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CARACTERIZACION GENICA DEL GEN IGF-1

EN BOVINOS HOLANDO EN URUGUAY

Nicolini P.*, M. Carriquiry®, F. Penagaricana® A. Meikle'.
'Laboratorio de Técnicas Nucleares, Facultad de Veterinaria,
UdelaR, Montevideo, Uruguay. *Departamento de Produccién
Animal y Pasturas, Facultad de Agronomia, UdelaR, Montevideo,

Uruguay.
Email: paula.nicolini@gmail .com

El gen IGF-1 es candidato para la identificacién
de polimorfismos potencialmente asociados al
desemperio productivo y reproductivo en bovinos.
Se realizd la caracterizacidon del gen IGF-1 para
un SNP (transicién T/C) en la regién promotora
del gen en vacas Holando (n= 1311) de 7 tambos
comerciales. El genotipado se realizdé mediante PCR-
HRM tiempo real y los resultados fueron analizados
con el programa PopGene32 v1.31. Para todos ios
tambos el alelo A (TT) (0,54-0,66) y el genotipo
AB {0,42-0,52) fueron mas frecuentes en relacién
con et alelo B (CC) (0,34-0,46) y los genotipos AA
(0,28-0,41) v BB (0,08-0,20), respectivamente. Se
observd baja estructuracién en la poblacion global
(FST global= 0,0054, P= 0,03), debida a diferencias
en la distribucién de las frecuencias alélicas entre los
tambos T2 y T3 comparados entre si (FST= 0,017,
P=0,0003) y con el resto de los tambos (considerados
estos tltimos como una sola muestra (T8); T2 vs. T8:
EST= 0,004, P= 0,03; T3 vs. T8: EST= 0,005, P=
0,01). Esto es consistente con distancias genéticas
levemente mayores observadas cuando se comparan
los tambos T2 y T3 entre si (dNei= 0,03, identidad
97%) y con el resto de los tambos (dNei= 0,01 e
identidad 99 % para T2 v5. T8 y T3 vs. T3], respecto a
las distancias observadas entre el resto de los tambos
entre si (dNei, rango 0-0,003, identidad rango 99,7
al 100%). Las frecuencias alélicas estuvieron en
desequilibrio solo en el tambo T3 (P= 0,04), debido
a un exceso de heterocigotas (Ho= 0,51>He= 0,45,
FIS= -(1,15).

t ESTACION EXPERIMENTAL
t AGRORECUARIA PERGAMING

m GENTRO-DOCUMENTAL

DETECCION DE POLIMORFISMOS EN
EL PROMOTOR DEL GEN WDTC1EN

PORCINOS

Fassa V.B.', G.B. Pinto', M.M. Matter', L.A. Soria', A. Schor®, M.R.
LLoveras®, G. Marrube'. 'Area de Genérica, Facultad de Ciencias
Veterinarias, Universidad de Buenos Aires. *Catedra de Bovinos
de Carne, Facultad de Agronomia, Universidad de Buenos Aires.
JL.N.T.A. E.E.A. Pergamino, Argentina.

Email: gmarrube@fvet.uba.ar

La disminucién del espesor de grasa dorsal y
el contenido de tejido magro en el cerdo son dos
importantes objetivos de seleccion en los planes
de mejoramiento porcino, El gen WDTC1 (WD
and tetratricopeptide repeats 1) tiene una funcidn antt
adipogénica ya que inhibe la actividad transcripcional
de PPARY mediante [a remodelacién de la cromatina
por HDAC3. Se han descripto, en dicho gen, varios
posibles sitios de unién para factores de transcripeion
en la raza Meishan. El objetivo de este trabajo fue
analizar Ia secuencia nucleotidica de la regién
promotora del gen WDTC1 en cerdos de tres razas
(Landrace,Yorkshire y Chetapuy) en Argentina con el
propdsito de identificar mutaciones que puedan tener
efecto sobre la expresion del mismo. Se amplificaron
y secuenciaron 1.377 pb {(entre 78037075-78038452
de la secuencia NC_010448.3, Sscrofa 10.2). Se
detectaron los SNPs: G/A (78037118) y A/T
(78037139) en potencial sitio MEF2 en la raza
Landrace, sustitucién T/C {78037617) asociado a
STAT en Landrace y Chetapuy, ademds en las tres
razas se hallaron: In/Del A (78037612), ¢l SNP T/C
(78037617) asociade a KLF-1 y la sustitucion G/T
(78037855) asociado a NF-KB. Estos resultados
sugieren que existen polimorfismos que podrian
modular la expresién de WDTC1, lo cual seria 1til
de evaluar mediante un estudio de asociacién con
caracteristicas productivas de importancia econdrmica
en cerdos en Argentina.
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CARACTERIZACION MOLECULAR DE
AGROPIRO ALARGADO CON DIFERENTE

RESPUESTA A SALINIDAD

Maciel M.A2, M. L, Acuita®, V. Decker®, AN, Andrés*, S.
Pistorale®t. *CONICET GIT-NOBA. *Universidad Nacional
Noroeste de la Provincia de Buenos Aires (UNNOBA). *INTA EEA
Pergamino. *Universidad Nacional de Lujan (UNLu}.

