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Los cloroplastos son los organelos encargados de llevar a cabo la fotosíntesis en plantas; 

estos evolucionaron a partir de bacterias fotosintéticas. Los cloroplastos contienen su 

propio ADN, en el cual se encuentran codificados genes necesarios para su funciona-

miento. El genoma de los cloroplastos o plastoma se divide en cuatro regiones con ca-

racterísticas distintivas. El estudio de la secuencia, estructura y composición de los plas-

tomas es una herramienta útil para la comprensión de la evolución tanto de plantas co-

mo de los cloroplastos mismos. 
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En las plantas y otros organismos euca-

riontes (aquellos que poseen células con 

un núcleo), los cloroplastos son los orga-

nelos donde se lleva a cabo la fotosíntesis. 

Sin embargo, este no es el único proceso 

en el que participan, y pueden ser impor-

tantes para procesos metabólicos como la 

biosíntesis de almidón o lípidos, así como 

el desarrollo y diferenciación de las plan-

tas. Cuando los cloroplastos no presentan 

clorofila, el pigmento verde fundamental 

para la fotosíntesis, pueden ser llamados 

cromoplastos, leucoplastos o etioplastos, 

dependiendo de su función. Los cloroplas-

tos y sus variantes no fotosintéticas reci-

ben el nombre de “plástidos” (Taiz y Zei-

ger 2002, León y Guevara 2007). 

Los cloroplastos presentan una mem-

brana externa y una membrana interna, y 

un tercer sistema de membranas apiladas 

e interconectadas llamadas tilacoides 

(Taiz y Zeiger 2002) (Figura 1A). Adi-

cionalmente, los cloroplastos tienen sus 

propios ribosomas, las estructuras donde 

se producen proteínas a partir de la infor-

mación genética; y su propio ADN, pero 

de este último hablaremos más tarde 

(Odintsova et al. 1964). El conjunto de ti-

lacoides apilados conforma la grana, y el 

fluido al interior de los cloroplastos que 

rodea a los tilacoides es el estroma. La 

clorofila y el resto de los componentes 

necesarios para obtener energía a partir de 

la luz solar se encuentran insertados en la 

membrana de la grana. Durante la fotosín-

tesis ocurre un proceso de transporte de 

electrones a lo largo de la membrana de la 

grana, que culminan en la formación de 

ATP y NADPH. Estos compuestos son 

necesarios para las reacciones químicas 

conocidas, como ciclo de Calvin, en el 

cual se sintetiza glucosa a partir de CO2  

(Figura 1B) (Taiz y Zeiger 2002, León y 

Guevara 2007). 

Las características de los cloroplastos 

sugieren un origen sorprendente: hace 

aproximadamente 2,000 millones de años 

un organismo eucarionte, que ya tenía mi-

tocondrias, fagocitó (ingirió) o fue parasi-

tado por una cianobacteria (McFadden y 

van Dooren 2004, Sánchez-Baracaldo et 

al. 2017). Las cianobacterias, o algas ver-

deazuladas, son organismos procariontes 

fotosintéticos y de vida libre, que al igual 

que los cloroplastos tienen doble mem-

brana celular, tilacoides con clorofila y  
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ADN en forma de un solo cromosoma 

circular (Jiao y Guo 2014). Esta relación 

fue beneficiosa para ambas partes y con el 

tiempo dio origen a los cloroplastos (y por 

lo tanto a las plantas) tal como los cono-

cemos. Sin embargo, este proceso ha re-

sultado en cambios importantes con res-

pecto a los ancestros de vida libre (Zi-

morski et al. 2014). Probablemente el más 

dramático de estos cambios se observa en 

la reducción del genoma. Aproximada-

mente 90% de los genes de la cianobacte-

ria ancestral fueron transferidos al geno-

ma nuclear del hospedero (Clegg et al. 

Figura 1. Las partes de los cloroplastos y la fotosíntesis. A. los cloroplastos están constituidos de dos 

membranas, interna y externa, la grana, los tilacoides, ADN, ribosomas y su interior que es el 

estroma. B. En plantas y otros eucariotas la fotosíntesis sucede en los cloroplastos; esta se divide 

en procesos dependientes de la luz y el ciclo de Calvin, durante este último ocurre la fijación del 

CO2 y la producción de glucosa. (Figuras: Laura Espinosa-Barrera). 
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1994, Huang et al. 2003). Estos genes 

transferidos participan en funciones im-

portantes como el anclaje de la clorofila 

en la membrana del tilacoide y aunque 

son capaces de duplicarse a sí mismos 

(otra característica que han mantenido de 

sus ancestros), cabe recalcar que los clo-

roplastos son incapaces de sobrevivir de 

manera autónoma (León y Guevara 2007). 

Al conjunto de genes de un organismo 

(u organelo) contenidos y organizados en 

cromosomas se le denomina genoma. El 

genoma de los cloroplastos es conocido 

como plastoma (de plástido y genoma). 

