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Blvd. Juan de Dios Bátiz Paredes No. 250, Col. San Joachin, Guasave Sinaloa, c.p. 81100. fquirozf@hotmail.com. 

 
RESUMEN 

 
El mejoramiento de plantas mediante la inserción de un fragmento de ADN usando ingeniería genética representa una 
oportunidad para desarrollar cultivares o variedades con características económicamente deseables, como conferir 
ventajas adaptativas al medio ambiente, mejores propiedades nutrimentales y disminución del uso de agroquímicos. Dada 
la polémica alrededor de este tipo de tecnologías la justificación de su desarrollo y uso dependerá del entorno socio-
cultural y deberá ser estudiado caso por caso. El presente documento tiene el objetivo de plantear un panorama de los 
Organismos Genéticamente Modificados (OGM), sus ventajas y desventajas, y establecer el porqué constituyen una 
oportunidad para desarrollar cultivares con características que por métodos tradicionales no podrían obtenerse. 
Palabras clave: Fitomejoramiento, gen nhr1, planta modificada genéticamente y OGM. 
 

SUMMARY 
 

Plant molecular improvement by recombinant DNA technology represents an advantage to obtain new varieties or traits. 
This technique is promised for genetic improvement of crop plants. Lines with increased yield, quality, disease 
resistance, or tolerant to abiotic stress have been obtained, with clear advantages for producers, marketers and consumers. 
However, they have several limitations in its application to agriculture because of its risk and hazards. The aim of the 
document is to show the advantages and disadvantages of GM crop plant, to develop represent an opportunity to have 
new exotic traits. 
Key words: Plant molecular improvement, nhr1gen and GM crop plant. 

 
INTRODUCCIÓN 

 
El incremento constante de la población ha tenido como consecuencia una demanda cada vez 
mayor de recursos alimentarios y materias primas. Desafortunadamente la selección y cruza 
controlada de ejemplares con características de interés solo ha podido resolver esta problemática de 
manera parcial, por lo que se espera que la implementación de herramientas y estrategias 
moleculares a los métodos empleados tradicionalmente, permita obtener plantas con una mayor 
productividad, calidad y nuevos productos agrícolas (Chávez-Araujo, 1993). 
 
El fitomejoramiento, también conocido como mejoramiento de las plantas, es la ciencia del 
desarrollo de plantas para producir nuevas variedades con características deseables. Durante la 
mejora de un cultivo, se realizan cruzas entre individuos portadores de las características de interés; 
de las semillas resultantes se seleccionarán las que presenten la o las características que se quieren 
preservar. Estos individuos se someterán a otra ronda de cruzas con la finalidad de obtener una 
nueva variedad con una característica deseada, tal variedad incluye una serie de pruebas adicionales 
antes de su liberación al mercado. La obtención de mejores cultivos ha sido una de las principales 
aplicaciones de la biotecnología y su contribución a la agricultura es significativa pues se han 
logrado un gran número de cultivos con diversos beneficios (Miyazaki et al., 1987). 
 
El mejoramiento genético se inició cuando el hombre empezó a recolectar las mejores plantas y 
multiplicarlas, siendo la selección el primer método de mejoramiento. En la actualidad, el 
mejoramiento convencional o domesticación de cultivos sigue los principios básicos de selección y 
cruza entre individuos con características deseables (Acquaah, 2006). Además de estas prácticas, se 
han incorporado nuevas tecnologías para incrementar y facilitar la obtención de plantas con 
mejores características, aunque actualmente existe una gran controversia sobre el uso y los 
beneficios a mediano y largo plazo de la aplicación de tales tecnologías y los productos obtenidos, 
particularmente en caso de los organismos mejorados genéticamente (OMG) mediante ingeniería 
genética (Parrott, 2010), ya que presentan grandes ventajas en la implementación de plantas con 
nuevas características que por métodos del mejoramiento convencional no es posible adquirir 
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(Uzogara, 2000). Como ejemplo, los programas de mejoramiento genético convencional dependen 
de la presencia de alta variación genética, por lo que se deben asegurar tales fuentes de variación en 
forma de colecciones denominadas bancos de germoplasma (Chávez-Araujo 1993). En contraste, el 
mejoramiento empleando técnicas moleculares usa la denominada técnica de mutagénesis 
(inducción de mutaciones utilizando agentes mutagénicos como radiación, o compuestos químicos) 
para crear variación genética (Gustafsson et al., 1954). 
 
Fitomejoramiento convencional o tradicional 
Inicialmente, la domesticación de los cultivos se describió como un aceleramiento en el proceso de 
evolución que presentan de forma natural los organismos, en este caso las plantas, resultando en 
cambios de interés para el hombre con la finalidad de obtener individuos con nuevos rasgos o 
mejorar los ya existentes (Cong et al., 2008). Una de las técnicas utilizadas ha sido el apareamiento 
artificial, es decir la cruza entre los parentales seleccionados para producir nuevos individuos en los 
cuales convergen las características deseadas, este método es restringido a especies con 
reproducción sexual y compatible entre sí (Acquaah, 2006).  
 
En los inicios de la agricultura las tribus resguardaban aquellas semillas provenientes de las plantas 
con mejor aspecto para utilizarlas en la siguiente temporada, este proceso gradualmente llevo a las 
plantas que actualmente cultivamos, de ser individuos silvestres e independientes a ser 
completamente dependientes del hombre (Acquaah, 2006), con rasgos seleccionados como mayor 
producción de frutos, tanto en número como en tamaño, color, textura, sabor, maduración, 
apariencia y la calidad, así como la arquitectura de la planta y su capacidad de resistir estrés 
abiótico o biótico (Paran et al., 2007; Schubert et al., 2009). Un aspecto importante que se debe 
tomar en cuenta para el uso de esta técnica, es la compatibilidad de los cultivos, ya que las cruzas 
deben realizarse entre organismos de la misma especie o ser compatibles sexualmente y que a la 
vez estos produzcan descendencia fértil (Acquaah, 2006).  
 
