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Resumen 
El estudio de la arquitectura de las plantas es complejo, sin embargo, su importancia radica en que el 
control de la arquitectura de estas, principalmente en árboles frutales de gran talla, puede ser una 
alternativa tecnológica a adoptar para fines de mejorar la productividad agrícola en áreas de menor 
superficie, facilitar el manejo tecnificado, y reducir significativamente costos de producción. En México 
el control de la arquitectura de los árboles frutales se realiza mayormente por poda mecánica, y no se 
tienen registros de mejora genética en alguna especie sobre este tema. Particularmente en mango, un 
frutal de importancia agrícola en el país, el control de la arquitectura se realiza por poda, no obstante, 
lograr obtener árboles enanos o de menor talla por mejoramiento genético, representa un reto. El 
conocimiento actual del control genético de la arquitectura de plantas es escaso, pero ha sido un tema de 
interés para varios investigadores en el mundo, dado que mejorar genéticamente a los frutales, impactaría 
de forma positiva en la producción de especies de importancia agrícola. En este sentido, la revisión 
presente tuvo como objetivo reunir y discutir información sobre los principales mecanismos genéticos 
asociados al control de la arquitectura de las plantas, se abordan estudios pioneros en la planta modelo 
Arabidopsis thaliana, en otras especies de importancia en el sector alimentario como arroz, maíz, tomate, 
entre otros; también se revisaron trabajos sobre la genómica de la arquitectura de árboles frutales, y se 
explica cómo ocurre el control de la arquitectura del mango Ataulfo en México. 
 
 
Genetic of plant architecture: Ataulfo mango case 

 
Abstract 
The study of the architecture of the plants is a complex, however, its importance is that the control of the 
architecture of these, mainly in fruit trees of great size, can be a technological alternative to be adopt for 
the purpose of improving agricultural productivity in short areas surface, facilitate technical management, 
and significantly reduce production costs. In Mexico, the control of the architecture of fruit trees is carried 
out mostly by mechanical pruning, and there are no records of genetic improvement in some species on 
this subject. Particularly in mango, a fruit tree of agricultural importance in the country, the control of 
architecture is performed by pruning, however, achieving dwarf or smaller trees for genetic improvement, 
represents a challenge. The current knowledge of the genetic control of plant architecture is scarce, but 
it has been a topic of interest for many researchers in the world, given that genetically improving the fruit 
trees, it would impact positively on the production of agricultural importance species. In this sense, the 
present review was to gather and discuss information on the main genetic mechanisms associated with 
the control of plant architecture, pioneer studies are addressed in the Arabidopsis thaliana model plant, 
in other important species in the food sector such as rice, corn, tomato, among others. Works on the 
genomics of fruit trees architecture were also reviewed, and how the control of the architecture of the 
Ataulfo mango in Mexico occurs is explained. 
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1. Introducción
El estudio de la arquitectura de árboles que producen frutas 
comestibles en el mundo ha sido de gran interés (Hill y 
Hollender, 2019), debido al aporte tecnológico y productivo. 
La arquitectura de la planta se define como la organización 
tridimensional del cuerpo de la planta, es decir, las partes de 
la planta que estén por encima del suelo, que incluyen el 
patrón de ramificación, el tamaño, la forma y la posición de 
las hojas y los órganos de flores. Aunque también es de 
importancia agronómica, en la idoneidad de una planta, el 
rendimiento y la eficacia con la que se puede cosechar 
(Reinhardt y Kuhlemeier, 2002). En algunos cultivos, el 
entendimiento de la genética ha permitido mejorar la 
arquitectura de dichas especies con la finalidad de incrementar 
la producción en menor superficie de tierra, con mayor 
densidad de población, así como disminuir el uso de 
implementos agrícolas para la cosecha. La arquitectura de las 
plantas está influenciada por factores ambientales como la 
penetración de la luz, la temperatura, la humedad y las 
condiciones del suelo, incluida la disponibilidad de nutrientes; 
sin embargo, el arquetipo corporal intrínseco de la planta, está 
determinado genéticamente (Petersen y Krost, 2013; Wang y 
Li, 2008). 
El crecimiento direccional en todas las plantas implica 
respuestas tanto fototrópicas como gravitrópicas, en 
consecuencia, los mecanismos que controlan la arquitectura de 
los brotes del manzano, durazno, ciruelo y en todo el reino 
vegetal son probablemente similares (Hill y Hollender, 2019). 
Sin embargo, las formas varían entre las especies, debido, en 
parte al número de copias de genes y divergencia funcional 
(Hill y Hollender, 2019; Wang y Li, 2008). Algunos aspectos 
de cómo las plantas predeterminan y regulan la arquitectura, 
difieren cuando se comparan entre especies herbáceas o 
perennes. En la última década, la secuenciación genómica de 
bajo costo y los avances tecnológicos permitieron el 
descubrimiento de genes y análisis funcionales en árboles 
(Hill y Hollender, 2019; Wang y Li, 2006). Por ejemplo, se 
han encontrado genes funcionales y estructurales relacionados 
con la arquitectura de la planta en aguacate (Persea 
americana) (Wang et al., 2018b), manzano (Malus domestica) 
(Migault et al., 2017), duraznero (Prunus persica) (Dardick et 
al., 2013) y ciruelo (Prunus domestica). También se ha 
reportado que algunas especies activan la expresión de ciertos 
genes que ajustan la arquitectura de la planta, como respuesta 
al estrés ambiental (Van Der Woude et al., 2019). 
La presente revisión tiene la finalidad de mostrar el estado del 
arte de genes implicados en la arquitectura de las plantas, 
revisando el caso de la planta modelo Arabidopsis thaliana, de 
otras especies Poaceas y de algunos frutales, discutiendo rutas 
clave que encaminen al mejoramiento genético de la 
arquitectura de frutales; finalmente se aborda el ejemplo del 
control de la arquitectura del mango mexicano empleando 
poda, en particular del mango Ataulfo, dada la importancia 
agrícola de este frutal en la región, y cuyo tamaño de árbol 
sobrepasa la capacidad de alcance del fruto por los 

