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Descripción

Superficie de semilla, 
pericarpo con patrones 
de ornamentación

Lo que se reconoce como semilla de zanahoria en 
realidad es un fruto seco denominado mericarpo 
(esquizocarpos), que mide entre 2 y 3 milímetros 
de largo, tiene forma ovalada o plana convexa y 

presenta un color marrón claro o grisáceo. Se ca-
racteriza por ser ovalado, plano por una cara y te-
ner 5 costillas longitudinales con pequeños trico-
mas o pelos en la superficie externa.

Microscopía de barrido SEM (scanning electron 
microscope) con agrupación de imágenes 
del detector de electrones secundarios y del 
detector de electrones retrodispersados, con 
coloreado digital.
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Resumen

El presente capítulo revisa el contexto genéti-
co evolutivo de la zanahoria (Daucus carota 
L. subsp. sativus), desde su domesticación en 
Asia Menor hasta su expansión y diversificación 
agronómica alrededor del mundo. Se refuerza 
la evidencia filogenética que demuestra una 
evolución reticulada dentro del género Daucus, 
con hibridación e introgresión entre especies 
silvestres y cultivadas. Igualmente, se discute la 
diversificación adaptativa de D. carota, su am-
plia plasticidad ecológica y la relevancia de la 
variabilidad genética silvestre como fuente de 
tolerancia a estreses abióticos y resistencia a 
enfermedades. En últimas, estos procesos han 
permitido enriquecer el pool genético dispo-
nible para el premejoramiento de la especie. A 
un nivel más metodológico, el capítulo también 
presenta avances genómicos recientes para 
el cultivo, concretamente el ensamblaje del 
genoma de la zanahoria y la identificación de 
genes clave en rutas como la biosíntesis de ca-

rotenoides y compuestos bioactivos, así como 
genes asociados a respuestas frente a sequía, 
salinidad y patógenos. Esta línea base permite a 
futuro el uso de selección asistida por marcado-
res, speed breeding y edición genética (CRIS-
PR-Cas9), con la promesa de acelerar el desa-
rrollo de cultivares más nutritivos, resistentes y 
adaptados al cambio climático. Finalmente, este 
compendio identifica rutas de investigación in-
minentes para potenciar el recurso genómico en 
zanahoria. En concreto, se hace énfasis en la im-
periosa necesidad de mejorar la anotación fun-
cional, integrar datos multiómicos, potenciar el 
germoplasma silvestre, y promover la selección 
y adopción de nuevas variedades capaces de 
responder a los retos productivos, adaptativos 
y climáticos que aquejan el norte de Suramé-
rica, en concreto Colombia, traduciendo así los 
avances genómicos de última generación para 
la especie en soluciones agrícolas y nutriciona-
les sostenibles.
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Modelo integral para el desarrollo de 
la cadena de valor de zanahoria en el 
Oriente departamento de Antioquia

Introducción - Contexto 
botánico de la zanaho-
ria [Daucus carota L., 
subsp. sativus (Hoffm.) 
Schübl. & G. Martens] 
(Apiaceae)

La zanahoria brinda un viaje botánico fascinante 
a través del tiempo, que nos lleva desde las hu-
mildes raíces silvestres de la antigua Persia hasta 
los modernos vegetales que adornan nuestras 
mesas en la actualidad. La zanahoria silvestre, 
científicamente nombrada de acuerdo con la 
tradición Linneana como Daucus carota L. (Apia-
ceae), ha experimentado una evolución notable 
desde sus orígenes en Asia Menor, donde su cul-
tivo (i.e., subsp. sativus, de un total de 23 subes-
pecies) se remonta a unos cinco mil años atrás 
(Iorizzo et al., 2013). Esta hortaliza ha sido testigo 
de la influencia de diversas culturas y civilizacio-
nes a lo largo de los siglos, lo que ha contribuido 
a su domesticación y selección (Alam & Purugga-
nan, 2024; Purugganan, 2022), transformándola 
gradualmente en la variedad de formas, tamaños 
y colores que hoy conocemos.

