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Cultivos Industriales / Industrial Crops

MV 17 

PRIORITIZATION OF CANDIDATE 
GENES IN QTL REGIONS ASSOCIATED 
WITH BIOENERGY-RELATED TRAITS IN 
SORGHUM (Sorghum bicolor) USING A 
MACHINE LEARNING ALGORITHM
Federico M.L.1,2, M. Carrere Gomez2,3, S. Chakrabarty4, L. 
Erazzú5, R. Snowdon4. 1Consejo Nacional de Investigaciones 
Científicas y Técnicas (CONICET), Buenos Aires, Argentina; 
2Lab. Biotecnología, EEA Pergamino, Instituto Nacional de 
Tecnología Agropecuaria (INTA), Argentina; 3 Universidad 
Nacional del Noroeste de la Provincia de Buenos Aires 
(UNNOBA), Pergamino, Argentina; 4Plant Breeding Dept., 
Justus Liebig University, Giessen, Germany; 5EEA-Famaillá, 
INTA, Tucumán, Argentina. federico.marialaura@inta.gob.ar

Gene prioritization pipelines are designed to rank 
positional candidate genes (CG) within quantitative 
trait loci (QTL) and reduce the list of CG that is 
selected for further in-depth functional analysis. We 
have designed an integrated approach to prioritize 
CG in sorghum (Sorghum bicolor) combining the use 
of high-resolution QTL mapping, a machine learning 
algorithm, sequence analysis of the parental genomes 
and CG expression profiling. First, we re-mapped QTL 
associated with 20 different bioenergy-related traits 
in a recombinant inbred line (RIL) population from a 
cross between grain (M71) and sweet sorghum (SS79), 
genotyped using an Affymetrix 90K sorghum single 
nucleotide polymorphism (SNP) array. Thirty-eight 
QTL for 16 traits were identified using composite 
interval mapping; reference genome coordinates 
were determined for each QTL confidence interval 
and lists of positional CG generated. Positional CG 
lists were ranked using a machine learning algorithm, 
QTG-Finder2. Genomes of the RIL parental lines 
were re-sequenced in an Illumina NovaSeq 6000 (S4 
flow cell, 300 cycles, PE150). Sequencing reads were 
aligned to the sorghum reference genome, BTx623, 
and SNPs were called for the parental genotypes. 
SNP effects on parental allele function were assessed 
using SNPeff. We also evaluated the tissue-specificity 
of each of the top 20% CG ranked by QTG-Finder2. 
Lastly, we generated a prioritized list of positional 
CG for each of the 38 QTL based on QTG-Finder2 
rank, SNP presence/effect between parental alleles 
and expression profile. Taken together, these results 
bring us a step closer to finding the causal genes 
behind these set of bioenergy-associated traits.

MV 18 

SELECCIÓN DE LÍNEAS R DE GIRASOL 
POR SU COMPORTAMIENTO A Diaporthe 
helianthi EN CAPÍTULOS
Castaño F.D.1,2, M.A. Dinon1,2, S.G. Delgado1,2, M.R.A. Montoya2,3, 
C.B. Troglia2,3. 1Facultad de Ciencias Agrarias (FCA), 
Universidad Nacional de Mar del Plata (UNMdP), Argentina; 
2Unidad Integrada Balcarce (UIB), Argentina; 3Estación 
Experimental Agropecuaria Balcarce, Instituto Nacional 
de Tecnología Agropecuaria (INTA), Argentina. castanio.
fernando@inta.gob.ar

El objetivo fue evaluar y seleccionar líneas 
restauradoras de la fertilidad (R) de girasol, del 
plan de mejoramiento de la FCA-UNMdP, frente a 
inoculaciones asistidas con Diaporthe helianthi (Dh) 
en capítulos. Ocho líneas R y dos cultivares (testigos) 
fueron evaluados en el campo de la UIB durante 2020 
y 2021 siguiendo un diseño en bloques, completos, 
aleatorizados con tres repeticiones. Un disco de 6 
mm de diámetro con micelio fue colocado sobre un 
raspado superficial (1cm2) en el dorso de capítulos 
verde-amarillentos en 4 plantas/parcela. Cada año 
se empleó un aislamiento distinto. Los capítulos se 
cubrieron con bolsas Kraft y hubo riego por aspersión. 
A los 15 días se fotografió el dorso de capítulos cuyos 
síntomas superaron 1cm2. Se obtuvo el área relativa 
(%) del capítulo con síntomas mediante el software 
Image-J. Los datos se transformaron al arco-seno √%. 
Los efectos años, genotipos y año-genotipo fueron 
significativos (p<0,01). La severidad de síntomas 
en 2020 (15,3%) fue mayor que en 2021 (1,7%), 
probablemente por diferencias de patogenicidad de 
Dh y/o las condiciones meteorológicas. La línea R14, 
con el valor máximo en 2020 (58,1%) y 2021 (3,1%), 
mostró la mayor alteración de respuesta a través de los 
años (b=2,417). La R16, con el valor promedio 2020/21 
mínimo (3,2%), fue poco sensible a dicho cambio 
(b=0,608). Es decir, sus síntomas crecieron menos 
que proporcionalmente al pasar de un ambiente 
menos a otro más favorable para la enfermedad. Estos 
resultados señalan a R16 como la fuente de resistencia 
a Dh más promisoria a usar en mejoramiento.

UNMdP AGR 609/20; INTA Balcarce


