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25 años en la Mejora Genética para
Resistencia a Plagas y Enfermedades

En los últimos 25 años se han producido espectaculares avances en el campo de la mejora 
genética para la resistencia a plagas y enfermedades, tanto en lo referente al conocimiento 
y manejo de los patógenos, como al desarrollo de variedades resistentes. Algunos avances 
han tenido lugar gracias a la aplicación de nuevas técnicas en este campo, lo que ha 
permitido profundizar en investigación básica; esto a su vez se ha reflejado ya, o lo hará en 
un futuro inmediato, en aplicaciones prácticas. En otras ocasiones los resultados prácticos 
se han producido con mayor celeridad y han dado lugar a logros espectaculares, es el 
caso por ejemplo del descubrimiento de genes de resistencia que se han incorporado en 
cultivares y han solucionado de forma rápida epidemias devastadoras de los cultivos. En 
esta corta revisión consideramos algunos de estos avances.

La técnicas de mutagénesis y los marcadores moleculares han 
contribuido al estudio de la función de los genes de patógenos y a 
la identificación rápida y precisa de las razas patogénicas 

as técnicas de mutagénesis insercional se han empleado para 
estudiar la función de genes de patógenos, especialmente 
aquellos relacionados con la patogenicidad y la especificidad de 
huésped. Parsons y col
un estudio de este tipo con el hongo Magnaporthe grisea (T.T. 

Las colonias con el plásmido integrado se seleccionaron y se estudió el efecto 

Agrobacterium tumefaciens
patógeno. Este método se adaptó a partir de técnicas de transformación genética 

y col
De desarrollo más reciente, los marcadores moleculares han tenido una 

OBERTSON y col

OSS y col

L

Pérez-de-Castro A, Díez MJ (Instituto de Conservación y Mejora de la Agrodiversidad Valenciana (CO-
MAV), Universitat Politècnica de València, València).

INTRODUCCIÓN

La mejora genética para resistencia enfermedades ha experimentado avances muy notables en los últimos 25 años. En este artículo nos 
centraremos en los avances conseguidos en relación a la planta y al patógeno, puesto que el desarrollo de la enfermedad no depende sólo 
del genotipo de la planta, sino también de su interacción con el patógeno, aunque pondremos más énfasis en lo relativo a la planta. En 
relación al patógeno, se ha avanzado considerablemente en el conocimiento de la función de sus genes y en la identificación precisa de razas 
patogénicas mediante técnicas moleculares. Este último aspecto, muy importante desde el punto de vista práctico, ha facilitado enormemente 
la identificación y manejo del patógeno con repercusiones importantes sobre la utilización de los genes de resistencia. Desde el punto de vista 
de la planta, consideramos la repercusión que la clonación de genes de resistencia, las técnicas de transformación genética, el desarrollo 
de los marcadores moleculares y de la genómica y la identificación y utilización directa de determinados genes de resistencia, han tenido 
sobre el desarrollo de variedades resistentes en los cultivos. Todos estos avances han facilitado enormemente, tanto la identificación de 
genes de resistencia y su modo de acción, como el desarrollo de variedades resistentes, mucho más rápido y preciso en el momento actual. 
No cabe duda de que en los próximos años se producirán otros avances mucho más útiles y espectaculares, dado el progreso imparable en 
el desarrollo de las propias técnicas y en la consecución de resultados. Comentamos a continuación, de forma no exhaustiva, algunos de 
los hitos que consideramos de interés.
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La técnicas de mutagénesis y los marcadores moleculares han contribuido al estudio de la función de los genes de patógenos y a la identificación rápida y precisa 
de las razas patogénicas

1.- Uso de técnicas de mutagéneis insercional para el estudio de la función de los genes de patogenicidad y especificidad de huésped PEARSON y col.

Agrobacterium tumefaciens para estudios de funcionalidad DE ROOT y col.

ROBERTSON y col.

OSS y col.