productores, lo que representa un reto para los mejoradores 
genéticos. 
 
2. Estudios genéticos de la arquitectura de plantas 
El estudio de la arquitectura de las plantas es crucial para la 
comprensión de la función de estas. Controlar la arquitectura 
de las plantas siempre ha sido un objetivo importante en el 
fitomejoramiento, ya que manipular las plantas para que 
crezcan a una altura menor y produzcan ramas más cortas, 
mientras que al mismo tiempo se maximiza el rendimiento, 
implica ventajas económicas (Petersen y Krost, 2013). En 
México, para controlar la arquitectura de los frutales, los 
productores emplean prácticas agronómicas como la poda. Por 
ejemplo, una vez terminada la cosecha en frutales perenes 
como manzano (M. domestica), ciruelo, (P. persica), marañón 
(Anacardium occidentale), mango (Mangifera indica) y otros, 
se recurre a la poda, con la finalidad de preparar al frutal para 
la cosecha del siguiente año (Malvicini y Gómez, 2011). Esta 
técnica también es bastante empleada en varios otros frutales 
para controlar el tamaño de los árboles y mantenerlos 
productivos a través del tiempo (Vázquez-Valdivia, 2009). 
Aunque no se tiene documentado que el tamaño del árbol en 
algunos frutales llegue a causar dificultad para la cosecha de 
los frutos, en el caso del mango, cuando el árbol supera los 20 
años de edad, el control arquitectónico por poda se empieza a 
dificultar. 
En la literatura, se han encontrado diferentes tipos de modelos 
arquitectónicos, resultado de la evolución y la selección 
artificial. Hallé et al. (1978) describieron 23 tipos de 
arquitecturas de árboles. Un estudio realizado por Henricus-
Franciscus et al. (2002) mostró el hallazgo de 15 modelos 
arquitectónicos en 108 especies de flora arbórea en la 
península de Yucatán: Scarrone, Troll, Rauh, Holttum, 
Tomlinson, McClure, Aubreville, Massart, Roux, Attims, 
Champagnat, Comer, Chamberlain, Leeuwenberg, Cook, 
entre los cuales los modelos de Troll y Rauh fueron los más 
abundantes. El primero está definido por ejes plagiotropos, 
donde la arquitectura está construida por la sobreposición 
continua de tales ejes. El modelo de Rauh posee arquitectura 
determinada por un tronco monopódico con crecimiento 
rítmico, el cual desarrolla pseudoverticilos de ramas 
morfológicamente iguales al tronco y, donde las flores o 
inflorescencias son siempre laterales. 
La arquitectura está regulada por complejas redes integradoras 
de señales genéticas y ambientales (Hill y Hollender, 2019). 
Se han asociado a la arquitectura del árbol elementos genéticos 
reguladores de la altura, de las ramificaciones, de la 
arquitectura de la inflorescencia y la raíz. Algunos elementos 
genéticos han sido factores de transcripción, también se han 
asociado microRNA (miRNA), polimorfismos de un solo 
nucleótido (SNPs), genes completos, o familias de genes. 
Bai et al. (2012) propusieron que la región cromosómica 
controladora del fenotipo columnar (Co) de manzano, 
contiene aproximadamente 26 genes, algunos de ellos 
codifican para factores de transcripción que se unen al 
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dominio LBD (límites de órganos laterales, por sus siglas en 