Casos extremos dentro de la domesticación de los cultivos han tenido gran importancia en la 
alimentación de la población mundial como en el caso del tomate (Solanum lycopersicum L.), 
perteneciente a la familia de las Solanaceas. La domesticación de manera intensiva de este cultivo 
se inicio en Europa en los siglos XVIII y XIX y fue en este último siglo cuando los mejoradores 
generaron un gran número de cultivares diferentes a partir de una sola especie (S. lycopersicum), la 
cual es la única especie domesticada. Se piensa que la domesticación se inició en América, muy 
probablemente en México, y se considera Perú como el centro de diversidad de parentales 
silvestres (Bai et al., 2007). Las características de interés en este cultivo son la forma, tamaño y 
color del fruto. Las variedades que actualmente se cultivan producen frutos con un número y 
tamaño mucho mayor a su ancestral silvestre Lycopersicon pimpinellifolium (Jusl.) Mill (Cong et 
al., 2008) y a los frutos producidos en condiciones silvestres (Bai et al., 2007). 
 
Pero, ¿qué es lo que cambió dentro de las células del tomate que cultivamos respecto a su ancestro 
y a las plantas que crecen de manera silvestre?, se sabe que el responsable de los cambios 
observados es un factor transcripcional, en este caso el cambio en la masa del fruto se debe al 
cambio regulatorio de una proteína que actúa controlando la expresión de otros genes o factor 
transcripcional llamado YABBI, involucrado en controlar el número de carpelos durante la 
floración y el desarrollo del fruto (Cong et al., 2008). Este ejemplo muestra como algunas 
características agronómicas de interés podrían estar controladas por genes que podrían ser 
potenciados mediante la ingeniería genética en las especies o variedades de interés. 
 
Otro caso muy conocido es la domesticación del maíz Zea mays L., proveniente de la hierba 
silvestre teosinte -Zea mays ssp. Parviglumis Iltis y Doebley o spp. mexicana- (Beadle, 1939), cuyo 
centro de origen se ubica en América Central, muy probablemente México o Guatemala debido a la 
gran variedad de especies y variabilidad genética que ahí se encuentran, distribuyéndose desde 
estas regiones al resto del mundo (Acquaah, 2006), en un proceso que demoró cientos de años 
(Wang et al., 1999) y que llevó a que las variedades de maíz que actualmente se cultivan sean 
incapaces de sobrevivir por sí mismos en condiciones silvestres. Respecto a los cambios a nivel 
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molecular, estudios indican que los efectos de selección se reducen a cambios en regiones 
regulatorias génicas (promotores génicos) ya que no se han encontrado cambios significativos en 
regiones codificantes (Wang et al., 1999). Por ejemplo, una de las principales características entre 
los ancestrales teosinte y las variedades actuales son las ramificaciones, en gran número en 
especies silvestres y nulas en cultivos comerciales; mediante análisis genéticos se determinó que tal 
proceso es regulado por el gen teosinte branched -tb1- (Doebley et al., 1995). Otra característica de 
los cultivos de maíz actual son las grandes mazorcas con un elevado número y tamaño de granos, 
obtenidas al parecer a través de procesos de mutaciones adjuntos con el proceso de selección 
natural y la selección por el hombre (Tsiantis, 2011).  
 
Otros cultivos como el trigo también han sido seleccionados para obtener variedades con una alta 
producción y un amplio rango de adaptación agroecológico, así como cultivares con un crecimiento 
de menor tamaño pero con una elevada producción (Acquaah, 2006). 
 
Fitomejoramiento mediante ingeniería genética 
La aplicación de las tecnologías de ingeniería genética han permitido el desarrollo de plantas 
mejoradas como una alternativa más precisa y efectiva. El término fitomejoramiento molecular, es 
utilizado para describir el uso de diversas herramientas para manipular el ADN de las plantas con el 
fin de introducir información génica con propósitos específicos; de este modo se han logrado 
resultados que en el pasado eran imposibles, como la transferencia de un gen deseado de una 
bacteria a una planta (Acquaah, 2006; Gelvin, 2009). A diferencia del mejoramiento genético 
convencional en donde las características deseables de una variedad se obtienen mediante la cruza 
entre individuos de la misma especie, la tecnología transgénica permite la incorporación de 
atributos provenientes de la misma u otra especie, sin necesidad de la reproducción sexual 
(Acquaah, 2006); esto fue posible gracias al descubrimiento de las enzimas de restricción, capaces 
de cortar el ADN en zonas específicas, y las ligasas, que unen dos extremos de ADN, ya que 
permiten introducir un fragmento de ADN en otro, ganando nueva información genética. En 
organismos simples como bacterias o levaduras es relativamente fácil obtener un transgénico, sin 
embargo en organismos multicelulares esto significa un reto mayor (Krebs et al., 2011). 
 