En la época de los antiguos griegos y romanos, 
la zanahoria era apreciada por su sabor y valor 
nutricional, así como por su supuesta capacidad 
para curar enfermedades. Se creía que era un 
tratamiento efectivo para una amplia gama de 
afecciones, desde problemas digestivos hasta 
afecciones oculares. Durante la Edad Media, la 
zanahoria continuó siendo importante en la me-
dicina popular, ya que se creía que su consumo 

podía mejorar la visión nocturna. Esta creencia, 
aunque exagerada, no es completamente impre-
cisa debido a su alto contenido en betacaroteno, 
el precursor de la vitamina A (Que et al., 2019).

En Europa, la zanahoria volvió a florecer durante 
el Renacimiento, gracias a los esfuerzos de botá-
nicos y agrónomos que descubrieron sus propie-
dades culinarias y ornamentales. No obstante, 
durante los siglos posteriores, con la llegada de la 
Ilustración y el surgimiento de la ciencia moderna, 
se llevaron a cabo investigaciones más detalladas 
sobre su cultivo y mejoramiento genético. Estos 
avances permitieron que la especie se adaptara a 
diferentes condiciones climáticas y geográficas, lo 
que popularizó su cultivo en el mundo.

La zanahoria experimentó una nueva revolución 
en el siglo XX, con la llegada de la agricultura 
industrial y los avances en biotecnología, que 
introdujeron variedades híbridas y métodos de 
cultivo más eficientes. Hoy la zanahoria sigue 
siendo uno de los alimentos más consumidos 
en todo el mundo, precisamente por su versa-
tilidad en la cocina y sus beneficios para la sa-
lud (Que et al., 2019). Su historia botánica nos 
recuerda la estrecha relación entre la humani-
dad y las plantas, así como los mecanismos de 
selección artificial que han reformado a nuestro 
mundo gastronómico de nuevas maneras.

En este contexto, el presente capítulo se pro-
pone revisar la diversidad genética de Daucus 
carota desde una perspectiva evolutiva y ge-
nómica, abordando su historia filogenética, la 
diversificación adaptativa y los avances recien-
tes en genómica y biotecnología aplicados al 
mejoramiento del cultivo. Estos desarrollos ad-
quieren una relevancia particular en el contexto 
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colombiano, donde la zanahoria constituye un 
cultivo hortícola estratégico para sistemas pro-
ductivos de pequeña y mediana escala, espe-
cialmente en regiones altoandinas caracteriza-
das por una alta heterogeneidad ambiental. Sin 
embargo, el mejoramiento genético del cultivo 
en el país enfrenta el desafío estructural de una 
limitada disponibilidad de germoplasma local 
caracterizado, lo que ha conllevado una alta de-
pendencia de materiales introducidos. En este 
escenario, la creciente disponibilidad de recur-
sos genómicos para la especie ofrece oportu-
nidades concretas para orientar programas de 
mejoramiento hacia la adaptación local, la re-
siliencia frente a estreses abióticos y bióticos, y 
la mejora del valor nutricional, mediante el uso 
estratégico de diversidad ex situ, enfoques ge-
nómicos y esquemas de premejoramiento que 
contribuyan a una agricultura más sostenible y 
pertinente para el país.

Diversificación 
filogenética e 
hibridación en el 
género Daucus

El estudio de los patrones filogenéticos de 
la zanahoria muestra una intrincada red de 
relaciones evolutivas entre las diferentes 
especies (de un total de 213) del género 
Daucus. La sistemática filogenética ha re-
construido árboles filogenéticos a través del 
análisis de secuencias de ADN y la compa-
ración morfológica. Estos árboles revelan la 
diversificación y dispersión de estas plantas 
a lo largo del tiempo geológico (Iorizzo et 

al., 2013). La zanahoria doméstica, Daucus 
carota subsp. sativus, tiene un ancestro co-
mún con varias especies silvestres que aún 
existen en las regiones de Asia Central y del 
Mediterráneo, con las que ha habido hibri-
dación (Magnussen & Hauser, 2007).

