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Resumen 

La biotecnología se plantea como una estrategia válida en los programas de mejora 
de la encina y, por ende, para el uso, manejo y conservación de la dehesa. Dicho 
objetivo  adquiere  especial  relevancia  en  este  momento,  teniendo  en  cuenta  el 
envejecimiento  y  la  creciente  muerte  del  arbolado  asociada  a  procesos  de 
decaimiento y cambio climático. Por sus propiedades (ciclo de vida largo, alogamia 
y alta variabilidad fenotípica) y carácter recalcitrante como sistema experimental, 
la  selección  de  genotipos  élite  asistida  por  marcadores  moleculares,  para  su 
posterior  propagación  clonal,  resulta  la  aproximación  más  plausible.  Como 
alternativa  biotecnológica  también  se  propone  el  uso  de  bioestimulantes  que 
favorezcan el  crecimiento,  desarrollo  y  respuesta  a  estreses.  Nuestro  grupo ha 
secuenciado recientemente, y por primera vez, el genoma de la encina, habiendo 
desarrollado y optimizado, en esta especie, técnicas y protocolos de marcadores de 
DNA  y  de  análisis  de  los  diferentes  niveles  -ómicos  (genómica,  epigenómica, 
transcriptómica,  proteómica  y  metabolómica),  lo  que  está  permitiendo  la 
identificación  de  secuencias  de  DNA,  genes  y  productos  génicos  asociados  a 
fenotipos de interés,  resiliencia y producción. En paralelo,  se está evaluando el 
tratamiento  de  semillas  con  bioestimulantes  como  estrategia  de  control  de  la 
podredumbre  radical  causada  por  el  oomiceto  Phytophthora  cinnamomi y  la 
tolerancia a  sequía.  A partir  de los  análisis  -ómicos y su integración con datos 
morfométricos y fisiológicos, se proponen mecanismos de respuesta a estreses y se 
identifican genes y productos génicos, tanto en hojas como en raíces, asociados al 
fenotipo resiliente. Entre ellos se incluyen enzimas de la biosíntesis de fenólicos, 
proteasas y factores de transcripción. Los genes propuestos están siendo validados 
funcionalmente  utilizando,  como  sistema  experimental,  plantas  de  Arabidopsis 
thaliana y Nicotiana benthamiana.
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1. Introducción 

     La encina (Quercus ilex subsp.  ballota (Desf.) Samp.) es considerada la especie 
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más  emblemática  y  dominante  del  bosque  mediterráneo  y  del  ecosistema 
agrosilvopastoral  «dehesa»  en  España  y  «montado»  en  Portugal  (DE  RIEGO  Y 
CAUDULLO, 2016; SCHIRONE ET AL., 2019). Es una de las 469 especies reconocidas 
dentro del género  Quercus (IPNI, 2024), cuya aparición se estima 55 millones de 
años (JIANG ET AL., 2019).

 

Quercus  ilex es  una  valiosa  fuente  de  productos  madereros  y  no  madereros  y 
servicios  ecológicos,  lo  que  la  convierte  en  un  pilar  de  la  economía  de  zonas 
rurales y deprimidas (SCHIRONE ET AL., 2019). Desde las civilizaciones antiguas, 
ha sido un elemento básico de nuestra subsistencia, cultura y creencias religiosas, 
fuente  de  madera  para  la  construcción,  navegación,  uso  como  combustible, 
obtención de alimentos y tratamiento de enfermedades (GARCÍA Y SIESO, 2022). 
Usado como alimento en épocas de posguerra o hambruna, en la actualidad, existe 
un renovado interés en su uso alimentario y, en menor medida, industrial (KUMAR 
ET AL., 2021; GODETO ET AL, 2021; GARCÍA Y SIESO, 2022; TALABI ET AL., 2022), 
así como para fines medicinales (VINHA ET AL., 2016, 2020). 

 

En España,  Q. ilex y  sus ecosistemas asociados representan un rico patrimonio 
cultural  y  natural  que  debe  ser  preservado  para  las  generaciones  futuras, 
especialmente  teniendo  en  cuenta  los  diversos  factores  que  amenazan  su 
conservación  y  aumentan  su  vulnerabilidad  (PARRA-LÓPEZ  ET  AL.,  2023).  En 
condiciones óptimas, los individuos de  Q. ilex tienen una vida media que oscila 
entre los 120 y 470 años (PANAÏOTIS ET AL., 1997). Sin embargo, en la actualidad se 
observa  una  creciente  muerte  del  arbolado  y  una  mayor  degradación  de  los 
ecosistemas asociados,  bosques naturales y dehesas.  Esta elevada mortalidad se 
asocia a varios factores antropogénicos (escasa regeneración, con predominio de 
individuos  de  mayor  edad,  incendios,  pastoreo)  o  medioambientales  (estreses 
bióticos y abióticos), estando asociados también a los bajos beneficios económicos 
que  conducen  a  prácticas  silvícolas  inadecuadas  (OGAYA  ET  AL.,  2020).  Los 
procesos de decaimiento y la muerte de arbolado se asocian, en la actualidad, al 
oomiceto patógeno  Phytophthora cinnamomi y  las condiciones de sequía severa 
(BRASIER,  1996;  RUIZ-GÓMEZ  ET  AL.,  2018;  SAN-EUFRASIO  ET  AL.,  2021A; 
SERRANO ET AL., 2021). Esta situación podría agravarse en un escenario de cambio 
climático,  aumentando  el  riesgo  de  pérdida  de  estos  ecosistemas.  Ante  esta 
situación, los responsables de la política forestal y medioambiental, junto con el 
sector productivo están demandando la implementación de medidas urgentes que 
garanticen la conservación y explotación sostenible y Q. ilex.  Estas medidas deben 
incluir  la  investigación  de  la  biología  de  la  especie  y  su  aplicación  práctica, 
sentando la base para el uso de la biotecnología. 

