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Aportes de la biotecnología al mejoramiento del maíz

Contributions of biotechnology to the improvement of corn

1 2Iris B. Pérez-Almeida  y Pedro José García-Mendoza 

RESUMEN

Existe un alto potencial para la aplicación de la biotecnología en el maíz a partir de los 

notables avances globales en genética molecular, ingeniería genética y bioinformática, con 

el fin de desarrollar nuevas variedades e híbridos resistentes a situaciones de estrés biótico y 

abiótico, y adaptados al cambio climático. El aumento de la productividad, tan fundamental 

para incrementar la seguridad alimentaria y el crecimiento económico, se puede lograr 

mediante el uso de estrategias sustentables para minimizar efectos negativos en el medio 

ambiente, que se apoyen en herramientas biotecnológicas, como alternativa para aliviar la 

pobreza de una manera sostenible. Asimismo, se pueden producir mejoras sustanciales 

como la biofortificación del cultivo, mayor calidad del grano y productos finales con valor 

agregado.  El maíz es un modelo genético clásico para la investigación y su mayor 

producción es un reto que enfrentan los países en desarrollo cuya población crece 

constantemente a ritmo exponencial, demandando la suplencia adecuada de alimentos. En 

los últimos años se han producido adelantos notables en el conocimiento de su genoma, por 

lo cual constantemente se producen avances y modificaciones en sus características 

productivas. En este artículo se realiza una revisión de las herramientas biotecnológicas de 

interés agrícola que se han aplicado en el cultivo del maíz.

Palabras clave: biotecnología, fitomejoramiento, bioseguridad, estrés, transgénicos.

ABSTRACT

There is a great potential for the application of biotechnology in corn, in view of the 

remarkable global advances in molecular genetics, genetic engineering and bioinformatics, 

in order to develop new varieties and hybrids resistant to biotic and abiotic stress conditions, 

and adapted to climate change. The increase in productivity, so essential to increase food 

security and economic growth, can be achieved through the use of sustainable strategies to 

minimize negative effects on the environment, based on biotechnological tools, as an 

alternative to alleviate poverty in a sustainable manner. Likewise, substantial improvements 

can be obtained such as crop biofortification, higher grain quality and final products with 

added value. Corn is a classic genetic model for research and its increased production is a 

challenge faced by developing countries whose population is constantly growing at an 

exponential rate, demanding adequate food supply. In recent years there have been notable 
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advances in the knowledge of maize genome, leading to frequent advances and changes in its 

productive characteristics. This article reviews the biotechnological tools of agricultural 

interest that have been applied to corn crop. 
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INTRODUCCIÓN

El maíz (Zea mays L.), junto con el trigo y 

el arroz, es uno de los tres cereales que 

más se siembra en el mundo. Datos de la 

FAO lo colocan como el principal cereal 

cultivado en el ámbito mundial, ya que 

aun cuando la superficie cosechada con 

trigo en promedio de los últimos cinco 

años en todo el mundo superó a la del maíz 

en alrededor de un 13%, la producción de 

maíz promedio obtenida en los últimos 

cinco años en el mundo superó a la media 

del mismo período registrada en el cultivo 

del trigo en un 30% (FAO, 2019). Esto se 

debe a que de estos tres cereales el maíz es 

qu ien  posee  e l  mayor  po tenc ia l 

productivo, con alrededor de 5.590 t/ha, 

comparado con las 4.557 t/ha del arroz y 

las 3.370 t/ha del trigo, como promedio 

mundial (FAO, 2019). La importancia del 

maíz en el mundo no solo se limita al 

volumen de producción y al papel que 

desempeña en la alimentación humana y 

animal, al ser la materia prima para la 

fabricación de harinas precocidas, aceites, 

hojuelas para desayunos y de alimentos 

balanceados para la alimentación animal, 

sino también por ser componente 

importante en la confección de una gran 

variedad de productos alimenticios e 

industriales, que van desde la fabricación 

de edulcorantes, golosinas, bebidas 

refrescantes y atoles, bebidas alcohólicas, 

hasta la producción de etanol como 

combustible de vehículos y componentes 

i m p o r t a n t e s  d e  l a s  i n d u s t r i a s 

a u t o m o v i l í s t i c a ,  f a r m a c é u t i c a , 

cosmetológica, diseño de ropas y 

calzados, fuente de furfural para la 

manufactura de fibras de nylon y fenol-

formaldehidos plásticos, fabricación de 

lubricantes del petróleo y purificante de 

butadine en la producción de caucho 

sintético, ingrediente en la producción de 

fertilizantes orgánicos de algas marinas, 

entre otros (Ranum, et al., 2014). Además, 

el hecho de tener el más alto potencial 

para la producción de carbohidratos por 

unidad de superficie por día, hace que se 

constituya en un recurso para la seguridad 

alimentaria de comunidades pobres en 

regiones tropicales y subtropicales. 