La hibridación entre diferentes especies de Dau-
cus ha sido develada por la investigación de 
patrones de flujo genético al interior de las filo-
genias, lo que ha complicado aún más la com-
prensión de su historia evolutiva. Se ha encon-
trado evidencia de introgresión genética, en la 
que los genes de una especie se han transferido 
a otra mediante hibridación y posterior retrocru-
zamiento del híbrido F1 con algunas de las espe-
cies parentales (López-Hernández et al., 2023). 
Estos resultados han contribuido a la diversidad 
genética natural dentro del género Daucus, y de-
muestran la importancia de la conservación de 
las especies silvestres de zanahoria por su nove-
dad intrínseca y su potencial para enriquecer el 
pool genético de las variedades cultivadas.

Los estudios filogenéticos también han pro-
porcionado información importante para el 
mejoramiento genético de la zanahoria culti-
vada, permitiendo a los fitomejoradores iden-
tificar genes de interés (algunos de los cuales 
han permeado la barrera interespecífica) rela-
cionados con características deseables como 
el rendimiento, la resistencia a enfermedades 
y la calidad del tubérculo (Selvakumar et al., 
2023). Desde la ciencia básica, esta noción se 
ha podido apalancar para desarrollar varieda-
des de zanahoria más resistentes y nutritivas, 
adaptadas a los desafíos agrícolas del siglo 
XXI, al comprender mejor la relación entre las 
diferentes especies de Daucus y su evolución a 
lo largo del tiempo.
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En otras palabras, el estudio de los patrones filo-
genéticos de la zanahoria no solo nos ha permiti-
do reconstruir su evolución reticulada (Magnussen 
& Hauser, 2007), sino que también revela posibles 
perspectivas para las variedades de zanahorias del 
futuro (Iorizzo et al., 2013). Recientes esfuerzos se 
han empeñado en potenciar oportunidades para la 
conservación (Cortés et al., 2022), el mejoramiento 
(Cortés & López-Hernández, 2021) y la explotación 
sostenible hortícola, al desentrañar la compleja red 
de relaciones filogenéticas en Daucus.

Diversificación adapta-
tiva en Daucus carota L.

Según Cortés et al. (2018), la diversificación 
ecológica ha permitido a las variedades mo-
dernas abarcar un abanico de hábitats y ecosis-
temas (Joly-Lopez et al., 2016; Purugganan & 
Fuller, 2009). La zanahoria ha demostrado una 
notable capacidad de adaptación a contrastan-
tes condiciones ambientales, desde las estepas 
secas de Asia Central hasta las plantaciones de 
Europa y América del Norte. Su amplia distribu-
ción en todo el mundo se debe a su capacidad 
para crecer en una variedad de suelos y climas, 
lo que la convierte en un componente impor-

tante de los sistemas agrícolas y ecológicos en 
muchas regiones (Iorizzo et al., 2013). 

Además de ser útil como cultivo agrícola, la 
zanahoria es importante como planta silvestre 
en varios ecosistemas. Daucus carota puede 
encontrarse en una variedad de hábitats en su 
forma silvestre, desde praderas y pastizales 
hasta márgenes de caminos y terrenos baldíos 
(Que et al., 2019). Su presencia no solo alimenta 
a herbívoros, sino que también ofrece refugio y 
hábitat a una variedad de invertebrados, inclui-
dos insectos polinizadores.

La variabilidad genética ofrece a su vez una 
amplia base genómica para la diversidad eco-
lógica, que es esencial para la capacidad de 
adaptación (Gutaker & Purugganan, 2023) y 
supervivencia en diversos entornos (Nicotra 
et al., 2010). Las características morfológicas 
y fisiológicas de la zanahoria silvestre, que van 
desde raíces pequeñas y delgadas hasta formas 
grandes y robustas, han demostrado un com-
ponente de heredabilidad (h2) intraespecífico 
base para la adaptación local, lo que en últimas 
redunda en diversidad de nichos ecológicos 
(Cañas-Gutiérrez et al., 2022; Reyes-Herrera 
et al., 2020). Esta variabilidad genética es un 
recurso valioso para el mejoramiento genético 
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de la zanahoria cultivada, porque proporciona 
variación de base (standing variation) para 
tolerancia a estreses abióticos (Cortés et al., 
2020), así como resistencia a enfermedades 
con incidencia in situ (Guevara-Escudero et al., 
2021; Que et al., 2019).