inglés) con funciones conocidas en el desarrollo de órganos 
laterales de la planta.  Por su parte, los miRNA desempeñan 
múltiples funciones regulando la expresión génica en las 
plantas (Jones-Rhoades et al., 2006); por lo general son 
secuencias entre 20 y 24 ribonucleótidos de longitud. Algunos 
trabajos realizados en manzano han demostrado que algunos 
miRNA maduros como los miR160, miR167 y miR164 están 
relacionados y asociados con la respuesta de auxina y 
enraizamiento adventicio (You et al., 2014). 
En cuanto a los SNPs, o polimorfismos de un solo nucleótido, 
son un tipo de polimorfismo distribuido en todo el genoma que 
ocurre en un solo par de bases. En arroz se ha encontrado que 
un SNP conduce a un cambio del aminoácido R44P sobre el 
dominio STYKc en el extremo N de la proteína 
OsMCA1/PAD, mismo que es responsable de la altura de la 
planta, y es capaz de inhibir el alargamiento celular (Liu et al., 
2015). 
Wu et al. (2017) describieron que la fosforilación de proteínas 
catalizada por proteínas quinasas, juega un papel importante 
durante el establecimiento de la arquitectura de la planta; por 
ejemplo, en la arquitectura de raíces y brotes; también 
encontraron que la proteína YODA regula la arquitectura de la 
inflorescencia y las proteínas MEKK1, MEKK2, MEKK3 
regulan la formación de raíces laterales en A. thaliana. 
Antes de desarrollar el conocimiento sobre el control genético 
de la arquitectura en árboles, los primeros estudios se 
realizaron en especies de menor tamaño, como A. thaliana 
(Wang y Li, 2006), Oryza sativa (Wang y Li, 2008), Zea mays 
(Wang y Li, 2006), Solanum lycopersicum (Schmitz et al., 
2002), mijo perla (Pennisetum glaucum) (Poncet et al., 1998), 
soya (Glycine max) (Zhong-Feng et al., 2018), entre otros. Por 
ejemplo, algunos genes relacionados con la ramificación de la 
planta en estas especies son los genes REV, BL, SPS, BUD1, 
TV1, MOC1, MAX1-MAX4. Algunos son controladores de 
factores de transcripción, otros codifican para citocromo 
P450, zonas consenso o sitios de unión como la F-box LRR, 
plastidio oxigenasas, auxinas inducibles, polieno dioxigenasa 
y dioxigenasa plastídica, respectivamente (Dai et al., 2006; 
Greb et al., 2003; Li et al., 2003; Otsuga et al., 2001; Schmitz 
et al., 2002; Schumacher et al., 1999; Tantikanjana et al., 
2001). Además, para las mismas especies, también se han 
encontrado genes relacionados con la altura de la planta, tales 
como GAI, GID1, GID2, Sd-1, EUI, D2, D11, D61; estos 
codifican para proteínas Della, lipasas sensibles a hormonas, 
zonas consenso controladoras de subunidades F-box de SCF, 
complejo E3, giberelina 20-oxidasa, citocromo P450 
monooxigenasa (CYP714D1), citocromo P450 (CYP90D), 
citocromo 450 (CYP724B1), cinasa del receptor BR, 
respectivamente (Gomi et al., 2004; Hong et al., 2003; Ikeda 
et al., 2001; Luo et al., 2006; Monna et al., 2002; Peng et al., 
1997, 1999; Sasaki et al., 2002; Spielmeyer et al., 2002; 
Tanabe et al., 2005; Ueguchi-Tanaka et al., 2005; Yamamuro 
et al., 2000). Por ejemplo, se reportó que el gen responsable 
de la altura y enanismo de la planta es el gen Dw en soya, 
descrito como GmDW1, en este se hallaron dos SNPs 

