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PROLOGO

Como estudiantes de posgrado, especializados en distintas dreas de mejoramiento genético, nos vimos
motivados a crear este espacio para intercambiar experiencias acerca de las nuevas tecnologias enfocadas a mejorar
la productividad de los sistemas agropecuarios. Nos encontramos en un contexto ambiental y socialmente dinamico,
en el cual incrementar la ganancia genética en las especies de interés agrondmico es un requisito elemental para
satisfacer las demandas futuras de la sociedad. Ante este desafio, las nuevas tecnologias en diferentes escalas de
estudio emergen como herramientas clave a la hora de mantener el progreso genético en dichas especies. Mayor
escala de evaluacidn, técnicas moleculares de alta precision y métodos estadisticos novedosos, son algunas de esas
herramientas que nos van a ayudar a lograr dichos objetivos. Por todo esto pusimos en marcha el | Simposio de Ciencias
Agrarias del INTA, un espacio ideado para promover la discusion de ideas y enriquecer la interaccion cientifica en pos
de mejorar nuestros sistemas productivos.

El | Simposio de Ciencias Agrarias del INTA se realizé el 3 y 4 de noviembre del 2022 y contd con la participacion
de 340 inscriptos. Se llevd a cabo en modalidad virtual con sede para su transmision en el INTA Estacién Experimental
Agropecuaria Bariloche y con participacién dentro del comité organizador de integrantes de distintas EEAs a lo largo
del pais. Durante el evento, se llevaron a cabo 2 workshops a cargo de profesionales distinguidos, y se conté con la
participacién de 6 disertantes destacados nacional e internacionalmente, pertenecientes a distintas areas de aporte al
desarrollo de conocimiento en ciencias agrarias. El presente libro contiene 57 resimenes presentados al Simposio, los
cuales fueron agrupados en cuatro grandes areas tematicas: Ciencias agrarias (general), Genética cuantitativa y
biometria aplicada al mejoramiento, Biologia molecular y herramientas gendmicas aplicadas al mejoramiento y
Herramientas de fenotipado de alto caudal aplicadas al mejoramiento genético. Dichos resimenes fueron evaluados
por pares revisores pertenecientes a la propia organizacion del Simposio.

Deseamos agradecer el apoyo del equipo de gestién del INTA EEA Bariloche y destacar la gran ayuda que
recibimos por parte de Teresita C. Perez y Juan P. Duprez en la organizacién del evento. Ademas, queremos recalcar
especialmente la asistencia de los miembros del comité de asesoria, el Dr. Diego Ortiz y la Dra. Laura Palomeque,
pertenecientes a la Red de Mejoramiento Vegetal y Animal del INTA; y al M. Sc. Juan Panelo de la Universidad Estatal
de lowa. Finalmente, también agradecemos a las diferentes instituciones que permitieron la organizacién de este
evento a través de financiamiento y gestiones administrativas, destacando principalmente a la empresa Corteva
Agriscience, a la EEA Manfredi, al Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET) y a la Agencia
Nacional de Promocién Cientifica y Tecnoldgica
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RESUMENES

Ciencias Agrarias (General)

Diversidad estructural y funcional de las comunidades microbianas rizosféricas asociadas con cuatro
genotipos de maiz coinoculadas con Azospirillum argentinense y Pseudomonas fluorescens.

Structural and functional diversity of the rhizosphere microbial communities (CMR) associated with four
maize genotypes coinoculatied with Azospirillum argentinense and Pseudomonas fluorescens.

Aguilar Vasquez N.N.*, Escobar Ortega J.S.%, Vera Coca J.1.}, Garcia de Salamone E.2

1Centro Fitotécnico y de Semillas Pairumani, Cochabamba, Bolivia. Catedra de Microbiologia Agricola, Facultad de
Agronomia, Universidad de Buenos Aires, Argentina.

*n.aguilar@fundacionpatino.org

Las prdacticas de manejo agricola pueden tener grandes impactos en el tamafio, actividad, composicién y diversidad de
las comunidades microbianas del suelo. Debido a que los microorganismos afectan la mayoria de las transformaciones
de nutrientes, la presencia de comunidades microbianas diversas en el suelo es esencial para la sustentabilidad de los
agroecosistemas. El maiz es uno de los principales cereales cultivados del mundo. Durante la campafia 2021/2022 es
el que tuvo la mayor produccion mundial con 1 162 millones de toneladas de cosecha y con un rendimiento promedio
de 5,75 t hal. Por lo tanto, es importante buscar y mejorar las practicas agronédmicas tendientes a aumentar y
mantener los altos niveles productivos de manera mas sostenible con una mejor comprensién de las interacciones
planta-suelo y el manejo de microorganismos benéficos asociados. Se ha establecido que la respuesta agronémica por
inoculacidn de rizobacterias promotoras del crecimiento vegetal (PGPR) como A. argentinense y P. fluorescens ha
mostrado alta variabilidad en condiciones de campo. Esto se debe a interacciones complejas entre el genotipo de la
planta, las cepas inoculadas y las condiciones ambientales. Por eso, se realizé un ensayo en un campo experimental
ubicado a 17° 36’ de Latitud Sury 66° 33’ de Longitud Oeste, en el municipio de Vinto, departamento de Cochabamba,
Bolivia, para estudiar el efecto de la coinoculacién con las PGPR mencionadas sobre diversidad estructural y funcional
de comunidades microbianas rizosfericas (CMR) presentes en muestras de suelo rizosférico de cuatro genotipos
bolivianos de maiz con distintas historias de mejoramiento. Se aplicé un disefio en bloques completos al azar en
parcelas divididas, con tres repeticiones. Los genotipos se ubicaron en las parcelas principales y fueron: Compuesto
20-liberada en los afios 80, Choclero 2-liberado en el afio 2000, y Compuesto 22-liberado en el afio 2016 y Waltaco
que es un germoplasma nativo. En las subparcelas, se aplicé el control y la coinoculacion. En estado vegetativo (V4-
V5) y en floracion se tomaron muestras de suelo rizosférico para extraer ADN y amplificar el gen nifH con los primers
polF y polR. Se usé la enzima Haelll para la restriccion de los productos de amplificacidon. También se obtuvieron los
perfiles de uso de fuentes carbonadas (CLPP). Los datos de la caracterizacion de la diversidad funcional y estructural
se evaluaron mediante métodos de analisis multivariado y utilizando el indice de diversidad de Shannon (H). El analisis
de las comunidades microbianas mostrd que la coinoculacion con PGPR cambid el perfil estructural de las comunidades
microbianas rizosféricas asociadas a las raices del genotipo Compuesto 20, especificamente presentando una mayor
abundancia relativa de T-RF los fragmentos 162-164 y 173-174 en ambos momentos de muestreo. El andlisis de los T-
RF mostrd diferencias significativas entre momentos de muestreo y los CLPP mostraron diferencias significativas entre
Waltaco y Compuesto 22 en el primer muestreo. El indice de diversidad H indica que la coinoculacién en los diferentes
genotipos de maiz, no modificé la diversidad estructural ni funcional de las CMR. Se destaca la importancia del
genotipo vegetal sobre la diversidad funcional y estructural en las comunidades microbianas.