Email: mamaciel@comunidad.unnoba.edu.ar

Agropiro alargado (Thinopyrum ponticum) es una
de las forrajeras con mayor poténcial productivo
en ambientes marginales, caracterizados por suelos
salinos. El estudio de la variabilidad genética (VG) del
germoplasma se puede realizar mediante caracteres
morfo-fisioloégicos  y/o
asistiendo asi a los programas de mejoramiento.
Los objetivos fueron: (i) caracterizar la VG a nivel
molecular de tres familias de medio-hermanos
(FMH) de agropiro alargado con diferente respuesta a
salinidad; y (1) realizar la puesta a punto de la técnica
de microsatélites {SSR) en la especie. Las FMH fueron
seleccionadas por su comportamiento a salinidad
(tolerante, intermedio, susceptible) en estudios previos
donde se evaludé el crecimiento de 12 FMH en
condiciones semi-controladas de hidroponia y suelo
salino. Se analizaron 20 individuos/FMH con cuatro
SSR. transferidos de otras podceas (Tiiticum aestivum y
Schedonorus phoenix). Los resultados demostraron que
1aVG analizada mediante el contenido de informacién
polimérfica (PIC) en los SSR varid de 0,280 a 0,354
y entre las FMH de 0,239 a 0,361 El AMOVA fue
significativo dentro de FMH (p= 0,04), pero no
entre FMH (p= 0,06). Asimismo se logrd desarrollar
la puesta a punto de la técnica de SSR. transferidos
a agropiro alargado desde las especies mencionadas.
Si bien estos resultados son preliminares ya que
demuestran VG dentro de las FMH analizadas, ademas
de capacidad discriminatoria de los SSR. utilizadas,
serfa conveniente incorporar mayor niimero de SSR

marcadores moleculares,

polimérficos para realizar una caracterizaciéon de la
VG mas eficiente.

IH@@  ESTACION EXPERIMENTAL
B | AGROPECUARIA PERGAHIND
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IDENTIFICACION DE POTENCIALES
GRUPOS HETEROTICOS EN EL
GERMOPLASMA TETRAPLOIDE DE

Paspalum notatum

Marcén F.*, E.J. Martinez', C.A. Acufia’. 'Tnstituto de Botinica
del Nordeste (CONICET- UNNE}, Facultad de Ciencias Agrarias,
Universidad Nacienal del Nordeste,

Emai): caalac77@gmail.com

Paspalum notatum Fliiggé es una graminea nativa
de! continente americano. Esta especie posee un
citotipo tetraploide de reproduccién apomictica que
podria ser utilizado como modelo para predecir la
heterosis en el mejoramiento de especies apomicticas.
Existen evidencias de que la distancia genética entre
progenitores estd relacionada con la ocurrencia de
heterosis en la progenie. El objetivo de este trabajo
fue identificar grupos de genotipos tetraploides
sexuales y apomicticos de P notatum con distancias
genéticas diversas. Para ello,un grupo de 49 genotipos
tetraploides sexuales y apomicticos de P notatum y
un genotipo apomictico de P cromyorrfiizon han sido
utilizados. Se emplearon marcadores moleculares
del tipo SSR. (Simple Sequence Repeat) e ISSR. (Inter
Simple Sequence Repeaf) para la deteccion de los
polimorfismos moleculares. Con los datos moleculares
se estimaron las distancias genéticas a partir del indice
de disimilitud de Jaccard (1-S}. Un total de 116 y
146 marcadores polimérficos fueron generados a
partir de los SSRs e ISSRs, respectivamente. Las
distancias fueron similares con ambos marcadores y
variaron entre 0,27 y 0,81. Esta amplia variabilidad
nos permitié definir cuatro grupos de cruzamientos,
tres de cllos entre genotipos sexuales y apomicticos
de P notatum, con distancia genética baja (0,27-
0,38), intermedia (0,45-0,55) y alta (0,6-0,74), y
un cruzamiento interespecifico con P comyorrhizon
(0,81), para asi poder identificar potenciales grupos
heterdticos en la progenie resultante.
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CARACTERIZACION FENOTIPICA DE
POBLACIONES DE FESTUCA ALTA
[Schedonorus phoenix (SCOP.) HOLUB]
ADAPTADAS A SUELOS CON LIMITANTES

FiSICO- QUIMICAS

Martinez E.S., P. Rimieri’. 'EEA Pergamino, INTA, Buenos Aires,
Argentina.