presentes en la región codificante, pero solo el SNP (T>A) del 
nucleótido 1224 modula la expresión del fenotipo enano 
(Zhong-Feng et al., 2018). 
Otra característica arquitectónica de la planta es la 
inflorescencia, a esta se han asociado los genes ERECTA, 
FON1, TD1, FEA2, LAX, FZP, en las especies antes 
mencionadas. Algunos sirven como receptores de la proteína 
quinasa con LRR extracelulares, LRR RLK, controladores de 
transcripción de bHLH, ERF, otros codifican para citoquinina 
oxidasa/deshidrogenasa (Osckx2), entre otras funciones 
(Ashikari et al., 2005; Bommert et al., 2005; Chuck et al., 
2002; Clark et al., 1997; Jeong et al., 1999; K. Komatsu et al., 
2003a; Komatsu et al., 2003b; Suzaki et al., 2004; Taguchi-
Shiobara et al., 2001; Torii et al., 1996). Aún es necesario el 
desarrollo de conocimiento sobre los procesos genéticos y 
señales que determinan todos los aspectos arquitectónicos de 
las plantas. Por lo que se deben redoblar esfuerzos en este 
tema. 
 
3. Genes asociados con la arquitectura de frutales 
En frutales, los estudios son escasos, sin embargo, al igual que 
en las plantas antes mencionadas, se ha logrado elucidar 
conocimiento sobre el control de dicha arquitectura. El aspecto 
que más retarda el avance en la generación del conocimiento 
en frutales, es la cantidad de tiempo que este requiere para 
mostrar sus atributos fenotípicos e iniciar la etapa productiva. 
Durante las últimas dos décadas, los modelos funcionales-
estructurales de las plantas se han utilizado ampliamente para 
comprender las complejas interacciones entre la arquitectura 
de las plantas y los procesos físicos y biológicos que impulsan 
el crecimiento vegetativo en diferentes escalas espaciales y 
temporales (Wang et al., 2018b). La comprensión de estas 
relaciones y el hábito de crecimiento natural de los árboles, así 
como su arquitectura, es fundamental para el desarrollo de 
sistemas de cultivo más intensivos para cultivos frutales 
(Menzel y Le Lagadec, 2014). 
Por lo tanto, el conocimiento hasta ahora generado también se 
ha basado en las características de ramificación de la planta, 
altura, y arquitectura de la inflorescencia y raíz. El Cuadro 1 
resume una lista de genes relacionados con alguna 
característica arquitectónica de los frutales más estudiados. 
Por ejemplo, en M. domestica se reportó que los genes WEEP, 
NAC, Co, codifican para la ramificación del árbol (Hill y 
Hollender, 2019; Tian et al., 2005); los genes REVOLUTA, 
KANADI, ERECTA, KNOX, CLAVATA, PHAN, CUC 
codifican para la arquitectura de la inflorescencia (Petersen y 
Krost, 2013); los genes MdMYB88, MdMYB124, codifican 
para la arquitectura de las raíces (Geng et al., 2018; Xie et al., 
2018). Los genes MdotTAC1b, MdoTAC1b, MdoLAZY1 y 