Requerimientos térmicos de dos cultivares de nogal europeo (Juglans regia L.): ‘Chandler’ y ‘Trompito
INTA’.

Thermal requirements of two european walnut cultivars: ‘Chandler' and 'Trompito INTA'.
10



Delgado E.A. ¥**, Carabajal D.E.%, Flores P.C.3, Neus A.* Gariglio N.F.°

1INTA, EEA Catamarca; Ruta N° 33, km 4,5, Sumalao, Valle Viejo, Catamarca, Argentina. 2CITCA, CONICET. Nufiez del
Prado 366, San Fernando del Valle de Catamarca, Catamarca, Argentina. 3Universidad Nacional de Rosario. Campo
Experimental J. Villarino C.C.14 (2125) Zavalla, Santa Fe, Argentina. *Institut de Recerca i Tecnologia Agroalimentaries
(I.R.T.A.). Torre Marimon. 08140 Caldes de Montbui, Barcelona, Espafia. ®ICiAgro Litoral, UNL, CONICET, FCA. Kreder
2805 (3080) Esperanza, Santa Fe, Argentina.

*delgado.eber@inta.gob.ar

La provincia de Catamarca aporta el 23% de la produccién de nogal a nivel nacional, y el 80% de la produccién de esta
provincia proviene de la agricultura familiar. En la mayoria de los cultivares no existe un ajuste de los mismos con
respecto a las condiciones climaticas en las que se encuentran, principalmente por falta de informacidn climatica y de
los requerimientos térmicos de los mismos. No obstante, aunque se ha mencionado que muchos cultivares de nueces
requieren temperaturas de 400 a 1500 horas por debajo de 7°C para cumplir con los requerimientos de frio, los datos
disponibles para los requerimientos de frio y calor de los cultivares de nogal europeo (especialmente para los
genotipos INTA) son escasos. “Trompito INTA” es un genotipo obtenido del programa de mejoramiento genético de la
Estacion Experimental Agropecuaria (EEA) Catamarca. El objetivo fue determinar los requerimientos de frio y calor
para obtener una brotacién adecuada en dos cultivares de nogal, ‘Chandler’ de origen norteamericano y ‘Trompito
INTA’ de reciente inscripcion en el Instituto Nacional de Semillas (INASE). Se recolectaron de la EEA varetas del afio
(VDA) en mayo de 2018 y 2019, cuando el 50% de las hojas habian caido. Las VDA fueron de 40 cm de largo y 2-3 cm
de didmetro. Por cultivar se recolectaron 220 varetas de seis arboles. Sélo se conservé la yema terminal (YT) y una
lateral (YL), eliminandose las otras. Luego se ubicaron en bolsas de plastico y se las expuso a baja temperatura (5°C +
2°C) para simular diferentes tratamientos (10) de acumulacion de frio artificial, desde 0 a 1000 horas de frio (HF) en
intervalos de 100 HF. Después del enfriamiento, las VDA se colocaron con la parte basal en agua y fueron forzadas a
brotar en un invernadero con condiciones ambientales controladas. Los resultados se expresaron como tiempo medio
de brotacion (TMB): nimero de dias transcurridos entre la instalacién del experimento en cada fecha y la deteccidn
de la etapa fenoldgica Cf. El requerimiento de frio fue satisfecho cuando el TMB no mostrd diferencias significativas
en respuesta a la acumulacidn creciente de HF. El TMB de las YT y YL de ‘Chandler’ no mostré diferencias después de
las 800 HF en ambos afios. En cuanto a ‘Trompito INTA,” para el afio 2018 tanto el TMB de las YL como el de las YT no
mostraron diferencias después de las 600 HF, mientras que en el 2019 lo hizo a partir de las 500 HF. El requerimiento
de calor disminuyé cuando los cultivares fueron sometidos a acumulaciones crecientes de HF. En las VDA de ‘Chandler’
las YT y YL necesitaron 680 y 720° dias de calor (°DC) en 2018, mientras que en el 2019 requirieron 705 y 745°DC,
respectivamente, para brotar. “Trompito INTA2” requirid entre 652-675 y 673-712°DC. Con base a los resultados
obtenidos se concluye que, ‘Trompito INTA’ fue la cultivar con menor requerimiento de frio, necesitando 300 HF
menos que ‘Chandler’ para brotar. Las YT y YL tuvieron el mismo requerimiento de frio, pero difirieron en el
requerimiento de calor, siendo mayor en las YL que las YT.

Criterios de seleccion fenotipica en el mejoramiento vegetal: mirando debajo de la alfombra.

Phenotypic selection criteria in plant breeding: looking under the rug.

Di Salvo L.P. ¥#*, Tranquilli G.E.3, Garcia de Salamone I.E.!

lUniversidad de Buenos Aires. Facultad de Agronomia. Departamento de Biologia Aplicada y Alimentos. Catedra de
Microbiologia Agricola. CABA, Argentina. *CONICET. Buenos Aires, Argentina. Instituto Nacional de Tecnologia
Agropecuaria, Instituto de Recursos Bioldgicos, Hurlingham, Argentina.