Email: martinez.emilce@inta,gob.ar

Actualmente la ganaderia vacuna de carne se
desarrolla en suelos con restricciones fisico-quimicas.
Hay evidencias que la emblemitica poblacién de
festuca alta El Palengue MAG, de base genética
amplia, se adapta a tales ambientes. Brava INTA,
cultivar sintético derivado de aquél, de base genética
estrecha y de mejor valor nutritivo, presenta buen
comportamiento en esos ambientes limitantes en el
establecimienta La Catalina de Bolivar, Buenos Aires,
Argentina, desde 2008. Otros dos cultivares del mismo
origen, Bagualay Lujin INTA, de base genética amplia
e intermedia, respectivamente, completan las tres
poblaciones evaluadas con el objetivo de caracterizar
fenotipos adaptados de los tres cultivares. Las tres
poblaciones fueron sembradas entre 2008 y 2011 en
lotes con suelos overos con salinidad temporaria y
con limitantes fisicas. En los fenotipos se evaluaron las
siguientes caracteristicas: superficie de la limina, altura
de planta, hibito de crecimiento, dias a floracion y
produccién de forraje. Si bien las tres poblaciones
produjeron entre 4 y 7 mil kg MS ha-1 se observaron
diferencias fenotipicas entre las poblaciones para los
caracteres evaluados. Se identificaron 23 fenotipos,
que seran la base de nuevos cultivares a evaluar en
un segundo ciclo de seleccidén en esos ambientes de
suelos alcalinos con pH> 8, Conductividad Eléctrica
baja (<2) y satinidad temporaria, N (Nitratos) 4,7-
5,3 mg kg-1, S {SO4) 0,7-1,3 mg kg-1, Pe 5,2-5,5
mg kg-1 con anegamientos, inundaciones y sequias
temporarias registradas desde 2008 en Brava INTA y
desde 2011 en Baguala y Lujan INTA.

{ ESTACION EXPERIVENTAL
| AGROFECUAR!A FERGAHINO

i CENTRODOCUMENTAL

TRANSFIRIENDO COMBINACIONES
DE GENES DE RESISTENCIA A ROYA
DE TALLO A BACKGROUND DE TRIGO
ADAPTADO AL URUGUAY

Bardibar 8., P. Siiva', C. Pritseh?®, S. German*. 'Instituto

Naciona! de Investigacién Agropecuaria (INTA), Est. Exp. La
Fstanzuela, Ruta 50 km 12,5, Colonia, Uruguay. *Facultad de
Agronomia, Universidad de Ia Repiblica, Depto. Biologia Vegetal,
Montevideo, Uruguay.

Email: sharaibar@inia.org.uy

La roya de tallo del trigo (Puccinia graminis f. sp.
tritic) fue comsiderada la roya mis destructiva en
Uruguay. Los genes mis importantes que confieren
resistencia en los cultivares a nivel regional y mundial
son el Sr24y Sr31.En 1998 fue detectada en Uganda
una nueva raza (Ug99) que junto con once de su
linaje son virulentas sobre los genes Sr24 y/o Sr31,y
al 50 % de los cultivares comerciales del mundo. Los
genes de resiscencia Sr26, Sr32 o Sr39 son efectivos
a estas razas. El objetivo del trabajo fue piramidar
estos genes de resistencia mayores, de naturaleza
raza-especificos, en germoplasma nacional adaptado
de manera de obtener materiales con resistencia mds
duradera que si se utilizaran individualmente. Se
realizaron cruzamientos entre las lineas mencionadas
para obtener lineas con combinaciones de pares de
genes. A partir de la F se implementé un programa
de retrocruzas, utilizando como padres recurrentes los
cultivares adaptados LE2375 y LE2387. Se ajustaron
los protocolos de PCR. para marcadores de los tres
genes de resistencia y se realizd la seleccidn asistida de
plantas RC F,. Se identificaron ocho lineas con 5726
y Sr32,2 lineas con Sr26'y Sr39y 23 lineas con Sr32y
$r39. Partiendo de estas lineas se realizard un segundo
ciclo de retrocruzas, seguido de una autofecundacidn
y se seleccionaran lineas homocigotas para pares
de genes de resistencia que poseerin un 87,5% del
backgound adaptado al finalizar el trabajo.
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UTILIZACION DE POBLACIONES NATIVAS
DE LA REPUBLICA ARGENTINA COMO
FUENTE DE PRECOCIDAD EN MAIZ

Solmi A", R. Defacio®®, N. Salvi®, R.D. Lorea**. *Comisién de
Investigaciones Cientificas de la Pcia. de Bs. As. *Instituto
Nacional de Tecnologia Agropecuaria, Pergamino, Bs. As,
*Universidad Nacional del Noroeste de la Provincia de Buenos
Adres, Pergamino, Bs As.