Aplicación de técnicas de clonación al conocimiento y manejo de genes de resistencia 

EELEY y col ARTIN y col IMONS y 
col UFFEL y col
TILL OMAI y col. EJLHEDE y col. 

IETO y col.

Las técnicas de transformación genética se han aplicado para una gran variedad de objetivos 

ROMMENS y col THILMONY y col WHITHAM 
y col

EIZAGUIRRE y col

UELLER y col

10.- Estudio de mecanismos de patogénesis y de defensa de las plantas DICKMAN y col AIN y col ROGUE y 
col

Los marcadores moleculares han revolucionado el mundo de la mejora genética para resistencia a enfermedades

segregantes o mapeo por asociación
SARFATTI y col ICHELMORE y col HU 
y col

ÉREZ-DE- ASTRO y col

patógeno HUANG y col

TANKSLEY y col

ESHED AMIR

SMART y col

TANKSLEY ELSON UERSTMAYR y col

El desarrollo de herramientas genómicas ha abierto nuevas oportunidades en la mejora para resistencia a enfermedades

RUBE y col UANG y col

19.- Los estudios de expresión permiten identificar genes relacionados con rutas de defensa en plantas SCHENK y col

ligados a genes de resistencia KANG y col

EUWISSEN y col UTKOSKI y col

El descubrimiento de algunos genes de resistencia han supuesto un hito para la solución de epidemias producidas por patógenos extendidos a nivel mundial

Sw5, que confiere resistencia al Tomato spotted wilt virus STEVENS y col

mlo Blumeria graminis f.sp. hordei JØRGENSEN 

Vf
enfermedad DAYTON y WILLIAMS

Vat PITRAT y LECOQ HEN y col



El desarrollo de las técnicas de clonación de genes ha posibilitado la 
clonación de numerosos genes de resistencia, lo cual ha permitido 
estudiar su función y mecanismo de resistencia y buscar nuevas 
variantes alélicas 

Linum 
usitatissimum Melampsora lini 

de resistencia clonado fue el gen Pto ARTIN y col

de una cascada de fosforilaciones como parte de las fases de reconocimiento y 
respuesta de la defensa de las plantas. En el caso del gen Hm1, el mecanismo 
de acción es la detoxificación de toxinas producidas por hongos del género 
Helminthosporium EELEY y col mlo Hordeum vulgare 

IMONS

frente al iodio, o el gen eIF4E, 
traducción celular de la planta y cuyas mutaciones proporcionan resistencia 

UFFEL y col
clonados cuyo mecanismo de resistencia ha podido ser dilucidado.

de una secuencia determinada. De esta forma se pueden comparar secuencias 

y col

y col mlo y Mla 
y col

encontraron diferentes alelos del gen eIF4E
de melón. Uno de estos alelos correspondió al gen nsv que confiere resistencia 
al Melon necrotic spot virus

Las técnicas de transformación genética se han aplicado para una 
gran variedad de objetivos 

Pseudomonas 
syringae Nicotiana tabacum Nicotiana 
benthamiana Pto procedente de tomate (Solanum 
lycopersicum HILMONY y col OMMENS y col

Tobacco mosaic virus
portadoras del gen N HITHAM

cry procedentes de la 
Bacillus thuringiensis Berliner, lo que les confiere resistencia a insectos, 

Zea mays

(EIZAGUIRRE y col
La transgénesis ha permitido incluso recurrir a los genes del propio patógeno 

del patógeno mediante la transformación con secuencias del propio patógeno fue 
SANFORD y JOHNSTON

Tobacco mosaic 
virus

BEL y col

génico. La confirmación de la relación entre resistencia y silenciamiento del 
Potato 

virus X UELLER y col
Además de tener aplicación para el desarrollo de materiales resistentes, la 

como de defensa de las plantas (DICKMAN y col AIN y col ROGUE 
y col

Los marcadores moleculares han revolucionado el mundo de la 
mejora genética para resistencia a enfermedades 

Restriction 
fragment length polymorphisms
ligados a genes de interés. El primer estudio de mapeo por ligamiento en plantas 