*disalvol@agro.uba.ar

En un contexto de creciente demanda mundial de alimentos, nadie puede negar que el desafio sea aumentar la
productividad de los cultivos con una mayor conciencia ambiental, reduciendo el uso de pesticidas y fertilizantes para
favorecer la sustentabilidad agricola. Esta realidad contrasta con los objetivos de la revolucién verde de los afios 60
del siglo pasado, la cual procuré aumentar los rendimientos sobre la base del mejoramiento genético vegetal basado
en la utilizacién masiva de agroquimicos. Los principales cereales, base de la alimentacion humana, han desacelerado
la tasa de incremento de potencial productivo por la via del mejoramiento. Por este motivo, es necesaria una nueva
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revolucidn verde para lograr mayores cosechas sobre la base de un mejor aprovechamiento de los recursos naturales
disponibles y, asi poder satisfacer el incremento estimado en la demanda de alimentos. Para ello, resulta de vital
importancia profundizar en el conocimiento de las raices y de la fina capa de suelo que las rodea, que es la rizosfera.
Este es uno de los habitats mas dinamicos del planeta y sus propiedades fisicoquimicas y bioldgicas exhiben gran
heterogeneidad espacial y temporal. Alli se define la calidad y cantidad de recursos para el crecimiento vegetal y
conviven numerosos microorganismos, muchos de ellos beneficiosos, como las rizobacterias promotoras del
crecimiento vegetal. Entre las mas estudiadas y ya utilizadas como bioinsumos inoculantes se encuentran Azospirillum
brasilense y Pseudomonas fluorescens, pues son capaces de mejorar el crecimiento y la nutriciéon de diversos cultivos,
como asi también su sanidad y estatus hidrico. Estos bioinsumos constituyen una opcién econémica y ecoldgica para
aumentar la produccion de alimentos y una herramienta para la utilizacion mas eficiente de los recursos disponibles.
En esta presentacion, se muestran los resultados obtenidos mediante el estudio de los perfiles funcionales potenciales
de comunidades microbianas rizosféricas y el andlisis de ciertas comunidades microbianas claves en el ciclo de los
nutrientes, tales como microorganismos celuloliticos, nitrificadores y fijadores microaerofilicos de nitrégeno y de los
hongos formadores de micorrizas. En estos trabajos hemos visto que la respuesta a la inoculacién depende de
complejas interacciones entre los microorganismos nativos del suelo y la cepa bacteriana inoculada, y entre éstos y la
genética del cultivo. Por la estrecha relacién entre el genotipo vegetal y la comunidad microbiana de su rizésfera, el
mejoramiento vegetal de los cultivos deberia tener en cuenta las funciones benéficas de los microorganismos
rizosféricos. Este abordaje integral es una herramienta que puede ser utilizada para aumentar el nivel de respuesta a
la inoculacioén, su reproducibilidad y su eficiencia. La informacién disponible, y la que se continte generando, respecto
a los procesos que ocurren en la porcidon aérea y subterrdnea del agroecosistema podrian ser utilizados en los
programas de mejoramiento genético de cereales y aplicados al principal motor de la economia argentina: la
produccién agricola y sus agroindustrias asociadas.

Desarrollo de nuevas estrategias de riego deficitario en sistemas de cultivos superintensivos de olivo (Olea
europaea L.).

Development of new deficit irrigation strategies for super high-density olive orchards (Olea europaea L.).

Gentili L.**, Tivani M.}, Mastio V.}, Capraro F.?, Contreras C.}, Torres M., Maestri D.3, Pierantozzi P.!

!Estaciéon Experimental Agropecuaria San Juan, Instituto Nacional de Tecnologia Agropecuaria (INTA), Consejo
Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET), San Juan, Argentina. 2Instituto de Automadtica,
Universidad Nacional de San Juan-CONICET, Argentina. 3Instituto Multidisciplinario de Biologia Vegetal - Consejo
Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas — Universidad Nacional de Cérdoba, Cérdoba, Argentina.

* gentili.luciana@inta.gob.ar

La mayor parte de las investigaciones sobre el efecto del déficit hidrico y otras fuentes de estrés ambiental sobre la
productividad del olivo se han realizado en paises de la cuenca del mar Mediterraneo. Este es un cultivo adaptado a
las condiciones climaticas imperantes en esta regién, donde el periodo de lluvias se concentra en los meses de invierno
y primavera, coincidiendo con las fases de crecimiento de brotes, diferenciacion y desarrollo de yemas, y cuajado de
frutos, las cuales se llevan a cabo entonces en ausencia de déficit hidrico. Esta situacidn contrasta marcadamente con
las condiciones predominantes en las principales regiones olivicolas de Argentina, donde existe un marcado déficit
hidrico durante dichas fases fenoldgicas del cultivo. Esto se puede observar en cultivos localizados en la provincia de
San Juan donde es posible efectuar un riego en déficit en cualquier época del afio. El presente trabajo tuvo como
objetivo evaluar los efectos de dos estrategias de riego deficitario (RD controlado y RD sostenido) sobre parametros
vegetativos, fisioldgicos, y productivos en olivares bajo condiciones de cultivo super intensivo. El ensayo se llevé a
cabo durante el ciclo de cultivo (2021-2022) en una plantacién de olivos ubicada en la Estacién Experimental
Agropecuaria (EEA-INTA San Juan). El modelo de cultivo fue stper-intensivo (marco de plantacién 4m x 1,75m) en el
cultivar Arbosana, este es importante en términos de superficie cultivada a nivel provincial, como asi también en la
adaptacion al modelo de plantacién mencionado. Los distintos tratamientos de riego a utilizar fueron:

e Tratamiento control T100: sin déficit hidrico, en el que los arboles se regaron todo el afio seguin las completas
necesidades tedricas, es decir, se repuso el 100% de la evapotranspiracién del cultivo (ETC).
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e Tratamiento RDS70: Los arboles se regaron todo el afio al 70% de sus necesidades tedricas (70% de la ETC).

e Tratamiento RDC50: En los periodos criticos de pre-floracion/floracién (PC1), endurecimiento de endocarpo
(PC2) y final de la fase de acumulacidn de aceite (PC3), las plantas se regaron segun las completas necesidades
tedricas (100% ETC); el resto del afio recibieron aportes equivalentes al 50% de la ETC.

e Tratamiento RDC25: En PC1 las plantas se regaron al 100% de la ETC, mientras que en PC2 y PC3 recibieron el
75% de la ETC. El resto del afio recibieron el aporte equivalente al 25% de la ETC. Se evaluaron los efectos de
los distintos tratamientos de riego deficitario sobre parametros vegetativos (volumen de copa), fisioldgicos
(potencial hidrico de tallo xilematico) y productivos (rendimiento kg/planta). Se observé que el déficit hidrico
tuvo diferencia significativa sobre la productividad en los tratamientos RDC25, Por otro lado, para el
tratamiento RDS70 y RDC50 no se registrd una disminucién significativa del rendimiento con respecto al
control. Nuestros resultados si bien fueron parciales, aportaron informacidn de base sobre los cultivos super-
intensivos, para empezar a desarrollar estrategias de manejo del riego orientadas a un uso mas eficiente del
recurso hidrico.

Avances en la caracterizacion del algodén transgénico portador de secuencias que interfieren con la
sintesis de alfa amilasa especifica de Anthonomus grandis Boheman.

