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Un consorcio internacional, en el que participa el INTA y otras instituciones naciona-

e 4 o

les, logro identificar el codigo genético de este cultivo. El hallazgo permitira imple-
mentar estrategias de mejoramiento para optimizar su sabor, nutricion y calidad.

Fernando Carrari — fcarrari@cnia.inta.gov.ar

nvestigadores de diversos pai-
ses lograron secuenciar el
genoma del tomate, uno de
los cultivos mas importantes
del mundo y cuya produc-
cion nacional supera el millén de
toneladas. “Si bien se encuentra
disponible publicamente (en sol-
genomics.net), todavia se traba-
ja para liberar una version
curada que se seguira estudian-
do para mejorar su precision”, ade-
lanta el jefe del grupo de gendmica
estructural y funcional de especies
de Solanaceas del Instituto de
Biotecnologia del INTA Castelar,
Fernando Carrari.

A partir del desciframiento del
genoma de la especie domesticada
Solanum lycopersicum, se podran
abrir innumerables oportunidades
para el estudio de mecanismos
genéticos y moleculares que deter-
minan la nutricion, el sabor y la cali-
dad de los frutos de este cultivo
mediante estrategias de mejora-
miento genético.

En la Argentina, las investigacio-
nes se focalizan en “rutas metaboli-
cas particulares del fruto y de otros
organos de la planta y en la identifi-
cacion de secuencias asociadas al
contenido vitaminico y de solidos
solubles”, indica Carrari.

El profesional lidera el grupo que
representa a la Argentina en el
Consorcio  Internacional  del
Genoma del Tomate, que en su
primera etapa estuvo encargado
de dilucidar el de la mitocon-
dria, una molécula subgenémica
que representa aproximadamen-
te el 0,05 por ciento del total de
la especie (ver recuadro “El
genoma”).

Segun el investigador, el genoma
estd “completamente secuenciado”,
aunque advirtid que “eso no quiere
decir que esté ordenado”. Esto se
encuentra relacionado con el por-
centaje del genoma que en un princi-
pio se pensd secuenciar y el que
efectivamente se secuenci6. “Se
obtuvo mucho mas informacién de
la que originalmente se planifico,
por lo que probablemente lleve mas
tiempo ordenarla”, considera Carrari,
quien a su vez destaca que el pro-
yecto del “‘genoma humano comenzdo
en la década del 90 y aun hoy siguen
liberandose versiones corregidas”.

Si bien el numero de genes del
tomate aun no esta claro, algunos
estudios indican que podrian ser
unos 45 mil. El grupo argentino estu-
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A PARTIR DEL DESCIFRAMIENTO
DEL GENOMA SE PODRAN ABRIR
NUMEROSAS OPORTUNIDADES
PARA EL ESTUDIO DE MECANIS-
MOS GENETICOS Y MOLECULA-
RES QUE DETERMINEN LA
NUTRICION, EL SABOR Y LA
CALIDAD DE LOS FRUTOS.

di6 algunos cientos de ellos relacio-
nados con el metabolismo de la plan-
ta en general y del fruto en particular.

“Nuestra intencion es estudiar
aquellos genes que, por su funcién
predicha, tienen relaciéon con el
metabolismo del fruto en términos
de aplicar este conocimiento al mejo-
ramiento de la calidad, relacionada
al tiempo de vida en estanteria de
los frutos, al sabor y al aroma”, expli-
ca el jefe de gendmica estructural.

En el corto plazo, una vez que el
grupo conozca los genes que codifi-
can enzimas relacionadas con los
soélidos solubles y el contenido vita-
minico en el fruto, se podrian llegar a
seleccionar materiales que porten
alelos asociados a una mejora en la
calidad.

Actualmente, el grupo de Carrari
estudia la funcion y el rol de los
genes en la regulacion de las vias
metabodlicas de interés mediante
técnicas de manipulacion en los cul-
tivares de experimentacion. Una vez
resuelto, se podran buscar varian-
tes alélicas en los cultivares que se
utilizan actualmente. “Conocer estas
variantes le proveera al mejorador
de herramientas para identificar un
cultivar que pueda cumplir con los
requerimientos mas altos de cali-
dad”. En este sentido, los investigado-

EL GENOMA

Cada organismo esta compuesto por un genoma; un “manual de ins-
trucciones” quimico que indica a través de los genes, qué proteinas se
producen, cuando y dénde (lo que determina como el tomate crece y se
desarrolla). Si fuera un libro tendria millones de paginas y sélo con-
tendria cuatro letras: A, C, G y T (Adenina, Citosina, Guanina y Timina
son las bases nitrogenadas que componen el ADN). La combinacion de
estas letras conforma las instrucciones (o genes) que hacen que un
organismo funcione de una determinada manera.

