas hasta el 31 de Octubre de 2016): 
Del análisis de los 10 artículos más citados mostrados en A10, se puede concluir que 
más de la mitad (7) de los artículos han sido realizados totalmente por grupos 
españoles y que tres de ellos han sido realizados fundamentalmente por grupos 
extranjeros y con participación de investigadores españoles. 
Reseñamos los realizados mayoritariamente en laboratorios españoles y con un 
español como último autor. 

1- 764 citas (2º en listado general) 
The JAZ family of repressors is the missing link in jasmonate signalling 
Chini A, Fonseca S, Fernandez G, Adie B, Chico JM, Lorenzo O, Garcia-Casado G, 
Lopez-Vidriero I, Lozano FM, Ponce MR, Micol JL, Solano R  
NATURE 448 (7154): 666-U4 AUG 9 2007) 

2-536 citas (3º en listado general) 
Jasmonate-insensitive1 encodes a MYC transcription factor essential to discriminate 
between different jasmonate-regulated defense responses in Arabidopsis  
Lorenzo O, Chico JM, Sanchez-Serrano JJ, Solano R  
PLANT CELL 16(7): 1938-1950 JUL 2004 

3- 530 citas (4º en listado general) 
Ethylene Response Factor1 integrates signals from ethylene and jasmonate 
pathways in plant defense 
Lorenzo O, Piqueras R, Sanchez-Serrano JJ, Solano R 
PLANT CELL 15(1): 165-178 JAN 2003 

4- 419 citas (6º en listado general) 
A molecular framework for light and gibberellin control of cell elongation 
de Lucas M, Daviere JM, Rodriguez-Falcon M, Pontin M, Iglesias-Pedraz JM, 
Lorrain S, Fankhauser C, Blazquez MA, Titarenko E, Prat S 
NATURE 451 (7177): 480-U11 JAN 24 2008 

5- 369 citas (8º en listado general) 
Evidence for a role of salicylic acid in the oxidative damage generated by NaCl and 
osmotic stress in Arabidopsis seedlings  
Borsani O, Valpuesta V, Botella MA 
PLANT PHYSIOLOGY 126(3): 1024-1030 JUL 2001 

6- 359 citas (9º en listado general) 
A Gene Induced by the Plant Hormone Abscisic-Acid in Response to Water-Stress 
Encodes a Glycine-Rich Protein  
Gomez J, SanchezMartinez D, Stiefel V, Rigau J, Puigdomenech P, Pages M  
NATURE 334(6179): 262-264 JUL 21 1988 

7- 355 citas (10º en listado general) 
ABA is an essential signal for plant resistance to pathogens affecting JA 
biosynthesis and the activation of defenses in Arabidopsis  
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Adie BAT, Perez-Perez J, Perez-Perez MM, Godoy M, Sanchez-Serrano JJ, 
Schmelz EA, Solano R   
PLANT CELL 19(5): 1665-1681 MAY 2007 

A destacar un artículo publicado en 1988 que se mantiene en el “top ten”, mientras 
que los demás se han publicado después del año 2000. Dos en 2001, 2007 y 2008 y 
uno en los años 2003, 2004 y 2009.  

Los siete artículos están publicados en revistas de alto índice de impacto, 3 en Nature, 
3 en Plant Cell y 1 en Plant Physiology, lo que facilita una mayor difusión de los 
trabajos. 

De los autores de los10 artículos más citados (A10) sólo dos han publicado más de 40 
artículos. El perfil de los autores de los trabajos más citados se puede ver en la A11. 

El área principal de los 11 autores con más producción de estos artículos más citados 
es Plant Sciences y como segunda área sus artículos están recogidos en Bioquímica y 
Biología Molecular en 8 casos y 3 en Science Technology & Other Topics, valores que 
alcanzan 11 y 9, respectivamente, si se consideran las cinco áreas principales. 
También aparece en los 11 casos el área de Biología Celular entre la tercera y cuarta 
posición 

Coautoría con otros países 

USA Germ Engl France Italy Belg Portugal Netlnds Sweden Swnd 

3162 107 87 68 65 51 42 32 27 25 19 

Germ=Germany, Engl= England, Belg=Belgium, Netnds=Netherlands; Swnd=Switzerland 

Como se puede ver, la colaboración mayor es con grupos de USA, rebasando los 100 
artículos, y es mayor de 50 para Alemania (87), Inglaterra (68), Francia (65) e Italia 
(51) y menor con otros países europeos. 

Búsqueda global de artículos totales para otros países 

Años Spain USA Germ Engl France Italy NetndsBelg Sweden Swnd Portugal 
1900-
2015 

3162 14411 5106 3980 3510 250 1625 1219 1066 988 319 

2006-
2015 1794   6704 2650 1386 1536 120   700   630   433 433 216 

%    57       47   52     35     44   48     65     52     41   44   68 
Germ=Germany, Engl= England, Belg=Belgium, Netnds=Netherlands; Swnd=Switzerland 

La producción española de artículos sobre Fitohormonas es superada ampliamente 
por USA (4,6 veces) y en menor medida por Alemania (1,6), estando muy cercana a la 
de Inglaterra (1,2) y Francia (1,1), y siendo mayor que la de Italia y otros países 
europeos, lo que indica que la actividad en el área de Fitohormonas se sitúa a muy 
buen nivel en el marco internacional. 
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Evolución por años: 

1971- 
75 

76-
80 

81-
85 

86-
90 

91-
95 

96-
00 

01-
05 

06-
10 

11-
15 

1900-
2015 

Nº  artículos  2 13 34 85 325 415 495 718 1075 3162 
Incremento  11 21 51 240   90   80 223   357 
% del total <1 <1  1   3   10   13   16   23     33   100 

Los artículos publicados hasta 1990 representan menos de 5% del total, pasando del 
10 al 16% en tres trienios y subiendo al 23 y 33% en los dos últimos. 

Primeros artículos publicados (1900-1980): 15 artículos 

El total de artículos se recoge en el anexo A12. 
Areas: 

Plant Sciences 10, Agriculture 5, Chemistry 1, Biochem Mol Biol 1. 
Autores con más artículos: 

GarciaMartinez JL 4, Barea JM 3, Guardiola JL 2, GarciaPapi MA 2, GarciaLuis A 2, 
Azcon R 2 

Primeros artículos publicados: 
Merece la pena destacar los dos primeros artículos recogidos en la base de datos 
que fueron publicados en 1975: 

1- 52 citas en la base de datos 
Synthesis of Auxins, Gibberellins and Cytokinins by Azotobacter-Vinelandii and 
Azotobacter-Beijerinckii Related to Effects Produced on Tomato Plants 
Azcon R, Barea JM  
PLANT AND SOIL 43 (3): 609-619 1975  

2- 5 citas 
Effects of Gibberellic-Acid on Transport of Nitrogen From Cotyledons of Young Pea-
Seedlings  
Garcialuis A, Guardiola JL  
ANNALS OF BOTANY39 (160): 325-330 1975 

y los tres más citados del período 1976-1980: 

1- 73 citas 
Effects of Plant Hormones Present in Bacterial Cultures on Formation and 
Responses to Va Endomycorrhiza  
Azcon R, Azcongdeaguilar C, Barea JM  
NEW PHYTOLOGIST 80 (2): 359-364 1978 

2- 72 citas 
Fruit-Set of Un-Pollinated Ovaries of Pisum-Sativum-L - Influence of Plant-Growth 
Regulators  
GarciaMartinez JL, Carbonell J  
PLANTA 147 (5): 451-456 1980 
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3- 40 citas 
Effects of Potassium and Gibberellic-Acid on Stem Growth of Whole Sunflower Plants 
Delaguardia M, Benlloch M  
PHYSIOLOGIA PLANTARUM 49 (4): 443-448 1980 

En estos 5 artículos todos los autores son españoles y fueron realizados en 
laboratoraios españoles. 

Últimos diez años (2006-2015) 

En los últimos diez años se han publicado 1793 artículos, es decir aproximadamente el 
57% de todos los artículos publicados hasta 2015. El número de artículos en 2015 
(212) ha truncado una tendencia ascendente en los años anteriores  (210, 224 y 250, 
en 2012, 2013 y 2014, respectivamente). Habrá que ver si se trata de algo puntual o 
tiene que ver con los fuertes recortes de estos últimos años. 

Areas: 
Las áreas de investigación de los artículos publicados en los 10 últimos años se 
muestran en A13 y son reflejo de las áreas de la totalidad de artículos con ligeras 
variaciones. La cuatro áreas con más artículos son las mismas que las encontradas 
para la totalidad hasta 2015, Plant Sciences, Agricultura, Bioquímica y Biología 
Molecular, y Ciencia y Tecnología de Alimentos. El área de Biología Celular (143) 
ocupa el 5º puesto en nº de artículos por encima del área de Química (111), mientras 
que para el total es de 225 y 243 respectivamente. También están cediendo terreno 
las áreas relacionadas con la Microbiología (Bitecnología y Microbiología Aplicada, del 
puesto 7 al 8, y Microbiología del 14 al 17). El puesto 7 lo ocupa Science & 
Technology Other Topics, indicando un alza de las publicaciones en revistas con más 
visibilidad. 

Autores con más artículos: 
La relación de los autores con más artículos publicados en los últimos diez años (A14) 
presenta variaciones respecto al total de los años. De los 25 primeros autores con más 
artículos publicados en todos los años sólo 12 están entre los 25 primeros en los 
últimos diez años. Se observa pues un cambio de la mitad de los autores. 
El perfil de los autores está reseñado en la A11 y comentado en el apartado de los 10 
artículos más citados. 

Artículos más citados de los publicados en los 10 últimos años (A15): 
Lógicamente quedan fuera del listado ya examinado anteriormente (A10) los 
publicados antes del 2006. En la relación de los 10 artículos más citados hay 1 del 
2006 y 3 de cada unos de los años 2007, 2008 y 2009. Los cinco primeros forman 
parte de los artículos más citados de cualquier época (A10). De los 5 nuevosa 
artículos incorporados, 4 son trabajos de laboratorios extranjeros con participación de 
investigadores españoles y solo 1 es un trabajo de un laboratorio español con 
participación de otros grupos extranjeros. 
En relación con la participación netamente o mayoritariamente española sólo cabe 
extraer cuatro artículos en el período 2006-2015, tres de ellos presentes en entre los 
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más citados del período total y el de menos citas, que aparece en noveno lugar, y con 
mayor participación de laboratorios extranjeros.  

Artículos más citados de los publicados en 2006-2015 realizados en laboratorios 
españoles: 

1- 764 citas (2º en listado general) 
The JAZ family of repressors is the missing link in jasmonate signalling 
Chini A, Fonseca S, Fernandez G, Adie B, Chico JM, Lorenzo O, Garcia-Casado G, 
Lopez-Vidriero I, Lozano FM, Ponce MR, Micol JL, Solano R  
NATURE 448 (7154): 666-U4 AUG 9 2007) 

2- 419 citas (3º en listado general) 
A molecular framework for light and gibberellin control of cell elongation  
de Lucas M, Daviere JM, Rodriguez-Falcon M, Pontin M, Iglesias-Pedraz JM, 
Lorrain S, Fankhauser C, Blazquez MA, Titarenko E, Prat S  
NATURE 451 (7177): 480-U11 JAN 24 2008 

3- 355 citas (5º en listado general) 
ABA is an essential signal for plant resistance to pathogens affecting JA 
biosynthesis and the activation of defenses in Arabidopsis  
Adie BAT, Perez-Perez J, Perez-Perez MM, Godoy M, Sanchez-Serrano JJ, 
Schmelz EA, Solano R   
PLANT CELL 19 (5): 1665-1681 MAY 2007 

4- 294 citas (9º del listado general) 
(+)-7-iso-Jasmonoyl-L-isoleucine is the endogenous bioactive jasmonate 
Fonseca S, Chini A, Hamberg M, Adie B, Porzel A, Kramell R, Miersch O, 
Wasternack C, Solano R  
NATURE CHEMICAL BIOLOGY 5 (5): 344-350 MAY 2009 

Estos 4 artículos están publicados en revistas de alto índice de impacto, 2 en Nature, 1 
en Plant Cell, y 1 en Nature Chemical Biology.  

Consideraciones finales 

Se ha desarrollado un perfil de búsqueda que se ha dirigido a extraer artículos de 
fitohormonas con participación española y que, además de servir para extraer artículos 
de otros países sobre el mismo tema, podría ser útil también para otros campos con 
las debidas adaptaciones en los objetivos y términos de cada búsqueda. 

Con este perfil se puede afirmar que existe una producción creciente de artículos 
sobre fitohormonas con participación española desde 1975, fecha de publicación de 
los dos primeros artículos sobre el tema, con un incremento muy notable en el 
quinquenio 1991-95, incremento que se recuperó en el quinquenio 2006-10 y se 
superó en el 2011-15. En los diez últimos años la producción ha sido del 57% del total. 
Los artículos sobre fitohormonas están mayoritariamente en el área de Plant Sciences 
seguida, principalmente, de Agricultura y de Ciencia y Tecnología de Alimentos. Las 
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áreas de tipo disciplinar que acumulan más artículos sobre fitohormonas son 
Bioquímica y Biología Molecular y Biología Celular. 

Los trabajos más citados de la comunidad española están en revistas de alto factor de 
impacto y existen colaboraciones internacionales que favorecen la visibilidad de 
algunos investigadores y grupos españoles. Las colaboraciones internacionales se 
han incrementado notablemente en los últimos diez años. La mayor colaboración es 
con grupos de USA, seguida de Alemania, Inglaterra, Francia e Italia y menor con 
otros países europeos. La participación con Portugal es mayor que con Holanda, 
Suecia y Suiza pero algo menor que con Bélgica. 

La producción española es notablemente alta en el contexto internacional sólo 
superada ampliamente por USA y algo menos por Alemania, siendo muy cercana a la 
de Inglaterra y Francia y superando a la de Italia, países con mayor población que la 
española y a la de otros países europeos de menor tamaño. 
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La mujer en la historia de la Biología Vegetal 
Jeanne Baret: una pionera de la botánica 

Luisa Mª Sandalio 
Estación Experimental del Zaidín (EEZ, CSIC, Granada) 

E-mail: luisamaria.sandalio@eez.csic.es  

Jeanne Baret nació en un pequeño pueblo de la 
Borgoña francesa el 27 de julio de 1740, donde vivió 
en la granja familiar hasta la muerte de su padre. 
Tras el fallecimiento del mismo pasó a ser la 
institutriz del hijo del viudo Dr. Philibert Commerson 
(1727-1773). El Dr Commerson descubrió la 
inteligencia y lucidez de Jeanne y le dio clases de 
botánica e incluso le confió la preparación de los 
herbarios. En 1764 Commerson fue nombrado 
botánico del rey Louis XVI  y emprendió un viaje a 
las Tierras Australes, acompañando al oficial de 
marina y explorador Louis-Antoine de Bougainville 
(1729-1811) como médico y botánico de su 
Majestad. En aquella fecha, un real decreto prohibía 
a las mujeres embarcar en las naves de la Armada 
Real, así que Jeanne para poder participar en esta 
aventura y estar cerca de Philibert Commerson, ya 
que eran amantes, se disfrazó de hombre y fue 
presentada como ayudante del Dr Commerson. 
Jeanne no solo tenía que vestir como un hombre 
sino también trabajar como ellos, por lo que la 
travesía fue muy dura para ella. La expedición 
recorrió América del Sur, Estrecho de Magallanes y 
las islas de Madagascar, Taití y Mauricio. Tras tres 
años, la expedición llegó  a Montevideo, las islas 
Malvinas y Patagonia, donde Jeanne y el Dr 
Commerson pudieron ejercer la botánica. Baret y 
Commerson recolectaron cerca de 6.000 especies 
diferentes durante su travesía. Cuando se 
encontraban en Sudamérica, Commerson enfermó y 
tuvo que permanecer en el navío, por lo que Baret 
realizó gran parte del trabajo de campo.  Sin 
embargo, no ha sido hasta recientemente que los 
historiadores han empezado a desvelar que, en 
realidad, fue Jeanne Baret quien hizo la mayor parte 
de la recolección del material no solo vegetal, sino 
también conchas marinas, insectos y rocas. 

Figura 1. Imagen de Jeanne Baret vestida de marinero. Retrato 
de 1817 

Entre la tripulación corría el rumor de que el 
ayudante del Dr Commerson podría ser una mujer y 
tras conocerse la auténtica identidad de Jeanne, la 
pareja tuvo que desembarcar en la isla Mauricio 
donde se casaron. Después de muchas peripecias, 
Commerson fallece en 1773. Para subsistir Baret 
trabajó en una posada en Port Louis, donde conoció 
a Jean Dubernat, un oficial francés con quien se 
casaría para poder regresar a su país natal, 
completando así su vuelta al mundo. De esta forma, 
Jeanne Baret regresó a París en 1776, con más de 
30 cajas conteniendo 6.000 especies de plantas 
recolectadas durante sus viajes alrededor del 
mundo, de las cuales  3.000 eran nuevas. Una de 
estas especies fue la buganvilla, bautizada así en 
honor al explorador Louis-Antoine de Bougainville. 
Esta colección, junto a las conchas e insectos 
recogidos se depositaron en el Museo de Historia 
Natural  donde era posible además consultar los 
manuscritos de Commerson. El trabajo de Jeanne 
Baret con Commerson fue reconocido oficialmente 
por el rey Luis XVI, quien la felicitó por el 
extraordinario trabajo realizado y le concedió una 
pensión vitalicia de 200 libras.  
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Figura 2. Imagen de las hojas (A), flores (B,C) y frutos (D,F) de 

Solanum baretiae (Tepe et al., 2012) 

Con posterioridad a esta expedición, 70 especies 
fueron bautizadas con el nombre específico de 
'commersonii' en homenaje al botánico Commerson. 
Entre las notas que dejó Commerson se encuentra 
una en la que pretendía denominar a todo un género 
con el nombre Baretia, en honor de Jeanne Baret, 
sin embargo posteriormente ese nombre se cambió 
por Turraea de la familia Meliaceae, silenciando de 
esa forma el trabajo de Baret. 

Jeanne Baret no solo fue la amante de Commerson, 
como ha pasado a la historia, sino una gran botánica 
y la primera mujer en dar la vuelta al mundo como  
científica. Jeanne Baret falleció el 5 de agosto  de 
1807, a la edad de sesenta y siete años.  

Como reconocimiento a la labor de esta botánica en 
2012 el biólogo Eric Tepe y su equipo de la 
Universidad de Utah en Estados Unidos, bautizaron 

con su nombre a una planta, la Solanum baretiae, 
endémica del sur de Ecuador y el norte de Perú. De 
esta forma Eric Tepe ha realizado una importante 
contribución al merecido reconocimiento  del trabajo 
de Baret, enmendando además lo que él denomina 
“amnesia histórica en relación a Baret”. 

La historia de Jeanne Baret hubiera permanecido en 
el olvido de  no ser por la escritora Glynis Ridley, 
quien fascinada por la valentía, ejemplo de fuerza, 
dedicación y persistencia, y por su importante 
contribución científica, escribió un libro titulado “The 
Discovery of Jeanne Baret: A Story of Science, the 
High Seas, and the First Woman to Circumnavigate 
the Globe” en 2010, que bien podría ser un buen 
guion para una divertida película de aventuras y algo 
más.   

Literatura: 

Carole Christinat, « Une femme globe-trotter avec 
Bougainville: Jeanne Barret 1740-1807 », Annales 
de Bourgogne, t. 67, p. 41-45, Dijon, 1995 ISSN 003-
3901 

Ridley, Glynis. The Discovery of Jeanne Baret: A 
Story of Science, the High Seas, and the First 
Woman to Circumnavigate the Globe. New York: 
Broadway Paperbacks, 2010. ISBN 978-0-307-
46353-1. 

Eric Tepe, Glynis Ridley and Lynn Bohs: A new 
species of Solanum named for Jeanne Baret, an 
overlooked contributor to the history of botany, 
PhytoKeys, 2012; 8 (0): 37 DOI: 
10.3897/phytokeys.8.2101 
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Grupo de Biotecnología y Biología Molecular de Plantas (GBBMP) 
Carmen Fenoll 

Facultad de Ciencias Ambientales y Bioquímica, Universidad de Castilla-la Mancha, Toledo
 
Antecedentes y situación actual del Grupo  

Establecido en el año 2000 en el campus de Toledo 
de la Universidad de Castilla-la Mancha, el germen 
del GBBMP se puede encontrar en el grupo dirigido 
por la Profa.. Francisca Fernández del Campo en la 
Universidad Autónoma de Madrid, al que se 
reincorporó Carmen Fenoll a su vuelta de la 
Universidad de California en san Diego a finales de 
1988. Fue en este marco en el que se cimentaron 
las dos principales líneas de investigación que hoy 
desarrollamos y el que determinó el enfoque 
molecular que hoy tiene el GBBMP. Para ello fue 
esencial el compromiso decidido y continuado de 
Francisca Fernández del Campo, que ya había 
iniciado la línea de interacción planta-nematodo, y la 
participación en una serie de proyectos europeos de 
los Programas Marco II, III, IV y VI, que nos 
permitieron contratar personal, comprar equipos y 
establecer colaboraciones internacionales que aún 
hoy mantenemos. 

Los primeros años de vida del Grupo de 
investigación en Toledo coincidieron con la puesta 
en marcha de la Facultad de Ciencias Ambientales y 
el diseño e implementación de sus programas 
formativos, además de la construcción y 
equipamiento desde cero de los laboratorios 
docentes y de investigación; a estos empeños 
prioritarios se dedicaron muchos esfuerzos, que hoy 
se ven culminados por nuestro reconocimiento en la 
UCLM como Grupo Consolidado de Investigación 
(http://gbbmp.uclm.es/). Muchas personas que hoy 
no forman parte del Grupo contribuyeron a estos 
esfuerzos en aquéllos momentos. A lo largo de esos 
primeros años se incorporan al Grupo de la UCLM 
en Toledo Carolina Escobar (procedente del JIC en 
RU y la Universidad de Wageningen en NL) y 
Montaña Mena (procedente de UCSD, EEUU y la 
ETSIA de Madrid) y, ya más adelante, Mar Martín 
(procedente del INIA y el CNB en Madrid), que 
enriquecieron el Grupo aportando masa crítica y 
diversidad por su bagaje formativo previo doctoral y 
postdoctoral en diferentes instituciones. También se 
une al grupo desde su comienzo en la UAM Ana 
Rapp como técnico de laboratorio. Las variadas 
procedencias temáticas de su personal (impuesta 
por la necesidad de cubrir diferentes áreas de 
experiencia para apoyar adecuadamente la 
docencia) confirieron al Grupo un carácter 
multidisciplinar desde sus inicios, carácter que ha 
intentado mantener a lo largo de estos 15 años y 
que consideramos una riqueza, aunque no siempre 
es fácil de gestionar. En esta andadura nos han 

acompañado muchos jóvenes investigadores que 
han realizado su doctorado o su estancia 
postdoctoral con nosotros y han contribuido también 
al crecimiento del Grupo. La composición actual del 
GBBMP se refleja en la Figura 1. 

 

Fig. 1. Grupo de Biotecnología y Biología Molecular de Plantas 
en Toledo (Universidad de Castilla-la Mancha). En primer 
plano, de izquierda a derecha, Carolina Escobar, Montaña 
Mena, Carmen Fenoll y Mar Martín. Detrás Rocío Olmo, Marta 
Barcala, Alberto de Marcos, Javier Cabrera, Ana Rapp, Alfonso 
Ortega y Fernando Díaz-Manzano. Nuevas incorporaciones 
(Ana Claudia Silva) e información actualizada sobre el grupo 
(publicaciones, proyectos, etc.) en http://gbbmp.uclm.es. 

En el GBBMP estamos interesados en la regulación 
de la expresión génica y la diferenciación celular en 
plantas, que abordamos a través de técnicas que 
incluyen la genómica funcional, la genética y la 
biología molecular y celular. Aunque el grupo se ha 
ocupado de diversas temáticas, las actuales líneas 
de investigación se centran en dos procesos 
biológicos relacionados con el desarrollo y la 
interacción de las plantas con el ambiente: la 
formación de sitios de alimentación de nematodos 
endoparásitos de raíces, y la formación de estomas 
en los órganos fotosintéticos. Ambas líneas, 
centradas en Arabidopsis como especie modelo, 
desarrollan también aspectos aplicados en especies 
de interés agrícola como el tomate y la vid: la 
resistencia a nematodos, y la tolerancia a altas Tª y 
a estrés hídrico. En estas aplicaciones incluimos 
diversas tecnologías, como la transgenesis, el (eco) 
TILLING, y otras aceptadas por la legislación 
Comunitaria, con el fin de contribuir a la agricultura 
sostenible. La investigación del GBBMP está 
financiada desde su comienzo por proyectos 
europeos, nacionales y regionales, dirigidos por las 
profesoras permanentes del Grupo. 
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1. Desarrollo de sitios de alimentación de 
nematodos  

Los nematodos endoparásitos de plantas producen 
cuantiosas pérdidas agrícolas en muchos cultivos 
relevantes. Los nematodos del género Meloidogyne 
son parásitos obligados y biotrofos que solo pueden 
reproducirse en el interior de las raíces. Su tipo 
particular de parasitismo cursa con la inducción en el 
cilindro vascular de la raíz de unos pseudo-órganos 
llamados agallas que son los sitios de alimentación 
de los nematodos y contienen células vegetales 
modificadas, especializadas en suministrar al 
parásito los únicos nutrientes que obtiene a lo largo 
de todo su ciclo vital (Figura 2). En la interacción 
compatible, el daño a la planta se produce por la 
distorsión de los vasos conductores y por el desvío 
de nutrientes minerales y fotosintatos hacia el 
crecimiento y la reproducción del nematodo. La 
interacción comienza con la invasión de la raíz por 
una larva (estadio J2, única fase de vida libre en el 
suelo), que penetra intercelularmente en la 
endodermis en la región de elongación celular, por 
encima del meristemo radicular. Para alcanzar el 
cilindro vascular, la larva migra hacia el meristemo y 
desde allí penetra en la estela, ya que la banda de 
Caspari es infranqueable para estos nematodos. En 
menos de 24 horas tras la invasión, la larva se 
asocia al cilindro vascular, induciendo la 
diferenciación de células nodriza, posiblemente a 
partir de células del periciclo y/o del protoxilema. 
Estas células se hipertrofian y adquieren una 
morfología y fisiología similar a las de una  célula de 
transferencia (Cabrera et al., 2014a), pasando a 
denominarse células gigantes. Cada nematodo 
induce la formación de 4-10 de estas células 
alrededor de su cabeza, la única parte del nematodo 
que conserva la musculatura y es capaz de moverse 
una vez establecido en el interior de la raíz. El 
nematodo (Figura 2) se alimenta de estas células 
gigantes mediante mecanismos no muy bien 
conocidos todavía, que implican la formación de un 
tubo poroso de alimentación en el citoplasma celular 
conectado con la boca del nematodo, a través del 
cual éste aspira nutrientes selectivamente y sin 
vaciar ni dañar a la célula gigante, que sigue 
actuando como un órgano sumidero hasta el final de 
la reproducción del nematodo (Escobar et al., 2015).  

 

Fig. 2. Agallas inducidas por Meloidogyne spp. La línea de 
Arabidopsis DR5::GUS indicadora de máximos de auxina 
(izqda.) muestra varias células gigantes incipientes (flechas) y 
una larva J2 (rosa). Las células gigantes se reconstruyeron 
tridimensionalmente a partir de secciones seriadas, resultando 
ser irregulares, lobuladas, amorfas y variables en tamaño 
(derecha arriba). Al final del ciclo de vida la hembra protruye de 
la agalla y pone una masa de huevos en una matriz gelatinosa 
(derecha abajo). 