La diversidad ecológica de la zanahoria es un 
componente esencial de su diversificación na-
tural. La importancia de esta especie como 
planta silvestre en los ecosistemas naturales y 
su capacidad para adaptarse a diferentes con-
diciones ambientales destacan la imperiosa ne-
cesidad de conservar, comprender y apalancar 
la diversificación adaptativa (Meyer & Purug-
ganan, 2013) y la base genética de adaptación 
(López-Hernández et al., 2023).

Reconstrucción de la 
constitución genómica 
de Daucus carota L.

La genómica moderna del siglo XXI ha permi-
tido reconstruir el genoma de la zanahoria (2n 
= 2x = 18). La secuenciación y ensamblaje del 

genoma de la zanahoria presentó una serie de 
desafíos para los equipos que buscan desen-
trañar su estructura y arquitectura funcional 
(Iorizzo et al., 2016), debido a su complejidad 
en tamaño (473 Mb) y heterocigosidad, tal 
como lo demostraron los genomas de otras 
especies cultivadas como el maíz o el arroz. 
Afortunadamente, el genoma de la zanahoria 
se ha mapeado utilizando técnicas avanzadas 
de secuenciación de ADN, lo que ha revelado 
una sorprendente diversidad genética y una 
compleja arquitectura genómica.

La presencia de genes relacionados con la 
biosíntesis de compuestos bioactivos como 
los carotenoides y los polifenoles es una de 
las características más innovadoras del geno-
ma de la zanahoria (Iorizzo et al., 2016). Estos 
compuestos son responsables de la diversi-
dad de colores de la zanahoria (figura 3.1) y 
sus beneficios para la salud, como una mejora 
visual y una reducción del riesgo de enferme-
dades crónicas. El estudio de estos genes y 
las redes metabólicas (Iorizzo et al., 2016) 
en las que se embeben no solo revela cómo 
se acumulan los compuestos bioactivos en la 
zanahoria, sino que también brinda oportu-
nidades para el mejoramiento genético que 
busca seleccionar por su contenido nutricio-
nal y sus propiedades funcionales.
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Figura 3.1. Diversidad observada en los colores de zanahoria. a. Bangor; b. Mello Yello; c. Olimpo; 
d. 5300; e. Deep Purple; f. White Satin.

Foto: Jaison Martínez Saldarriaga
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El genoma de la zanahoria, adicionalmente, 
ofrece información genética relacionada con su 
adaptación a diferentes ambientes, a través del 
paradigma de Genome - Environment Associa-
tion (GEA) (Cortés et al., 2022), además de su 
valor para la salud humana. Se han descubierto 
genes que están relacionados con la respuesta 
al estrés abiótico, como la sequía y la salinidad, 
así como con la resistencia a enfermedades y 
plagas. Estos genes son útiles para mejorar la 
zanahoria cultivada, especialmente ahora que 
el cambio climático y la presión ambiental au-
mentan a una tasa nunca antes vista.

En últimas, el genoma de la zanahoria es una 
mina en bruto para comprender su biología, 
evolución y potencial de mejoramiento ge-
nético (Iorizzo et al., 2016). Se espera que a 
medida que se avance en la reconstrucción 
funcional del genoma de la zanahoria, surjan 
nuevas oportunidades para desarrollar varie-
dades más nutritivas, resistentes y sostenibles, 
que contribuyan a la seguridad alimentaria y la 
salud humana a nivel global.

Herramientas para la in-
ducción de mutaciones 
de novo en zanahoria

La mutagénesis permite la inducción de mutacio-
nes de novo (Holme et al., 2019), en contraposi-
ción al recurso de standing variation ya disponi-
ble en los genomas modernos (Cortés et al., 2018). 
De este modo, se puede manipular con mayor 
precisión el ADN de la zanahoria para producir 
variedades mejoradas con características innova-

doras (Stein & Nothnagel, 2006). La inducción de 
cambios en el ADN de la zanahoria se ha produ-
cido a través de técnicas clásicas de la mutagé-
nesis, como la radiación ionizante o la aplicación 
de agentes químicos mutagénicos, que producen 
mutaciones aleatorias en el genoma, que a su vez 
pueden provocar nuevas variaciones fenotípicas. 
El tamaño, la forma, el color y la resistencia a en-
fermedades son rasgos que pueden verse modu-
lados por mutaciones de manera pleitrópica (Du 
et al., 2025), es decir que una misma mutación 
puede ser responsable de varios efectos fenotípi-
cos de manera concurrente.

