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CONTENIDO A DESARROLLAR: Autógamas I (Capítulo 15 V&E)
15.1 Selección en autógamas
15.2 Selección masal
15.3 Teoría de la línea pura
15.4 Selección de plantas individuales con prueba de progenie
15.5 Hibridación.

Mejora genética molecular fase I:
Caracterización de la variabilidad genética
Objetivos de mejoramiento
Herramientas moleculares aplicadas
Estrategias específicas para autógamas

Mejora genética molecular de plantas autógamas en fase I se centra en establecer las bases para identificar, caracterizar y aprovechar la variabilidad genética disponible en especies que se autofecundan. Esta fase inicial combina herramientas clásicas del fitomejoramiento con metodologías moleculares modernas. En plantas autógamas, la fase I es crítica porque la variabilidad genética suele estar más limitada que en alógamas. Por eso, la integración de herramientas moleculares permite superar la restricción de la autofecundación y abrir nuevas posibilidades de selección eficiente.
Fase I: Fundamentos de la mejora genética molecular en plantas autógamas
1. Caracterización de la variabilidad genética
· Inventarios de germoplasma: recolección y documentación de accesiones locales y mejoradas.
· Marcadores moleculares: uso de SSR, SNP y AFLP para evaluar diversidad genética.
· Estudios de homocigosidad: dado que las plantas autógamas tienden a fijar alelos, se busca identificar líneas puras y variantes útiles.
2. Definición de objetivos de mejoramiento
· Incrementar rendimiento y estabilidad en ambientes locales.
· Mejorar resistencia a plagas y enfermedades.
· Optimizar caracteres de calidad (nutricionales, industriales, organolépticos).
3. Herramientas moleculares aplicadas
· Mapeo de QTLs: localizar regiones genómicas asociadas a caracteres de interés.
· Selección asistida por marcadores (MAS): acelerar la identificación de genotipos portadores de alelos favorables.
· Genómica funcional: análisis de expresión génica para comprender la regulación de rasgos clave.
4. Estrategias específicas para autógamas
· Líneas endogámicas: creación y evaluación de líneas homocigóticas para fijar caracteres.
· Poblaciones biparentales: cruzamientos controlados para generar variabilidad y estudiar segregación.
· Avance generacional rápido: técnicas como “single seed descent” para acelerar la obtención de líneas puras.



Comparación: Métodos tradicionales vs. moleculares en Fase I

	Aspecto
	Tradicional (clásico)
	Molecular (fase I)

	Fuente de variabilidad
	Cruzamientos y mutaciones
	Marcadores y genómica

	Tiempo de evaluación
	Lento (varias generaciones)
	Más rápido con MAS

	Precisión
	Fenotípica, influida por ambiente
	Genotípica, más estable

	Costos iniciales
	Menores
	Mayores (laboratorio, bioinformática)

	Impacto esperado
	Moderado
	Alto en eficiencia y predicción