Hoy sabemos que este fascinante proceso de 
diferenciación celular inducido por un animal 
microscópico en la raíz implica señales moleculares 
secretadas por el nematodo (péptidos y quizás otras 
moléculas) que provocan masivos cambios en la 
expresión génica en la célula elegida para 
transformarse en célula gigante. Varios laboratorios 
contribuyeron a identificar cambios de en la 
expresión de algunos genes mediante análisis de 
promotores fusionados a genes reporteros y la 
primera revisión sobre interacciones planta-
nematodo desde el puntos de vista molecular se 
publicó en 1994 (Sijmons et al., 1994). En esos años 
se creó un amplio consorcio europeo que se reunía 
frecuentemente y permitió crear importantes 
sinergias (Fenolly Ohl, 1996; Fenoll et al., 1997). 
Gracias a la interacción que mantuvimos (y 
mantenemos) con muchos de estos laboratorios a 
través de varios proyectos europeos, en los años 
siguientes actuamos como editores de tres libros 
(Fenoll et al., 1997; Jones et al., 2011; Escobar y 
Fenoll, 2015) que reunieron la investigación frontera 
en el momento de su publicación.  

Nuestro grupo realizó la primera disección de un 
promotor de tomate inducible por nematodos en 
patatas transgénicas (Escobar et al, 1999), y 
contribuyó al análisis y la recopilación de la 
información disponible sobre cambios de expresión 
génica en sitios de alimentación (Gheysen y Fenoll, 
2002). También analizamos elementos cis 
relacionados con la inducibilidad por nematodos en 
otros promotores (Escobar et al., 2003; De Meutter 
et al., 2005; Barcala et al., 2008; Escobar et al., 
2010). En estos trabajos y otros posteriores pudimos 
también comprobar que la pérdida de función de 
algunos de los genes inducidos en los sitios de 
alimentación o la sobreexpresión de los genes 
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reprimidos provocaba una resistencia parcial a las 
infecciones por nematodos (Fig. 3). 

 

Fig. 3. La represión de genes inducidos y la sobreexpresión de 
genes reprimidos en agallas reduce la susceptibilidad a 
nematodos. En Arabidopsis (paneles izquierda), cuando el 
factor de transcripción LBD16 inducido en agallas se 
transforma en un represor, LBD16-SRDX, se reduce la tasa de 
infección y el tamaño de las células gigantes. En tomate 
(paneles derecha), la sobreexpresión de la peroxidasa TPRX1, 
está reprimida en agallas y células gigantes, resulta en menor 
tasa de infección y en área menor de las células gigantes Por 
tanto la modulación de la expresión génica es muy sutil en los 
sitios de alimentación del nematodo. 

Al mismo tiempo, pusimos a punto un procedimiento 
que nos permitiera realizar análisis transcriptómicos 
de los sitios de alimentación  y de las células 
gigantes aisladas en tomate (Portillo et al., 2006; 
2009) y Arabidopsis  (Barcala et al, 2010). Estos 
trabajos fueron los primeros en combinar la 
microdisección por captura con láser con la 
transcriptómica de estos tipos celulares y suscitaron 
bastante interés. El estudio más profundo de los 
transcriptomas específicos de células gigantes en 
tomate y en Arabidopsis reveló que en ambos casos 
la reprogramación de la expresión génica en las 
células gigantes comienza en los primeros estadios 
con una represión génica masiva, que en los días 
siguientes va desapareciendo a la vez que se induce 
la expresión de genes metabólicos y de crecimiento 
celular (Barcala et al, 2010; Portillo et. al, 2013).  
Más recientemente hemos realizado secuenciación 
masiva los RNAs de pequeño tamaño con 
abundancia diferencial en los sitios de alimentación 
y hemos descrito la funcionalidad de algunos de 
ellos (Cabrera et al., 2016) 

Nuestros datos transcriptómicos y los de otros 
laboratorios han quedado recogidos en la 
herramienta dinámica NEMATIC 
(http://gbbmp.uclm.es/index.php/resources ) de gran 
utilidad para estudiar el proceso (Cabrera et al., 
2014b; 2015a). Entre las características que 
NEMATIC nos desveló sobre las células gigantes y 
los sitios de alimentación se encuentra una similitud 
transcriptómica con genes implicados en el 
desarrollo de las raíces laterales, que eran 
abundantes entre los pocos genes inducidos y no 
reprimidos en las primeras etapas del proceso. El 
análisis funcional de uno de ellos, LDB16, durante la 

interacción demostró una relación clara entre la 
iniciación de raíces laterales y la formación de la 
agalla por el nematodo (Figura 4; Cabrera et al., 
2014c; 2015b), así como la relación de algunos de 
los cambios de expresión con la señalización por 
auxinas y por etileno (Cabrera et al., 2014a), y por 
auxinas y citoquininas (Cabrera et al., 2015c). En 
estos años hemos desarrollado un método para 
realizar un fenotipado más ágil  de las células 
gigantes en distintos mutantes (Fig. 2; Cabrera et al., 
2015d).  Este y otros métodos desarrollados en 
nuestro laboratorio (Barcala et al., 2012; Díaz-
Manzano et al., 2016) nos están ayudando a 
desentrañar los circuitos génicos que operan en la 
diferenciación de las células gigantes, 
particularmente en relación con las auxinas y con el 
desarrollo de raíces laterales. La interferencia con 
genes importantes (tanto regulatorios como genes 
ejecutores aguas abajo) nos permitirá diseñar 
cultivos menos susceptibles a estos nematodos 
polífagos. 

 

Fig. 4. Expresión de genes inducidos por nematodos en agallas 
y en raíces laterales. A la izda., la línea 
ProCycB1;1:CycB1;1(NT)-GUS tras 24-36 y 72 horas de 
infección que marca las células progresando de G2/M 
(izquierda). En el centro, imágenes confocales de la línea 
J0192>>GFP, que marca las células iniciales del primordio de 
la raíz lateral en los polos del xilema y el inicio de la formació 
de la agalla. La expresión de GFP está dirigida por el promotor 
de LBD16, un factor de transcripción crucial en el desarrollo de 
la raíz lateral (panel derecho).Esto indica que las células 
opuestas a los polos del xilema se dividen dando lugar al 
engrosamiento interno de la agalla, tras la infección por 
Meloidogyne javanica.   

2. Desarrollo de estomas 

La regulación del intercambio gaseoso entre la 
planta y la atmósfera, que ocurre mayoritariamente a 
través de los poros estomáticos, permite capturar el 
CO2 necesario para la fotosíntesis, pero también 
perder vapor de agua mediante la transpiración. 
Aunque a menudo se considera la pérdida de H2O 
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como un mal inevitable para la planta, la 
transpiración es imprescindible para refrigerar las 
hojas cuando la temperatura externa es excesiva y 
también para facilitar la toma de nutrientes y agua 
por la raíz. Por ello, controlar las cantidades de 
ambos gases que se intercambian sobre todo a 
través de las epidermis foliares es esencial para la 
supervivencia, el crecimiento y la reproducción de 
las plantas. La superficie total disponible para este 
intercambio depende del grado de apertura de los 
estomas, pero también de su número y su 
distribución espacial. Recientemente se ha 
establecido que los estomas operan dentro de un 
rango relativamente estrecho de aperturas y aunque 
es frecuente que estén totalmente cerrados en 
determinadas condiciones, por razones funcionales 
es nunca están completamente abiertos (revisado 
por Dow y Bergmann, 2014); su abundancia, que se 
establece durante el desarrollo del órgano, se ha 
reconocido ya como uno de los factores clave para 
determinar el límite máximo de intercambio gaseoso 
de un órgano. En Arabidopsis se han caracterizado 
numerosos genes implicados en este proceso y se 
han identificado algunos alelos que aumentan o 
disminuyen el número de estomas o alteran su 
distribución, a veces en determinadas condiciones 
ambientales. La visión actual del proceso involucra 
una serie de péptidos señalizadores con efectos 
tanto positivos como negativos (Torii, 2015). Los 
péptidos son reconocidos por receptores de 
membrana diméricos construidos con distintas 
combinaciones de receptor-quinasas como 
ERECTA, ERL1 Y ERL2 y TOO MANY MOUTHS 
(TMM), un receptor sin dominio quinasa. La señal se 
transduce a través de una cascada de protein-
quinasas activadas por mitógenos (MAPK) liderada 
por YODA. La cascada modifica la actividad de 3 
factores de transcripción bHLH: SPEECHLESS, 
MUTE y FAMA, que regulan positiva y 
sucesivamente la iniciación de un linaje celular 
estomático y su progreso, la diferenciación de 
células madre de guarda y el paso de éstas a la 
formación del estoma (Fig. 5).  

 

Fig. 5. Desarrollo de estomas en Arabidopsis. A partir de una 
célula protodérmica que adquiere identidad de Meristemoid 
Mother Cell (MMC) sucesivas divisiones asimétricas en espiral 
generan hasta 3 células basales del linaje estomático (Stomatal 
Lineage Ground Cells, SLGCs) rodeando un meristemoide. 
Este adquiere identidad de célula madre de guarda (GMC), que 
se divide simétricamente para originar un estoma. Las SLGC 
pueden iniciar un linaje satélite o secundario, reiterando el 
proceso. 

Entre nuestras aportaciones al desarrollo de 
estomas en Arabidopsis cabe resaltar la descripción 
de las bases anatómicas del desarrollo y 
espaciamiento de estomas, así como la descripción 
pionera de la inducción de agrupaciones de estomas 
en condiciones especiales de cultivo (Serna y Fenoll, 
1997). También hemos utilizado aproximaciones 
genéticas y moleculares para describir el papel de la 
luz demostrando que los genes COP/DET/FUS 
llamados pleiotrópicos están implicados en el control 
del desarrollo estomático e identificando los 
procesos específicos controlados por COP10 
(Delgado et al., 2011a y 2012) 

Utilizando genética directa, generamos una 
colección de mutantes cuyo escrutinio identificó 
nuevos alelos para los genes MUTE, SPCH y SDD1 
así como otros mutantes que están en fase de 
caracterización. Trabajando con mute-3 mediante un 
sistema de complementación condicional reversible 
pudimos demostrar que MUTE es necesario no solo 
para formar estomas, sino para especificar la 
identidad de las células hermanas o basales de los 
linajes estomáticos (Triviño et al., 2013), que pueden 
dar lugar hasta al 80% de todas las células del 
pavimento, dependiendo del fondo genético. Los 
genotipos que obtuvimos nos permiten producir 
mosaicos de desarrollo jugando con la aplicación 
espacio-temporal del inductor (Fig. 6), así como 
obtener semillas homocigotas para el alelo mute-3, 
que es estéril. 
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Fig. 6. Variación natural en la abundancia de estomas en 
Arabidopsis. Se representan los valores relativos en la cara 
adaxial de cotiledón (C) y hoja (H) de una serie de accesiones 
naturales para los siguientes parámetros: índice estomático 
(IEC e IEH), densidad estomática (DEC y DEC) y densidad de 
células del pavimento (DPC y DPH). Las micrografías muestran 
una accesión de baja y una de alta abundancia de estomas. 

Hemos construido una colección de líneas para la 
expresión inducible por β-estradiol de varios cDNAs 
(que codifican MUTE, SPCH, SPCH-5, FAMA, COP1 
y COP1-8) en los dominios de expresión específicos 
de varios promotores (SPCH, MUTE, FAMA y 35S) 
que, combinadas y movilizadas a los genotipos 
mutantes adecuados, nos están dando información 
sobre los efectos de estas proteínas en distintos 
tipos celulares y momentos del desarrollo.  

Otro aspecto que estamos explorando es la 
variación natural en el desarrollo de estomas. 
Hemos realizado la primera caracterización 
sistemática de variación intraespecífica para el 
índice y la SD en 65 accesiones silvestres de 
Arabidopsis (Fig. 7; Delgado et al, 2011b) y estamos 
analizando su bases genética mediante el estudio de 
las RILs Ler/Ll-0, identificando un total de 6 QTLs 
que afectan a la SD, de los que 3 afectan también al 
índice y que hemos denominado Modulator of Cell 
Index and Density (MID) (Delgado, Tesis Doctoral). 
Hemos caracterizado los tres con mayor efecto 
fenotípico (MID1, MID2 y MID3) y cuantificado su 
repercusión, individual y en combinada en el 
desarrollo estomático. En este trabajo colaboramos 
con el Dr. Carlos Alonso (CNB, CSIC, Madrid). 

 

Fig. 7. Complementación condicional del mutante recesivo sin 
estomas mute-3. El panel superior muestra los dos transgenes 
introducidos en líneas homocigotas para mute-3. La línea 
doble transgénica expresa el activador transcripcional XVE 
bajo el promotor de MUTE; tras la adición de -estradiol, XVE 
activa el promotor OlexA, promoviendo la expresión de GUS y 
de MUTE simultáneamente. Los paneles inferiores muestran el 
resultado de la complementación: las plantas mute-3 tratadas 
son similares en tamaño a Col-0 (izda) y desarrollan estomas, 
expresando GUS en el dominio de MUTE (drcha.) mientras que 
las plantas no tratadas carecen de estomas y de GUS (centro) y 
permanecen enanas (izda). 

En nuestra población de mutantes inducidos hemos 
aislado un nuevo alelo de SPCH, spch-5, cuyo 
novedoso fenotipo muestra a la vez una densidad de 
estomas reducida en todos los órganos y estomas 
agrupados. Una combinación de análisis genéticos, 
transcriptómicos y bioquímicos en spch-5  nos ha 
permitido estudiar funciones inéditas de SPCH, así 
como establecer por primera vez que algunos de los 
genes regulados transcripcionalmente por SPCH 
podrían requerir un dominio bHLH (de unión a DNA) 
intacto, y otros no (de Marcos, 2016; enviado a Plant 
Physiology). También hemos descrito una función 
inédita de TMM (de Marcos et al., 2016) que sugiere 
interesantes interacciones con el nodo de iniciación 
de linajes en que participa SPCH y que esta alterado 
en spch-5 (de Marcos et al., en preparación) 

Hemos obtenido los  transcriptomas de cotiledón de 
spch-3, mute-3 y Col-0 y su análisis comparado ha 
predicho algunas características clave de la 
fisiología y el desarrollo en ausencia de estomas (de 
Marcos et al., 2015), que hemos podido confirmar 
combinando la genética con técnicas de análisis de 
imagen (Fig. NN). Actualmente seguimos trabajando 
en las funciones básicas de MUTE y SPCH, y 
además en colaboración con Matilde Barón (EEZ, 
Granada), explorando en Arabidopsis, tomate y en 
vid las relaciones entre abundancia de estomas y 
parámetros fisiológicos relevantes en el marco del 
cambio climático que asegura mayores temperaturas 
y menor disponibilidad de agua. Para ello usamos 
análisis de imagen en el laboratorio o mediante 
drones, y genotipos seleccionados en nuestro 
laboratorio. Nuestros resultados previos en 
Arabidopsis indican que genotipos mutantes con 
mayor densidad estomática son capaces de 
refrigerarse mejor a temperaturas supraóptimas, 
cuando hay agua disponible. En condiciones de 
sequía, sin embargo, esperamos que los genotipos 
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de menor abundancia de estomas sean más 
tolerantes. 

 

Aplicaciones en agricultura sostenible 

En el Mediterráneo el IPCC prevé una disminución 
de las precipitaciones y un incremento de las 
sequías, así como la subida de las temperaturas, 
que superarán las óptimas para las actuales 
variedades agrícolas en muchas regiones, 
provocando importantes disminuciones de 
productividad y en algunos casos comprometiendo 
la cosecha por interferir con la formación de semillas 
y frutos. Las plagas de nematodos cobrarán más 
relevancia en nuevos territorios como consecuencia 
de las altas temperaturas, en parte por la 
termosensibilidad de algunos de los genes de 
resistencia natural que se usan y en parte por los 
cambios que se esperan en la dinámica de las 
poblaciones de Meloidogyne spp. Por tanto, 
necesitamos nuevas variedades adaptadas a estos 
factores, solos o combinados, que sean productivas 
y sostenibles en el futuro próximo. 

Nuestra aproximación genética y genómica al 
desarrollo tanto de sitios de alimentación de 
nematodos como de estomas nace de nuestra 
curiosidad científica y la consideramos investigación 
básica. Sin embargo, nuestros resultados han 
identificado en ambos casos genes cuya pérdida o 
disminución de función por mutaciones puntuales 
provocan fenotipos de interés agronómico 
(tolerancia a nematodos o a altas temperaturas).  
Dada la gran conservación de secuencia de muchos 
de estos genes en diversas especies, la traslación 
de estas mutaciones a especies de interés agrícola 
es posible. Actualmente estamos realizando el 
análisis funcional de genes candidatos de tomate y 
vid mediante complementación de mutantes de 
Arabidopsis, y colaborando con otros grupos para 
identificar mutantes inducidos en tomate mediante 
TILLING. A la vista de la velocidad a la que el 
editado con CRISPR-Cas está siendo aceptado 
incluso en Europa, no vemos lejana la aplicación de 
esta técnica para conseguir nuestros objetivos.  
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Plastos: el corazón de la célula vegetal y del 
grupo 

Los plastos son orgánulos presentes en 
prácticamente todas las células vegetales, siendo 
uno de los rasgos que mejor las definen y las 
distinguen de otras células eucariotas. Según la 
teoría endosimbiótica, hace unos 1.500 millones de 
años un grupo de eucariotas unicelulares 
heterótrofos adquirió la capacidad de utilizar la 
energía del sol para producir materia orgánica 
fijando CO2 atmosférico al engullir y conservar 
intracelularmente a una cianobacteria fotosintética. 
Con el tiempo, la cianobacteria capturada se 
convirtió en el cloroplasto, dando origen al linaje de 
eucariotas fotosintéticos que incluye las plantas 
modernas. El cloroplasto a su vez se ha 
diversificado, dando lugar a plastos no fotosintéticos 
especializados en almacenar almidón (amiloplastos), 
proteínas (proteoplastos), lípidos (oleoplastos), o 
carotenoides (cromoplastos). Los plastos no 
fotosintéticos de las plántulas que germinan en 
oscuridad se denominan etioplastos, y se 
transforman rápidamente en cloroplastos al percibir 
la luz solar (Figura 1).  

 

 
Figura 1. Tipos de plastos. Se muestra un etioplasto del 
cotiledón de una plántula de Arabidopsis germinada y crecida 
en oscuridad, un cloroplasto de hoja de tabaco, y un 
cromoplasto de fruto maduro de tomate. Las barras 
corresponden a 1 µm. Las flechas indican el proceso normal de 
conversión de unos plastos en otros.  

Además de la fotosíntesis, que tiene una enorme 
importancia para la vida en la Tierra tal y como la 
conocemos, los plastos aportan a las plantas rutas 
metabólicas esenciales que no se encuentran en 
otras células eucariotas [1, 2]. Un ejemplo es la vía 

del metileritritol 4-fosfato o ruta del MEP, que genera 
los precursores biosintéticos para producir 
isoprenoides requeridos para la fotosíntesis 
(clorofilas, carotenoides, tocoferoles, plastoquinona, 
phyloquinonas), la regulación del desarrollo 
(citoquininas, giberelinas, estrigolactonas, ácido 
abscísico), o la comunicación de las plantas con su 
medio ambiente (isopreno, monoterpenos y otros 
tipos de compuestos volátiles) (Figura 2). El 
descubrimiento de la ruta del MEP fue uno de los 
principales acontecimientos del final del siglo pasado 
en el campo del metabolismo. La ruta está presente 
en la mayoría de las bacterias (donde se descubrió) 
y en los plastos (incluidos los apicoplastos presentes 
en algunos tipos de protozoos, entre los que se 
encuentran los causantes de la malaria o la 
toxoplasmosis). En el citosol de las células 
vegetales, los precursores de los isoprenoides se 
sintetizan por otra ruta completamente distinta, la vía 
del mevalonato (MVA), que es la única presente en 
arqueobacterias, hongos o animales [3] (Figura 2).  

 

 

Figura 2. Rutas de biosíntesis de isoprenoides en plantas. 
Todos los isoprenoides derivan de isopentenil difosfato (IPP) y 
su isómero dimetilalil difosfato (DMAPP). Estos compuestos de 
5C se sintetizan en el citosol por la ruta del mevalonato (MVA) 
o en los plastos por la ruta del metileritritol fosfato (MEP). La 
adición de moléculas de IPP a un aceptor DMAPP genera 
geranil difosfato (GPP, 10C), farnesil difosfato (FPP, C15), 
geranilgeranil difosfato (GGPP, C20) y otros prenil difosfatos 
de cadena más larga como el solanesil difosfato (SPP, C45), a 
partir de los cuales se producen la variedad de isoprenoides 
presente en las células vegetales.  Entre ellos, se encuentran 
varios grupos de hormonas (encuadradas en amarillo) y 
volátiles (señalados con nubes púrpura). En nuestro 
laboratorio estamos interesados en la regulación de la ruta del 
MEP (sobre todo del primer enzima de la vía, DXS) y la 
canalización del IPP y DMAPP producidos hacia la síntesis de 
carotenoides por los enzimas  GGPPS y PSY 

El nacimiento de nuestro grupo coincide con la 
elucidación completa de la ruta del MEP [4]. Desde 
entonces, nos hemos centrado en entender los 

Etioplasto Cloroplasto Cromoplasto
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mecanismos moleculares que regulan la actividad de 
esta ruta y la canalización de sus productos hacia la 
síntesis de grupos específicos de isoprenoides 
plastídicos, con un interés central en los 
carotenoides. Nuestro grupo 
(www.cragenomica.es/mrc_lab) forma parte del 
Programa de Metabolismo e Ingeniería Metabólica 
del Centro de Investigación en Agrigenómica 
(CRAG), situado en el campus de la Universidad 
Autónoma de Barcelona en Bellaterra (Barcelona). 
La composición actual del grupo se muestra en la 
Figura 3. El investigador principal (Manuel 
Rodríguez Concepción) es también coordinador del 
Programa. 

 
Figura 3. Componentes actuales del grupo (Diciembre 2016). 
De izquierda a derecha, fila superior: M. Rosa Rodríguez 
Goberna (T), Miriam Ortiz Alcaide (D), Miguel Simón Moya (D); 
M. Victoria Barja (D), Lucio D’Andrea (P); fila inferior: Sofía 
Hernández Arranz (P), Briardo Llorente (P), Manuel Rodríguez 
Concepción (IP), Ernesto Llamas (D), Salvador Torres (M). D, 
doctorando; IP, investigador principal; M, estudiante de 
máster; P, postdoc; T, técnica.  

 

La ruta del MEP en bacterias 

La distribución filogenética de la ruta del MEP hizo 
pensar en un principio que sería una diana muy 
prometedora para el desarrollo de nuevos 
herbicidas, antibióticos y antimaláricos que, en 
principio, no serían tóxicos para humanos y 
animales [5, 6]. Sin embargo, pronto descubrimos 
que la plasticidad de las bacterias para sintetizar sus 
isoprenoides (y por tanto para resistir un posible 
bloqueo de la ruta del MEP) es mucho mayor de lo 
que se preveía inicialmente [7, 8]. Ahora sabemos 
que la pérdida de función de los dos primeros 
enzimas de la vía en Escherichia coli puede ser 
rescatada con una frecuencia relativamente alta por 
mutaciones en otros genes de la bacteria [9, 10], lo 
que puede dar lugar a resistencias frente a los 
inhibidores conocidos de la vía. Además, hemos 
descubierto que algunas bacterias patógenas como 
Brucella abortus usan nuevos enzimas sin 
homología con los enzimas ya descritos para 
catalizar las mismas reacciones de la ruta del MEP 
[11-13]. Estos descubrimientos pueden tener 

importantes repercusiones para la ingeniería 
metabólica de isoprenoides tanto en bacterias como 
en plantas, ya que el uso de enzimas alternativos 
podría desregular el flujo a través de la ruta del MEP 
y conseguir mejores resultados que los obtenidos 
mediante el uso de vías completamente alternativas 
como la ruta del MVA [14]. 

La ruta del MEP en cloroplastos 

Un objetivo fundamental del grupo ha sido el estudio 
de la ruta del MEP en plantas. Además de identificar 
y caracterizar los genes biosintéticos en Arabidopsis 
thaliana y tomate (Solanum lycopersicum) [15-24], 
hemos investigado el intercambio de algunos 
intermediarios y productos de esta vía desde los 
cloroplastos a otros compartimentos celulares [25-
28]. Trabajos de colaboración con otros laboratorios 
nos han permitido estudiar también los enzimas de 
la ruta del MEP en melón (Cucurbita melo) [29, 30], 
maíz (Zea mays) [31], vinca rosa (Catharanthus 
roseus) [32-34], abeto rojo (Picea abies) [35] y 
álamo gris (Populus x canescens) [36]. Sin embargo, 
nuestro trabajo principal se ha enfocado en entender 
la regulación de la ruta en plantas [3, 37-40]. En 
nuestro laboratorio hemos aprendido sobre 
mecanismos reguladores a través de la identificación 
y caracterización de mutantes de Arabidopsis 
capaces de sobrevivir un bloqueo farmacológico de 
la síntesis de isoprenoides [25, 26, 41, 42]. Estos 
estudios mostraron que los niveles de varios 
enzimas clave de la ruta dependen 
fundamentalmente de procesos post-traduccionales, 
lo que permite que plastos individuales puedan 
modular la actividad de la ruta del MEP para 
adaptarla a las variaciones en su demanda de 
isoprenoides [43-45]. Por ejemplo, diferentes tipos 
de estrés pueden causar que las proteínas del 
cloroplasto (incluyendo los enzimas implicados en la 
síntesis de isoprenoides clave para la fotosíntesis y 
el desarrollo vegetal) pierdan su estructura nativa y 
por tanto su función. En el caso de DXS, el primer 
enzima de la ruta del MEP y el principal regulador de 
su flujo metabólico, hemos definido el mecanismo 
molecular responsable del reconocimiento de 
enzima dañado y agregado (y, por tanto, inactivo). 
Una vez identificados los enzimas mal plegados, son 
dirigidos a degradación por la proteasa plastídica 
Clp en condiciones normales. Sin embargo, tras 
episodios de estrés se activa otra vía para el 
replegamiento y por tanto la reparación de DXS, 
evitando tener que suplir la actividad perdida con 
nuevos enzimas que han de importase a los 
cloroplastos [46, 47] (Figura 4).  
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Figura 4. Modelo del mecanismo de control de calidad de DXS 
descubierto en nuestro laboratorio. DXS, el principal enzima 
regulador del flujo de la ruta del MEP, está codificada por el 
genoma nuclear. Una vez importada a los plastos, la forma 
activa puede ser dañada por episodios de estrés (en amarillo) 
que afectan a su plegamiento, aumentando su propensión a 
formar agregados tóxicos. Las formas mal plegadas (inactivas) 
de DXS son reconocidas por J20, una proteína adaptadora de 
las chaperonas Hsp70. En condiciones normales, Hsp70 
colabora con ClpC1 (una chaperona Hsp100 que se asocia al 
complejo de la Clp proteasa) para desplegar a DXS para su 
degradación. En condiciones de estrés, aumentan los niveles 
de J20 y también de otra chaperona Hsp100, ClpB3, que se une 
a Hsp70 para favorecer el replegamiento de DXS, recuperando 
así la forma activa del enzima. Dibujos de Ernesto Llamas. 

