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Diversidad Genética



~ 𝟏𝟒𝟎, 𝟎𝟎𝟎 𝒂𝒄𝒄𝒆𝒔𝒔𝒊𝒐𝒏𝒔

Seeds of Discovery 

"Buscando agujas en un pajar de 

diversidad genética"

~ 𝟐𝟖, 𝟎𝟎𝟎 𝒂𝒄𝒄𝒆𝒔𝒔𝒊𝒐𝒏𝒔
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Fenotipificación

• Similitud genética entre 

accesiones

• Accesiones con buenos 

caracteres

• Genes para rendimiento, 

calor y sequía, etc.

Caracterización Genómica – MasAgro Biodiversidad

Genotipificación





Nueva visión: 

del gen individual a perfiles genómicos

 Los marcadores moleculares se usan para: 

 Entender la diversidad de plantas

 Identificar, rastrear y seleccionar
regiones genómicas que contribuyen a 
características de interés

 Predecir fenotipos utilizando perfiles
genómicos

 Tecnologías previas limitaban la captura de 
gran proporción de la variabilidad genética

 La rápida reducción de los costos de 

secuenciación NGS permitieron la 

evolución de nuevas plataformas de 

genotipificación, marcadores SNP de 

alta densidad, mapas genéticos, etc.



SAM requiere tecnologías de 

genotipificación que sean:

ACCESIBLES: Bajo Costo por data point, y por muestra

ROBUSTAS: Reproducibles, Transferibles

COBERTURA GENÓMICA: Flexible de acuerdo con la 

aplicación

ALTO RENDIMIENTO: Miles de Marcadores para Miles 

de Muestras



Qué es la Genotipificación usando

Secuenciación?

Es un sistema altamente 

multiplexado que identifica 

decenas a centenas de miles de 

marcadores moleculares, a partir 

de representaciones genómicas 

reducidas y valiéndose de 

plataformas de secuenciación de 

última generación (NGS).



SAGA – Servicio de Análisis Genético para la Agricultura

Plataforma de Genotipificación de Alto Rendimiento usando la tecnología DArTseq

para cualquier cultivo

 Proyectos colaborativos maíz

 Proyectos colaborativos trigo

 Demanda creciente

Más allá del servicio de genotipado, un servicio de Colaboración:

 Alta calidad de marcadores DArTseq (SNP’s) y SilicoDArT (PAV’s)

 20% de replicas técnicas (sin costo extra)

 Tiempo de entrega de datos: ~ 3-4 semanas

 Soporte o asesoramiento en el diseño de genotipos y la interpretación de datos

 Blast en diferentes genomas y posición en mapas genéticos de consenso

Permitir el uso 
efectivo de los 

recursos genéticos



Almacenar
Datos

Capturar

Datos

Curar Datos

Diseminar
Datos

Visualizar 
Datos

Analizar
Datos



Fuente: http://thelasttemptationofthejota.mx 

Fuente: http://www.fogonazos.es



Caracterización 
de Banco de 

Germoplasma

Selección de 
semillas Siembra de semillas 

en invernadero 
(2,000 

muestras/semana)

Extracción de ADN 
(2,000 

muestras/semana)

DArTseq en 
SAGA 



Diversidad dentro del Banco de 

Germoplasma de Maíz de CIMMYT

17,353 accesiones (razas criollas) con datos derivados de SIG  (15,384 presentados)

Análisis de Diversidad e identificación de 
alelos exóticos



Paneles para Mejoradores

1000, $200k usd

500, $100k usd

100, $20k usd
~5,000 entries, $1M usd



7 grupos

41,000 SNP’s

Diversidad dentro del Banco de 

Germoplasma de Trigo de CIMMYT

65,000 accesiones



Elote Occidental
Banco de Germoplasma 

CIMMYT (1960s)
Banco de Germoplasma 

CUCBA (2009-2010)

Proyectos Colaborativos

Mazorcas con 8-10 hileras; granos 
largos; harinoso y purpura

112 Acc.

50 Acc.



Indice de Fiajacón (Fst) a traves del genoma. Cada punto gris representa el valor Fst para cada marcador

individual. Valores altos de Fst podría indicar que un alelo particular contribuyó a la diferenciación

genéica entre los grupos de accesiones.



Proyectos Colaborativos



Floración y adaptación amplia

Inv4m

Romero et. al, 2017

vgt1

zcn8



Pop2616
Pop2618

Cr 10 Cr 10

Pop SNP or gene Start_Position End_position Distance 

2616

2505260|F|0-50:G>A-50:G>A 1,789,259 1,789,294 21,778 bp

Zm00001d023273 1,811,072 1,815,334 NA

2425882|F|0-11:G>A-11:G>A 1,812,810 1,812,875 blast against the gene

2459796|F|0-33:T>G-33:T>G 2,062,931 2,062,999 250,056 bp

Roya Común – Puccinia sorghi
Resistencia qualitativa: Germoplasma Subtropical



Pop2616
Pop2618

Cr 10 Cr 10
Roya Común – Puccinia sorghi

Resistencia qualitativa: Germoplasma Subtropical

Pop SNP or gene Start_Position End_position Distance

2618

100109641|F|0-14:C>G-14:C>G 2,770,964 2,770,985 179,392 bp

Zm00001d023318 2,950,377 2,954,949 NA

2448510|F|0-26:G>T-26:G>T 2,954,651 2,954,710 blast against the gene

100108484|F|0-17:C>T-17:C>T 3,623,288 3,623,341 668,578 bp

Zm00001d023317 2861471 2865816 88,335 bp



Nuevo alelo de vernalización (Vrn-A1f) identificado en razas
nativas depositada en la base de datos NCBI con accession 

no. KR824429

Clonación y sequenciación de alelos nuevos Vrn, alineación con alelos

conocidos y sus efectos en floración

La accesión nativa cargando la
deleción Vrn-A1f (izquierda),
flores siete días prematuras a la
línea sin esta deleción (derecha)

Deleción mas larga reportada
hasta ahora en el gene Vrn

Slide from SEHGAL, Deepmala 



Desarrollo de Capacidades



http://seedsofdiscovery.org/es/convocatoria-investigacion-masagro-biodiversidad/



http://seedsofdiscovery.org/es/convocatoria-a-estudiantes-masagro-biodiversidad-2017/



Logros http://seedsofdiscovery.org/es/catalogo/



Thank you 

for your 

interest!
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¡Gracias 
por su 

atención!


