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Resumen

La fresa (Fragaria x ananassa) es considerado un hibrido natural octaploide que, aunque sus progenitores no
son originarios la region Bajio, ha tenido una gran importancia econdémica, agroalimentaria y cultural desde
su introduccion. Si bien las condiciones ambientales en el Bajio resultaron adecuadas para su cultivo, los
sistemas productivos dependen de la importacion de material genético en forma de plantula, lo cual
potencialmente y cada cierto tiempo favorece la aparicion de nuevas enfermedades. La regidon cuenta con
décadas mejorando el manejo agronémico y con la calidad para ser una de las principales regiones que
produce fruto para su exportacion a mercados extranjeros. Por lo cual, se debe de impulsar el mejoramiento
genético regional y desarrollar variedades mejor adaptadas a las condiciones ambientales, biodticas y edaficas
de la region, con base en la experiencia de los productores y preferencias por el manejo agronémico sin
perder de perspectiva las demandas del mercado internacional. De esta manera un sistema productivo que
ha traido tanta prosperidad al Bajio no solo se mantendra vigente sino llevara su calidad a nuevos niveles.

Palabras clave: palabras clave; palabras clave.

Genoma de la fresa

La familia Rosaceae es una gran familia de plantas que consta de unas 2,500 especies de 90 géneros
diferentes. Esta familia es principalmente nativa de las regiones templadas e incluye diversas plantas.
Tradicionalmente se ha clasificado en varias subfamilias y se sabe que incluye muchos cultivos
econdémicamente importantes que producen frutos comestibles, como manzanas y peras, nueces y plantas
ornamentales como rosas (Yamamoto y Terakami, 2016). La fresa forma parte de la familia Rosaceae con
un genoma que es particularmente pequefio principalmente por la escasez de retrotransposones altamente
abundantes. En el caso de F. x ananassa, el tamafio del genoma se estima entre 708 Mb 'y 720 Mb. El genoma
se ensamblo aproximadamente en 697.7 Mb con 230,838 genes (Soundararajan et al., 2019). El genoma de
la fresa es octaploide debido a una serie de eventos de poliploidizaciéon que involucraron cuatro especies
progenitoras. Cada una de estas especies dond un conjunto completo de cromosomas al organismo
resultante, lo que llevd a la formacion del genoma con ocho copias de cada cromosoma, dando lugar a un
organismo octaploide. Las cuatro especies progenitoras identificadas como donantes son F. vesca subsp.
bracteata, F. iinumae, F. viridis y F. nipponica. Estas especies en general se distribuyen ampliamente en las
regiones del hemisferio norte del mundo, incluyendo Europa, Asia y América del Norte. Mientras que la
poliploidizacion desempefio un papel importante en la evolucidon y adaptacion de la especie cultivada,
proporcionando varios beneficios agrondmicos importantes (Whitaker et al., 2020). Denoyes et al., (2023),
mencionan que la fresa muestra una alta diversidad genética con especies tanto cultivadas como silvestres,
presentan una variedad de niveles de ploidia, que van desde diploides hasta decaploides. Ademas, se ha
notado una amplia diversidad fenotipica dentro de estas especies. Esta diversidad genética y fenotipica puede
ser Util para descifrar los mecanismos responsables del color de la fruta de fresa, la resistencia aumentada a
los patégenos, el alto rendimiento, y periodo de almacenamiento extendido de los frutos, la calidad sensorial
y nutricional. Los avances en la gendmica de la fresa brindan numerosas posibilidades para la investigacion
genética. Con mas del 90 % de los modelos de genes identificados respaldados por evidencia basada en
transcripciones, esta informacion se puede utilizar para hacer comparaciones detalladas con los genomas de
otros géneros relacionados, identificar genes especificos que controlan ciertos fenotipos y facilitar el mapeo
preciso de estos genes. Ademas, el genoma de F. vesca, que es una de las especies diploides mas pequefias
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identificadas hasta la fecha, presenta un excelente recurso para la investigacion genémica de la fresa donde
el progreso permite una comprension integral del genoma octaploide (Longhi et al., 2014).