La mutagénesis en la zanahoria tiene múltiples 
usos, incluida la creación de variedades con ma-
yor contenido de compuestos bioactivos, como 
carotenoides y antioxidantes. Los fitomejorado-
res apoyados en biotecnólogos pueden producir 
variedades con colores más intensos y concen-
traciones más altas de nutrientes beneficiosos 
para la salud, mediante la inducción de muta-
ciones en genes relacionados con la biosíntesis 
de estos compuestos (Selvakumar et al., 2023). 
Estas variedades mejoradas pueden brindar a 
los consumidores beneficios adicionales por su 
valor nutricional (Stein & Nothnagel, 2006).

La mutagénesis también ayuda a la zanahoria 
a ser más resistente a enfermedades y plagas. 
Es factible la producción de nuevas variedades 
más resistentes a las infecciones por hongos, 
bacterias y virus al inducir mutaciones en los 
genes involucrados en la interacción plan-
ta-patógeno (Stein & Nothnagel, 2006). Este 
método, en conjunción con las “ómicas” (Cor-
tés et al., 2023), permite dejar de depender de 
los pesticidas químicos, promoviendo prác-
ticas agrícolas más sostenibles y respetuosas 
con el medio ambiente.
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Si bien la mutagénesis es una herramienta 
poderosa para el mejoramiento genético de 
la zanahoria (Selvakumar et al., 2023), capaz 
de brindar oportunidades para desarrollar 
variedades con mejor nutrición, resistencia a 
enfermedades y calidad agronómica, su uso 
puede verse limitado al catalogarse errónea-
mente por parte del público como un orga-
nismo genéticamente modificado (OGM). Se 
espera que, a medida que avanza la comu-
nicación social de la investigación en este 
campo (Meyer et al., 2022), surjan nuevas 
técnicas y métodos que puedan aprovechar al 
máximo el potencial de la mutagénesis para 
satisfacer las necesidades de la agricultura y 
la alimentación del siglo XXI.

La frontera de la 
manipulación genética 
- Edición genética 

La edición genética ha surgido en la última 
década como una herramienta revolucionaria 
para modificar con precisión el ADN vegetal 
y animal (Barrera-Redondo et al., 2020). Su 
prospecto para mejorar características es-
pecíficas de interés agronómico y nutricio-
nal no será ajeno a la zanahoria. El método 
más prominente de edición genética es el 
CRISPR-Cas9 (Doudna & Charpentier, 2014), 
acuñado en la divulgación científica popular 
como “tijeras moleculares”. Si bien por el 
momento la tecnología está en fase de prue-
ba  en varios cultivos, a futuro CRISPR-Cas9 
y speed breeding (Bohra et al., 2021) permi-
tirán alterar específicamente el genoma de 
la zanahoria, como ya lo han venido demos-

trando Klimek-Chodacka et al. (2018) usan-
do protoplastos (Meyer et al., 2022), que se 
han enfocado en genes relacionados con el 
contenido de carotenoides o la resistencia a 
enfermedades.

La edición genética tiene muchos beneficios 
sobre los métodos tradicionales de mejora-
miento genético, porque abre la posibilidad 
de modificar el genoma de manera específi-
ca sin necesidad de introducir genes de otras 
especies (via Agrobacterium, OGM s.s.). Esto 
reduce tiempo y recursos para generar nue-
vas variedades y evita posibles problemas re-
gulatorios con los OGM (Doudna & Charpen-
tier, 2014). Por lo anterior, la edición genética 
permitirá a los fitomejoradores del siglo XXI 
producir variedades de zanahoria con carac-
terísticas mejoradas de manera más rápida y 
predecible (Dunemann et al., 2022).