Advances in the characterization of transgenic cotton carrier of sequences that interfere with the synthesis
of specific alpha amylase of Anthonomus grandis Boheman.

Gonzalez A.**, Tcach M.}, Klein L.}, Spoljaric M.V.%, Turica M., Maskin L.2

Estacion Experimental Agropecuaria, Sdenz Pefia, CR Chaco Formosa, INTA, Argentina. 2Instituto de Genética Ewald
A. Favret, CICVyA, INTA, Buenos Aires, Argentina.

*gonzalez.ariela@inta.gob.ar

El picudo del algodonero Antonomus grandis, es considerado una “super plaga”, lo que se debe en parte a su alta
capacidad reproductiva y las numerosas generaciones que se producen en un ciclo agricola. Para abordar su avance
se propuso el desarrollo de diversas estrategias de intervencidn, una de las cuales fue realizar la transformacion
genética de algodén mediada por Agrabacterium thumefaciens sobre genotipos de algoddn Coker 312. Se obtuvieron
asi plantas transgénicas, portadoras de una construccidon (dsRNA) que demostré silenciar genes de alfa amilasa
expresados en el intestino del insecto (interferencia mediada por ARN) y la muerte de un cierto porcentaje de adultos
y larvas (30% y 60% respectivamente), mediante la ingesta de dieta artificial. Luego de confirmar por PCR, la presencia
del transgén en la generacidn TO, la descendencia T1 fue sembrada en invernaculo y el analisis PCR evidencié un 60%
de positividad para el inserto, indicando una posible segregacién del mismo. Con el objetivo de seleccionar lineas
promisorias, se propuso evaluar el comportamiento de la descendencia de algoddn transgénico T2 conteniendo la
construccion de interferencia de alfa amilasa, en relaciéon a sus caracteristicas en el ambiente y con la incidencia de la
plaga a campo. Luego de obtener los permisos de CONABIA, el material regulado fue sembrado a campo dispuesto en
47 lineos (60 semillas/lineo), descendientes de la generacidén T1 que dieron positivas por PCR para el transgén en la
campafia anterior. Como testigo se sembré Coker 312 (contraparte no transgénica). Los registros y recoleccién de
insectos se realizaron en dos tiempos vy, si bien se habia solicitado permiso para la liberacidon de insectos criados en
laboratorio, la misma no fue necesaria dada la incidencia natural. Los pimpollos con sintomas de haber sido atacados
por la plaga, se llevaron al laboratorio y estuvieron en recipientes cerrados hasta la inspeccion del crecimiento de las
larvas, la variable registrada fue larvas vivas totales por lineo. Se sembré una réplica en invernaculo, sobre la cual se
esta realizando el analisis de PCR para comprobar su identidad transgénica, encontrando algunos genotipos que no
amplificaron por PCR usando primers especificos de alfa amilasa. El analisis de los parametros determinados de
“Porcentaje de desmote”, “Peso de capullo” e “indice de semilla” evidencié un comportamiento similar a los testigos
Coker 312. Pudieron observarse caracteristicas diferenciales en cuanto a la presencia de larvas (minimo 0; maximo
46), pimpollos recolectados (minimo 0; maximo 64) y capullos cosechados (minimo 8; maximo 72) por linea. Se pudo
observar larvas con menor tamafio y menor desarrollo en algunos genotipos transgénicos en comparacion con los
testigos. Luego de la campania, se cosecharon las semillas de la generacién T3 de todas las lineas sembradas. Asi, se
concluye que pudo superarse la barrera de pérdida de fertilidad, observada en plantas transgénicas y se distinguieron
lineas promisorias dado que:
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e El evento no genera alteraciones en los parametros agronémicos medidos en comparacién a su contraparte
no transgénica.
e Algunas lineas transgénicas mostraron larvas con menor tamafio y menor desarrollo que las lineas testigo.

Efecto de tres sistemas de aplicacion de hormonas en la retencion de embriones haploides de trigo

Effect of three hormone delivery systems on wheat haploid embryo retention.

Lassaga S.L.1'2*, Bessone V.12, Niz M.B.2, Dalzotto M.A.L.%, Acosta M.X.?, Picotti H.D.2, Acosta M.G.!

1INTA EEA Parand, Ruta 11 km 12,5, Oro Verde, Entre Rios, Argentina. 2UNER Facultad de Ciencias Agropecuarias, Ruta
11 km 10,5, Oro Verde, Entre Rios, Argentina.

*|lassga.sergio@inta.gob.ar

La produccién de dobles haploides (DH) mediante hibridacidn de trigo por maiz, es de gran valor para los programas
de mejoramiento genético. Una manera de conseguir plantas haploides que seran luego de la duplicacidn plantas DH,
es a través de cruzamientos amplios de trigo por maiz, usando este Ultimo como progenitor masculino. Posteriormente
al cruzamiento, los cromosomas de maiz degeneran y el embridn formado posee solo el complemento cromosdmico
del trigo. La frecuencia de formacién de embriones esta altamente influenciada por la aplicaciéon externa de
reguladores de crecimiento como el acido 2,4-diclorofenoxiacético (2,4 D) cuando se aplica post-fecundacién, y
permite la sobrevivencia de los embriones hasta el momento de ser rescatados in vitro. Se probaron tres sistemas de
aplicacion de 2,4 D con el objetivo de determinar cual de ellos es el mas eficiente en la formacién y retencién de los
embriones. Para ello, se realizaron cruzamientos de trigo por maiz, a los cuales se agregé una soluciéon de 2,4 D y
dimetilsulféxido (DMSO) en una concentracién de 200 ppm. Los tres sistemas de aplicacion que se usaron fueron (1)
en forma de inyeccién en el Ultimo entrenudo; (2) de triple spray en las espigas; y (3) en forma de gota en las espiguillas.
Las aplicaciones se realizaron a las 24 y 48 horas de la polinizacién. Los embriones fueron rescatados entre los 16-20
dias posteriores a la polinizacién, en % de MS+30 gr de sacarosa por litro. Para el analisis estadistico se utilizd el
paquete estadistico InfoStat, se realizd un analisis de variancia y se compararon sus medias. Se castraron
manualmente 485 espigas de trigo y se cruzaron con polen fresco de maiz, de las cuales se obtuvieron 6067 cariopses
y 141 embriones. Para el sistema de inyeccion y spray los promedios de embriones obtenidos fueron similares (3,21%
y 3,59% respectivamente). El sistema de aplicacién por gota, en cambio, produjo menor cantidad de embriones
(1,34%). La cantidad de embriones obtenidos a partir de los dos primeros sistemas podria deberse a una mejor
dosificacién en el tiempo, sin humedecer en exceso las espiguillas, permitiendo una mejor oxigenacién de los tejidos
y una mayor supervivencia de los embriones.

