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SUMMARY 

Background: Cellulose synthase is a superfamily where genes involved in the synthesis of the primary and secondary 

cell wall and their relationship with plant fibers have been reported. In recent years, vegetable fiber has been the subject 

of considerable interest, due to its quality and the ability to be biodegradable, and it has been reported that the cellulose 

content is related to the quality of the fiber. Objective: To determine the relationship of CesA genes with fiber content 

in Agave fourcroydes Lem. Methodology: The relative expression of the CesA3, CesA4 and CesA5 genes involved in 

the primary and secondary cell wall will be prolonged and their relationship with fiber content will be evaluated in 

plants of different heights in a henequen plantation. The content of the fiber components was evaluated using the 

TAPPI methods and an analysis of variance (ANOVA) was performed, the means were compared using the Tukey test 

(p≤ 0.05). Results: Plants with greater height, have longer leaves, with higher cellulose content (48%) and low content 

of hemicellulose (3%) and lignin (8%), these characteristics are related to high levels of relative expression of the 

CesA3 and CesA4 genes and low relative expression level of the CesA5 gene. Implications: A direct connection of 

higher expression of CesA3 and CesA4 genes with the length of the leaves, the height of the plant and the cellulose 

content is presented. Conclusions: In this research, the exploration between the expression and the length of the leaves 

serves as a basis for future research focused on the early selection of individuals with high cellulose content, which 

through plant tissue culture represents an option for genetic improvement for the benefit of crop producers. 

Key words: Agave fourcroydes; diferential expression CesA; fiber; TAPPI methods; cellulose. 

 

RESUMEN 

Antecedentes: Celulosa sintasa es una superfamilia donde se han reportado genes que intervienen en la síntesis de la 

pared celular primaria y secundaria, y la relación que estos tienen con las fibras vegetales. En los últimos años la fibra 

vegetal ha sido objeto de considerable interés, debido a su calidad y la capacidad de ser biodegradable, además se ha 

reportado que el contenido de celulosa está relacionado con la calidad de la fibra. Objetivo: Determinar la relación de 

genes CesA con el contenido de fibra en Agave fourcroydes Lem. Metodología: Se determinó la expresión relativa de 

los genes CesA3, CesA4 y CesA5 involucrados en la pared celular primaria y secundaria, y se evaluó su relación con 

el contenido de fibra en plantas de diferentes alturas en una plantación de henequén. Se evaluó el contenido de los 

componentes de la fibra por medio de los métodos TAPPI y se realizó un análisis de varianza (ANOVA), las medias 

se compararon mediante la prueba de Tukey (p≤ 0.05). Resultados: Las plantas con mayor altura, presentan hojas más 

largas, con mayor contenido de celulosa (48%) y bajo contenido de hemicelulosa (3%) y lignina (8%), estas 

características se relacionan con elevados niveles de expresión relativa de los genes CesA3 y CesA4 y bajo nivel de 

expresión relativa del gen CesA5. Implicaciones: Se presenta una correlación directa de mayor expresión de genes 

CesA3 y CesA4 con la longitud de las hojas, la altura de la planta y el contenido de celulosa. Conclusiones: En esta 

investigación la correlación entre la expresión y la longitud de las hojas sirve de base para investigación futura enfocada 

en la selección temprana de individuos con alto contenido de celulosa, que a través del cultivo de tejidos vegetales 

representa una opción para el mejoramiento genético en beneficio de los productores del cultivo. 

Palabras clave: Agave fourcroydes; expresión diferencial genes CesA; fibra; métodos TAPPI; celulosa. 

 

 

 
† Submitted April 14, 2022 – Accepted June 27, 2022. http://doi.org/10.56369/tsaes.4328 

  Copyright © the authors. Work licensed under a CC-BY 4.0 License.  https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/ 

ISSN: 1870-0462. 