Secuenciar el genoma, entonces, es descubrir la secuencia exacta en la
que estan ordenadas esas letras.

Previo al inicio de la secuenciacion se realizo una proyeccion de la can-
tidad de genes que podria contener el genoma del tomate para progra-
mar cuanto tiempo demoraria y cuantos recursos se necesitarian.
Entonces, se predijo que con averiguar un 60/70 por ciento se consegui-
ria lograr un panorama completo de lo que ocurria con este cultivo.

No obstante, a medida que surgieron nuevas tecnologias bioinformati-
cas, el Consorcio considerd mejor y mas econémico secuenciar todo.

res de Castelar trabajan en un proyec-
to conjunto con el INTA La Consulta, el
Instituto de Biologia Molecular de
Rosario (perteneciente al CONICET) y
la Universidad Nacional de Cordoba.
En el Banco de Germoplasma ubicado
en Mendoza, se buscan alelos que
estén relacionados con esos aspectos.

Cientificos secuencian el genoma del tomate
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EL CODIGO
GENETICO

Un ser vivo esta
formado por
billones de células.

Cada célula
tiene la
"formula
completa” de
como es cada
organismo.

La informacién

esta guardada

en "capsulas":

los cromosomas.
: CROMOSOMA

Cada progenitor

aporta la mitad de

la informacion
genética a su

El codigo genético
de cada individuo
esta "escrito” en la
doble hélice del
ADN (acido desoxi-
rribonucleico).

CADENA DE ADN

Si fuera posible estirar
el ADN de una célula
mediria unos 2 metros.

' La matriz para
~ gue cada
célula funcione
de una manera
determinada
esta "escrita”
en los genes.

Cada gen esta
formado por
una secuencia
Unica de
cuatro bases
quimicas: la
adenina (A), la
timina (T), la
citosina (C)
yla
guanina (G).

COMO SE DECODIFICA EL ADN

@

FRACCIONAMIENTO
Utilizando enzimas
se realizan cortes
quimicos para
obtener fragmentos
cortos de ADN.

@

AMPLIFICACION
Los fragmentos de
ADN se multiplican
exponencialmente
obteniéndose
millones de copias.

@

ETIQUETADO

Cada fragmento se
amplifica por segunda
vez agregando a la
reaccion una base
quimica modificada
gue frena la extension
de la cadena.

®

CLASIFICACION

Las copias marcadas
en la ultima base se
ordenan por
tamafo mediante
un proceso llamado
electroforesis.

®

LECTURA

La lectura de la
secuencia se realiza
iluminando el ADN
a la salida del
capilar con un
|aser que detecta la
etiqueta
fluorescescente,

Cultivo de
bacterias

Enzimas

Permiten realizar
cortes en lugares
precisos de la cadena.

Las bacterias se
reproducen rapidamente
realizando copias del ADN
que se les ha introducido.

Etiquetas fluorescentes
Permiten identificar en
que letra quimica termina
cada fragmento.

<«— Copias parciales de los
fragmentos marcadas
en la dltima base

o Polo positive

ELECTROFORESIS
CAPILAR

Los fragmentos de ADN
simple cadena, cargados
negativamente, se
introducen en tubos de
vidrio del grosor de un
cabello humano (capilares)
rellenos de un liquido
viscoso. Alli son separados
de acuerdo a su tamafio
por accién de un campo
magnético.

e Polo negativo

Haz de luz laser
[_

— 28880~
Grafica de la
T secuencia de una
seccién de ADN
A48 .
=il

Infografia: Gerardo Morel para Gerencia de Comunicacién INTA

obteniendo asi la secuencia de las bases quimicas.

Cientificos secuencian el genoma del tomate
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AL RESCATE DE VARIEDADES
SILVESTRES

Si bien el genoma que se
secuencié no pertenece a un culti-
var que se utilice en la produccion a
campo, es considerado un modelo
de estudio. En la década del 60 este
cultivar fue ampliamente usado para
la produccién de hibridos comercia-
les pero, afnos mas tarde, se des-
arrollaron otros con mejor perfor-
mance agronémica y este cultivar se
dejé de lado. No obstante, debido a
la cantidad de informacién disponi-
ble, los miembros del consorcio deci-
dieron utilizarlo como modelo.