MdoLAZY2 que pertenecen a la familia de los genes IGT 
(Wang et al., 2018a), controlan los ángulos de ramas y 
macollos, los cuales se correlacionan con los niveles de 
expresión de miembros fitómeros (Wang et al., 2018b), que 
son todos los brotes de las plantas y pueden describirse como 
una serie de módulos de desarrollo, los cuales constituyen toda 
la arquitectura vegetal (McSteen y Leyser, 2005). Se encontró 
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que los genes MdoTAC1A, MdoTAC1b, MdoLAZY1 y 
MdoLAZY2 se han expresado durante el desarrollo de brotes y 
yemas vegetativas en manzano (Wang et al., 2018a). 
En P. persica se hallaron cinco genes que regulan 
genéticamente la arquitectura de la planta: Dw y GID1, la 
altura (Cantín et al., 2018; Hollender et al., 2015; Hollender et 
al., 2016); WEEP y TAC1 la arquitectura de ramificación del 
árbol (Hill y Hollender, 2019); el gen DRO1, la arquitectura 
de las raíces (Guseman et al., 2017). Sin embargo, el 
conocimiento en este frutal aún está en desarrollo, a pesar de 
que ya se conoce su genoma (Yu et al., 2018). 
En ciruelo (Prunus domestica) se reportaron tres genes que 
regulan genéticamente la arquitectura del árbol: WEEP, TAC1, 
LAZY1 (Hill y Hollender, 2019); y el gen DRO1, que regula la 
arquitectura de las raíces (Guseman et al., 2017). 
La orientación o el ángulo de punto de ajuste gravitrópico 
(GSA) es fundamental para optimizar los perfiles de cultivo, 
la captura de luz y la adquisición de nutrientes. Los fenotipos 
de mutantes GSA (por sus siglas en inglés) se han estudiado 

en plantas desde la década de 1930, pero solo recientemente 
identificado los genes subyacentes. Muchos de estos genes 
han resultado pertenecer a la familia de IGT (LAZY1 / DRO1 / 
TAC1) (Waite y Dardick, 2021), genes que se han encontrado 
relacionados en arquitectura de las plantas. 
Esta información muestra que, en los últimos años, se han 
logrado avances en el estudio de genes que desempeñan un 
papel relacionado con la arquitectura de la planta. Para 
comprender como los árboles determinan, modifican y 
mantienen su arquitectura, se necesita la identificación de 
genes asociados con la arquitectura no estándar, junto con 
estudios comparativos de arquitectura y mecanismos de 
especies modelo, lo cual resulta un trabajo arduo en especies 
de interés comercial; principalmente en aquellas especies que 
ocupan mayor área de tierra, cantidad de agua, insumos, 
manos de obra, tecnología y demás, puesto que las tendencias 
modernas son el ahorro de dichas elementos, con fines de 
conservación del suelo, el ambiente, pero manteniendo la 
producción y abasteciendo de alimentación a la humanidad. 

 
Cuadro 1. Genes de especies frutales relacionados con la arquitectura del árbol. 