ORCID = LCRZ: 0000-0002-4872-8231; LFST: 0000-0002-1714-0240; MJGC: 0000-0001-7595-7809 

mailto:santey@cicy.mx
http://doi.org/10.56369/tsaes.4328
http://creativecommons.org/licenses/by/4.0/


Tropical and Subtropical Agroecosystems 25 (2022): #129                                                                                               García-Castillo et al., 2022 

2 

INTRODUCCIÓN 

 

La pared celular de la planta es una estructura que está 

involucrada en la determinación de la morfogénesis, la 

arquitectura de la planta, el suministro de soporte 

mecánico para el cuerpo de la planta, la conducción de 

agua y nutrientes, la defensa contra el estrés biótico y 

abiótico, entre otras (Bacic et al., 1988; Carpita y 

Gibeaut., 1993; Somerville et al., 2004). Se divide en 

dos partes fundamentales: la pared celular primaria, la 

cual está asociada a los procesos de crecimiento celular 

(elongación y división) que determinan el tamaño de 

los tejidos y órganos y la pared celular secundaria, la 

cual se forma una vez que se ha detenido el crecimiento 

celular y está involucrada en el proceso de 

diferenciación y contribuye a la producción de 

biomasa en plantas (Keegstra, 2010; Schuetz et al., 

2013; Hu et al., 2018). El polímero más abundante en 

la pared celular es la celulosa, formada por cadenas de 

glucosa unidas con enlaces β-1,4 que se sintetiza en la 

membrana plasmática mediante el complejo de 

celulosa sintasa (Muller & Brown.,1980; Cosgrove, 

2005; McFarlane et al., 2014; Liu et al., 2016; 

Schneider et al., 2016).  

 

Se ha descrito que celulosa sintasa (CesA) pertenece a 

una superfamilia, donde se han reportado hasta 50 

genes (Richmond y Somerville, 2000; Hazen et al., 

2002). En cultivos económicamente importantes como 

Hordeum vulgare, Populus y Gossypium la 

investigación se ha dirigido a identificar genes 

involucrados en la formación de la pared celular 

primaria: CesA1, CesA3 y CesA6 (o sus proteínas 

relacionadas CESA1, CESA3 y CESA6) (Arioli et al., 

1998; Appenzeller et al., 2004; Joshi et al., 2011; Li et 

al., 2013). Por su parte, en la formación de la pared 

secundaria están involucrados CesA4, CesA7 y CesA8 

(Watanabe et al., 2015).  

 

Existen 10 genes CesA conocidos en Arabidopsis 

(AtCesA1, AtCesA3, AtCesA6 y AtCesA10) que están 

involucrados en la síntesis de pared primaria, mientras 

que los genes AtCesA4, AtCesA7 y AtCesA8 coordinan 

la formación de la pared secundaria (Taylor et al., 

2003) y los genes AtCesA2, AtCesA5 y AtCesA9 tienen 

una función parcialmente redundante en la deposición 

de celulosa en células en expansión (Desprez et al., 

2007). En Oryza sativa se han reportado 11 genes 

CesA1-CesA11 (Wang et al., 2010), en Hordeum 

vulgare, 7 genes CesA HvCesA1, HvCesA2, HvCesA3, 

HvCesA4, HvCesA6, HvCesA7 y HvCesA8 (Burton et 

al., 2004) y en Populus trichocarpa se han reportado 

18 genes CesA CesA1, CesA2-1, CesA2-2, CesA3-1, 

CesA3-2, CesA4-1, CesA4-2, CesA5-1, CesA5-2, 

CesA6-1, CesA6-2, CesA7-1, CesA7-2, CesA8-1, 

CesA8-2 CesA8-3, CesA9-1, CesA9-2 (Djerbi et al., 

2005). 

 

En transcriptomas de Agave se han identificado genes 

CesA en Agave tequilana, A. deserti y A. americana 

(Gross et al., 2013; Abraham et al., 2016) y un estudio 

más reciente enfocado en genes CesA, es el reportado 

por Huang et al. (2019), en Agave hibrido H11648, 

donde se identificaron 38 secuencias CesA y de éstas, 

se identificaron 5 genes de longitud completa CesA1, 

CesA3, CesA4, CesA5 y CesA7. 

 

Derivado de propiedades como la resistencia 

(Sydenstricker et al., 2003), la flexibilidad 

(Manikandan, et al., 1996), su bajo costo de 

producción y la capacidad de ser biodegradables 

(Manikandan, et al., 1996; Toriz et al., 2002) el interés 

industrial por las fibras naturales ha ido en aumento. 

