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Valencia, 30 de mayo de 2012

Cientificos valencianos participan en una investigacion que logra
secuenciar el ADN del tomate

e El tomate podria haber sobrevivido a las grandes extinciones gracias a las
triplicaciones de su genoma. Su contenido genético se triplicO en numerosas
ocasiones, lo que afectd a las caracteristicas de su fruto

e Los resultados, publicados hoy en la portada de la prestigiosa revista Nature,
permitiran mejorar el rendimiento de las producciones de tomate

Una investigacién internacional en la que ha participado el Instituto de Biologia Molecular y Celular de Plantas,
centro mixto de la Universitat Politecnica de Valéncia y el Consejo Superior de Investigaciones Cientificas
(CSIC) ha completado la secuenciacién del genoma del tomate (Solanum lycopersicum) y la de su pariente
silvestre (S. pimpinellifolium). El trabajo, en el que han trabajado mas de 300 cientificos de 13 paises, aparece
hoy en la portada de la revista Nature.

El andlisis del contenido genético del tomate indica que este sufrié varias triplicaciones consecutivas hace unos
60 millones de afios. Segun el investigador del Instituto de Biologia Molecular y Celular de Plantas (IBMCP)
Antonio Granell, que ha dirigido la parte espafiola del trabajo, “este hecho fue el que podria haber salvado al
tomate de la Gltima gran extincion masiva” que acabo con el 75% de las especies del planeta, entre las que se
incluyen los dinosaurios.

El ADN del tomate posee unos 35.000 genes que se expresan a lo largo de unos 900 millones de pares de
bases. Entre sus diferentes cadenas de adenina, guanina, citosina y timina, el tomate presenta indicios de
haber sufrido varias duplicaciones.

Segun Granell, las duplicaciones del genoma “son un mecanismo para generar nuevas caracteristicas”. El
investigador del IBMCP explica: “Si a partir de una tijera quieres crear una sierra, puedes alterar la tijera para
que se parezca a una sierra, pero te quedaras sin la tijera; para evitar esta pérdida, lo que la naturaleza hace es
duplicar la tijera y aplicar los cambios en una de las copias de forma que no pierdas la estructura original en
caso de que dicho cambio no beneficie a la especie”. Con el paso del tiempo, el contenido genético repetido y el
que se ha quedado obsoleto a causa de las nuevas funciones se remodela poco a poco. En el caso del tomate,
por ejemplo, algunos genes relacionados con su textura y su color son producto de este proceso de duplicacion
y especializacion.

Pariente silvestre proximo

El origen del tomate comercial se remonta a unas pequefias bayas que solo crecian en algunas regiones de
América del Sur. S. pimpinellifolium es el pariente vivo mas cercano a este ancestro comuan. La secuenciacién
de esta especie ha revelado que solo existe una divergencia del 0,6% entre ambos genomas, lo que quiere
decir que solo hay seis cambios por cada 1.000 nucleétidos, lo que indicaria que ambas especies se separaron
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hace 1,3 millones de afios, aproximadamente.

El hallazgo de estas diferencias, junto al mayor nivel de detalle en la genética del tomate comun, permitira
mejorar su produccion y cultivo. Granell considera el tomate como “un cultivo estratégico para nuestro pais, por
lo que la secuencia de su genoma podra ser utilizada por la comunidad cientifica para entender su formacién y
maduracion, asi como para mejorar la calidad del fruto y su respuesta y adaptacion frente al estrés bidtico y
abidtico.”

El andlisis en profundidad del genoma del tomate se recoge hoy en Nature; no obstante, versiones previas de la
secuencia han estado disponibles desde hace mas de un afio en una pagina web de acceso publico
(http://solgenomics.net). El investigador del IBMCP destaca la importancia de “difundir este tipo de avances lo
antes posible, sobre todo cuando se trata de investigaciones publicas, de forma que se puedan devolver los
beneficios a la sociedad cuanto antes”.

Dentro de este consorcio internacional de investigadores, la participacion espafiola se centré en la
secuenciacion del cromosoma 9 y en la introduccion de nuevas tecnologias de secuenciacion. El equipo de
Granell también ha contado con la colaboracién de investigadores del Instituto de Hortofruticultura Subtropical y
Mediterranea La Mayora (centro mixto del CSIC y la Universidad de Malaga), el Centro Nacional de Andlisis
Gendmico y las empresas Genome Bioinformatics y Sistemas Genomicos. Todo ello ha sido posible gracias a la
ayuda del VII Programa Marco, la Fundacion Genoma Espafia, Cajamar, la Federacion Espafiola de
Productores Exportadores de Frutas y Hortalizas, la Fundacion Séneca, la Fundacion Manrique de Lara, el
Instituto Nacional de Bioinformatica, el Instituto Canario de Investigaciones Agrarias y el Instituto de
Investigacion Agraria y Pesquera.

Shusei Sato et al. The tomato genome sequence provides insights into fleshy fruit evolution. Nature.
DOI: 10.1038/nature1119
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Miscelanea de tomates. Autor: Rafael Ferndndez Mufioz, CSIC.
"La variacion genética natural del tomate se refleja en una gran diversidad de forma, tamafio y color de los
frutos".
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