Domesticacion

Respecto al proceso de domesticacion, F. vesca ha estado creciendo en jardines en Europa desde la época
de los romanos, lo que sugiere una cierta forma de domesticacion temprana. Durante el siglo XVI, se cultivo
otra especie, F. moschata también conocida como de los Alpes, de plantas perennes y flores blanquecinas
seguidas por frutos mas grandes y redondos que las de las fresas silvestres comunes. En el siglo XVIII, la
moderna fresa cultivada, F. x ananassa, se origind en Europa. Este proceso implico la hibridacién de dos
especies americanas, F. virginiana y F. chiloensis, que fueron importadas del norte y del sur de América,
respectivamente. Los indigenas Mapuche y Huilliche de Chile, cultivaron las plantas de F. chiloensis por miles
de afos y se describe como un botin de conquista de los conquistadores espafioles que los llevaron a Cuzco,
Pert, en 1557. El cultivo de estas fresas, denominadas 'chili' en Peru, se propagé a otros paises de
Sudamérica tras la invasion espafiola. Los indigenas Mapuche y Huilliche de Chile, cultivaron las plantas de
F. chiloensis por miles de afios y se describe como un botin de conquista de los conquistadores espafoles
que los llevaron a Cuzco, Peru, en 1557. El cultivo de estas fresas, denominadas 'chili' en Peru, se propagd
a otros paises de Sudameérica tras la invasion espafiola. Por lo tanto, el proceso de domesticacion implico la
recopilacion y el cultivo de especies de fresas silvestres, seguidas por la hibridacion intencional en Europa
para crear la especie de fresa cultivada (Liston et al., 2014).

Distribucidn de las especies

Dentro de la familia Rosaceae varias especies de Fragaria, como Fragaria x ananassa y Prunus, que incluye
una diversidad de frutas como cerezas, almendras, melocotones y ciruelas, son econdmicamente valiosas
por sus frutas, flores y maderas (Soundararajan et al., 2019). Las especies de fresa se distribuyen de manera
diversa en el mundo, incluyendo a algunas que crecen en areas de alta latitud. Las diferentes poblaciones y
especies de fresa se distribuyen en areas de alta latitud y han sido consideradas recursos genéticos valiosos
para mejorar la resistencia de los cultivares. En el caso de la fresa también dentro de su diversidad genética
debe de tenerse en cuenta la variabilidad en los niveles de ploidia que pueden ser el resultado de mutaciones
espontaneas, hibridacion interespecifica, duplicaciones gendmicas y otros tipos de recombinacién genética.
El cambio en el numero de conjuntos de cromosomas puede proporcionar una ventaja adaptativa en ciertos
entornos o frente a presiones evolutivas especificas. Lo anterior generando una muy amplia gama de
fenotipos para los procesos de domesticacion y seleccion (Lou et al., 2018). Hummer et al., (2010) consideran
las siguientes especies y regiones geograficas (Tabla 1).
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Tabla 1. Principales especies de Fragaria y sus ubicaciones geograficas.

Especie Ploidia Ubicacion
F. bucharica Losinsk 2x Himalaya occidental
F. chinensis Losinsk 2x China
F. daltoniana J. Gay 2x Himalayas
F. iinumae Makino 2x Japon
F. mandshurica Staudt 2x Norte de china
F. nilgerrnsis Schlect 2x Sudeste de Asia
F. nipponica Makino 2x Japon
F. nubicola Lindl 2x Himalayas
F. pentaphylla Losinsk 2x Norte de china
F. vesca L. 2x Europa, Asia al oeste de los Urales, disyuncion en América del Norte
F. viridis Duch 2x Europa y Asia
F. x bifera Duch 2x Francia y Alemania
F. corymbosa Losinsk 4x Lejano Oriente de Rusia y China
F. gracilis A. Los 4x Noroeste de China
F. maupinensis (French.) Card 4x Norte de China
F. orientalis Losinsk 4x Lejano Oriente de Rusia
F. tibetica Staudt & Dickore 4x China
F. x bringhurstii Staudt 5x (9x)  California
F. sp. nov 5x (9x) China
F. moschata Duch 6x Euro-Siberia
F. chiloensis (L.) Miller 8x Oeste de América del Norte, Hawai, Chile
F. virginiana Miller 8x América del Norte
F. x ananassa Duch. ex Lamarck 8x Cultivado en todo el mundo
F. x ananassa subsp. cuneifolia 8x Noroeste de América del Norte
F. iturupensis Staudt 10x Isla Iturup, Isla Kuriles
F. virginiana subsp. platypetala Miller 10x Oregon, Estados Unidos
F. x vescana R. Bauer & A. Bauer 10x Cultivada en Europa