En contraste con ello, la industria de la fibra de 

henequén ha disminuido en los últimos cincuenta años 

y su comercio para la fabricación de cuerdas, sogas, 

tapetes, artesanías y papel (Negrete et al, 2010) 

también se ha visto afectado, sin embargo, existen 

esfuerzos por parte de los países productores por 

retomar esta actividad, incursionando en nuevos 

productos y modernizando los procesos (Nava-Cruz et 

al., 2015). 

 

En otras plantas como Gossypium y Acacia mangium 

se ha asociado la calidad y rendimiento de la fibra con 

el contenido de celulosa y la expresión de genes 

involucrados en la pared celular secundaria (Li et al., 

2013; Ren et al., 2018). 

 

Este trabajo se enfocó al estudio de la relación de genes 

CesA con el contenido de fibra en henequén, para lo 

cual se determinó la expresión relativa de dos genes 

involucrados en la pared celular primaria y un gen 

involucrado en la pared celular secundaria y se evaluó 

su relación con el contenido de fibra en plantas de 

diferentes alturas, La información obtenida sirve de 

base para la investigación futura enfocada en la 

selección temprana de individuos con alto contenido 

de celulosa, que a través del cultivo de tejidos 

vegetales representa una opción para el mejoramiento 

genético en beneficio de los productores de este 

cultivo. 

 

MATERIALES Y MÉTODOS 

 

Material vegetal 

 

La colecta del material vegetal de A. fourcroydes Lem. 

var. “Sac ki” (henequén) se realizó en la Hacienda 

Santa Teresa, ubicada en Telchac pueblo, en el estado 

de Yucatán, México (21° 20′ 32″ N, 89° 15′ 45″ O), 

tiene un tipo de suelo regosol, la humedad al 70 % y 

temperatura de 29°C. La colecta se realizó por medio 

de un muestreo aleatorio simple, en una plantación 

comercial de 5 años, sin replante. Se consideraron 3 

tamaños promedios de plantas: bajas (B), de 83 cm, 

medias (M), de 117 cm y altas (A), de 147 cm, de cada 
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tamaño de planta se colectaron muestras por triplicado, 

en total se seleccionaron 81 plantas. 

 

Cuantificación de caracteres morfométricos 

 

81 plantas seleccionadas fueron caracterizadas 

morfométricamente: altura de la planta, longitud de las 

hojas, porcentaje de peso seco y contenido de agua. 

Los datos fueron analizados estadísticamente como se 

menciona en la sección 2.5 de análisis estadísticos. 

 

Cuantificación de fibra 

 

La cuantificación de celulosa se realizó de acuerdo con 

la norma TAPPI para la medición de componentes 

químicos de materiales fibrosos celulósicos, donde se 

lleva a cabo una hidrólisis ácida (H2SO4 al 2%), 

posteriormente una extracción alcalina (NaOH al 20%) 

y un blanqueo (Na+ al 0.5%). Las hojas de henequén se 

secaron en un horno de convección (Thermo Scientific 

OGH180, Alemania) a 100°C, hasta obtener un peso 

constante; posteriormente se molieron en un molino de 

cuchillas (Brabender GmbH & Co. KG, Alemania) y 

luego se tamizaron en seco, en diferentes fracciones 

(mallas de 100 mm, 80 mm, 60 mm y 40 mm). La 

fracción de las mallas 40 y 60 mm fue retenida y 

utilizada para su posterior caracterización. Para 

determinar el contenido de humedad se aplicó el 

método ASTM D4442-92 (reaprobado 1997). Los 

análisis con disolventes orgánicos se realizaron conlos 

métodos TAPPI T-204 cm-0: para la determinación de 

extractos acuosos se empleó el método T-207 cm-99 

de la norma TAPPI. El contenido de lignina se 

determinó según el método Klason (lignina insoluble 

T-222 de TAPPI), mientras que la celulosa y la 

hemicelulosa se cuantificaron de acuerdo con el 

procedimiento descrito por Kumar et al. (2009).  

 

PCR en tiempo real (expresión relativa)  

 

El aislamiento de ARN y la síntesis de ADNc se 

realizaron de acuerdo con Tamayo-Ordóñez et al. 

