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Objetivos del programa de mejoramiento 
genético de arroz CIAT 

• Aumento del potencial de rendimiento 

• Tolerancia o resistencia al estrés biótico (Piricularia y VHB)

• Tolerancia al estrés abiótico (altas temperaturas nocturnas, baja luz, 
sequía y uso eficiente de nitrógeno)

• Buena calidad molinera y culinaria 



Programa de mejoramiento de arroz

Identificación de donantes 
de:
• Tolerancia a estrés 

abiótico 
• Resistencia a 

enfermedades

Desarrollo de :
• Poblaciones para mapeo 

genético –mejoramiento.
• Marcadores moleculares.
• Software

• Líneas de introgresión 
• Población de selección 

recurrente .
• Población de 

entrenamiento para 
selección genómica. 

• Líneas parentales 
mejoradas .

Líneas parentales, líneas 
avanzadas  e híbridos:
• Potencial de rendimiento
• Calidad molinera-culinaria 
• Resistencia o tolerancia a 

estrés biótico 
• Tolerancia estrés abiótico.

•Mapeo de QTL
•Validación de QTL
•Asociación amplia del genoma 
•Identificación de marcadores 
funcionales 

•Mejoramiento convencional
•Retro-cruzamientos asistidos
•Selección asistida por marcadores
•Selección recurrente 
•Selección genómica 
•Evaluación de diversidad y 
estructura en poblaciones

•Líneas trópico y  
templado
•FLAR,CIRAD-CIAT
• Híbridos -HIAAL;
•MET- NARS

•Caracterización del rasgo. 
•Métodos de evaluación 
fenotípica.
•Caracterización de 
poblaciones.   
•Validación de genes.

Método/ 
tecnología  

Resultados

Rasgos 
Genes y 

marcadores 
moleculares 

Desarrollo básico 
de germoplasma 

Mejoramiento 
élite



Herramientas para el mejoramiento genético  

Selección Transformación genética  Mutación   

Edición    Agentes 
mutagénicos

Marcadores moleculares 

Selección asistida, SAM

Estudios de diversidad 
y estructura de 
población  

Selección genómica 

Retro-cruzamientos asistidos, RAM 

CRISPR-cas9    

TALENS   

Zinc fingers

Físicos 

Químicos  



Desarrollo de 
herramientas 
biotecnológicas 
en CIAT

Transformación genética

Marcadores moleculares 

SAM / RAM

Estudios de 
diversidad, pool 
genético  

Descubrimiento de genes  

GWAS

Mapeo de QTL’s

Validación de genes 

Edición de genes (CRISPR)  

Selección 

Selección genómica  



Descubrimiento 
de genes  

GWAS

Mapeo de QTL

• Rendimiento potencial
• Vigor inicial
• Tolerancia a estrés hídrico en fase vegetativa
• Tolerancia a baja Luz en fase de maduración
• Tolerancia a altas temperaturas nocturnas
• Reservas de carbohidratos
• Arquitectura de panícula 
• Contenido de amilosa
• Virus de la hoja blanca (VHB) 
• Caracteres secundarios de polinización cruzada 

• Caracteres secundarios de polinización cruzada
• Resistencia a VHB
• Arquitectura de panícula

CSSL’s
NAM
F2 
NIL-RIL

Paneles de diversidad
MAGIC

Camila Rebolledo

Mathia Lorieux 

Maribel Cruz



Asociación estadística basada en el desequilibrio de ligamiento LD

• Se prueban poblaciones diversas evaluando una gran cantidad de genotipos y alelos mediante el uso de modelos mixtos 
lineales  
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GWAS Asociación amplia del genoma

Marcadores SNP distribuidos en el genoma 
Fenotipado de la población 

SNP con diferencia significativa 



GWAS • Arquitectura de panícula (componentes de rendimiento) 

Camila Rebolledo

Longitud (11SNP) y numero(11SNP) de ramificaciones 2ria

Longitud (7SNP) y numero (10SNP) de ramificaciones 1ria

# florecillas por panícula (17 SNP)

Rebolledo et al., 2016



Mapeo de QTL’s

Mackay et al., 2009

• Se buscan genes responsables de una característica o marcadores asociados a un fenotipo determinado en una 
población bi-parental.  