La diversidad de los ambientes bajo los 

cuales es cultivado el maíz es mucho 

mayor que la de cualquier otro cultivo 

(Paliwal, 2001). Es una planta C4 con una 

alta tasa de actividad fotosintética, con el 

beneficio de la continua respuesta al 

incremento de la radiación hasta la plena 

luz con bajos niveles de foto-respiración, 

siendo una de las especies cultivadas más 

productivas. La suplencia adecuada de 

alimentos es un reto que enfrentan los 

países en desarrollo cuya población crece 

constantemente a ritmo exponencial. Los 

países de América Latina, entre ellos Perú, 

no escapan de esta realidad. Debido a sus 

múltiples usos, la demanda por su 

producción aumenta constantemente en 

todo el mundo. El aumento de la 

productividad de los cultivos es esencial 

para incrementar la seguridad alimentaria 

y el crecimiento económico, utilizando 

estrategias sustentables para minimizar
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efectos negativos en el medio ambiente. 

Al mismo tiempo los alimentos deben 

poseer calidad nutricional y resistencia a 

diversos factores bióticos y abióticos que 

afectan el rendimiento y la calidad. Un 

aspecto clave para el crecimiento del 

sector agrícola es el cambio tecnológico 

en la producción de alimentos. La 

biotecnología puede utilizarse para 

resolver estas dificultades, aunque debe 

ser vista como parte de una estrategia más 

global para aliviar la pobreza de una 

manera sostenible y no como un todo. 

Este artículo tiene como objetivo, 

presentar  las  ap l icac iones  de  la 

biotecnología en el mejoramiento 

genético del maíz, los resultados más 

recientes obtenidos en esta área del 

conocimiento, así como las perspectivas 

actuales de su utilización.

DESARROLLO

El maíz pertenece a la familia de las 

Poáceas (Gramíneas), tribu Maydeas, y es 

la única especie cultivada de este género. 

O t r a s  e s p e c i e s  d e l  g é n e r o  Z e a , 

comúnmente llamadas teosinte y las 

especies del género Tripsacum conocidas 

como arrocillo o maicillo son formas 

salvajes parientes de Zea mays. El maíz 

moderno surgió de la domesticación de 

teosinte (Zea mays ssp. parviglumis), 

ocurrida en el suroeste de México hace 

unos 9000 años (Matsuoka et al. 2002). Su 

centro de origen está en América (las 

e v i d e n c i a s  i n d i c a n  l a  r e g i ó n 

mesoamericana); luego el maíz se 

dispersó por el continente americano en 

numerosas formas que se fueron 

adaptando localmente tanto a condiciones 

climáticas templadas como tropicales 

(Matsuoka et al. 2002). 

El hombre comenzó a mejorar sus cultivos 

de una manera empírica, cruzando las 

plantas y seleccionando las mejores 

semillas para sembrarlas en los años 

siguientes. Esta selección artificial se 

basaba en el vigor, tamaño, aroma, 

a p a r i e n c i a  y  s a b o r,  e n t r e  o t r a s 

características deseadas, y dio origen, al 

cabo de muchos años, a las variedades de 

alto rendimiento. De esta forma se 

transformó al precursor silvestre del maíz, 

el teosinte, en el importante cultivo 

comestible que hoy es el maíz. A pesar de 

los miles de años de domesticación, el 

maíz ha retenido una gran diversidad 

alélica (Bracco et al.  2016).

Ex i s t en  co l ecc iones  g randes  de 

germoplasma de maíz, guardadas en el 

C e n t r o  I n t e r n a c i o n a l  p a r a  e l 

Mejoramiento del Maíz y el Trigo 

(CIMMYT), el  cual  posee l íneas 

endocriadas,  híbr idos,  cul t ivares 

s i n t é t i c o s ,  v a r i e d a d e s  d e  l i b r e 

polinización y razas mejoradas, los cuales 

representan los recursos de diversidad 

genética disponibles para su uso en 

programas de fitomejoramiento y 

agricultura (CIMMYT, 2017). 

Perú posee la mayor diversidad genética 

de maíz después de México (Serratos, 

2009). Se debe a los procesos de selección 

y cultivo llevados a cabo desde la época 
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precolombina por los agricultores junto a 

la presencia de nichos ecológicos en los 

Andes y regiones aledañas al Perú (Sevilla 

y Chura, 1999; Salhuana, 2004). La 

diversidad genética del maíz peruano se 

distribuye en 52 razas nativas y se 

encont ra ron  3931 acces iones  en 

diferentes regiones (Sevilla y Chura 

1999). Sin embargo, el importante valor 

alimenticio y para la salud de la diversidad 

genética aún no se conoce totalmente 

debido a que no se ha completado su 

estudio integral en cuanto a potencial 

agronómico, bioactivo, nutritivo y 

molecular (Ranilla et al.  2019). 

La caracterización de la diversidad del 

maíz peruano es crítica para la mayor 

identificación de variedades nativas 

superiores con potencial para ser usadas 

en programas de mejoramiento y 

especialmente enfocados en el desarrollo 

de variedades mejoradas, las cuales 

contengan importantes propiedades para 

la salud, así como características de valor 

agronómico para la seguridad alimentaria 

y con resiliencia al cambio climático 

(Ranilla et al.  2019).

El mejoramiento convencional de los 

cultivos se basa en el cruzamiento de 

plantas que presentan las características 

deseadas y la posterior selección de los 

mejores individuos entre las varias 

generaciones de descendientes. Así, la 

obtención de una variedad nueva puede 

llevar entre ocho a diez años. Es por eso 

que los fitomejoradores están interesados 

en las nuevas tecnologías que permitan 

acelerar y hacer más eficiente este 

proceso. Es deseable adoptar técnicas 

rápidas, confiables, y efectivas a través de 

la biotecnología en programas de 

fitomejoramiento, para asegurar que la 

producción sea suficiente para el consumo 

humano (Pingali y Pandy, 2001). El 

mejoramiento convencional combinado 

con genética molecular e ingeniería 

genética permiten incorporar genes a las 

variedades modernas de maíz, así como 

aprovechar mejor la variabilidad genética 

presente en ellas. La biotecnología ofrece 

al  mejorador de plantas diversas 

her ramientas  para  l levar  a  cabo 

modificaciones en el cultivo.