(2015). El ARN de cada hoja se obtuvo partiendo de 

200 mg de tejido fresco, utilizando el método de 

TRIZOL (Invitrogen, EE. UU.), siguiendo el protocolo 

del fabricante. La integridad del ARN se verificó por 

electroforesis en geles de agarosa al 1.2% y se 

cuantificó por espectrometría a 260 nm en un 

NANODROP (NANODROP-1000, ThermoScientific, 

EE. UU.). Se digirió 1 µg de ARN total con 1U de 

ADNasa libre de ARNasa (PROMEGA) y ADNasa I, 

en un volumen final de 10 µL. Las muestras tratadas se 

incubaron a 37ºC durante 30 min. La ausencia de 

contaminación de ADN se verificó por electroforesis 

en gel de agarosa al 1.2% y PCR negativa. 

 

El ADNc se sintetizó mediante el sistema de 

transcripción reversa GoScript (PROMEGA, EE. UU.) 

siguiendo las instrucciones del fabricante. Se usó un 

control positivo (ARN de control positivo de 

kanamicina de 1,2 Kb) proporcionado en el kit para 

estimar el rendimiento de la síntesis de ADNc. Las 

concentraciones de ADNc se verificaron por 

espectrometría a 260nm en un NANODROP. Los 

ADNc obtenidos se almacenaron a -80ºC hasta su uso. 

 

Para la estandarización de la expresión del gen 

ribosomal 18S, inicialmente se evaluó la especificidad 

de los cebadores. Se realizó una qPCR usando ADNc 

de cada muestra. La mezcla de reacción consistió en 50 

µM MgCl2, 10 µm DNTP´s, 1 U de taq polimerasa, 10 

pmol de cada cebador y 200 ng de ADNc, en un 

volumen final de 20 µl. Las condiciones de 

amplificación fueron de 94°C por 10 min, 35 ciclos de 

94°C por 1 min, 64°C por 1 min y 72°C por 1 min y 

una extensión final a 72°C por 7 min. Se realizó una 

curva de fusión bajo las siguientes condiciones; 95°C 

15 s, 60°C 1 min y 95°C 15 s, para descartar la 

formación de dímeros. 

 

La expresión relativa del gen se determinó mediante el 

método ∆∆Cq entre los genes diana y de referencia 

(18S ribosomal) (Nicot et al., 2005; Maroufi et al., 

2010), mediante la ecuación descrita por Pfaffl (2001). 

La amplificación de los genes de celulosa sintasa se 

realizó empleando los cebadores reportados por Huang 

et al. 2019 como se describe: CesA3 (F:3’-

GTCCCACCACGCTACTCATC, R: 3’-

GAGAACCGACCACACAACCA), CesA4 (F: 3’-

TTGTCCTCCGGCTTGTCATC, R: 3´-

AACTGGGGAGAGCTTGTTCG) y CesA5 (F: 3´-

ATTTAAAGGTTCTGCGCCGC, R: 3 ´-

TTTCCCGGTAAGCAAGCACA).  

 

Análisis estadísticos 

 

Todos los ensayos se realizaron por triplicado. Los 

análisis estadísticos se realizaron utilizando un análisis 

de varianza (ANOVA) empleando el paquete 

estadístico SAS ver. 9.0 (2000) y el programa Origin 

9.1. Seguido de las pruebas estadísticas F se evaluaron 

en 0.05, las medias se compararon mediante pruebas 

de Tukey (p≤ 0.05), la prueba t de Student (p≤ 0.05) y 

el coeficiente de correlación de Pearson. 

 

RESULTADOS 

 

Caracteres morfométricos y contenido de celulosa 

 

Los resultados sobre los caracteres morfométricos y la 

composición de fibras (con base al peso seco) en 

celulosa, hemicelulosa y lignina se presentan en la 

tabla 1. 
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Tabla 1. Plantas seleccionadas en la colecta del material vegetal. 

     Composición (% en g de peso seco) 

Clave Talla (cm) Longitud de hoja (cm) Peso seco (g) Contenido 

de agua 

Celulosa Hemicelulosa Lignina 

B 83±8a 74±4a 33±6a 83a 8a 0.5a 2a 

M 117±6b 109±2b 108±8b 77b 25b 3b 4b 

A 147±13c 139±4c 196±10c 75b 48c 3b 8c 
a, b, c corresponde a los valores significativamente diferentes con respecto a la desviación estándar (prueba t de Student; 

p≤ 0.05). 

n: 9 con 3 réplicas para cada tamaño de planta. 

