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Introducción. 
La soya (Glicyne max) es la oleaginosa de mayor 
importancia en el mundo por el volumen de su producción y 
los subproductos que se obtienen del grano. En México, el 
rendimiento de esta oleaginosa es menor que el promedio 
mundial debido principalmente a las plagas, entre las que 
destaca mosquita blanca (1). Las estrategias de control 
usadas no han sido eficientes. Una alternativa es el uso de 
variedades que contengan genes de resistentes a insectos. El 
gen Mi, fue identificado por primera vez en tomate, y esta 
involucrado en la resistencia a mosquita blanca y áfidos en 
esta planta (2). La hipótesis de este trabajo es que los 
oligonucleótidos específicos al gen Mi puede ser usados para 
identificar marcador moleculares ligados a la resistencia a 
mosquita blanca en soya, el objetivo, es identificar 
marcadores moleculares ligados al gen Mi para la selección 
asistida de variedades de soya resistentes a mosquita blanca. 
Metodología 
Se utilizaron 39 genotipos de soya, 8 previamente 
caracterizados como tolerantes, 2 susceptibles a mosquita 
blanca y 29 líneas experimentales obtenidas de cruzas entre 
los genotipos resistentes y susceptibles. Estos genotipos 
fueron proporcionadas por los campos experimentales del 
INIFAP: Valle de Culiacán, Sinaloa y Río Bravo, 
Tamaulipas, México. Se utilizaron 5 pares de 
oligonucleótidos específicos del gen Mi de tomate y soya, 
cuya secuencia se obtuvo de artículos científicos. La 
extracción del ADN genómico se realizó por el método de 
Dellaporta (3). El ADN aislado se cuantificó y homogenizó a 
una concentración de 10 ng/µl y se estandarizaron las 
temperaturas de alineamiento para cada par de 
oligonucleótidos, se utilizaron 35 ciclos de amplificación 
para los PCR. Los productos amplificados fueron verificados 
por electroforesis en geles desnaturalizante urea-
poliacrilamida (8 M, 8.5%). El análisis de polimorfismo se 
realizo con el programa computacional Cross cheker v. 2. 9. 
El calculo de PIC (información del contenido de 
polimorfismos) se realizó de acuerdo a Botstein et al. (4).   
Resultados y discusión.     
Fueron identificados 26 amplicones, con una media de 4.33 
amplicones por par de oligonucleótidos. Mediante el valor 
de PIC se determinaron los oligonucleótidos más útiles para 
realizar el análisis genético de poblaciones (4). Con este 
valor se concluyo que 2 oligonucleótidos eran altamente 
informativos (PIC > 0.5) y 4 razonablemente informativos 
(0.5 > PIC >0.25) (Cuadro 1). 
 
 

Cuadro 1. Número de amplicones  y valor de PIC para cada par de 
oligonucleótidos. 

Oligonucleótidos Tamaño del 
amplicon (pb) 

Número de 
amplicones 

PIC 

GMR005 250 – 310  2 0.44 
GMR014 390 – 1350  3 0.35 
GMR020* 120 – 1100 7 0.54 
GMR022* 140 – 1200 6 0.74 
GMR023 450 – 1250  4 0.29 
GMR013 150 - 320 4 0.27 
* Indica los oligonucleótidos con mayor potencial para 
usarse como marcadores moleculares (PIC > 0.5). 
 
Conclusiones. 
En esta etapa del proyecto se han identificado 2 
oligonucleótidos específicos para el gen Mi, que pueden ser 
utilizados como marcadores moleculares. En la segunda 
etapa de este proyecto se realizara el análisis de la resistencia 
a mosquita blanca in vivo para uno de los genotipos. La 
clonación y secuenciación de los amplicones, con la 
finalidad de diseñar SCAR´s (regiones amplificadas 
caracterizadas por su secuencia) y utilizarlos como 
marcadores moleculares en la selección de genotipos de soya 
con resistencia a mosquita blanca. 
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