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RESUMEN

Festuca arundinacea Schreb. es una graminea perenne de amplia distribucidn y gran relevancia en la produccion forrajera a
nivel mundial. En Argentina constituye una de las especies fundamentales de los sistemas ganaderos de carne y leche. Su
rusticidad, plasticidad fenotipica y capacidad de adaptacion a ambientes contrastantes la posicionan como un recurso
estratégico frente a los escenarios de cambio climatico. Como especie alégama y hexaploide (2n=6x=42), presenta una
notable diversidad genética que ha sido aprovechada en programas de mejoramiento orientados a incrementar la
persistencia, la calidad forrajera y la tolerancia a estreses bidticos y abidticos. El mejoramiento de festuca alta comenzd en la
década de 1940 en EE.UU. y en 1953 en Argentina, inicialmente enfocado en su adaptacién regional y persistencia. Con el
tiempo, los objetivos se ampliaron hacia la calidad nutricional, la resistencia a plagas y enfermedades, la tolerancia a sequias
e inundaciones y al manejo de endoéfitos no toxicos. Actualmente, la incorporacion de herramientas gendmicas, fendmicas y
de espectroscopia de infrarrojo cercano (NIRS) abre nuevas posibilidades para acelerar la seleccién y desarrollar cultivares
adaptados a distintos sistemas de produccion. En este contexto, la presente revision sintetiza los aspectos taxonémicos,
morfoldgicos y genéticos de la especie, resume los principales avances en su mejoramiento y aborda la integracién de la
seleccién gendmica, la fendmica y la inteligencia artificial a las perspectivas futuras.

Palabras claves. Festuca arundinacea, marcadores moleculares, fenotipado, seleccién fendmica, cultivares.

Recibido: diciembre 2025

Aceptado: mayo 2026

1
REVISTA ARGENTINA DE PRODUCCION ANIMAL VOL 46 N° 1: 6-17 (2026) 6



Mejoramiento genético de festuca alta

ABSTRACT

Festuca arundinacea Schreb. is a perennial grass with wide distribution and high relevance in global forage production. In
Argentina, it represents one of the key species in beef and dairy production systems. Its hardiness, phenotypic plasticity, and
ability to adapt to contrasting environments highlights this species as a strategic resource in the context of climate change.
As an allogamous and hexaploid species (2n=6x=42), it exhibits remarkable genetic diversity that has been exploited in
breeding programs aimed at improving persistence, forage quality, and tolerance to biotic and abiotic stresses. Breeding of
tall fescue began in the 1940s in the United States and in 1953 in Argentina, initially focused on regional adaptation and
persistence. Over time, breeding goals expanded to include nutritional quality, resistance to pests and diseases, tolerance to
drought and flooding, and the management of non-toxic endophytes. Currently, the incorporation of genomic, phenomic,
and near-infrared spectroscopy (NIRS) tools opens new opportunities to accelerate selection and develop cultivars adapted
to diverse production systems. In this context, the present review synthesizes the taxonomic, morphological, and genetic
aspects of the species, summarizes major advances in its breeding, and discusses the integration of genomic selection,
phenomics, and artificial intelligence, as well as future perspectives.

Key words. Festuca arundinacea, molecular markers, phenotyping, phenomic selection, cultivars.

1- Introduccién

Festuca arundinacea Schreb. (syn. Lolium arundinaceum),
comunmente conocida como festuca alta, es una especie
alégama, hexaploide (2n=6x=42) (Humphreys et al. 1995;
Hand et al. 2010). Es una de las gramineas perennes
templadas mas cultivadas a nivel mundial, destacandose
como base forrajera en los sistemas de produccion ganadera
extensiva de regiones frias y templadas (Fribourg et al.
2009).

La festuca alta presenta una notable tolerancia a
condiciones ambientales adversas, lo que permite su
establecimiento en una amplia variedad de ambientes.
Presenta capacidad para desarrollarse en suelos livianos y
pesados (Ruiz 2011), salinos o salino-sédicos y tolera tanto
encharcamientos temporales como periodos prolongados de
sequia (Maddaloni y Ferrari 2005; Ruiz 2011; Menon-
Martinez et al. 2021). Su elevada plasticidad fenotipica, le
permite adaptarse a condiciones contrastantes (Mazzanti et
al. 1992), mientras que su sistema radicular profundo
contribuye a mejorar la estructura y la retencién hidrica del
suelo, especialmente en suelos degradados (Pagano y
Rimieri 2001).

En Argentina, es la graminea perenne de clima templado
mas difundida en las regiones centro y sur (Maddaloni y
Ferrari 2005), utilizada como pastura base en sistemas
ganaderos de carne y leche. Frecuentemente se cultiva
consociada con leguminosas como alfalfa, tréboles y lotus
(Scheneiter 2004). A pesar de su crecimiento inicial lento, la
especie muestra una elevada productividad y persistencia a
largo plazo en suelos fértiles y con un adecuado manejo
(Ruiz 2011).

