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Introduccidn. El albinismo en plantas es un fenémeno
poco comun en la naturaleza que se caracteriza por la
pérdida total o parcial de pigmentos fotosintéticos,
abriendo una nueva investigacién a través de la
biotecnologia. Aunque se han logrado avances en la
comprension de la naturaleza de este fendmeno, las
bases epigenéticas y biolégicas aun permanecen
inexploradas. Durante la micropropagacion de Agave
angustifolia Haw., se identificaron tres fenotipos
diferentes: verde (G), variegado (V) y albino (A).
Sorprendentemente, las plantas albinas no mutantes,
como el modelo de A. angustifolia, han proporcionado
una nueva perspectiva en la exploracién de la
epigenética. Estas plantas, que carecen de clorofila y
la capacidad de fotosintetizar, han demostrado ser una
herramienta valiosa para comprender los procesos de
biogénesis de los cloroplastos (1-5). La estabilidad de
estos modelos albinos no mutantes permite
investigaciones mas detalladas sobre cémo los
mecanismos epigenéticos influyen en la regulacién
génica y en la adaptacion de las plantas al entorno.
También, mediante Ila protedmica cuantitativa,
identificamos enzimas clave y acumulacion diferencial
de aminoacidos, revelando adaptaciones en ausencia
de cloroplastos.

Metodologia. En este estudio se utilizaron técnicas
omicas para evaluar las diferencias a nivel transcritos
y proteinas entre las plantas albinas y las plantas
verdes. También, para comprender las diferencias
fisiologicas y epigenéticas entre los somaclones de
Agave, se analizaron parametros morfofisiolégicos y
cambios en los patrones de metilacién del ADN en los
tres fenotipos durante su desarrollo in vitro. Se
evaluaron las marcas de histonas (H3K4me2,
H3K36me2, H3K9ac, H3K9me2 y H3K27me3) para
investigar las implicaciones en la compactacion de la
cromatina relacionadas con el albinismo de A.
angustifolia.

Resultados. El andlisis epigenético revel6 que la
metilacién global del ADN aumento en el fenotipo verde
durante los dos primeros subcultivos, pero
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posteriormente disminuyd. Esta hipometilacién se
correlacion6 con la aparicion de brotes variegados en
las plantulas verdes. Una correlacion similar se
observé en el fenotipo vareigado, donde un aumento
del 2 % en los niveles globales de metilacion del ADN
se correlacioné con la generacion de brotes albino en
las plantulas variegadas. En las plantas albinas, se
observdé un aumento significativo en la marca de
histona H3K9ac en comparacion con las plantas
variegadas o verdes, indicando un cambio en la
compactacion de la cromatina relacionado con el
albinismo.

Ademas, se demostré que los aminoacidos y las vias
biosintéticas relacionadas con ellos se ven afectados
en plantas con fenotipos albinos y variegados. Se
identificaron cambios significativos en la acumulacién
de aminoéacidos y enzimas clave en la biosintesis de
aminoacidos en los somaclones albino y variegado, en
comparacién con plantas verdes.

Conclusiones. Nuestros hallazgos sugieren la
existencia de una "memoria de estrés epigenético"
durante las condiciones in vitro que induce cambios en
la cromatina, favoreciendo la generacion de brotes
variegados y albino. Ademas, demostramos la
influencia de la biotecnologia en el estudio no solo de
la epigenética sino las o6micas (transcriptémica,
protedmica y metabolémica) en plantas con fenotipos
albinos y variegados. Se identificaron cambios
significativos en la expresion de genes relacionados a
la biogénesis del cloroplasto asi como en la
acumulacion de aminoacidos y enzimas clave en la
biosintesis de aminoacidos en los somaclones albino y
variegado, en comparacion con plantas verdes.
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