En este sentido, existe la posibili-
dad de que se puedan rescatar culti-
vares utilizados actualmente en dis-
tintas regiones del pais que se des-
tacan por su sabor y contextura (uno
de los casos mas conocidos es el del
tomate Platense). De esta forma, el
INTA comenzé a rescatar cultivares
locales para poder catalogarlos en
colaboracion con la Facultad de
Ciencias Agrarias de la Universidad
Nacional de Cuyo.

Esto podria ocasionar un gran
impacto tanto en términos de costos
de produccion (por ejemplo en el

EL CONSORCIO

S1 BIEN EL NOMERO DE GENES
DEL TOMATE AUN NO ESTA
CLARO, ALGUNOS ESTUDIOS
INDICAN QUE PODRIA CONTAR
CON UNOS 45 MiL. EL GRUPO
ARGENTINO ESTUDIO CIENTOS
DE ELLOS AL SECUENCIAR LA
MITOCONDRIA.

costo de la semilla que actualmente
se importa en su mayoria) como en
la calidad del producto.

“Nos dimos cuenta que toda esta
informacién suministrada a partir del
consorcio del genoma nos podia ser-
vir para ir a buscar en esos cultivares
toda la variabilidad que existe en
ellos y que permitiera explicar su alta
calidad o la razén por la cual los pro-
ductores locales los siguen prefirien-
do”, sostiene Carrari.

GENOMAS POR VENIR

Ademas, el grupo lidera un proyec-
to de secuenciacion del genoma de
una especie de tomate silvestre
(Solanum pennelli) que no es comes-
tible ni utilizado para la produccion
convencional, pero su desciframiento
permitiria contar con un importante
reservorio de alelos exéticos.

América del Sur posee la mayor
diversidad de especies de tomate ya
que este cultivo es originario de las tie-
rras altas de las costas occidentales y
fue cultivado de manera continua por
las diversas culturas andinas! (ver
recuadro “Un cultivo con historia”).

De hecho, en la actualidad existen
mas de 2.300 especies diferentes
de tomate en la regién y soélo dos
laboratorios latinoamericanos partici-
pan de este consorcio: uno de la
Universidad de Sao Pablo, Brasil, y
el otro pertenece al INTA.

Son muy pocos los cultivares
comerciales que portan alelos silves-
tres, pero si se lograran conocer
éstos a nivel genémico, entonces se
podrian seleccionar aquellos que
aporten caracteristicas benéficas y
utilizarlos como fuente de diversi-

El Consorcio Internacional de Secuenciacion del Tomate (SOL) esta conformado por 13 paises cuyos centros se
encargan de secuenciar un porcentaje del genoma total de ese cultivo. El Instituto de Biotecnologia del INTA
Castelar fue quien secuencio el genoma de la mitocondria, debido a los potenciales usos que ese grupo le pueda
dar al aplicar esos conocimientos a las especies nativas de este pais.

El Consorcio se conformd en 2002 para aunar recursos humanos y materiales en el estudio de esta y otras espe-
cies Solanaceas (entre las que se incluye la papa, el pimiento y el tabaco).

A su vez, ese Instituto conforma un consorcio regional llamado LATSOL (cnia.inta.gov.ar/lat-SOL) del que parti-
cipan laboratorios latinoamericanos que trabajan en investigacion con especies de Solanaceas que, a su vez,
tiene un homélogo europeo llamado EU-SOL (www.eusol.net).

Si bien trabajan en una plataforma comiin, “cada consorcio tiene objetivos especificos que responden a intere-
ses estratégicos regionales”, afirma el jefe del grupo de gendmica estructural y funcional de especies de
Solanaceas del INTA Castelar, Fernando Carrari.

“El armado de un consorcio como este lleva mucho tiempo y requiere una gran cantidad de gente, esfuerzo y
coordinacion”, concluye el investigador.

Cientificos secuencian el genoma del tomate
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dad para ser aprovechada en el
mejoramiento de esta especie a
partir de, por ejemplo, cruzamientos
con las especies cultivadas.

Para ello, una de las maneras utili-
zadas por los mejoradores es la
introgresiéon de genes en las que
paulatinamente se incorporan alelos
de especies silvestres al acervo
genético de las cultivadas.

“Conocer la estructura genémica de
los propios recursos naturales es la
informacion mas valiosa que poda-
mos tener. No sélo es necesario
conservar la variabilidad, sino tam-
bién utilizarla en beneficio de la
produccioén local’, finaliza Carrari.

1 Smith, Andrew F. (1994), The tomato in
America : early history, culture, and cookery.
University of South Carolina Press, Columbia,
S.C, USA.