Fuente: Hummer et al., (2010)

La distribucidn de la fresa ademas de relevancia como recursos genéticos, conlleva al desarrollo de tradiciones y
costumbres en torno a su cultivo y consumo (Palencia et al., 2016).

Mejoramiento genético

En la agricultura, el mejoramiento genético ha sido la forma desde la biologia vegetal de 1) incrementar la
productividad, 2) desarrollar cultivos resistencia a enfermedades y plagas, 3) adaptabilidad cultivos nuevas regiones
productivas, 4) mejorar la calidad de frutos, semillas y follaje, 5) sostenibilidad mediante el uso eficiente de los recursos
vegetales (D6nmez et al., 2016). La diversidad genética en la fresa cultivada es crucial por varias razones. A pesar de su
estrecha base genética, derivada de sélo 53 clones fundadores y 17 fuentes citoplasmaticas, la fresa muestra una gran
diversidad de rasgos, como la tolerancia al estrés bidtico y abidtico, diferencias en el tamafio, color, firmeza y sabor de
la fruta. Esta diversidad permite que diferentes variedades se adapten a una amplia gama de ambientes. Sin embargo,
las presiones selctiva de las demandas actuales han resultado en una pérdida de esta diversidad genética, centrandose
principalmente en la alta produccion y firmeza de la fruta. Por tanto, la recuperacion y mejora de la diversidad genética
es crucial para los futuros esfuerzos de cria de fresas (Sanchez-Sevilla et al, 2015). Los principales objetivos de
mejoramiento genético de la fresa son elrendimiento de los frutos, su tamafio y forma, y la produccién de
estolonesaéreos o estolones. El rendimiento de los frutos esta determinado por el nUmeroy el peso, el primero caracter
depende de la arquitectura de la planta y sus habitosreproductivos sexuales. La produccion de estolones aéreos, que
son crucialespara la propagacion vegetativa de plantas en viveros, a menudo tiene un efecto conel rendimiento de los
frutos. La relacion entre los habitos reproductivos sexuales y asexuales es compleja, los mejoradores deben de tener
este cardcteren cuanto para los ciclos selectivos o la implementacién de la clonacién invitro (Gaston et al., 2020).
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Respecto a la restiencia a las enfermedades, menciona Sharma et al., (2022) que aunque las perspectivas para la mejora
genética de la fresa son prometedoras segun los resultados en la identificacion de loci de resistencia, podria haber
desafios potenciales debido a la diversidad y la estructura de las poblaciones de patdgenos, ya que pueden adaptarse
para superar los genes de resistencia. Por lo tanto, comprender la estructura genética de la poblacidn de patdgenos es
esencial para crear una resistencia duradera. La formacidn de nueva diversidad genética a partir de la disponible en
cada region, la mutagénesis artificial en general ha sido importante en el mejoramiento de varios cultivos, incluida la
fresa. En promedio, se requieren de 6 a 7 afios para lograr una variedad obtenida por seleccidn recurrente, mientras
que iniciando con una base genética mas amplia generada por mutagenésis el tiempo se puede reducir
considerablemente si se incorpora tambien la clonacidn in vitro (Sebastian et al., 2023). Gaston et al., (2020) menciona
que el mejoramiento genético de fresa seria mejor que se realizard mediante el uso de la edicién genética por
CRISPR/Cas9. Esta tecnologia permite modificaciones especificas de rasgos especificos mediante ediciones puntuales.
Sin embargo, la edicidon gendmica por CRISPR actualmente tiene limitaciones en especies de importancia econémica
como F. x ananassa, debido a su condicion octaploide, por lo que se requieren avance técnicos de mayor eficiencia para
apuntar simultaneamente a mdltiples alelos en la edicion del genoma (Botella, 2019). Schaart et al., (2021) resume las
limitaciones para los genotipos octaploides de la siguiente manera. 1) para modificar un rasgo, es necesario alterar
todos lo alelos. Las plantas poliploides a menudo muestran un bajos niveles de heterocigosidad, lo cual podria influir
negativamente en la diversidad alelica. Los rasgos de resistencia a enfermedades generalmente se deben a la ausencia
o el mal funcionamiento de un gen y éstos se comportan como recesivos. Reemplazar todos los alelos con alelos no
funcionales puede ser complejo. En la edicidn del genoma, pueden ocurrir modificaciones no deseadas, que podrian
interferir con otras funciones y modificar las relaciones genicas. Es posible que se hayan producido cambios en la
estructura y la funcidn de los genes durante los proceso de poliploidizacion debido a cambios epigenéticos, lo que
aumenta la complejidad del genoma. Garwronski y Hotynski (2011), concluyen que los componentes genéticos aditivos
son esenciales para determinar el tiempo de floracién, mientras que los no aditivos para determinar el nimero de
estolones. El alto valor de la heredabilidad en sentido amplio para la mayoria de los casos sugiere una gran influencia
genética en las caracteristicas fenotipicas.