Respuesta de apices meristematicos del algodon (Gossypium hirsutum L.) a la regeneracion in vitro de
genotipos novedosos.

Response of meristematic tips of cotton (Gossypium hirsutum L.) to in vitro regeneration of novel genotypes.

Ledesma R.}, Tcach M.*?, Guarde F.?, Gonzalez A.*%*
lUniversidad Nacional del Chaco Austral (UNCAUS). ZInstituto Nacional de Tecnhologia Agropecuaria (INTA).
*gonzalez.ariela@inta.gob.ar

El algoddn (Gossypium spp.) juega un rol importante en la economia global y resulta de importancia para la industria
textil, agropecuaria, cosmética, alimentaria entre otras. Dada su larga historia de mejoramiento genético, G. hirsutum
ha experimentado una pérdida significativa de su variabilidad genética, hecho que intenta ser subsanado por métodos
de mejoramientos actuales que evitan la dependencia sexual de los cruzamientos y no alteran el fondo genético de
los mismos. Pero, para lograr una transformacién y/o edicidén génica de manera exitosa, es imprescindible disponer
previamente de un sistema de regeneracion que resulte éptimo, lo cual queda restringido a unos pocos genotipos
Coker capaces de lograr la regeneracion indirecta mediante embriogénesis somatica. Por ello el objetivo del presente
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trabajo fue evaluar la respuesta in vitro a la regeneracién directa, de cuatro genotipos de algoddn seleccionados del
programa de mejoramiento genético de INTA y de Coker 312, utilizando apices embrionarios como explantes, bajo las
condiciones impuestas por dos protocolos diferentes Hemphill et al. (1998) y Morre et al. (1998), que proponen,
ademas, la posibilidad de obtencion de multiples brotes. Los genotipos ensayados fueron Guazuncho 4 INTA, Pora 3
INTA y Guarani INTA (BGRR, variedades recientemente inscriptas); SP1331 (linea avanzada del Programa de
Mejoramiento Genético, mutante con resistencia a herbicidas de la familia de Imidazolinonas) y, la variedad testigo
Coker 312; genotipo modelo de regeneracidn en algodén. Los explantes de apices embrionarios se obtuvieron a partir
de semillas, segln se indica en protocolo de Pathy & Tuteja (2013). Se colocaron en los respectivos medios de
induccion de brote 30 explantes por repeticion (10 por placa). Las variables “Porcentaje de explantes con brotes”,
“Porcentaje de explantes que enraizan” y “relacion Raiz/Brote” fueron registradas y analizadas con un programa
estadistico DCA. Para los ensayos se realizd un analisis ANAVA con el programa estadistico INFOSTAT/P (Di Renzo et
al., 2014). No se observé la aparicién de raices bajo el protocolo de Morre et al. (1998) luego de 45 dias del inicio de
la experiencia, por lo que sélo pudo compararse la variable induccién de brotes. Bajo las condiciones del protocolo de
Hemphill et al. (1998) se encontraron diferencias significativas para la variable “Porcentaje de explantes que enraizan”,
destacandose la variedad Guarani INTA con el mayor porcentaje de enraizamiento (60%), siendo los genotipos Pord 3
y SP 1331, las de menor respuesta (17,8% y 14,4% respectivamente). En la comparacién de los dos protocolos, no se
encontraron diferencias significativas al realizar el analisis de la varianza del “Porcentaje de explantes con brotes” y
sblo se observaron multiples brotes bajo las condiciones del protocolo de Morre et al. (1998). Es significativo destacar
gue la formacién de raices es una de las variables casi tan o mds importante que el porcentaje de brotes, ya que define
la cantidad de plantas que se obtendrdan como descendencia. Se concluye que, durante el tiempo de la experiencia, el
genotipo destacado para la regeneracion fue Guarani INTA, bajo las condiciones del protocolo de Hemphill et al.
(1998), pero sin la formacion de multiples.

Deteccion de dos nuevos begomovirus en el cultivo de chia (Salvia hispdnica L.)
Detection of two new begomoviruses in chia crops (Salvia hispdnica L.).

Luciani C.E.*2, Brugo Carivali M.F.%, Flores C.R.3, Conci V.C.}2, Perotto M.C.Y?, Celli M.G.%*

!Inst. de Patologia Vegetal (IPAVE-CIAP, INTA). 2Unidad de Fitopatologia y Modelizacion Agricola (UFyMA, CONICET-
INTA). 3Estacion Experimental Agropecuaria Yuto — INTA.

*celli.marcos@inta.gob.ar

La produccion de chia comenzd su auge a mediados de 2011, cuando expertos en alimentacién a nivel mundial
destacaron los valores nutricionales de este superalimento. Poco se sabe respecto de las virosis que infectan este
cultivo y que pueden provocar pérdida en el rendimiento. En trabajos anteriores se reporté la presencia de 1 carlavirus,
Cowpea mild mottle virus, y 4 begomovirus, Tomato yellow spot virus, Sida mosaic Bolivia virus 2, Soybean blistering
mosaic virus y el Tomato dwarf leaf virus. En este trabajo se presenta la identificacion de dos nuevos virus infectando
plantas de chia. Al norte de la provincia de Salta (22°53°S 63°49°W) fueron observadas plantas de chia con deformacién
de hojas, clorosis y enanismo. Se extrajo el ADN de una de ellas y se secuencié en Illumina HiSeq 1500. Utilizando las
herramientas “ORF Finder y BLAST, se identificaron dos contigs de 2649 nucledtidos (nt) y 2596 nt que se
correspondieron al ADN-A completo de dos begomovirus, el Euphorbia severe leaf golden mosaic virus (ESLGMV) y el
Tomato mottle leaf distortion virus (TMLDV). El ESLGMV mostré 95,81% de identidad de nt con otro aislamiento
argentino que infecta la maleza Euphorbia sp. en la provincia de Tucuman (acceso GenBank MZ019476.1) y el TMLDV
mostré 89,79% de identidad de nt con otro aislamiento (acceso GenBank MW561191.1), detectado en plantas de
tomate (Solanum lycopersicum) en la regidon Centro-Oeste de Brasil. La zona del NOA posee alta poblacion de mosca
blanca, vector de los begomovirus, y su proliferacién puede haberse favorecido por los factores climaticos de la regidn,
zona calida y de baja pluviometria. La proximidad del cultivo de chia a malezas y otros cultivos que también son
hospedantes de los mismos virus (soja, frijol, mani, tomate, pimiento) son un factor agravante. Este es el primer
informe a nivel mundial de estos virus que infectan la chia y es el primer informe del virus de la distorsidn de la hoja
del tomate en Argentina. Financiamiento: INTA y CONICET.
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Herramientas para la domesticacion participativa de tres especies de frutas nativas a la selva paranaense
(Plinia cauliflora, Eugenia involucrata y Eugenia uniflora).

