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Frijol y arroz mejorados por hongos benéficos: 
descubriendo los genes clave de la simbiosis1 
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Resumen. Las plantas pueden formar 
alianzas benéficas con hongos del suelo 
que les ayudan a absorber nutrientes, pro-
moviendo una agricultura más sostenible. 
Nuestro proyecto investigó cómo esta 
simbiosis ocurre en frijol y arroz, identi-
ficando genes clave que regulan la comu-
nicación planta-hongo y el transporte de 
nutrientes. También desarrollamos nue-

vas técnicas para visualizar la interacción. 
Estos descubrimientos ofrecen nuevas 
herramientas para mejorar cultivos con 
menos fertilizantes, beneficiando al me-
dio ambiente y la producción agrícola. 
Además, el proyecto contribuyó a la for-
mación de estudiantes y generó publica-
ciones científicas que fortalecen el cono-
cimiento sobre biotecnología vegetal.

Palabras clave. Simbiosis micorrízica; arroz; frijol; genes reguladores; sostenibi-
lidad agrícola; biotecnología vegetal.

Contenido

El proyecto Programa de Apoyo a Proyectos de Investigación e Innovación Tec-
nológica (papiit in213221), financiado de 2021 a 2023, ha contribuido significa-
tivamente al conocimiento sobre la simbiosis micorrízica en Phaseolus vulgaris 
(frijol) y Oryza sativa (arroz), enfocándose en la transducción de señales tempra-
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nas, el análisis funcional de genes y la regulación génica durante la formación de 
la simbiosis. Esta asociación benéfica con hongos del suelo permite a las plantas 
mejorar la absorción de nutrientes como el fósforo y el azufre, y puede represen-
tar una alternativa sustentable frente al uso intensivo de fertilizantes químicos 
en la agricultura.

La simbiosis micorrízica arbuscular (am) es una de las interacciones más an-
tiguas y fundamentales en la evolución de las plantas terrestres. En esta relación, 
los hongos penetran las raíces de las plantas formando estructuras conocidas 
como arbúsculos. Dichas estructuras facilitan el intercambio de nutrientes en-
tre ambos organismos: la planta proporciona carbohidratos al hongo y este, a 
cambio, le suministra minerales esenciales. Esta relación simbiótica mejora la 
eficiencia del uso de nutrientes, refuerza la tolerancia al estrés ambiental y pro-
mueve la salud del suelo.

Nuestro estudio se centró en identificar los genes responsables de activar y 
mantener esta interacción simbiótica. A través de herramientas como el análi-
sis de expresión génica (Reverse Transcription [rt]-quantitative Polymerase Chain 
Reaction [qpcr]), ensayos de interacción proteína-proteína en levadura (Yeast 
Two-Hybrid [y2h]), y silenciamiento génico mediante arn interferente (inter-
ferencia de arn [rnai]), descubrimos reguladores clave que participan en la 
simbiosis.

Uno de los hallazgos más relevantes fue la identificación de genes trans-
portadores como sultr2, sultr3, sweet22 y sweet23; que participan en el 
transporte de azufre y azúcares durante la simbiosis. Estos genes mostraron una 
mayor expresión a las 24 horas de la inoculación con micorrizas, lo que indica 
una etapa crítica en el establecimiento de la interacción simbiótica. A su vez, 
genes como mick-mad41 y crk12 fueron esenciales para la formación de ar-
búsculos. La funcionalidad de estos genes se validó mediante la generación de 
raíces transgénicas en frijol que expresaban construcciones de rnai dirigidas a su 
silenciamiento. 

Las raíces modificadas mostraron una reducción significativa en la expresión 
de los genes objetivo, lo que se correlacionó con una disminución en la coloni-
zación micorrízica y el desarrollo de estructuras simbióticas.

Durante el proyecto, también se desarrollaron herramientas metodológicas 
como un protocolo de tinción rápida para visualizar la colonización micorrízica 
en raíces de leguminosas. Técnica que permite observar directamente las estruc-
turas fúngicas, facilitando el estudio de la simbiosis en condiciones experimen-
tales. Adicionalmente, se estableció un protocolo para generar plantas compues-



Núm. 17 | 2026

3

tas de Arachis hypogaea, lo cual amplía las herramientas disponibles para estudiar 
la simbiosis en otras leguminosas.

Se clonaron y caracterizaron los promotores de los genes candidatos en vec-
tores de expresión que permitieron estudiar su actividad en diferentes momen-
tos de la simbiosis. Al usar plantas transgénicas observamos patrones de expre-
sión específicos en tejidos colonizados, lo que confirmó la participación directa 
de estos genes en la simbiosis. También se realizaron análisis de localización sub-
celular mediante fusión a proteínas fluorescentes y ensayos de interacción pro-
teína-proteína mediante complementación de fluorescencia bimolecular (bifc) 
que aportaron evidencia adicional sobre las redes de señalización involucradas.

Estos hallazgos tienen implicaciones significativas para la agricultura. El uso 
de hongos micorrízicos como biofertilizantes puede reducir la necesidad de fer-
tilizantes sintéticos, disminuir la huella ambiental y aumentar la eficiencia del 
uso de recursos. La identificación de genes clave permite desarrollar cultivos me-
jorados que aprovechen de manera más eficiente estas asociaciones simbióticas, 
especialmente en condiciones de estrés como la sequía o la baja fertilidad del 
suelo.

El proyecto tuvo un fuerte componente formativo; ocho estudiantes de li-
cenciatura y un estudiante de posgrado participaron activamente en las distintas 
etapas del estudio, obteniendo experiencia en biotecnología vegetal, microbio-
logía agrícola y técnicas moleculares avanzadas. Los resultados fueron presenta-
dos en 18 congresos nacionales e internacionales, incluyendo entre ellos Turquía 
e India, y publicados en revistas como Scientific Reports; Genes; Functional & Inte-
grative Genomics, entre otras.
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