I2, que 
confiere resistencia a Fusarium oxysporum Schltdl. (SARFATTI y col

(Bulked segregant analysis
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construir una población de mapeo. Esta aproximación fue inicialmente empleada 
para la identificación de un marcador RAPD (Random amplified polymorphic DNA) 
ligado al gen Dm5/8, que confiere resistencia al mildiu (Bremia lactucae Regel) en 
lechuga (Lactuca sativa L.) (MICHELMORE y col., 1991). Las estrategias desarrolladas 
más recientemente se basan en estudios de asociación, bien mediante asociación 
de genes candidatos, bien mediante análisis de asociación del genoma completo 
(ZHU y col., 2008). 

La disponibilidad de marcadores moleculares ligados a genes de interés, 
así como la disponibilidad de marcadores moleculares distribuidos a lo largo 
del genoma de distintas especies vegetales, han permitido facilitar el manejo de 
los materiales en los programas de mejora, complementando la selección por 
fenotipo con la selección asistida por marcadores moleculares (Marker assisted 
selection, MAS). En el contexto de programas de retrocruzamiento es posible 
emplear MAS con distintos objetivos: para identificar en cada ciclo las plantas 
portadoras del gen de interés, para acelerar la recuperación del genoma del 
parental recurrente en los programas de retrocruzamiento o para reducir el tamaño 
del fragmento del parental donante asociado al gen de interés (PÉREZ-DE-CASTRO 
y col., 2012). Especial interés tiene en el caso de la mejora para la resistencia el 
empleo de MAS para la piramidalización de genes. El trabajo de HUANG y col. 
(1997) para la combinación de distintos genes de resistencia a la enfermedad 
bacteriana causada en arroz (Oryza sativa L.) por Xanthomonas oryzae pv oryzae 
Xoo es el primer ejemplo de empleo de MAS para la piramidalización de genes.

Otra de las aplicaciones de la disponibilidad de grandes cantidades de 
marcadores moleculares a lo largo del genoma de distintas especies vegetales 
ha sido la construcción de mapas de alta resolución (TANKSLEY y col., 1992). 
Estos mapas han contribuido al desarrollo de distintos tipos de poblaciones de 
premejora dirigidas al aprovechamiento de la variación encontrada en las especies 
silvestres relacionadas con las especies cultivadas. Como ejemplo, las líneas de 
introgresión (Introgression lines, ILs) de Solanum pennellii Correll en el fondo 
genético del tomate cultivado (ESHED y ZAMIR, 1994) se han aprovechado para la 
identificación y mapeo de QTLs (Quantitative trait loci, QTLs) asociados a distintas 
características de interés, entre ellas resistencia a Phytophthora infestans (Mont.) 
de Bary (SMART y col., 2007). Aprovechando el desarrollo de poblaciones de 
mejora, la estrategia de análisis de QTLs en retrocruces avanzados (Advanced 
backcross QTLs, AB-QTLs) fue propuesta con el objetivo de realizar de forma 
simultánea la identificación y la introgresión en el fondo genético apropiado de 
QTLs de interés (TANKSLEY y NELSON, 1996); ha sido utilizada con diversos fines, 
entre ellos el aprovechamiento de la resistencia a Fusarium spp. en trigo (Triticum 
aestivum L.) (BUERSTMAYR y col., 2011).

El desarrollo de herramientas genómicas ha abierto nuevas 
oportunidades en la mejora para resistencia enfermedades 

La genómica ha contribuido a la mejora de los cultivos desde todas sus 
aproximaciones. La disponibilidad de la secuencia del genoma para especies 
modelo combinada con los estudios de genómica comparada posibilitan el 
aprovechamiento de la información disponible para especies menos estudiadas. 
Como ejemplo, en el caso de la resistencia a enfermedades los estudios de 
genómica comparada han permitido establecer las similitudes en cuanto a 
la localización de genes R en tres especies de solanáceas, tomate, pimiento 
(Capsicum annuum L.) y patata (Solanum tuberosum L.) (GRUBE y col., 2000). 
Esta información ha permitido posteriormente clonar nuevos genes R, tales como 
el gen R3a que confiere resistencia a Phytophthora infestans (Mont.) de Bary en 
patata (HUANG y col., 2005).