 

 

La longitud promedio de las hojas de las plantas de 

diferentes alturas presentó diferencias significativas, 

observando una diferencia de hasta 1.8 veces superior 

en A comparado con B (Tabla 1). El peso seco fue 6 

veces superior en A y 3 veces superior en M, 

comparadas con B. El contenido de agua fue 

significativamente superior en B, mientras que no se 

observaron diferencias significativas entre M y A. El 

contenido de celulosa fue 6 veces superior en A, 

comparado con B y 3.5 veces superior en M, 

comparado con B. El contenido de hemicelulosa en A 

y M fue 3 veces superior en comparación con B, 

mientras que el contenido de lignina 4 veces superior 

en A, comparado con B y 2 veces superior en A 

comparado con M, misma tendencia observada en el 

contenido de lignina en M que fue 2 veces superior en 

comparación con B (Tabla 1). 

 

Cuantificación relativa de genes CesA 

 

Para el análisis de expresión relativa se evaluaron dos 

genes CesA3 y CesA5 involucrados en pared celular 

primaria y CesA4 en la pared celular secundaria 

(Figura 1 A-C). 

 

CesA3 y CesA5 involucrados en la síntesis de la pared 

celular primaria, presentaron un patrón de expresión 

diferencial, CesA3 fue dos veces mayor para A, 

comparado con M y B, donde no se presentan 

diferencias significativas en la expresión, CesA5 

presentó una expresión 3 veces mayor en B, 

comparadas con las hojas M y A, las cuales 

presentaron un nivel de expresión similar. 

 

CesA4 involucrado en la síntesis de pared celular 

secundaria, presentó una alta expresión relativa en A, 

observando una expresión 50 veces superior en 

comparación con B y 8 veces superior en comparación 

con M: por su parte M presentó una expresión 5 veces 

superior comparada con B (Figura 1C). 

 

 

DISCUSIÓN 

 

Relación entre el contenido de celulosa y la longitud 

de las hojas en henequén 

 

Agave es una especie de gran importancia económica, 

para la obtención de fibra se aprovechan diferentes 

especies como A. angustifolia, A. fourcroydes, A. 

lechuguilla y A. sisalana (Shahzhad et al., 2022; 

García et al., 2022; Hulle et al., 2015; Robert et al., 

1987). Se han reportado porcentajes de celulosa en 

Agave entre 45 y 80% (Syafri et al., 2022; Espino et 

al., 2014). El contenido de celulosa de henequén 

obtenido en este trabajo presentó un valor similar con 

lo reportado por Espino et al. (2014), por medio de los 

análisis de correlación se observó una relación directa, 

entre la altura de la planta, la longitud de las hojas con 

el contenido de celulosa, variando desde 8 hasta 48 %. 

 

La hemicelulosa representa entre el 25 y el 35 % de la 

biomasa lignocelulósica en plantas (Kumar et al., 

2008) en diferentes especies de Agave, los valores de 

hemicelulosa reportados varían desde el 3 hasta el 28 

%, (Vieira et al., 2002; Cordeiro et al., 2012). Sin 

embargo, los resultados en este trabajo variaron de 0.5  

a 3%, se ha reportado que la hemicelulosa está 

involucrada en el crecimiento de las plantas (Pauly et 

al., 2013), por ende, se atribuye que  las plantas de 

menor longitud (B), se observa un menor crecimiento, 

el cual repercute en el contenido de hemicelulosa,  

valores similares se han observado en A. lechuguilla y 

A. fourcroydes (Vieira et al., 2002), asimismo 

consideramos que la composición varía de acuerdo a la 

especie, donde los reportes con el menor contenido de 

hemicelulosa ha sido en A. fourcroydes. 

