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RESUMEN 

Durante la micropropagacíon de plantas es posible observar variación fenotípica entre la planta 

madre y sus hijas, a esta variación se le conoce como variación somaclonal (VS). Este fenómeno 

puede ser causado por factores genéticos que se describen como cambios en la secuencia del 

ADN, o por factores epigenéticos en los que participan mecanismos de regulación en los genes 

que no cambian la secuencia del ADN. En la micropropación de Agave angustifolia Haw. se 

detectó una VS, en la cual a partir de plántulas verdes emergieron plántulas variegadas y albinas. 

El albinismo en las plantas es un evento que ocurre de manera poco frecuente en la naturaleza 

y del cual se sabe poco acerca de su origen molecular, es por esta razón que las variantes 

somaclonales de A. angustifolia Haw. son un modelo de estudio interesante para explorar el 

albinismo. En estudios anteriores realizados en nuestro laboratorio se encontró una similitud 

genética mayor al 97% entre las variantes somaclonales de A. angustifolia Haw., este hallazgo 

sugiere que la VS se puede explicar con base a mecanismos epigenéticos. La metilación del 

ADN es un mecanismo epigenético que sucede cuando las enzimas llamadas metiltransferasas 

de ADN (mtasas-ADN) transfieren un grupo metilo a la citosina de la cadena del ADN provocando 

el silenciamiento o disminución de la expresión de los genes. Por lo tanto, la VS de A. angustifolia 

Haw. se podría explicar al detectar cambios en la expresión de genes que codifican para mtsas-

ADN entre los fenotipos, debido a que estas estarían regulando genes involucrados en procesos 

como la biogénesis y desarrollo de los cloroplastos. En el estudio descrito a continuación se 

utilizaron herramientas bioinformáticas para encontrar secuencias de genes que codifican para 

mtasas-ADN en el transcriptoma de A. angustifolia Haw. y para identificar los dominios 

conservados que permiten llevar a cabo la función de estos genes. Posteriormente se construyó 

un árbol filogenético para corroborar la identidad de los genes utilizando las secuencias 

encontradas en el transcriptoma de A. angustifolia Haw. y las secuencias de 15 especies de 

plantas diferentes. Por último, se seleccionaron algunos genes de mtsas-ADN para analizar su 

expresión con la técnica de PCR en tiempo real. El análisis reveló una disminución en la 

expresión de dichos genes en los fenotipos variegado y albino, esta característica podría indicar 

que existen cambios en la regulación de otros genes que pudieran estar provocando la aparición 

de los nuevos fenotipos. 



 

 

 

 

 
 

 

ABSTRACT 

During plants propagation it is possible to observe phenotypic variation between mother plant and 

the generated new shoots; this variation is known as somaclonal variation (VS). This phenomenon 

can occur by genetic factors, which are described as changes on DNA sequence, or by epigenetic 

factors, where regulation mechanisms of genes participate and do not change the DNA sequence. 

In Agave angustifolia Haw. micropropagation VS was detected, in which variegated and albino 

shoots were emerged from the green plantlets. Plants albinism is a rare event in nature and less 

is known about its molecular origin. For this reason, A. angustifolia Haw. somaclonal variants are 

an interesting study model to explore albinism. In previous investigations done in our lab there 

was found a genetic similitude greater than 97% between A. angustifolia Haw. somaclonal 

variants. This finding suggests that this VS can be explained by epigenetic mechanism. DNA 

methylation is an epigenetic mechanism, which occurs when enzymes known as DNA 

methyltransferases (DNA-mtases) transfer a methyl group to the cytosines in the DNA chain 

causing decrease or silencing of genes expression. Therefore, the VS of A. angustifolia Haw. 

could be explained by detecting changes in DNA-mtases coding genes among the phenotypes, 

because they would be regulating genes involved in process like biogenesis and chloroplast 

development. In the study described below there were used bioinformatic tools in order to find 

gene sequences coding for DNA-mtases in the A. angustifolia Haw. transcriptome, and also to 

find the conserved domains, which allow these genes to develop their function. Also, a 

phylogenetic tree was built in order to corroborate the gene’s identity by using the sequences 

found in A. angustifolia Haw. transcriptome and sequences from 15 different plant species. 

Finally, there were chosen some DNA-mtases genes to analyze their expression using real time 

PCR technique. This analysis revealed a decreased in some DNA-mtases coding genes in 

variegated and albino phenotypes. This could indicate that there are changes in the regulation of 

other genes that could be triggering the emergence of new phenotypes. 

 
 
 
 