Tools for participatory domestication of three fruit species native to the Interior Atlantic Forest (selva
paranaense) Plinia cauliflora, Eugenia involucrata and Eugenia uniflora).

Niella F.}*, Rocha P.}, Parra M.}, Suarez G., Reutemann G.%, Gauchat M.E."?, Barth S. R.}2, Montagnini F.3, Bustamante
K.M.%, Keller K.%, Thalmayr P.N.%, Maslowski G.A.}, Dos Santos M.A.*

lUniversidad Nacional de Misiones; Facultad de Ciencias Forestales-Eldorado Misiones. 2INTA; Estacidn Experimental
Agropecuaria Montecarlo-Misiones. 3Yale University, School of the Environment, The Forest School, New Haven, CT,
USA.

*fernando.niella@fcf.unam.edu.ar

The present work is a description of the advances in the approach to the participatory domestication of three fruit
species of the Myrtaceae family. Plinia cauliflora (Jaboticaba), Eugenia uniflora (Pitanga) and Eugenia involucrata
(Cerella), are characterized by their natural distribution in Argentina, Brazil, and Paraguay. Their fruits are edible in
fresh form and used in the production of vinegars and liqueurs in cooperatives and producers in the region. They are
also a great attraction for pollinators and dispersers (insects and avifauna), thus playing a key role in the conservation
and restoration of forests. However, as is the case with most of the native plant resources to the northeast of
Argentina, their cultivation is scarce and generally their use is purely extractive from the wild. This, together with the
permanent increase of the agricultural and livestock frontier and urbanization, endanger their populations in their
natural habitat, which are represented by an ever-decreasing number of individuals. They are thus considered as
underutilized genetic resources, lacking a domestication program, limiting the development of varieties and cultivars
that allow an efficient use of the resource in a sustained manner. Our studies consist of the integration of the analysis
of morphometric and fruit quality characteristics to develop adequate selection criteria that can be implemented by
small and medium producers in a participatory domestication scheme. In addition, the development of ex vitro
vegetative propagation techniques, as a tool to facilitate the farmers to increase the number of selected germplasms
from their natural distribution. To date, the following activities have been developed within the framework of the
Project:

e Participative workshops, aimed mainly at small farmers from different parts of the province of Misiones. The
agenda of the workshops included the discussion of the implementation of participatory domestication of
native fruit trees. The objectives/criteria for selection and the germplasm collection to be included in the
program, trial installation methodologies, evaluation and cultivar production potential were discussed and
agreed upon. Surveys were conducted to establish an action plan with those farmers interested in initiating a
domestication program. The workshops included training on nursery methodologies and production of
seedlings in nurseries and production of mini-hedges and mini-cuttings.

e Experimental trials were initiated for the study of factors affecting the management of minicepa and rooting
of P. cauliflora, E. uniflora and E. involucrata, which will make it possible to develop an operational
methodology that can be transferred to growers and nurserymen.

® Seed sources were identified in different regions of the province, and fruit harvesting and quality and biometry
analysis of fruits and seeds were initiated.

In this context, the present project will contribute to the participatory domestication and ex situ conservation of three
fruit trees (P. cauliflora, E. uniflora and E. involucrata), of interest to local producers, as well as to generate a database
for subsequent genomic studies. Acknowledgements: Proyect PICT-CABBIO 2018-MINCyT; Proyect PNUD N° ARG
15/G53 and Facultad de Ciencias Forestales-UNaM, Misiones, Argentina.

Interaccion genotipo x ambiente de cinco lineas de quinoa (Chenopodium Quinoa Willd) en la zona centro
- sur de Chile.
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Genotype by environment interaction of five quinoa (Chenopodium Quinoa Willd) lines in the central-
southern zone of Chile.

Olguin P. y Fuentes F.

Pontificia Universidad Catdlica de Chile. Facultad de Agronomia e Ingenieria Forestal. Av. Vicuina Mackenna 4860,
Santiago, Chile. Casilla 306. Cédigo Postal 7.

*paolguinm@uc.cl

La quinoa es un cultivo altamente nutritivo que esta adaptada para prosperar en una amplia gama de ambientes, que
puede ayudar a la alimentacién de poblaciones vulnerables y dietas especiales tales como vegetarianas, diabetes y
celiaquia. Ademas, diversas evidencias muestran que la quinoa presenta resistencia al estrés hidrico y tolerancia a la
salinidad del suelo. Estas caracteristicas han Ilamado la atencién de investigadores, valorizando la produccién de
quinoa en los diferentes sistemas agricolas. Por lo tanto, el método de interaccidn genotipo x ambiente es importante
para evaluar la adaptacion, estabilidad y estimar el potencial de genotipos en ambientes de prueba particular,
permitiendo garantizar la efectividad de propagar genotipos con alto potencial adaptado a las diferentes condiciones
agroclimaticas. El objetivo del presente estudio fue identificar y seleccionar genotipos con mayor potencial adaptativo
multiambiente, basado en variables de rendimiento (kg ha™), didmetro de grano (mm) y peso de 1000 granos (g), para
la zona centro sur de Chile. Se evaluaron cinco genotipos de quinoa en tres ambientes de la zona centro-sur de Chile
durante las temporadas 2019/20 y 2020/21, a través de ensayos multiambientes ubicados en las localidades de
Pichilemu (region de O’Higgins), Coihueco (regién de Nuble) y Cafiete (regién del Bio-Bio). Los genotipos evaluados
fueron: QLUC-02, QLUC-05, QLUC-RCH y QLUC-NCH, proveniente del programa de mejoramiento genético de la
Pontificia Universidad Catdlica de Chile y la variedad Regalona Baer (Campex Baer Ltda.). Se considerd un disefio de
bloques completo al azar con tres repeticiones. La unidad experimental fue de 9,6 m?, con una dosis de siembra de 10
Kg hay una profundidad de siembra de 2 cm. Las condiciones ambientales consideraron el registro de; temperaturas
(°C) maximas, minimas y medias; precipitacion (mm) y humedad relativa (%). Para evaluar los efectos ambientales y la
estabilidad de los genotipos se utilizé un modelo de regresién lineal simple. Los genotipos tuvieron una respuesta de
rendimiento promedio de 2823 kg ha?, el mayor rendimiento fue obtenido por los genotipos QLUC-05 y QLUC-02 con
3196 kg haly 2974 kg ha™ respectivamente. En cuanto a los ambientes, Pichilemu obtuvo la respuesta de rendimiento
promedio mas alto, con 3112 kg ha'l, seguidos por el ambiente Cafiete con 2925 kg ha y Coihueco con 2433 kg ha!
respectivamente. El didmetro de grano promedio fue de 1,79 mm. El mayor diametro de grano fue el genotipo QLUC-
02 y QLUC-05 con 1,88 mm y 1,86 mm. El peso promedio de 1000 granos fue de 2,77g. Los genotipos que tuvieron una
respuesta mayor fueron los genotipos QLUC-02 y QLUC-05, con 3,10 g y 3,05 g. respectivamente. Los resultados
obtenidos nos permiten identificar a los genotipos QLUC-05 y QLUC-02 como los que presentan una mayor adaptacién
a la zona central de Chile. El ambiente de Pichilemu es el que presentd los rendimientos promedios mas altos,
infiriendo que los genotipos estudiados tienen adaptabilidad a condiciones de temperaturas moderadas y una mayor
humedad ambiental.