Otro componente importante en el mejoramiento genético, han sido las aplicaciopnes del marcadores moleculares
para identificar variedades principalmente en viveros, bancos de germoplasma y para la proteccién de la propiedad
intelectual. La seleccione de genotipos por la asociacion de los marcadores con rasgos aronomicos, resistencia a
enfermedades y calidad de los frutos. Finalmnte, para el seguimiento de las relaciones filogenéticas entre y dentro de
las poblaciones en las que se selccionan los progenitores de manera rrecurrente (Whitaker, 2011). Finalmente, Palei et
al., (2015) mencionan que la clonacion in vitro en fresa es una herramienta esencial para el mejoramiento genético por
los siguientes aspectos. 1) Propagacion a gran escala, 2) permite la produccidn de plantas genéticamente idénticas y 3)
regeneracion de celulas y/o tejidos genéticamente modificados.

La fresa en el Bajio

La fresa fue introducida en México durante el afio 1849 y llegd a Irapuato en 1852 gracias al lider politico Don Nicolas
Tejada, quien la trajo al Distrito de Irapuato. En aquel entonces, se sembraron 24 plantas de fresa en un almacigo
ubicado junto al rio Guanajuato, especificamente en un terreno conocido actualmente como "Moussier". Sin embargo,
el cultivo de fresa cobré importancia en 1880 cuando Oscar Droege, un aleman radicado en Irapuato, ensefid a los
agricultores locales el cultivo técnico de la fresa. México es un pais importante en la produccion de fresas. Las zonas de
cultivo mas importantes se encuentran en Michoacan, Baja California y Guanajuato. Las variedades mas cultivadas en
Bajacalifornia son Splendor, Ventana, Albién, Commitment y El Dorado. Mientras que en los estados del Bajio las
variedades mas cultivadas provienen de la Universidad de California Albion, San Andreas, Camino Real, Monterey y
Portola. Asi como de la universidad de Florida como en el caso de Festival (Lopez-Aranda et al., 2011). De acuerdo con
Ledn-Lépez et al., (2014), en el estado de Guanajuato, en la region del Bajio, se han identificado cinco estrategias clave
para mejorar la competitividad del cultivo de fresa. En relacion al mejoramiento genético, destacan las siguientes
acciones: 1) Establecer colaboraciones con centros de investigacion para asegurar la autonomia en la adquisicién de
plantas madre. 4) Utilizar recursos biotecnoldgicos con el fin de optimizar la nutricion y abordar los desafios
relacionados con plagas y enfermedades. Respecto a las enfermedades y las fuentes de resistencia, la dependencia de
la regidn de la importacion de variedades foreaneas, ademas de incremenetar los costos productivos, favorecen la
proliferacidon de enfermedades puesto que adémas el material genético proviene de procesos intensivos de clonacién
sin diversidad genética (Valencia-Juarez et al., 2019). Por ejemplo, la secadera de la fresa es la un de las principales
enfermedades de la fresa en el estado de Guanajuato, causando pérdidas de hasta 7.5 Mg ha-1 lo que representa hasta
el 50 % de la produccion (Mariscal-Amaro et al., 2017). La filodia de |a fresa se considera una reversidn de los érganos
reproductivos florales, como los aquenios, en estructuras vegetativas. Este fendmeno generalmente comienza en el
extremo distal del receptaculo y progresa hacia el caliz. Puede ser de tipo no infeccioso, asociado generalmente con