Gen Arquitectura asociada Especie Referencia 
Dw Altura Prunus persica Cantín et al. (2018); Hollender et al. (2016) 
GID1 Altura Prunus domestica Hollender et al. (2015) 
MdoTAC1a Brote/yema vegetativa Malus domestica Wang et al. (2018a) 
MdoTAC1b Brote/yema vegetativa Malus domestica Wang et al. (2018a) 
MdoLAZY1 Brote/yema vegetativa Malus domestica Wang et al. (2018a) 
MdoLAZY2 Brote/yema vegetativa Malus domestica Wang et al. (2018a) 
WEEP Ramificación Prunus persica Hill y Hollender (2019) 
TAC1 Ramificación Prunus domestica Hill y Hollender (2019) 
LAZY1 Ramificación Prunus domestica Hill y Hollender (2019) 
REVOLUTA Inflorescencia Malus domestica Petersen y Krost (2013) 
KANADI Inflorescencia Malus domestica Petersen y Krost (2013) 
ERECTA Inflorescencia Malus domestica Petersen y Krost 2013 
CLAVATA Inflorescencia Malus domestica Petersen y Krost (2013) 
MdMYB88 Raíz Malus domestica Geng et al. (2018) 
MdMYB124 Raíz Malus domestica Xie et al. (2018) 
DRO1 Raíz Prunus persica Guseman et al. (2017) 

 
4. Propósitos del control de la arquitectura del árbol 
de mango Ataulfo 
Los modelos funcionales-estructurales de las plantas (FSP por 
sus siglas en inglés) se han utilizado ampliamente para 
comprender las complejas interacciones entre la arquitectura 
de las plantas y los procesos físicos y biológicos que impulsan 
el crecimiento de las plantas en diferentes escalas temporales 
y espaciales (Dejong et al., 2011). Algunos trabajos abordaron 
el problema de modelar plantas perennes tropicales (Pérez et 
al., 2016), y proponen un modelo arquitectónico de palma 
aceitera cuyo modelo se beneficia de la falta de ramificación 
en su arquitectura. Wang et al. (2018b), propone un modelo de 
desarrollo de módulos de crecimiento anual de aguacate 
durante una temporada de cultivo. Para el caso del mango, se 
ha estudiado el modelo funcional-estructural de crecimiento 
V-mango con aplicaciones, una de ellas enfocada a determinar 
el tamaño adecuado de las ramas fructíferas para permitir un 
crecimiento óptimo de la fruta, comparando el tamaño de la 

fruta simulado por el modelo con diferentes ramas fructíferas 
(Boudon et al., 2020). 
De acuerdo con los objetivos del plan nacional (México) de 
desarrollo, donde se plantea mejorar la productividad agrícola 
de forma sustentable, surge la necesidad de vislumbrar la 
conservación de los recursos genéticos, donde los árboles 
frutales endémicos son prioritarios. Por lo tanto, mejorar la 
arquitectura de estos, representaría un avance prometedor, ya 
que se podrían realizar siembras de alta densidad 
aprovechando menor superficie, así como el manejo 
tecnificado para la cosecha de los cultivos, reduciendo en gran 
manera los costos de producción. 
El cultivo del mango en México juega un papel de importancia 
económica para las regiones productoras del Pacífico y Golfo. 
Aunque México ocupa el quinto lugar en producción mundial, 
es el primero en exportar a Estados Unidos, un volumen que 
representa el 43% del mercado de exportación (Saúco, 2015). 
Particularmente, el mango Ataulfo es un árbol tropical que 
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siempre se mantiene verde, el cual pertenece al modelo de 
Scarrone. Su arquitectura se caracteriza por un tronco 
ortrópodo con crecimiento rítmico, formando pseudoverticilos 
de ramas ortrópodas y simpodiales por substitución, con 
inflorescencias terminales. 
El crecimiento vegetativo del mango es rítmico y 
principalmente secuencial (Hallé et al., 1978). El crecimiento 
rítmico se forma como una sucesión de unidades de 
crecimiento separados por cicatrices de escamas de yemas y 
entrenudos cortos, que indican la yema en reposo. El 
crecimiento vegetativo, la floración y la fructificación del 
mango aparecen en todo el dosel, ya sea en sincronía o 
asincrónicamente (Ramírez y Davenport, 2010). Esto sugiere, 
que el desarrollo de los órganos está estrechamente 
relacionado con la temperatura y humedad del suelo 
(Dambreville et al., 2013). Se ha encontrado también que el 
desarrollo vegetativo y reproductivo del árbol está gobernado 
por factores endógenos y no solo por señales ambientales. 
Dentro de las diversas labores agrícolas mecanizadas que 
requiere el mango, está la poda. En general la poda y la 
cosecha de los frutos de mango se realizan de forma manual 
(Santos-Hernández et al., 2012). Esta consiste en eliminar 
ramificaciones de una planta o de un árbol para lograr que su 
estructura sea más fuerte, y alcanzar mayor producción y 
calidad de los frutos. La arquitectura del árbol de mango 