Mapeo de QTL’s Nuevas fuentes de Resistencia al VHB Maria Montoya (0028) 

• Tres fuentes de Resistencia 
• Tres familias F2 –F3 
• 11 QTL en cromosoma 4,6 y 11 

Alexander Silva(0021)

Metodología cuantitativa –severidad 



Transformación genética

Validación de genes 

Edición de genes (CRISPR)  

• Hoja caída (prueba concepto)
• Gino-esterilidad AE1
• Andro-esterilidad TDF1
• VHB
• Número de granos (Gn1a)
• Resistencia a striga

• Expresión sito especifica – de genes 
reporteros (barnase, GFP, Gus)

• Sobrexpresión de TDF1- barnasa

Paul Chavarriaga Sandra Valdez 

Mutación   



Transformación genética

Promotor Gen Terminator Plantas de 

una copia

Plantas de 

copia

multiple 

Os TDF1 barnase CDS Os TDF1 3 18

Os EA1 barnase CDS Os TDF1 17 10

Os TDF1 Gus Os TDF1 5 18

Os EA1 Gus Os EA1 8 10

Osms 1 barnase CDS Osms 1 22 25

Os EA1 GFP Os EA1 5 16

Os_EA1 barnase CDS Os_EA1 8 4

Validación del gen TDF1 de maíz en arroz 



Kim and Kim, nature reviews 2014

Edición de genes (CRISPR-Cas 9 )  
• Conocimiento del gen a editar 
• Secuencias PAM dentro del gen 
• Llevar a cabo transformación para insertar el plásmido CRISPR-CAS9



Edición de genes (CRISPR)  

Para la planta P2 el 90 % del polen es estéril 
Para las plantas  P4, P5, P1 are 100% del polen es estéril 

TDF1-P2 TDF1-P4 TDF1-P1 TDF1-P5 IR64

TDF gene 

atggggcggccgccgtgctgcgacaaggcgaacgtgaagaaggggccgtggacggcggaggaggacgccaagctgctggcgtacacctccacccacggcaccggcaactggacctccgt

tcctcagcgagcaggtcgtgaaaatcaacgatatcgatcgccgttgctgctgctgccgatgggatcgagattgcaattagagacgcatttgatcacatcagatcagatcaaaatatggt

gtcattgtttatcacttttttttcccttttgttttgttctgtaaaaattgcatggggggtgatgtgggtgcaggtttgaagaggtgcgggaagagctgcaggctgaggtacaccaacta

cctgaggcccaacctgaagcacgagaacttcacgcaggaggaggaagagctcatcgtcaccctccacgccatgctgggcagcaggtatatcatcgtgttacgctcagcttgtcccgtta

tctcgtcatttcagacgtcaccatgcttttgcatgtgtggtgagtggtgtaatacactccgtccgttggaccctcctgcttgattgatctgtcgttgctgttttcgaattgataatcca

cgtgctagtttgtcatcgactcagatttggcgaatcggtgttcgtgatttgtatctgatttctgcgtgtaatgctaagcatgttgcgaactaccttgatcctataataagcgtaattat

aggtttcagtgtccaactttatctaacaatcttatttaaaatattttaatgattagtattttttttattgttattagatgataaaatatgaacagtactttatgcgtgtcttaactttt

aaaaaaaattcataaactttttaaataagacggacaattaaatgttgggcacgtaaacttatagctgcacgtataataagacggagggagtaattcccttgaatcctaacatgagataa

atagctagtgcacataattggctgctctaatgtactttggcagtatgatgctgatgcaattagcatttacatttaatgttctaaaaattttatggaatcaacctagatgtgaacgaaaa

tggcatgacaaaataatcaagatccctgagcggtaacaaactgatacacacacaatgcatgtaacgccactattcacagttaattagtactgtactactaattaacttagttaatacta

gcactagttattttacactctaaacaaatgctgcgagatcatctctaccctcaatcagaaatgggagctagtttgacacatcaacacacaatttggactgagatcattgagcatgcatg

taatttctactccatccgtttcagattataagatattttaactttgatcaaagttaaactgttttaaatttgactaagtttatagacaaatatagtaatatttacattaccaaattagt

tttattaaattaataataaaatatatttttataataaatttatcttaagtcaaaaatattattattttttctatcaaattaatcaaacttgaagcagtttaacttttatctaagtcaaa

aacatccgagggagtataaccaaagttgtgcgcgtgcatcaatcaaatgcgcgtgattggcaggtggtcgctgatcgcgaaccagctgccggggaggacggacaacgacgtgaagaact