La biotecnología se ha definido como toda 

aplicación tecnológica que utilice 

sistemas biológicos y organismos vivos o 

sus derivados para la creación o 

modificación de productos o procesos 

para usos específicos (ONU, 1992). Es la 

ciencia que tiene por objetivo el estudio de 

organismos vivos o sus partes para la 

obtención de bienes y servicios. Los 

objetivos de la biotecnología vegetal son 

diversos e incluyen el mejoramiento de 

rasgos agronómicos, la obtención de 

mejores alimentos y el aprovechamiento 

de las plantas como bio-reactores o 

fábricas de moléculas. 

En el sentido amplio, biotecnología 

c o m p r e n d e  u n  a m p l i o  r a n g o  d e 

tecnologías que usan organismos vivos o 

sustancias producidas por éstos, o 

modifican productos biológicos o 

m e j o r a n  p l a n t a s ,  a n i m a l e s  o 
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microorganismos para usos específicos. 

Sus aplicaciones modernas en el 

fitomejoramiento pueden dividirse en dos 

ca tegor ías  p r inc ipa les :  gené t i ca 

molecular e ingeniería genética. La 

genética molecular se enfoca en el uso de 

marcadores moleculares y la generación 

de huellas genéticas para identificar la 

presencia de genes específicos en un 

organismo gobernando características de 

interés. La ingeniería genética involucra 

la inserción de genes nativos (cis-) o 

foráneos (trans-) en un organismo 

hospedero con el fin de aumentar su valor 

o utilidad (Hoisington, 2000). Los 

productos de la ingeniería genética se 

denominan organismos genéticamente 

modificados (OGM).

Las aplicaciones biotecnológicas que se 

han implementado en el cultivo de maíz 

incluyen: 

Cultivo de tejidos

La capacidad de regenerar plantas a partir 

de callos y células es esencial para 

establecer un sistema de cultivo de tejidos 

vegetales. El cultivo de tejidos es un 

proceso a través del cual se propagan o 

reproducen asexualmente plantas enteras 

a partir de piezas mínimas de tejido 

vegetal. Es fundamental que el cultivo al 

cual se le aplica ingeniería genética pueda 

regenerarse de esta manera., esto es, la 

existencia de un sistema simple y 

confiable de regeneración de plantas es 

prerrequisito para establecer un sistema 

de transformación eficiente. 

Los investigadores Green y Phillips 

(1974) utilizando el medio de Murashige-

Skoog (1962), desarrollaron embriones 

capaces de regenerar plántulas a partir de 

callos de las líneas endocriadas A188, 

A619, A632, B9A, y W64A, siendo A188 

la de mayor porcentaje de diferenciación. 

A partir de este hallazgo se realizaron 

numerosos ensayos, añadiendo hormonas 

principalmente auxinas. Sheridan (1982) 

creó cultivos de células en suspensión a 

partir del linaje BMS (Black Mexican 

Sweet), de rápido crecimiento y fáciles de 

mantener, pero las cuales no regeneraban 

plántulas. Sin embargo, fueron útiles para 

experimentos de transformación de 

plantas. 

Subsiguientes experiencias añadiendo 

aminoácidos como L-prolina a medio N6 

i n d u j o  l a  i n i c i a c i ó n  d e  c a l l o s 

embriogénicos en embriones de la línea 

A188 (Armstrong et al. 1985); mientras 

que la incorporación de nitrato de plata al 

medio de cultivo favoreció la frecuencia 

de formación de callos; Vain, Flament y 

Soudain 1989; Songstad, Armstrong y 

Peterson 1991). 

Hasta ahora las técnicas de cultivo de 

tejidos y transformación en maíz 

involucran el uso de embriones cigóticos 

inmaduros como explante para la 

regeneración (Danson et al.  2006; El-

Itriby et al.  2003). Sin embargo, los 

embriones inmaduros están disponibles 

según la estación y tienen una duración 

estrictamente limitada en cuanto a su 

disponibilidad para cultivo de tejidos de 
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aproximadamente 14 a 19 días después de 

la polinización (DAP) (Oduor et al. 2006).  

Esto impone tediosas rutinas a las 

actividades de cultivo de tejidos con 

marcos específicos de tiempo y continua 

siembra para mantener la disponibilidad 

de embriones inmaduros. En contraste, 

embriones maduros se encuentran 

disponibles durante todo el año en 

grandes cantidades. Por otra parte, a pesar 

d e  u n o s  p o c o s  i n f o r m e s  d e  l a 

recalcitrancia de líneas tropicales y 

embriones maduros de maíz al cultivo de 

tejidos (Bohorova et al. 1995; Hodges et 

al. 1986), otros autores han logrado la 

regeneración exitosa de líneas de maíz y 

otros cereales a partir de embriones 

maduros (Akula et al. 1999; Green y 

Philips 1974). 