 

 

Del MEP a los carotenoides 

Una parte importante de los objetivos actuales del 
grupo gira en torno a profundizar en el conocimiento 
de cómo se canalizan los precursores sintetizados 
por la ruta del MEP hacia la producción de 
carotenoides (Figura 2). En los cloroplastos, los 
carotenoides participan en la fotosíntesis como 
pigmentos accesorios de captación de luz y son 
esenciales como protectores frente al daño foto-
oxidativo [48, 49]. De hecho, el bloqueo de la 
biosíntesis de carotenoides con inhibidores o en 
mutantes conduce a la destrucción del aparato 
fotosintético y a la muerte de las plantas expuestas a 
la luz (Figura 5). Además, los carotenoides son 
precursores de compuestos bioactivos como 
hormonas (como el ácido abscísico y las 
estrigolactonas) o señales retrógradas para modular 
la expresión de genes nucleares (como el β-
ciclocitral). Su acumulación en cromoplastos 
proporciona los colores amarillo, anaranjado o rojo 
típicos de muchas flores y frutos, además del de las 
raíces de zanahoria (Daucus carota), de donde 
toman su nombre estos isoprenoides [50]. Sus 
propiedades como pigmentos naturales y como 
metabolitos saludables (son una fuente de vitamina 
A, antioxidantes e immunoestimulantes) dotan a los 

carotenoides de un elevadísimo interés industrial y 
nutricional [49, 51]. Nuestro trabajo ha permitido 
optimizar técnicas para la detección y el análisis de 
estos compuestos [14, 25, 29, 52, 53] y ha 
demostrado que el aporte de precursores derivados 
del MEP limita la producción de carotenoides en 
distintos tipos de plastos, incluyendo etioplastos [54], 
cloroplastos [21], y cromoplastos de fruto de tomate 
[55] y raíz de zanahoria [56].  

 
Figura 5. La falta de carotenoides genera fenotipos de 
blanqueamiento al comprometer la fotoprotección de los 
cloroplastos. (A) Plantas de Arabidopsis de genotipo silvestre 
(izquierda) o deficiente en PSY (derecha). (B) Planta de 
Arabidopsis tratada con un inhibi-dor de la biosíntesis de 
carotenoides una semana antes de tomar la foto. El efecto de 
blanqueamiento es más evidente en las hojas jóvenes, que 
necesitan síntesis de novo de carotenoides para su 
fotoprotección.  

Además de estudiar la influencia del aporte de 
precursores derivados del MEP para la síntesis de 
carotenoides, en nuestro laboratorio también 
estamos interesados en entender cómo estos 
precursores se canalizan específicamente hacia la 
carotenogénesis. Estamos trabajando con los 
enzimas que transforman los productos de la ruta 
del MEP (IPP y DMAPP) en GGPP, el sustrato 
directo de los carotenoides (Figura 2) [57-59]. Sin 
embargo, nuestro principal foco de atención es el 
estudio del siguiente paso en la ruta, la 
transformación de GGPP en fitoeno (el primer 
carotenoide) por el enzima fitoeno sintasa o PSY 
[48, 49]. Aunque ya se conocía que la síntesis de 
carotenoides respondía a señales de luz [54, 60], el 
mecanismo molecular no estuvo claro hasta que, 
siguiendo un modelo teórico desarrollado en nuestro 
laboratorio [61], pudimos identificar los primeros 
factores de transcripción que regulan directamente 
la expresión del gen PSY de Arabidopsis durante el 
proceso de desetiolación [62, 63]: Phytochrome-
Interacting Factors (PIFs) y Long Hypocotyl 5 (HY5). 
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Estos factores de transcripción regulan la expresión 
de PSY y la transición al metabolismo fotosintético 
de forma antagonista (Figura 6). Los PIFs, pero no 
HY5, tienen también un papel en la represión de la 
síntesis de carotenoides en respuesta a señales de 
sombra [64]. Esta información ha sido muy útil para 
descubrir un nuevo mecanismo en tomate que 
recicla componentes de la respuesta a sombra para 
modular la expresión del gen que codifica para PSY 
en el fruto en función de la presencia o no de 
clorofilas, es decir, de su estado de maduración [65, 
66] (Figura 6). La luz es también un factor 
determinante tanto para la síntesis como para el 
almacenamiento de carotenoides en la raíz de 
zanahoria [67]. De hecho, se ha propuesto que un 
factor de transcripción que, como los PIFs y HY5, 
regula el proceso de desetiolación podría ser el 
principal regulador de la acumulación de 
carotenoides en zanahoria mediante un cambio en la 
identidad de los plastos [68]. En los plastos de las 
raíces de Arabidopsis, que contienen niveles muy 
bajos de carotenoides, factores aún por identificar 
serían responsables de regular la expresión de PSY 
en respuesta a estímulos como el ácido abscísico 
[69, 70].  

 

 
Figura 6. Modelo del papel de los PIFs en el control de la 
expresión de genes codificantes para PSY en Arabidopsis y 
tomate. (A) En plántulas germinadas en la oscuridad, PIF1 se 
une a una caja G del promotor del gen PSY de Arabidopsis 
para reprimir su expresión. La luz provoca la degradación de 
PIF1 y otros PIFs represores del proceso de desetiolación. La 
luz también estabiliza a HY5, que tiene un papel antagonista a 
los PIFs en el control de la fotomorfogénesis y la expresión de 
PSY. HY5 se une a los mismos motivos que PIF1 y activa la 
expresión de PSY, lo que unido a la desrepresión derivada de 
la desaparición de PIF1 genera una mayor transcripción del 
gen y producción de PSY, lo que permite aumentar la síntesis 
de carotenoides para fotoproteger a los cloroplastos que se 
desarrollan durante la desetiolación. (B) Los PIFs también se 
estabilizan cuando disminuye la proporción de luz en el 
espectro rojo (R) con respecto a rojo lejano (FR).  Esto es lo 
que ocurre con PIF1a en el fruto verde de tomate, en el que la 
clorofila presente en las células del pericarpo absorbe la luz R, 

lo que hace disminuir el ratio R/FR. En estas condiciones, 
PIF1a se une a una caja PBE del promotor del gen PSY1 para 
reprimir su expresión. A medida que avanza el proceso de 
maduración del fruto, la clorofila va desapareciendo y el ratio 
R/FR de la luz que llega al interior del pericarpo va 
aumentando. En frutos maduros (sin clorofila), el ratio R/FR es 
alto y esto provoca  la degradación de PIF1a y la consiguiente 
desrepresión de PSY1, contribuyen-do a la producción masiva 
de carotenoides (responsables del color de los tomates 
maduros). Este mecanismo aprovecha componentes 
implicados en la percepción y transducción de señales de luz 
para ajustar la síntesis de carotenoides al estadio real de 
maduración del fruto (detectado a partir de los niveles de 
clorofila presentes en el pericarpo). Dibujos de Ernesto Llamas 
(A) y Briardo Llorente (B). 

Aplicando el conocimiento  

En los últimos años hemos llevado a cabo varias 
iniciativas para alterar los mecanismos básicos 
descubiertos en el laboratorio de cara a mejorar la 
calidad nutricional (básicamente, el contenido en 
carotenoides) en alimentos. Por ejemplo, la 
sobreproducción de DXS en plantas de zanahoria 
generó niveles aumentados de todos los 
carotenoides en la raíz [56]. Un mayor nivel de 
complejidad lo constituye la manipulación de 
mecanismos reguladores. Así, la reducción de la 
actividad Clp proteasa en cromoplastos de tomate 
no solo generó un aumento en los niveles de 
proteína DXS sino que además mejoró el contenido 
en β-caroteno (pro-vitamina A) de los frutos maduros 
(resultados no publicados). Para entender mejor 
cómo cambia la relación entre niveles de tránscrito y 
de proteína DXS en función de las condiciones de 
luz (regulación circadiana y fotosíntesis) y del estado 
metabólico de los plastos (aporte de sustratos y 
consumo de productos), hemos desarrollado un 
modelo matemático usando datos de Arabidopsis 
[71]. Los primeros resultados apuntan a que el 
modelo, con algunas modificaciones, será también 
muy útil en tomate. Por otro lado, la reducción de los 
niveles de PIFs en fruto de tomate también mejoró 
su contenido nutricional al conseguirse un aumento 
significativo en los niveles de carotenoides (licopeno 
y β-caroteno) del fruto maduro [65].  

Un futuro lleno de color 

Los objetivos científicos del grupo para los próximos 
años se van a centrar en las siguientes líneas de 
investigación concretas: 

1. Análisis de factores implicados en la regulación 
de la actividad DXS. Usando varias estrategias 
complementarias, hemos identificado varias 
proteínas del cloroplasto que interaccionan con 
DXS en Arabidopsis pero desconocemos la 
relevancia biológica de estas interacciones. Nuestro 
primer objetivo es caracterizar mutantes para estas 
proteínas y estudiar si presentan fenotipos ligados a 
una mayor o menor actividad de DXS. También 
investigaremos cómo mecanismos de 
retroalimentación y la estructura cuaternaria del 
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enzima pueden influir en su estabilidad. Este 
conocimiento será muy importante para entender 
mejor la regulación de la ruta del MEP en el 
contexto del metabolismo plastídico.  

2. Estudio de mecanismos autoreguladores de la 
síntesis de carotenoides. Experimentos en marcha 
con Arabidopsis y otras plantas sugieren que, en 
determinadas condiciones, los cloroplastos generan 
señales retrógradas (algunas de ellas derivadas de 
carotenoides) que regulan genes nucleares que a 
su vez controlan la síntesis de carotenoides y la 
diferenciación de cloroplastos en cromoplastos. En 
el futuro se pretende caracterizar estas rutas 
señalizadoras e identificar los factores moleculares 
implicados en Arabidopsis para después estudiar su 
relevancia en la acumulación de carotenoides en 
plantas de interés agronómico como tomate, melón 
y zanahoria.  

3. Evaluación de la interacción entre rutas de 
síntesis de carotenoides y tocoferoles. Los 
tocoferoles son, como los carotenoides, 
isoprenoides derivados de la ruta del MEP con un 
elevado interés económico y nutricional. Los 
tocoferoles aportan vitamina E y actúan como 
potentes antioxidantes. A lo largo de los últimos 
años hemos venido observando que cambios en los 
niveles de carotenoides implican cambios del 
mismo orden en los niveles de tocoferoles. Estos 
cambios ocurren en la misma dirección en algunas 
condiciones pero en dirección opuesta en otras 
ocasiones. El comportamiento antagónico es 
particularmente evidente en respuesta a 
tratamientos de sombra o irradiación con luz 
ultravioleta B. Pretendemos entender mejor la base 
molecular de este comportamiento empleando 
abordajes de modelización y biología de sistemas.  

4. Evaluación del potencial biotecnológico de los 
factores y mecanismos descubiertos en plantas. A 
lo largo de los últimos años nuestro grupo ha 
generado una importante cantidad de conocimiento 
en sistemas modelo que en el futuro queremos 
transferir a plantas de interés agronómico como 
tomate, zanahoria y melón. Además de completar 
las estrategias actualmente en marcha (como la 
manipulación de factores que regulan la estabilidad 
de DXS o la expresión de PSY en fruto de tomate), 
se ensayaran nuevos abordajes de modelización 
para integrar los datos generados y se extenderá el 
uso de CRISPR-Cas9 para manipular las rutas 
metabólicas estudiadas. El objetivo final es mejorar 
el valor nutritivo y comercial de los alimentos 
vegetales mediante el aumento de los niveles de 
carotenoides y tocoferoles en tejidos de interés sin 
provocar alteraciones no deseadas en el 
crecimiento o desarrollo de las plantas.  

5. Biotecnología de isoprenoides en bacterias. Con 
el objetivo de sobreproducir isoprenoides de interés 
industrial (como algunos monoterpenos), 
pretendemos utilizar enzimas previamente 
caracterizados en nuestro laboratorio que no 
presentan homología con las enzimas canónicas de 
la ruta del MEP pero que son capaces de catalizar 
las mismas reacciones. Se espera que estos 
enzimas alternativos no estén sometidos a la 
estricta regulación observada para los propios de la 
ruta y por tanto mejoren el flujo de la misma. Ya 
estamos usando algunos de los enzimas 
alternativos identificados en abordajes de biología 
sintética y de sistemas en cepas modificadas de E. 
coli y Pseudomonas putida. Si funcionan bien en 
bacterias, se estudiará también su uso en plantas. 
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Reseña 
Fusión de arte y ciencia en el libro de divulgación “Sketching 

Científic CRAG” 
Zoila Babot 

Centre de Recerca Agrigenomica (GRAG, Campus UAB, Barcelona) 
 
 
En la recientemente celebrada Semana de la 
Ciencia, el Centro de Investigación en Agrigenómica 
(CRAG) estuvo de celebración; después de casi un 
año de trabajo salía a la luz el libro de divulgación 
“Sketching científic CRAG”, que se presentó en un 
acto en la Biblioteca Sagrada Família de Barcelona 
al que asistieron más de 150 personas. El libro y la 
exposición que lo acompaña son el resultado de un 
proyecto de divulgación científica que pretende dar a 
conocer los resultados de la investigación del CRAG 
y su repercusión social a través de la cotidianidad, 
accesibilidad y frescura del dibujo al natural como 
lenguaje de comunicación universal.  
El “sketching” o dibujo rápido sobre libreta es una 
modalidad de dibujo que en poco tiempo se ha 
convertido en un fenómeno social y artístico. Grupos 
de “urban sketchers” se reúnen para dibujar la 
ciudad y comparten sus dibujos por las redes 
sociales. Para el proyecto de divulgación del CRAG, 
cinco sketchers profesionales hicieron una inmersión 
en los servicios científico-técnicos y en los cuatro 
programas de investigación del CRAG, donde los 
investigadores les explicaron sus líneas de 
investigación.  El resultado es un libro en el que la 
ciencia y el arte se funden para explicar qué 
esconden los genomas vegetales, cómo se estudian 

los patógenos que infectan las plantas, cuándo son 
más nutritivas las frutas y verduras, o por qué es 
importante la variabilidad genética, entre otras 
muchas cosas. Además, el libro y la exposición 
muestran  las fotos y dibujos que hicieron el 
centenar de aficionados al sketching, de todas las 
edades, que visitaron el CRAG en un sábado de 
puertas abiertas.  
El proyecto “Sketching científic CRAG” ha estado 
liderado por la investigadora del CSIC en el CRAG, 
Elena Monte, en colaboración con Zahorí de Ideas-
Drawing on Location y financiado por la Fundación 
Española para la Ciencia y la Tecnología (FCT-15-
9720) y por el Programa Severo Ochoa de Centros 
de Excelencia en I&D 2016-2019 (SEV-2015-0533), 
ambos del Ministerio de Economía y Competitividad, 
y por Semillas Fitó.  
El libro trilingüe “Sketching científic CRAG”, se 
puede descargar de la web del CRAG 
(www.cragenomica.es) donde también se puede 
visualizar el audiovisual sobre el proyecto. La 
exposición se podrá visitar entre el 15 de diciembre 
y el 17 de febrero en el campus de la Universidad 
Autónoma de Barcelona, en Bellaterra. 
 
 

 

   

Jornada de puertas abierta a sketchers aficionados en el 
CRAG. Foto: Malvo Films. 

Exposición y presentación del libro durante la Semana de la 
Ciencia. Foto: Malvo Films. 

Sketch de una investigadora observando placas de arabidopsis. ©Swasky
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Reseña 
Environmental Plant Physiology 1st Edition 

Juan Cuello 
Departamento de Biología Vegetal (Fisiología Vegetal) 

Universidad de Murcia, España 
E-mail: jcuello@um.es  

 
 
Nos enfrentamos a un texto sobre la disciplina de 
Ecofisiología Vegetal dedicado a los efectos de los 
factores abióticos y antropogénicos sobre las 
plantas, muy completo, actualizado y muy ilustrado 
con Figuras, Tablas e Informaciones 
Complementarias. 
 
Se estudian las diversas respuestas vegetales a las 
variables ambientales más importantes, como la luz, 
el dióxido de carbono, el agua, el nitrógeno, el 
fósforo, los elementos esenciales y beneficiosos, la 
temperatura, la salinidad, el pH del suelo, la 
inundación, las toxinas inorgánicas, las toxinas 
orgánicas y la contaminación aérea, dedicando un 
capítulo completo a cada una de ellas. Cada  
capítulo empieza con la indicación esquemática de 
los demás factores ambientales que interaccionan 
con el factor objeto de estudio y se enfoca sobre las 
respuestas de las plantas al cambio progresivo de la 
variable ambiental, sugiriendo una jerarquía de 
respuestas, desde las moleculares hasta las 
ecológicas. El texto también contiene un capítulo 
primero de Introducción y otro último de Resumen y 
Perspectivas. 
 
Cada capítulo es realzado con recuadros grandes 
que contienen informaciones muy interesantes, 
como son los problemas medioambientales en 
diversas regiones del Planeta, recuadros pequeños 
en los márgenes de las páginas que aclaran puntos 
clave, así como con Tablas, Figuras y una 
Bibliografía Especializada. Los términos clave de la 
materia se destacan en negrita y se definen todos en 
un glosario al final del libro. 
 
El libro posee la cohesión inherente a la existencia 
de un solo autor para todos los capítulos, en 
contraste con lo que puede ocurrir cuando son 
muchos autores, y tiene las garantías adicionales 
que le confieren el conjunto de revisores 
especializados de múltiples Universidades de 
prestigio, y a quien el autor da las gracias. 
 

No obstante lo anterior, es llamativo que se dedique 
una atención equiparable a todos los factores 
ambientales (con aproximadamente 25 páginas a 
cada uno), incluyendo al fósforo, sin extenderse algo 
más en aquellos factores que más hacen sentir sus 
efectos disminuyendo el rendimiento de las 
cosechas sobre el Planeta, como es el caso del 
agua (el déficit hídrico) y de la temperatura 
(incluyendo la alta y la baja, congelante y no 
congelante). De importancia menor es la ausencia 
de los efectos de algunos estreses menos notables 
como es el caso de la radiación ultravioleta B. 
 
El texto suministra una visión de los conocimientos 
actuales sobre la materia, en medio del aluvión de 
información publicada en revistas científicas sobre 
los estreses abióticos y antropogénicos a los que 
están sometidas las plantas. Están adecuadamente 
actualizados, entre otros, los conocimientos sobre la 
adaptación de las plantas a las muy variables 
intensidades luminosas (capítulo 2), a los aumentos 
esperados de la concentración de dióxido de 
carbono atmosférico (capítulo 3), a la inundación, y 
por consiguiente a las deficiencias de oxígeno 
(capítulo 11) y a la contaminación aérea (que puede 
ser muy importante en el siglo XXI) (capítulo 14).  
 
Por lo expuesto, y globalmente considerado, el libro 
es recomendable para los estudiantes de los últimos 
cursos del grado y también para postgraduados e 
investigadores de los estreses abióticos de las 
plantas. Además, está complementado por recursos 
online disponibles para los estudiantes. Para los 
profesores, todas las Figuras están disponibles en 
Power Point y en formato JPEG. 
 
Cita: 
Environmental Plant Physiology 1st Edition 
Neil Willey 2016. Garland Science, Taylor & Francis 
Group, New York and London, 320 pp, 100 illustrations, 
Paperback, ₤ 44.00, ISBN 978-0-8153-4469-8 
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Novedades Científicas 
 
  
Ash tree genome aids fight against disease 

Fuente: www.sciencedaily.com ; 26/12/2016 

Researchers at Queen Mary University of London 
(QMUL) have successfully decoded the genetic 
sequence of the ash tree, to help the fight against 
the fungal disease, ash dieback. 

Tens of millions of ash trees across Europe are 
dying from the Hymenoscyphus fraxinea fungus -- 
the most visible signs that a tree is infected with ash 
dieback fungus are cankers on the bark and dying 
leaves. 

Project leader Dr Richard Buggs from QMUL's 
School of Biological and Chemical Sciences said: 
"This ash tree genome sequence lays the 
foundations for accelerated breeding of ash trees 
with resistance to ash dieback. 

A small percentage of ash trees in Denmark show 
some resistance to the fungus and the reference 
genome is the first step towards identifying the 
genes that confer this resistance. 

The ash tree genome also contains some surprises. 
Up to quarter of its genes are unique to ash. Known 
as orphan genes, they were not found in ten other 
plants whose genomes have been sequenced. 

Dr Buggs added: "Orphan genes present a 
fascinating evolutionary conundrum as we have no 
idea how they evolved." 

This research is published today in the journal 
Nature. It involved a collaboration between scientists 
at: QMUL, the Earlham Institute, Royal Botanic 
Gardens Kew, University of York, University of 
Exeter, University of Warwick, Earth Trust, University 
of Oxford, Forest Research, Teagasc, John Innes 
Centre, and National Institute of Agricultural Botany. 

The reference genome from QMUL was used by 
scientists at University of York who discovered 
genes that are associated with greater resistance to 
ash dieback. They have used these to predict the 
occurrence of more resistant trees in parts of the UK 
not yet affected by the disease, which is spreading 
rapidly. 

The genome sequence will also help efforts to 
combat the beetle Emerald Ash Borer, which has 
killed hundreds of millions of ash trees in North 
America. 

Ash trees have a huge significance in culture and 
society -- they are one of the most common trees in 
Britain and over 1,000 species, from wildflowers to 
butterflies, rely on its ecosystem for shelter or 
sustenance. Ash timber has been used for years for 
making tools and sport handles, for example 
hammers and hockey sticks, and is used often for 
furniture. 

The work was funded by NERC, BBSRC, Defra, 
ESRC, the Forestry Commission, the Scottish 
Government, Marie Sklodowska-Curie Actions, 
Teagasc -- the Agriculture and Food Development 
Authority. 
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First movie of energy transfer in photosynthesis 
solves decades-old debate 

Fuente: www.sciencedaily.com ; 23/12/2016 

Using ultrafast imaging of moving energy in 
photosynthesis, scientists have determined the 
speed of crucial processes for the first time.  

This should help scientists understand how nature 
has perfected the process of photosynthesis, and 
how this might be copied to produce fuels by artificial 
photosynthesis. 

During photosynthesis, plants harvest light and, 
though a chemical process involving water and 
carbon dioxide, convert this into fuel for life. 

A vital part of this process is using the light energy to 
split water into oxygen and hydrogen. This is done 
by an enzyme called Photosystem II. Light energy is 
harvested by 'antennae', and transferred to the 
reaction centre of Photosystem II, which strips 
electrons from water. This conversion of excitation 
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energy into chemical energy, known as 'charge 
separation', is the first step in splitting water. 

It was previously thought that the process of charge 
separation in the reaction centre was a 'bottleneck' in 
photosynthesis -- the slowest step in the process -- 
rather than the transfer of energy along the 
antennae. 

Since the structure of Photosystem II was first 
determined 2001, there was some suggestion that in 
fact it could be the energy transfer step that was 
slowest, but it was not yet possible to prove 
experimentally. 

Now, using ultrafast imaging of electronic excitations 
that uses small crystals of Photosystem II, scientists 
from Imperial College London and Johannes Kepler 
University (JKU) in Austria have shown that the 
slowest step is in fact the process through which the 
plants harvest light and transfer its energy through 
the antennae to the reaction centre. 

The new insights into the precise mechanics of 
photosynthesis should help researchers hoping to 
copy the efficiency of natural photosynthesis to 
produce green fuels. Study author Dr Jasper van 
Thor, from the Department of Life Sciences at 
Imperial, said: "We can now see how nature has 
optimised the physics of converting light energy to 
fuel, and can probe this process using our new 
technique of ultrafast crystal measurements."For 
example, is it important that the bottleneck occurs at 
this stage, in order to preserve overall efficiency? 
Can we mimic it or tune it to make artificial 
photosynthesis more efficient? These questions, and 
many others, can now be explored." 

Co-author Dr Thomas Renger from the Department 
of Theoretical Biophysics at JKU added: "When we 
predicted the present model of energy transfer eight 
years ago, this prediction was based on a structure-
based calculation. Since such calculations are far 
from trivial for a system as complex as this, some 
doubts remained. The technique invented by 
Jasper's group at Imperial has allowed us to remove 
these doubts and has fully confirmed our 
predictions." 

Although the researchers could determine which 
step is faster, both steps occur incredibly quickly -- 
the whole process takes a matter of nanoseconds 
(billionths of a second), with the individual steps of 
energy transfer and charge separation taking only 
picoseconds (trillionths of a second). 

The team used a sophisticated system of lasers to 
cause reactions in crystals of Photosystem II, and 
then to measure in space and time the movement of 

excitations of electrons -- and hence the transfer of 
energy -- across the antennae and reaction centre. 
 

The resulting movie of the movement of excited 
electrons across minute sections of the system 
revealed where energy is held and when it is passed 
along. This proved that the initial step of separating 
charges for the water-splitting reaction takes place 
relatively quickly, but that the light harvesting and 
transfer process is slower. 

Dr van Thor added: "There had been clues that the 
earlier models of the bottleneck of photosynthesis 
were incorrect, but until now we had no direct 
experimental proof. We can now show that what I 
was lectured as an undergraduate in the 1990s is no 
longer supported." 
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New study of water-saving plants advances 
efforts to develop drought-resistant crops 

Fuente: www.sciencedaily.com ; 6/12/2016 

As part of an effort to develop drought-resistant food 
and bioenergy crops, scientists at the Department of 
Energy's Oak Ridge National Laboratory have 
uncovered the genetic and metabolic mechanisms 
that allow certain plants to conserve water and thrive 
in semi-arid climates. 

Semi-arid plants such as agave have adapted to 
survive in areas with little rainfall by developing a 
specialized mode of photosynthesis called 
crassulacean acid metabolism, or CAM. Unlike 
plants in wetter environments, CAM plants absorb 
and store carbon dioxide through open pores in their 
leaves at night, when water is less likely to 
evaporate. During the day, the pores, also called 
stomata, stay closed while the plant uses sunlight to 
convert carbon dioxide into energy, minimizing water 
loss.  

ORNL scientists are studying the unique metabolic 
mechanisms that allow CAM plants to conserve 
water, with the goal of introducing water-saving traits 
into bioenergy and food crops. The results of the 
team's latest study, which focuses on agave, are 
published in Nature Plants. 
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The CAM photosynthetic process, discovered in the 
1950s, has largely remained a scientific curiosity, but 
researchers are now examining it as a potential 
solution to maintaining food and bioenergy crop 
yields during water shortages and drought. 

"Today's demand on agricultural systems to provide 
food, feed, forage, fiber and fuel call for more 
comprehensive research into understanding the 
complexities of CAM plants," said ORNL coauthor 
Xiaohan Yang. "As we uncover each layer of the 
CAM process, our studies aim to speed up the 
evolution of crops to give them the ability to thrive in 
more arid environments as the availability of 
freshwater becomes limited." 

To gain a comprehensive view of the complex CAM 
system, the team used ORNL's mass spectrometry 
to compare the molecular traits of agave with a 
control plant, Arabidopsis, which uses a more 
common photosynthetic process. 

The team evaluated genetic behavior that signals 
stomatal movement in each plant over the same 24-
hour period. Their study revealed that the timing of 
daytime versus nighttime stomatal activity varied 
significantly between agave and Arabidopsis. The 
research also pinpointed which genetic and 
metabolic mechanisms signal CAM plants to open 
and close their stomata. Understanding the timing of 
these signals will be key to transferring CAM 
processes into crops such as rice, corn, poplar and 
switchgrass. 

