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RESECUENCIACIÓN DE GENOMAS 
DE SORGO (Sorghum bicolor L.): 
POLIMORFISMOS Y SU IMPACTO 
FUNCIONAL EN LA ACUMULACIÓN DE 
AZÚCARES Y PRODUCCIÓN DE BIOMASA
Carrere Gómez M.1, S. Chakrabarty2, A. Baricalla1,3, R. 
Snowdon2, Federico, M.L.4,5. 1Universidad Nacional del 
Noroeste de la Provincia de Buenos Aires (UNNOBA), 
Pergamino, Buenos Aires, Argentina; 2Plant Breeding 
Dept., Justus Liebig University, Giessen, Germany; 3Centro 
de Bioinvestigaciones (CeBio), Pergamino, Buenos 
Aires, Argentina; 4Consejo Nacional de Investigaciones 
Científicas y Técnicas (CONICET), Buenos Aires, Argentina; 
5Lab. Biotecnología, EEA Pergamino, Instituto Nacional de 
Tecnología Agropecuaria (INTA), Buenos Aires, Argentina. 
E-mail: federico.marialaura@inta.gob.ar

Cientos de mapeos de loci de caracteres cuantitativos 
(QTL) han sido realizados en sorgo (Sorghum bicolor 
L.) con muy pocos genes causales identificados 
y validados. Este trabajo parte de un mapeo de 
QTL de alta resolución en una población de líneas 
recombinantes endocriadas (RILs) obtenidas 
cruzando un sorgo granífero (M71) con uno dulce 
(SS79), en el que se identificaron 38 QTLs asociados 
a la acumulación de azúcar y producción de biomasa y 
un total de 3.174 genes candidatos (GC) posicionales. 
A fin de identificar polimorfismos entre los 
genomas parentales de la población, se realizó una 
resecuenciación en un Illumina Novaseq 6000 (celda 
de flujo S4, 300 ciclos, PE150). Usando BTx623 v3.1 
como genoma de referencia se identificaron SNPs e 
InDels utilizando SNiPPY3.1, detectándose un total 
de 109.579 polimorfismos entre M71 y SS79 en los 
38 QTLs. El impacto funcional de los polimorfismos 
sobre la función de los alelos parentales en los GC 
posicionales se evaluó utilizando SNPeff (151 GC con 
impacto alto, 754 moderado, 2.418 modificante y 701 
bajo). De especial interés resultan aquellos alelos 
portadores de polimorfismos con impacto funcional 
alto que puedan explicar parte del contraste fenotípico 
observado entre los parentales. Por ejemplo, el gen 
ma1 en M71 presenta una deleción en el exón 1 que 
modifica el marco de lectura y trunca la proteína 
codificada. Este reconocido inhibidor de la floración 
colocaliza con un QTL de altura y producción de 
biomasa. Un análisis detallado de polimorfismos/
impactos nos permitió priorizar una lista de GC para 
futuras evaluaciones funcionales.
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ACUMULACIÓN DE PROLINA 
EN GENOTIPOS DE AMARANTO 
(Amaranthus spp.) EN RESPUESTA A 
CONDICIONES DE ESTRÉS HÍDRICO
Mójica C.J.1,2, E.G. Peiretti1, N. Marcellino1,2, A.L. Furlan2,3, M.A. 
Ibañez1,2. 1Facultad de Agronomía y Veterinaria, Universidad 
Nacional de Río Cuarto, Río Cuarto, Córdoba, Argentina; 
2Instituto de Investigaciones Agrobiotecnológicas (INIAB, 
CONICET-UNRC), Río Cuarto, Córdoba, Argentina; 3Facultad 
de Ciencias Exactas, Físico-Químicas y Naturales, 
Universidad Nacional de Río Cuarto, Río Cuarto, Córdoba, 
Argentina. E-mail: jmojica@ayv.unrc.edu.ar

La prolina es un aminoácido que se acumula en muchas 
especies vegetales y actúa como osmoprotector frente 
a condiciones de estrés biótico o abiótico. Este estudio 
tuvo por objeto caracterizar la acumulación de prolina 
en amaranto en respuesta al déficit hídrico. En un 
diseño simple al azar se evaluaron ocho genotipos de 
amaranto granífero desarrollados en la FAV-UNRC 
(tres cultivares y cinco líneas avanzadas), junto a un 
cultivar de sorgo y una maleza (Amaranthus palmeri 
S. Wats.), en carácter de testigos tolerantes a sequía, 
y a un híbrido de maíz, como testigo poco tolerante. 
El contenido de prolina se determinó tanto en hojas 
como en raíz, durante el período crítico de cada cultivo 
y bajo dos condiciones hídricas: capacidad de campo y 
estrés hídrico. El análisis mediante modelos lineales 
mixtos mostró interacción genotipo*condición 
hídrica*órganosignificativa (p<0,05). Las medias 
ajustadas se analizaron mediante el biplot GGE. La 
mayor acumulación promedio de prolina se detectó 
en hojas de sorgo y de A. palmeri, seguidos por los tres 
cultivares y dos líneas avanzadas de amaranto. A nivel 
de raíces, la mayor cantidad de prolina se cuantificó 
en maíz, A. palmeri y una línea de amaranto. La 
variabilidad observada en la acumulación de prolina 
constituye, potencialmente, una valiosa herramienta 
para identificar genotipos tolerantes a sequía en un 
plan de mejoramiento genético de amaranto. Los 
genotipos que se destacaron en este estudio serán 
luego evaluados a campo en distintos ambientes para 
ajustar el análisis de la relación entre la acumulación 
de prolina y el comportamiento agronómico.