Su adaptabilidad, productividad y continuo proceso de
mejoramiento genético, la posicionan como una de las
especies forrajeras mas relevantes a nivel global. Esta
trayectoria destaca la necesidad de profundizar en el
conocimiento de los aspectos fundamentales que sustentan
su potencial productivo, adaptativo y de calidad forrajera. En
este contexto, se describen a continuacién aspectos de la
citologia y la biologia reproductiva de la especie continuando
con la historia de su mejoramiento y los avances de las
nuevas tecnologias. Finalmente, se presentan las
perspectivas futuras, centradas en el aprovechamiento de

herramientas como la edicidén génica, la seleccidon genédmica
y fendmica y la inteligencia artificial.

2- Taxonomia y morfologia

Dentro de la familia de las Poaceae, subfamilia Pooideae, el
género Festuca es uno de los nueve que integran la subtribu
Loliinae (Soreng et al. 2015) y comprende cerca de 500
especies de gramineas templadas (Inda et al. 2008). La
taxonomia sistemdatica de Ila especie ha generado
controversias ya que ha sido incluida en diferentes géneros
como Schedonorus (Darbyshire 1993) y Festuca (Cataldn y
Mdaller 2012). A su vez, la especie se encuentra
estrechamente relacionada con el género Lolium, por lo que
se han propuesto cambios para reubicarla en ese género
debido a sus afinidades morfoldgicas y genéticas, por lo que
también se consider6 como sinénimo de Lolium
arundinaceum (Hand et al. 2012).

Es una planta perenne con hdbito de crecimiento
cespitoso desarrollando rizomas cortos. Las hojas son de
color verde intenso con un leve brillo en el envés, con vainas
abiertas, glabras, auriculas falcadas y abrazadoras; ligulas de
1-1,5 mm de largo, membranaceas. Presenta cafas florales
que van desde los 50 a 150 cm de alto con una inflorescencia
en panoja laxa, multiflora con paniculas de 10-30 cm de
largo, oblongas y abiertas. Las espiguillas son de 10-16 mm
de largo, 3-10-floras, verdes o variegado-violaceas y el fruto
es un cariopse envuelto por lemma y palea (Nicora 1978;
Ospina et al. 2015). Presenta un sistema radicular homorrizo
que puede explorar hasta 1.80 m de profundidad, aunque la
mayor densidad de las raices se encuentra en los primeros
35 cm del suelo (Maddaloni y Ferrari 2005).

3- Diversidad ecotipica

Esta especie presenta una amplia distribucidon geografica,
dando lugar a tres morfotipos principales (también llamados
ecotipos) con caracteristicas distintivas: continental,
mediterrdneo y rizomatoso (Tabla 1). Los morfotipos se
diferencian principalmente por su periodo de maximo
crecimiento, asi como por algunas caracteristicas
morfoldgicas.
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Tabla 1. Principales caracteristicas de los 3 morfotipos de festuca alta.

Table 1. Main characteristics of the three tall fescue morphotypes

Continental Mediterraneo Rizomatoso
Origen Norte de Europa Norte de Africa Portugal y Espaia
Tolerancia al frio Altal Media 23.6 Baja*

Caracteristicas
morfoldgicas

Hojas anchas- Crecimiento
vigoroso

Rizomas cortos

En areas adaptadas crecen
durante todo el afio!
Crecimiento Primavera — estivall

Usos Forraje Forraje

Dormancia estival
Alta senescencia foliar en
verano 23

Hojas angostas y sistema
radicular rizomatoso
extenso®

Otofio-invierno?!

Forraje y césped

Datos adaptados de ! Burner et al. 1988, 2 Maddaloni y Ferrari 2005,3 Hand et al. 2010,* Diesburg 1980,5 Jernstedt y Bouton 1985, ¢ Hand

etal. 2012

4- Citologia y reproduccion

Festuca alta, es una especie alégama, controlada por un
sistema de autoincompatibilidad gametofitica (Lundqvist
1962). Dentro de la especie festuca alta existe una amplia
variabilidad en el nivel de ploidia. El subtipo mas difundido
corresponde al hexaploide (F. arundinacea, 2n = 6x = 42). Sin
embargo, se han identificado otros niveles de ploidia como
tetraploides (F. arundinacea var. glaucescens; 2n=4x=28),
octoploides (F. arundinacea subsp. atlantigena (St. Yves)
Auquier; 2n=8x=56), y decaploides (F. arundinacea var.
letoumeauxiana; 2n=10x=70) (Hand et al. 2012). Esta
combinacidn de reproduccidn cruzada y poliploidia
contribuye a una notable variabilidad genética dentro de las
poblaciones, lo que representa un recurso clave para la
seleccién de caracteres agrondmicos de interés (Majidi et al.
2009).

