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En varias areas de la innovacion, las herramientas de biotecnologia estén alcanzando la madurez
necesaria para crear una revolucion en el mundo agrario. En el campo de la mejora hay que decir
que las consecuencias de masificar la secuenciaciéon de genomas, por ejemplo, no estan claras
para el publico y producen desconfianza. Existe actualmente capacidad para saber todo acerca de
la genética de un individuo. Este ejercicio se puede hacer sencillamente en unos minutos y un con
coste relativamente asequible. Esta tecnologia es conocida desde hace afios y el genoma humano
fue secuenciado en 2001, pero ha bajado significativamente el coste desde entonces y la
tecnologia se ha miniaturizado hasta poder ser portatil en el campo. ;Qué consecuencias va a
tener en la agricultura y como nos va a ayudar a enfrentarnos a los retos climaticos y ambientales

que se avecinan?

El mayor impacto sobre la mejora de plantas se va notar en las posibilidades de basar la seleccion,
no tanto en el fenotipo, mediante la seleccion de individuos con caracteres fisico quimico de
interés como se ha hecho histéricamente, sino utilizando el genotipo con marcadores
moleculares. Mi colega Celia Cantin recientemente publicd un articulo en esta seccion sobre sus

utilizaciones (http://opiniones-y-experiencias.chil.me/post/la-utilizacion-de-marcadores-

moleculares-en-los-programas-de-mejora-de-melocoton-242619). La ventaja es que es posible

conocer muy pronto el genotipo en el desarrollo de la planta, en comparacién a esperar a que
una planta llegue a su madurez. Asi hablamos de herramientas que permite una seleccion mas

rapida del mismo material que hubiera sido seleccionado en mejora clasica, sin que se produzca



la introduccion de genes exdgenos. El interés econdmico es alto, la seleccidon es mas precoz ya
que se hace directamente en embriones o en plantulas, lo que permite reducir el tiempo de
generacion de nuevas variedades y los costes de mantenimiento, de manera drastica. Ademas,
mas alld del debate sobre la ética de los organismos genéticamente modificados, nos estan
esperando desafios con peligros directos y conocidos que tenemos que solucionar. El futuro de
las variedades pasa por aumentar la rapidez de su mejora genética para adaptarlas a las nuevas
condiciones de produccion, cada dia mas incierta con el cambio climatico, a las necesidades de

un mercado mas voIat|I y a aumentar su tolerancia a patdgenos y plagas en un mundo global.
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Figura 1 Categorias funcionales de genes mds abundante en clones de vid mds compactos
La mejora asistida por marcadores no es nueva y es particularmente Util para descartar, en
particular, individuos con un fenotipo letal llevando los marcadores asociados/relacionados. En el
futuro el mejorador tendra acceso a un abanico, casi infinito, de estos marcadores de cualquier

caracter.
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Figura 2: Genes mds abundantes en clones de vid mds compactos relacionados a la modificacion
de la pared celular.
La parte méas grande del trabajo que queda, no es tanto producir datos sino relacionar los
marcadores con caracteres de fenotipo. Para hacer frente a estos retos, la comunidad
investigadora debe generar e interpretar grandes conjuntos de datos heterogéneos que describen
genotipos y fenotipos asi como la interactuacion entre ellos y con el medio ambiente. Cuando
estos datos son generados y estudiados exhaustivamente, se habla de “6mica”, un término que
agrupa areas de investigacion especifica como gendmica, epigendmica, transcriptomica,
protedmica, metabolémica o fendmica. Asi, esas areas de investigacion requieren la utilizacion de
herramientas bioinformaticas para tratar grandes cantidades de datos. La integracion de estos
conjuntos de datos multiomicos consiste a entender las interacciones entre moléculas
responsables de los caracteres del fenotipo. Por esto es importante agrupar el conocimiento
generado por la comunidad cientifica dentro de modelos universales. Establecer la relacion entre
variaciones molecular (estructurales o cuantitativas) y variacion de fenotipo reduce la brecha entre
la generacion de datos y la capacidad de plantear una hipotesis sobre fenotipos de interés a partir

del genoma y entonces identificar nuevos marcadores moleculares.

La Unidad de Hortofruticultura del Centro de Investigacion y Tecnologia Agroalimentaria de
Aragon (CITA) tiene la ambicion de producir variedades adaptadas al futuro del mercado. Por eso,
esta desarrollando estrategias que requieren el uso de estas herramientas dmicas en las partes
iniciales de los programas de mejora (floracién, vigor, adaptacion al suelo, produccién frutal,
épocas de maduracion, resistencias...) para definir los marcadores de interés. Por esto necesitamos
desarrollar nuevas herramientas de analisis de datos en nuestros campos de interés, por ejemplo,
para visualizar la expresidon de los genes expresados en individuos con fenotipo de interés
(Visualizacion a nivel categoria funcionales: Figura 1. Visualizacién al nivel de genes individuales:
Figura 2). Ademas, esto implica una coordinacion entre investigadores para que los datos sean

compatibles entre ellos y, por lo tanto, se puedan compartir. Por eso, el CITA esta participando en



el Proyecto Europeo COST “Data integration to maximise the power of omics for grapevine
improvement” con el objetivo de tener homogeneidad en los formatos de datos, formacién de

los investigadores en bioinformatica en usar herramientas asi como en buenas practicas de
andlisis y publicaciones.