una combinacion de condiciones ambientales en latencia o durante la plantacion, cambios fisioldgicos al comienzo de
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la floracion, o aplicaciones y residuos de herbicidas. Por el contrario, la filodia infecciosa esta asociada con la presencia
del fitoplasma de la Virescencia del Periwinkle Mexicano (MPV), caracterizada por un conjunto de sintomas que
incluyen virescencia, filodia de frutas y malformacion de las hojas. La incidencia alcanza niveles de hasta el 35 %
(Avedafio-Benequen et al., 2017). Para obtener un nivel mas éptimo de manejo integrado, es crucial contar con fuentes
de resistencia genética. Esto permitira reducir la dependencia excesiva de los controles quimicos y promover el
mejoramiento genético en la region correspondiente. De esta manera, se podra mitigar los efectos negativos del abuso
indiscriminado de pesticidas y fomentar una produccion mas sostenible desde el punto ambiental y también para
salvaguardar la salud humana(Freire et al., 2017).

Perspectivas y las fresas del futuro

El futuro de la gendmica y el mejoramiento genético de la fresa incluye avances en las investigaciones estructurales y
funcionales. La secuenciacion del genoma de F. vesca, uno de los genomas de plantas mas pequefios caracterizados.Ya
se ha utilizado para comparaciones detalladas con los genomas de otros géneros relacionados, mapeo fino y clonacion
posicional de genes que controlan fenotipos especificos, y para identificar y mapear un nimero sin precedentes de
marcadores en especies de Fragaria tanto diploides como octoploides. Estos datos gendmicos son clave para futuras
estrategias de mejora genética y para comprender la historia evolutiva de la especie (Longhi et al., 2014). Para obtener
una comprensién mas completa del desarrollo de los frutos tanto a nivel fisioldgico como molecular, se debe de ampliar
la base del conocimiento de las regulaciones epigenéticas como los estados de cromatina y el metiloma del ADN, que
podrian proporcionar informacidn mas completa sobre los aspectos genéticos y epigenéticos del desarrollo, la
maduracioén y la poscosecha de la fruta. La investigacion futura sobre la alteracién epigenética y el patron de expresidn
génica en diferentes tejidos vegetales seran esenciales (Farinati et al., 2017). Respecto al maneo agronomico en los
proximos afios, los productores de fresa deberan elegir a que tipo de manejo dar prioridad, si seguir utilizando
agroquimicos o apostar por alternativas organicas, esto infleucneiado por los siguientes factores como la capacidad de
capacitalizacion, regulaciones ambientalistas y de consumo, costo-beneficio de la produccidn, la generalizacion sobre
la regularizacion de los productos organicos, programas publicos de apoyo y las presiones del mercado. Se preveen
regiones de produccion organiza y quimica (Guthman, 2016). Finalmente, como otra de las perspectivas pocas veces
contemplada, de acuerdo con Mok et al., (2014), la agricultura urbana va a hacer una contribucién significativa a la
seguridad alimentaria y el bienestar social, la fresa es un cualtivo adecuado debido a su pequefio tamafio, facilidad de
cuidado y adaptabilidad a diferentes tipos de contenedores y sistemas de cultivo vertical, su rapido crecimiento y
prolifica produccidn en espacios limitados.
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