"Further research is required to understand how this 
molecular timekeeping regulates CAM, but the 
results of this study provide new insights into the 
complexity of CAM biodesign, featuring an 
integrative understanding of CAM at the molecular 
level," Gerald Tuskan, ORNL Corporate Fellow and 
coauthor, said. "The transfer of CAM molecular 
machinery into energy crops would facilitate their 
deployment onto marginal lands and would 
simultaneously reduce competition with food crops." 
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Biologists discover origin of stomata 

Fuente: www.sciencedaily.com ; 28/11/2016 

An international team has discovered a genetic 
mechanism that is responsible for the development 
of stomata -- microscopic valves on the surface of 
plants that facilitate the uptake of carbon dioxide and 
the release of oxygen and water vapor. The 
researchers discovered this mechanism, which was 
previously known in flowering plants like Arabidopsis 
thaliana, in the moss Physcomitrella patens and 
found similarities between the two, implying that it 
already existed in the last common ancestor of 
mosses and flowering plants. The team was led by 
the biologists Professor Ralf Reski from the 
University of Freiburg/Germany and Professor David 
J. Beerling from the University of Sheffield/UK. The 
results were published in the journal Nature Plants. 
Stomata came into being more than 400 million 
years ago when the first plants colonized the hitherto 
hostile land masses. Because stomata facilitate an 
efficient gas exchange with the atmosphere, they 
enabled the spread of plants and the subsequent 
evolution of our complex ecosystems. In contrast to 
more developed vascular plants with roots, stems, 
leaves, and vasculature, which are necessary for the 
transport of water and nutrients, it remained unclear 
in the case of mosses, which have no vasculature, 
which genes are responsible for the development of 
stomata. 
The research team found that an interaction between 
the two proteins PpSMF1 and PpSCRM1 in 
Physcomitrella is the trigger responsible for the 
development of stomata in moss. When they deleted 
one of these genes, moss developed without 
stomata. The researchers found that this mechanism 
is similar to the interaction of the two proteins MUTE 
and FAMA, which triggers the development of 
stomata in Arabidopsis. The genes which encode 
these proteins therefore originate from the last 
common ancestor of mosses and flowering plants -- 
the prehistoric plants which left the fresh water to 
dwell on rocks and thus laid the foundation for the 
development of all current ecosystems on the 
mainland. 
"Our results show that the development of stomata 
originated over 400 million years ago and predated 
the development of roots, stems, and leaves," 
explains Reski. "This evolutionary innovation 
fundamentally changed the global cycles of carbon, 
water, and energy and thus was a prerequisite for all 
life forms on the mainland, including us humans." 
Journal Reference: 
Caspar C. Chater, Robert S. Caine, Marta Tomek, 
Simon Wallace, Yasuko Kamisugi, Andrew C. 
Cuming, Daniel Lang, Cora A. MacAlister, Stuart 
Casson, Dominique C. Bergmann, Eva L. Decker, 
Wolfgang Frank, Julie E. Gray, Andrew Fleming, Ralf 

37



Reski, David J. Beerling. Origin and function of 
stomata in the moss Physcomitrella patens. Nature 
Plants, 2016; 2: 16179 DOI: 
10.1038/nplants.2016.179 
 
La luz ultravioleta aumenta las defensas de las 
plantas de uva de mesa 

Fuente SINC; 20/11/2016 

Miembros del Instituto Andaluz de Investigación y 
Formación Agraria, Pesquera, Alimentaria y de la 
Producción Ecológica (IFAPA), junto a colegas 
franceses de la Universidad de Burdeos, han 
demostrado la eficacia de los rayos ultravioleta en 
los procesos de defensa ante plagas e infecciones 
de la uva de mesa tinta. Este tratamiento 
'precosecha', realizado sobre la misma planta, se ha 
aplicado tres días antes a la vendimia en dosis 
diarias de exposición de esta luz durante cinco 
minutos. 

Como explica el investigador Raúl F. Guerrero, del 
Área ‘Alimentación y Salud’ del Centro IFAPA 
Rancho La Merced de Jerez de la Frontera (Cádiz), 
el objetivo consistía en mantener altas 
concentraciones de estilbenos en la uva antes de su 
recogida. Éstos constituyen un tipo de compuesto 
antioxidante, como el resveratrol, a los que se les 
atribuyen propiedades anticancerígenas, 
cardioprotectoras, neuroprotectoras y 
antiinflamantoria y que están implicados en el 
defensa de la planta para que ésta sea más 
resistente a las enfermedades. 

La principal novedad del estudio, publicado en la 
revista Journal of Agricultural and Food Chemistry, 
es que demuestra cómo dosis diarias de cinco 
minutos de rayos ultravioleta sobre la uva de mesa, 
específicamente la variedad Crimson seedless, 
aumentan su proporción de estilbenos y, en 
consecuencia, la capacidad de protección de la 
planta frente a la aparición de infecciones, al mismo 
tiempo que la hace un alimento más saludable. 

Para realizar la investigación se han utilizado tres 
grupos de cinco plantas en parral plantados en Jerez 
de la Frontera. En el primero, se ha aplicado una 
sola dosis de rayos ultravioleta durante cinco 
minutos. En el segundo grupo, la exposición se ha 
desarrollado los tres días previos a la vendimia 
durante cinco minutos cada uno. El tercer grupo 
control no ha recibido ningún tipo de luz extra.   

Los resultados obtenidos revelan el aumento de la 
proporción de estilbenos en las partes no leñosas 
del fruto y su mantenimiento durante los tres días 
antes de la recogida. También se ha observado que 
la cantidad de estos compuestos aumenta tras cada 

exposición a la luz ultravioleta. Concretamente, la 
concentración de este componente aumenta en 17 
miligramos por kilogramo de uva. “Esto supondría 
que la ingesta de  una proporción 250 gramos de 
uvas, aportaría una cantidad de cuatro miligramos 
de estilbenos a la persona que las consuma”, indica 
Guerrero. 

Así mismo, se ha detectado una aceleración en la 
madurez de la uva que se expuso a la luz 
ultravioleta con respecto a la que no la recibió. Otra 
cuestión importante que se ha considerado en el 
proceso hace referencia al control de la dosis e 
intensidad exacta de rayos ultravioleta 
administrados. Este conocimiento resulta fruto de 
trabajos anteriores publicados por los propios 
investigadores. 

Otra ventaja de este procedimiento apunta a la 
ausencia de residuos tras su uso. “Esto permite que 
pueda ser empleado tres días antes de cortar el 
fruto, ya que no influye en el consumo humano. 
Además, este tipo de radiación se utiliza en la 
industria alimentaria y es antimicrobiana”, aclara el 
investigador. 

Este estudio, financiado por el IFAPA, por el Instituto 
Nacional de Investigaciones Agrarias (INIA) y por el 
Fondo Social Europeo (FSE), contempla dos fases 
posteriores de investigación. Una en la que se 
estudiarán las posibilidades para aumentar la 
concentración de estilbenos en las partes leñosas de 
la planta de la uva y otra en la que se aplicarán 
tratamientos de luz durante las distintas fases de 
crecimiento de la vid para observar los efectos en su 
fisiología.   
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Cómo transformar el trigo, la cebada y el centeno 
en plantas perennes  

Fuente SINC; 3/11/2016 
 
Conocer las posibilidades de transformación de 
plantas anuales en perennes permitiría que los 
cereales templados anuales, como el trigo, la 
cebada o el centeno, puedan desarrollarse durante 
más años, disminuyendo las tareas de siembra y 
economizando los costes de su cultivo. Un equipo 
internacional profundiza en los mecanismos que 
regulan el cambio de plantas anuales a perennes así 
como en la tolerancia al estrés. 
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Los estudios sobre las transiciones de plantas 
anuales a perennes se van a desarrollar en 
gramíneas del género Brachypodium, plantas 
silvestres que se reproducen fácilmente en campo e 
invernadero, capaces de crecer en condiciones 
controladas y que germinan adecuadamente. 
Para Pilar Catalán, investigadora y profesora de la 
Escuela Politécnica Superior de Huesca, estas 
plantas son muy útiles como plantas modelo. De 
hecho, desde hace más de dos décadas se han 
venido empleando en la investigación genómica y, 
en especial, para la transferencia de los hallazgos 
obtenidos en ellas a los cereales y a plantas 
forrajeras o bioenergéticas de interés económico. 
En concreto, con estas gramíneas modelo se llevan 
a cabo estudios de tolerancia o sensibilidad a estrés 
(sequía, frío/calor, metales pesados), resistencia a 
fitófagos, desarrollo y almacenamiento de 
compuestos de la semilla, enraizamiento, síntesis de 
compuestos de la pared celular, y tiempos de 
floración, entre otros. 
Ahora, con este nuevo proyecto internacional se va 
a ahondar en el conocimiento del paso de planta 
anual a perenne, y sus características fisiológicas 
asociadas. Esta transición, aunque ha aparecido 
varias veces a lo largo de la evolución de muchos 
grupos de plantas, todavía supone una incógnita, ya 
que no se conocen bien los mecanismos que han 
podido producirla. A diferencia de las plantas 
anuales, las gramíneas perennes viven dos o más 
años, pudiendo llegar algunas de ellas a ser 
relativamente longevas y, en general, son de mayor 
tamaño. 
Igualmente, desde una perspectiva agronómica para 
los científicos sería muy interesante conocer las 
posibilidades de transformación de plantas anuales 
en perennes, lo que permitiría que los cereales 
templados anuales (trigos, cebada, centeno) 
pudiesen desarrollarse durante más años, 
disminuyendo las tareas de siembra y 
economizando los costes de su cultivo. 
Además el estudio de estas plantas modelo 
perennes tiene igualmente un gran interés 
económico, ya que las principales gramíneas 
bioenergéticas, a partir de las cuales se extraen los 
combustibles “verdes” (por ejemplo el etanol) son 
plantas perennes muy robustas, que producen una 
elevada cantidad de biomasa (tales como las 
cultivadas Miscanthus spp. y Panicum virgatum). 
La ventaja de estudiar este tipo de gramíneas 
modelo es que su genoma es más pequeño que el 
de los cereales templados, aunque evolutiva y 
genéticamente guarda similitudes. “Nuestro objetivo 
es trasladar los resultados que obtengamos en estas 
plantas modelo a los cereales y a otras gramíneas, 
analizando cómo se expresan los genes y cómo 
responden nuestras plantas ante estrés ambiental o 
patógenos, para compararlos después con los del 

trigo o la cebada y ver si se reproduce la misma 
respuesta génica en unos y otros y facilitar la 
selección de líneas tolerantes”, destaca Catalán. 
 
Las proteínas argonautas, vitales en la fertilidad 
de las plantas 

Fuente SINC; 3/10/2016 

Una correcta división celular meiótica resulta 
fundamental para la formación de los gametos. 
Investigadores de la Universidad Complutense de 
Madrid han comprobado en una planta cómo un tipo 
de proteína argonauta resulta clave para que esta 
división se realice correctamente. 

Según la tradición griega, los argonautas fueron 
valientes marinos que navegaron en busca del 
vellocino de oro y se enfrentaron a numerosos 
peligros, hasta entonces, desconocidos. Numerosas 
especies, como las levaduras, los mamíferos y las 
plantas contamos con un número variable de 
proteínas argonauta, cuya función están tratando de 
desentrañar los científicos. 

Para estas biomoléculas, su vellocino de oro es 
regular la función de los genes, pero en su tarea 
pueden enfrentarse a otros retos, más importantes 
aún que los que tuvieron que afrontar los marinos. 

Científicos de la Universidad Complutense de 
Madrid (UCM) han estudiado la función de un tipo de 
proteína argonauta, AGO4, en esta división celular 
llamada meiosis. La especie que han utilizado es la 
planta Arabidopsis thaliana. 

“En nuestro laboratorio hemos demostrado que la 
ausencia de esta proteína tiene repercusiones en la 
condensación de los cromosomas durante la meiosis 
masculina”, explica Mónica Pradillo, investigadora 
del departamento de Genética de la UCM y autora 
principal del trabajo. 

De esta forma, las plantas modificadas 
genéticamente para que no tengan la proteína 
presentan mayor susceptibilidad a infectarse con 
patógenos bacterianos y tienen problemas de 
fertilidad, algo que hasta ahora no se había asociado 
a fallos en la meiosis, donde interviene la 
biomolécula. 

La investigación, publicada en Genetics, pone de 
relieve que AGO4 desempeña un papel fundamental 
en la meiosis de las plantas, lo que se desconocía 
hasta ahora. 

“En animales se había demostrado que AGO4 
desempeña una función en la meiosis, pero este es 
el primer estudio que pone de manifiesto que la 
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proteína también es importante en esta división en 
las plantas”, apunta la científica. 

El trabajo puede servir de punto de partida para 
futuras investigaciones que traten de averiguar cómo 
se produce la regulación de la expresión génica 
durante este tipo de división celular. Otro desafío 
para las proteínas argonautas. 
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La sobreexpresión del gen RAG2 mejora el 
rendimiento y la calidad de los granos del arroz  

Fuente: Fundación Antama; 9/12/2016 

Aumentar el rendimiento y la calidad de los granos 
son los objetivos principales de la cría de arroz. Por 
ello, la comprensión de los factores que contribuyen 
a la cantidad de grano y la nutrición del arroz es la 
base para el desarrollo de nuevas estrategias de 
cría. Un equipo de la Universidad Agrícola de 
Huazhong (China) ha investigado el efecto del gen 
activador de recombinación RAG2 en el rendimiento 
del arroz. El RAG2 es un inhibidor de la α-
amilasa/tripsina en el arroz, que son la albúmina de 
las proteínas de almacenamiento de semillas. 

Los investigadores chinos encontraron que el RAG2 
se expresó específicamente en las semillas de 
maduración, y que su pico de transcripción fue entre 
14 y 21 días después de la floración. Cuando se 
sobreexpresó con RAG2, el tamaño de grano y el 
peso de 1000 grano de estas líneas aumentaron 
significativamente en comparación con el tipo 
salvaje. Por el contrario, el tamaño de grano se 
redujo en las líneas en las que se suprimió el RAG2. 

El contenido de proteínas y la cantidad de lípidos 
totales también aumentó en las semillas 
sobreexpuestas a RAG2-sobreexpresar, 
disminuyendo en aquellas en las que había sido 
suprimido el y RAG2. La sobreexpresión aumentó 
significativamente el tamaño de grano y mejoró la 
calidad y rendimiento simultáneamente. Estos 
resultados sugieren que RAG2 desempeña un papel 
vital en la regulación del peso del grano y la calidad 
de la semilla del arroz. 

[FUENTE: Plant Biotechnology Journal] 

Identifican proteína que podría ayudar a las 
plantas a tolerar condiciones salinas  

Fundación Antama; 24/10/2016 

Investigadores australianos de la Universidad de 
Adelaida han descubierto en la planta modelo 
Arabidopsis thaliana una proteína conocida por 
controlar el equilibrio de sal en los animales y 
funciona del mismo modo en las plantas. Este 
descubrimiento podría dar lugar a nuevas 
variedades de cultivos tolerantes a salinidad, a la 
vez que dar respuestas a preguntas aún sin resolver 
en biología vegetal. 
La investigación encontró que tanto en plantas como 
en animales, un grupo de proteínas de tipo 
‘acuaporina’ pueden transportar iones de sal, así 
como el agua. Por mucho tiempo se ha sabido que 
las acuaporinas actuan como poros mediante el 
transporte de agua a través de membranas de 
plantas y animales, y que juegan un papel crítico en 
el control del contenido de agua de las células. Pero, 
hasta ahora, no se sabía que podían hacer lo mismo 
con los iones de sodio (sal). 
“En los animales, las acuaporinas son 
extremadamente importantes en la filtración de agua 
en el riñón”, dice el líder del proyecto, el profesor 
Steve Tyerman. “En las plantas pueden hacer la 
misma cosa – filtrar el agua que pasa a través de la 
planta. Sin embargo, bajo ciertas condiciones 
algunas acuaporinas también pueden permitir el 
paso de iones de sodio”. 
Los investigadores creen que estas acuaporinas de 
“doble-cañon” pueden ser las proteínas esquivas 
que permiten a los iones de sodio (el componente 
tóxico de la sal) entrar y salir a las raíces de las 
plantas. Desde principios de la década de 1990 los 
investigadores han sabido que la sal entra a las 
raíces de las plantas en condiciones salinas a través 
de los poros de la membrana, pero la identidad de 
estos poros ha seguido siendo un misterio. 
Los investigadores dicen que este descubrimiento 
ayudará a orientar formas de bloqueo de la ruta de 
ingreso de la sal hacia las plantas. Y los 
mejoradores de plantas pueden ser capaces de 
seleccionar variedades que tienen diferencias en la 
proteína acuaporina. 
 
La sobreexpresión del gen RAG2 mejora el 
rendimiento y la calidad de los granos del arroz  

Fuente: Fundación Antama; 9/12/2016 

Aumentar el rendimiento y la calidad de los granos 
son los objetivos principales de la cría de arroz. Por 
ello, la comprensión de los factores que contribuyen 
a la cantidad de grano y la nutrición del arroz es la 
base para el desarrollo de nuevas estrategias de 
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cría. Un equipo de la Universidad Agrícola de 
Huazhong (China) ha investigado el efecto del gen 
activador de recombinación RAG2 en el rendimiento 
del arroz. El RAG2 es un inhibidor de la α-
amilasa/tripsina en el arroz, que son la albúmina de 
las proteínas de almacenamiento de semillas. 

Los investigadores chinos encontraron que el RAG2 
se expresó específicamente en las semillas de 
maduración, y que su pico de transcripción fue entre 
14 y 21 días después de la floración. Cuando se 
sobreexpresó con RAG2, el tamaño de grano y el 
peso de 1000 grano de estas líneas aumentaron 
significativamente en comparación con el tipo 
salvaje. Por el contrario, el tamaño de grano se 
redujo en las líneas en las que se suprimió el RAG2. 

El contenido de proteínas y la cantidad de lípidos 
totales también aumentó en las semillas 
sobreexpuestas a RAG2-sobreexpresar, 
disminuyendo en aquellas en las que había sido 
suprimido el y RAG2. La sobreexpresión aumentó 
significativamente el tamaño de grano y mejoró la 
calidad y rendimiento simultáneamente. Estos 
resultados sugieren que RAG2 desempeña un papel 
vital en la regulación del peso del grano y la calidad 
de la semilla del arroz. 

[FUENTE: Plant Biotechnology Journal] 

Identifican nueva ruta de fotosíntesis en la planta 
del trigo 

Fuente: Fundación Antama;  21/09/2016 

Un equipo de investigación dirigido Robert Henry, 
investigador de la Queensland Alliance for 
Agriculture and Food Innovation, ha descubierto que 
la fotosíntesis del trigo se produce en las semillas 
así como en las hojas de las plantas. La 
investigación caracteriza una ruta fotosintética C4 
previamente desconocida en las semillas del trigo, 
que no es una planta C4. En las plantas C4 la 
anatomía foliar generalmente se modifica de manera 
que se forman dos tipos celulares implicados en la 
fotosíntesis: las células de la vaina y las células del 
mesófilo que conforman la típica anatomía en 
corona o de Kranz. El trigo se cultiva desde hace 
10.000 años y siempre había sido una planta C3. 

Los investigadores han descubierto que el trigo tiene 
todos los genes C4 pero situados en diferentes 
partes, en diferentes cromosomas. “La ruta 
fotosintética de trigo evolucionó hace 100 millones 
de años, cuando los niveles de dióxido de carbono 
atmosférico eran hasta 10 veces más altos de lo que 
son hoy en día. Una teoría es que a medida que el 
dióxido de carbono comenzó a declinar, las semillas 

de la planta desarrollaron una vía C4 para captar 
más luz solar para convertir a energía “, explicaba 
Robert Herny. 

Para la transformación de hidratos de carbono todas 
las plantas verdes usan la fotosíntesis. En la “fase 
oscura” de ésta, el dióxido de carbono se fija y se 
transforma en hidratos de carbono. La mayoría de 
las plantas (C3) utilizan el metabolismo C3, donde el 
CO2 pasa pasivamente por los estomas de las 
células y durante el día se fija como sustrato en el 
ciclo de Calvin. Una adaptación de este mecanismo 
se encuentra en las plantas C4, que aumentan 
activamente la concentración de dióxido de carbono, 
con consumo energético para su fijación. 

Desarrollan vacuna contra la poliomielitis en 
lechuga transgénica 

Fuente: http://www.argenbio.org/ ; 12/09/2016 

Científicos estadounidenses desarrollaron un 
refuerzo de vacuna oral mediante la manipulación 
genética de plantas para expresar una proteína que 
se encuentra en el virus de la polio. Las pruebas con 
sueros de ratones inmunizados muestran que la 
dosis de refuerzo confiere inmunidad contra los tres 
serotipos del virus.  

Jonas Salk creó una vacuna contra la poliomielitis 
que se ha utilizado desde 1955; después Albert 
Sabin creó otra versión que ha estado en el mercado 
desde 1961. En conjunto, estas dos vacunas han 
eliminado casi completamente la polio de la faz de la 
tierra. Sin embargo, los brotes han persistido en las 
naciones en desarrollo de Asia, África y América, en 
parte debido a las limitaciones de estas vacunas. 
Recientemente en 2013, Israel informó de un brote 
“silencioso” de poliomielitis, en el que nadie se 
enfermó pero el virus se encontró en el medio 
ambiente y en individuos vacunados. 

Una nueva investigación dirigida por científicos de la 
Universidad de Pennsylvania ofrece la esperanza de 
una alternativa. En colaboración con investigadores 
de los Centros estadounidenses para el Control y 
Prevención de Enfermedades (CDC) y la 
Administración de Drogas y Alimentos (FDA) de 
Estados Unidos, el equipo desarrolló un refuerzo de 
vacuna oral mediante la manipulación genética de 
plantas para expresar una proteína que se 
encuentra en el virus de la polio. Las pruebas con 
sueros de ratones inmunizados muestran que la 
dosis de refuerzo confiere inmunidad contra los tres 
serotipos del virus de la polio. “Nuestra investigación 
de la vacuna tiene el potencial de proporcionar una 
solución oportuna para hacer frente a brotes de polio 
en todo el mundo”, dijo Henry Daniell, profesor en el 
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Departamento de Bioquímica de la Facultad de 
Medicina Dental de la Universidad de Pennsylvania 
y autor principal del estudio – que fue publicado en 
Plant Biotechnology. 

Desde el lanzamiento en 1988 de la “Iniciativa de 
Erradicación  Global de la Polio”, una colaboración 
encabezada por la Organización Mundial de la 
Salud, Rotary International, CDC y UNICEF, hizo 
que las vacunas contra la polio estuviesen 
ampliamente disponibles, y la incidencia de la 
enfermedad se ha reducido en más del 99%, de 
350.000 casos en 1988 a 74 en 2015. Sin embargo, 
sigue habiendo dificultades para asegurar que el 
mundo esté totalmente libre de la poliomielitis. 

Dos vacunas, la vacuna bivalente oral contra 
poliovirus, o BOPV, y la vacuna antipoliomielítica 
inactivada, IPV, se utilizan actualmente en todo el 
mundo para proteger contra la poliomielitis. Cada 
una tiene ventajas claras; mientras IPV protege al 
individuo, las vacunas orales pueden ayudar a 
proteger a una comunidad. Ambas han sido críticas 
en lo que el mundo este cada vez más cerca que 
nunca de la erradicación total de la polio. IPV es 
muy segura, pero es considerablemente más cara 
que BOPV, y, debido a que se administra en 
inyección, no es tan fácil de administrar como 
BOPV, que se administra en forma de gotas orales. 
Además, no induce inmunidad intestinal, lo que 
significa que los individuos vacunados aún pueden 
transmitir el virus. Esto es lo que ocurrió en 2013 en 
Israel cuando el poliovirus se encontró en las aguas 
residuales, y se necesitó una campaña de 
vacunación rápida con la vacuna oral para prevenir 
la transmisión a personas no vacunadas. BOPV 
induce inmunidad intestinal superior en comparación 
con IPV y, por lo tanto, tiene el potencial de prevenir 
mejor la transmisión de los poliovirus. Sin embargo, 
debido a que el virus vivo atenuado se encuentra en 
la vacuna oral contra la poliomielitis, en raras 
ocasiones en las comunidades insuficientemente 
inmunizadas el virus puede mutar con el tiempo y 
volver a una forma del virus que puede causar 
parálisis. Este riesgo es lo que llevó a la retirada 
global del tOPV, la OPV trivalente que se dirigía a 
los tres serotipos del virus, en abril. Con el tiempo 
todas las formas de la vacuna oral contra la 
poliomielitis serán retiradas a nivel mundial. Sin 
embargo, la importancia de mantener la inmunidad 
intestinal contra poliovirus sigue siendo una 
preocupación. 

Nueva vacuna basada en plantas  

En un esfuerzo para abordar las deficiencias de las 
vacunas actuales, Daniell y sus colegas tuvieron 
como objetivo diseñar una vacuna de refuerzo que 

no se base en el virus atenuado de la polio y que 
induzca inmunidad de la mucosa contra los tres 
serotipos de polio. Además, mientras que la IPV y 
BOPV requieren refrigeración, los investigadores 
querían diseñar una vacuna que pueda ser estable 
sin refrigeración durante períodos muy largos, para 
que el almacenamiento, el transporte y la 
administración sean más fáciles. 

La plataforma de desarrollo de medicamentos a 
base de plantas de Daniell era adecuada para la 
tarea. En ella, las plantas son dirigidas a formar una 
biomolécula de interés mediante el bombardeo de 
las hojas con el gen de interés hasta que fuera 
absorbido por los cloroplastos. La planta produce 
entonces la proteína asociada en sus hojas, que se 
pueden cultivar y luego ser liofilizadas y 
encapsuladas para administración oral. 

Para inducir inmunidad contra la poliomielitis, los 
investigadores decidieron producir la proteína viral 1, 
o VP1, una proteína estructural presente en los tres 
serotipos de la polio. Esta se fusiona a la subunidad 
B de la proteína transportadora de la toxina del 
cólera, que permite a la proteína cruzar las 
superficies mucosas. Con este objetivo, se confirmó 
que se podía expresar de forma estable la proteína 
fusionada en plantas de tabaco y de lechuga. 

La etapa siguiente fue alimentar con el material 
vegetal liofilizado (que expresa la proteína 
fusionada) a ratones para ver si se podía inducir una 
respuesta inmune. “La vacuna, cuando se formula 
con adyuvantes, induce altos niveles de inmunidad 
mucosa y sistémica en los ratones” dijo Daniell, que 
corresponde a las respuestas de los anticuerpos IgA 
e IgG, respectivamente. “Y cuando el CDC realizó 
pruebas en varios cientos de muestras de sueros de 
ratones inmunizados, encontraron con que podía 
neutralizar los tres serotipos del virus de la polio”. 

Los investigadores esperan obtener la aprobación 
de la FDA para llevar a cabo estudios clínicos en 
humanos con esta vacuna libre del virus, la que 
podría ser producido de forma relativamente barata 
y no requiere refrigeración o manejo especial y, por 
lo tanto, podría llegar a contribuir a un mundo libre 
de polio.  

“Podemos enviar cápsulas a todos los rincones del 
mundo e impulsar la inoculación de IPV”, dijo. “Es 
hora de mejorar las vacunas que hemos estado 
utilizando durante 75 años”. 

Además, Daniell dijo que el concepto de una vacuna 
de refuerzo de bajo costo podría ser utilizado para 
muchas otras enfermedades virales, a medida que la 
inmunidad puede disminuir en la vejez – lo que 
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conduce a la reactivación de un virus latente. El 
herpes zóster es un buen ejemplo. “Esto podría 
evitarse con un simple impulso,” dijo. 

Descubren nuevo caso de transferencia 
horizontal de genes entre plantas 

Fuente: http://www.chilebio.cl/ 18/11/2016 

Las malas hierbas parasitarias disimuladas pueden 
robar genes de las plantas a las atacan y luego 
utilizar esos genes contra la planta huésped, según 
un equipo de científicos de la Universidad Estatal de 
Pensilvania (Penn State). 

En un nuevo estudio, los investigadores detectaron 
52 incidentes de transferencia genética de ADN no 
sexual (conocida como transferencia horizontal de 
genes o THG) desde una planta huésped a 
miembros de una familia de plantas parásitas de la 
familia Orobanchaceae, dijo Claude dePamphilis, 
profesor de biología en Penn State. Los genes 
transferidos se volvieron entonces funcionales en las 
especies parasíticas. Aunque no es frecuente en 
plantas y otras especies complejas, THG ocurre en 
algunas plantas parasitarias, una idea que podría 
conducir a mejores métodos de control de plantas 
parasitarias que amenazan la agricultura, añadió. 

“Estas plantas parásitas que estudiamos de la 
familia Orobanchaceae incluyen algunas de las 
malezas agrícolas más devastadoras del mundo”, 
dijo dePamphilis. “El descubrimiento de THG es 
realmente parte de nuestro esfuerzo para tratar de 
entender mejor cómo funcionan las plantas parásitas 
y cómo podemos controlarlas mejor. Nuestra 
esperanza es que podamos usar esta información 
para encontrar las mejores estrategias para generar 
o reproducir plantas huésped resistentes.” 

