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Estrategias asistidas por genomica
para el mejoramiento de arroz
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Ejemplo 1: caracterizacion de la diversidad genética de
un programa
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Ejemplo 1: caracterizacion de la diversidad genética de
un programa
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mplo 2: seleccion asistida por marcadores

- Perfil QTL de los progenitores
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Ejemplo 2: seleccién asistida por marcadores
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Ejemplo 3: selecciéon gendmica

. Plataforma de genotipado eficiente
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Ejemplo 3: seleccién gendmica

- Optimizacion del training set y prediccion

©® Predicted set
A Training set

-10

PC1 (25.9%)

BLUP

140 -
130
120
110 -
100

120
110
100 -
90
80 -

70

_|]:_..
Ik

Locl Loc2 Loc3 Locd Locs
Location

PIBIA Ul

Buniamoyy
%0G 0} skeq

Wybiey ueld

Number of breeding lines

150 -

-

o

o
I

(6]
o
L

o
I

150 -

100

50 -

0___*1

15

D

FLAR

10 -05

0.0

05

Grain Yield GEBV

X

Alianza
Bioversity & CIAT

<

CGIAR

1.0

18s pajolpald

18s Bujuiel)




Ejemplo 3: selecciéon gendmica
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Conclusion

Métodos basados en dmicas

.- Las herramientas genomicas
son utiles en todas las fases
del proceso de mejora

Investigacion de métodos de
mejoramiento

Gestidn meticulosa de los datos
Aproveche la genética cuantitativa
para la seleccion

- La base del programa debe
ser solida

+ Objetivos claros
+ Estrategia de fenotipado eficiente
Operaciones efectivas
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