Tecnología transgénica 
Un transgénico o también conocidos como organismo genéticamente modificado (OGM) contiene 
en todas sus células material genético artificialmente introducido. Para la obtención de un 
transgénico se requiere una serie de pasos (Fig. 1). Inicialmente, se identifica la problemática o las 
necesidades que justifiquen el desarrollo del transgénico, se localiza el gen o genes que 
corresponda a la característica que se desea introducir o eliminar, se construye el vector de 
transformación en el cual también debe ir incluido un gen de selección con el propósito de 
distinguir y propagar las células transformadas de las no transformadas; se procede a realizar la 
transformación de las células vegetales ya sea por biobalística, Agrobacterium tumefaciens u otra 
técnica seleccionada. El siguiente paso es el crecimiento y regeneración del tejido vegetal 
transformado mediante un sistema de regeneración in vitro apropiado o por transformación de 
meristemos, las plántulas desarrolladas serán evaluadas para conocer cuántos eventos de 
transformación (No. de copias de la construcción en la célula) sucedieron y si la inserción se 
transcribe y traduce a una proteína. Finalmente se evalúa la funcionalidad de la transferencia génica 
primero en laboratorio, luego en invernadero y finalmente en campo. Para el caso de las células 
embrionarias de mamíferos que carecen de pared celular, es factible utilizar la tecnología de micro 
inyección, en donde el gen de interés es insertado directamente dentro del núcleo, se calcula un 
15% de fertilización por este método. Sin embargo, en las células de las plantas, las cuales poseen 
pared celular es complicado usar esta tecnología. 
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Figura 1. Estrategia general para la obtención de un transgénico. 

 
Entre los métodos más usados para introducir fragmentos de ADN dentro de una célula vegetal, 
están la biobalística y el uso de Agrobacterium thumefasciens. En el caso de la biobalística, ésta 
consiste en bombardear a las células que se desean transformar con partículas de metal cubiertas 
con las molécula de los genes que se desea introducir dentro de la célula, el bombardeo se realiza a 
altas velocidades y presión, utilizando aire o helio comprimido. Los tejidos a transformar son 
fragmentos de hojas, tallos, raíz, meristemos o callos. Debido a la fuerza y presión que se ejerce en 
esta técnica muchas de las células mueren por el impacto mecánico, en el mejor de los casos las 
partículas metálicas que contiene el material genético penetran hasta el núcleo de la célula sin 
dañarlas, estas tienen la posibilidad de que el ADN exógeno se incorpore al material genético de la 
célula vegetal y sea transformada, para que esto suceda, es necesario que la molécula de ADN 
envuelta en la partícula de metal se disuelva en el núcleo para que las enzimas del sistema de 
reparación que se localizan en la célula realicen la inserción dentro del ADN propio de la célula. 
Entonces el material genético de la célula transformada consiste en ADN original de la célula 
(secuencias de millones de pares de bases) y ADN exógeno (normalmente de cientos a miles de 
pares de bases). Cabe mencionar que la inserción del fragmento de ADN exógeno puede darse en 
cualquier región del ADN (al azar), ya que la técnica no tiene control sobre el sitio de inserción 
(Batty et al., 1992; Sanford, 2000). El segundo método más usado, es por infección de una bacteria 
conocida como Agrobacterium tumefaciens (Broothaerts et al., 2012), que se encuentra de manera 
natural en el suelo y es responsable de causar la enfermedad conocida como agalla de la corona en 
las plantas; esta bacteria introduce un fragmento de ADN, conocido como ADN de transferencia 
(T-DNA), foráneo en la célula vegetal que se incorpora al ADN genómico de la planta. 
Naturalmente el T-DNA contiene genes característicos los cuales causan el desarrollo de los 
tumores durante la infección, induciendo genes involucrados en la proliferación celular (Chilton et 
al., 1980; Gelvin, 2009). Los científicos han explotado la capacidad de transferencia del fragmento 
de ADN de la bacteria a la planta mediante la sustitución de los genes que se localizan en el 
fragmento de T-DNA por genes de interés, como por ejemplo la introducción de un gen con 
capacidad de resistencia a herbicidas (Senior et al., 2002). 
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Posterior a la transformación por cualquiera de las técnicas anteriormente descritas, se requiere la 
regeneración de una planta completa a partir de las células transformadas. La técnica de cultivo de 
tejidos in vitro es comúnmente utilizada para este propósito, en donde las células son manipuladas 
para que durante su división formen diferentes tejidos y órganos, esto requiere combinar, en un 
medio de cultivo sintético, diferentes fitoreguladores como por ejemplo auxinas y citoquininas, 
dando como resultado la división, diferenciación y organización de las células en un órgano, como 
raíz, hoja o brote (Henry et al., 1994). Es importante resaltar que el nuevo órgano proviene de una 
nueva célula del fragmento del tejido original. Para distinguir las plantas u órganos provenientes de 
una célula transformada es necesario introducir un gen que codifique para una proteína que 
funcione como reportero, comúnmente se utiliza, una proteína que confiere resistencia a un 
antibiótico, al incluir el antibiótico en el medio de selección únicamente las células que fueron 
transformadas y que ahora son resistentes a antibióticos, podrán dividirse y formar órganos, 
mientras tanto aquellas células que no fueron transformadas morirán a causa del antibiótico. Las 
plantas regeneradas de la transformación no son aún las que se comercializarán, es necesario 
evaluar la efectividad de las transformaciones y que la característica a insertar sea funcional. 
 