 

La aplicación de la biotecnología para gestionar los estreses tanto bióticos como 
abióticos ha revolucionado la agricultura moderna al proporcionar soluciones más 
precisas,  eficientes  y  sostenibles  (PANDOLFI  ET  AL.,  2017).  Dado  que  la 
biotecnología se basa en el conocimiento científico, es fundamental priorizar la 
investigación básica para abordar los desafíos a los que se enfrentan Q. ilex y los 
ecosistemas  asociados.  Entre  las  alternativas  biotecnológicas  disponibles,  la 
explotación  de  la  variabilidad  natural  y  la  selección  de  genotipos  élite  o  plus 
asistida  por  marcadores  moleculares  para  su  posterior  propagación  clonal,  se 



MT 3: GESTIÓN

presenta como la  más plausible,  realista  y  prometedora para esta especie.  Esta 
aproximación  permite  identificar  y  propagar  aquellos  individuos  con  mayores 
tasas de germinación y producción de bellotas,  con rasgos de calidad deseables 
relacionados  con  valores  nutricionales  y  nutraceúticos,  así  como  con  notable 
resiliencia a estreses bióticos y abióticos. En este contexto, resulta esencial destacar 
los estudios moleculares que permitan comprender la notable biodiversidad de 
esta  especie,  así  como  sus  mecanismos  de  respuesta  y  resiliencia  frente  a 
condiciones  ambientales  adversas.  Este  enfoque  debe  alinearse  con  el  flujo  de 
información genética descrito a través del Dogma Central de la Biología Molecular 
y la ecuación genética fundamental: fenotipo = genotipo + epigenética + ambiente. 
Cabe destacar que la investigación sobre los aspectos moleculares de  Q. ilex ha 
aumentado  significativamente  en  los  últimos  años  (revisado  en  MALDONADO-
ALCONADA ET AL.,  2022).  Para avanzar en esta área,  se  pueden proponer tres 
estrategias  biotecnológicas  principales:  los  programas  de  mejora  genética,  el 
control biológico y el uso de bioestimulantes. De éstas, los programas de mejora 
genética y el uso de bioestimulantes constituyen los objetivos centrales de nuestras 
investigaciones y del presente artículo. 

 
2. Objetivos 

     El  grupo  de  investigación  “Bioquímica,  Proteómica  y  Biología  de  Sistemas 
Vegetal y Agroforestal” liderado por el Prof. Jesús V. Jorrín Novo en la Universidad 
de  Córdoba  ha  centrado  su  actividad  desde  2004,  en  el  estudio  de  la  biología 
molecular de  Q. ilex. Basándose en el Dogma Central de la Biología Molecular, el 
objetivo principal  del  grupo es  desentrañar  las  bases  moleculares  de  fenotipos 
resilientes para su aplicación en programas de mejora. Durante los primeros 15 
años de esta línea de investigación, se han logrado avances significativos.  Éstos 
incluyen  la  optimización  de  metodologías  para  identificar  y  caracterizar 
individuos  élite  con  alta  resiliencia  a  condiciones  ambientales  adversas,  una 
elevada productividad y  la  capacidad de  sintetizar  compuestos  nutracéuticos  y 
bioactivos en sus bellotas. Entre los logros más destacados del grupo cabe citar el 
estudio  exhaustivo  de  las  respuestas  fisiológicas  y  moleculares  de  plántulas  de 
encina a estreses específicos, como la sequía y la infección por  P. cinnamomi, de 
manera  tanto  individual  como  combinada  (VALERO-GALVÁN  ET  AL.,  2013; 
SGHAIER-HAMMAMI ET AL.,   2013; SAN-EUFRASIO ET AL.,  2021A; HERNÁNDEZ-
LAO  ET  AL.,  2024A),  investigaciones  sobre  la  naturaleza  recalcitrante  de  las 
semillas  de  Q.  ilex  (SGAHIER-HAMMAMI ET AL.,  2020)  y  el  perfil  nutricional  y 
nutracéutico de la bellota (LÓPEZ-HIDALGO ET AL., 2021). 