Los investigadores, que publicaron sus hallazgos el 
24 de octubre en la revista Proceedings of the 
National Academy of Sciences, sugieren que la 
transferencia podría aumentar la capacidad de la 
planta parásita para invadir a sus anfitriones y 
superar las defensas que el anfitrión crea para evitar 
el ataque. La THG también puede ayudar a reducir 
el riesgo de infección por los parásitos. 

Mientras que la transferencia horizontal de genes en 
especies menos complejas, como las bacterias, son 
comunes, la mayoría de la evolución en organismos 
más complejos es impulsada por el intercambio 
sexual de ADN, junto con la mutación y la selección 
natural. Sin embargo, los investigadores sugieren 
que las conexiones de alimentación estrecha de las 
plantas parásitas con sus huéspedes pueden 
aumentar las posibilidades de genes intactos que 

viajan desde el huésped al genoma del parásito, 
donde puede rápidamente convertirse en funcional. 

“Las plantas parásitas parecen tener una tasa 
mucho mayor de transferencia horizontal de genes 
que las plantas no parasitarias y creemos que esto 
se debe a su muy íntima conexión con su huésped”, 
dijo dePamphilis. 

Las raíces del parásito entran en contacto con el 
huésped y luego comienzan a extraer agua, 
azúcares, nutrientes minerales e incluso ácidos 
nucleicos, incluyendo ADN y ARN, añadió. 

“Por lo tanto, están robando genes de sus plantas 
huésped, incorporándolos en el genoma y luego 
volviendo esos genes de vuelta alrededor, muy a 
menudo, como un arma contra el anfitrión”, dijo 
dePamphilis. 

Los agricultores de todo el mundo luchan con este 
tipo de plantas parásitas, que son tan numerosas en 
algunas zonas del mundo que se convierten en una 
fuente importante de pérdida de cultivos. En el África 
subsahariana, por ejemplo, la Striga es una de las 
fuentes más perjudiciales de pérdida agrícola, según 
DePamphilis. 

Para detectar THG en las plantas, los investigadores 
utilizaron datos generados por su esfuerzo de 
investigación colaborativo financiado por la 
Fundación Nacional de Ciencias de los Estados 
Unidos (el Proyecto de Genoma de Plantas 
Parasitarias) para generar historias evolutivas de 
miles de genes en las plantas parasitarias, dijo 
DePamphilis. 

Los investigadores se centraron en transcriptomas 
(las secuencias de ARN expresados por el gen) de 
tres plantas parásitas: Triphysaria versicolor; Striga 
hermonthica; y Phelipanche aegyptiaca, así como la 
planta no parasitaria Lindenbergia philippensis, y 
secuencias del genoma de otras 22 plantas no 
parasitarias. Debido a que los investigadores 
consideraron el ARN mensajero, que puede 
moverse entre los anfitriones y sus parásitos, como 
una posible fuente de las transferencias, probaron y 
volvieron a probar los datos para descartar el 
huésped experimental como la fuente del material 
genético. En lugar de ello, encontraron que las 
secuencias externas se habían derivado de genes 
enteros de plantas huésped anteriores y se 
incorporadas en los genomas de plantas parásitas. 

Investigaciones futuras podrían investigar el 
mecanismo de THG para ayudar a mejorar las 
defensas de las plantas contra los ataques de 
plantas parásitas, dijo de Pamphilis. 
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Estudio: http://www.pnas.org/content/113/45/E7010  

Política Científica 

España da la espalda al gasto en I+D a pesar de 
la recuperación 

Fuente: http://economia.elpais.com/ ;  25 /11/2016 
La inversión en investigación y desarrollo cae un 
10% desde 2008 mientras que en la UE aumenta un 
25% 

La recuperación de la economía española está 
dejando de lado la investigación y el desarrollo (I+D). 
Aunque el gasto en términos absolutos creció en 
2015 por primera vez desde 2010, el peso sobre PIB 
de esta partida sigue descendiendo, según confirmó 
este jueves el INE. Es decir, la proporción de I+D en 
la economía disminuye. Hasta el punto de que la 
brecha con el resto de Europa crece y se sitúa en 
cotas similares a las del año 2000, de acuerdo con 
las cifras de Eurostat. España es uno de los cinco 
países de la UE-28 que todavía no gasta más que 
en el año 2008. Y peor aún: ha reducido su inversión 
desde ese año un 10%. 

El desembolso en I+D de la economía española 
aumentó en 2015 un 2,7% hasta los 13.172 millones 
de euros, según el Instituto Nacional de Estadística. 
Se trata del primer incremento desde 2010. Sin 
embargo, en términos de PIB, esta partida se ha 
vuelto a reducir por quinto año consecutivo y se 
sitúa en el 1,22%, por debajo del 1,24% registrado 
en los dos años precedentes. Y lejos del objetivo del 
2% del PIB exigido por Europa para el año 2020. La 
consecución de esta meta se antoja casi imposible. 
Habría que aumentar la partida en unos 9.000 
millones de euros en tres años, algo más que 
improbable en la actual coyuntura de restricción 
presupuestaria. 

La situación es todavía más desoladora si se 
compara con el resto de Europa. Mientras que en la 
media de la UE-28 el desembolso en esta rúbrica ha 
crecido un 25% desde el inicio de la crisis, en 
España ha caído un 10%. Según Eurostat, Reino 
Unido ha engordado su inversión en cifras absolutas 
un 36% desde 2008; Alemania, un 31% y Francia, 
un 18%. Incluso Italia lo ha elevado un 15%. 

De hecho, sólo cinco países de los 28 de la UE no 
han subido su gasto en I+D respecto a 2008. Y 
España es uno de ellos junto a Portugal, Rumanía, 
Croacia y Finlandia. En relación al PIB, el furgón de 
cola también se extiende a Polonia, Suecia y 
Luxemburgo. Si se examina el ranking en I+D como 
porcentaje de PIB, España retrocede cuatro 

posiciones durante la crisis hasta el 18. Tan sólo 
superamos a Eslovaquia, Lituania, Polonia, Grecia, 
Bulgaria, Malta, Letonia, Rumanía y Chipre. 

En definitiva, la recuperación del I+D en España está 
siendo mucho más tardía, más tímida y ni siquiera 
restablece los niveles previos a la crisis. En términos 
de PIB, la brecha con la media de la UE se ha vuelto 
a ensanchar. Durante la primera década de este 
siglo, España consiguió recortar una parte hasta 
quedarse a cinco décimas de PIB de distancia con la 
media de la UE. Pero con la crisis esa diferencia ha 
vuelto a abrirse y se coloca en ocho décimas, cerca 
del nivel del año 2000. 

Que el gasto en I+D sobre PIB crezca por debajo de 
lo que crece la economía perpetúa un modelo 
productivo de elevado riesgo”, sostiene Jorge 
Barrero, director general de la Fundación Cotec. 

Esto sucede en un país que según la OCDE tiene 
uno de los regímenes fiscales más favorables para 
la I+D. ¿Por qué ocurre? Una posible explicación 
radica en que la estructura productiva no ayuda al 
estar basada en el turismo y los servicios. Tampoco 
el tamaño de las empresas españolas, más pequeño 
que la media europea. 

“Hace falta más dinero público. Los sectores 
tecnológicos nacen ligados a la Universidad, y 
habría que potenciarla. Los bancos tienen que 
aprender a financiar y valorar los intangibles. Y 
habría que dar un impulso a la financiación privada 
no bancaria. Por ejemplo, en Estados Unidos los 
fondos de pensiones financian buena parte del 
capital riesgo tecnológico”, señala Barrero. 
 
Europa financia 24 proyectos de excelencia en 
centros españoles  
 
Fuente: SINC;  14/12/2016 
 
El programa Consolidator del Consejo Europeo de 
Investigación, destinado a afianzar equipos de 
excelencia, ha otorgado 47 millones de euros a 24 
proyectos científicos en España. La convocatoria 
coloca al país en el quinto puesto de los que más 
becas de este tipo han recibido en 2016, por detrás 
de Reino Unido, Alemania, Francia, y Holanda.  

Como cada año, el Consejo Europeo de 
Investigación (ERC, por sus siglas en inglés) ha 
otorgado sus Consolidator Grants, becas destinadas 
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a impulsar la investigación para afianzar proyectos 
de gran impacto científico dirigidos por 
investigadores con una prometedora carrera 
profesional.  

Este año se han concedido 314 becas, de las cuales 
24 pertenecen a investigaciones de centros 
españoles. En total, Bruselas ha destinado a esta 
convocatoria 605 millones de euros en el marco de 
Horizonte 2020, el programa de la Unión Europea de 
investigación y desarrollo.  

El profesor Jean-Pierre Bourguignon, presidente del 
ERC, apunta que este año ha vuelto a crecer la 
demanda de este tipo de ayudas. “Los becados 
gozarán de total libertad y flexibilidad para contribuir 
a impulsar grandes avances en la ciencia”, añade. 
En España, según un comunicado de la Secretaría 
de Estado de I+D+i (Seidi), esta iniciativa ha 
permitido atraer a investigadores extranjeros de 
primera línea y el regreso de científicos nacionales 
que se han visto obligados a realizar sus 
investigaciones en el extranjero.  

Este año se han presentado 2.035 propuestas, de 
las cuales se han seleccionado 314 proyectos que 
pertenecen a una amplia gama de disciplinas en 
ciencias de la vida, ciencias físicas e ingeniería, 
ciencias sociales y humanidades. 

Según las estadísticas del ERC, se han 
seleccionado 148 propuestas de ciencias físicas, 97 
de ciencias de la vida y 69 proyectos de ciencias 
sociales y humanidades, de un total de 23 países. 
Entre los seleccionados se encuentran 
investigaciones como la de Karim Benchane, que 
trabaja en la reactivación de recuerdos durante el 
sueño para crear recuerdos artificiales y tratar a 
pacientes con estrés postraumático. 

Otra de las investigaciones, desarrollado en la 
Universidad de Utrecht (Holanda), se centra en la 
creación de terapias regenerativas para tratar 
enfermedades del corazón, una patología que afecta 
a más de 3 millones de personas cada año en 
Europa. 

En España, la investigadora Eva Ostergaard-
Nielsen, de la Universidad Autónoma de Barcelona, 
ha sido seleccionada por su propuesta de trabajo 
sobre  la influencia política de los emigrantes en sus 
países de origen a través de su experiencia con los 
países de acogida. 

España se sitúa, con 24 proyectos becados, en el 
quinto puesto de los países que más ayudas 
reciben, por detrás de Reino Unido (58), Alemania 
(48), Francia (43) y Holanda (29). Mejora así 

respecto a la convocatoria de 2015, en la que 
España logró 18 becas. 

En el reparto sigue predominando la presencia 
masculina. Una gran mayoría de los proyectos 
seleccionados están dirigidos por hombres. 

Esta es la selección Española de la Ciencia 2016 

Fuente: QUO/CSIC 05/11/ 2016 

La revista QUO y el CSIC han presentado este 
martes a la Selección Española de la Ciencia 2016, 
un equipo formado por algunos de los investigadores 
más brillantes de nuestro país: Francisco J. Martínez 
Mojica, microbiólogo de la Universidad de Alicante y 
candidato al Nobel por sus aportaciones al 
desarrollo de la tecnología CRISPR; Pedro Cavadas, 
cirujano plástico especialista en trasplantes; Mariano 
Barbacid, bioquímico en el Centro Nacional de 
Investigaciones Oncológicas (CNIO); Susana 
Marcos, directora del Instituto de óptica ‘Daza de 
Valdés’ del CSIC; Alberto Ruiz Jimeno, fundador del 
grupo altas energías del IFCA; Laura M. Lechuga, 
profesora de investigación del CSIC en el Instituto 
de Nanociencia y Nanotecnología catalán; José 
Manuel Galán, egiptólogo e impulsor del proyecto 
Djehuty; Juan José Gómez Cadenas, investigador 
del CSIC en el IFIC y director del experimento Next; 
Carmen Martínez, directora del Grupo de Viticultura 
en la Misión Biológica del CSIC en Galicia; Mariano 
Esteban, Presidente de la Real Academia Nacional 
de Farmacia e investigador del CSIC;  Mara 
Dierssen, investigadora del Centro de Regulación 
Genómica de Barcelona; Miguel Delibes de Castro, 
investigador en la Estación Biológica de Doñana; y 
Manel Esteller, director del programa de Epigenética 
y Biología del IDIBELL. 

Cinco científicas españolas, premiadas por el 
programa L'Oréal-Unesco 

Fuente: SINC; 29/09/2016 

La presidenta de la Comunidad de Madrid, Cristina 
Cifuentes, y la secretaria de Estado de I+D+i, 
Carmen Vela, han participado hoy en la entrega de 
la XI edición de las Bolsas de Investigación 2016 
L’Oréal-UNESCO, en la que se han entregado becas 
por valor de 15.000 euros a cinco científicas 
españolas. 
A lo largo de sus once años de duración, las bolsas 
de investigación del programa For Women in 
Science han apoyado a 52 científicas españolas 
concediéndoles ayudas por un valor total de 890.000 
euros, alternando los campos de especialización 
entre las ciencias de la vida y las ciencias de la 
materia. 
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Este año, las premiadas han sido Anna Laromaine, 
con sus estudios centrados en la interacción de 
nanopartículas con material biológico para 
aplicaciones médicas; Vanesa Esteban, que 
investiga las alergias desde el interior de los vasos 
sanguíneos para el desarrollo de terapias 
alternativas a la adrenalina y Azucena Bardají, 
dedicada a estudiar investigar la inmunización 
materna para evitar enfermedades como la tos ferina 
y el virus respiratorio sincitial en embarazadas y 
bebés. 
También han resultado ganadoras Jaione Valle, 
cuyos estudios se centran en las proteínas 
bacterianas con comportamiento amiloide y Anna 
Shnyrova, que desarrolla un sistema in vitro para 
controlar la dinámica de dobles membranas de las 
mitocondrias, fundamental en procesos como el 
alzhéimer, el envejecimiento celular o la apoptosis. 
Coincidiendo con la entrega de premios, se ha 
lanzado #ponlescara, una campaña para visibilizar y 
acercar el trabajo de las científicas a través de las 
redes sociales y alentar la vocación investigadora 
entre las jóvenes. 
Con este motivo, un centenar de estudiantes de 
tercero de la ESO ha participado en una jornada de 
science dating con ocho científicas españolas. En 
rondas de diez minutos de duración, los alumnos de 
los institutos madrileños Ramiro de Maeztu y del 
Centro Concertado Valdecas han conocido de 
primera mano anécdotas sobre los números 
narradas por Clara Grima, investigadora y profesora 
de Matemáticas en la Universidad de Sevilla, o han 
charlado sobre astronomía con Mª Asunción Fuente, 
investigadora en el Observatorio Astronómico 
Nacional. 
 
España, el 13 país en inversión pública en I+D, 
según la OCDE. La inversión total de la Unión 
Europea lidera la inversión pública mundial en 
esta materia. 

Fuente: EP/ Cinco Días; 8/12/2016 

España es el decimotercer país con mayor inversión 
pública en investigación y desarrollo, por debajo de 
Austria (12º), Italia (11ª), Canadá (10º) y Corea (9º), 
según el Informe sobre Perspectivas de la 
Organización para la Cooperación y el Desarrollo 
Económicos (OCDE) sobre ciencia, tecnología e 
innovación 2016, que ha hecho público este jueves 8 
de diciembre. 

El ranking de países con más inversión pública lo 
lideran Estados Unidos y China, muy por encima de 
Alemania (3º), Japón (4º), India (5º), Francia (6º), 
Rusia (7º) y Reino Unido (8º). En cualquier caso, el 
informe señala que la inversión total de la Unión 
Europea lidera la inversión pública mundial en esta 
materia. 

Además, el documento de la institución recalca en 
su informe la necesidad de una “política abierta y 
flexible”, en la medida en que los recursos lo 
permitan, ante la evolución tecnológica de la 
sociedad que genera muchos cambios tecnológicos. 

En este sentido, indica que, a pesar de las presiones 
fiscales, los gobiernos nacionales seguirán siendo 
los principales actores de investigación en un futuro 
previsible, pero las empresas pueden aumentar su 
contribución financiera. Por otro lado, resalta que las 
universidades son más capaces de captar el 
financiamiento de las empresas, siguiendo patrones 
a largo plazo. 

De esta forma, la organización señala que una 
mayor participación empresarial puede reforzar un 
mercado deseable en la investigación académica y 
también puede conducir a un crecimiento de corto 
plazo, pero, por otro lado, señala que la filantropía 
actúa a menudo como un catalizador para atraer a 
otros financiadores, incluido el sector público, y así 
apoyar proyectos a gran escala o centros que de 
otro modo podrían quedar sin fondos debido a sus 
altos costos. 

Por otro lado, el estudio pone en relieve que las 
nuevas tecnologías serán la clave del futuro que, 
ante esta situación, se presentar algunas 
características comunes que necesitan de la 
implicaciones políticas. Así, señala que los impactos 
serán determinados por una serie de factores no 
tecnológicos, como puede ser el envejecimiento de 
las sociedades, el cambio climático, económico y 
político, así como cambios en las preferencias 
sociales. DIÁLOGO ENTRE INSTITUCIONES 

Así, subraya que la diversidad no sólo disemina 
riesgos y oportunidades, sino que también desarrolla 
capacidades de absorción para explotar la 
investigación y las tecnologías desarrolladas en 
otras áreas. Al mismo tiempo, las rondas regulares 
de reunión anticipada entre los responsables de la 
Administración y otros actores del sistema de 
innovación, puede mejorar la capacidad de los 
gobiernos para el despliegue y puede ayudar a 
fomentar una agilidad más amplia del sistema. 

Por lo tanto, el documento señala que la 
convergencia tecnológica y la combinación son 
características significativas del desarrollo 
tecnológico, que pueden ser asistido por 
instituciones, por ejemplo, para llevar a cabo 
trabajos de I+D y para impartir formación 
profesional. Así, muchos países de la OCDE apoyan 
cada vez más esos espacios e indica que es 
necesario superar los problemas institucionales y 
organizativos establecidos desde hace mucho. En 
concreto, aboga por realizar arreglos para financiar y 
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llevar a cabo actividades de I+D que inhiban 
iniciativas interdisciplinarias. 

Además, el informe de la OCDE subraya que ha 
indicado que una suficiente inversión en 
investigación “es importante para darse cuenta de 
los beneficios de estas tecnologías para el 
crecimiento y bienestar”. Así, añade que “la 
investigación del sector público ha desempeñado un 
papel fundamental en el desarrollo de tecnologías 
clave y emergentes, aporta nuevos conocimientos 
sobre los fenómenos tecnológicos y contribuye a 
menudo al desarrollo del prototipo y a la tarea de 
demostrar”. EL PAPEL DEL CIUDADANO 

Asimismo, señala que las comunidades y 
ciudadanos desempeñan un papel cada vez más 
importante a la hora de explotar algunas tecnologías 
clave y emergentes, como la cadena de bloqueo, la 
biología sintética y fabricación aditiva. 

“La apertura de la investigación, la innovación y el 
espíritu empresarial debe ser ampliamente 
bienvenida, y algunos países de la OCDE están 
presentando marcos para apoyarla”, añade. Al 
mismo tiempo, indica que la participación ciudadana 
plantea diversas cuestiones relativas, por ejemplo, a 
la protección de la salud y la seguridad, o derechos 
de propiedad de propiedad. 

De esta forma, subraya que los gobiernos deben 
adaptar periódicamente los reglamentos existentes 
sobre el desarrollo y aplicaciones de muchas 
tecnologías emergentes. De esta forma, la OCDE 
resalta que los gobiernos podrían mejorar su 
inteligencia anticipada sobre futuras cuestiones que 
los dejarían mejor preparados para actuar con 
mayor rapidez y decisión. 

Por otra parte, el documento matiza que las 
tecnologías emergentes conllevan varios riesgos e 
incertidumbres, y muchos cuestiones éticas, por lo 
que se requiere una gobernanza inclusiva y 
anticipada de los cambios que incluye la evaluación 
de los beneficios y costos y una configuración activa 
del desarrollo y explotación. “Tales arreglos de 
gobernanza siguen subdesarrollados en la mayoría 
de los países de la OCDE, aunque esto puede 
cambiar próximamente con el creciente interés por la 
política de Investigación e Innovación Responsables 
(RRI, por sus siglas en inglés)”, precisa. 

Igualmente, incide en que organizaciones como la 
OCDE pueden proporcionar foros útiles para que los 
países coordinen los esfuerzos de investigación e 
innovación en torno a tecnologías clave y 
emergentes distribuidos en todo el mundo en la que 
se pueda beneficiar la cooperación internacional. 

Finalmente, recalcan que los gobiernos que desean 
apoyar a nuevas industrias y a las tecnologías 
emergentes tendrán que mirar más allá de la función 
de I+D para una mayor dinámica de la empresa y del 
sector que probablemente contribuirá a su éxito. 

Alarma en el campus: crece la precariedad del 
becario.La financiación media en 2015 fue de 
2.637 euros por alumno, al mismo nivel que en 
2006. 

Fuente: Cinco Días; 27/12/2016 

Las universidades españolas siguen estando, en 
comparación con otros países, por debajo de la 
media. En España, la tasa de acceso a los estudios 
de grado es del 46,3% y la del máster de un 10,2%, 
mientras que en los países de la OCDE llega a un 
57% de los jóvenes que estudia un grado y de un 
22,2%, en el caso de los alumnos que cursan un 
máster. En la UE, el 56%estudia una carrera y el 
25,7% accede a las enseñanzas de un máster. Son 
datos que figuran el estudio La universidad española 
en cifras 2014-2015, elaborado por CRUE 
Universidades Españolas, y presentado por el 
presidente de la citada institución, Segundo Píriz, en 
un acto al que asistió el secretario general de 
Universidades, Jorge Sáinz, y la secretaria de 
Estado de I+D+i, Carmen Vela. 
También reflejan que la población española no está 
sobrecualificada: el 35% de la población de 25 a 64 
años cuenta con estudios superiores, mientras que 
la media de la OCDE se situaba en el 34%. En los 
países con mayor competitividad y con los mejores 
sistemas universitarios del mundo la proporción es, 
incluso, superior: Reino Unido, 42%, y Estados 
Unidos, 44%. Tampoco en la franja de los titulados 
más jóvenes (25 a 34 años) la situación es diferente. 
España tiene un 41% de la población con estudios 
superiores, mientras que Reino Unido presenta un 
49% y Estados Unidos, un 46%. 
Y es en relación con este colectivo, con los más 
jóvenes, donde surge la mayor preocupación entre 
los responsables de las universidades. En concreto, 
dice el informe, los becarios se enfrentan a una 
mayor precariedad porque las dotaciones de las 
ayudas en las universidades públicas presenciales 
se redujeron cerca de un 20% entre 2012 y 2015, y 
lo hicieron con mayor intensidad en regiones con 
una menor renta per cápita. Los becarios aumentan 
insuficientemente para el impacto de la crisis. De 
hecho, representaron el 27% de los alumnos de 
grado en las universidades públicas en el citado 
curso, al mismo tiempo que se vive un mayor nivel 
de precariedad, más incertidumbre y más exclusión, 
según afirman los rectores. La financiación media 
por becario, 2.637 euros durante el curso 2014-15, 
ha vuelto a niveles de 2006, lejos de los 3.256 euros 
por becario que se registraba en 2012-13. 
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En este sentido, las universidades han recordado 
que España tiene “uno de los niveles de precios 
públicos universitarios más elevados de la UE”, 
1.110 euros en matrículas anuales de grado y 2.017 
euros en matrículas de máster, por detrás de Reino 
Unido (4.655 euros en el caso del grado y 5.051, en 
el de posgrados), Irlanda (2.750 euros en grados y 
6.000 en posgrado) y Holanda (1.906 euros en 
ambos casos); e Italia (1.195 euros para grado y 
máster). Aesto se une a “uno de los niveles más 
bajos de becas y ayudas al estudio”. 
Además, el gasto público universitario ha retrocedido 
un 14% de 2010 a 2014; más de 7.500 empleos se 
han destruido en el periodo citado; y el gasto total de 
España en I+D ha vuelto a niveles de 2007, aunque 
las universidades han sido capaces de mantener 
proyectos y programas con recursos propios. El 
presidente de la CRUE, Segundo Píriz, destacó que 
“no tenemos ni demasiadas universidades ni 
demasiados universitarios” y que “nada puede 
justificar los precios elevados” ni las becas 
“insuficientes”. El informe recalca la bajada en la 
dotación en becas entre 2012-13 y 2014-15, sobre 
todo en Andalucía (33%), Castilla-La Mancha (31%) 
y Extremadura (30%). 
Los autores del estudio, Juan Hernández 
Armenteros, de la Universidad de Jaén; y José 
Antonio Pérez, de la Politécnica de Valencia, 
aseguraron en la presentación que la reforma del 
modelo de becas ha provocado “la pérdida del 
carácter de derecho del estudiante” al acceso a las 
diferentes ayudas de Educación, especialmente por 
la necesidad de requerirse una calificación 
académica determinada. 
También señalaron que la subida de los precios 
públicos por comunidades desde 2008 hasta 2014-
15 han agudizado sobre todo las diferencias por 
regiones. Galicia, por ejemplo, presenta el menor 
crecimiento (5,1%) frente a Cataluña (158%), con el 
mayor incremento, seguida por Madrid (117,3%) y la 
Comunidad Valenciana (93%). “El pago de los 
precios públicos impacta directamente en el 
esfuerzo económico de las familias”. 
 
La innovación universitaria, en peligro: La menor 
inversión pone en riesgo la ineludible 
digitalización de los campus españoles. 

