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INTRODUCCIÓN

Los caracteres útiles de interés (como el rendimiento, la calidad y las tolerancias a 
estreses biótico y abiótico) están controlados por los efectos de uno, varios o muchos 
genes, denominados genes candidatos (CG) en cada caso. Sus números dependen del 
rasgo particular. El fenotipo de un individuo depende del genotipo y está controlado por 
los efectos de los alelos específicos de los genes candidatos del rasgo correspondiente y 
las posibles interacciones. 

Para analizar los efectos de los diferentes alelos existentes de los genes candidatos, es 
necesario vincular datos fenotípicos y genotípicos, aplicando métodos estadísticos como 
el Mapeo por Asociación.

La Mejora genética molecular puede acelerar considerablemente los programas de mejora 
clásica. La detección de “genes candidatos” para rasgos útiles ofrece la posibilidad de 
aplicarlos, después de desarrollar los marcadores correspondientes, en la selección asistida 
por marcadores (MAS) dentro de los programas de mejora. El estudio de la diversidad 
alélica de dichos genes en el germoplasma disponible y el análisis de sus efectos 
particulares permite seleccionar los alelos o combinaciones de alelos más eficientes para 
estos fines. 

Para la detección del gen candidato (CG) se pueden aplicar diferentes herramientas, 
como el análisis de la expresión diferencial en diferentes condiciones, el análisis de genes 
candidatos conocidos en otras especies, el análisis de genes mapeados que se encuentran 
cerca de un QTL o el análisis de enzimas clave en vías metabólicas relevantes. 

Se pueden desarrollar estrategias de selección asistida por marcadores a través de la 
construcción de modelos. Los modelos desarrollados que muestran grandes correlaciones 
entre los valores pronosticados y observados y explican grandes porciones de la varianza 
total se pueden usar para asignar valores genéticos a los parentales que se utilizan en el 
programa de mejora y para predecir el comportamiento de las progenies de sus cruces para 
cada carácter de interés. De ahí se pueden extraer los cruzamientos más prometedores. 

Además para genes especiales de interés que tienen una gran influencia en un carácter 
determinado, se pueden diseñar cebadores específicos para alelos superiores con gran 
efecto que se pueden utilizar para la selección rutinaria de los materiales vegetales 
deseados.

Las ventajas de la mejora genética molecular consisten entre otras en:  
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- 	 Seleccionar ya en la fase de SEMILLERO los genotipos de interés.
- 	 Plantar solo el material vegetal deseado
- 	 Iniciar el siguiente ciclo de mejora ya en el momento de la floración.
- 	 Plantar solo las progenies de los cruzamientos  más prometedores
- 	 Predecir el comportamiento de germoplasma desconocido
- 	 Acumular alelos favorables de diferentes genes candidatos importantes en los parentales 

y aplicar la selección dentro de los genotipos de una progenie.

MATERIALES Y MÉTODOS

Las estrategias y metodologías mencionadas se aplicaron en el proyecto: PAPACLIMA – 
Selección asistida por marcadores en germoplasma de patata adaptado a estreses bióticos y 
abióticos causados por el Cambio Climático global. Alrededor de 200 accesiones de papa 
se evaluaron en el Perú y en Ecuador en diferentes condiciones ambientales en campo y 
en bioensayos con el fin de obtener datos fenotípicos para el mapeo por asociación.

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Numerosos genes candidatos (GC) para la tolerancia al estrés abiótico y biótico se derivaron 
de genes conocidos en papa y otras especies y por análisis de expresión diferencial en 
genotipos estresados ​​y sin estrés. Los amplicones de estos CG fueron producidos y 
secuenciados en todas las accesiones de papa. La variación alélica se determinó para estos 
GC y los efectos de sus variantes alélicas en el estrés.

Se mostrarán detalles de los ensayos y de los resultados.

CONCLUSIONES

El mapeo por asociación permitió detectar efectos significativos en la tolerancia a  es-
treses para varios GC, determinar los valores genéticos de las accesiones y diseñar cru-
ces prometedores para mejorar la tolerancia a los estreses.
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