 

Asimismo,  el  avance  en  las  tecnologías  moleculares  ha  permitido  al  grupo 
diversificar sus líneas de investigación hacia áreas emergentes como la genómica 
(REY  ET  AL.,  2023)  y  la  epigenómica  (LABELLA-ORTEGA  ET  AL.,  2024).  La 
identificación de las regiones codificantes del genoma es un paso esencial para 
comprender aspectos fundamentales de la biología de Q. ilex e interacciones con el 
medio ambiente,  así  como para desarrollar las  herramientas que permitan dar 
soluciones a los problemas actuales que afectan esta especie. Con la disponibilidad 
del  genoma de  Q.  ilex (REY ET AL.,  2023),  se  están validando los  datos  ómicos 
previamente  generados  a  nivel  transcriptómico,  proteómico  y  metabolómico. 
Paralelamente, se están desarrollando e implementando nuevas aproximaciones 
metodológicas,  como el  análisis  de variantes alélicas y el  estudio de marcas de 
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metilación  del  DNA  utilizando  técnicas  de  secuenciación  masiva  de  última 
generación.  Estas  investigaciones  tienen  como  objetivo  no  solo  caracterizar  la 
diversidad genética y epigenética de la especie, sino también explorar su impacto 
en la regulación de la expresión génica y su relación con las respuestas adaptativas 
frente  a  estreses  bióticos  y  abióticos,  aportando  así  información  clave  para  la 
conservación y mejora genética de esta especie forestal.

 

Los proyectos en curso persiguen tres objetivos específicos:

- Identificar y validar genes y productos génicos para su uso en la selección de 
genotipos  élite  resistentes  a  condiciones  ambientales  adversas,  en  concreto  de 
aquellos de mayor incidencia en el síndrome de la seca y condiciones de cambio 
climático, sequía y P. cinnamomi. 

- Evaluar el papel/eficacia de los bioestimulantes (BTH y MeJA) como activadores 
del crecimiento y las respuestas de defensa contra el estrés biótico y abiótico, y 
llevar a cabo la caracterización de sus mecanismos de acción a nivel fisiológico, 
bioquímico y molecular.

- Caracterizar el perfil fitoquímico de bellotas dulces y amargas, con el desarrollo 
de técnicas para su uso en trazabilidad y la identificación de compuestos bioactivos 
y posibles compuestos tóxicos, como es el caso de alérgenos. 

 

El flujo de trabajo de estos proyectos abarca diversas etapas, comenzando con la 
prospección,  especialmente  en  áreas  afectadas  por  el  síndrome  de  la  seca  en 
Andalucía y Extremadura. Esta fase incluye el muestreo de bellotas, hojas y polen, 
seguido  de  la  germinación  de  las  bellotas  y  el  desarrollo  de  las  plántulas  en 
condiciones controladas (SAN-EUFRASIO ET AL., 2020,; 2021A). Posteriormente, se 
someten las plántulas a tratamientos de estrés, que incluyen sequía severa y/o la 
presencia de  P.  cinnamomi.   y  se  llevan a cabo análisis  que comprenden desde 
evaluaciones  morfológicas  (crecimiento,  síntomas  de  daño  y  mortalidad  de  las 
plántulas), fisiológicas (régimen hídrico y fotosíntesis) y moleculares.   Para estos 
análisis se emplean tanto técnicas de bioquímica clásica como enfoques avanzados 
basados en tecnologías ómicas, que abarcan desde la genómica epigenómica, la 
transcriptómica y la proteómica hasta la metabolómica.

 

En  la  actualidad,  dos  proyectos  de  investigación  financian  los  objetivos 
previamente propuestos: 1) Caracterización de genes de encina implicados en la 
respuesta a estreses y activación de mecanismos de defensa para su uso en mejora 
frente  a  la  seca  y  cambio  climático  (Encinómica-3).  Programa  Estatal  de  I+D+i 
Orientada a los Retos de la Sociedad. Convocatoria 2022. Ministerio de Economía y 
Competitividad; y 2) Mejora de la encina (Quercus ilex) y selección de genotipos 
élites resilientes a la seca, cambio climático y para su uso en alimentación humana, 
asistida  por  técnicas  de  genómica  y  metabolómica.  Ayudas  a  proyectos  de 
excelencia en el ámbito del Plan Andaluz de Investigación, Desarrollo e Innovación 
(PAIDI).  Convocatoria  2021.  Junta  de  Andalucía.  Ambos  proyectos  se  han 
complementado  con  un  contrato  al  amparo  del  Artículo  83  “Desarrollo  de 
marcadores  moleculares  de  respuesta  y  resistencia/tolerancia  a  Phytophthora 
cinnamomi en  Quercus  ilex y  Q.  suber a  partir  de  aproximaciones  ómicas 
(Referencia: TSA0069754) el cual es incluido en el “Programa nacional de mejora y 
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conservación  de  los  recursos  genéticos  de  la  encina  y  el  alcornoque  contra  el 
síndrome de decaimiento. Subgrupo 2, "Mejora genética y fisiológica". 2020-2023. 
Ministerio  de  Agricultura,  Pesca  y  Alimentación  (Área  de  Recursos  Genéticos 
Forestales - Subdirección General de Política Forestal)”. 