Green y Phillips (1974) fueron los 

primeros en informar la inducción de 

callos a partir de embriones maduros de 

maíz. No obstante, Wang (1987) fue el 

primero en lograr la regeneración de 

plantas con este explante utilizando dos 

líneas endocriadas, B73 y Mo17, aunque 

la frecuencia era dependiente del genotipo 

y apenas del 4 – 5 %. Huang y Wei (2004) 

lograron incrementar esta frecuencia 

entre 19,85 a 32,4 %. Propusieron un 

sistema eficiente de regeneración a partir 

de explantes de semillas maduras 

divididas de dos híbridos y dos líneas 

endocriadas.

Los embriones inmaduros han sido los 

explantes más ampliamente utilizados 

para la iniciación de cultivo de tejidos 

regenerables (Armstrong y Green, 1985; 

Phillips et al.  1988). A partir de las 

superficies del escutelo de embriones 

inmaduros se pueden iniciar dos tipos de 

callos: Tipo I y Tipo II. Tipo I es compacto 

y organogénico y se obtiene fácilmente a 

partir de embriones inmaduros. Por otro 

lado, Tipo II es friable y embriogénico, y 

se inicia con menor frecuencia que el tipo 

I (Carvalho et al. 1997). Existen pocos 

genotipos tropicales con la capacidad de 

iniciar callos tipo II (Odour et al.  2006; 

Carvalho et al.  1997). Callos tipo II son 

más regenerables que tipo I (Armstrong y 

Green, 1985). Aunque se ha logrado 

inducir y regenerar varios tipos de 

explantes en maíz, predomina el embrión 

cigótico inmaduro como explante para la 

transformación de maíz debido a la 

operación simple de inoculación posterior 

y fácil inducción de callos (Binott et al. 

2008). 

El cultivo de tejidos y el establecimiento 

de sistemas de cultivo celular son vitales 

para muchas áreas de ciencias básicas y 

fitomejoramiento como selección de 

mutantes y transformación de plantas 

(Phillips, 2004). No obstante, está 

cond ic ionada  por  e l  geno t ipo  y 

condiciones de cultivo in vitro, por lo cual 

no todas las especies o variedades pueden 

utilizarse (Huang y Wei 2004). La 

evaluación de  genot ipos  para  la 

regeneración in vitro continúa siendo una 

tarea importante en la investigación, pues 

como se ha afirmado, es necesario 

identificar  genotipos que puedan 

responder a la inducción de callos 
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embriogénicos y a la regeneración de 

plantas, como paso necesario para la 

t ransformación genét ica  exi tosa . 

Recientemente Ovchinnikova et al. 

(2018) demostraron que mesocotilos de 

maíz pueden servir como explantes para 

t r a n s f o r m a c i ó n  m e d i a d a  p o r 

Agrobacterium tumefaciens.

El potencial de los doble-haploides (DH) 

en el mejoramiento del maíz radica en 

que, a través de su generación a partir del 

cultivo de anteras, varias combinaciones 

de genes pueden fijarse en estado 

homocigota en corto tiempo para producir 

líneas. El cultivo de anteras puede 

utilizarse para producir líneas de maíz 

endocriadas, de las cuales aquellas con 

características de alta fertilidad y otros 

caracteres favorables agronómicamente 

pueden utilizarse directamente en la 

explotación de la heterosis, a través de la 

producción de híbridos que el mercado 

requiere. Pese a ello, la aplicación exitosa 

de la técnica en maíz se ha visto 

obstaculizada por la alta dependencia del 

genotipo para la respuesta y la baja 

frecuencia de doblamiento espontáneo de 

los cromosomas en plantas originadas en 

la microspora. Desde que Kuo et al. 

(1978) lograron obtener las primeras 

plantas androgénicas en maíz se realizan 

estudios intensivos para mejorar las 

condiciones de cultivo, procurando 

obtener mejor respuesta a la técnica y a 

detectar genotipos de alta respuesta. El 

maíz es un cultivo recalcitrante ya que 

pocos genotipos responden al proceso de 

inducción de callos (Obert y Barnabas, 

2004). A pesar de ello, las estrategias y la 

tecnología han ido evolucionando de 

manera acelerada, para lograr que esta 

técnica pueda ser utilizada en los 

programas de mejoramiento genético del 

cultivo de maíz. En este sentido, refieren 

que las grandes compañías semilleras 

multinacionales actualmente usan líneas 

DH en la mayoría de sus actividades 

mejoramiento. Según informes, en 2011, 

Pioneer generó una cantidad de líneas DH 

que supera el número total de líneas 

endogámicas generadas en los primeros 

80 años de sus actividades fitotécnicas. 

Este dato es representativo de la industria 

semillera multinacional en conjunto. Al 

respecto, los investigadores señalan que 

ahora el foco de atención es la selección 

asistida por marcadores (SAM) y el 

fenotipado de alto rendimiento de las 

recién generadas líneas DH.

Marcadores moleculares

El  conocimiento  profundo de  la 

arquitectura genética de las poblaciones 

de maíz es útil para poder aprovechar el 

germoplasma con varios propósitos en el 

fitomejoramiento. Thirunavukkarasu et 

al. (2013) genotiparon un panel de líneas 

subtropicales de maíz en la India, con el 

fin de mapear por asociación varios genes 

agronómicos importantes, descubriendo 

disimilitud entre genotipos la cual provee 

de amplias oportunidades para utilizar el 

potencial heterótico de líneas élites en el 

mejoramiento. 
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El análisis genético usando marcadores 

m o l e c u l a r e s  s e  u t i l i z a  e n 

fi t o m e j o r a m i e n t o  y  t a m b i é n  e n 

conservación de germoplasma (Belaj et 

al.  2012), mapeo por asociación (Li et al. 