Email: lorea. roberto@inta.gob.ar

Una estrategia posible en la region pampeana
Argentina para disminuit el monocultivo de soja y
aumentar la sustentabilidad, es la implementacién
de secuencias de cuitivos multiples (maiz/soja) en
un mismo ciclo agricola, para ello se debe contar
con maices de ciclo ultraprecoz. Asi, evaluamos 6
poblaciones nativas de maiz (del sur de Argentina)
y sus cruzamientos con 2 lineas precoces (LP29 y
LP214) en un ensayo dialélico parcial. Se realizaron
2 ensayos (2014/15 y 2015/16) en fechas de
siembras tempranas utilizando un disefio DCBA
con dos repeticiones. Las variables evaluadas fueron
tiempo térmico a antesis (A), floracién femenina
(R.1), madurez fisiologica (MF), periodo de llenado
{(R1-MF), sincronia floral (ASI) vy
rendimiento en grano (REND). Se realizaron andlisis
de variancia y test de comparacion de medias. Se
aplicé la metodologia de Dudley para determinar
la frecuencia de alelos favorables y la estrategia de
utilizacién. Se realizé un anilisis dialélico parcial
para determinar la aptitud combinatoria general y
especifica. Los resultados indican que las poblaciones
aportan precocidad (R1 y MF) y permiten aumentar
R1-ME pero no permiten mejorar ek REND. Se
detectaron efectos aditivos y no aditivos en la mayoria
de las variables, pero para precocidad los efectos
méas importantes fueron aditivos. Se detectaron
alelos favorables en las poblaciones ARZM21006 y
ARZM19010 para mejorar la precocidad de LP29
y LP214 respectivamente, pero el comportamiento
para rendimiento implica generar poblaciones de

de granos

mejora con solo un 25 % de poblacién nativa.

: ESTACION EXPERIMENTAL
AGROPECUARIA PERGABNO
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GENOME WIDE ASSOCIATION (GWAS)
DISCOVERS RICE GRAIN QUALITY GENES
iN THE STARCH METABOLISM, GRAIN SIZE
AND CELL WALL SYNTHESIS PATHWAYS

Quero G.', L. Gutiérrez*, 5. Fernandez®, P. Blanco®, F. Pérez de
Vida®, 8. Garaycocheat, E. Monteverdet, S, McCoucht, |. Rosas®,

. N.Berberians, S, Simondis®, V. Bonnecarrére?. ‘Department

of Plant Biolagy. College of Agricutture, Universidad de la
Repiiblica, Montevideo, Uruguay.*Department of Agronomy,
University of Wisconsin, Madison, USA }Instituto Nacional

de Investigacién Agropecuaria (IN1A), Uruguay.*Department

of Plant Breeding and Genetics, Cornell University, [thaca,

USA sDepartment of Statistics, College of Agriculture,
Universidad de la Repablica, Montevideo, Uruguay *Matemathics
Area, College of Natural and Exact Sciences, Universidad
Nacional de Cuyo (FCEN-UNCuyo), Mendoza. Argentina,

Email: vbonnecarrere@inia.org.uy

Rice is one of the most important staple foods
in the world. There has recently been a shift in
consumer demand for higher grain quality. Therefore,
understanding the genetic basis of grain quality in rice
is key to produce rice in a sustainable manner. The main
objective of this work was to identify the genomic
regions associated to grain quality in rice. We used a
large GWAS panel of rice composed of 637 elite rice
lines from the indica and tropical japonica rice breeding
programs. Lines were genotyped with GBS to obtain 92
K SNPs for indica and 45 K SNPs for tropical japonica.
Elite lines were phenotyped in three years and evaluated
for three key grain quality properties: percentage of total
milled rice after milling (YAM), percentage of head
rice recovery (PHR), and the weight of chalky grains
(GC). GWAS was conducted using mixed models. After
quantitative trait loci (QTL) identification, a candidate
gene approach using genome annotation for credible
biological function was performed. This swategy
allowed us to understand the genetic basis of rice grain
quality, identifying genes and markers readily available
for deployment in breeding programs. We identified
genes associated to starch metabolism, cell wall synthesis
and grain size, Furthermore, we detected a variation of
the OsSPL16 gene that has been proven to be associated
to grain size, shape and quality in rice. This shows how a
thorough approach to GWAS and gene annotation in a
large structured rice breeding population could lead to
causative variants readily available in breeding programs.
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