 

En especies de Agave se han reportado valores de 4 a 

15% de lignina (Vieira et al., 2002; Myslami y Ragedra 

, 2011; Liñán-Montes et al., 2014), en comparación 

con los valores observados de henequén en este 

trabajo, variaron de 2 hasta 8%. En otras especies se 
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Figura 1. Estudio de la expresión relativa de genes de pared primaria en los incisos A y B (CesA3 y CesA5) y pared 

secundaria en el inciso C (CesA4), en plantas de diferente longitud de hoja de henequén, las letras en mayúsculas 

representan: B: baja, M: media, A: alta, las letras a, b y c, representan valores significativamente diferentes (prueba t 

de Student; p≤ 0.05). 
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han obtenido valores de lignina entre 25 al 30%, 

debido al tipo de extracción empleado por medio de 

métodos enzimáticos (Chávez-Sifontes y Domine, 

2013). Los valores bajos obtenidos en el presente 

estudio se atribuyen al método de extracción.   

 

Jiménez-Muñóz et al. (2016), determinaron el 

contenido de celulosa, la longitud de las hojas y la 

altura de la planta en A. lechuguilla, A. angustifolia, A. 

tequilana y A. salmiana, sin observar una relación 

aparente entre el contenido de celulosa y la altura de la 

planta o la longitud de la hoja, en contraste con los 

resultados reportados y por medio de los análisis de 

correlación en el presente trabajo observamos que  a 

mayor longitud de la hoja, mayor fue el contenido de 

celulosa, similar a lo reportado para Arabidopsis (Li et 

al., 2011). Hasta nuestro conocimiento, este es el 

primer trabajo donde se presenta una relación directa 

entre la altura de la planta-longitud de la hoja con el 

contenido de celulosa en A. fourcroydes. 

 

El contenido de agua fue similar a lo reportado en 

estudios previos y varió de un 75 a un 83%, un valor 

similar a lo reportado previamente (Jiménez.Muñóz et 

al., 2016) en especies de Agave (80%). Cabe 

mencionar que la composición química de fibras de 

Agave depende de su origen biológico y edad, así como 

del método de extracción (Cordeiro et al., 2012).  

 

Expresión de genes CesA involucrados en la 

biosíntesis de pared primaria y secundaria en 

henequén. 

 

En diferentes especies como Arabidopsis thaliana, 

Oryza sativa (Taylor et al., 2004; Heidari et al., 2019), 

Zea Mays (Appenzeller et al., 2004), Sorghun bicolor, 

Populus trichocarpa (Djerbi et al., 2005), Boehmeria 

nivea (Liu et al., 2013), Gossypium hirsitum (Li et al., 

2013), Linum ussitasium (Galinousky et al., 2014), 

Eucaliptus grandis (Ranik y Maybourg, 2006), Agave 

Hibrido 11648 (Huang et al., 2019),  se han descrito 

genes involucrados en la biosíntesis de pared celular 

primaria y secundaria. 

 

En Saccharum spp. se describió que CesA4 es un gen 

clave en la biosíntesis de pared celular, presentó una 

mayor expresión en los entrenudos con mayor fibra 

(Kasirajan et al., 2018), de manera similar a lo 

observado en este trabajo donde en el análisis de 

expresión CesA4 presentó una expresión relativa 50 

veces superior en plantas con mayor altura, en 

comparación con los otros genes evaluados. En 

Arabidopsis se ha descrito que CesA4 es un gen 

esencial para la síntesis de celulosa en la pared celular 

secundaria (Taylor et al., 2003), por consiguiente se 

han reportado estudios en tabaco, donde se demostró 

que todos los genes CesA responsables de la formación 

de la pared secundaria pueden interactuar entre sí, pero 

solo el gen CesA4 se encuentra relacionado en la 

formación de homodímeros (Timmers et al., 2009). 

Por ende sugieren que CesA4 está involucrado uniendo 

los diferentes complejos en la estructura de la roseta 

para la síntesis de celulosa (Atanassov et al., 2009). 

 

Los análisis de transcripción han revelado que los 

genes con una función similar tienden a estar 

coordinados transcripcionalmente (Stuart et al., 2003). 

Genes CesA de biosíntesis de pared primaria y 

secundaria muestran patrones de expresión similares 

(Brown et al., 2005; Persson et al., 2005), esto coincide 

con los resultados obtenidos con CesA3 y CesA4, en 

donde se observó la misma tendencia de mayor 

expresión relativa en plantas con mayor altura.  