actggaacaccaagctgagcaagaagctgcggcagcgtggcatcgaccccatcacccaccgccccatcgccgacctcatgcagagcatcggcacgctcgccatccgcccccctcccgcc

gccggcgccgcgccgccgccctgcctcccggtgttccacgacgcgccgtacttcgccgccctgcagcatcagcatcagcagcagcaggtcgtcacgcacgtcgacgccgacgcgcccgc

gtcgcccgactcgcagcatctgcagctcaactggagcgacttcctcgccgacgacgccgcggggcacggcgccgacgcgccggcgccgcaggctgctctcggccagtatcaggaggggt

cagcaccggcggcgactgccgtcgtgggcggaggccgcgcgttcggtgacgtcgacggtgcatcagctggcgtcggcgccggcacggacgacggcgccggggctgcgtcggcgttcatt

gacgcgatcctcgactgcgacaaggagatgggggtggaccagctcatcgccgagatgctcgccgacccggcatactacggcggcggtggcggctcctcctcgtcggagctcggctgggg

ttgctaattatacttaactcgtgcgtattaactcatcgatccgttctggtgtctacgagactacgattatatccgatccccatttcgatttaactacgggcttgccagttagacagtta

ctctgctctactcttggacacttcctgagctaattaattacgcgttcaatgtcatttcataaagtaatcaattcatcgtttgaaagtcgtaacattgaaatcaaatcaagcaatcgagc

aatagcatgcatggtagtgtactgttcacacccgaaaatttctttgttgtttctcaatgtgtggattgaatttgaccttaattttctgtgaaccaatagatttcaatctactctacatt

gttagttttttctataaatttttgtaatgatttatgttgaattttaaaaaagtaaacgggggaatatcacctcaagacattagaatccatttccataattaagggaaactattttgctc

cctcgaggaaatgtcccatcgtatgtttgtaaaccacccaaacggttataaaaaattctgaaaaaattttacaacacacatacaacatatttgtatagcttcacaagattttaggtcca

aacttaactcacacattgagatataaaaatggtaaactcacaagatttttataatgatttttgttgaatttgaaaaaagtatatgagagaacatcaccttgagatattagaatccattt

ccataatgaagtgaaactattttgctccctcgagggaatgtcccaccgtatgttcgaaaaccatccaaacggttatgaaaaattatggaaaaatttaacaacaaacataccacatattt

aaggcttcacaatattttaggtccaaacttaacttacccattgagatataaaaatggtaaactcagcgtatgaatagcagtgtattgttcacatccgaatttatctttgttatttctta

ttgtgtcgattgaatttgaacttttttttttggaccaatagatttcaatctactctacattgcaatttttccagaatatttttataattgtttatattgaatttgaaaaaaaaataaac

gagggaacaacctctccagc 

TDF1 (tapetum difereciation 1)

Andro-esterilidad TDF1



Marcadores moleculares 

SAM / RAM

Estudios de diversidad y 
estructura

Selección 

Selección genómica  

• SAM /RAM de Pi9 y Pi40 
• SAM/RAM genes de componentes de rendimiento Gn1a
• SAM/RAM QTL’s de arquitectura de raíz
• Conversión asistida RAM, de líneas B a líneas A (híbridos)

• Diversidad genética progenitores de 
híbridos 

• Estructura de población de progenitores de 
híbridos 

Control de calidad y 
huella genética 

• Estudios para variedades de LAC
• Parentales de híbridos 
• Pureza de semilla hibrida 

• Predicción en poblaciones de selección 
recurrente para altura de planta, días a 
floración y rendimiento  

C. Quintero #0026

Cecile Grenier



• Selección indirecta de fenotipos de acuerdo a la presencia/ausencia  o no de marcadores moleculares asociados 
con el rasgo de interés .

SAM, Selección asistida por marcadores

Se pueden usar en diferentes 
esquemas de selección  y en 
diferentes tipos de 
poblaciones, para introgresar
un solo gen o regiones del 
genoma asociadas a una 
característica  o varias 
características 



SAM, Selección asistida por marcadores

• Marcador molecular co-dominante para Pi9 y Pi40
• 4 poblaciones, dos Pi9, dos Pi40
• Introgresión de la Resistencia con SAM y RAM, con evaluación 

agronómica 
• Recuperación de 95- 100% del fondo genético

Paola Mosquera

Alexander Silva (0036)

Introgresión de Pi 9 y Pi 40 en líneas de altillanura  



Quintero et al., 2016

RAM –Retro-cruzamiento asistido por marcadores moleculares 

Limpieza de fondo genético en retro-cruzamientos para introgresar
una característica particular . 