Genética en reversa 
Algunos transgénicos con inserción de genes nuevos o mutados son utilizados para identificar 
funciones génicas, en otras palabras conocer el papel que tiene el gen estudiado en el ciclo de vida, 
la morfología de la planta o si estás involucrado en la síntesis o degradación de algún compuesto, 
etc. También es posible sustituir o complementar la función de genes “defectuosos” utilizando la 
tecnología transgénica. La eliminación a nivel transcripcional del producto génico de interés es una 
estrategia utilizada para conocer su función en la planta, genes que pasan por este proceso se les 
conocen como mutaciones de eliminación o “Knockout”. Uno de los métodos más utilizados para 
la obtención de mutantes “Knockout” ha sido la tecnología ARN de interferencia (iRNA, por sus 
siglas en inglés), para seleccionar y destruir ARN mensajero (ARNm, el que se traducirá a 
proteína) de interés. La introducción de un ARN de doble cadena dentro de una célula eucariota, 
dispara los mecanismos de defensa celular para que dicho ARN de doble cadena (dsRNA, por sus 
siglas en inglés) sea cortado en fragmentos pequeños de aproximadamente 21 pares de bases y 
desenrollándolos en cadenas simples mediante una nucleasa llamada “Dicer”, inmediatamente 
después se utiliza otra enzima llamada “RISC” que busca y alinea los ARNm que contengan la 
cadena complementara, cuando el ARNm complementario es encontrado, es cortado y destruido. 
Esto significa que cualquier ARNm puede ser destruido mediante la incorporación de un dsRNA 
diseñado para alinearse al blanco de interés (Krebs et al., 2011).  
 
Por otro lado las mutaciones que desactivan la función completa de un gen, debido a que este ha 
sido eliminado, se les llama mutantes pérdida de función o mutaciones nulas. Una mutación nula en 
un gen esencial es letal en individuos homocigotos o hemicigotos. En casos opuestos, cuando una 
mutación que tiene como consecuencia una proteína que adquiere una nueva función o los patrones 
de expresión son mayores o constitutivos, se les llama mutaciones ganancia de función 
(generalmente las mutaciones son de carácter hereditario dominante). Las mutaciones sin cambio 
aparente en funciones o fenotipos, son llamadas mutaciones silenciosas (Krebs et al., 2011). 
 
Aplicación del mejoramiento genético en cultivos comerciales  
El campo de aplicación de los OGM es muy amplio y se conoce una gran variedad de productos en 
el mercado en diversas áreas. De manera general se pueden agrupar de la siguiente manera (Fig. 2): 
Eliminación de plagas como son insectos, virus, hongos, entre otros; eliminación de competencia, 
tal es el caso de los cultivos tolerantes a herbicidas (TH) como el glifosato; cultivos con un mejor 
valor nutritivo, como el contenido vitamínico, incremento en aminoácidos y cambio en la calidad 
del aceite; cultivos con modificación de compuestos ya sea la eliminación de compuestos tóxicos, 
adición o eliminación de colores y aromas, así como un incremento en el ciclo de vida de las 
plantas o vida de anaquel de algunos productos como el caso de tomates con una postergación del 
ablandamiento de la pared celular y finalmente, cultivos que presentan tolerancia a factores 
ambientales, como por ejemplo tolerancia a sequía, salinidad, altas y bajas temperaturas 
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implementados con la finalidad de cubrir las necesidades en aquellas zonas donde el agua y las 
temperaturas extremas son un limitante en la producción agrícola. 
 
Cultivos tolerantes a salinidad 
En áreas en donde la salinidad del suelo o del agua es un problema potencial, los cultivos tolerantes 
a salinidad pueden convertirse en una opción atractiva, siendo el fitomejoramiento molecular una 
alternativa para obtener variedades con dicha característica. Incrementar la tolerancia a salinidad en 
especies sensibles tendría un gran beneficio económico, ya que permitiría a los agricultores 
sembrar en zonas donde las variedades actuales no han podido cultivarse. A través de los años el 
interés por incrementar la tolerancia de los cultivos a la salinidad se ha incrementado 
potencialmente mediante la utilización del mejoramiento convencional, introgresión de cultivos de 
los cuales sus progenitores silvestres poseen tolerancia a salinidad, domesticación de especies que 
habitan en regiones salinas (halófitas), estrategias en donde los genes para la tolerancia a salinidad 
son identificados, clonados y manipulados usando técnicas de biología molecular (Shannon, 1997). 
Por técnicas de ingeniería genética se ha obtenido plantas transgénicas de tomate tolerantes a 
salinidad que sobre expresan el gen AtNHX1 de Arabidopsis thaliana que codifica para canales en 
vacuola Na+/H+; estas plantas fueron capaces de crecer y desarrollar frutos en condiciones salinas 
(NaCl), a pesar que en hojas se detectó una elevada concentración de sodio, los frutos contenían 
bajas cantidades de sodio. En contraste a lo que se obtiene mediante mejoramiento convencional en 
donde se integran múltiples caracteres para obtener cultivos tolerantes bajo estas condiciones, 
usando esta tecnología se logró el objetivo de la adición de un solo carácter (Zhang et al., 2001). 
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Figura 2. Aplicaciones del mejoramiento genético. En el esquema se muestran agrupadas de forma general 
las líneas de investigación en el cual se enfoca el desarrollo y uso de organismos genéticamente modificados. 
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Experimentos utilizando líneas mutantes pérdida de función por T-DNA en un gen que codifica a 
una proteína conocida como Amino Oxidasa (AO) de Arabidopsis thaliana presenta una mayor 
sobrevivencia en comparación a plantas silvestres al ser evaluadas bajo condiciones de alta 
salinidad -100 mM NaCl- (Fig. 3). Se ha reportado que la hormona vegetal ácido abscísico (ABA) 
modula una gran variedad de procesos en el crecimiento y desarrollo así como procesos de 
respuesta a estrés abiótico como sequía, salinidad y frío (Grill et al., 2007). Cuando las plantas se 
enfrentan a condiciones de estrés, ABA actúa como un regulador clave para la apertura y cierre de 
estomas, restringiendo la transpiración y evitando la excesiva pérdida de agua. Se ha visto que la 
enzima AO se involucra en la producción de peróxido de hidrogeno (H2O2). También la 
producción de H2O2  y la activación de los canales de Ca+ en la membrana plasmática son 
mecanismos importantes en la inducción del cierre de estomas regulados por ABA (Pei et al., 
2012). La enzima AO en células guarda es esencial para la producción de H2O2 en los procesos de 
inducción de cierre de estomas mediada por ABA, en donde el ión calcio actúa como mensajero 
intermediario esencial en este proceso (An et al., 2008). Los datos obtenidos con las líneas 
mutantes por T-DNA no pueden ser explicados, por lo que es necesario ampliar las investigaciones 
en torno a la mutante AO. Sin embargo, las búsqueda de genes ortólogos de AO en plantas de 
interés económico y utilizar la tecnología para desactivar el gen y estudiar el efecto del 
silenciamiento podría ser de utilidad en cultivares en donde la salinidad es un problema que limita 
la producción agrícola para tener cultivos más tolerantes con una mejor adaptación.  
 