Los estudios de genómica funcional han aportado información en cuanto a 
los mecanismos de resistencia de determinados genes. También los estudios de 
expresión han contribuido a generar conocimiento en aspectos como las rutas 
de defensa en plantas (SCHENK y col., 2000).

Además, los avances más recientes en genómica están proporcionando al 
mejorador importantes herramientas que facilitan en gran medida el desarrollo 
de programas de mejora. Entre estas herramientas destacan las técnicas de 
secuenciación masiva y las plataformas de genotipado masivo. Ambas están 
contribuyendo al incremento de las colecciones de marcadores disponibles, al 
desarrollo de mapas ultradensos, a la construcción más eficiente de poblaciones 
de premejora, etc. Todo esto supone la posibilidad de acelerar los programas de 
mejora y permite aplicar estos avances a especies para las que hasta el momento 
no estaban disponibles. Como ejemplo, empleando técnicas de secuenciación 
masiva ha sido posible mapear finamente el gen Ccu, que confiere resistencia 
a Cladosporium cucumerinum Ellis & Arthur en pepino (Cucumis sativus L.) 
(KANG y col., 2011). Por otra parte, estos avances permiten genotipar con todos 
los marcadores disponibles poblaciones fenotipadas por resistencia y realizar 
selección genómica, es decir, selección basada en el genotipado sin necesidad 
de identificar los marcadores asociados al carácter de interés (MEUWISSEN y col., 
2001). Se ha propuesto el aprovechamiento de la selección genómica para la 
mejora de la resistencia a la roya (Puccinia graminis Pers. f. sp. tritici Eriks & E. 
Henn.) en trigo (Triticum aestivum L.) (RUTKOSKI y col., 2011).

Los rápidos avances que están teniendo lugar en este campo proporcionarán 
a corto plazo importantes herramientas para la mejora genética para la resistencia 
en plantas.

El descubrimiento de algunos genes de resistencia han supuesto 
un hito para la solución de epidemias producidas por patógenos 
extendidos a nivel mundial

En muchas ocasiones el descubrimiento de un gen de resistencia ha supuesto 
la solución a enfermedades de un determinado cultivo extendidas por amplias 
áreas. Entre los muchos ejemplos que se podrían citar, destacamos algunos 
en hortícolas, cereales y frutales. Así, el gen Sw5 (STEVENS y col, 1992), que 
confiere resistencia al virus del bronceado del tomate, ha supuesto la solución, 
hasta el momento definitiva, para esta enfermedad en los cultivos del tomate 
de todo el mundo. A pesar de la aparición de aislados del virus capaces de 
vencer la resistencia conferida por este gen, éstos no han prosperado, debido 
probablemente a una menor eficacia biológica. Otro ejemplo, lo constituye el 
gen mlo (JØRGENSEN, 1991), que confiere resistencia a Erysiphe graminis f.sp. 
hordei en cebada. Se trata de una resistencia recesiva frente a un patógeno 
biótrofo, el oidio, que ha permanecido durable durante muchos años. En 
frutales, el gen Vf de resistencia al moteado del manzano, aunque descubierto 
hace varias décadas (DAYTON y WILLIAMS, 1968) siguen utilizándose en el 
desarrollo de nuevos cultivares e introduciéndose en nuevas áreas de cultivo. 
Por último, el gen Vat, identificado en la entrada de melón coreana PI161375, 
proporciona resistencia a Aphis gossypii Glover en melón (PITRAT y LECOQ, 
1980), protegiendo a los cultivares eficientemente frente a virus transmitidos 
por este áfido. Años más tarde se introdujo esta resistencia en el fondo genético 
de cultivares comerciales de tipo cantalupensis (CHEN y col., 1997), suponiendo 
el inicio de su uso comercial. 
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