2011), estructura poblacional (Van 

Inghelandt et al.  2010), relaciones 

genéticas entre poblaciones (Bracco et al.  

2009; 2016), asociación entre distancia 

genética y heterosis o capacidad 

combinación específica, adaptación e 

información genealógica (Legesse et al.  

2007, 2008), desequilibrio de ligamiento 

(Stich et al.  2006), e identificación de 

grupos heteróticos (Xia et al.  2004, 

2005). 

Para entender la organización genética del 

maíz y las relaciones entre sus razas se 

necesitan estudios con marcadores 

genéticos. Los marcadores morfológicos 

de la mazorca de maíz fueron estudiados 

por McClintock et al. (1981), pero los 

genes estaban ligados y sujetos a 

selección convergente. Posteriormente se 

utilizaron marcadores isoenzimáticos 

enfocados en países o regiones (Doebley 

et al. 1988; Sánchez G. et al. 2006). A 

nivel molecular, Matsuoka et al. (2002) 

examinaron el origen del maíz utilizando 

microsatélites o repeticiones de secuencia 

simple (SSR) en un amplio set de 193 

razas de las Américas; mientras que 

Vigouroux et al. (2008) examinaron 

aproximadamente 350 razas nativas.

La evaluación de la diversidad genética 

dentro y entre poblaciones de plantas se 

real iza rut inariamente ut i l izando 

diferentes marcadores morfológicos, 

b ioquímicos  y  moleculares .  Los 

marcadores basados en el ADN son 

prefer idos  a  los  morfo lógicos  y 

bioquímicos debido a que no están 

afectados por factores ambientales o por 

el estado de desarrollo de la planta; no 

están limitados en número y también son 

reproducibles. En consecuencia, los 

marcadores basados en ADN han sido una 

her ramienta  ind ispensable  en  la 

caracterización de recursos genéticos y 

proveyendo información detallada sobre 

los recursos genéticos a los mejoradores 

para asistirlos en la selección de 

progenitores (Collard y Mackill, 2008). 

Var ios  marcadores  como s imple 

secuencia repetida (SSR) se han usado 

extensamente en maíz para estudiar la 

correlación entre distancia genética y 

rendimiento de híbridos, heterosis, 

capacidad combinatoria y asignar líneas 

endocriadas dentro de grupos heteróticos 

(Warburton et al.  2008). 

Entre los marcadores basados en PCR, los 

ISSR (Inter Simple Sequence Repeats) 

ofrecen ventajas de los RAPD (Random 

Amplified Polimorfismo) (no es necesario 

conocer la secuencia genética) y los 

marcadores SSR. La técnica de ISSR 

genera marcadores dominantes multiloci 

altamente polimórficos (Reddy et al.  

2002; Oliveira et al.  2010).

La técnica se considera más simple y 

rápida que los RAPD, pero con mayor 

rigurosidad. Lenka et al. (2015) utilizaron 

ISSR para evaluar la diversidad genética 

de líneas endocriadas de maíz a ser 

combinadas para la generación de
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híbridos de maíz. Bracco et al. (2016) 

utilizaron variaciones en secuencias de 

SSR y  Adh2  en  ma íces  c r io l los 

suramericanos para analizar su estructura 

p o b l a c i o n a l  y  d i v e r s i d a d ,  p a r a 

relacionarla con modelos de distribución 

geográfica-climática. Asimismo, Ko et al. 

(2016) caracterizaron maíces dulces 

utilizaron SSR y SSAP (polimorfismos 

amplificados de secuencia específica) 

comparando su eficiencia en el estudio de 

diversidad y relaciones genéticas no 

encontrando diferencias significativas 

entre los marcadores. Lanes et al. (2014) 

utilizaron 81 loci microsatélites en 90 

líneas endocriadas de maíz para comparar 

su estructura poblacional y la diversidad 

genética de estos maíces tropicales. 

Con los avances en la tecnología de 

marcadores, marcadores basados en 

polimorfismo de un simple nucleótido 

(SNP) se han constituido en los preferidos 

debido a su bajo costo por punto de datos, 

su abundancia genómica, especificidad 

por locus, codominancia, potencial para 

análisis de alto rendimiento y menor tasa 

de errores de genotipaje (Semagn et al.  

2012). Se han comparado estudios con 

uso de SSR o SNP revelando que SSR con 

densidad moderada parecen ser más 

efectivos para análisis de estructura 

poblacional y diversidad en maíz, sin 

embargo, debido a que aumenta el número 

de SNPs disponibles los resultados 

obtenidos son comparables (Jones et al.  

2 0 0 7 ;  M e n g e s h a  e t  a l .   2 0 1 7 ) . 

Recientemente, Boakyewaa et al. (2019) 

evaluaron la diversidad genética y la 

estructura poblacional de líneas de maíz 

resistentes a Striga o tolerantes a la sequía 

utilizando SNP.