 

Además,  es  importante  destacar  las  colaboraciones  iniciadas  con  el  sector 
productivo,  enfocadas,  principalmente  a  la  catalogación  de  genotipos  y  a  la 
caracterización  del  perfil  fitoquímico  de  la  bellota.  Estos  estudios  tienen  como 
objetivo promover su aprovechamiento en la producción de harina, empleada en 
la elaboración de productos como pan, galletas y bebida vegetal a base de bellota.

 

A  continuación,  se  expondrán  los  trabajos  desarrollados  por  el  grupo  de 
investigación, destacando las publicaciones científicas vinculadas a cada uno de los 
objetivos principales que actualmente están en curso. Asimismo, se señalarán los 
próximos desafíos que se plantean en estas líneas de investigación, junto con las 
conclusiones más relevantes obtenidas hasta el momento.

 
3. Programas de mejora basados en la selección de genotipos élite 

asistidos por marcadores moleculares 

   

     Hace  casi  25  años,  nuestro  grupo inició  la  caracterización de  la  diversidad 
fenotípica  de  Q.  ilex,  integrando análisis  moleculares  mediante  aproximaciones 
ómicas (transcriptómica, proteómica y metabolómica) con estudios morfológicos, 
bioquímicos,  y  ecofisiológicos  (revisado  en  MALDONADO-ALCONADA  ET  AL., 
2022).  El  desarrollo e implantación de metodologías y protocolos efectivos para 
experimentos tanto  in silico  como en el laboratorio ha representado un desafío 
considerable dada la gran variabilidad biológica observada en esta especie forestal 
que abarca desde los individuos hasta las poblaciones (VALERO-GALVÁN ET AL., 
2009; SAN-EUFRASIO ET AL., 2020, 2021A; LÓPEZ-HIDALGO ET AL., 2021). Nuestro 
grupo ha constatado la existencia de dicha variabilidad en respuesta a estreses 
bióticos y abióticos (VALERO-GALVÁN ET AL., 2009; SAN-EUFRASIO ET AL., 2020, 
2021A) y tanto en la morfometría como en la composición química de la bellota 
(LÓPEZ-HIDALGO  ET  AL.,  2021).  Los  resultados  obtenidos  han  contribuido  de 
manera significativa para avanzar en la comprensión de la biología molecular de 
Q. ilex. 

 

En  proyectos  anteriores  realizados  por  nuestro  grupo,  se  han  identificado 
individuos sanos (asintomáticos) en zonas afectadas por el decaimiento o focos de 
seca (SAN-EUFRASIO ET AL., 2021A). Estos individuos podrían considerarse como 
individuos escape o genotipos élite. La respuesta a estreses en estos individuos se 
ha  caracterizado  parcialmente  a  nivel  morfológico,  fisiológico,  de  bioquímica 
clásica,  de  marcadores  de  DNA  y  -ómicos  (JORGE  ET  AL.,  2006;  ECHEVARRÍA-
ZOMEÑO ET AL., 2009, 2012; VALERO-GALVÁN ET AL., 2013; SGHAIER-HAMMAMI 
ET AL., 2023; SIMOVA-STOILOVA ET AL., 2015, 2018; FERNÁNDEZ I MARTI ET AL., 
2018;  LÓPEZ-HIDALGO  ET  AL.,  2018;  2021ROMERO-RODRÍGUEZ  ET  AL.,  2019; 
GUERRERO-SÁNCHEZ ET AL., 2021; SAN-EUFRASIO ET AL., 2021A, 2021B; TIENDA-
PARRILLA ET AL., 2022; ESCANDÓN ET AL., 2022). 
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La  integración de  los  resultados  obtenidos  en los  análisis  multi-ómicos  con los 
datos  morfológicos  y  fisiológicos,  en  un  marco  de  Biología  de  Sistemas,  y  su 
comparación con estudios equivalentes en otras especies de Quercus, ha permitido 
identificar  genes  candidatos  como marcadores  moleculares  relacionados  con la 
adaptación  a  ambientes  adversos,  específicamente  asociados  al  síndrome de  la 
seca y al cambio climático. Este enfoque ha dado lugar a un panel de 25 genes 
candidatos  para  la  selección  de  genotipos  de  élite,  que  incluyen:  glucose-6-
phosphate  isomerase,  α-1,4-glucan-protein  synthase  [UDP-forming],  phenylalanine 
ammonia-lyase, cinnamyl alcohol dehydrogenase, chalcone synthase, anthocyanidin 
reductase,  anthocyanidin  synthase,  feruloyl  CoA  ortho-hydroxylase,  glutathione 
reductase, thioredoxin reductase, peroxiredoxin, aldehyde dehydrogenase, glyoxalase 
I,  formate  dehydrogenase,  subtilisin,  ATP-dependent  zinc  metalloprotease  FTHS6, 
glycine-rich  RNA-binding  protein,  agglutinin  isoform,  chaperones,  heat  shock 
proteins and transcription factors WRKY  y  MYB. Estos genes están implicados en 
funciones  clave  relacionadas  con  el  metabolismo  de  carbohidratos  y 
fenilpropanoides,  siendo  los  compuestos  fenólicos  particularmente  relevantes 
debido a su papel en las respuestas al estrés (DEHGHANIAN ET AL., 2022). Entre los 
genes  identificados  como marcadores,  destacan aquellos  que codifican enzimas 
que detoxifican especies reactivas de oxígeno y a proteasas, habiéndose descrito 
que ambas desempeñan un papel esencial en la respuesta, resistencia y tolerancia 
a  estreses  bióticos  y  abióticos  (PELÁEZ-VICO  ET  AL.,  2022;  HOU  ET  AL.,  2018; 
D'IPPOLITO ET AL., 2021). El déficit hídrico provoca alteraciones metabólicas que 
afectan  a  productos  génicos  esenciales  en  procesos  como  la  detoxificación 
(glioxalato, formiato y carbonilos), así como en la regulación de la transcripción, 
traducción  y  degradación  de  proteínas  relacionadas  con  el  estrés,  incluyendo 
chaperonas  y  proteínas  de  choque  térmico.  Además,  se  identificaron  genes 
asociados con la unión a carbohidratos y factores de transcripción de las familias 
WRKY  y  MYB,  que  son  determinantes  en  las  respuestas  de  resistencia.  En 
consecuencia, estos marcadores presentan un gran potencial para la identificación 
y selección de genotipos élite. 