Plantas con maduración retardada  
Una de las primeras variedades comerciales modificadas genéticamente fue el tomate Flavr Savr; 
para crearlo se utilizó la tecnología anti-sentido para inhibir a la enzima poligalacturonasa que está 
asociada al ablandamiento de la pared celular –degradación de los polímeros de pectina-. El tomate 
Flavr Savr presentó un ablandamiento retardado en comparación a los cultivos normales, 
permitiendo cosechar en etapas posteriores de maduración cuando el sabor del tomate se ha 
desarrollado mejor, lo que resultó en tomates de mejor calidad (Kramer et al., 1994). Al mismo 
tiempo una variedad heterocigota resultado de una mutación génica natural en el gen rin (inhibidor 
de la maduración, por sus siglas en inglés) ha suplido en el mercado al cultivo Flavr Savr, debido a 
que la variedad rin tiene mayor tiempo de vida útil (Vrebalov et al., 2002). Estos ejemplos 
muestran como la introducción de variaciones mediante transgénesis ocurre de manera natural 
inducida por mutaciones. Por lo tanto considerando los problemas de aceptación de los productos 
OMG por parte de los consumidores, se considera la utilización de ésta tecnología únicamente 
cuanto no se tenga una alternativa mediante el fitomejoramiento convencional. 
 

Col-0 Amino Oxidasa

Estrés salino (100 mM NaCl) 100 mM (NaCl)  
Figura 3. La Amino oxidada es resistente a estrés salino (NaCl) a los 47 días después de la siembra. En la 
imagen del lado izquierdo, se muestra el comportamiento fenotípico de la línea AO T-DNA, y silvestre bajo 
condiciones de salinidad (100 mM NaCl). En la imagen de la derecha se muestra el análisis cuantitativo, a los 
47 días de germinación en medio salino. 
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Plantas con valor nutricional mejorado 
Otra característica de interés, ha sido el incremento de las propiedades nutricionales de los cultivos. 
La metionina es un aminoácido esencial que se encuentra en bajos niveles en las plantas y semillas, 
limitando el valor de las plantas como una fuente de proteínas. Actualmente se realizan esfuerzos 
para incrementar el contenido de metionina en las semillas de las plantas mediante la utilización de 
métodos de ingeniería genética, como la expresión de proteínas de almacenamiento en semillas 
ricas en metionina (Altenbach et al., 1990; Avraham et al., 2005). Sin embargo, resultados 
obtenidos a través de diversos estudios no han mostrado un incremento significativo en el 
contenido de metionina de las plantas (Avraham et al., 2005), por lo que se requerirían estudios 
adicionales con la finalidad de incrementar las propiedades nutrimentales de las plantas. 
 