Estudios filogenéticos indican el origen hibrido de festuca
alta continental, producto del cruzamiento entre la especie
diploide F. pratensis (Huds.) Darbysh. (PP, 2n=2x=14) de
donde deriva el genoma P y la tetraploide F. glaucescens
Boiss. (G1G1G2G2, 2n=4x=28) donante del genoma G1G2
(Humphreys et al. 1995; Hand et al. 2012). El cruzamiento
habria dado como resultado la constitucién genética
PPG1G1G2G2 de festuca alta (Hand et al. 2010). El
morfotipo rizomatoso presenta una relaciéon genéticamente
estrecha con el morfotipo continental y habrian surgido
diferencias en su posterior evolucion (Hand et al. 2010,
2012). La constitucién genética del morfotipo mediterraneo
aun no ha sido completamente dilucidada, aunque hay
evidencias que indican que habria evolucionado de manera
independiente. Se ha propuesto que el morfotipo
mediterrdneo seria mds antiguo que los continentales y que
F. mairei St.-Yves, una especie tetraploide (M1M1M2M2, 2n
= 4x = 28), podria ser un probable progenitor (Hand et al.
2010; Talukder et al. 2018).

La hibridacién entre morfotipos de festuca alta
originarios de diferentes regiones geograficas se ve limitada
por incompatibilidades genéticas. Los cruzamientos entre los
tipos mediterraneo y continental (Hunt y Sleper 1981;

Drummond et al. 2006), asi como entre germoplasma
mediterrdneo y rizomatoso, suelen generar descendencia
con alta esterilidad y alteraciones meidticas (De Bruijn
2004). Asi, los morfotipos habrian acumulado diferencias
genéticas relevantes, probablemente como resultado de
trayectorias evolutivas independientes a partir de distintos
ancestros (Soltis y Soltis 2000) que explicarian
irregularidades en la meiosis tales como los errores de
apareamiento cromosomico (Jauhar 1975, 1991). Si bien
factores genéticos o esporofiticos también podrian influir en
la esterilidad de ciertos hibridos (Beuselinck et al. 1983), la
incompatibilidad gendmica se considera el principal
obstaculo para lograr cruzamientos exitosos entre
morfotipos (Fribourg et al. 2009). No obstante, la eficiencia
del cruzamiento mejora cuando el morfotipo continental se
utiliza como progenitor femenino (Kopecky et al. 2019). Los
hibridos F1 resultantes exhiben vigor hibrido, superando a
ambos progenitores en caracteres como altura, peso fresco
y rendimiento de materia seca, aunque de fertilidad
reducida, limitando la produccion de semillas viables
(Kopecky et al. 2019). La utilizacion de los hibridos en
programas de mejoramiento de forrajes y céspedes, seria
posible si se restaura el apareamiento cromosdmico.
Incorporar la latencia estival, caracteristica del morfotipo
mediterrdneo, a los cultivares continentales representa una
estrategia prometedora para enfrentar los efectos del
cambio climatico, como los periodos prolongados de calor y
sequia, y mejorar asi la persistencia del cultivo (Kopecky et
al. 2019).

5- Historia del mejoramiento de la especie

Festuca alta fue introducida en EE.UU. entre inicios vy
mediados del siglo XIX (Kasperbauer 1990). El mejoramiento
genético de festuca alta comenzé en la década de 1940,
enfocado principalmente en lograr su adaptacion regional, y
consistio primariamente en la seleccién fenotipica de
ecotipos regionalmente adaptados (Burton y Devane 1953).
Entre los cultivares mas antiguos se citan “Alta”, liberado en
1940, seleccionado por su resistencia a bajas temperaturas,
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persistencia y produccion de forraje durante la estacion seca
de Oregdn (Fribourg et al. 2009) y “Kentucky 31”, liberado 3
afios después, con alta produccion de forraje en invierno en
Kentucky, cuando otras gramineas estaban dormantes. Este
ultimo se convirtié en un referente temprano tanto en el
mejoramiento de pasturas templadas como en la producciéon
de forraje (Cowan 1956).

En Argentina, los estudios en festuca alta se iniciaron en
1951 en la Chacra Experimental Pergamino, a partir de la
introduccidn de cultivares desde EE.UU. (Rimieri 2021). En
1953 se obtuvo el primer cultivar nacional, Pergamino El
Palenque MAG, con gran uniformidad fenotipica, floracién
temprana, adaptacion a diversos ambientes, tolerancia a
pastoreos intensos y buena persistencia (Mazzanti et al.
1992). En 1956 con la creacion del INTA (Instituto Nacional
de Tecnologia Agropecuaria), se inicio formalmente el
programa de mejoramiento en la especie con sede en la EEA
Pergamino. A partir de 1995, se obtuvieron El Palenque PLUS
(1995), Brava INTA (2009), Baguala INTA (2009) y Lujan INTA
(2013), destacados por su calidad forrajera y adaptacién a
ambientes con limitaciones edaficas (Rimieri 2021).