Linea mutante putativa de trigo pan de buen comportamiento a campo en las condiciones de sequia de
Chaco.

Putative mutant line of bread wheat with good field performance under the drought conditions of Chaco.

Paz J.G.1**, Weiss A.2, Gdmez D.E.%, Prina A.R.3, Landau A2

!Instituto Nacional de Tecnologia Agropecuaria (INTA). EEA INTA Sdenz Pefia-Chaco. 2Ex INTA- Brevant.
3Instituto de Genética “Ewald A. Favret”, CICVyA, INTA 4 Universidad Nacional del Chaco Austral (UNCAUS).
*paz.jorge@inta.gob.ar

El Instituto de Genética “Ewald A. Favret” (IGEAF) INTA, tiene una larga tradicion en el uso de mutaciones inducidas
en plantas cultivadas. Buena parte de las investigaciones se han dirigido a estudiar la relacién entre los diferentes
efectos de los tratamientos mutagénicos en las primeras generaciones y sus implicancias para la seleccidn eficiente de
mutantes inducidos. En estos estudios se obtuvieron resultados novedosos sobre los efectos de los principales
mutagenos quimicos utilizados en mejoramiento y sus interacciones con los rayos X y se han aislado numerosas
mutantes originales de cebada y trigo, que han contribuido a interpretar la base genética de caracteres como el control
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hormonal del crecimiento, el contenido de proteina del grano y las reacciones a enfermedades. Por otro lado, el IGEAF
ha colaborado en la aplicacion de técnicas de mutaciones inducidas con numerosos programas de mejoramiento
oficiales y privados de muy diversos cultivos. El presente trabajo comenzé en la EEA INTA Sdenz Pefia-Chaco, en el afio
2016, con la observacion a campo de 22 lineas de mutantes putativas de trigo provenientes de tratamientos
mutagénicos aplicados sobre semillas de los cv ProINTA Elite y BIOINTA 1005 con azida sddica y/o rayos X. Estas lineas
fueron seleccionadas en la segunda generacidon (M2) por su respuesta diferencial al ser sembradas en soluciones de
alta presién osmdtica (NaCl o polietilenglicol) o por suspensién del riego en macetas. Durante el 2017 se realizé una
siembra estival para aumentar la produccidn de semillas y acelerar las evaluaciones. Sdlo la linea 12 fue seleccionada
para continuar con las evaluaciones. Asi, se observd que la linea denominada SP12, proveniente del tratamiento con
azida sddica y seleccionada por suspension de riego, manifesté un comportamiento muy superior con respecto a las
demas y a los testigos, duplicando la produccién presentada por la media grupal. En 2018, 2019 y en 2021 en iguales
condiciones de siembra, fue superior en rendimiento (5000, 3542 y 4093 kg. ha!) mientras que la media de la tercera
fecha de siembra de la Red de Evaluacion de Cultivares de Trigo pan INTA-INASE fue de 4182, 3724 y 3028 kg ha™.
Estos resultados fueron coincidentes con las estimaciones de rendimiento realizadas a campo a partir de los
componentes de rendimiento. La longitud de la espiga fue de 17 cm (media normal: 13 cm). Ademds, en SP12 se
observé un mayor nimero de espigas y espiguillas y por ende una mayor potencialidad de produccién que se manifestd
en un elevado numero de granos por unidad de superficie. Por otra parte, las plantas SP12 mostraron una alta
capacidad de macollaje y una altura normal (85 cm aprox.). La linea SP12 mostro a lo largo de cuatro afios de evaluacién
un comportamiento destacado en los ensayos comparativos de rendimiento de siembra invernal realizados en la EEA
INTA Saenz Pefia, ambiente caracterizado por condiciones de sequia.

Actividad medicinal de plantas nativas argentinas y caracterizacion de principios activos como
herramienta para el mejoramiento genético.

Medicinal activity of Argentine native plants and characterization of active ingredients as a tool for genetic
improvement.

Pérez Esquivel P.12*, Ldpez M.3*, Spotorno V.}
!Instituto de Recursos Bioldgicos, INTA. 2Conicet. 3Universidad del Salvador.
*perezesquivel.pamela@inta.gob.ar