Ingeniería genética en cultivos tolerantes a insectos o plagas 
Los cultivos tolerantes a insectos son una de las aplicaciones más exitosas de la ingeniería genética 
en plantas; el algodón Gossypium hirsutum L. resistente a la larva de lepidóptera (orugas) y el Maíz 
(Zea mays L.) resistente a lepidópteras y coleópteras (gusanos de la raíz) han sido utilizados de 
forma extensiva en la agricultura, lo que ha permitido disminuir la utilización de pesticidas y 
reducción del costo de producción (Gatehouse, 2008). La identificación de la toxina natural con 
potencial insecticida en la bacteria Bacillus thuringensis (Bt), hizo posible introducir una nueva 
característica de tolerancia contra insectos en los cultivos. Las cepas de B. thuringensis constituyen 
un gran reservorio de genes que codifican para proteínas insecticida, las cuales son acumuladas 
como inclusiones cristalinas por la bacteria en esporulación (proteína Cry y proteínas Cyt), o 
proteínas que se expresan durante el crecimiento bacteriano -proteínas Vip- (Sanahuja et al., 2011). 
El mecanismo de acción involucra la proteólisis alcalina en el intestino del insecto posterior a su 
ingesta, y su interacción con células del intestino. Esta reconocimiento específico ocasiona la 
oligomerización de la proteína, formando un canal a través de la membrana celular, lo que resulta 
en pérdida de iones que destruyen la célula, y provoca la descomposición del intestino por la 
proliferación bacteriana y finalmente la muerte del insecto (Bravo et al., 2007). Las proteínas Cry 
son inocuas para otros organismos, incluyendo el humano debido a que nuestro tracto digestivo a 
condiciones ácidas no permite su activación por lo que la toxicidad no se manifiesta. La tecnología 
de los transgenes permite la utilización de dicha proteína sin la necesidad de aplicaciones de 
pesticidas para el control de ciertas plagas. La resistencia de algunos sectores en el uso de cultivos 
Bt se debe a que tales cultivos podrían afectar especies de insectos no blanco, es decir insectos que 
presenten susceptibilidad al cultivo Bt sin ser plagas (se alimenten del tejido de la planta). Sin 
embargo la implementación de cultivos Bt disminuye el uso de insecticidas químicos y su 
liberación al ambiente, por lo tanto la fauna benéfica que no se alimenta del cultivo se ve 
beneficiada. Otro inconveniente es la probabilidad de que los insectos blanco desarrollen 
resistencia a la toxina Bt; la compañía Monsanto® reveló que algunos insectos han desarrollado 
tolerancia a los cultivos con la toxina Bt, el líder en biotecnología reveló que se ha encontrado una 
sobrevivencia inusual del gusano rosado que se alimenta de algodón genéticamente modificado que 
contiene el gen Cry1 (Bagla, 2010). Sin embargo, existen estrategias para evitar o disminuir la 
velocidad para el desarrollo de la resistencia, como la siembra del cultivo transgénico y su 
equivalente en porcentaje con cultivo no transgénico con la finalidad de disminuir la presión de 
parte de la toxina insecticida ante los insectos. El objetivo es que aquellos insectos que 
posiblemente desarrollen tolerancia a la toxina que surjan en el cultivo Bt tengan la posibilidad de 
cruzarse con individuos no resistentes que habitan en el cultivo no transgénico, sin embargo esta 
estrategia solamente reduce la velocidad del surgimiento y establecimiento de la resistencia a la 
toxina Bt. Otra opción es el uso de combinaciones de diferentes proteínas Cry, pues se ha visto que 
reduce el tiempo de resurgimiento de tolerancia o resistencia a la toxina (Zhao et al., 2005). Otra 
posible consecuencia es la transferencia de la resistencia a antibióticos de las bacterias del suelo en 
los campos donde se cultivan variedades Bt, ya que durante la construcción del vector para generar 
las plantas transgénicas se incluye un gen de resistencia a antibiótico para seleccionar las células 
transformadas. Sin embargo, investigación realizada en poblaciones de bacterias en campos de 
cultivos Bt, no han encontrado diferencias entre estas bacterias y las localizadas en campos de 
cultivos normales en cuanto a resistencia a antibióticos (Demanéche et al., 2008), aunque las 
poblaciones de bacterias de ambos cultivos resultaron diferentes. 
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Un caso de éxito en la historia de los OMG fue la liberación en el mercado de la papaya 
transgénica tolerante al virus PRSV (Papaya ringspot virus) en Puna, Hawaii. Este virus causo 
estragos en la producción de papaya en el año de 1995 (Gonsalves et al., 2004); el desarrollo de dos 
cultivos genéticamente modificados mediante la ingeniería genética utilizando la técnica de 
bombardeo de tejido con un gen de la proteína de la cápside del virus -cp- (Fitch et al., 1992), 
permitió el desarrollo de la resistencia al virus, el control de la enfermedad y, un incremento en la 
producción (Gonsalves et al., 2004). El cultivo de la papaya transgénica ocasionó que los títulos 
viables del virus se redujeran, permitiendo plantar nuevamente papaya no transgénica en áreas 
libres de plantas infectadas por el virus reduciendo la presión del inoculo causada por la gran escala 
de campos sembrados con papaya transgénica en Puna. El cultivo de papaya transgénica también 
permitió expandir sus áreas de producción en donde los cultivos aun no estaban afectados por el 
virus (Ferreira et al., 2002; Gonsalves et al., 2004). 
 
Cultivos resistentes a herbicidas 
La implementación de los cultivos tolerantes a herbicidas ha permitido la utilización de ciertos 
compuestos para la eliminación de malezas, con la certeza que el cultivo no sufrirá daños por su 
aplicación, pues el uso inadecuado de los herbicidas puede afectar el desarrollo normal del cultivo. 
La introducción del gen bacteriano (CP4) de resistencia al herbicida glifosato, provee un eficiente 
método de control de malezas, además de incrementa la producción, debido a que las plantas 
crecen en un ambiente libre de malezas (Service, 2007). El glifosato es un compuesto que inhibe el 
funcionamiento de la enzima 5-enolpyruvylshikimate-3-phosphate de la planta (EPSPSp), 
involucrada en la síntesis de aminoácidos aromáticos, vital para la producción de metabolitos clave 
de la planta, sin la enzima la planta muere rápidamente (Service, 2007), sin embargo, el glifosato 
no afecta a insectos o animales ya que carecen de esta enzima. Aquellos cultivos transgénicos que 
presentan tolerancia al glifosato, contienen un gen de origen bacteriano que codifica para una 
proteína bacteriana (EPSPSb) el cual realiza la misma función que la enzima EPSPSp de la planta, 
pero con la diferencia que la de origen bacteriano no es inhibida por el glifosato, por lo que las 
plantas transgénicas poseedoras de la proteína EPSPSb bacteriana presentan resistencia al glifosato. 
Cuando los campos son asperjados con glifosato no se lixivia fácilmente hacia el sistema acuático, 
en su lugar permanece adherido a las partículas de suelo y en cuestión de semanas se convierte en 
sub productos inofensivos (Service, 2007). Además de los cultivos tolerantes a glifosato, existen 
también cultivos a los que se les introdujo el gen bar con tolerancia a glufosinato, dicho compuesto 
inhibe la función de la enzima Gln sintetasa lo que causa una acumulación de amonio tóxico 
derivado de la fotorespiración, un disturbio en el sistema de transporte de electrones de cloroplastos 
y mitocondria e induce la producción de radicales libres, causando peroxidación de lípidos 
(especialmente en membranas), daño a otros constituyentes celulares y finalmente la muerte (Ahn, 
2008). Las plantas transformadas con el gen bar, que codifica la enzima fosfinotricina 
acetiltransferasa (PAT) desactivan químicamente el glufosinato mediante la adición de un grupo 
acetilo haciéndolo inactivo (Botterman et al., 1991). 
 