6- Objetivos de mejoramiento

Hacia la década de 1960, los principales objetivos a nivel
mundial se centraron en mejorar la calidad del forraje. Uno
de los primeros cultivares liberados por mejoras en esta
caracteristica fue Fawn (Frakes y Cowan 1974). En las
décadas siguientes se continud el estudio de la calidad
forrajera a través de la digestibilidad, contenido de fibra
(FDA, FDN), proteina y caracteristicas fisicas de las hojas (Soh
et al. 1984). A su vez, se estudid el crecimiento vegetativo,
principalmente a través del andlisis de la tasa de aparicidn
foliar y el macollaje, como indicadores del potencial de
produccion de biomasa (Zarrough et al. 1984).

Mientras tanto, en la década de 1940 se registraron en
EE.UU. y Nueva Zelanda numerosos casos de intoxicacion en
ganado asociados al consumo de festuca alta (Stuedemann y
Hoveland 1988). Posteriormente se determind que el
problema era causado por el hongo enddfito Epichloé
typhina, actualmente E. coenophiala (Bacon et al. 1977,
Leuchtmann et al. 2014). A partir de 1970, comenzaron a
registrarse también casos en Argentina (De Battista et al.
1991). El enddfito produce ergovalina, un alcaloide que
provoca festucosis (toxicidad por consumo de festuca
infectada) por vasoconstriccion crénica, alterando la
termorregulacion, la circulacién y funciones hormonales,
generando pérdidas productivas e incluso muerte animal
(Cantén et al. 2016; Borrajo 2024). Sin embargo, la simbiosis
con el hongo aporta beneficios agrondmicos, principalmente
mayor tolerancia a estreses bidticos y abidticos
(Arachevaleta et al. 1989; Bacon 1993; Malinowski y Belesky
2000). Ante esta problemdtica, a partir de 1988 los
programas de mejoramiento se orientaron a seleccionar
cultivares libres de endodfitos tdxicos, aunque estos
mostraron menor persistencia y tolerancia a estreses
(Pedersen y Sleper 1988; Ferguson et al. 2021).
Posteriormente, se desarrollaron cultivares inoculados con

endofitos no toxicos o seguros, mediante la eliminacion del
enddfito téxico en cultivares élite y su reinfeccién con cepas
naturales no productoras de alcaloides, lo que permitié
mantener los beneficios agrondmicos sin afectar la salud
animal (Hill et al. 2002; Ferguson et al. 2021). Por ejemplo,
cultivares como Texoma MaxQ, se desarrollaron a partir de
materiales tradicionales como Kentucky 31 en el centro-este
de EE.UU., combinando ausencia de toxicidad, alta
persistencia (5—6 afios) y adaptacion a estrés (Hopkins et al.
2011). Actualmente, se comercializan cultivares con
enddfitos seguros (e.g. AR542 y AR584) en EE.UU., Espafia,
Holanda, Australia, Nueva Zelanda y Uruguay (Ferguson et
al. 2021; Petigrosso y Canton 2022; Gundel et al. 2025). En
Argentina, hay materiales en evaluacion (Petigrosso et al.
2019), aunque su adopcién es limitada debido a
restricciones regulatorias sobre el uso de enddfitos, a
diferencia de otros paises de la region como Uruguay vy
Brasil.

En Argentina, se estima que las pérdidas econdmicas
ocasionadas por festucosis alcanzan USD 54 millones por
afio (De Battista et al. 1995). En este contexto, el Instituto
Nacional de Semillas (INASE), establecié bajo la Resolucidn
N° 67/95, umbrales de tolerancia de enddfitos en semillas
fiscalizadas del 1%, para “semilla original” y del 3% para las
primeras tres generaciones de multiplicacion (INASE 1995).

7- Mejoramiento genético tradicional

Las especies sexuales de reproduccion alégama expresan
frecuentemente un alto grado de autoincompatibilidad que
restringe el uso de métodos que utilizan la autopolinizacion.
Asi los métodos de mejoramiento mas efectivos no
requieren emasculacion manual y aprovechan el crecimiento
perenne y la posibilidad de generar clones vegetativamente.
La seleccion fenotipica recurrente es un proceso ciclico que
consiste en aumentar la frecuencia de alelos superiores y asi
obtener cambios en las medias poblacionales (Vogel y
Burson 2004). Esta metodologia, que hace uso de la varianza
genética aditiva, ha sido utilizada en la obtencion de
cultivares de festuca en forma de variedades sintéticas como
los cultivares liberados en la década del 90 (e.g. Palenque
Plus, Brava INTA, entre otros) (Rimieri 2021). Otra forma de
seleccion es la familiar por prueba de progenie, en la que el
valor genético de los genotipos a cruzar es evaluado a través
de su progenie. Si bien esta metodologia permite hacer
estimaciones de heredabilidad en sentido estricto, y por
ende cuantificar mas certeramente los posibles avances por
seleccion, son necesarios mas ciclos de crecimiento por cada
ciclo de seleccién (Majidi et al. 2017). Mas recientemente,
con el fin de incrementar la tolerancia a diferentes tipos de
estrés, los estudios de asociacion entre caracteres
permitieron el desarrollo de metodologias que utilizan
seleccion indirecta o eventualmente indices de seleccion
(Céron-Rojas y Crossa 2018). Las ventajas de la seleccidn
fenotipica se ven opacadas por diversas dificultades como
largos ciclos de crecimiento, efectos ambientales que
afectan la expresion del cardcter y caracteres poligénicos.
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8- Situacion actual del mejoramiento en Argentina