Fuente: Cinco Días; 14/09/2016 

Como en el deporte, es injusto exigir a un atleta una 
medalla de oro en unos Juegos Olímpicos sin haber 
destinado los recursos suficientes para su 
entrenamiento. Pasa lo mismo en educación, es 
difícil digitalizar con menos inversión y técnicos. 
Esto es lo que sucede hoy en las universidades 
españolas. El gasto en tecnologías de la información 
y la comunicación (TIC) se mantiene igual que hace 
nueve años, en una época de transformación 

económica. Hoy, todo pasa por la red, una realidad 
de la que no escapan los estudiantes, que ya hablan 
de (incluso usan) realidad aumentada, Internet de 
las cosas, big data o pagos móviles, y no conciben 
su cotidianidad sin un teléfono inteligente. 
Las universidades solo destinan a tecnología el 
3,6% del dinero, frente al 5% recomendado por los 
organismos internacionales 
Los recortes son la principal causa, explica Juan 
Gómez Ortega, rector de la Universidad de Jaén y 
presidente del área TIC de la Conferencia de 
Rectores de las Universidades Españolas (CRUE). 
“Antes de la crisis, varias universidades habían 
iniciado planes estratégicos de inversión para 
favorecer la digitalización de contenidos y 
profesores. [Sin embargo], muchos de estos han 
sido eliminados y no han sido secundados”, cuenta 
Gómez. 
El gasto en TIC se situó en 220 millones de euros en 
2015, lo que supone el 3,6% del presupuesto total. 
Un porcentaje inferior al de 2007 y muy lejos del 5% 
recomendado por organismos internacionales, 
según el estudio UniversiTIC 2015, elaborado por 
esta entidad con la participación de 64 instituciones, 
públicas y privadas, que representan el 90% de los 
matriculados. 
Este escenario “puede poner en peligro la 
innovación TIC tan necesaria que hay que poner en 
marcha”, advierte el estudio. Sobre todo, cuando el 
grueso de la dotación se destina al mantenimiento 
de los servicios existentes. 
En la Universidad Complutense de Madrid, la partida 
de informática no llega al 1% del presupuesto total, 
informa Luis Hernández, vicerrector de tecnologías 
de la información. Aunque, si se descuentan los 
costes del personal, sube hasta el 2,8%, un 
porcentaje similar al del año anterior, indica. “Poco a 
poco, vamos implantando servicios que automatizan 
procesos que hasta ahora se hacían de forma 
manual”, añade. 
Dar el salto es complejo. No se trata solo de la 
incorporación de tecnologías, sino también de 
cambios en los procedimientos, aclara Hernández. 
De ahí que existan diferencias importantes entre 
unas y otras. “Todas las universidades entienden la 
necesidad de avanzar hacia la digitalización, pero la 
apuesta en cantidad y calidad es muy heterogénea”, 
considera Javier del Riego, director del servicio de 
enseñanza digital de Tecnocom. 
A pesar del recorte del gasto, “la situación es 
saludable”, según la conferencia de rectores: “Casi 
todos los centros se automatizan” 
La transformación abarca desde la docencia, 
desarrollo de infraestructuras, plataformas y 
contenidos online, bibliotecas web, redes de 
investigación, fomento de la competencia, identidad 
digital, gestión administrativa, tecnificación de aulas, 
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hasta la construcción de marca de la universidad por 
internet, detalla Del Riego. 
En la Autónoma de Madrid (UAM) cobran relevancia 
los soportes de enseñanza virtual, como Moodle u 
Open edX, y las herramientas de comunicación, 
Pizarra o Yammer, que facilitan la interacción entre 
profesores y estudiantes. Esta iniciativa ha 
impulsado los cursos gratuitos MOOC (massive 
opening online courses, por sus siglas inglesas), tras 
entrar en 2014 en el consorcio edX, fundado por la 
Universidad de Harvard y el Instituto Tecnológico de 
Massachusetts. 
“Los MOOC son un eficaz instrumento para la 
transferencia del conocimiento, ya que permiten la 
formación de la población con menos recursos”, 
señalan en la entidad. Por curso, llegan a 13.000 
inscritos de más de 100 países. Y la plataforma 
online de reconocimiento de voz aplicada al 
aprendizaje de idiomas, Tell Me More, instalada 
hace cinco años, entre otros. Una inversión de 6,2 
millones en 2015, según la UAM. 
La inversión en formación también retrocede. Una 
de cada tres universidades no elabora aún un plan 
educativo anual, dice el estudio. De media, el año 
pasado se destinaron 149 euros por persona, por 
debajo de los más de 200 euros de 2010, el año de 
mayor cuantía. 
Y es una cuestión que suscita especial 
preocupación, ya que puede afectar a la calidad de 
la enseñanza. Mucho más en momentos en los que 
la comunidad universitaria apuesta por titulaciones 
digitales, los grados online suponen el 8% del total 
ofertado y el mercado reclama especialización. 
“El sector educativo español no produce los 
profesionales que la industria TIC demanda. No 
encontramos perfiles adecuados, que entiendan e 
integren las tecnologías en los procesos productivos 
y sepan aplicar mejoras valiéndose de ese 
conocimiento”, critica Manuel Cazorla, director 
general de la consultora Sistel. El resultado: España 
pierde competitividad, sentencia. 
Con todo, desde la CRUE muestran optimismo. 
Pese al menor gasto, aseguran que “la situación es 
saludable”. “De manera voluntarista y altruista por 
parte de las universidades, se observa también una 
imparable digitalización de titulaciones y contenidos 
en prácticamente todos los centros, aunque sea de 
forma aislada y no coordinada, como debería ser si 
hubiera más inversiones”, arguye Gómez. 
Para lograr la meta, es fundamental la colaboración 
del sector privado, además de la Administración, 
opina Cazorla. “El empresario tiene mucho por 
hacer”, sugiere. Más allá de la tecnología, Del Riego 
pide recursos humanos cualificados, variedad 
metodológica y actualización permanente de los 
modelos de evaluación; planes coherentes con el 
modelo educativo, económico y presupuestario, y 
contar con el respaldo de los equipos rectores. Y la 

CRUE pone el acento en la gobernanza para 
garantizar que la “reducida inversión” llegue a las 
áreas prioritarias. 
Lo que no puede ser es que, en la era de Pokémon 
Go, el videojuego de moda de realidad aumentada, 
un estudiante permanezca tres horas en una clase 
magistral, advierte Eva Perea, vicerrectora de 
ordenación académica de la Universidad Abat Oliba 
CEU. 
Las cosas han cambiado. Para este centro, las TIC 
son una herramienta, no un fin, que potencia la 
innovación, el emprendimiento, el liderazgo… En 
definitiva, el aprendizaje experiencial a través de 
simulaciones, juegos, resolución de problemas o 
creación de empresas, remata. 
 
Informe refleja el crecimiento de la investigación 
biotecnológica en los países en vías de 
desarrollo 

Fuente: Fundación Antama; 30/11/2016 
 

Un nuevo informe publicado por el Centro de 
Excelencia para la Biotecnología CAS-TWAS 
(Pekín) concluye que los países en vías de 
desarrollo están alcanzando un crecimiento 
significativo en investigación científica sobre amplio 
espectro de campos relacionados con la 
biotecnología, muchos directamente relacionados 
con la producción de alimentos, la salud y otras 
dimensiones cuyo fin último es el bienestar humano. 
‘Biotechnology in Developing Countries: Growth and 
Competitiveness’ es el primer informe extenso que 
analiza el estado de desarrollo de un área 
tecnológica específica en los países en vías de 
desarrollo. Según Bai Chunli, presidente de CAS-
TWAS, este informe “ofrece una valiosa evaluación 
de la investigación en biotecnología en los países en 
vías desarrollo, analizando la situación en función 
del número de publicaciones científicas y patentes”. 
El informe hace un reflejo del panorama de la 
investigación y el desarrollo de 2005 a 2014. Sus 
principales conclusiones son: 
– La investigación en biotecnología ha crecido de 
forma constante en los últimos años, con un 
aumento del 117% en los estudios publicados. Sin 
embargo, la investigación en biotecnología del 
mundo en vías de desarrollo es menos citada en 
otros trabajos de investigación que las originadas en 
las primeras potencias mundiales en investigación. 
– Más del 85% de los informes biotecnológicos 
publicados fueron co-escritos por expertos de países 
con poco desarrollo en ciencia y tecnología, 
resultado de colaboraciones internacionales. Los 
países del África subsahariana se beneficiaron 
especialmente de la colaboración internacional, lo 
que dio lugar a un impacto notablemente elevado en 
su índice de publicaciones. 
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– Las solicitudes de patente biotecnológicas en 
países en vías de desarrollo han destacado en los 
sectores industriales, alimentarios y ambientales. La 
mayoría de esas patentes han sido nuevas enzimas, 
con un total de 79.694, más del 40% de las patentes 
globales. 
– China se ha situado líder en publicación de 
informes sobre biotecnología en los últimos diez 
años, con 78.263 documentos publicados, seguida 
de India (24.081) y Brasil (17.769). China también 
lidera en número de patentes con 149.339, seguido 
de India (15.420) y México (14.574). 
 
Nueva tecnología permite secuenciar el genoma 
de la uva Cabernet sauvignon 

Fuente : Fundación Antama; 28/11/2016 
 
Una nueva tecnología de secuenciación, unida a un 
nuevo algoritmo informático, ha utilizada para 
producir una secuencia de alta calidad del genoma 
de la uva Cabernet sauvignon, la variedad de uva de 
vino tinto más popular del mundo. El estudio utilizó 
un proceso de ensamblaje de genoma de código 
abierto llamado FALCON-unzip, desarrollado por 
Pacific Biosciences en California. Este 
descubrimiento, que permite a los investigadores 
ensamblar grandes segmentos del ADN de un 
organismo, demostró su eficacia en la planta 
Arabidopsis thalina y en el hongo Clavicorona 
pyxidata. 

El investigador principal del estudio fue Dario Cantu, 
genetista de plantas especializado en genómica 
vegetal y microbiana en el Departamento de 
Viticultura y Enología de la Universidad de California 
en Davis. Según explicó, “esta nueva tecnología 
resuelve un problema (para la genómica de la vid) 
que ha limitado el desarrollo de recursos genómicos 
para las variedades de uva de vino (…) Es como ser 
capaz de descorchar una botella de vino que hemos 
querido beber durante mucho tiempo.” 

Dario Cantu reconoció que esta nueva información 
genómica acelerará el desarrollo de nuevas 
variedades de uva de vino resistentes a 
enfermedades y que se adapten mejor a los cambios 

ambientales. El esfuerzo de secuenciación también 
respondió a preguntas sobre la ascendencia de la 
uva Cabernet sauvignon. 

La primera secuencia genómica de la vid común, 
Vitis vinifera, se completó en 2007. Para simplificar 
el proceso, la secuenciación se basó en una 
variedad de vid silvestre en vez de una variedad 
cultivada, por lo que esa secuencia carecía de 
muchos de los detalles genómicos que las 
variedades de uva de vino poseen. 

Informe de la FAO promueve la biotecnología 
como herramienta para luchar contra el cambio 
climático 

Fuente: Fundación Antama; 15/11/2016 
 

La Organización de las Naciones Unidas para la 
Agricultura y la Alimentación (FAO) ha publicado 
informe anual sobre el estado de la alimentación y la 
agricultura, documento centrado en los efectos del 
cambio climático en el ámbito agrario y en sus 
consecuencias para la seguridad alimentaria. Según 
el informe, es urgente apoyar a los pequeños 
agricultores en la adaptación al cambio climático. 
Los agricultores, los ganaderos, los pescadores y los 
forestales dependen de tareas que involucran el 
clima y, al mismo tiempo, estos grupos son también 
los más vulnerables al cambio climático. 
Por todo esto, existe en estos sectores una mayor 
necesidad de acceso a las nuevas tecnologías, a los 
mercados, y a la información para poder así ajustar 
sus sistemas y prácticas de producción a las 
exigencias de un entorno afectado por el cambio 
climático. “Las biotecnologías, tanto de baja como 
de alta tecnología, pueden ayudar particularmente a 
los pequeños productores a ser más resistentes y a 
adaptarse mejor al cambio climático”, indica el 
informe. 
Aunque las otras secciones del informe se centran 
principalmente en la innovación a través de prácticas 
de gestión, se destacó que “algunas prácticas 
pueden depender de los resultados de la 
biotecnología, como la mejora de semillas”. 
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RESUMEN 

En la actualidad, una parte importante del control de 
malas hierbas se realiza químicamente, a través de 
tratamientos herbicidas, siendo los herbicidas 
inhibidores de la biosíntesis de aminoácidos los más 
ampliamente utilizados a nivel mundial. Sin 
embargo, el uso de estos compuestos se está 
viendo limitado por el rápido desarrollo de malas 
hierbas resistentes a los herbicidas. Conocer con 
exactitud los efectos fisiológicos que estos 
compuestos provocan en las plantas ayudaría a 
conocer qué es lo que provoca la muerte de las 
plantas tratadas. Este conocimiento facilitaría el 
desarrollo de nuevos herbicidas que inhiban nuevas 
rutas metabólicas, lo cual aliviaría la presión de 
selección que conduce a la selección de poblaciones 
resistentes. 
El objetivo general de este trabajo ha sido 
profundizar en el conocimiento de los procesos 
fisiológicos provocados por los herbicidas 
inhibidores de la biosíntesis de aminoácidos 
ramificados (IBAR) y aromáticos (IBAA), lo que se 
conoce como su modo de acción. Aunque estos 
herbicidas inhiben dianas diferentes, enzimas 
situados en dos rutas de biosíntesis diferentes, se 
ha descrito que provocan efectos fisiológicos 
comunes en las plantas tratadas, sugiriendo que 
pueden provocar la muerte de las plantas por un 
mecanismo similar. 
Uno de los efectos fisiológicos comunes provocados 
en las plantas por los herbicidas IBAR y los IBAA, es 
la inducción de la ruta de fermentación etanólica, a 
pesar de que las plantas crecen en condiciones 
aeróbicas. En este trabajo se ha profundizado en el 
papel de la fermentación etanólica en la respuesta 
de las plantas a la aplicación de los herbicidas IBAR 
e IBAA. Los resultados demostraron que la 
inducción de la fermentación etanólica cumple 
papeles diferentes según la especie estudiada. 
Mientras que en las plantas de guisante la 
fermentación alivia los efectos fisiológicos 

provocados por los herbicidas, en Arabidopsis 
thaliana la fermentación etanólica contribuye a la 
toxicidad provocada por los herbicidas. 
Por otro lado, se comprobó que la inducción de la 
fermentación en plantas tratadas con herbicidas está 
regulada a nivel transcripcional, pero que dicha 
regulación es diferente a la regulación descrita en 
plantas crecidas en condiciones limitantes de 
oxígeno, ya que se observó que el factor de 
transcripción RAP2.12 no participa en la regulación 
transcripcional de la fermentación etanólica en las 
plantas tratadas con herbicidas IBAR o IBAA. 
Asimismo, se estudió el papel del piruvato, sustrato 
de la fermentación etanólica, en la regulación de 
dicha ruta. Se comprobó que este metabolito 
participa en la regulación de la fermentación 
etanólica en las plantas tratadas con los herbicidas 
IBAR e IBAA, con un papel más complejo que el 
aumento en la disponibilidad de sustrato. 
Finalmente, se encontraron efectos comunes hasta 
ahora no descritos ya que se observó que ambos 
herbicidas provocan la inducción de la expresión de 
los genes ALDH7B4 y ACS en las plantas tratadas. 
Estos resultados sugieren una activación del “PDH-
bypass”, ruta alternativa para la producción de 
acetyl-CoA que, al igual que la fermentación 
alcohólica, utiliza piruvato como sustrato. 
En resumen, este trabajo aporta nuevos datos sobre 
el modo de acción de los herbicidas IBAR e IBAA, y 
revela nuevos efectos comunes para ambos tipos de 
herbicidas. Por tanto, estos resultados apoyan la 
hipótesis de que dichos herbicidas provocan la 
muerte de las plantas por un mecanismo similar a 
pesar de que inhiben rutas diferentes. El profundizar 
en las causas de la muerte provocada por este tipo 
de compuestos permitirá, por un lado, un uso más 
racional de este tipo de herbicidas y, por otro lado, 
un mayor conocimiento de la respuesta fisiológica de 
la planta ante este tipo de estrés abiótico. 
La Tesis Doctoral defendida, con mención 
Internacional, obtuvo la máxima puntuación de 
Sobresaliente con mención “Cum laude”. 
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RESUMEN 

La embriogénesis de microsporas es un proceso in 
vitro en el que la microspora o polen inmaduro, 
mediante la aplicación de un tratamiento de estrés 
se reprograma y abandona su ruta de desarrollo 
gametofítico para iniciar la ruta embriogénica, dando 
lugar a embriones y plantas haploides y doble-
haploides. Este proceso es de gran interés básico y 
aplicado en biotecnología y mejora vegetal para la 
obtención rápida de nuevas variedades, sin embargo 
aún tiene importantes limitaciones en su explotación 
por su baja eficiencia en muchas especies de interés 
económico. La limitación en la aplicación de este 
proceso es debida a que los mecanismos de 
inducción y progresión de la embriogénesis de 
microsporas no están todavía completamente 
dilucidados. La monocotiledónea Hordeum vulgare 
(cebada) y la dicotiledónea Brassica napus (colza) 
son especies modelo para este proceso, en las 
cuales se induce embriogénesis directa en cultivos 
de microsporas aisladas en medio líquido, mediante 
tratamientos de estrés con diferentes temperaturas. 
 
En esta tesis doctoral, se ha inducido la 
embriogénesis en cultivos de microsporas aisladas 
mediante  tratamientos de estrés a temperaturas 
diferentes en las dos especies ya mencionadas, a 
32ºC en colza, y a 4ºC en  cebada. Estudios previos 
de nuestro grupo han sugerido algunos factores que 
podrían estar implicados en la iniciación y progresión 
de la embriogénesis de microsporas, los cuales se 
han estudiado en esta tesis. Se han analizado, 
mediante un abordaje multidisciplinar en las dos 
especies, cebada y colza, tres de estos factores: 1) 
la metilación del DNA, 2) las proteínas de 
arabinogalactanos (AGPs) y 3) la auxina endógena. 
Se han comparado los resultados en las dos 
especies con objeto de  caracterizar los mecanismos 
implicados en la embriogénesis de microsporas que 
son comunes en especies monocotiledóneas y 

dicotiledóneas. Se ha estudiado la dinámica de 
estos factores durante el proceso de embriogénesis 
de microsporas, así como su función mediante el 
análisis del efecto de diversos  inhibidores de estos 
factores sobre la inducción y eficiencia de 
embriogénesis. Además, se han analizado algunos 
de ellos durante el desarrollo del polen, para 
identificar los cambios asociados con el cambio de 
programa de desarrollo hacia la embriogénesis de 
microsporas. Los resultados han indicado que estos 
factores pueden ser utilizados como marcadores 
tempranos de la embriogénesis de microsporas. 
Puesto que se han encontrado resultados similares 
en las dos especies analizadas, con independencia 
del estrés inductor, estos informarían sobre 
mecanismos generales implicados en el proceso que 
podrían extenderse a otras especies. 
 
Se ha estudiado la dinámica de metilación global del 
DNA durante la embriogénesis de microsporas y 
desarrollo gametofítico en H. vulgare, los resultados 
se han comparado con los datos recientemente 
obtenidos por nuestro grupo en B. napus. La 
cuantificación de los niveles de metilación global del 
DNA y los ensayos de inmunofluorescencia de 5-
metil-deoxicitidina (5mdC) han mostrado niveles 
bajos de metilación del DNA en microsporas y un 
alto incremento a lo largo del desarrollo gametofítico 
y la maduración del polen. La señal de 5mdC 
aumenta en los núcleos generativo y espermáticos, 
mientras que el núcleo vegetativo muestra una señal 
más baja. Después del estrés por frío y la inducción 
de embriogénesis de microsporas, se observan 
niveles bajos de metilación del DNA y una señal 
débil de 5mdC en los núcleos de las microsporas 
embriogénicas y los proembriones de 2 – 4 células, 
lo que indica que se produce una hipometilación 
global del DNA durante el cambio del programa de 
desarrollo y primeras divisiones embriogénicas en 
cebada, como se había demostrado en colza. En 
etapas posteriores del desarrollo, la metilación del 
DNA global es más alta en embriones en desarrollo 
y aumenta durante la maduración de los embriones. 
Estos datos sugieren que la metilación del DNA es 
fundamental para la formación del embrión y juega 
un papel en la regulación de la expresión génica 
durante la embriogénesis de microsporas. 
 
También se ha analizado en esta tesis los efectos de 
la 5-azacitidina (AzaC), un inhibidor de la metilación 
del DNA, sobre el inicio y progresión de la 
embriogénesis de microsporas en las dos especies,  
colza y cebada. Los tratamientos con AzaC 
disminuyeron los niveles de metilación global del 
DNA y favorecieron el inicio de la embriogénesis de 
microsporas, aumentando la proporción de 
embriones multicelulares tempranos en comparación 
con los cultivos no tratados. Por el contrario, este 
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agente afectó al desarrollo en las etapas posteriores, 
dificultando la progresión de la embriogénesis de 
microsporas. En conjunto, los resultados indican que 
la demetilación del DNA por AzaC promueve la  
iniciación de la embriogénesis de microsporas, 
mientras que la  diferenciación del embrión requiere 
metilación del DNA de novo y es inhibida por la 
AzaC. 
 
Se ha estudiado la presencia, distribución y 
dinámica de las proteínas de arabinogalactano 
(AGPs) durante la  embriogénesis de microsporas 
en B. napus y H. vulgare, mediante el empleo de un 
abordaje multidisciplinar utilizando anticuerpos 
monoclonales para AGPs (LM2, LM6, JIM 14, JIM 13 
y MAC 207).  Los resultados han mostrado que las 
AGPs se inducen durante la embriogénesis de 
microsporas y que el bloqueo de AGPs con el 
reactivo de Yariv inhibe el proceso, en las dos 
especies. Esto indica que las AGPs juegan un papel 
clave en el desarrollo del embrión de microsporas. 
Diversos epitopos de AGPs se localizaron en las 
paredes celulares y pequeños “spots” citoplásmicos, 
lo cual sugiere una producción activa y secreción de 
AGPs durante la reprogramación de la microspora y 
el desarrollo del embrión. También, se han analizado 
los patrones de distribución de AGPs durante el 
desarrollo del polen en B. napus y los resultados han 
indicado que varias AGPs están relacionadas con la 
maduración y germinación de polen. Por el otro lado, 
se ha analizado el patrón de expresión del gen 
BnAGP Sta 39-4 en B. napus. Los resultados han 
mostrado un aumento en la expresión del gen Sta 
39-4 después del inicio de la embriogénesis de 
microsporas, lo que sugiere que las AGPs se 
inducen con el cambio de programa de desarrollo, 
constituyendo marcadores tempranos de la 
embriogénesis de microsporas. Estos resultados 
revelan nuevas evidencias sobre el papel de las 
AGPs endógenas como posibles moléculas 
reguladoras del proceso.  
 
En esta tesis, también se ha estudiado la dinámica 
de la auxina endógena durante la  reprogramación 
de la microspora a embriogénesis en H. vulgare, los 
resultados se han comparado con los obtenidos 
recientemente por nuestro grupo en B. napus. Los 
datos obtenidos en esta tesis han revelado cambios 
en la distribución de auxina durante la 
embriogénesis de microsporas en cebada, sistema 
modelo de monocotiledóneas. Los resultados han 
mostrado que la auxina aumenta durante las 
primeras etapas de la embriogénesis de 
microsporas, acumulándose en las células de los 
proembriones tempranos, hallazgos que son 
consistentes con los resultados previos de nuestro 
grupo sobre la distribución de auxina en la 
embriogénesis de microsporas de las dicotiledóneas 

B. napus y Quercus suber. Se ha analizado también, 
en este trabajo, el efecto del ácido 1-naftilftalámico  
(NPA), inhibidor del transporte polar de auxina, y del 
inhibidor de la acción de la auxina, ácido P-
chlorophenoxyisobutytric (PCIB), en la 
embriogénesis de microsporas de cebada. El 
análisis ha revelado que el tratamiento con NPA 
disminuye la cantidad de embriones multicelulares 
producidos después de la inducción por  estrés, en 
comparación con los cultivos no tratados. Los 
tratamientos con PCIB inhiben completamente la 
reprogramación de las microsporas a  
embriogénesis. Estos resultados indican que el 
transporte polar de auxina y la acción de auxina 
tienen un papel clave en la iniciación y progresión de 
la embriogénesis de microsporas en cebada, como 
también se ha demostrado en colza, lo que sugiere 
un papel general de la auxina en el proceso. 
 
En conclusión, los resultados de esta tesis doctoral 
han revelado la implicación de la metilación del 
DNA, las AGPs y la auxina en la iniciación y 
progresión de la embriogénesis de microsporas, 
posiblemente con funciones comunes en especies 
dicotiledóneas y monocotiledóneas. Los nuevos 
datos aportados sugieren que la inducción de 
embriogénesis de microsporas requiere 
hipometilación del DNA, inducción de AGPs y de 
auxina, independientemente del estrés inductor y de 
la especie. Nuestros resultados podrían abrir nuevas 
vías para el diseño de nuevas estrategias 
biotecnológicas para la producción de doble-
haploides más eficiente en programas de mejora de 
cultivos hortícolas y cereales.  
 
La tesis fue presentada en formato de publicaciones 
ya que sus resultados han dado lugar a tres 
publicaciones en revistas científicas incluidas en el 
Journal Citation Report (JCR) y un manuscrito en 
preparación: 
 
El-Tantawy, A.A.; Solís, M.T.; Risueño, M.C. and 
Testillano, P.S. (2014). Change in DNA methylation 
levels and nuclear distribution patterns after 
microspore reprogramming to embryogenesis in 
barley. Cytogenetic Genome Research, 143 (1-3), 
200-208. 
 
Solís, M.T.*; El-Tantawy, A.A.*; Cano, V.; Risueño, 
M.C. and Testillano, P.S. (2015).  
5-azacytidine promotes microspore embryogenesis 
initiation by decreasing global DNA methylation, but 
prevents subsequent embryo development in 
rapeseed and barley, Frontiers in Plant Science, 6: 
472. * Both authors contributed equally. 
 
El-Tantawy, A.A.; Solís, M.T.; Costa, M.L.; Coimbra, 
S.; Risueño, M.C. and Testillano, P.S. (2013). 

53



Arabinogalactan protein profiles and distribution 
patterns during microspore embryogenesis and 
pollen development in Brassica napus. Plant 
Reproduction, 26 (3): 231-243. 
 
El-Tantawy, A.A.; Solís, M.T.; Risueño, M.C.; 
Testillano, P.S. Auxin increase and distribution, and 
effects of auxin inhibitors on microspore 
embryogenesis initiation and progression in barley. 
In preparation. 
 

A study of the role of KEA1 and KEA2 K+/H+ 
antiporters in chloroplast development and 

division in Arabidopsis thaliana 
 

Ali Aboukila 
 

Directores: Kees Venema y Pilar Rodríguez Rosales 
Lugar de realización: Estación Experimental del 
Zaidín, CSIC, Granada 
 
RESUMEN 
 
El potasio (K+) es un nutriente esencial para la 
producción y calidad de los cultivos. La esencialidad 
del K+ como nutriente radica en su papel clave en 
multitud de procesos celulares, siendo determinante 
en los procesos de turgor y expansión celular, los 
movimientos de la hoja, la apertura y cierre 
estomático, el crecimiento axial y los tropismos 
(Marschner, 1995; Shabala, 2003).  El K+ es 
transportado a través de la membrana plasmática y 
membranas intracelulares, siendo fundamental para 
la regulación del potencial de membrana (Dreyer y 
Uozumi, 2011; Shabala, 2003). En cloroplastos, el 
acoplamiento del transporte de K+ a los flujos de H+ 
inducidos por la luz es de gran importancia para un 
eficiente proceso fotosintético (Carraretto et al., 
2013; Armbruster et al., 2014; Kunz et al., 2014). El 
K+ además interviene en el proceso de carga de 
fotoasimilados al floema (Ache et al., 2001; 
Gajdanowicz et al., 2011) y modula la actividad de 
más de 70 enzimas (Marschner, 1995).  
En el balance osmótico del cloroplasto el K+ 
desempeña un papel  fundamental. El bombeo de 
protones inducido por la luz en el lumen tilacoidal es 
eléctricamente compensado por el eflujo de K+ 
desde el tilacoide (Carraretto et al., 2013). El alto pH 
estromático resultante es necesario para el óptimo 
funcionamiento de las enzimas del ciclo de 
reducción del carbono fotosintético. El 
mantenimiento de la homeostasis de K+ y H+ en el 
estroma depende del intercambio  K+/H+ en la 
membrana interna (Peters y Berkowitz, 1991; 
Berkowitz y Peters, 1993; Wang et al., 1993). Por 
otra parte, las reacciones fotosintéticas son 
sensibles a los cambios de volumen del cloroplasto, 
que pueden ser inducidos por  luz, estrés osmótico o 

déficit hídrico y los cloroplastos pueden regular de 
forma rápida el potencial osmótico mediante 
intercambio de solutos orgánicos y K+ (Nobel, 1968; 
Nobel, 1969; Robinson, 1985;  y  Berkowitz, 1988; 
Gupta et al., 1989; McCain, 1995); sin embargo, las 
bases moleculares que median estos flujos iónicos 
son en gran medida desconocidas.  En el laboratorio 
en que se realizó esta tesis se ha demostrado que 
algunos antiportadores K+/H+ de la familia KEA de 

Arabidopsis thaliana están localizados en las 
membranas del cloroplasto (Aranda-Sicilia et al., 
2012), lo que posteriormente ha sido confirmado por 
otros estudios (Armbruster et al., 2014; Kunz et al., 
2014). 