Mediante la edición genética en zanahoria se 
podrían abordar demandas intrínsecas a la 
agricultura y la alimentación, como el aumen-
to de la productividad, la mejora de la calidad 
nutricional y la adaptación al cambio climáti-
co. Por ejemplo, consorcios de investigación 
desarrollarían variedades de zanahoria más 
resilientes y productivas en diferentes entor-
nos agrícolas, mediante la edición de genes 
relacionados con la resistencia a enfermeda-
des o la tolerancia a condiciones ambientales 
adversas. Esto amortiguaría los efectos nega-
tivos de la heterogeneidad ambiental, la inse-
guridad alimentaria y la insostenibilidad de los 
sistemas alimentarios (Cortés & Du, 2023).

Tiempos excitantes se avecinan, y la edición 
genética se posicionará como una herramien-
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ta poderosa para el mejoramiento de la zana-
horia, ya que permite desarrollar variedades 
con características mejoradas de manera pre-
cisa y eficiente. Se espera que, a medida que 
avanza la investigación en este campo, surjan 
nuevas oportunidades para aprovechar todo 
el potencial de la edición genética y abordar 
los desafíos emergentes en la agricultura y 
la alimentación. Si bien a nivel territorial la 
implementación de la edición genética en za-
nahoria aún está por verse en el corto plazo, 
el vertiginoso avance de la tecnología tanto a 
nivel internacional como nacional, junto con 
su regulación gubernamental cada vez más 
clara y concertada, prometen un apalanca-
miento de la innovación más contundente a 
escala local en el mediano y largo plazo, o al 
menos de sus productos derivados. 

Brechas en la investigación sobre la 
diversidad genética de la zanahoria

Pese a los promisorios avances previamen-
te descritos en el campo de la genética de 
la zanahoria, es de reconocer que persisten 
brechas significativas en la caracterización 
funcional de genes involucrados en ras-
gos agronómicos complejos, especialmente 
aquellos asociados con la adaptación a con-
diciones ambientales extremas y la acumula-
ción de compuestos bioactivos. Lo anterior se 
debe, en parte, a que si bien los avances en 
la secuenciación del genoma de la zanahoria 
han sido substanciales, la anotación funcio-
nal sigue siendo incompleta, y muchas rutas 
metabólicas relevantes permanecen poco 
descritas. Además, la integración efectiva de 
datos multiómicos (i.e., genómicos, trans-
criptómicos, metabolómicos) en programas 
de mejoramiento aún enfrenta limitaciones 

computacionales y metodológicas. Asimis-
mo, la baja representación de germoplasma 
silvestre en bancos de germoplasma, junto 
con cuellos de botella en su caracterización 
y utilización, limita el completo aprovecha-
miento de la variación genética disponible. 
En concreto, aunque se han hecho impor-
tantes descubrimientos científicos, muchas 
variedades silvestres siguen sin estudiarse, 
y podrían contener claves genéticas para en-
frentar futuras crisis alimentarias. La edición 
genética, aunque prometedora, también en-
frenta vacíos regulatorios y técnicos para su 
aplicación efectiva en zanahoria, haciéndola 
poco accesible en muchas regiones. También 
existen desafíos en llevar estos avances a 
los agricultores, especialmente a pequeños 
productores, quienes podrían beneficiarse 
más de nuevas variedades resilientes y sos-
tenibles. A continuación, hacemos una pros-
pección de posibles alternativas para superar 
estas brechas, lo cual requerirá una colabora-
ción más estrecha entre ciencia, política y so-
ciedad para que el conocimiento acumulado 
se traduzca en soluciones reales y equitativas 
(Kholova et al., 2024; Peláez et al., 2022).



Para no 
olvidar…
	» La diversidad de especies del género 

Daucus (más de 200) ofrece recursos 
genéticos valiosos para enfrentar desafíos 
como el cambio climático, enfermedades 
emergentes y adaptación ecológica.

	» La hibridación natural entre especies ha 
enriquecido la base genética de la zanahoria. 
Así, procesos como la introgresión y el 
retrocruzamiento han permitido el flujo de 
genes entre especies silvestres y cultivadas, 
generando rasgos agronómicos útiles.