 

Estos resultados se basan de experimentos realizados con plántulas de Q. ilex tanto 
en condiciones controladas en invernadero como en condiciones naturales. Hasta 
la fecha, la elaboración de perfiles moleculares llevado a cabo por el grupo se ha 
centrado en las hojas, dado que son más accesibles que las raíces, lo que facilita 
visualizar la progresión de los síntomas y los cambios fisiológicos causados por los 
estreses bióticos y abióticos.  Sin embargo, la investigación en curso tiene como 
objetivo dilucidar las estrategias de defensa de Q. ilex contra P. cinnamomi a nivel 
de la raíz, que en la actualidad permanece en gran parte inexplorada. 

 

En  la  actualidad,  estamos  desarrollando  protocolos  para  validar  estos  genes 
candidatos  mediante  el  uso  de  aproximaciones  dirigidas  (variantes  alélicas, 
precipitación por afinidad de oligo cromatina-PCR (Chop-PCR), PCR cuantitativa en 
tiempo real (RT-qPCR) y cuantificación proteotípica de péptidos), así como análisis 
genómicos funcionales en sistemas modelo, concretamente Arabidopsis thaliana y 
Nicotiana benthamiana. La reciente secuenciación del genoma de  Q. ilex (REY ET 
AL., 2023) abre nuevas posibilidades para explorar genes candidatos, facilitando la 
identificación y caracterización estructural detallada de los miembros de distintas 
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familias  génica.  Este  avance  proporciona  una  base  sólida  para  estudiar  las 
relaciones  evolutivas,  la  funcionalidad  de  cada  gen  dentro  de  la  familia  y  su 
potencial implicación en procesos biológicos clave de la especie. Además, estamos 
evaluando los niveles de expresión de estos genes candidatos en Q. ilex mediante 
RT-qPCR,  analizando  su  respuesta  a  la  inoculación  con  P.  cinnamomi y/o  a 
condiciones de sequía. Este análisis es necesario para determinar si los niveles de 
expresión  se  correlacionan  con  la  respuesta  a  ambos  estreses.  Además  de  los 
niveles de expresión, se está trabajando en la identificación de variantes alélicas de 
dichos genes,  así  como en la  modificación de la  expresión génica mediada por 
marcas de metilación en el DNA que podrían modificar su expresión. 

 

Sin embargo, antes de que estos genes candidatos puedan ser confirmados como 
marcadores moleculares, deben someterse a una validación funcional. Aunque la 
genómica directa e inversa serían los métodos preferidos, éstos son inviables en Q. 
ilex debido  a  su  largo  ciclo  de  vida  y  a  la  falta  de  recursos  genéticos  para  la 
transformación  y  regeneración.  Por  lo  tanto,  el  uso  de  plantas  modelo  como 
Arabidopsis  thaliana o  Nicotiana  benthamiana es  la  única  alternativa  viable 
(GOODING ET AL., 2008) para llevar a cabo la validación funcional heteróloga de 
estos genes candidatos. Este enfoque ya ha sido aplicado con éxito en Q. suber para 
analizar genes implicados en la respuesta a la sequía (MAGALHãES ET AL., 2016), y 
representa una estrategia viable para avanzar en la caracterización funcional de 
los genes candidatos en Q. ilex. 