El uso de los OGM ha sido altamente explotado y se prevé que la introducción de rasgos únicos en 
diversos cultivos se incrementará, particularmente aquellos que beneficien al consumidor. Como se 
ha mencionado anteriormente el uso de la tecnología de los OGM presentan grandes beneficios 
tanto económicos y ecológicos, como una disminución en el uso de pesticidas en el control de 
diversas plagas y enfermedades que resultan contraproducentes en la salud humana con la aparición 
de nuevas enfermedades ocasionadas por estos químicos (Parrott, 2010), ya que las variedades que 
presentan resistencia a plagas no requieren de la aplicación de tales pesticidas (Gatehouse, 2008), 
reduciendo así la necesidad de arduas y costosas aplicaciones químicas; se beneficia el ambiente 
con la liberación de menos contaminantes en el suelo, aire o agua, y al productor al reducir los 
costos de producción. Por ejemplo la utilización de los cultivos tolerantes a herbicidas, permiten la 
utilización de un solo tipo de herbicida que elimine todo tipo de malezas, sin la necesidad de 
aplicar diferentes combinaciones de estos para eliminar cada una de las diferentes hierbas no 
deseadas, disminuyendo así la cantidad de productos químicos liberados al ambiente y que resultan 
en beneficios económicos para el productor, además de evitar laboriosos trabajos de aplicación 
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durante el ciclo de cultivo. Hay que resaltar también que una vez terminado el ciclo de cada cultivo 
y durante la preparación de las tierras para la siguiente temporada, el agricultor no requiere del 
arado en sus parcelas, simplemente se plantan las semillas y se rocía el campo con el herbicida 
poco después de su germinación limpiando así el campo de malezas competidoras (Service, 2007). 
De modo que el cultivo no compite por recursos contra malezas durante su desarrollo por lo que el 
rendimiento y productividad también podrían verse beneficiados. 
 
Utilización del gen nhr1 en programas de mejoramiento genético 
En 2003 se reportó una mutante en Arabidopsis thaliana conocida como mutante sin respuesta 
hidrotrópica 1 -nhr1- (Eapen et al., 2003), la cual tiene la capacidad de desarrollar el sistema 
radicular en condiciones con baja disponibilidad de agua. Experimentos usando plantas nhr1, 
presentaron mayor tolerancia a la deshidratación y sequía –estrés abiótico (Salazar-Blass, 2008). Se 
ha reportado que plantas con un incremento en la tolerancia a sequía y otros tipos de estrés, está 
asociado con un retardamiento en el crecimiento de la planta (Kasuga et al. 1999; Seo et al. 2009). 
El fenotipo con lento crecimiento de la mutante nhr1 y que al parecer es el tolerante a sequía, 
presenta un retardamiento en la transición de la fase vegetativa a la reproductiva -emisión del 
escapo-, plantas silvestres presentan un tiempo de emisión de escapo alrededor de los 25 días, 
mientras que la mutante nhr1 a los 40 días aproximadamente emite su escapo (Fig. 4), así como un 
ciclo de vida más largo (Quiroz-Figueroa et al., 2010). Cuando el ciclo de vida normal de plantas 
de A. thaliana es alrededor de las 8 semanas, la mutante nhr1 presenta un ciclo de vida mucho 
mayor, alrededor de 12 semanas (Datos no mostrados). Además la nhr1 presentó un mayor 
contenido de ABA en comparación con la plantas silvestres (Quiroz-Figueroa et al., 2010), lo que 
podría estar ocasionando el alargamiento del ciclo de vida. Algunas plántulas nhr1 crecidas in 
vitro, en medio normal, presentan poca o nulas raíces laterales, abatiéndose en número cuando las 
raíces son expuesta a ABA (Quiroz-Figueroa et al., 2010). Xiong et al., ( 2006) reportaron que la 
presencia de raíces laterales cortas está íntimamente asociada a una respuesta adaptativa de los 
mecanismos de estrés por sequía. Todas estas observaciones sugieren que el gen nhr1 en las 
plantas, esta regulando el crecimiento, desarrollo y la tolerancia a sequía u otro tipo de estrés 
abiótico, probablemente por la regulación positiva en la biosíntesis de ABA o inhibiendo su 
degradación. La utilización del gen nhr1 en el sector ornamental mediante la utilización de técnicas 
de fitomejoramiento molecular permitirá desarrollar estrategias para desarrollar plantas más 
longevas y a su vez tolerantes a sequía.  
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Figura 4. Tiempo de la floración de la mutante nhr1 y plantas silvestre Arabidopsis thaliana. A) Análisis 
cuantitativo del tiempo de floración (emisión de escapo) de plantas silvestres y la mutante nhr1. B) Análisis 
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cualitativo de la floración a los 50 días después de la siembra (parte de arriba) y a los 60 días después de la 
siembra (parte de abajo). 