Los polimorfismos en el ADN de dos 

líneas diferenciadas de maíz se estima que 

ocurren cada 44 pares de bases en 

promedio (Gore et al.  2009), lo cual 

representa una frecuencia de SNP mayor 

que aquella entre los humanos y los 

chimpancés. Millones de polimorfismos 

de nucleótidos simples e inserciones o 

deleciones (indels), son críticos para 

e n t e n d e r  l a  a r q u i t e c t u r a  d e  l a s 

características o rasgos del cultivo, y se 

han identificado utilizando líneas 

endocriadas diferenciadas (Gore et al.  

2009).

Marcadores con polimorfismo de un 

nucleótido (SNP) de alta calidad 

distribuidos en el genoma del maíz se han 

util izado para caracterizar l íneas 

tropicales (Thirunavukkarasu et al. 2013; 

Boakyewaa et al.  2019), con el fin de 

explotar el potencial heterótico de estos 

materiales en base a la disimilitud 

encontrada. 

La genómica funcional es una ciencia 

emergente en crecimiento cuyo objetivo 

es entender la función de todos los genes 

de un organismo. Los avances recientes 

en genómica revolucionan nuestro 

entendimiento de los mecanismos 

moleculares de las enfermedades, 

incluyendo el complejo de interacciones 

g e n é t i c a s  y  a m b i e n t a l e s . 

El maíz fue uno de los primeros cultivos 

con un mapa molecular completo 

desarrollado (Helentjaris et al.  1986).  

Aportes de la biotecnologia al mejoramiento                                                                                                                       Perez I.

                                                                                                                                                                    
                                                                              139



Luego se produjeron otros mapas 

formando un consenso con el primero 

(Gardiner et al.  1993). Se encontró un 

elevado nivel de polimorfismo aún entre 

líneas altamente relacionadas, siendo que 

c o n  e l  m a p a  c o n s e n s o  p u e d e n 

identificarse rápidamente posibles 

marcadores para usar en regiones de 

interés saturadas o para desarrollar 

sistemas alternativos de marcadores. La 

mayor parte de datos moleculares 

pertenecen al sector privado, sin embargo, 

el sector público ha desarrollado mapas de 

genes simples y QTL detallados en 

características de importancia para los 

países en desarrollo. 

El maíz es un modelo genético clásico 

para la investigación. Tiene un sinnúmero 

de características favorables para 

constituirse en un modelo experimental 

de cultivo vegetal: a) es un cultivo 

multipropósito cultivado en todo el 

mundo ,  lo  cua l  a t rae  fondos  de 

financiamiento de sectores público y 

privado; b) tiene tamaño moderado de 

genoma ∼2400 Mb de ADN por núcleo 

haploide en la línea endocriada B73, lo 

cual es seis veces mayor que el genoma 

del arroz y seis veces menor que el del 

trigo (aunque se considera que una gran 

proporción de este genoma está formado 

po r  e l emen tos  r epe t idos ) ;  t i ene 

aproximadamente < 59.000 (Messing et 

al. 2004) y 42 - 56.000 genes (Haberer et 

al. 2005); c) sistema reproductivo de 

polinización cruzada con tolerancia a la 

endocría; d) existencia de múltiples 

productos de mejoramiento (líneas 

endocriadas,  híbr idos,  cul t ivares 

s i n t é t i c o s ,  v a r i e d a d e s  d e  l i b r e 

polinización, variedades ancestrales 

mejoradas); y e) amplia adaptabilidad 

incluyendo buenas fuentes de resistencia 

a estreses ambientales (Xu et al. 2009). 

Transformación genética

El primer método exitosamente utilizado 

para transformar células de maíz fue la 

toma directa de ADN desnudo dentro de 

protoplastos de la línea celular BMS 

(Black Mexican Sweet), donde se 

d e m o s t r ó  e l  e v e n t o  e s t a b l e  d e 

transgénesis en los callos formados 

posteriormente (Fromm et al. 1986); sin 

embargo, aún no existía un sistema 

eficiente para la regeneración de plantas. 

Dos años más tarde se informó la primera 

planta transgénica de maíz (Rhodes et al. 

1988a).

No mucho después también fueron 

publicados los primeros artículos de 

transformación exitosa de maíz usando 

p ro top l a s to s  bombardeados  con 

micropartículas (o transformación 

biobalíst ica) la cual  demostró la 

regeneración de transformantes de maíz 

altamente fértiles a partir de suspensiones 

celulares o callos como tejido celular 

objetivo y usando como marcadores 

seleccionables la resistencia a herbicidas

(bialafós – BAR; acetolactato – ALS) o 

a n t i b i ó t i c o s  ( H i g r o m i c i n a 

fosfotransferasa – HPT) (Fromm et al. 

1990; Gordon-Kamm et al. 1990; Walters 

al., 1992; Vain et al. 1993). Los eventos de 

t r ans fo rmac ión  po r  b ioba l í s t i ca 
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obtuvieron callos embriogénicos con 

mayor fertilidad al comparar con los de 

transformación de protoplastos (Que et al. 

2014).  

La transformación de plantas mediada por 

Agrobacterium es el método preferido 

para hacer ingeniería genética porque se 

pueden transferir fragmentos de ADN de 

tamaño relativamente grande (30 – 150 

kb) al ADN de plantas generando eventos 

con bajo número de copias del transgen 

(Gelvin 2003; 2009; Komari et al. 2004). 