• Tener SNP distribuidos a lo largo del genoma para 
RAM

Introgresión de Gn1a y RAM en líneas CIAT



Estudios de diversidad y estructura

C. Quintero

Arreglo para evaluación de diversidad y caracterización de arroz Indica-CIAT

Aplicación practica de información de marcadores SNP reportada enfocada a genotipos Indica de LAC.
• 180 marcadores SNP distribuidos en el genoma 
• Alta capacidad informatíva – PIC              



Estudios de diversidad y estructura

• Se utilizan para evaluar la diversidad de los programas de 
mejoramiento y diseñar cruzamientos de acuerdo a las agrupaciones 
en cuenta estructura y distancia genética.  

G.1 G.2 G.3 G.4

HIAAL Indica –Japónica 

N=344 individuos 
89 SNPs
K=4
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IR79156-29A-10-6-1 A A:A A:A G:G G:G G:G G:G C:C G:G A:C C:G A:A G:G T:T A:A A:A A:G G:G A:A A:A G:G A:G A:C G:G T:T A:A G:G T:T C:C A:A A:A G:G A:A A:A

IR79156-29B-10-7-1 B A:A A:A G:G G:G G:G G:G C:C G:G C:C G:G A:A G:G T:T A:A A:A G:G G:G A:A A:A G:G A:A A:A G:G T:T A:A G:G T:T C:C A:A A:A G:G A:A A:A

Irga424 R G:G G:G A:A A:A A:A A:A A:A A:A A:A C:C G:G A:A A:A G:G C:C A:A C:C G:G G:G A:A G:G C:C A:A A:A T:T A:A A:A A:A C:C G:G A:A G:G G:G

IRGA424- R G:G G:G A:A A:A A:A A:A A:A A:A A:A C:C G:G A:A A:A G:G C:C A:A C:C G:G G:G A:A G:G C:C A:A A:A T:T A:A A:A A:A C:C G:G A:A G:G G:G

IRGA424 R G:G G:G A:A A:A A:A A:A A:A A:A A:A C:C G:G A:A A:A G:G C:C A:A C:C G:G G:G A:A G:G C:C A:A A:A T:T A:A A:A A:A C:C G:G A:A G:G G:G

CT23034H-1 H A:G A:G A:G A:G A:G A:G A:C A:G A:C C:G A:G A:G A:T A:G A:C A:G C:G A:G A:G A:G A:G A:C A:G A:T A:T A:G A:T A:C A:C A:G A:G A:G A:G

CT23034H-2 H A:G A:G A:G A:G A:G A:G A:C A:G A:C C:G A:G A:G A:T A:G A:C A:G C:G A:G A:G A:G A:G A:C A:G A:T A:T A:G A:T A:C A:C A:G A:G A:G A:G



Control de calidad y huella genética 

• Selección de semillas

• Germinación • Selección de marcadores polimórficos entre línea A y línea R

• Extracción de ADN 
• Semilla 100% heterocigota para los 

alelos de los parentales 

• Evaluación con marcadores 

SNP_ID id1004402 id1004407 id1004479 id1004330 id1004418 id1004342 id1004420 id1004376 id1004424 id1004433 id1005049 id1004384 id1004447 id1005136

IR79156A[1-1] G:G T:T C:C C:C G:G T:T T:T C:C A:A G:G C:C G:G T:T G:G

PALMAR 18[2169-662] A:A C:C T:T T:T A:A C:C A:A T:T G:G A:A T:T T:T G:G A:A

CT23021-10 G:A T:C C:T C:T A:G T:C A:T C:T G:A G:A T:C G:T G:T A:G

CT23021-12 G:A T:C C:T C:T A:G T:C A:T C:T G:A G:A T:C G:T G:T A:G

CT23021-13 G:A T:C C:T C:T A:G T:C A:T C:T G:A G:A C:C G:T G:T G:G

CT23021-14 G:A T:C C:T C:T A:G T:C A:T C:T G:A G:A T:C G:T G:T A:G
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IR79156-29A-10-6-1 A A:A A:A G:G G:G G:G G:G C:C G:G A:C C:G A:A G:G T:T A:A A:A A:G G:G A:A A:A G:G A:G A:C G:G T:T A:A G:G T:T C:C A:A A:A G:G A:A A:A

