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La lechuga (Lactuca sativa) es una hortaliza de amplio 

consumo a nivel mundial.

Se cultiva en todos los continentes, sobre todo en regiones 

templadas y subtropicales

En Argentina (superficie implantada  de 9.000 ha 

aprox), ocupa el 3° puesto en importancia junto con 

la cebolla

Debido a que se consumen las hojas frescas tiene una 

corta duración post-cosecha, por lo que no es un 

producto exportable y casi  toda su producción se 

destina al mercado interno

Es el cultivo que concentra el mayor porcentaje de 

pequeños productores hortícolas del país.

Presenta una serie de características que la 

hacen muy atractiva como material de 

trabajo. Se adapta muy bien a condiciones 

de cultivo a campo, en invernadero y en 

hidroponía



En el laboratorio, iniciamos en el 2010, la investigación básica para 
obtener variedades resistentes a patógenos por transformación 
genética.

Estas características hacen que sea un cultivo ideal para el cultivo in 
vitro y la transformación genética.
De hecho es la especie modelo dentro de la familia Asteraceae 
(girasol, cártamo, crisantemo, dalias, etc) .

Obtuvimos líneas expresando distintos genes que están en etapa de 
evaluación a campo. Tesis de licenciatura y doctorales + 
publicaciones científicas. (2010/2018)



-La tecnología CRISPR/Cas para la 

edición de los genomas se publicó 

en el 2012 (las autoras recibieron el 
Premio Nobel de Química 2020). 

-En el 2013 aparece la primera 
publicación en edición en vegetales 

modelo.

-Ofrece la posibilidad de realizar 

mutaciones secuencia-específicas 

de manera simple, rápida y precisa, 
superando comparativamente a la 

mutagénesis convencional (donde se 

producen alteraciones genéticas al azar 
en todo el genoma por lo que luego se 

necesitan analizar varias generaciones 
para poder seleccionar las plantas que 
portan el carácter de interés y descartar 

las que llevan mutaciones no deseadas).

Edición Génica: 

permite producir mutaciones sobre genes de interés de modo dirigido

Knock out / Pérdida de función

Complejo Cas 9 y gARN se 

van a unir al sitio en el 
genoma que se quiere editar 

y posea el sitio PAM 
(Protospacer adjacent motif)

Cortes en la hebra de ADN

Reparados por la maquinaria 

celular a través de unión de 

extremos no homólogos-NHEJ 

(Non Homologous End 
Joining).

Se producen errores



SPL13: Gen miembro de la familia de factores de transcripción 

SPL (SQUAMOSA PROMOTER BINDING PROTEIN-LIKE)

Plantas 

transgénicas 

de alfalfa

Sobreexpresión: retraso del crecimiento 

y ramas deformadas

Silenciamiento: fase vegetativa más 

larga, un aumento del área foliar y

retraso en la etapa de floración

Caracteres de interés 

en la producción de 

lechuga



En 2019 
▪ Dominábamos la transgénesis en lechuga (construcción de vectores, 

ingeniería genética, cultivo in vitro, cultivo en cámaras e invernadero, 
autorizaciones en CONABIA, etc.)

▪ En el INTA ya se comenzaba a trabajar en edición génica. Investigadoras 
del grupo de alfalfa viajaron al lab. de Eduardo Blumwald para aprender 
a armar los vectores de edición (Davies, California, EEUU)

▪ Teníamos un gen de interés para modificar en lechuga
▪ La normativa de Argentina, donde los eventos obtenidos por edición 

génica son evaluados caso por caso y no por su proceso de obtención. 
La ausencia de inserción de ADN foráneo, se considerara como un 
cultivo convencional, no OGM

▪ Nos asociamos dos grupos del CICVyA para dirigir la tesis de Valeria 
Beracochea



Identificación de secuencia blanco 1° Identificar el gen ortólogo a MsSPL13 en lechuga

Se realizó la búsqueda de la secuencia del Gen SPL13, mediante BLAST (NCBI) y se identificaron secuencias 

similares a este gen.