 

Actualmente,  estamos llevando a cabo la validación de las  familia génica de la 
subtilisina y  de la  chalcona sintasa (datos  no publicados).  Miembros de ambas 
familias fueron descritos como potenciales marcadores moleculares de respuesta a 
estrés por ser más abundantes en condiciones de estrés por sequía y/o en presencia 
de  P. cinnamomi  (SAN-EUFRASIO ET AL., 2021B; TIENDA-PARRILLA ET AL., 2022; 
HERNÁNDEZ-LAO ET AL., 2024A). Investigaciones relacionados también describen 
la implicación de estos genes en la respuesta a ambos tipos de estreses (LAWTON 
ET  AL.,  1983;  MORCILLO  ET  AL.,  2022;  BACKER  ET  AL.,  2022).  De  manera 
preliminar, se han identificado tres genes que codifican para la enzima chalcona 
sintasa  (QiCHS),  designados  como  QiCHS1,  QiCHS2 y  QiCHS3 (gene-35048, 
gene-4771 y gene-20556, respectivamente). Asimismo, se han identificado 79 genes 
que  codifican  para  subtilisinas  (QiSBT).  A  partir  de  datos  multiómicos 
(transcriptómicos y proteómicos), hemos evaluado la expresión de los genes QiCHS 
y QiSBT en plántulas de Q. ilex de seis meses de edad, sometidas a condiciones de 
estrés individual (sequía o P. cinnamomi) y combinado (sequía y P. cinnamomi). La 
expresión de los genes  QiCHS y  QiSBT ha mostrado diferencias significativas en 
respuesta a los estreses evaluados. Una vez caracterizadas las familias génicas y 
evaluado el perfil multiómico, el paso final es la validación funcional de los genes 
QiCHS y QiSBT, la cual se está llevando a cabo actualmente en el laboratorio. 

 
4. Papel de los bioestimulantes como activadores del crecimiento y las 

respuestas de defensa contra el estrés biótico y abiótico  

     El uso de bioestimulantes se ha consolidado como estrategia biotecnológica de 
probada eficacia para el manejo y protección de cultivos y su aplicación se está 
trasladando al sector forestal (SANTACRUZ GARCÍA ET AL., 2022). Dentro del grupo 
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de bioestimulantes se incluyen sustancias de origen natural o sintéticos, así como 
microorganismos  que  mejoran  el  crecimiento  y  producción  de  las  plantas, 
incrementando  la  resistencia  y  tolerancia  a  estreses  bióticos  y  abióticos.  Estos 
compuestos  activan  procesos  fisiológicos  y  moleculares  relacionados  con  la 
nutrición, metabolismo y reacciones de defensa. En este contexto, nuestro grupo 
ha iniciado recientemente  una línea  de  investigación dirigida al  uso de  dichos 
bioestimulantes,  en  concreto  dos  compuestos,  el  análogo  funcional  del  ácido 
salicílico BTH y la hormona metiljasmonato (PRATS ET AL.,  2002; MISHRA ET AL., 
2024; HO ET AL., 2020). 

 

Se  han llevado a  cabo ensayos de tratamientos  de semillas  con BTH y  MeJA a 
diferentes dosis, evaluándose la germinación de semillas y el crecimiento de las 
plántulas, así como su respuesta a la inoculación con P. cinnamomi. Los resultados 
obtenidos  variaron  en  función  de  la  concentración  de  bioestimulante  y  del 
genotipo  empleado.  En  algunos  genotipos  se  observó  un  efecto  dual:  una 
estimulación del crecimiento a bajas concentraciones de BTH y MeJA, y un efecto 
tóxico  a  altas  concentraciones  de  estos  bioestimulantes.   El  tratamiento  a 
concentraciones  bajas  redujo  los  daños  causados  por  el  patógeno  y  la  tasa  de 
supervivencia, lo que se asoció a la activación de las reacciones de defensa, tal y 
como  se  deduce  del  análisis  proteómico  (LUNA  DEL  ROSAL,  2021;  2022; 
CASTILLEJO ET AL., 2022A, 2022B; ORTEGA-GARCÍA, 2024). Los análisis fisiológicos 
y moleculares se están implementando con las observaciones microscópicas del 
proceso  de  infección.  De  los  resultados  obtenidos  podemos  concluir  que  el 
tratamiento  con  los  bioestimulantes  inducen  la  deposición  de  callosa,  el 
engrosamiento de la pared celular, la producción de especies reactivas de oxígeno 
(ROS),  la acumulación de compuestos fenólicos y la muerte celular programada 
(PCD).