	»  La diversidad adaptativa de la zanahoria 
le permite crecer desde desiertos hasta 
zonas templadas, gracias a su capacidad 
de adaptación ecológica y morfológica, 
que la convierte en un cultivo estratégico 
para sistemas agrícolas resilientes, 
biodiversos y sostenibles.

	»  El mapa genético de la zanahoria 
es una herramienta para desarrollar 
variedades del futuro. Su genoma ha sido 
secuenciado (473Mb), revelando genes 
relacionados con calidad, tolerancia al 
estrés y productividad, lo que facilita su 
mejoramiento moderno.

Foto: Paola Andrea Hormaza Martínez
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Conclusiones y pers-
pectivas de los autores

	» La historia botánica de la zanahoria, desde sus 
orígenes silvestres hasta su domesticación y 
mejoramiento moderno, refleja una compleja 
interacción entre procesos evolutivos natura-
les y selección humana en los que la genética 
media como base subyacente. Los avances en 
filogenia, genómica y biotecnología han reve-
lado un rico mosaico de diversidad genética 
y funcional que puede ser aprovechada para 
enfrentar los desafíos actuales de la agricultu-
ra. La comprensión profunda de su evolución 
reticulada, adaptación ecológica y arquitectu-
ra genómica no solo ha permitido desarrollar 
variedades mejoradas, sino que ha sentado 
las bases para innovaciones más precisas a 
través de la mutagénesis y la edición genética. 
Sin embargo, el aprovechamiento de estas he-
rramientas dependerá de un equilibrio cuida-
doso entre innovación científica, aceptación 
social y sostenibilidad ambiental. Es así como 
la zanahoria se proyecta como un cultivo em-
blema para el mejoramiento participativo, la 
biofortificación y la sostenibilidad agrícola 
del siglo XXI. La zanahoria, por tanto, no es 
solo un cultivo de importancia nutricional y 
económica, sino también un sistema modelo 
para repensar el futuro del fitomejoramiento 
genético en una era de transformación global.

Perspectivas

	» La diversidad genética de la zanahoria ofre-
ce un terreno promisorio para integrar datos 
genómicos, transcriptómicos y ambientales 

mediante enfoques de genética cuantitativa, 
selección asistida por marcadores y datos 
ómicos (Arenas et al., 2025; Bedoya-Londoño 
et al., 2025), y edición de precisión. El apro-
vechamiento de la variación genética in situ 
y de novo, sumado al avance de herramientas 
como CRISPR-Cas9 (Doudna & Charpentier, 
2014), permitirá diseñar variedades adapta-
das a estreses bióticos y abióticos con ma-
yor eficiencia. Además, la incorporación de 
análisis de asociaciones genoma-ambiente 
(GEA) y genoma-fenotipo (GWAS) facilitará 
la identificación de loci adaptativos (Kholova 
et al., 2024; Peláez et al., 2022). Integrar estas 
aproximaciones de fitomejoramiento acelera-
do (speed breeding) posibilitará el desarrollo 
estratégico de cultivares de zanahoria más 
nutritivos, resilientes y sostenibles.

	» En últimas, la zanahoria representa un mo-
delo ideal para integrar enfoques clásicos y 
modernos del mejoramiento vegetal en un 
contexto de cambio climático, crisis alimen-
taria y transición agroecológica. La conti-
nua exploración de su diversidad genética y 
ecológica, junto con el desarrollo de herra-
mientas de edición genética y mutagénesis, 
abre posibilidades sin precedentes para 
customizar variedades más nutritivas, resi-
lientes y sostenibles. Además, el creciente 
entendimiento de la relación genotipo-am-
biente permitirá cultivar zanahorias adap-
tadas a sistemas agrícolas más diversos y 
menos dependientes de insumos externos. 
A nivel territorial, el reto estará en traducir 
estos avances científicos en aplicaciones 
concretas que beneficien tanto a agricul-
tores como a consumidores, mediante po-
líticas públicas informadas y marcos re-
gulatorios actualizados que reconozcan la 
especificidad de estas nuevas tecnologías. 
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