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• El esquema de selección 
recurrente recíproca necesita 
ensayos a gran escala en el 
campo y en viveros para 
mejorar los caracteres de 
interés. 
> Para la resistencia a las 
enfermedades es 
especialmente largo, 
laborioso y costoso.

De Franqueville et al., 2000
Durand-Gasselin et al., 2005

Breton et al., 2006
Breton et al., 2010
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• Los marcadores moleculares 
tienen un gran potencial para 
acelerar la selección de 
material de siembra resistente 
y de alto rendimiento.

Enfoque en la búsqueda de QTL 
(locus de caracteres 
cuantitativos)
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• Los marcadores moleculares 
tienen un gran potencial para 
acelerar la selección de 
material de siembra resistente 
y de alto rendimiento.
>¿Cómo implementar la 

Selección Asistida por 
Marcadores (SAM) para la 
resistencia a las enfermedades 
en la palma aceitera?
Estrategia de Cirad/PalmElit 
basada en la integración 
recíproca de la genética y del 
mejoramiento.

Contexto



Búsqueda de 
QTL en el 
contexto de 
mejoramiento
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Búsqueda de QTL 
• “Establecer una correlación entre 

los alelos transmitidos por los 
padres a su descendencia y la 
variación del fenotipo.”

• Necesita:
✔Una población en segregación

Diseño de poblaciones de 
estudio directamente en la 
variación genética presente en 
el programa de mejoramiento 
(campos genealógicos y 
semilleros, ensayos genéticos, 
ensayos en viveros).

Tisné et al., 2017
Daval et al., 2021



Búsqueda de QTL 
• “Establecer una correlación entre 

los alelos transmitidos por los 
padres a su descendencia y la 
variación del fenotipo.”

• Necesita:
✔Una población en segregación
✔Fenotipos fiables

Base de datos de observación 
sanitaria en el campo y ensayos 
precoces a partir de la 
adquisición de datos fenotípicos 
de los socios

Tisné et al., 
2017



Búsqueda de QTL 
• “Establecer una correlación entre 

los alelos transmitidos por los 
padres a su descendencia y la 
variación del fenotipo.”

• Necesita:
✔Una población en segregación
✔Fenotipos fiables
✔Marcadores moleculares

Desarrollo de un chip 67K SNP en 
formato 384 y genotipado masivo 
(+8000 individuos entre 53 000 
muestras colectadas), incluyendo 
una decena de dispositivos 
relevantes para la búsqueda de 
QTL de resistencia a 
enfermedades.



Búsqueda de QTL 
• “Establecer una correlación entre 

los alelos transmitidos por los 
padres a su descendencia y la 
variación del fenotipo.”

• Necesita:
✔Una población en segregación
✔Fenotipos fiables
✔Marcadores moleculares
✔Estadísticas consistentes

Alta complexidad de los datos 
con desafíos estadísticos en 
cuanto al volumen de datos, la 
complejidad genética de los 
dispositivos, los factores no 
genéticos, etc.

Denis et al., 2018



Primeros 
resultados sobre 
la fusariosis y el 
Ganoderma



Arquitectura genética de la resistencia 
• Identificación de QTL en una 

variedad de dispositivos 
(campo, vivero) para el 
Ganoderma y la fusariosis, así 
como para variables de 
rendimiento.
> Las arquitecturas genéticas 
son oligo/poligénicas
> Los QTL son en su mayoría 
diferentes entre los diversos 
fondos genéticos
> Los QTL son diferentes entre 
enfermedades (pero pueden 
estar ligados en el genoma).

Tisné et al., 2017
Daval et al., 2021
Daval et al., 2022



Caracterización de los alelos
• Ejemplo del QTL de resistencia a 

Ganoderma al campo en una 
población multiparental

• Los diferentes fondos 
genéticos/individuos tienen 
diferentes alelos y los transmiten 
a su descendencia > 
posibilidad de selección.

Tisné et al., 2017
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Caracterización de los alelos
• Ejemplo del QTL de resistencia a 

Ganoderma al campo en una 
población multiparental

• Los diferentes fondos 
genéticos/individuos tienen diferentes 
alelos y los transmiten a su 
descendencia > posibilidad de 
selección.

• En la diversidad, un marcador 
único  no es suficiente, se 
utilizan los haplotipos para 
diferenciar los alelos.
> Se asocian los haplotipos que 
se transmiten en el pedigrí con 
efectos sobre la resistencia a 
las enfermedades.

Tisné et al., 2017



Interés de los haplotipos 
• Basado en el genotipo y la 

identificación de los haplotipos
> Segregación de los alelos de 
resistencia en el pedigrí.

Daval et al., 2021
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Interés de los haplotipos 
• Basado en le genotipo y la 

identificación de los haplotipos
> Segregación de los alelos de 
resistencia en el pedigrí.
> Evaluación del efecto de los 
QTL entre diferentes dispositivos 
- entre campo y vivero -  
(Ganoderma)
> Evaluación del efecto de los 
QTL de resistencia con 
respecto a los caracteres de 
rendimiento (fusariosis).

Daval et al., 2022



Últimos avanzos 
sobre el complejo  
pudrición del 
cogollo (PC)



Búsqueda de QTL de resistencia en E. g
• Muestreo, diseño y genotipado 

de una población de 
cartografía basada en un 
ensayo a gran escala en el que 
se evalúan los fondos genéticos 
fuentes de resistencia a la PC 
(Ecuador).



Búsqueda de QTL de resistencia en E. g
• Muestreo, diseño y genotipado 

de una población de 
cartografía basada en un 
ensayo a gran escala en el que 
se evalúan los fondos genéticos 
fuentes de resistencia a la PC 
(Ecuador). 

> Identificación de un QTL con 
un efecto mayor de la 
resistencia a la PC en Ecuador.



Validación del QTL en Colombia
• Genotipado de los parentales 

de un ensayo plantado en 
Colombia e identificación de 
los alelos en el QTL de 
resistencia a la PC

> El QTL tiene une efecto 
mayor de la resistencia a la PC 
en Colombia
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Conclusiones
• El genotipado masivo y los avances en 

estadística permiten aprovechar los datos 
del programa de mejoramiento para 
identificar las bases genéticas de la 
resistencia a las enfermedades.

• A su vez, los QTL permiten implementar la 
selección asistida por marcadores (SAM) 
para acelerar y optimizar la selección de 
variedades resistentes y de alta 
productividad.

• Una mayor integración recíproca permite 
incluir cada vez más datos, en más 
contextos, y así validar los resultados para 
una SAM más eficaz.
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