 
Resistencia a antibióticos 
Debido a que la tecnología para generar un organismo transgénico requiere la utilización de genes 
resistentes; además del gen de interés, a diversos tipos de antibióticos que sirven para resolver el 
problema de selección y regeneración de células transformadas, se tiene preocupación entre la 
población humana del resurgimiento de la resistencia a ciertos antibióticos de algunas bacterias 
patógenas, principalmente aquellos cultivos de consumo humano, ya que se teme que por los 
mecanismos de transferencia o movimiento horizontal la adquieran –de una planta a una bacteria- 
(Nielsen et al., 1997). Se ha debatido que la transferencia de genes de resistencia a antibióticos de 
los transgénicos hacia bacterias que habitan en intestinos de animales pudiera ocurrir (Goldstein et 
al., 2005), resultados indican que es muy poco probable que las bacterias que se localizan en el 
intestino pudieran adquirir la tolerancia a antibióticos por la transferencia horizontal de fragmentos 
del gen de resistencia a antibióticos ya que no se encontró tal gen en el intestino de los animales 
evaluados (Chambers et al., 2002). Además la transferencia horizontal de un gen del tracto 
digestivo a células bacterianas es muy poco probable, debido a la cocción de algunos alimentos que 
degradaran el ADN y en el caso de consumo de productos frescos el proceso digestivo degradaría 
el ADN transferible. 
 
Flujo genético 
La transferencia genética de características hacia las plantas silvestres compatible de cruzarse con 
los OGM y que se desarrollan de manera natural en los alrededores de los cultivos transgénicos, es 
una de las preocupaciones como consecuencia de esta tecnología. Debido a que todas las células en 
las plantas transgénicas incluyendo el polen en las plantas de polinización cruzada, posen los genes 
insertados, existe la posibilidad de que estos fueran acarreados por el viento polinizando a otras 
plantas sexualmente compatibles. Sin embargo hay que considerar que el tiempo de vida de un 
polen es relativamente corto. Existen reportes de algunas malezas en campos de soja tolerantes a 
glifosato, el resurgimiento de súper malezas que también presentan tolerancia al herbicida, sin 
embargo se argumenta que la transferencia de la tolerancia al glifosato se puede evitar modificando 
las técnicas de transformación como por ejemplo la transformación en cloroplastos o mitocondrias, 
lo que evitaría la dispersión de la resistencia al glifosato mediante la polinización por el viento o 
insectos (Service, 2007). Otra preocupación es la alteración de la diversidad genética en regiones 
en donde ciertas plantas son centro de origen o diversidad, debido a la posibilidad de transferencia 
por polinización, pues son estos lugares, la fuente más importante de nuevas características 
potencialmente útiles (Nielsen et al. 1998). 
 
Mitos y realidades 
En el peor de los casos los mitos evitan la utilización de los OMG para resolver algunos problemas 
que afectan a la humanidad; entre estos se ha dicho que los transgénicos pueden contaminar las 
áreas de centro de origen destruyendo la biodiversidad y sus asociaciones a culturas tradicionales, 
sin embargo, se ignora que el flujo genético del cual derivó el actual maíz de consumo ha tenido 
lugar por cientos de años y que contrariamente a la idea de pérdida de diversidad, fue gracias a este 
flujo entre diferentes individuos que tenemos al maíz actual. 
 
Otro mito es que los cultivos son naturales y no han sido modificados por los humanos, o si lo han 
sido el mejoramiento no altera el ADN, esta idea ignora el hecho que es imposible modificar la 
apariencia de los cultivos sin alterar el ADN. De hecho el movimiento del ADN en el genoma de 
plantas de cultivos es un proceso normal que permite reparar la cadena de doble de ADN, como los 
resultados que se llevan a cabo alrededor de los sitios de inserción de los transgénes. El ambiente 
tienen la capacidad de mutar los genes para generar muevas características o eliminar una existente, 
tales cambios permiten a los individuos tener una adaptación en la evolución y selección por los 
humanos (Parrott 2010). 
 



Mejoramiento vegetal usando genes con funciones conocidas 

90 
 

Otro de los mitos es que los OGM pueden producir alergias. Los productos naturales puede 
ocasionar alergias espontaneas en individuos que por años consumían el alimento, varias veces 
hemos escuchado que un conocido desarrolló alergia al consumo de camarón a pesar de estarlo 
consumiendo previamente. Hasta la fecha existen varios estudios que han demostrado que las 
plantas transgénicas, poseen las mismas posibilidades que las plantas no transgénicas para inducir 
algún tipo de alergias. Sin embargo, cada cultivo transgénico pasa por una serie de análisis 
minuciosos antes de ser liberados al mercado como cultivo comercial. 
 

CONCLUSIÓN Y PERSPECTIVAS 
 

La tecnología OGM ha destacado significativamente en el desarrollo del mejoramiento vegetal, 
debido a que es posible enriquecer el genoma de las plantas con ADN de cualquier organismo, 
introduciendo así variación dentro de una poza genética. Considerando la problemática de la 
aceptación de los consumidores por los productos genéticamente modificados, se recomienda que 
solamente se utilicé esta tecnología en el mejoramiento vegetal cundo se requiera y no exista otra 
alternativa de mejoramiento genética convencional (Zamir, 2001). La modificación genética de las 
plantas es una alternativa de los métodos de genética molecular en desarrollo que permite acelerar 
el proceso de mejoramiento molecular vegetal, combinado con técnicas de mutagénesis. El 
mejoramiento molecular involucra ambos procesos tanto asistencia de marcador como ingeniería 
genética, inicialmente se utilizaban marcadores morfológicos para isoenzimas y recientemente se 
utilizan marcadores para ADN (Xu et al., 2012). Hoy en día la tecnología de fitomejoramiento 
molecular es una de las estrategias más utilizadas por las grandes compañías de semillas. Los 
logros por parte de los fitomejoradores son amplios, estos pueden agruparse en: cultivares con 
mayor producción, mejoramiento de la composición en las características y cultivos de adaptación. 
La tecnología de los transgénes para generar cultivos más eficientes es una alternativa muy 
atractiva y poderosa. Sin embargo su uso es determinado por el tipo de cultivo con la característica 
de interés en el lugar y momento adecuado. 
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