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La lechuga (Lactuca sativa L.) ocupa el cuarto lugar dentro de las hortalizas cultivadas en Argentina. Un aspecto destacable de la lechuga, además de su importancia en el consumo y la producción, es que se la considera una especie modelo en biología molecular y biotecnología de plantas. Este estatus se debe a que es “amigable” al cultivo de tejidos, y fue uno de los primeros casos publicados en obtención de plantas transgénicas, perteneciendo al grupo de transgénicas de segunda o tercera generación para la producción de moléculas como edulcorantes o vacunas de origen vegetal. En nuestro laboratorio se adaptó el protocolo de transformación genética para la variedad Grand Rapids y posteriormente se utilizó como sistema modelo para evaluar la expresión del gen reportero uidA bajo la regulación del promotor HaAP10 de girasol que dirige la expresión a semillas.
En enero del año pasado el INTA, luego de más de una década sin proyectos específicos para hortalizas de hoja, lanzó un proyecto en lechuga, donde se plantea un abordaje global del mejoramiento, incluyendo la utilización de herramientas biotecnológicas como la transformación genética y el uso de marcadores moleculares.

Dentro del proyecto se busca fundamentalmente obtener resistencia a enfermedades como la virosis “peste negra” y a diferentes patógenos fúngicos, enfermedades para las cuales no existen fuentes de resistencia en esta especie. Para esto se están desarrollando ensayos de transformación genética utilizando vectores de transformación adecuados con diferentes construcciones antifúngicas, que incluyen genes de glucanasa, quitinasa o esnakinas, y construcciones antivirales, basadas en hairpins de RNA o miRNA artificiales con blanco en genes virales.
Por otra parte, para abordar la obtención de cultivares empleando técnicas de mejoramiento clásico, se están seleccionando marcadores moleculares que aporten información útil tanto para la identificación varietal como para la generación de cruzamientos controlados.