 
5. Uso alimentario de la bellota: Técnicas para la trazabilidad e 

identificación de compuestos bioactivos en productos derivados 

     La bellota, fruto de Q. ilex, se utiliza principalmente como alimento para ganado 
porcino. Sin embargo, una parte importante de la producción, asociada a zonas 
donde no hay explotación ganadera, no se aprovecha más allá de su consumo por 
animales salvajes. Su inclusión en la alimentación humana o industria daría, sin 
lugar a duda, valor añadido a la especie, convirtiéndose en un recurso económico 
para  determinadas  zonas  rurales.   Con  el  aumento  de  la  población  y  la 
preocupación por una alimentación saludable, existe un interés en la búsqueda 
activa de fuentes de alimento vegetal alternativas a los cultivos tradicionales. Esto, 
unido  al  probado  valor  nutricional  de  la  bellota,  ha  despertado  un  renovado 
interés por su uso alimentario, bien como fruto seco o como harina y derivados 
dando paso a una «una nueva era» en el uso de la encina (VINHA ET AL.,  2020). A 
su uso alimentario habría que añadir su posible uso industrial, destacando la del 
almidón, aceites y cosméticos, y curtido de pieles (VINHA ET AL., 2016). Para que 
estos  usos  sean  viables,  es  imprescindible  caracterizar  previamente  la  bellota 
desde  un  punto  de  visto  fitoquímico,  de  trazabilidad  y  seguridad  alimentaria, 
empleando, para ello, diferentes técnicas analíticas y moleculares. Nuestro objetivo 
es identificar compuestos de valor nutricional y nutraceútico, así como otros de 
carácter  tóxico  y  alérgenos.   Para  ello,  empleamos,  la  tecnología  NIRS 
(espectroscopia  del  infrarrojo  cercano),  métodos  colorimétricos  (aminoácidos, 
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almidón,  azúcares,  fenólicos,  flavonoides,  taninos,  capacidad  antioxidante), 
cuantificación de  nutrientes  elementales  (Ca,  Mg,  K,  Na,  P,  Fe,  Zn,  Mn y  Cu)  y 
metabolómica no dirigida basada en espectrometría de masas. 

 

En términos  generales,  el  componente  mayoritario  de la  bellota  es  el  almidón, 
seguido de azúcares, proteínas, ácidos grasos y polifenoles (VINHA ET AL., 2016, 
2020;  LÓPEZ-HIDALGO ET  AL.,  2021).  La  harina  de  bellota  destaca  por  su  alto 
contenido en grasas saludables, en particular monoinsaturadas y poliinsaturadas 
(ácidos oleico y linoleico), y un alto contenido en minerales, en particular K, P, Fe y 
Mn. Los compuestos fenólicos (flavonoides y taninos) se consideran los principales 
compuestos bioactivos de los frutos de bellota (RAKIć ET AL., 2007; TEJERINA ET 
AL.,  2011;  LÓPEZ-HIDALGO ET AL.,  2021),  identificándose  como compuestos  de 
interés los siguientes: catequina, ácido elágico, ácido gálico, trans-carveol, siringina 
y ácido siríngico. El análisis global de estos datos permite concluir que la bellota 
tiene  un  alto  valor  nutricional  y  nutracéutico,  asociado  a  diversas  actividades 
biológicas,  como  la  antitumoral,  y  antiinflamatoria  (OSTERTAG  ET  AL.,  2011; 
HELENO  ET  AL.,  2015).  Además,  utilizando  una  estrategia  de  proteómica  y 
peptidómica en combinación con técnicas  computacionales,  se  han identificado 
tres péptidos con potencial bioactividad en harina de bellota. En concreto dichos 
péptidos mostraron una alta  afinidad por  dianas  moleculares  relacionadas  con 
actividades antihipertensivas, antidiabéticas, antiproliferativas y antiinflamatorias 
(HERNÁNDEZ-LAO, 2024B). 

 

A su vez,  como alimento destinado al consumo humano, es esencial considerar 
también el contenido en alérgenos, ya que los frutos secos se encuentran entre los 
principales  alimentos  alergénicos  en  el  ámbito  médico.  En  esta  línea,  nuestro 
grupo, en colaboración con un equipo de alergias del Hospital de La Paz (IdiPAZ, 
Madrid) ha descrito la presencia de alérgenos pertenecientes a las familias Bet v 1, 
profilina, prolamina, Hsp70 y ciclofilina en bellota de Q. ilex (HERNÁNDEZ-LAO ET 
AL., 2025).