IR79156-29B-10-7-1 B A:A A:A G:G G:G G:G G:G C:C G:G C:C G:G A:A G:G T:T A:A A:A G:G G:G A:A A:A G:G A:A A:A G:G T:T A:A G:G T:T C:C A:A A:A G:G A:A A:A

Irga424 R G:G G:G A:A A:A A:A A:A A:A A:A A:A C:C G:G A:A A:A G:G C:C A:A C:C G:G G:G A:A G:G C:C A:A A:A T:T A:A A:A A:A C:C G:G A:A G:G G:G

IRGA424- R G:G G:G A:A A:A A:A A:A A:A A:A A:A C:C G:G A:A A:A G:G C:C A:A C:C G:G G:G A:A G:G C:C A:A A:A T:T A:A A:A A:A C:C G:G A:A G:G G:G

IRGA424 R G:G G:G A:A A:A A:A A:A A:A A:A A:A C:C G:G A:A A:A G:G C:C A:A C:C G:G G:G A:A G:G C:C A:A A:A T:T A:A A:A A:A C:C G:G A:A G:G G:G

CT23034H-1 H A:G A:G A:G A:G A:G A:G A:C A:G A:C C:G A:G A:G A:T A:G A:C A:G C:G A:G A:G A:G A:G A:C A:G A:T A:T A:G A:T A:C A:C A:G A:G A:G A:G

CT23034H-2 H A:G A:G A:G A:G A:G A:G A:C A:G A:C C:G A:G A:G A:T A:G A:C A:G C:G A:G A:G A:G A:G A:C A:G A:T A:T A:G A:T A:C A:C A:G A:G A:G A:G

Estado Híbrido Madre Padre 

Contaminado 3 0 0

Segregación 5 0 5

Puro 8 1 8

• 2017 se purificaron 5 líneas R, 
parentales de híbridos en 
evaluación 

HIAAL 



Selección genómica  

• Permite realizar un proceso de mejoramiento de caracteres cuantitativos usando datos de
marcadores moleculares ampliamente distribuidos en el genoma, sin necesidad de identificar
QTL’s para los caracteres de interés.

• Se realiza una selección basándose en el valor genómico del individuo – calculado a partir de los
marcadores moleculares



Selección genómica  

Crossa et al., 2017

1. Población de entrenamiento (TRN)
• Genotípica 
• Fenotípica 

2.   Población de prueba (TST) 
• Genotípica

Hace una selección sin necesidad de tener un previo conocimiento de la asociación 
entre el marcador y el rasgo de interés. 

Uso de modelos de predicción : 
• Modelos lineares (GBLUP, RR-BLUP)
• Algoritmos de aprendizaje automático 

y redes neuronales. 



Grenier et al., 2016 

Selección genómica  

Cecile Grenier

Selección genómica en un esquema de  selección recurrente 

• Población de entrenamiento
• Prueba de cinco modelos diferentes para estimar la  predicción genómica (tres frecuentitas, dos Bayesianos)
• Tres parámetros LD
• Cinco MAF



Desarrollo de 
herramientas en 
CIAT

Transformación genética

Marcadores moleculares 

SAM / RAM

Estudios de 
diversidad, pool 
genético  

Descubrimiento de genes  

GWAS

Mapeo de QTL’s

Validación de genes 

Edición de genes (CRISPR)  

Selección 

Selección genómica  



• El programa de mejoramiento de 
arroz desarrolla diferentes 
herramientas de la biotecnología 
estratégicas para acelerar la 
ganancia genética en los 
caracteres mas importantes para  
la sostenibilidad del cultivo de 
arroz en América Latina y el Caribe 
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Gloria Mosquera, Patología
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Sandra Valdes,  Edición de genes
Maria F. Alvarez, Mejoramiento
Maribel Cruz, Mejoramiento

Alexander Silva, SAM
James Carabali, Mejoramiento
Jaime Borrero, Mejoramiento
Yolima Ospina, Mejoramiento
Constanza Quintero, SAM
Ishitani Manabu, genomica
Fernando Correa, Lider Arroz
Eduardo Graterol, Director FLAR 
Joe Tohme, Director Agbio





¡Gracias!


