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El genoma de la remolacha azucarera
secuenciado por primera vez

¢Qué tienen en comun alimentos como las magdalenas, el pan o la salsa de tomate? Todos ellos contienen
diferentes cantidades de azucar blanco refinado. Pero, lo que quizas puede resultar sorprendente es que este
azucar probablemente proviene de una planta muy similar a las espinacas o las acelgas, pero mucho mas
dulce: la remolacha azucarera. De hecho, esta planta representa casi el 30% de la produccién anual de azucar
del mundo, segun la Organizacion para la Agricultura y la Alimentacion de las Naciones Unidas (FAQ). Durante
los ultimos 200 afios, ha sido una planta cultivada en todo el mundo por su potente propiedad edulcorante.

Ahora, un equipo de investigadores del Centro de Regulacién Gendmica en Barcelona y el Instituto Max Planck
de Genética Molecular (Berlin, Alemania), liderado por Heinz Himmelbauer, jefe de la Unidad de Gendmica del
CRG, junto con investigadores de la Universidad de Bielefeld y otros socios de la academia y el sector privado,
han sido capaces de secuenciar y analizar por primera vez los dulces genes de remolacha. Los resultados del
estudio, que se publicaran el proximo 18 de diciembre en la revista Nature, también aportan una nueva vision
sobre como el genoma se ha ido forjando gracias a la seleccion artificial.

"La informacién que se encuentra en la secuencia del genoma sera util para una mayor caracterizacién de
genes implicados en la produccion de azlcar y la identificacion de objetivos para los esfuerzos de mejora.
Estos datos son fundamentales para la mejora del cultivo de la remolacha azucarera en relacion con el

rendimiento y la calidad y hacia su aplicacidon como un cultivo energético sostenible", sugieren los autores.

La remolacha azucarera es el primer representante con el genoma secuenciado de un grupo de plantas con
flores llamado cariofilales, que comprende 11.500 especies. Este grupo incluye otras plantas de importancia
econdmica, como la espinaca o la quinoa, asi como las plantas con una biologia interesante, como plantas
carnivoras o plantas del desierto.

Se han descubierto 27.421 genes que codifican para proteinas dentro del genoma de la remolacha, mas que
los que codifican para proteinas en el genoma humano. "La remolacha azucarera tiene un menor nimero de
genes que codifican para factores de transcripciéon que los que podemos encontrar en cualquiera de las plantas
con flores secuenciadas hoy en dia", afiade Bernd Weisshaar, uno de los investigadores principales de la
Universidad de Bielefeld que estuvo involucrado en el estudio. Los investigadores especulan que la remolacha
podria acoger genes hasta ahora desconocidos que estarian implicados en el control transcripcional. Asimismo,
las redes de interaccidon de genes podrian haber evolucionado de manera diferente en la remolacha azucarera
en comparacion con otras especies. Los investigadores también estudiaron los genes de resistencia a
enfermedades (el equivalente al sistema inmunitario en animales) que se puede identificar gracias a los
dominios de las proteinas. Los cientificos han visto que los genes implicados en estas funciones son
particularmente plasticos y, en la remolacha, se encuentran familias de genes con expansiones y otros que se
han perdido.

Muchos de los proyectos de secuenciacion de hoy en dia que van dirigidos al analisis de nuevos genomas
también se ocupan de la descripcidén de la variacién genética dentro de las especies de interés. En general,
"esto se consigue generando lecturas de secuencias obtenidas a partir de las tecnologias de secuenciacién de
alto rendimiento, seguido por la alineacién de estas lecturas contra un genoma de referencia para identificar
las diferencias", explica Heinz Himmelbauer, investigador principal de este estudio.

El trabajo actual, sin embargo, dio un paso mas y genero6 agrupaciones del genoma entre cuatro lineas de
remolacha azucarera adicionales. Esto permitidé a los investigadores obtener una imagen mucho mejor de la
variacién interespecifica en la remolacha azucarera de lo que habria sido posible de otro modo. En resumen, se
descubrieron 7 millones de variantes en todo el genoma. Sin embargo, la variaciéon no se distribuye de manera
uniforme: Los autores encontraron regiones con una alta variacion, pero también hallaron otros con muy baja
variacién. "Esto refleja tanto el tamafio pequefio de la poblacion sobre la que se establecid la muestra, como
también la seleccion humana, que ha dado forma y ha modulado los genomas de las plantas. Ademas, los
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numeros de genes variaban entre los diferentes cultivos de remolacha azucarera, que contenian hasta 271
genes que no comparten con ninguna de las otras lineas", comentan Juliane Dohm y André Minoche, dos de los
cientificos involucrados en el estudio.

Los investigadores también realizaron un analisis de la evolucidon de cada gen de la remolacha azucarera, a fin
de ponerlos en contexto con los genes ya conocidos de otras plantas. Este analisis permitio identificar las
familias de genes que expanden en la remolacha azucarera en comparacion con otras plantas, pero también a
las familias que estan ausentes. "Cabe destacar que estas familias de genes se asocian con mas frecuencia con
la respuesta al estrés, o con resistencia a enfermedades", afiade Toni Gabaldoén, jefe de grupo en el programa
de Bioinformatica y Gendmica en el CRG y profesor de investigacion ICREA.

Finalmente, el trabajo también proporciona una primera secuencia del genoma de las espinacas, que es un
pariente cercano de la remolacha azucarera.

Gracias a la secuencia del genoma de la remolacha azucarera realizado por los investigadores y los recursos
asociados generados, se espera que en el futuro se desarrollen diversos estudios sobre la diseccion molecular
de la seleccion natural y artificial, la regulacién de genes y la interaccidn entre genes y medio ambiente, asi

como los enfoques biotecnoldgicos para personalizar el cultivo a diferentes usos en la produccién de azucar y
otros productos naturales.

Asimismo, los autores afirman que "gracias a su posicion taxondmica, el genoma de la remolacha azucarera
sera un importante pilar para estudios genémicos futuros que implican a plantas".
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