Método Neighbor–Joining de MEGA7 (http://www.megasoftware.net/)

Análisis filogenético de proteínas SPL13. Se compararon las

secuencias aminoacídicas de SPL13 de Medicago sativa,

Glycine max, Malus doméstica, Cucumis sativus, Camelina

sativa, Arabidopsis thaliana, Heliantus annuus y Lactuca sativa.

Alineamiento de los integrantes del grupo ortólogo. Se

alinearon las secuencias aminoacídicas de los integrantes

del grupo ortólogo. En amarillo se señala las regiones

ausentes en el pseudogen LSAT_4X81541. En rojo se señala el

dominio SBP (Squamosa-promoter Binding Protein)

característico de estos factores de transcripción, obtenido

utilizando el software CDD de NCBI

Se selecciona el gen LsLOC111889983
ortólogo en lechuga 

http://www.megasoftware.net/


ATGGACTGGAATTTGAAGATACCTTCTTGGGATTTCACAGA

ATTCGAACAAGGAACAATTCCCAACATTGATTCGACTAGTG

GGTCGAGTAGTTATGGAGGGCAGGGGATTAAAGGGAATTTC

TGTGTCGATTTAAAGCTTGGCCAAGTAATCGATTCAGGAAAC

GAGTTGAAGTCCACATCAAAAATGGCGCTATCACCTTCAGCT

TCATCCAAAAGGGCACGTCCTATAAATAACACGATTCCGGC

CGCCACTTGCCTCGTTGACGGCTGCAACGCCGACCTCAGTA

ACTGCAAAGAGTATCATCGCCGCCATAAGGTCTGTGAAATC

CATTCCAAAACCGCTCAGGTTTCCATTAATGGTCAAAAGCAA
CGATTCTGCCAGCAATGTAGCCG

Para editar el gen de interés se identificó la región target de 
LsLOC111889983 por PCR

Secuencia Slp13 1°Exón Lechuga

Primers 293 pb

Se confirmó el 100% de identidad 

de la secuencia

Diseño de los guías:

• Software: CCTop (secuencia de Lactuca sativa)

•Elección de los guías:

1.Hibridar en primer o segundo exón

2.Hibridar perfectamente en el gen de interés

3.Mínima cantidad de off targets

4.Máximo cuidado de las zonas conservadas



Introducción de la maquinaria de edición 

(delivery) vía Agrobacterium tumefaciens

Ensayos de transformación genética

Obtención de la T0, pasaje a invernáculo, 

detección de la edición (PCR genes Cas9 y 

secuenciación directa por Sanger)

Obtuvimos 6 líneas editadas



Al evaluar la generación T1 nos quedamos con estas 3 líneas editadas

E2

E1

En la generación T1 analizamos por 

Next Generation Sequencing las 3 líneas  

y confirmamos que estaban editadas 

en ambos alelos.



Datos tomados de plantas correspondientes a la generación T2

T2 E1 T2 E2T2 WT



Validación fenotipo plantas T3. Ensayos en Hidroponia

Fotos del ensayo a los 38 días



Validación fenotipo plantas T3,  en invernáculo

Evaluación planta adulta (50 días) 

Evaluación planta 

adulta floración 

(114 días)



Implementar la edición génica en lechuga
Obtener plantas de lechuga mejoradas por el knock out del gen LsSPL13, que presentan 
dos caracteres de alto interés en la producción de esta hortícola: mayor biomasa y 
floración retrasada. 
Confirmamos el potencial biotecnológico de este gen. 

Logros

Tesis Doctoral de Valeria 
Beracochea (8/4/2024)

ICP favorable del 11/03/2024 por lo 
que puede ser manejado como 
material convencional.

Proyecto 
Biodesarrollar de 

Agricultura Ganadería 
y Pesca. Subsidio para 

fase final de 
desarrollos 

biotecnológicos

Ensayos a campo en 3 sitios INTA