La producción de maíz transgénico ha 

tenido tremendo progreso desde el primer 

reporte usando el laborioso y largo 

método de transformación utilizando 

protoplastos propuesto por Rhodes et al. 

( 1 9 8 8 a ) ;  e l  d e s a r r o l l o  d e  l a 

transformación por bombardeo de 

micropartículas o biolística (Fromm et al.  

1990; Gordon-Kamm et al.  1990) hasta el 

desarrollo de la transformación mediada 

por Agrobacterium en maíz (Ishida et al.  

1996). Con el desarrollo del sistema del 

plásmido superbinario pSB1 se amplió el 

espectro de plantas transformables con A. 

tumefaciens (Komari et al. 2006) y es el 

sistema utilizado para transformar maíz 

(Cho et al.  2014; Zhi et al. 2015). El uso 

de vectores introducidos mediante 

Agrobacterium es una tecnología para la 

generación de materiales transgénicos 

más simple y confiable. Sin embargo, 

debido al tamaño grande del plásmido 

pSB1 (aproximadamente 37 kb) y el paso 

de co-integración requerido para 

introducirlo en el vector ADN-T se 

complica la construcción de los vectores y 

la confirmación estructural del plásmido. 

Por estas razones recientemente Anand et 

al. (2018) propusieron un sistema de 

vector ternario mejorado para la 

transformación del cultivo utilizando los 

plásmidos pVIR accesorios. 

En los últimos años, los avances en las 

tecnologías de ingeniería genética han 

hecho posible hacer modificaciones en el 

cultivo e insertar transgenes en sitios 

cromosomales específicos del genoma del 

maíz (Shukla et al. 2009; Gao et al. 2010; 

Liang et al.  2014). Desde el lanzamiento 

al mercado de los primeros productos 

transgénicos con Bt a mediados de los 90, 

el maíz ha sido el principal objeto de las 

i n n o v a c i o n e s  b i o t e c n o l ó g i c a s . 

Actualmente  hay más  caracteres 

biotecnológicos disponibles en el 

mercado para el maíz que para cualquier 

otro cultivo (Que et al.  2014).  

La generación de plantas transgénicas es 

un paso crucial para el desarrollo de 

nuevos productos y características 

biotecnológicas. En estos esquemas lo 

deseable  es  tener  un s is tema de 

transformación que produzca un gran 

número de eventos de alta calidad en un 

trasfondo genético elite. 

Más recientemente inició una nueva era 

del mejoramiento genético por medio de 

las técnicas de edición génica que generan 

cambios precisos y controlados (edición) 

de las secuencias génicas a partir de un 

sistema de enzimas de restricción. Este 

sistema se espera que aporte una nueva 

r e v o l u c i ó n  b i o t e c n o l ó g i c a  y 

contribuciones sustanciales al desarrollo 
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Tabla 4. Niveles de vulnerabilidad 

Nivel de 
vulnerabilidad 

Descripción Rangos 
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Según el grupo etario, de 5 a 12 años y de 60 a 
65 años, servicio educativo y servicios de salud 
expuestos de 50 a 75%, con material de 
construcción de adobe y tapia, con estado de 
conservación de la edificación que no reciben 
mantenimiento, con pendiente de 30 a 50%, con 
viviendas de 3 pisos, incumplimiento de 
procedimientos de construcción de 60 a 80%, 
con población escasamente capacitado, poco 
conocimiento de escaso conocimiento sob re los 
desastres, no existe soporte legal sobre la gestión 
del riesgo de desastres, con actitud escasamente 
previsora frente al riesgo, escasa difusión de 
temas en gestión de riesgo, las viviendas están 
localizadas cerca, los servicios de saneamiento 
están expuestos de 50 a 75%,  con área agrícola 
de 50 a 75 % expuesto, con antigüedad de las 
edificaciones de 30 a 40 años,  con bajo acceso o 
poca permanencia en un puesto de trabajo, con 
ingreso mensual de 149 a 264 soles, La población 
está escasamente capaci tada en temas 
concernientes a Gestión de Riesgo, Tierras  
dedicadas a cultivos de pan llevar, Deforestación 
agravada, uso indiscriminado de suelos y 
sobrepastoreo, prácticas de consumo poblacional 
inadecuados en riego, zonas medianamente 
fracturada, los ce ntros ubicados medianamente 
cerca, poco conocimiento de la normativas 
ambientales,  algunos pobladores poseen y aplica 
sus conocimientos ancestrales para explotar de 
manera sostenible sus recursos naturales. 
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       ESTIMACIÓN DEL RIESGO POR MOVIMIENTOS EN MASA 

Para la estimación del riesgo se empleó la fórmula: 
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Tabla 5. Niveles de riesgo 

Riesgo por movimientos en masa 

Peligro Vulnerabilidad Valor  

0.281 0.224 0.063 

 

de cultivos y alimentos. CRISPR 

(Clustered Regularly Interspaced Short 

Palindromic Repeats, o repeticiones 

palindrómicas cortas agrupadas y 

regularmente interespaciadas, por su 

t raducción del  inglés) ,  funciona 

naturalmente como un sistema inmune 

adaptativo microbiano para protegerse de 

ADN exógeno.

Fue descrito por primera vez en 1987 

(Ishino et al. 1987), y se ha descubierto 

que puede facilitar la manipulación de 

genomas eucariotas, obteniendo cambios 

en sitios específicos del ADN para generar 

organismos con características deseadas 

(Ran et al. 2013).