 
Imagen de microscopía electrónica de transmisión mostrando 
alteraciones en la organización tilacoidal y en el alineamiento 
de los gránulos de almidón en los cloroplastos de los dobles 
mutantes kea1kea2. A, B, plantas silvestres; C, D, mutantes  
kea1_1kea2_2; E, F, mutantes kea1_2kea2_1. Barras en la figura, 
2 ; ba rra s  e n los  ins e rtos  0.5 µm. 

 
En esta tesis hemos estudiado el efecto de la 
disrupción de los genes AtKEA1 y AtKEA2 usando 
mutantes insercionales T-DNA obtenidos de las 
colecciones SALK y SAIL. De acuerdo a un 
publicación reciente (Kunz et al., 2014), AtKEA1 y 
AtKEA2 son fundamentales para el balance 
osmótico y la integridad del cloroplasto. Hemos 
encontrado, sin embargo, que la disrupción de 
AtKEA1 y AtKEA2 compromete sobre todo el 
desarrollo y división del cloroplasto. Mientras que los 
mutantes simples atkea1 o atkea2 son 
indistinguibles de las plantas WT, los mutantes 
dobles atkea1atkea2 presentan una coloración 
amarillo pálido, muestran una inhibición del 
crecimiento y una reducción de la fotosíntesis en las 
hojas jóvenes en desarrollo. Este fenotipo es típico 
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de los mutantes virescentes que están afectados de 
forma general en la biogénesis de cloroplastos 
(Jarvis y López-Juez, 2013). En este sentido, las 
plantas dobles mutantes muestran un desarrollo 
defectuoso de las membranas tilacoidales. Hemos 
constatado que la proteína AtKEA2-GFP se localiza 
específicamente en los polos de los cloroplastos 
jóvenes y en división, pero excluida del lugar de 
división, una localización que es dependiente del 
dominio N-terminal. Por otra parte, hemos 
observado que las plantas dobles mutantes tienen 
una menor cantidad de cloroplastos. 
Además de la importancia obvia que tiene la mejora 
de la eficiencia fotosintética en condiciones de 
estrés abiótico para la producción de los cultivos, el 
estudio de la división y desarrollo de los cloroplastos 
tiene impacto en el ámbito agrícola. En este sentido, 
se considera que la capacidad para manipular el 
tamaño de los plastidios puede tener implicaciones 
en el control de las dimensiones de los gránulos de 
almidón. Se ha demostrado en patata que las 
proteínas FtsZ del anillo de división de los 
cloroplastos juegan un papel determinante en el 
tamaño de amiloplastos y, en consecuencia, en el 
tamaño de los gránulos de almidón (de Pater et al., 
2006), lo cual puede tener gran importancia desde el 
punto de vista comercial (Gutierrez et al., 2002). 
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RESUMEN 
 
En este trabajo se ha demostrado que el NH4

+ actúa 
como inductor de resistencia frente a estrés salino 
en cítricos, observándose acumulación de ABA, 
poliaminas (PAs), H2O2 y prolina, mecanismos 
directamente relacionados con resistencia frente a 
salinidad. Asimismo, se ha observado que las 
plantas crecidas con NH4

+ presentan una 
disminución de Cl-, tanto en hoja como en raíz, 
reduciéndose así el efecto tóxico de este ion, así 
como una mayor expresión del gen hidroperóxido 
glutation peroxidasa (PHGPx), demostrándose la 
activación de la maquinaria antioxidante que podría 
aliviar el estrés oxidativo inducido por la sal. El 
crecimiento de los cítricos en estas condiciones 
resultó ser óptimo, mostrando las plantas un mayor 
crecimiento de raíces secundarias sin verse 

afectada la longitud de la raíz principal. Este fenotipo 
es característico de la respuesta morfogenética 
específica inducida por estrés conocida como SIMRs 
y que está relacionada con procesos de 
aclimatación. Basándonos en estos resultados se 
propuso la siguiente hipótesis: la nutrición basada en 
NH4+ produciría un estrés leve crónico subletal que 
activaría los mecanismos de defensa, induciendo así 
resistencia al estrés salino aplicado posteriormente. 
Con objeto de profundizar en el modo de acción del 
NH4+ frente a estrés salino se planteó estudiar el 
impacto del mismo sobre la maquinaria antioxidante 
activada frente a dicho estrés. En este trabajo se ha 
demostrado que, en ausencia de sal, el NH4+ induce 
la acumulación de altos niveles de H2O2, la 
inhibición de las enzimas superóxido dismutasa 
(SOD) y glutatión reductasa (GR), así como una 
mayor acumulación de glutatión oxidado (GSSG), 
confirmando el estrés leve que se ha producido en 
los cítricos. Sin embargo, una vez aplicado el estrés 
salino, las plantas crecidas con NH4+ mostraron una 
reducción de los niveles de H2O2, junto con un 
incremento de las actividades enzimáticas de 
catalasa (CAT), SOD y GR, así como altos niveles 
de glutatión reducido (GSH). Los análisis de 
expresión génica mostraron una inducción de los 
genes glutatión-S-transferasa (GST) y PHGPx en 
estas condiciones. Estos resultados indican que la 
activación de la maquinaria antioxidante inducida por 
el estrés leve crónico producido por NH4+ podría ser 
un mecanismo clave en la resistencia inducida por 
este ion, en condiciones de estrés salino.  
También se ha demostrado que plantas de tomate 
crecidas con NH4+ muestran una reducción de los 
síntomas de la enfermedad producida por Pst. El 
estudio del modo de acción de la NH4

+-IR reveló que 
los mecanismos inducidos en las plantas en 
respuesta a NH4

+, tales como la acumulación de 
ABA, PAs y H2O2 (siendo este último probablemente 
el mensajero del estrés) son los mecanismos clave 
para la inducción de aclimatación sistémica 
adquirida (SAA) que confiere a las plantas de tomate 
resistencia frente a Pst. Además de la activación de 
SAA, se observó que el NH4+ induce el cierre 
estomático que podría reducir la entrada de la 
bacteria al mesófilo, así como acumulación de ácido 
ferúlico, un compuesto fenólico asociado con 
defensa frente a patógenos. Aunque no se 
encontraron evidencias claras de la activación de la 
ruta del SA, comúnmente relacionada con 
resistencia a organismos biótrofos, pudimos 
demostrar el papel clave de las PAs, concretamente 
putrescina (Put) en la resistencia basal frente a Pst.  
Por último, se ha demostrado que el virus MNSV 
induce en plantas de melón una compleja red 
hormonal de respuesta, así como la acumulación de 
calosa y ROS alrededor del sitio de infección, tanto a 
nivel local como sistémico. El Hx ha resultado ser 
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efectivo como inductor de resistencia frente a virus 
en plantas de melón, ya que los tratamientos 
radiculares han impedido en el 100% de las plantas 
testadas el paso del virus al floema y por tanto su 
dispersión a otros órganos de la planta. Los análisis 
del modo de acción de este inductor natural 
demostraron la importancia de la acumulación de SA 
en la Hx-IR, así como del OPDA y JA-Ile en la 
primera fase de la infección. También se ha 
demostrado que la rápida acumulación de calosa y la 
reducción de ROS a nivel de cotiledón son procesos 
clave de la Hx-IR frente a MNSV.  
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RESUMEN 
 
Los bosques naturales y las plantaciones forestales 
son fuente de materias primas para industrias de 
diversa índole, representan el 82% de la biomasa 
continental y suponen el 50% de la biodiversidad 
terrestre. La demanda de productos procedentes de 
los bosques y plantaciones aumenta a una velocidad 
que es aproximadamente el doble de la tasa de 
crecimiento de la población mundial. Por lo tanto, 
incrementar la producción forestal de una manera 
sostenible es uno de los principales desafíos en el 
campo de las ciencias forestales en la actualidad. 
Hasta el momento, la utilización de árboles de 
crecimiento rápido y resistentes a estrés, así como 
con características deseadas por la industria, como 
Pinus radiata, ha sido la estrategia elegida. No 
obstante, la salud y, por ende, la productividad de 
las plantaciones depende en gran medida de 
factores ambientales, entre los que destaca la 
radiación UV por los aumentos que se esperan de la 
misma a nivel de la corteza terrestre en un futuro a 
medio plazo. Además, a diferencia de otros factores 
estresantes, como la sequía o las temperaturas 
elevadas, no ha sido objeto de tan numerosos 
estudios.  
En este contexto, esta tesis aborda el estudio de la 
respuesta al estrés por radiación UV mediante un 
enfoque integrador de biología de sistemas 
utilizando un sistema experimental de estrés y 
recuperación consistente en la aplicación de dosis 
de radiación UV similares a las esperadas. El 
objetivo principal es determinar los principales  

mecanismos de respuesta al estrés por radiación UV 
en Pinus radiata con el fin último de proveer un set 
de biomarcadores fiables y útiles para la selección 
de árboles más resistentes al mismo.  
En esta tesis se describen los efectos del estrés por 
radiación UV sobre la fisiología de la planta, los 
proteomas total y nuclear, y el metaboloma. La 
integración de los datos mediante análisis 
multivariantes permitió, además, ir más allá de la 
mera descripción, determinándose que la adaptación 
al estrés pasa por un profundo remodelado del 
proteoma mediado por cambios en la composición 
de los nucleosomas, la acumulación de factores de 
transcripción específicos, el remodelado de los 
ribosomas y la modulación de rutas de degradación 
de proteínas. Del mismo modo, la reducción de la 
producción de especies reactivas de oxígeno 
mediante el reajuste de la fotosíntesis y el 
incremento de la fotorrespiración y la 
reprogramación del metabolismo de los azúcares 
para proveer de intermediarios y poder reductor al 
metabolismo secundario fueron identificados como 
mecanismos clave para la respuesta al estrés UV. 
Un aspecto relevante revelado por los análisis 
realizados fue que las plantas recuperadas del 
estrés difieren en sus perfiles fisiológico, proteómico 
y metabolómico de las plantas control, lo que 
sugiere la existencia de una memoria del estrés, la 
cual puede ser relevante desde un punto de vista 
aplicado.  
En lo que a biomarcadores se refiere, el enfoque 
empleado permitió identificar una serie de éstos 
potencialmente útiles para la selección de árboles 
más resistentes al estrés UV por su papel en la 
regulación de los mecanismos de respuesta 
identificados como de mayor relevancia.  En este 
sentido, la CHLOROPLASTIC SENSOR KINASE 
(CSK) se consideró el más interesante para la 
realización de estudios funcionales, para los que se 
utilizaron mutantes de la planta modelo Arabidopsis 
thaliana como herramienta. En estos mutantes se 
confirmó la relevancia de esta proteína en la 
resistencia al estrés UV. Los ensayos de estrés 
oxidativo realizados, junto con el análisis de los 
fotosistemas de los mutantes mediante 2-DE, y la 
interacción encontrada entre CSK y el factor SIG5, 
sugieren que CSK regula la expresión de genes del 
fotosistema II, siendo, además, esta regulación 
dependiente del estado redox de la cadena de 
transporte de electrones de la fotosíntesis. En 
conjunto, los resultados obtenidos apoyan la 
idoneidad y la potencia del enfoque utilizado en esta 
tesis para la identificación de nuevos marcadores 
para la selección de árboles más resistentes a la 
radiación UV. 
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RESUMEN 
 
Los carotenoides son metabolitos isoprenoides de 
gran relevancia económica como pigmentos 
naturales y fitonutrientes. Durante la maduración del 
fruto de tomate (Solanum lycopersicum) se 
acumulan niveles elevados de carotenoides como β-
caroteno (naranja) y licopeno (rojo) en un tipo de 

plasto especializado denominado cromoplasto. En la 
maduración se pueden distinguir tres estadios según 
el color del fruto: Verde Maduro (VM), Naranja (N) y 
Rojo (R). La transición de VM a N y por último a R, 
se caracteriza por una fuerte inducción en la 
acumulación de los niveles de carotenoides y, por 
ende, la diferenciación de cloroplastos en 
cromoplastos.  
 
La acumulación global de carotenoides depende de 
la actividad de enzimas biosintéticas como PSY. En 
el fruto de tomate, la actividad PSY procede 
fundamentalmente de la isoforma PSY1. Durante 
esta tesis se ha demostrado que el gen PSY1 es 
una diana directa de un factor de transcripción 
regulado por luz denominado PIF1a, que se une al 
promotor del gen para reprimir su expresión. En 
concordancia, frutos de tomate con niveles 
reducidos de PIF1a mostraron una mayor expresión 
de PSY1 y por tanto una mayor acumulación de 
carotenoides. Además, hemos establecido un 
mecanismo molecular basado en la regulación de la 
estabilidad por luz de PIF1a que permite ajustar la 
síntesis de carotenoides al estado real de 
maduración del fruto.  
 
En la segunda parte de la tesis se ha explorado la 
relevancia del complejo de la Clp proteasa plastídica 
en la regulación de los niveles de proteínas 
implicadas en el metabolismo de carotenoides y en 
el almacenamiento de estos pigmentos en el fruto de 
tomate. La disminución de dicha actividad 
proteolítica mediante silenciamiento génico, generó 
frutos transgénicos enriquecidos en β-caroteno (pro-
vitamina A). Más aún, la caracterización de dichos 
frutos mediante TEM y microscopía Raman sirvió 
como plataforma para establecer la importancia de 
dicho complejo proteolítico durante la diferenciación 
de cloroplastos en cromoplastos. Finalmente, 
estudios en el campo de la proteómica cuantitativa 
ayudaron a la elucidación de posibles nuevas 
proteínas diana de dicha proteasa, incluyendo 
PSY1.  
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RESUMEN 
 
La floración es probablemente el proceso más 
importante en el desarrollo de la planta, ya que la 
perpetuación de las especies vegetales depende de 
ella. En Arabidopsis thaliana, la inducción floral está 
controlada por varias rutas genéticas que responden 
a estímulos ambientales y endógenos. En nuestro 
laboratorio se han identificado los genes 
TEMPRANILLO (TEM) como represores de la 
floración tanto en condiciones inductivas de día largo 
(LD, 16 horas de luz) como no inductivas de día 
corto (SD, 8 horas de luz). Las proteínas TEM 
pertenecen a una familia de factores de transcripción 
llamada RAV, que se caracterizan por contener dos 
dominios de unión al DNA, que son los dominios 
APETALA2 (AP2) y B3. En Arabidopsis esta familia 
está compuesta por 6 genes. En LD, la ruta del 
fotoperiodo induce la floración principalmente a 
través de la activación del gen FLOWERING LOCUS 
T (FT), mientras que en SD la floración depende 
principalmente de la acumulación de giberelinas 
(GAs). TEM1 y TEM2 retrasan la floración en ambas 
condiciones al reprimir directamente la expresión de 
los genes FT, GA3OXIDASE 1 (GA3OX1) y 
GA3OX2, siendo los dos últimos genes 
responsables de la biosíntesis de la GA bioactiva 
GA4. Por tanto, TEM1 y TEM2 controlan el tiempo de 
floración a través de al menos dos de las rutas 
genéticas que controlan la inducción floral: la del 
fotoperíodo (Castillejo & Pelaz, 2008) y la de las 
GAs (Osnato et al, 2012).  
 
El objetivo de este trabajo ha sido profundizar en el 
papel de los genes TEM en otras rutas genéticas 
implicadas en el control de la floración y en otros 
procesos de desarrollo en Arabidopsis thaliana. 
 
Existe una ruta genética que responde a la edad de 
la planta y que evita que ésta florezca en su etapa 
juvenil. Primero se produce la transición de la etapa 
vegetativa juvenil a la adulta y después la inducción 
floral. Los microRNAs miR156 y miR172 están 
implicados en la regulación de estas transiciones 
entre las fases del desarrollo de la planta (Huijser & 
Schmid, 2011). miR156 mantiene la fase juvenil y 
retrasa la transición floral (Wu & Poeting, 2006; Wu 

et al, 2009), mientras que los genes diana de 
miR156 SQUAMOSA PROMOTER BINDING 
PROTEIN-LIKE (SPL) y miR172 promueven la 
transición a la fase adulta y la inducción floral. 
Nuestros resultados muestran que los genes TEM 
están involucrados en varias etapas de la ruta de la 
edad, ya que regulan positivamente a miR156 y 
negativamente a varios genes SPL y miR172, 
retrasando así la floración. Por tanto, los genes TEM 
desempeñan un papel clave en la respuesta a la 
edad de la planta (Capítulo 1; Aguilar-Jaramillo et 
al., manuscrito en preparación). 
 
Por otro lado, cuando las plantas crecen en LD a 
bajas temperaturas ambientales de 16ºC, la floración 
se retrasa respecto a 22°C. Nuestros resultados 
muestran que los genes TEM actúan como 
represores de FT y TWIN SISTER OF FT (TSF) a 
16°C. Un gen que juega un papel clave en la 
respuesta a las bajas temperaturas ambientales es 
SHORT VEGETATIVE PHASE (SVP), cuyos 
mutantes son insensibles a los cambios de 
temperatura y florecen pronto tanto a temperaturas 
cálidas como frescas. Hemos descubierto que SVP 
regula positivamente la expresión de TEM2 a 16ºC 
en condiciones de LD y controla la floración a través 
de TEM2, pero también de manera independiente 
mediante la represión directa de FT a bajas 
temperaturas ambientales (Capítulo 2; Marín-
González et al, 2015).  
 
Además, hemos descubierto la participación de TEM 
en otro proceso del desarrollo, la iniciación de los 
tricomas. Los tricomas son protrusiones epidérmicas 
que protegen a la planta de la pérdida de agua, de 
insectos y de las radiaciones ultravioletas. Hemos 
descubierto que los genes TEM controlan la 
iniciación de los tricomas mediante la represión 
directa de los genes epidérmicos que promueven su 
iniciación y, lo que es más interesante, a través del 
control de la acumulación y distribución de las GAs 
en el mesófilo. Esta función de los genes TEM 
desvela el papel clave de una capa celular, el 
mesófilo, en la diferenciación celular de los tricomas 
en la capa exterior adyacente, la epidermis (Capítulo 
3; Matías-Hernández et al, 2016). 
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RESUMEN 
 
Los microARNs (mirARNs) son un clase de 
pequeños ARNs no codificantes que actúan como 
reguladores de la expresión génica, y juegan un 
papel determinante en procesos fisiológicos de las 
plantas, en los que se incluyen procesos del 
desarrollo, señalización hormonal, y procesos tanto 
de estrés abiótico como biótico. Esta regulación es 
llevada a cabo por el reconocimiento específico de 
RNA mensajeros por complementaridad de 
secuencias, lo que determina bien la degradación o 
la represión traduccional de dichos tránscritos diana. 
Esta tesis aborda la caracterización funcional del 
miR7695, un nuevo mirARN de arroz cuya diana es 
el transcrito más corto generado por procesamiento 
alternativo del tránscrito primario del gen OsNramp6 
(Natural-resistance-associated macrophage protein 
6), así como su contribución en resistencia a la 
infección por patógenos en plantas de arroz. Las 
proteínas pertenecientes a la familia de las NRAMP 
poseen actividad como transportadores de metales 
en un amplio rango de organismos, desde bacterias 
hasta humanos.  En este trabajo se describe que 
miR7695 es un regulador post-transcripcional de 
OsNramp6 que regula positivamente de la 
resistencia en plantas de arroz frente a la infección 
causada por el  hongo Magnaporthe oryzae. Este 
hongo es el causante de la Piriculariosis, una de las 
enfermedades más importantes para el cultivo del 
arroz a nivel mundial. Esta tesis esta dividida en dos 
capítulos. 
 
El primer capítulo se centra en el análisis de la 
expresión de MIR7695 en las plantas de arroz, 

incluyendo mutantes afectados en la biogénesis de 
mirARNs. Estos análisis nos permitieron concluir que 
el mir7695 es un mirARN no descrito anteriormente 
en plantas que se ha generado recientemente desde 
el punto de vista evolutivo. La función biológica del 
mir7695 ha sido demostrado tanto en plantas 
transgénicas que sobreexpresan su precursor como 
en un mutante de T-DNA de activación del MIR7695. 
La acumulación del miR7695, y consiguiente 
disminución de la expresión de OsNramp6, confiere 
una mayor resistencia a la infección por el hongo M. 
oryzae en plantas de arroz. Además, los perfiles de 
transcripción obtenidos en el mutante de activación 
del miR7695 muestran cambios transcripcionales en 
un importante número de genes implicados en la 
homeostasis del hierro. 
 
El segundo capítulo describe la localización 
subcelular y las propiedades de transporte de la 
proteínas NRAMP6, designadas como “full-lenght” 
and “short”  en referencia a las dos isoformas de la 
proteína NRAMP6 (completa y truncada). De ellas, 
únicamente el transcrito que codifica para la 
isoforma corta de Nramp6 contiene el sitio diana 
para el miR7695. Ambas proteínas se localizan en la 
membrana plasmática y actúan como 
transportadores de hierro y manganeso. En esta 
tesis también se describe el papel que juega 
OsNramp6 en el crecimiento así como en la 
resistencia frente a la infección por M. oryzae en 
plantas de arroz. 
 
En conclusión, los resultados aquí presentados 
apoyan la implicación de miR7695/Nramp6 en la 
inmunidad de arroz, y amplían nuestros 
conocimientos sobre los procesos moleculares que 
sustentan las respuestas de defensa de las plantas. 
Estos estudios son importantes ya que apoyan la 
idea de que el estado nutricional de las plantas 
afecta a la resistencia frente a patógenos. Ello, 
podría ser útil en el diseño de nuevas estrategias 
para el control de enfermedades en el arroz, un 
cereal de importancia agronómica en todo el mundo. 
 
,
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II Reunión Anual de la Red de Floración 
Centro de Investigación en Agrigénomica (CRAG), Bellaterra (Barcelona) 

 
Los pasados días 7 y 8 de noviembre se celebró en el 
Centro de Investigación en Agrigénomica (CRAG), en 
Bellaterra (Barcelona), la II Reunión Anual de la Red 
de Floración (REDFLOR).  REDFLOR es una Red de 
Excelencia financiada por el Ministerio de Economía y 
Competitividad que engloba a los principales grupos 
de investigación españoles que estudian las bases 
genéticas y moleculares de la floración en diversas 
especies vegetales, como Arabidopsis, leguminosas, 
tomate, arroz y colza.  
El evento reunió a 26 investigadores de los grupos de 
REDFLOR, dos investigadores internacionales que 
trabajan en el campo de la floración y diferentes 
entidades del sector empresarial. La reunión contó con 
dos sesiones científicas y una sesión de empresas con 
el fin de compartir los avances en el campo de la 
floración y fomentar la cooperación entre 
investigadores y empresas. 
Tras la bienvenida dada por Paula Suárez López, 
coordinadora de REDFLOR, la primera sesión 
científica empezó con una charla plenaria de Karen 
Halliday, investigadora del Centro de Biología Sintética 
y de Sistemas y profesora en la Universidad de 
Edimburgo. La Dra. Halliday habló sobre el uso de 
modelos matemáticos para entender la percepción del 
fotoperíodo en la planta modelo Arabidopsis.  
A continuación, Federico Valverde, del Instituto de 
Bioquímica Vegetal y Fotosíntesis (IBVF) de Sevilla, 
presentó la biología molecular de sistemas como una 
estrategia para el descubrimiento de las redes 
genéticas que regulan la floración y su relación con el 
metabolismo de la planta. La primera parte de esta 
sesión finalizó con la presentación de Pedro Crevillén, 
del Centro de Biotecnología y Genómica de Plantas 
(CBGP) de Madrid, sobre la función de las 
modificaciones de la cromatina en el control del tiempo 
de floración. 
Los ponentes de la segunda parte de la sesión fueron 
Francisco Madueño, del Instituto de Biología Molecular 
y Celular de Plantas (IBMCP) de Valencia, y Soraya 
Pelaz, del CRAG. El Dr. Madueño dio una charla sobre 
los roles de nuevas proteínas que interaccionan con 
TERMINAL FLOWER 1, un regulador clave de la 
arquitectura y el tiempo de floración en Arabidopsis. 
Posteriormente, la Dra. Pelaz habló sobre las 
funciones de los genes TEMPRANILLO, que codifican 

represores de la floración, en Arabidopsis y en otras 
especies como el arroz.  
El segundo día de la reunión se centró en trabajos de 
investigación en diferentes plantas agrícolas como el 
arroz, el tomate, el garbanzo y la fresa. La sesión 
empezó con la presentación de Juan Luis Reig 
Valiente, del Instituto Valenciano de Investigaciones 
Agrarias (IVIA), sobre un estudio de asociación 
genómica para identificar las variaciones genéticas  
que afectan a la floración en distintas variedades de 
arroz. A continuación, Fernando Yuste Lisbona, de la 
Universidad de Almería, detalló el uso de la 
mutagénesis inducida en el tomate para estudiar la 
función de genes relacionados con la floración en esta 
especie. Posteriormente, Teresa Millán, de la 
Universidad de Córdoba, presentó un trabajo de 
colaboración entre su grupo y el grupo de Francisco 
Madueño, en el que están tratando de identificar los 
genes que determinan la formación de doble vaina en 
el garbanzo.  
La segunda sesión científica de la reunión se cerró 
con una charla plenaria  impartida por Timo Hytönen, 
investigador y profesor en el Departamento de 
Ciencias Agrícolas de la Universidad de Helsinki, 
sobre el control genético del desarrollo reproductivo y 
la variación natural de la floración de la fresa. 
La reunión terminó con una sesión de empresas. 
Después de una breve presentación de la Red por 
Paula Suárez López, Carlos Franco, del Centro para el 
Desarrollo Tecnológico Industrial (CDTI), explicó las 
oportunidades de financiación por parte del CDTI para 
empresas del sector de la producción vegetal. A 
continuación, Pol López presentó la Asociación de 
Agricultores Viveristas de Barcelona y destacó 
diferentes plantas producidas por los viveros que 
forman parte de la asociación. La sesión finalizó con la 
ponencia de Carles Palau Puig, que presentó el Vivero 
Tres Turons y sus proyectos que pueden ser de 
interés para REDFLOR.  
La II Reunión Anual de REDFLOR fue un éxito en lo 
referente a consolidar la Red, compartir nuevos 
avances científicos en el campo, establecer 
colaboraciones y llegar al sector empresarial en el 
área de la biotecnología vegetal.  
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Foto de los asistentes a la II Reunión Anual de la Red de Floración (CRAG, Bellaterra) 

 
XXXI Reunión Argentina de Fisiología Vegetal  

Corrientes (Argentina) 
13-16 de noviembre de 2016 

Por: Carmen Fenoll (UCLM, Toledo) y Teresa Altabella (UB; CRAG, Barcelona) 
 

Como venimos haciendo en los últimos años, la 
relación entre la SEFV y la SAFV tiene uno de sus 
hitos en la participación de representantes de cada 
sociedad en las reuniones oficiales de la otra. Este 
año, la Sociedad Argentina celebró su reunión en la 
Universidad Nacional del Nordeste, en la Ciudad de 
Corrientes e invitó a las dos profesoras firmantes de 
esta reseña como representantes de nuestra 
Sociedad. 
El congreso, bajo el lema Enfrentando el cambio 
climático, haciendo sostenible la productividad 
agro-forestal,  contó con 14 conferencias plenarias 
y 15 simposios sobre muy variados aspectos de la 
biología de las plantas (los detalles del programa en 
http://rafv2016.fisiologiavegetal.org/). Comenzó con 
la presentación del libro “…¡y nos fuimos por las 
ramas! La Fisiología Vegetal en Argentina. Desde 
sus orígenes hasta 2016”. Un acto en el que  los 
Drs. Edith Taleisnik y Alberto Golberg, presidentes 
de la SAFV de 2000-2004 y  de 2004-2006, 

respectivamente, y autores del libro, nos explicaron 
de manera emotiva y divertida como, aceptando la 
sugerencia del actual presidente de la SAFV Pedro 
Samberro, habían conseguido recopilar en este libro 
los aspectos más importantes de la historia de la 
SAFV, junto con las crónicas de los diferentes 
grupos de investigación argentinos de Fisiología 
Vegetal. A continuación tuvo lugar la Conferencia 
Inaugural “Plant biology research to sustain food 
production under an increasing global water crisis”, 
dictada por Abraham Blum (The Volcani Center, 
Israel), que esbozó el marco relacionado con el lema 
de la Reunión.  
Las conferencias plenarias trataron temas muy 
diversos de modo excelente, tanto a nivel de ciencia 
básica como aplicada, y en ellas abundaron las 
aproximaciones holísticas a diversos problemas. 
Destacaremos la impartida por Paul Schulze-Lefert 
(Max Planck Institute, Alemania), titulada 
“Reductionist approaches to define plant microbiota 
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functions”, que nos ilustró sobre las complejas 
interacciones beneficiosas entre las plantas y sus 
microorganismos asociados, y nos impresionó por 
los grandes avances que la genómica unida a 
estrategias de alto rendimiento para el cultivo de 
microorganismos está aportando a este campo.   
Jordi Martínez-Vilalta (Universidad Autónoma de 
Barcelona, España), con su conferencia  
“Forecasting forest dynamics under increasing 
drought” nos hizo ver la importancia de las reservas 
de carbohidratos, los flujos de savia y la cavitación 
en la mortandad de árboles asociada a la sequía en 
bosques naturales bajo la perspectiva del cambio 
climático.  
Mathilde Causse (INRA, Francia) en su charla 
“Genetic and genomic control of tomato adaptation 
to water stress” habló de la exploración de casi 200 
variedades o especies silvestres de tomate mediante 
una combinación de metabolómica, transcriptómica, 
genómica y análisis genético basado en QTLs para 
identificar genes relacionados simultáneamente con 
la tolerancia a la sequía de la planta y la calidad del 
fruto. 
Daniel Miralles (IFEVA-CONICET, FAUBA, 
Argentina), en su exposición  “Crop yields and food 
security: Retrospective and prospective in the case 
of winter cereals in Argentina” trató aspectos 
aplicados de gran interés para la productividad 
vegetal en el país.  
En cuanto a los simposios, los temas incluyeron 
aspectos como Luz, reloj circadiano y desarrollo, 
Interacciones planta-microorganismo, fisiología 

forestal, ecofisiología de cultivos, estrategias frente 
al estrés, nutrientes minerales o reguladores del 
crecimiento, así como el cambio climático. Las 
aproximaciones a estos temas a menudo 
combinaron la genética o genómica con la 
bioquímica y la fisiología o la ecofisiología y con la 
fenómica. El impacto del cambio climático en las 
plantas y las respuestas adaptativas y aclimatativas 
de éstas estuvieron presentes a lo largo de todo el 
congreso. Los conferenciantes, coordinadores y 
“simposiantes” (ponentes invitados en los simposios, 
entre las que se encontraban las firmantes de esta 
reseña) fueron de gran nivel en sus respectivos 
campos, y una buena parte de las charlas y las 
animadas discusiones transcurrieron en inglés. Para 
nosotras fue una gran oportunidad participar en la 
Reunión y comprobar una vez más las similitudes de 
nivel y aproximaciones entre los fisiólogos vegetales 
argentinos y españoles.   
Por si esto fuera poco, la cálida hospitalidad de los 
organizadores del congreso y la SAFV, con su 
presidente Pedro Sansberro a la cabeza, nos 
permitió disfrutar de la ciudad de Corrientes y pasear 
por la Costanera que bordea al increíble Paraná, 
bailar, tomar mate y probar exquisitos asados 
argentinos y pescados de río. En definitiva: una 
experiencia fantástica con nuestros colegas 
argentinos, a la que esperamos corresponder en la 
próxima Reunión Luso-Española de Fisiología 
Vegetal en Barcelona el próximo mes de junio. 
 