Entre 1981 y 2025 se inscribieron 146 cultivares de festuca
alta en el Registro Nacional de Cultivares (RNC) del INASE,
predominantemente de Argentina, EE.UU. y Francia (Figura
1). Entre los cultivares de RNC, el 83% fue registrado por
empresas privadas y el 17% por instituciones publicas. Sin
embargo, de los inscriptos en el Registro Nacional de la
Propiedad de Cultivares (RNPC), el 76% corresponde a
empresas privadas y el 24% a instituciones publicas (Figura
2).

En el RNC, solo el 28% de los cultivares de festuca alta
son de origen nacional, marcando una fuerte presencia de
materiales importados y un claro predominio del sector
privado tanto en el registro como en la propiedad de los
cultivares. Este escenario sugiere limitada capacidad local de
generacion y sostenimiento de programas de mejoramiento,
que podria explicarse por un lado, por la reducida cantidad
de programas de mejoramiento activos en el pais y, por otro,
por las dificultades agrondmicas asociadas a la produccién
de semillas. Los materiales de ciclo largo demandados
presentan problemas en la produccién de semillas ya que su
floracion se ve afectada por condiciones ambientales. Estas
limitaciones restringen la produccién local de semillas y
favorecen la dependencia de germoplasma desarrollado en
el exterior (Cullen T, comunicacién personal).

Uruguay; 10 Alemania; 4

Suecia; 1
Reino Unido; 2

Paises bajos; 8

Argentina; 41
Nueva Zelanda;...
Italia; 1
Francia; 20
Australia; 2
Dinamarca; 6

\\

Estados Unidos; 41

Figura 1. Origen de los cultivares de festuca alta inscriptos en el
Registro Nacional de Cultivares (RNC)

Figure 1. Origin of tall fescue cultivars registered in the National
Cultivar Register (RNC).

Los programas de mejoramiento genético de festuca alta
en empresas privadas se enfocan principalmente en
persistencia, produccién y calidad de forraje, capacidad de
rebrote primaveral, homogeneidad de la floracién y sanidad.
En programas orientados a aumentar la persistencia en
ambientes subtropicales se priorizan tres estrategias
principales: (i) el uso de cultivares con enddfitos no toxicos o
“amigables”, que mejoran la tolerancia a estreses y la
supervivencia, aunque su adopcion en Argentina estd

limitada por restricciones regulatorias; (ii) la seleccién de
festucas de morfotipo mediterraneo, caracterizadas por
crecimiento invierno-primaveral y dormancia estival, lo que
les permite evitar el estrés térmico y alcanzar la persistencia
de hasta 10 afios en zonas templadas; v (iii) el desarrollo de
festucas continentales con mayor tolerancia al calor, a partir
de la seleccion de germoplasma adaptado a condiciones
subtropicales (Miri S, comunicaciéon personal).

El mejoramiento de festuca alta orientado a la calidad de
forraje se ha centrado en la obtenciéon de cultivares de
floracion tardia, que permiten extender el periodo de
pastoreo hacia el verano sin comprometer la calidad,
contribuyendo a sostener la produccion animal en una
época critica de escasez de forraje, a partir de germoplasma
proveniente de regiones con largos fotoperiodos, como
Francia y Espafia. En este contexto, también se destacan las
denominadas “festucas flexibles”, caracterizadas por hojas
mas blandas y menor resistencia al corte, con mejor calidad
y aceptacion animal (e.g. Royal Q200 y Palenque PLUS) (Miri,
comunicacién personal). La seleccion, principalmente en
morfotipos continentales, se basa en caracteres como
calidad, vigor inicial, actividad invernal, produccion
temprana a la salida del invierno, asi como floracion
concentrada y ciclo largo. Como resultado, los cultivares
recientes muestran avances en actividad invernal,
manteniendo altos niveles de tolerancia a roya, mejorando
la calidad de las festucas flexibles respecto de materiales
mds antiguos y aumentando el potencial de produccién de
forraje (Ducos |, comunicacién personal).