 

El análisis de expresión de transcritos en Panicum 

virgatum L. reveló que CesA4 se expresa en todos los 

tejidos analizados, pero la expresión fue mayor en los 

tallos. Los tejidos de tallo y hoja están compuestos 

predominantemente por paredes celulares secundarias 

que contienen altas cantidades de celulosa y lignina, 

que son valiosas para aplicaciones de biomasa (Li et 

al., 2017).  

 

Por otra parte, el análisis de expresión del gen CesA5, 

el cual está involucrado en la síntesis de la pared 

celular primaria, presentó una correlación inversa, 

debido que se observó una mayor expresión en las 

plantas de menor longitud (B), este gen (CesA5) se ha 

caracterizado en Arabidopsis como un gen redundante, 

presentando mayor expresión en plántulas jóvenes, por 

lo que se asocia con la producción de biomasa durante 

el crecimiento (Hu et al., 2018). En el estudio 

reportado por (Huang et al., 2019), CesA3 y CesA5 

presentaron una mayor expresión en A. tequilana y 

CesA4 presentó mayor expresión en el hibrido 11648, 

el cual se utiliza para la producción de fibra. 

 

Li et al. (2013) analizaron las diferentes etapas de 

desarrollo del fruto en Gossypium hirsitum, evaluando 

el contenido de celulosa y la expresión de genes de 

pared primaria. Ellos determinaron una relación en 

donde a mayor expresión del gen CesA3, mayor 

contenido de celulosa, exclusivamente en la etapa de la 

maduración, sin embargo, en hipocótilos, tallo y raíz 

no se presentó esta tendencia. De igual manera evalúan 

la expresión del gen CesA5 y no se observa esta 

relación entre el contenido de celulosa con la 

expresión, obteniendo resultados similares en este 

trabajo donde la expresión de CesA3 y CesA4 

presentan una tendencia a mayor contenido de fibra, 

mayor expresión de estos genes, sin embargo, para 

CesA5, el comportamiento fue inverso. A futuro estos 

genes podrían utilizarse de base para selección de 

individuos con mayor contenido de celulosa o menor 

contenido de celulosa, dependiendo del gen a 

considerar. 

 

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S1674205214606110#bib126
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S1674205214606110#bib5
https://www.frontiersin.org/articles/10.3389/fpls.2018.01114/full#B40
https://www.frontiersin.org/articles/10.3389/fpls.2018.01114/full#B40
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Los datos obtenidos sugieren en conjunto sugieren que 

las plantas con mayor altura presentan hojas más 

largas, con mayor contenido de celulosa y bajo 

contenido de hemicelulosa y lignina. Estas 

características se relacionan con elevados niveles de 

expresión relativa de los genes CesA3 y CesA4, bajo 

nivel de expresión relativa del gen CesA5, en las 

condiciones analizadas. El análisis de la tendencia de 

la expresión podría emplearse en la selección temprana 

de individuos sobre productores de fibra, inclusive 

individuos que presenten un perfil de crecimiento 

mayor, todo ello de la mano del cultivo de tejidos como 

herramienta para propagar masivamente líneas 

clonales generadas a partir de individuos 

sobresalientes seleccionados empleando estos 

resultados. 

 

CONCLUSIÓN 

 

Las plantas de henequén con mayor altura presentan 

hojas más largas, con mayor contenido de celulosa y 

bajo contenido de hemicelulosa y lignina. CesA4 

involucrado en la biosíntesis de pared celular 

secundaria, presenta una correlación directa entre el 

nivel de expresión más alto con plantas de mayor altura 

y mayor contenido de celulosa, un patrón similar, pero 

con menor expresión fue CesA3, involucrado en la 

biosíntesis de pared celular primaria. Por el contrario, 

la expresión en el gen CesA5 fue inversa, ya que se 

presentó una mayor expresión en las plantas de menor 

longitud, derivado de ello se propone que la expresión 

de estos tres genes en conjunto puede servir como 

marcadores de selección en henequén. Aunque 

faltarían más estudios involucrados con la expresión de 

estos genes en las diferentes etapas del desarrollo de la 

fibra de henequén, su relación con la edad biológica y 

la aplicación para selección temprana a nivel de 

invernadero o vivero. 
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