Es sólo cuestión de tiempo para que la 

aplicación de tecnologías como TALEN y 

CRISPR-Cas9 permita entender mucho 

más acerca del genoma del maíz, así como 

el desarrollo de caracteres comerciales, 

los cuales progresarán rápidamente en los 

años venideros.

APORTE CIENTÍFICO

Existe alto potencial para aplicar las 

herramientas de la biotecnología en el 

mejoramiento del maíz. Un factor 

importante es su alta biodiversidad la cual 

aún no está suficientemente investigada y 

documentada. Se puede realizar la 

selección de características deseables 

mediante marcadores moleculares, 

búsqueda de materiales con adaptación a 

estrés biótico y abiótico. Las nuevas 

técnicas de mejoramiento basadas en 

b io tecno log ía  t ambién  pe rmi ten 

responder más eficientemente a los 

requerimientos de los productores y las 

preferencias siempre cambiantes de los 

consumidores. Se espera que con ayuda 

de las herramientas biotecnológicas se 

produzcan mejoras sustanciales como la 

biofortificación del cultivo (incremento 

del valor nutricional) y la resistencia a 

plagas, enfermedades y herbicidas, para 

disminuir el empleo de químicos en su 

control, favoreciendo el medio ambiente, 

entre otros. En el caso de la industria 

a l imentar ia ,  la  b io tecnología  ha 

intensificado su contribución a partir de 

los notables avances en genética 

molecular,  ingenier ía  genét ica  y 

bioinformática. 

CONCLUSIÓN

El cultivo del maíz es importante para 

alimentación, así como otros usos, como 

producción de biomasa. Estudios de su 

diversidad a nivel genético, molecular y 

funcional revelan que el germoplasma 

tropical, variedades ancestrales y 

parientes silvestres poseen un espectro 

significativamente amplio de variabilidad 

genética. Se procura el desarrollo de 

resistencia a plagas y aumento de la 

calidad del grano, utilizando la ingeniería 

genética. A través de la selección asistida 

por marcadores se han desarrollado 

materiales con mayor rendimiento y 

resistentes a estrés biótico y abiótico. 

La comunidad científica posee bases de 

d a t o s  g e n é t i c a s  y  h e r r a m i e n t a s 

bioinformáticas que se enriquecen 

continuamente con los avances en el  

Aportes de la biotecnologia al mejoramiento                                                                                                                       Perez I.

                                                                                                                                                                    
                                                                              142



Tabla 4. Niveles de vulnerabilidad 

Nivel de 
vulnerabilidad 

Descripción Rangos 

V
u

ln
er

a
b

il
id

ad
A

lt
a

Según el grupo etario, de 5 a 12 años y de 60 a 
65 años, servicio educativo y servicios de salud 
expuestos de 50 a 75%, con material de 
construcción de adobe y tapia, con estado de 
conservación de la edificación que no reciben 
mantenimiento, con pendiente de 30 a 50%, con 
viviendas de 3 pisos, incumplimiento de 
procedimientos de construcción de 60 a 80%, 
con población escasamente capacitado, poco 
conocimiento de escaso conocimiento sob re los 
desastres, no existe soporte legal sobre la gestión 
del riesgo de desastres, con actitud escasamente 
previsora frente al riesgo, escasa difusión de 
temas en gestión de riesgo, las viviendas están 
localizadas cerca, los servicios de saneamiento 
están expuestos de 50 a 75%,  con área agrícola 
de 50 a 75 % expuesto, con antigüedad de las 
edificaciones de 30 a 40 años,  con bajo acceso o 
poca permanencia en un puesto de trabajo, con 
ingreso mensual de 149 a 264 soles, La población 
está escasamente capaci tada en temas 
concernientes a Gestión de Riesgo, Tierras  
dedicadas a cultivos de pan llevar, Deforestación 
agravada, uso indiscriminado de suelos y 
sobrepastoreo, prácticas de consumo poblacional 
inadecuados en riego, zonas medianamente 
fracturada, los ce ntros ubicados medianamente 
cerca, poco conocimiento de la normativas 
ambientales,  algunos pobladores poseen y aplica 
sus conocimientos ancestrales para explotar de 
manera sostenible sus recursos naturales. 

0.
1
43

=
V

=
0
.2

61

       ESTIMACIÓN DEL RIESGO POR MOVIMIENTOS EN MASA 

Para la estimación del riesgo se empleó la fórmula: 

????????????= ?????????????? ?? ???????????????????????????? 

Tabla 5. Niveles de riesgo 

Riesgo por movimientos en masa 

Peligro Vulnerabilidad Valor  

0.281 0.224 0.063 

 

conocimiento del genoma del maíz. Este 

cultivo multipropósito posee una gran 

importancia en las regiones productivas, y 

continuará jugando un papel fundamental 

en su desarrollo, moldeando el futuro de 

sistemas de producción y mejoramiento 

de cultivos. Los avances en estudios de 

genómica del maíz, su mejoramiento y 

p r o d u c c i ó n  t e n d r á n  u n  i m p a c t o 

significativo en una gran proporción de la 

población humana, por lo cual su 

conocimiento es de gran importancia. En 

este trabajo se han revisado las que se 

consideran más resaltantes en la 

actualidad.
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