Ataulfo adulto requiere de varias etapas previas, donde el 
tamaño varía de etapa en etapa. Cuando el árbol es plántula, 
alcanza una altura promedio de 20 a 30 cm, a los 16 meses 
tienen una altura de 75 a 150 cm, a los 28 meses cuenta con la 
altura de 150 a 270 cm, mientras que un árbol maduro puede 
medir más de 25 m de altura (Figura 1). Durante este proceso, 
la arquitectura del árbol va cambiando gradualmente hasta 
convertirse en adulto y productivo. 
De esta forma, los propósitos de la poda en el mango son: 
equilibrar la estructura del árbol, facilitar el manejo del raleo, 
aplicaciones fitosanitarias y cosecha, balance entre el 
crecimiento vegetativo y reproductivo, facilitar la entrada de 
luz y aire en el interior de la copa, reducir condiciones 
favorables para la incidencia de plagas y enfermedades, 
formar un árbol más productivo y producir fruta de mayor 
calidad (Malvicini y Gómez, 2011). Estas labores se dificultan 
por la excesiva altura que alcanzan los árboles que pueden ir 
de 5 a 20 m, o más. Las labores de cosecha cuando se realizan 
manualmente demandan del 40 al 50% del total de horas-
hombre requeridas para llevar a cabo todas las labores del 
cultivo (Bouza-Miranda et al., 2007). En este sentido, 
controlar la altura y arquitectura de un árbol de dicho tamaño 
resulta un reto a alcanzar a mediano o largo plazo en los 
programas de mejoramiento genético en México. 

 

 
Figura 1. Etapas del desarrollo arquitectónico del árbol de mango Ataulfo, desde joven hasta adulto: A) Altura de 0.9 m, B) Altura de 1.50 
m, C) Altura de 2.50 m, D) Altura de 3.20 m, E) Altura de 4 m, F) Altura de 7.5 m, G) Altura de 12 m, H) Altura de 20 m. 
 
5. Conclusión 
Las mejoras genéticas de los rasgos arquitectónicos ofrecen 
enormes oportunidades para mejorar drásticamente la 
densidad de los cultivos, la productividad y, en última 

instancia, la sostenibilidad y seguridad alimentaria. Por lo 
anterior, en la región Soconusco de Chiapas, México el 
mejoramiento genético de la arquitectura del mango variedad 
Ataulfo, es una oportunidad o reto que podría traer grandes 
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beneficios a los productores locales y nacionales, 
disminuyendo costos de producción y manejo del cultivo y 
haciéndolos más rentables de lo que actualmente son. Los 
estudios referentes a los elementos controladores de la 
arquitectura del árbol de mango como genes reguladores de la 
altura, de las ramificaciones, de la arquitectura de la 
inflorescencia y la raíz, son necesarios para iniciar a mediano 
o largo plazo un programa de mejoramiento, mismo que 
garantice una tecnología eficiente en la producción agrícola 
del país. Se sugiere que en particular los genes de 
altura/enanismo y ramificación sean estudiados prontamente 
con la mira en encontrar posibles pistas del control genético 
de la altura y ramificaciones del árbol de mango Ataulfo. 
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