 

Inauguración de la Reunión Registro de congresistas

Carmen Fenoll y Teresa Altabella en una pausa
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VIII European Plant Science Retreat for PhD students 
Barcelona (España) 

20-23 de Junio de 2016 
Por: Miguel Simón-Moya y M. Victoria Barja  

Centre de Recerca en Agrigenòmica (CRAG), Barcelona 
 

El pasado junio se celebró en la Facultad de 
Biología de la Universidad de Barcelona la octava 
edición del “European Plant Science Retreat for PhD 
students” (EPSR 2016).  
 
El EPSR es un congreso organizado por y para 
estudiantes de doctorado de toda Europa en el 
ámbito de la Biología Vegetal. El objetivo de esta 
reunión, que normalmente no carga costes de 
inscripción, es ofrecer a los jóvenes investigadores 
la oportunidad de presentar, compartir y discutir sus 
resultados científicos con otros doctorandos en un 
ambiente distendido. De esta forma se propicia un 
entorno ideal para intercambiar ideas, conocer a 
grupos que trabajen en las mismas áreas y fomentar 
las colaboraciones entre distintos laboratorios. 
 
La 8ª edición de este congreso fue organizada por 
Marina Puigvert, Raquel Salvador, Jorge Fung y 
Fabio Barteri, estudiantes de doctorado del Centro 
de Investigación en Agrigenómica (CRAG) de 
Barcelona. La participación fue sumamente exitosa, 
sobrepasando cualquier expectativa. Acudieron más 
de 100 estudiantes de doctorado de once países 
diferentes (Francia, Israel, Alemania, Reino Unido, 
Holanda, Túnez, Italia, Eslovenia, Bélgica, Algeria y 
España) 
 
El programa fue muy diverso y abarcó diferentes 
disciplinas relacionadas con la investigación en 
plantas. Se trataron temas como la tolerancia a 
estreses bióticos y abióticos, la biología del 
desarrollo o el metabolismo vegetal desde diversas 
perspectivas (fisiológicas, bioquímicas, moleculares, 
etc). En total, se presentaron 24 charlas y 100 
pósters. 
 
Además de las exposiciones llevadas a cabo por los 
estudiantes de doctorado, se contó con la 
participación de siete investigadores consolidados 
en el ámbito de la Biología de Plantas: Jordi Garcia-
Mas (CRAG, España), Jean-Philippe Combier 

(Laboratoire de Recherche en Sciences Végétales-
LRSV, Francia), Gunther Doehlemann (Cluster of 
Excellence on Plant Science-CEPLAS, Alemania), 
Martin Crespi (L’Insitut des Sciences des Plantes de 
Paris-Saclay, Francia), Giulia de Lorenzo (Sapienza 
Universitá di Roma, Italia), Toni Gabaldón (Centro 
de Regulación Genómica-CRG, España) y Rossana 
Henriques (CRAG, España). Los investigadores 
invitados no solo hablaron sobre sus líneas de 
investigación, sino que también compartieron con los 
asistentes algunas reflexiones sobre la carrera 
científica y su experiencia personal. Por otro lado, 
también participaron en la reunión dos 
investigadores procedentes del sector privado: 
Riccardo Aiese Cigliano (Sequentia Biotech) y Oscar 
Expósito (Vytrus Biotech). Además de exponer los 
servicios que ofrecen y sus líneas de I+D+i, 
explicaron su experiencia como emprendedores, 
mostrando otras alternativas a la carrera académica. 
 
Todas las actividades científicas fueron realmente 
gratificantes, a lo que se añade el buen ambiente 
generado entre todos los doctorandos y los 
investigadores invitados. Además, pudimos disfrutar 
de varias actividades sociales que permitieron que 
los visitantes conociesen la ciudad de Barcelona y 
contribuyeron a estrechar lazos entre científicos de 
muy distintos países. 
La siguiente edición del EPSR se llevará a cabo en 
Toulouse (Francia). Los organizadores, doctorandos 
del LRSV (Laboratoire de Recherche en Sciences 
Végétales), ya están trabajando en la programación 
de la reunión que tendrá lugar entre el 20 y el 23 de 
junio de 2017 (http://epsr.net/#home). Como 
asistentes al congreso de este pasado año, 
animamos a todos los doctorandos trabajando en 
Biología Vegetal a participar, pues es una gran 
oportunidad para familiarizarse con la dinámica de 
los congresos y establecer contacto con 
investigadores de otros centros y países en un 
ambiente relajado. 
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Fotografía de los estudiantes de doctorado que asistieron al VIII European Plant Science Retreat (Facultad de Biología 
de la Universidad de Barcelona, Barcelona). 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Sesión de Pósters del VIII European Plant Science Retreat donde estudiantes e investigadores invitados compartieron 
ideas e impresiones (Facultad de Biología de la Universidad de Barcelona, Barcelona). 
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Talleres para ciegos y sordociegos sobre adaptaciones de las 
plantas a distintos ambientes en la Estación Experimental del Zaidín 

EEZ-CSIC, Granada 
Por: Matilde Barón, María Eugenia Ramos y Ana Belén Robles 

 
La EEZ, como centro de investigación en 
Ciencias Agrarias del CSIC, realiza una 
actividad divulgativa muy intensa para todo tipo 
de públicos centrada, entre otros, en distintos 
aspectos de la biología, bioquímica y biología 
molecular de las plantas. Y fue para nosotros un 
reto dirigirnos a otro colectivo social: personas 
con discapacidad visual y aquellas que además 
sufren de discapacidad auditiva. Lo hicimos con 
tres talleres financiados por FECYT, dentro de 
un proyecto de Agronomía y Astronomía 
Accesible en el que contamos con la 
colaboración de la ONCE y sus asociados. Se 
realizaron con ocasión del Día de la Fascinación 
por las Plantas, la Noche de los investigadores 
2016 y la Semana de la Ciencia y la Tecnología 
2016. 

En un entorno amplio y con abundancia de 
plantas que podían ilustrar nuestro discurso, 
destacamos en primer lugar la importancia del 
mundo vegetal como proveedor de alimentos, 
fibra, forraje, combustibles y pilar base en 
nuestros ecosistemas. Explicamos el origen 
evolutivo de las plantas para hablar de su 
filogenia de forma simplificada. Mostramos 
plantas no vasculares como el musgo, para 
luego iniciarlos en la importancia del sistema 
vascular cuando las plantas conquistan el medio 
terrestre y, dentro de las plantas vasculares, les 
descubrimos las plantas sin semilla (manejando 
helechos con esporangios) comparándolas con 
las que si las presentan, lo que permitió 
introducirnos en el mundo de las plantas 
superiores (contacto con semillas) y ver la 
diferenciación entre plantas sin verdadero fruto 
(gimnospermas ) y con fruto (angiospermas, 
plantas con flor). 

A partir de ahí, nos centramos en explicar que 
las plantas, esos seres vivos que parecen 
inmóviles, tienen una enorme capacidad de 
adaptación al ambiente en que viven. 
Señalamos cómo lo hacen al frío (hojas 
pequeñas para evitar la congelación, ramas 
flexibles y forma piramidal para evitar el peso de 
la nieve) mostrando distintas coníferas. En las 
adaptaciones a climas desérticos hablamos de 
estrategias para almacenar la máxima cantidad 
de agua (tallos cilíndricos, mucílago, raíces 
profundas, etc.) y evitar pérdidas (ceras, 
espinas, pelos blanquecinos), usando plantas 

crasas como son distintas especies de las 
familias crasuláceas,  cactáceas, agaváceas 
(uñas de gato, aloe) e incluso euforbiáceas que 
asemejan a cactus pero sin espinas.  

De ahí pasamos a las plantas tropicales como el 
filodendro (Philodendron scadens) y la costilla 
de Adán (Monstera deliciosa) y sus estrategias 
para captar más luz con grandes hojas o con 
perforaciones en ellas para evitar roturas por las 
grandes lluvias y permitir el paso de luz a las 
que crecen bajo ellas. Mostramos también 
plantas trepadoras (Epipremnum aureum, potos) 
con tallo flexibles para trepar en busca de la luz, 
y otras plantas con raíces aéreas (Selaginella y 
Monstera). 

La explicación de las adaptaciones a suelos 
pobres llevó a momentos muy divertidos con  
plantas carnívoras como Drosera, Pinguicula 
(mucílago), Dionaea (atrapamoscas) y 
Nephentes (con embudos con paredes 
resbaladizas).  

Y al hablar de cómo lidian las plantas con 
nuestro clima mediterráneo y la sequía estival, 
se señalaron las distintas estrategias para evitar 
la pérdida de agua por transpiración, Se 
manipularon las hojas de olivo o encina (cutícula 
gruesa y pelos en el envés) y se observó cómo 
otras plantas reducen drásticamente sus hojas 
como la lavanda (Lavandula dentata) o romero 
(Rosmarinus officinalis) e incluso las pierden 
totalmente como la retama (Retama 
shaerocarpa).  

Eso anticipó la experiencia con las aromáticas 
(leñosas y herbáceas)  en que jugamos a 
adivinar de qué planta se trataba. Se ofrecieron: 
tomillo, lavanda, romero, curry, albahaca, 
hierbabuena, orégano, melisa y menta 
chocolate. 

Cerramos el taller con frutos, explicando su 
origen a partir del ovario desarrollado y maduro 
de las plantas con flor. Descubrimos las partes 
de la flor tomando como referencia el clavel, y 
diferenciamos el pistilo (con forma de botella) 
que contiene los ovarios. Ofrecimos frutos secos 
con una semilla como los frutos de los arces y 
los fresnos, que tienen alas, o los que comemos 
(avellanas, bellotas) y con  varias semillas, 
como las legumbres.  
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En los frutos carnosos, distinguimos los que se 
forman a partir de varias flores juntas (higos, 
piña tropical) o de una sola flor y, en este caso, 
para rizar el rizo, enseñamos los frutos 
complejos (manzanas, peras, nísperos, 
granada),  que se forman a partir del pistilo y 
otras partes de la flor como el cáliz. Para ilustrar 
los frutos que se forman sólo a partir del pistilo, 
diferenciamos dos grupos: los frutos agregados 
y los simples. Los agregados provienen de 

varios pistilos, aquí comimos moras, frambuesas 
y fresas y en los frutos simples, formados a 
partir de un sólo pistilo, nos tentaron las drupas 
de ciruelas, cerezas, aceitunas y almendras, 
que presentan una sola semilla, muy diferentes 
de las bayas (tomate, arándanos, grosellas, 
uvas), que contienen varias semillas. 

En resumen, una experiencia táctil, gustativa, 
olfativa y emocionante. 

.
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Obituario 
Miguel Vendrell Melich 

Profesor de Investigación  
Centro de Investigación y Desarrollo (CID, CSIC) 

Barcelona 
 

 
El Dr. Miguel Vendrell, Profesor de Investigación 
en el Departamento de Agrobiología del Centro 
de Investigación y Desarrollo (CID) del CSIC de 
Barcelona, murió el 4 de abril de 2016. Fue un 
pionero en la investigación sobre la maduración 
del fruto. También fue el primero que utilizó la 
palabra ‘poscosecha’ en España, para identificar 
las investigaciones en frutas y hortalizas frescas 
ya cosechadas.  
 
Doctor en Ciencias Químicas, hay que destacar 
su importante etapa de investigador en el 
extranjero, toda una aventura en la España de 
los años 60. Ya en 1964 obtuvo una beca 
Fulbright para ampliar estudios en la 
Universidad de Yale, en New Haven (EEUU). 
Hasta 1967 estuvo como Research Associate en 
dicha universidad donde se inició en la temática 
de las hormonas vegetales junto con el Dr. B. B. 
Stove. Según él mismo afirmaba, su estancia en 
Yale significó un cambio en su interés científico 
como investigador. De 1967 a 1970 obtuvo un 
puesto de investigador en el CSIRO 
(Commonwealth Science and Industrial 
Research Organisation), Division of Food 
Research, Ryde en Sydney (Australia) donde 
trabajaría en temas de fisiología y bioquímica 
vegetal durante tres años y medio. Su estancia 
en Australia representó su consolidación como 
fisiólogo vegetal. Su trabajo, junto al Dr. 
McGlasson, se centró en el proceso de 
maduración y en el sistema hormonal que regula 
la síntesis y activación de los enzimas, 
trabajando con auxinas, giberelinas y etileno. Su 
estudio sobre las auxinas en el plátano, aclaró 
algunos de los efectos contradictorios de estas 
hormonas, ya que producían una estimulación 
del etileno, la hormona inductora de la 

maduración, a la vez que retrasaban dicho 
proceso, efecto que dependía de la distribución 
de la auxina en el tejido y de su concentración. 
El trabajo realizado en Australia tuvo amplia 
resonancia internacional. Posteriormente, de 
1971 a 1973, fue contratado durante dos años 
como Experto de la UNESCO, para desarrollar 
un proyecto en la Universidad de la Habana, en 
Cuba. De vuelta a España, de 1973 a 1975, 
trabajó en el INIA de Cabrils (Barcelona) en la 
obtención de variedades de vid exentas de 
virus. Este trabajo le obligó a trasladarse una 
vez más a los EEUU y durante cuatro meses 
estuvo investigando en la Universidad de 
California en Davis.  
 
Ya incorporado en el CID de Barcelona en 1975, 
su trabajo se centró en la bioquímica y fisiología 
de los procesos de maduración y senescencia 
de los frutos, colaborando con diferentes grupos 
españoles que iniciaban su andadura en temas 
de poscosecha. De 1990 a 1994, a través de un 
acuerdo específico con el Institut de Recerca i 
Tecnología Agroalimentària (IRTA), también 
colaboró en la organización y dirección del Área 
de Poscosecha en el Centro Mixto Universitat de 
Lleida-IRTA (UdL-IRTA) de Lleida, 
simultaneando su trabajo en el CID. 
 
En 1983, a raíz de un encuentro que tuvimos en 
la Escuela Técnica Superior de Ingeniería 
Agraria (ETSEA) de Lleida, los pocos 
investigadores que en ese momento en Francia 
y España estábamos interesados en la fisiología 
de la maduración del fruto, entre los que se 
encontraban Jean Claude Pech y Alain Latché 
de Toulouse (Francia), Félix Romojaro de 
Murcia, y yo misma, comenzamos una estrecha 
colaboración con Miguel Vendrell. A partir de 
entonces se propuso a la Sociedad Española de 
Fisiología Vegetal (SEFV) la creación del Grupo 
“Maduración y Post-recolección” y a la Sociedad 
Española de Ciencias Hortícolas (SECH) el 
Grupo “Poscosecha e Industrias”, de los que el 
Dr. Vendrell fue presidente durante varios años.  
 
Miguel Vendrell fue un entusiasta promotor de 
los Simposios Nacionales de Maduración y 
Poscosecha que han venido celebrándose cada 
dos años desde 1988, animando a los diferentes 
grupos para la organización de los mismos. A 
partir del año 1996 el Simposio Nacional pasó a 
ser Ibérico englobando a los grupos de Portugal. 
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Su importante papel en la promoción y 
realización de estos encuentros científicos, que 
a su vez han propiciado un aumento 
espectacular de esta área de investigación, le 
fue reconocido en el año 2004 en un homenaje 
durante el Simposio de Oeiras (Portugal) y en el 
2008 en el de Zaragoza.  
 
Aunque Miguel Vendrell ya no está entre 
nosotros, seguirá presente en la comunidad 
científica relacionada con la poscosecha, tal 
como se ha puesto de manifiesto el XII Simposio 
Nacional y IX Ibérico que acaba de celebrarse 
en Lisboa, este año 2016, recogiendo el legado 
que él nos dejó.  
 
El Dr. Miguel Vendrell puede ser considerado el 
padre de la Poscosecha en España. 
 

Inmaculada Recasens  
Catedrática de Universidad  
Departamento de 
Hortofruticultura Botánica y 
Jardinería  
Universitat de Lleida  

 
El Dr. Vendrell había nacido en Girona, en un 
barrio que con los años se integró dentro de la 
propia ciudad, como le gustaba puntualizar. 
Vivía en la ciudad costera de Castelldefels 
cercana a la ciudad Condal. Nos habíamos 
conocido en la Facultad de Farmacia de la 
Universidad de Barcelona, cuando trabajaba en 
mi tesis doctoral en el Departamento de 
Investigaciones Antropológicas y Genéticas, 
situado al lado de esta Facultad y junto a los 
campos Experimentales. Eran los años previos 
a la construcción del nuevo edificio de la 
Facultad de Biología en la Zona Universitaria.  
 
Años mas tarde y con la creación del Instituto de 
Biología de Barcelona (IBB) dirigido por el 
Profesor Dr. J.L Blanco, se juntaron tres 
departamentos en esta nueva entidad y por ello 
nos trasladamos juntos a la cuarta planta del 
CID-CSIC, tras su remodelación, a finales del 
año 1981. En esta misma planta y edificio, 
estuvimos trabajando ambos durante muchos 
años prosiguiendo cada uno con su propia 
temática. Finalmente, con la constitución del 
Centre de Recerca en Agrigenòmica (CRAG) y 
mi traslado al Campus de la Universidad 
Autónoma de Bellaterra, a la que él no se 
incorporó, tuvimos menos contacto, hasta mi 
jubilación el 2014 y su fallecimiento este año.  

 
Miquel Vendrell era Dr. en Ciencias Químicas y 
Profesor de Investigación emérito del CSIC, así 
como un experto pionero en el campo de los 
estudios de poscosecha. Gracias a su ayuda 

posibilitó la creación del Area de Poscosecha en 
el Centro Mixto Universitat de Lleida-Irta (UdL-
IRTA), con la que colaboró durante muchos 
años. 
 
Sin embargo, mi escrito no pretende entrar en 
los temas de su especialidad que otras 
personas podrán valorar con más precisión. La 
razón de este escrito es por la amistad que nos 
acompañó durante todos estos años, con motivo 
de compartir Congresos, fuera y dentro del país, 
comidas y especialmente divertidas 
sobremesas, además de las irrupciones o visitas 
en nuestros respectivos despachos para 
comentar o distender situaciones o 
problemáticas que nos afectaran. Enfrente había 
un colega de los fruitis, como llamábamos 
cordialmente a los de su grupo, nunca un 
competidor, siempre un amigo y resaltando los 
toques de humor. Era un asiduo a los partidos 
de tenis que jugaba periódicamente con varios 
colegas del mismo CID, como los doctores 
Camps, Castañé, Coll, etc.; era difícil conocer 
cuál había sido el resultado final.  
 
Era inteligente pero de carácter reservado y por 
la novedad de sus estudios, tuvo que pasar 
unos años de dificultades y de poca 
comprensión hasta poder desarrollar su campo 
de especialización. Puesto que había 
conseguido una amplia formación tras sus años 
de estancia en varios centros importantes como 
la Universidad de Yale (EEUU), el CSIRO de 
Sidney (Australia) y hasta de experto de la 
UNESCO en la Universidad de la Habana 
(Cuba). Fruto de todo ello, tenía el prestigio para 
ser reconocido como un pionero en el campo de 
los estudios de poscosecha.  
 
Como colofón, quiero rememorar la ceremonia 
de la cena oficial del IV Simposio Ibérico de 
Maduración y Poscosecha celebrado en Oeiras 
(Portugal), en la que el Dr. Vendrell fue 
homenajeado con una medalla conmemorativa 
del 25 aniversario de la Sociedad Portuguesa de 
Fisiología Vegetal (SPFV) por la Presidenta de 
la Sociedad, quién destacó: "el relevante 
currículum del homenajeado así como su 
contribución para la cooperación entre fisiólogos 
vegetales portugueses y españoles en el área 
de la Poscosecha".  
 
Los que pudimos conocerle y tratar a Miquel 
Vendrell durante bastantes años, lo 
recordaremos con añoranza y aprecio. 
 

Josep M. Torné  
Dr. Biología, Científico CSIC  
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Boletín de Inscripción 
 

Sociedad Española de Fisiología Vegetal - SEFV 
 

Líneas de Investigación (seleccionar un máximo de 4 líneas) 
 Alelopatía  Fisiología Celular  Herbicidas  Paredes Celulares 
 Biología Molecular  Fisiología de Algas  Histología y Anatomía  Postcosecha 
 Bioquímica Vegetal  Fisiología de la Flor  Horticultura  Productividad Vegetal 
 Biotecnología  Fisiología de Líquenes  Metabolismo Carbohidratos  Propagación 
 Crecimiento y Desarrollo  Fisiología de Semillas  Metabolismo Nitrógeno  Relaciones Hídricas 
 Cultivo “in vitro”  Fisiología del Fruto  Metabolismo Secundario  Silvicultura 
 Ecofisiología  Fitopatología  Micorrizas  Simbiosis 
 Fertilidad del suelo  Fotomorfogénesis  Nutrición Mineral  Tecnología de alimentos 
 Fis. Condic. Adversas  Fotosíntesis  Palinología  Transporte 

Desea hacerse miembro Ordinario / Adherido (tache lo que no proceda) de la Sociedad 
Española de Fisiología Vegetal. 

 
                                a         de                                de 20      . 

Firma, 

 

Socios Ordinarios que lo presentan 
 
D/Dª                                                                                                Firma                                       . 

D/Dª                                                                                                Firma                                       . 

Autorización bancaria 
 
D/Dª                                                                                                                                                                 . 
Autorizo a la Sociedad Española de Fisiología Vegetal para que, con cargo a mi cuenta corriente/libreta nº 
 

Dígitos Banco D. Sucursal D. C. D. Cuenta 
    

Banco/Caja de Ahorros                                                         Calle/Plaza                                                        , 
Población                                                           Provincia                                             C.P.                           , 
cobre la cuota anual de la Sociedad. 

                                a         de                                de 20      . 
Firma,       

 
 
 
 
 

Apellidos  
Nombre  Título  
Departamento  
Centro  Institución  
Calle/Aptdo.  
Población  Provincia  C.P.  

Teléfono  Fax  e-mail  
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Boletín de Actualización de Datos 
 
Si alguno de sus datos cambia en algún momento, notifíquenos las modificaciones 
mediante este boletín. 
La SEFV garantiza que su Base de Datos es para uso interno y únicamente se facilitarán datos a las Sociedades Científicas 
Internacionales de las que es miembro. 
  

RELLENE ÚNICAMENTE SU NOMBRE Y LOS DATOS QUE SUFREN MODIFICACIONES 

Nombre:  Cargo:  

Departamento:  

Centro - Institución/Empresa:  

Dirección: 

 Tel:  Fax:  e-mail:  

Líneas de investigación:  

(Seleccione un máximo de 4 de la relación que figura a continuación) 

  

Códigos de Líneas de investigación: 

 
1 Alelopatía 10 Fisiología Celular 19 Herbicidas 28 Paredes Celulares 
2 Biología Molecular 11 Fisiología de Algas 20 Histología y Anatomía 29 Postcosecha 
3 Bioquímica Vegetal 12 Fisiología de la Flor 21 Horticultura 30 Productividad Vegetal 
4 Biotecnología 13 Fisiología de Líquenes 22 Metabolismo Carbohidratos 31 Propagación 
5 Crecimiento y Desarrollo 14 Fisiología de Semillas 23 Metabolismo Nitrógeno 32 Relaciones Hídricas 
6 Cultivo “in vitro” 15 Fisiología del Fruto 24 Metabolismo Secundario 33 Silvicultura 
7 Ecofisiología 16 Fitopatología 25 Micorrizas 34 Simbiosis 
8 Fertilidad del suelo 17 Fotomorfogénesis 26 Nutrición Mineral 35 Tecnología de alimentos 
9 Fis. Condic. Adversas 18 Fotosíntesis 27 Palinología 36 Transporte 

 

Autorización bancaria 
D/Dª                                                                                                                                                                 . 
Autorizo a la Sociedad Española de Fisiología Vegetal para que, con cargo a mi cuenta corriente/libreta 
nº 

Dígitos Banco D. Sucursal D. C. D. Cuenta 
    

Banco/Caja de Ahorros                                                         Calle/Plaza                                                        , 
Población                                                           Provincia                                             C.P.                           , 
cobre la cuota anual de la Sociedad. 

  
                                         a            de                               de 20      . 
Firma 
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