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El problema
Identificar los componentes genéticos responsables de la fenología en cebada

La herramienta 
El uso de instrumentos genómicos para la identificación y localización de los 
componentes genéticos (Análisis de QTL, Mapeo por DL)

Algunos resultados

Algunas posibilidades
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EL PROBLEMA

• Es el componente genético el determinante?

• Cuales son las bases genéticas de la fenología?

• La asociación entre ciclo/llenado/tamaño de grano, está basada en efectos 
pleiotrópicos en sentido amplio?



Abeledo et al., 2003
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EL PROBLEMA

• Cuales son los genes involucrados en la evolución observada?

• Cual es el “flujo” de incorporación/salida de genes?

• Cuales son las relaciones causa/efecto que explican el fenómeno observado?



QTL (Quantitative trait locus): Locus que afecta un carácter cuantitativo 
(Geldermann, 1975)
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NUMERO DE FACTORES

• Teoría clásica: Estimación teórica basada en supuestos como efectos 
aditivos, loci no ligados, efectos equivalentes, etc.

• Análisis de QTL: La determinación del número de factores es simultánea a 
la definición de la ubicación.

LOCALIZACION DE FACTORES

• Teoría clásica:Sin información.

• Análisis de QTL: Basado en los datos genotípicos (marcadores)

HERRAMIENTAS
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Marcador:
Cualquier fenotipo con máxima penetrancia, nulo o cercano a nulo efecto 
ambiental en su expresión y que permita la identificación en forma clara y 
eficiente.
En otras palabras cualquier variable de herencia monogénica y 
distribución cualitativa.

Ejemplos:
Caracteres mendelianos (tipo “liso/rugoso”)
Variaciones enzimáticas (isoenzimas)
Variaciones en la secuencia génica



ANALISIS DE QTL

• Población balanceada (DH derivados de una F1)

• Mapa de ligamiento de densidad razonable

• Datos fenotípicos
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PROBLEMAS DEL ANALISIS DE QTL

• Poblaciones segregantes y balanceadas

• Mapeo de polimorfismos 

• Tamaño de población

• Determinación del mapa de ligamientos y el análisis de QTL con 
los mismos datos

• Calidad de los datos



Datos genotípicos Datos fenotípicos

Mapa de ligamiento
Análisis de QTL



Características cualitativas

Definimos caracteres de herencia cualitativa aquellos determinados por un 
uno o pocos genes, y que se distribuyen en forma cualitativa
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Características cualitativas

• Pueden ser ubicados directamente en el mapa de ligamiento 
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ALGUNOS RESULTADOS, ALGUNAS IDEAS

• QTLs para fenología en cebada

• Análisis de QTL como vía para estudiar efectos específicos

• Análisis de QTL como vía para estudiar correlaciones genéticas
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0.029812.3HvCO1 + Vrn-H3 + HvCO1 x Vrn-H3
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Proporción de la variación total para fecha de floración en 220 genotipos de cebada de 
primavera explicada por la variación detectada dentro de tres genes asociados con la 
fenología
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FENOLOGIA EN LA POBLACION BCD47/BARONESSE

• Dos QTL responsables de la mayor parte de la variación (2H y 3H)

• Genes candidatos: eps2S y denso

• Completa aditividad

• ¿Posibilidad de continuar la acumulación de alelos favorables?

• ¿Especificidad en los efectos?
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Población Henni/Meltan (Borras et al., 2010)

• Ciclo a Antesis

• Periodos analizados: Fase de iniciación de hojas y espiguillas (FHE), Fase de 
elongación (FEl)

• Emergencia de hojas, filocron, dinámica de macollaje
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POTENCIALIDADES DEL ANALISIS DE QTL

• Diseccion de los componentes geneticos de los fenotipos

• Asociaciones ligamiento/pleiotropía

• Recombinaciones no presentes en los progenitores

• Interacciones/epistasis

• Poblaciones “inmortales” (si se usan DH)



PROBLEMAS DEL ANALISIS DE QTL

• Poblaciones segregantes y balanceadas

• Mapeo de polimorfismos 

• Tamaño de población

• Calidad de los datos

• Variables medidas
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