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En este trabajo se presentan avances del desarrollo de una población multi-parental (PMP) de tipo
MAGIC (Multiple Advanced Generation Imercrosses) en el contexto del programa de
mejoramiento de girasol de INTA para complementar la plataforma actual de recursos genéticos
con el objetivo de estudiar regiones genómicas de interés agronómico que incluye poblaciones
biparentales y una población de mapeo de asociación (PMA). La disponibilidad de líneas
avanzadas de la PMP proveerá materiales que podrán convertirse rápidamente en líneas
parentales de hibridos efectivizando la implementación de alelas favorables en la creación de
materiales comerciales. Las poblaciones PMP combinan la potencia para detectar QTL que
ofrecen las poblaciones biparentales, con la posibilídad de evaluar un espectro amplio de
diversidad y optimizar la resolución por el mayor número de recombinaciones. El uso de un
conjunto de líneas parentales (LPs) contribuye a aumentar la diversidad genética de las líneas
endocriadas derivadas, manteniendo una frecuencia alélica relativa alta debido al número limitado
de lineas flindadoras. Los inter-cruzamientos y ciclos de auto fecundación para llegar a líneas
avanzadas, generan bloques de recombinación más reducidos que el de los genomas parentales. o
de poblaciones biparentales, aumentando el poder de resolución de los marcadores ligados a QTL.
Se presenta en este congreso el método de selección de las LPs de la PMP y el diselio de una
estrategia de cruzamientos de a pares entre ellas, hasta llegar a una población de líneas
homocigotas. Para la selección de dichas LPs se analizaron los datos relevados en los últimos 15
años sobre un grupo de líneas mantenedoras de pre-mejoramiento que conforman la población de
mapeo de asociación, los parentales de poblaciones biparentales y las progenies derivadas, sobre
las que se han realizados estudios de identificación de QTL y/o genes candidato para resistencia a
enfermedades como marchitez por V. dahliae (MV). podredumbre húmeda del capitulo por S.
sclerotiorum (PHC), tolerancia a sequia, atributos relacionados con retraso de senescencia foliar y
de calidad en cuanto a contenido de aceites y tocoferoles. Asimismo, se tuvo en cuenta el nivel de
diversidad y la distancia genética estimada en las líneas que conforman la población de mapeo de
asociación de INTA. Los genotipos superiores fueron identificados a partir de un análisis de
componentes principales usando las medias ajustadas de las variables fenotípicas analizadas para
MV y PHC (Filippi Y col., 2015; Fusari y col., 20 ¡2). A partir del análisis integrado de esos datos
y de las características agronómicas de las líneas mantenedoras, se seleccionaron líneas
homocigotas genéticamente diversas que acumulan la mayor cantidad de atributos deseables para
el mejoramiento y características agronómicas compatibles para iniciar los cruzamientos y
seleccionar aquellos más exitosos para continuar con el desarrollo de la población (tabla 1). Se
comenzó con líneas mantenedoras de la fertilidad (B) debido a la diversidad genética y a los
caracteres de interés presentes en estas líneas. Sin embargo, se prevé en los próximos años
avanzar en la creación de poblaciones PMP de citoplasma restaurador (R) .
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Tabla l. Características de las I.Ps seleccionadas.
Grupo de

Línea Características Citoplasma DAF Mejoramiento
INTA

A BC a MV. R a PHC, resistente a estrés hidrico B 63 Manfredi
B BC a MV. R a PHC, rcsistente a estrés hidrico B 66 Manfredi
C R a MV. Alto contenido de aceite B 67 Pergamino
D Alto contenido de AO, R a PHC B 68 Pergamino
E BC a PHC y a Phomopsis B 77 Manfredi
F R a MV. Roya y Downy mildew B 67 Manfredi
G MR a MV. BC PHC. BC Albugo, BC a vuelco B 70 Pergamino
H R a PHC, Buena ACG y características agronómicas B 68 Manfredí
1 Resistente a estrés hídrico, retrasa senescencia B 70 Manfredi
J MR a MV. R a Downy mildew. BC a PHC B 66 Pergamino
K Alto contenido de AO. BC a PHC. MS a MV B 65 Pergamino
L Resistente a Downv Mildew B 60 Pergamino
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Referencias: DAF: Días a floración; Be: Buen comportamiento; R: Resistente; PHC: Podredumbre húmeda
del capítulo por S. sclerotiorllm; MV: Marchitez por V. dahliae; ACG: Aptitud combinatoria general; AO:
Aceite Alto Oleico.

Para iniciar la población multiparental se realizaron cruzamientos de las LPs seleccionadas en
base a un esquema de cruzamientos simples replicados para la generación de dialelos incompletos
(Ladejobi y col., 2016) siguiendo el esquema de la figura l. Cada letra corresponde a una LPs.

Figura 1. Esquema deformación de la PA1P.

F¡iJ
,

I
EFGH ~

,
I

EF lE

E i:!lD (!Jl

I
ABCO !!J

,

8¡iJ

I
A8 rE!

o
I

2° Ciclo de cruzamientos
(EECTYuto2018)

1° Ciclo de cruzamientos
(EEAPergarrino 2017/181

3° Ciclo de cruzamientos
(EEApergamino 2018/19) ~'----I ~'~II

I
ABCOEFGH ~

Sucesivos clctos de autofecundacl6n
para la obtención de RILS (Validación
del potencial ante MVen F2-3)
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En la próxima temporada 2019/20 se realizará en la EEA Pergamino un ciclo de auto fecundación
para la formación de las familias que en la campaña 2020/21 serán evaluadas en infectarios
naturales para validar su potencial frente a MV. Las familias ABCDEFGH serán llevadas a
homocigocis durante sucesivos ciclos de auto fecundación para obtener una población PMP final
aproximada de 1000 lineas F7.
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