En relacion con la comercializacion de cultivares, no es
sencillo identificar con precision cuales son los mas
difundidos, ya que coexisten circuitos formales (semilla
certificada bajo INASE) e informales (“bolsa blanca”). Los
datos oficiales pueden obtenerse a partir de los registros de
rotulado y comercializacién del INASE, aunque su acceso es
arancelado, por lo que frecuentemente se recurre a
estimaciones de camaras del sector. Segun informacién del
mercado, los cultivares mas difundidos en la actualidad
incluyen Fawn, seguido por Royal Q200 y materiales como
Barverde o Bar2025. Aunque el cultivar Palenque domind el
mercado durante mas de dos décadas, en los ultimos afos
ha sido desplazado por nuevos cultivares con mayor
productividad y calidad comparable, sumado a dificultades
en la disponibilidad de semilla basica que asegure alta
pureza varietal (Miri S, comunicacién personal)

En el &mbito publico, particularmente a través del INTA,
los objetivos contintan siendo produccién y calidad de
forraje, persistencia bajo pastoreo y tolerancia a estreses
abidticos (sequia, salinidad y altas temperaturas). Asimismo,
se exploran estrategias complementarias, como la
evaluacion de consociaciones con especies leguminosas. No
obstante, persisten desafios relevantes, entre los que se
destacan la herencia compleja de caracteres de interés, la
interaccion genotipo por ambiente y la limitada inversién en
investigacion 'y desarrollo (Acufia M, comunicacion
personal).
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Figura 2. Nimero de cultivares de festuca alta registrados por los sectores publico y privado en el Registro Nacional de Cultivares (RNC) y

Registro Nacional de la Propiedad de Cultivares (RNPC) de Argentina.

Figure 2. Number of tall fescue cultivars registered by the public and private sectors in the National Cultivar Register (RNC) and the

National Register of Cultivar Property (RNPC) in Argentina.

9- Aportes de la biotecnologia al mejoramiento genético
Algunas caracteristicas comunes en las especies forrajeras
tales como la reproduccion vegetativa, la apomixis, el alto
nivel de heterocigosidad y la poliploidia suponen desafios
para el mejoramiento genético tradicional. El avance de la
biotecnologia permitid6 el desarrollo de marcadores
genéticos, mayormente basados en ADN. Los marcadores
moleculares han sido utilizados en festuca alta para estudiar
la estructura genética de las poblaciones, estimar la
variabilidad genética, asi como en el analisis de parentesco y
pureza genética en bancos de germoplasma. Por ejemplo,
Mian et al. 2002 y Majidi y Mirlohi 2010, estudiaron la
diversidad genética en poblaciones de festuca utilizando
polimorfismos de longitud de fragmentos amplificados
(AFLP, Amplified Fragment Length Polymorphism). Tanto los
polimorfismos de longitud de fragmentos de restriccidn
(RFLP, Restriction Fragment Length Polymorphism) como los
polimorfismos de ADN amplificados al azar (RAPD, Random
Amplified Polymorphic DNA) (Li et al. 2010) y los
microsatélites (SSR, Simple Sequence Repeat) permitieron el
analisis de la diversidad genética (Cuyeu et al. 2013; Palacios
2023) y la identificacion de cultivares (Busti et al. 2004; Fu et
al. 2016). Diversos marcadores se utilizaron para estudiar la
estructura genética en poblaciones de festuca, tales como
AFLP (Majidi y Mirlohi 2010), SSR y EST-SSR (microsatélites
derivados de secuencias expresadas) (Tehrani et al. 2009) e
inter-microsatélites (ISSR, Inter-Simple Sequence Repeat) y
EST-SSR (Shahabzadeh et al. 2020). Asimismo, se han
identificado alelos y marcadores asociados con caracteres
agronomicos (Lou et al. 2015), caracteristicas fisioldgicas
vinculadas al estrés térmico (Sun et al. 2015) y rasgos agro-
morfoldgicos (Shahabzadeh et al. 2023) que han facilitado la
implementacion de la seleccion asistida por marcadores en
los programas de mejoramiento.

