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Introduccion

En Argentina, la soja ocupa un lugar preponderante en la
economia debido a su posicion como exportador mundial de
granos, asi como de harina y aceite. En mejoramiento, el
Mapeo por Asociacion (MA) permite detectar regiones
gendmicas asociadas a caracteres fenotipicos complejos, y

Para Contenido de Proteina en Grano (CPG) , se detectaron 2
SNPs asociados con interacciones epistaticas entre si (P =
0.0011) (Fig.2). El apilamiento de los alelos favorables eleva un
7.4% el CPG.
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