 

La metodología previamente descrita nos ha permitido caracterizar y comparar la 
composición  química  de  diferentes  productos  derivados  de  la  bellota.  En 
particular, hemos caracterizado y comparado la harina y la bebida vegetal a base 
de bellota suministradas por la empresa AcornRevel  (datos no publicados).  Los 
resultados  mostraron  que  los  valores  de  fibra,  digestibilidad  y  energía  fueron 
mayores en la bebida que en la harina de bellota. Ambos productos presentaron 
un  perfil  fitoquímico  similar,  aunque  con  algunas  diferencias  destacables:  la 
harina presenta un mayor contenido en almidón y taninos, mientras que la bebida 
mostró mayores valores en compuestos fenólicos. Ambos productos presentaron 
similar contenido de nutrientes. En cuanto al perfil molecular, se identificaron un 
total  de  877  compuestos,  de  los  que  solo  100  (11%)  mostraron  diferencias 
estadísticamente  significativas  entre  muestras  de  harina  y  bebida,  siendo  6 
específicos de harina y 64 de bebida. Dichos compuestos pertenecían a diferentes 
familias químicas, incluyendo lípidos y derivados, ácidos carboxílicos, compuestos 
orgánicos oxigenados, benzenoides, fenilpropanoides, compuestos heterocíclicos y 
terpenoides.  La  bebida  de  bellota  presentó  compuestos  con  actividad  biológica 
tales como, la jervina, el ácido D-galacturónico y la cinarina, lo que sugiere que 
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puede  ser  considerada  como  un  alimento  saludable,  de  valor  nutricional  y 
nutraceútico, relevante en condiciones como la celiaquía y con notable potencial 
antioxidante.

 

Actualmente,  estas  técnicas  se  están  aplicando  para  caracterizar  bellotas  y  sus 
productos derivados, en colaboración con empresas del sector, como el vivero de 
bellota  dulce  “Balano  Tree”  (http://balanotrees.org/es/),  QuercusReal/Encinas 
Injertadas,  y  los  viveros  forestales  de  la  Junta  de  Extremadura 
(http://extremambiente.juntaex.es/).

 
6. Conclusiones 

     En las últimas cuatro décadas, se ha registrado un alarmante incremento en la 
mortalidad de los individuos de Q. ilex, lo que ha acelerado de manera significativa 
la degradación de los bosques mediterráneos y de ecosistemas asociados, como la 
dehesa. Entre las principales causas de esta mortalidad se encuentran el patógeno 
P. cinnamomi, así como episodios de sequía prolongada y temperaturas extremas, 
factores  cuya  incidencia  se  prevé  que  se  agraven  en  el  contexto  de  cambio 
climático.  Paralelamente,  ha  resurgido  un  interés  creciente  por  el 
aprovechamiento  alimentario  de  la  bellota,  destacando  la  importancia  de  sus 
propiedades organolépticas, así como su valor nutricional y potencial nutracéutico. 
Dada la  relevancia histórica,  ambiental,  económica y social  de  Q. ilex y  de sus 
ecosistemas asociados, existe una preocupación creciente, expresada por gestores 
ambientales, conservacionistas y actores clave del sector productivo, que subrayan 
la necesidad urgente de implementar estrategias de conservación y prácticas de 
gestión efectivas para mitigar la mortalidad de los árboles y salvaguardar estos 
ecosistemas esenciales. En este escenario, la biotecnología ofrece un gran potencial 
para afrontar estos retos, sobre todo mediante programas de mejora genética y la 
aplicación  de  bioestimulantes.  Entre  las  estrategias  más  prometedoras  se 
encuentra  la  selección  de  genotipos  de  élite  facilitada  por  marcadores 
moleculares. 

 

Nuestro grupo de investigación ha iniciado una línea de estudio centrada en la 
identificación  de  genes  y  productos  génicos  asociados  a  fenotipos  clave  que 
destacan por su resiliencia frente a condiciones ambientales adversas y por sus 
elevadas propiedades nutricionales y nutracéuticas. Además, hemos iniciado otra 
línea de investigación centrada en el uso de bioestimulantes (BTH y MeJA) con el 
objetivo  de  dilucidar  su  modo  de  acción  y  los  mecanismos  de  activación  de 
defensas  empleando  técnicas  avanzadas  de  microscopía  y  abordajes  ómicos 
(transcriptómica,  proteómica y metabolómica).  Estos esfuerzos están dirigidos a 
validar funcionalmente los genes identificados para proponerlos como marcadores 
moleculares  relacionados  con la  respuesta  al  síndrome de la  seca  y  al  cambio 
climático,  así  como al  perfil nutricional de la bellota.  Sin embargo,  este campo 
enfrenta importantes limitaciones,  como la necesidad de ampliar el  número de 
individuos en estudios ómicos y variantes alélicas para obtener conclusiones más 
robustas, y la validación funcional de genes candidatos en sistemas modelo, que 
sigue siendo un desafío significativo. Además, las características recalcitrantes de 
Q. ilex y  la  falta de protocolos para su transformación genética y regeneración 
representan  barreras  críticas  que  deben  superarse  para  avanzar  hacia  la 

http://extremambiente.juntaex.es/
http://balanotrees.org/es/


MT 3: GESTIÓN

implementación de estrategias de propagación clonal y mejora genética en esta 
especie.
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