Otras técnicas de ingenieria genética profundizaron en la
transformacién genética a través de protoplastos (Wang et
al. 1992; Ha et al. 1992; Dalton et al. 1995), bombardeo con
microproyectiles (Spangenberg et al. 1995; Kuai et al. 1999;
Cho et al. 2000; Wang et al. 2001) o transformacion con
Agrobacterium tumefaciens (Bettany et al. 2003; Gao et al.
2008; Hosseini et al. 2023). Algunas estrategias de
transformacién genética con genes especificos se ensayaron
para aumentar la tolerancia a la salinidad (Ma et al. 2014) y
al estrés térmico (Wang et al. 2017). Una forma de
manipulacidon genética surgida mas recientemente es la
tecnologia CRISPR/Cas9, una herramienta que permite la
edicion precisa de genes asociados con caracteristicas
agronodmicas deseables. Hasta la actualidad, mas de 11
especies forrajeras han sido editadas mediante CRISPR/Cas9
(Bilal et al. 2025); aunque en forrajeras aun se presentan
limitaciones para inducir mutaciones de manera sistematica
(Haq et al. 2022). En alfalfa se utiliz6 CRISPR/Cas9 para
reducir el contenido de lignina mejorando asi la
digestibilidad del forraje (Wolabu et al. 2024). En festuca
alta, el CRISPR/Cas9 es una herramienta prometedora para
la regulacion de la senescencia de drganos y del caracter
stay-green (Khoshhal 2019), biosintesis de carotenoides y
respuesta al estrés por calor (Bi et al. 2021; Zhang et al.
2021). A pesar de sus ventajas, su uso enfrenta desafios
como la complejidad genética de especies poliploides y la
baja eficiencia en los métodos de transformacion (Takamizo
y Sato 2020). Posteriormente la integracion con datos
Omicos, como la transcritdmica o metaboldmica, buscaron
combinar informacién para obtener una visibn mas
completa de la base genética de los caracteres de interés
(Zhu et al. 2020; Chen et al. 2022; Islam et al. 2022; Li et al.
2024).
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10- Evolucion del rol de los marcadores en la seleccién

La implementacion de varios sistemas de marcadores
moleculares permitié la confeccidn de mapas de ligamiento
que consisten en una representacion lineal del orden y la
distancia relativa entre los marcadores genéticos (como
SNPs, SSRs o RFLPs) a lo largo de los cromosomas, basada en
la frecuencia de recombinacion. Estos mapas permitieron
identificar caracteres como rendimiento y calidad de forraje
(Zhang et al. 2019; Daduwal et al. 2025). También se
elaboraron mapas que asocian marcadores a caracteres
controlados por muchos genes, también Ilamados
Quantitative Trait Loci (QTLs). El primer mapa de ligamiento
en festuca alta fue obtenido utilizando RFLP (Xu et al. 1995);
posteriormente se desarrollaron mapas con marcadores
basados en PCR (AFLP y SSR) (Saha et al. 2005). En especies
como alfalfa y gramineas tropicales como Brachiaria spp., los
mapas de ligamiento han permitido identificar regiones
gendmicas asociadas con tolerancia a sequia, resistencia a
enfermedades y digestibilidad, facilitando la seleccion
genética. Contar con mapas genéticos permitié la
implementacion de la seleccion asistida por marcadores
(Molecular Assisted Selection, MAS) en la que el mejorador
utiliza los marcadores ligados a genes mayores o a QTLs
como sefales para distinguir y seleccionar los mejores alelos
en la progenie segregante. La seleccion por marcadores
permite reducir el tiempo requerido por ciclo y minimizar la
variacion debida a la influencia ambiental (Bernardo 2008).
Sin embargo, la precision estd limitada en caracteres
complejos ya que considera solo una pequeia parte de la
variacion, restringida a los marcadores significativos (Jannink
et al. 2010). En contraposicion, la seleccion gendmica (SG)
propuesta por Meuwissen et al. (2001) utiliza en forma
conjunta marcadores distribuidos en todo el genoma
asumiendo que podrian estar potencialmente ligados al
cardcter de interés. La SG desarrolla un modelo a partir de
una poblacién de entrenamiento compuesta por individuos
que han sido tanto genotipados como fenotipados. El
modelo permite predecir el valor de cria (genomic predicted
breeding value, GEBV) de genotipos no testeados. Los
modelos estadisticos permiten predecir el valor genético de
individuos no evaluados fenotipicamente, siendo
especialmente util para rasgos complejos controlados por
multiples genes de efecto pequefio (Meuwissen et al. 2001;
Crossa et al. 2017). Esta estrategia, ampliamente adoptada
en cultivos y especies animales, requiere grandes volumenes
de datos genotipicos y fenotipicos para construir modelos
robustos (Meuwissen et al. 2001). Aunque las tecnologias de
secuenciacion de préxima generacion hacen la obtencién de
marcadores mas accesible y precisa, los costos de
genotipado siguen siendo altos por el gran numero de
individuos necesario (Yang et al. 2020). Sin embargo, en
forrajeras como festuca alta, la implementaciéon de la SG
enfrenta desafios adicionales dados por la poliploidia, la
reproduccién alégama con autoincompatibilidad, el
conocimiento limitado del desequilibrio de ligamiento y las
dificultades técnicas para descubrir y validar SNPs (Hayes et
al. 2013).

En Argentina, el mejoramiento genético en festuca
presenta un bajo nivel de incorporacién de tecnologias
avanzadas; herramientas como la introgresiéon asistida por
marcadores moleculares o la edicion génica tiene aplicacion
limitada ya que el mercado de semillas no lo justifica
econdmicamente. No obstante, estas tecnologias podrian
permitir la incorporaciéon de caracteres de interés como
resistencia a herbicidas (por ejemplo, para el control de
raigras resistente), tolerancia a salinidad o a anegamiento
(Miri, comunicacién personal).