Los plastomas están organizados en forma 

de una única molécula circular de ADN 

de doble cadena localizada en el estroma. 

Cada cloroplasto puede contener más de 

una copia, y cada célula vegetal puede 

contener entre 400 a 1,600 copias del 

plastoma (Zaragoza 2017). Su tamaño por 

lo general varía entre 120,000 y 160,000 

bases nucleotídicas. Los genes que se en-

cuentran en los plastomas codifican para 

proteínas de la maquinaria fotosintética; 

transcripción, traducción y replicación de 

su propio ADN; importación continua, 

coordinación y regulación de proteínas 

con el núcleo (Guo et al. 2007, Jiao y Guo 

2014, Huo et al. 2018). Debido a la im-

portancia de sus funciones, los plastomas 

están altamente conservados, es decir, sus 

secuencias cambian muy lentamente (en 

escala evolutiva) y presentan una alta si-

militud entre especies (Saarela et al. 2018, 

Alwadani et al. 2019). 

Los plastomas contienen cuatro regio-

nes claramente delimitadas: una región 

larga de copia única o LSC (Large Single 

Copy region, por sus siglas en inglés), una 

región corta de copia única, SSC (Small 

Single Copy region) y dos regiones repe-

tidas inversas (IR) (Figura 2). Dentro de 

estas regiones podemos encontrar apro-

ximadamente 130 genes que corresponden 

a 80 proteínas, 30 ARNs de transferencia 

(tRNA) y cuatro genes ribosomales 

(rRNA), así como intrones que no codifi-

can proteínas y espaciadores intergénicos 

que son las regiones que están entre un 

gen y otro (Ohyama et al. 1986, Twyford 

y Ness 2017). Cabe resaltar que la mayo-

ría de las enzimas y proteínas del cloro-

plasto son estructuras muy complejas y 

están constituidas por distintas partes o 

dominios, cada dominio es codificado por 

un gen distinto y a su vez, estos están dis-

tribuidos entre las regiones del plastoma, 

y en muchos casos también el genoma 

nuclear.  

Como su nombre lo indica, LSC es la 

región más grande dentro de los plasto-

mas, y en ella se encuentran genes que 

codifican para RUBISCO (encargada de 

la fijación de CO2 en la fotosíntesis); 

ATP sintasa, necesaria para la producción 

de energía dentro del cloroplasto; y algu-

nos componentes del fotosistema II (Jiao 

y Guo 2014, Daniell et al. 2016, Twyford 

y Ness 2017). SSC es la región más pe-

queña del plastoma, y entre sus secuen-

cias se encuentran múltiples componentes 

de NADH deshidrogenasa, que es necesa-

ria para el acarreo de electrones durante la 

fotosíntesis. Las IR son dos y flanquean a 

las otras dos regiones (Figura 2), se carac-

terizan por ambas tener la misma infor-

mación, y contienen una alta cantidad de 

secuencias de ADN repetidas; destacan la 

presencia de los genes ribosomales y los 

pseudogenes ycf, de función desconocida 

y altamente conservados entre especies 

cercanas (Poczai y Hyvönen 2017). 

En 1962 se confirmó por primera vez 

la presencia de ADN en los cloroplastos, 

y en 1986 se secuenció por primera vez el 

plastoma de tabaco (Nicotiana tabacum 

L.) y del musgo Marchantia polymorpha 

L. (Ris y Plaut 1962, Ohyama et al. 1986, 

Shinozaki et al. 1986). El estudio de la 

organización, posición y secuenciación de 

los genes y regiones dentro del plastoma 

ha permitido ahondar en el conocimiento 

del funcionamiento y mantenimiento de  
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los cloroplastos. Este conocimiento inclu-

so puede permitir en el futuro el desarro-

llo de cultivos mejorados mediante inge-

niería del plastoma (Daniell et al. 2016). 

Por otro lado, el estudio comparativo del 

ADN de cloroplastos nos ha permitido 

elucidar el origen y evolución de los clo-

roplastos mismos. Además, una de las 

áreas más prometedoras parece ser el uso 

del ADN de cloroplasto como un marca-

dor para estudiar la evolución y diversifi-

cación en plantas. Estos análisis pueden 

realizarse a partir de regiones concretas 

del plastoma o el plastoma completo (Guo 

et al. 2007, Hand et al. 2013, Yao et al. 

2015, Poczai y Hyvönen 2017, Saarela et 

al. 2018, Alwadani et al. 2019) (Figura 

3). 

Los avances tecnológicos y los precios 

cada vez menores en la secuenciación ma-

siva de ADN han permitido obtener una 

gran cantidad de información sobre los 

plastomas, y esta tendencia seguirá en 

aumento los próximos años. El estudio de 

los cloroplastos y sus genomas son una 

herramienta para la conservación biológi-

ca y la seguridad alimentaria; esta infor-

mación nos permitirá comprender proce-

sos moleculares al interior de la célula, la 

fisiología vegetal, evolución y adaptación 

al medio, y diversidad biológica. 
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