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VARIACION MOLECULAR DE
Plasmopara halstedii EN
ARGENTINA MEDIANTE MARCADORES
BASADOS EN REPETICIONES DE
SECUENCIA SIMPLE (SSR)

Martinez, A.L, Garayalde, A, Petruccelli, M,
Erreguerena, |, Quiroz, F, Carrerag, A. INTA EEA
Balcarce, Balcarce, Buenos Aires, Argentina.
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Con el objetivo de explorar la variabilidad del
patogeno P. halstedii (Farl.) Berl. et de Toni, causante
del mildiu de girasol en Argentina, se emplearon
ocho loci SSR en 42 aislamientos colectados en 2013
a 2018 de las regiones Centro (Buenos Aires) y Norte
(Chaco y Santa Fe). Se determinaron las razas de los
aislamientos en ensayos de patogenicidad ante lineas
diferenciales de girasol. Se calcul6 el nimero de alelos
por locus, heterocigosis observada y esperada (Ho
y He). La matriz de distancia genética se someti6 al
analisis AMOVA, con regiones (dos), afios (cuatro) y
razas (seis) como fuentes de variacion. Se definieron
grupos poblacionales por método bayesiano. El
nimero medio de alelos por locus fue 2,6 variando
de 1 a 4 (21 totales). En 2017 se observd el mayor
numero de alelos y de razas. Ho y He promedio fueron
0y 0,369, respectivamente. A través del AMOVA, se
encontrd variacién genética atribuible a diferencias
entre regiones (7 %) y entre afios (32 %), pero no se
encontré diferenciaciéon genética asociada a razas.
Asimismo, no se observ6 correlacion entre distancia
geografica y genética (Mantel, r= 0,114). El analisis
de estructura poblacional del P. halstedii en Argentina
mostro cuatro grupos, explicados principalmente por
elfactorafio. Laausenciadeheterocigotos seasociaala
reproduccion sexual predominantemente homotalica
de P. halstedii. El incremento de la variabilidad
genética observado en los ultimos afios podria estar
relacionado con la reciente aparicion de nuevas
variantes patogénicas en nuestro pais, causantes
de pérdida de eficacia de genes de resistencia y/o de
fungicidas.

GENETICA DE POBLACIONES Y EVOLUCION

POTENCIAL DE LINEAS FLINT DEL
NORTE DE EUROPA PARA MEJORAR EL
RENDIMIENTO DEL MAIZ DEL PATRON
HETEROTICO REID x LANCASTER

Genin, AN/, C. Lopez? J. Doll3, F. S. Montiell, S.
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Laseleccion de progenitores es una tarea fundamental
en el desarrollo de cultivares hibridos dentro de un
programa de mejoramiento genético. Una mayor
atencion deber ser puesta en identificar germoplasma
con alelos favorables no presentes en los materiales
élite. En el presente estudio, se evalué un grupo
de cinco lineas Flint del Norte de Europa (FNE) de
ciclo FAO100 (PD1-5) y una linea adaptada de ciclo
FAO700 (PD6) como padres donantes (PD) de alelos
favorables para mejorar el rendimiento en grano
(RG) de cuatro hibridos élite (HE) representativos del
patrén heteroético Reid x Lancaster formado por los
cruzamientos de dos lineas parentales elite (P) de cada
grupo heterdtico. Las seis PD, las dos P, los cuatro HE,
los 24 cruzamientos PDxP y ocho testigos comerciales
se evaluaron en 4 ambientes para RG. Las FNE, PD1y
PD6, generaron cruzamientos de RG comparable o
superior a los testigos comerciales y fueron selectas
como potenciales fuentes de alelos favorables por su
elevada aptitud combinatoria general. También se
evalud la divergencia entre PD y P mediante un método
biométrico y utilizando 9658 marcadores SNPs. La
evaluacion biométrica y molecular establecieron que
para introgresar alelos desde PD1 y PD6, se las debe
cruzar con P1y derivar lineas por autofecundacion
directa de la F,. Los resultados indican que las FNE
representan una fuente potencial de variabilidad
genética til para mejorar el RG del patrén heterético
Reid x Lancaster.
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