11- Fenotipado indirecto mediante sensores

En especies forrajeras, las evaluaciones de rendimiento de
materia seca son a menudo costosas en tiempo y dinero. Las
nuevas plataformas terrestres y aéreas equipadas con
sensores avanzados ofrecen oportunidades para el
fenotipado rapido, no destructivo y de bajo costo para la
evaluacion de plantas en el campo (Gebremedhin et al.
2019).

El fenotipado de alto rendimiento (HTP-High-throughput
phenotyping) permite evaluar grandes poblaciones de forma
rapida, no destructiva y automatizada, mejorando asi la
eficiencia de los programas de mejoramiento (Xiao et al.
2021) mediante el uso de sensores montados en
plataformas terrestres, satelitales y UAV (vehiculos aéreos
no tripulados). Estas plataformas integran tecnologias como
imagenes en color (RGB), multiespectrales, hiperespectrales,
térmicas, deteccion por luz vy distancia (LiDAR) vy
fluorescencia de clorofila para estimar caracteristicas como
biomasa, altura de planta, indice de area foliar, calidad
nutricional y estrés abidtico (Cheng et al. 2025). El avance

del HTP ha generado volumenes masivos de datos
multidimensionales, lo que ha impulsado el uso de
inteligencia artificial (IA), en particular el aprendizaje

automatico y el aprendizaje profundo para su analisis e
interpretacion (Van Dijk et al. 2021).

En festuca alta, se han identificado genotipos tolerantes
a la sequia mediante el uso de indices de vegetacidon
derivados de imagenes RGB y térmicas (De Swaef et al.
2021) y se han aplicado modelos de Random Forest y redes
neuronales convolucionales para predecir el rendimiento de
materia seca a partir de imagenes RGB (Ghysels et al. 2025).
Estas experiencias demuestran el potencial del HTP
combinado con aprendizaje automatico para optimizar la
seleccion en programas de mejoramiento.

12- Perspectivas futuras para el mejoramiento de la especie
El HTP ha revolucionado la capacidad de recolectar datos
masivos y no destructivos sobre cultivos, aunque cada
plataforma presenta limitaciones especificas: los sensores
aéreos pueden verse afectados por condiciones climaticas o
resolucion limitada, mientras que las plataformas terrestres
suelen tener costos operativos elevados y menor
escalabilidad (Cheng et al. 2025) dificultando su aplicacion
directa en mejoramiento.
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La seleccidn fendmica (SF) ha sido propuesta como una
alternativa de bajo costo y alta eficiencia frente a la SG,
utilizando espectros de infrarrojo cercano (NIR) para
predecir rasgos complejos. Este enfoque reciente postula
que los espectros NIR pueden capturar similitudes genéticas
entre individuos, funcionando como andlogos a los
marcadores moleculares en SG (Rincent et al. 2018).
Diversos estudios en trigo, maiz, triticale, vid, centeno, sojay
colza han demostrado su utilidad para predecir rendimiento,
modelar interacciones genotipoxambiente, e incluso
predecir el comportamiento en ambientes no evaluados
(Cuevas et al. 2019; Lane et al. 2020; Robert et al. 20223;
Robert et al. 2022b; Zhu et al. 2022; Brault et al. 2022;
Roscher-Ehrig et al. 2024). Inclusive, ha permitido predecir el
rendimiento de hibridos a partir de los espectros de sus
lineas parentales (Rincent et al. 2025). Aumentar la precision
en la prediccion permitira obtener mayor ganancia genética
como resultado de la seleccion; asi la SF seria una alternativa
de bajo costo para evaluar gran cantidad de genotipos. En
un contexto de cambio climatico y creciente presién sobre
los sistemas de produccion, la incorporacion de SF en
festuca alta permitiria acelerar los ciclos de mejoramiento.
Ademas, los espectros NIR podrian ser utilizados para
discriminar cultivares libres de enddfitos, un aspecto critico
en la produccidn forrajera por su impacto en la salud animal.
Potenciada por inteligencia artificial y modelos de
aprendizaje automdtico, la SF se perfila como una
herramienta clave del mejoramiento genético moderno,
especialmente en especies forrajeras con escasos recursos
gendmicos.

13- Conclusiones

Festuca alta es una graminea forrajera ampliamente
utilizada, con amplia diversidad genética y una considerable
historia de mejoramiento. Aunque la mayoria de los
cultivares se han obtenido por mejoramiento convencional,
los marcadores moleculares se utilizaron para estudios de
variabilidad, estructura genética, identificacion de cultivares
y también para la confeccion de mapas de ligamiento. Los
estudios de asociacion de marcadores con caracteres
fenotipicos de importancia agrondémica y la utilizacién de
modelos predictivos para el fenotipado sugieren avances
importantes en el aumento de la ganancia genética con el
uso de las nuevas tecnologias.
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