Especies como curcuma y jengibre, pertenecen a la familia Zingiberaceae del 6rden Zingiberales. Poseen propiedades
antioxidantes y neuroprotectoras. Dentro del mismo orden, Canna (Achiras) es el Unico género de la familia
Cannaceae, nativa del continente americano y comprende diecinueve especies. Sus rizomas son utilizados como
alimento tradicional por su alto contenido de almidones. Ademas, se ha reportado que las hojas de Canna son
repelentes contra insectos. En estudios preliminares de este proyecto se encontrd que el extracto del rizoma de Canna
coccinea, confiere proteccion a células cerebrales en cultivo sometidas a dafo oxidativo severo. El objetivo del
proyecto es seleccionar plantas nativas promisorias, que permitan el desarrollo de nuevos farmacos o aplicaciones
industriales, como herramienta para la domesticacion y el mejoramiento genético de especies de interés econémico.
Esto requiere la identificacion de los compuestos con actividad bioldgica, lo cual abre oportunidades para evaluar el
rendimiento del cultivo en funcidn de su concentracidon y dar valor agregado a la flora nativa, fortaleciendo el
desarrollo regional y territorial de la produccién agropecuaria y agroindustrial. El estudio completo implica la
evaluacion de extractos de rizomas y hojas de representantes de especies del género Canna. En esta etapa del trabajo,
se estudia el perfil fitoquimico de las plantas. Para esto se prepararon extractos a los que se les realizd la cuantificacién
por HPLC de &cido rosmarinico (AR) y dacido cafeico, compuestos descriptos en hojas y rizomas, con actividad
antioxidante. Se tomaron muestras de C. coccinea, C. glauca y C. indica provenientes del jardin botdnico Arturo
Ragonese del IRB-CIRN-INTA. Los resultados mostraron una alta concentracidn de AR en rizomas, en mayor cantidad
en C. indica (43 mg/g de materia seca). En hojas, la mayor concentracidon de este acido se encontré en C. coccinea
(0,0125 mg/g de materia seca). También se estimd la capacidad antioxidante in vitro de los extractos, mediante el
ensayo de reduccion del poder antioxidante férrico (FRAP). El mayor poder antioxidante resulto seis veces superior en
rizoma de C. coccinea (1,021 meqFe/mg materia seca) que en rizoma de C. indica (0,165 megFe/mg materia seca),
mientras que esta actividad fue dos érdenes mas baja en todos los extractos de hojas. Contrariamente a lo esperado,
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el AR no resulta ser el principal responsable de la actividad antioxidante in vitro. Se requiere un estudio completo que
incluya otros compuestos antioxidantes como flavonoides y otros polifenoles. EIl AR es uno de los principales
metabolitos secundarios presente tanto en hojas como en rizoma, y es considerado el principio activo que produce la
repelencia de insectos. Sin embargo, no es necesariamente el compuesto responsable de la actividad neuroprotectora.
Para la investigacion de este efecto protector de los extractos se realizaran ensayos en lineas celulares cerebrales
Neuro2Avy pruebas en el organismo modelo Caenorhabditis elegans. Los estudios fitoquimicos y de actividad bioldgica,
se complementaran con la caracterizacion mediante marcadores moleculares. Esto permitird la seleccién de individuos
con las caracteristicas buscadas, utilizando marcadores genéricos (ISSRs) o disefiando primers para SSRs basadas en
genomas disponibles en bases de datos de especies emparentadas como jengibre y circuma.

Evaluacién del rendimiento en el cultivo de papa mediante la aplicacidn de biofertilizante.

Yield evaluation in potato crop through the application of biofertilizer.

Quiroga R.J.1*, Garcia J.A.2, Sosa H.?2, Villagra E.L.3, Kirschbaum D.S.}, Rudelli M.*

1EEA Famailld INTA. Ruta 301 km 32 Famailld. 2AER Aguilares INTA. Jose Marmol 836 Aguilares Tucuman. 3Catedra
Horticultura FAZ-UNT. Av. Kirchner 1900 San Miguel de Tucuman. *Campo Demostrativo Encalilla INTA UE y EA Valles
Calchaquies.

*quiroga.rolando@inta.gob.ar

Tucumdn cuenta con alrededor de 8600 ha en produccidn de papa, destinando el mayor porcentaje para consumo en
fresco (82%) y el restante a industria (18%). La produccién mas relevante se concentra en los Departamentos de Rio
Chico y Chicligasta (mediante el tipo de produccion primicia). El objetivo de este trabajo fue evaluar el rendimiento
del cultivo de papa mediante la aplicacidn de bioinsumos en la localidad de Los Sarmientos. Para ello se realizé un
ensayo experimental durante 2 afios (2021 y 2022) en donde se compararon dos lotes comerciales de la variedad
Spunta. En uno se aplicd un producto comercial a base de bacterias promotoras del crecimiento (Azospirillum), mas
una solucién de micronutrientes, y el otro solo agua (testigo). El producto fue aplicado en el momento de la plantacion
directamente en el surco donde se sembrd el tubérculo semilla con la maquina sembradora de papa, y en el lote testigo
se replicé agregando solo agua. Los resultados obtenidos no mostraron diferencias estadisticamente significativas
entre los tratamientos, pero si hay una diferencia en Kg/ha a favor del lote tratado con el biofertilizante. En el afio
2021 se obtuvieron 48292 kg para el lote tratado versus 41375 kg para el lote testigo, en el 2022 esta tendencia se
repitié obteniendo 38292 kg para el lote tratado y 32000 kg para el testigo. Esto nos da un indicio del beneficio de
incorporar bioinsumos al cultivo, amigables con el medio ambiente y beneficiosos para la produccién.

Mapeo por asociacidn para capacidad fotosintética y crecimiento en sorgo.
Association mapping for photosynthetic capacity and growth in sorghum.

Rosas M.B.1*, Pratta G.2, Guiamet J.J.3, Maguire Vanina?, Ortiz D.1

1EEA INTA Manfredi, Cérdoba, Argentina. 2Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET),
Centro Cientifico Tecnoldgico Rosario, Instituto de Investigaciones en Ciencias Agrarias de Rosario, Facultad de
Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de Rosario, Santa Fe, Argentina. 3> CONICET, Centro Cientifico Tecnolégico La
Plata, Instituto de Fisiologia Vegetal, Facultad de Ciencias Naturales y Museo, Universidad Nacional de La Plata, La
Plata, Buenos Aires, Argentina.

*belenrosas1604@gmail.com

El sorgo (Sorghum bicolor L. Moench) es un cultivo utilizado para forraje, alimentacién humana y bioenergia. La
variabilidad reportada en el crecimiento y la capacidad fotosintética pueden usarse para obtener cultivares con mayor
eficiencia en el uso del agua. El objetivo de este trabajo fue utilizar la variabilidad natural en el cultivo de sorgo para
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descubrir las regiones gendmicas que regulan su capacidad fotosintética y el crecimiento. Se realizaron en la EEA INTA
Manfredi tres ensayos para caracteres fotosintéticos y de crecimiento, dos a campo y uno en invernadero utilizando
el Panel de Asociacién de Sorgo. Para los ensayos a campo se evaluaron 300 genotipos en un disefio a-lattice con dos
repeticiones, y para el ensayo en invernadero se seleccionaron 150 genotipos a través de un analisis estadistico
multivariado (Analisis Factorial Multiple), manteniendo asi la variabilidad fenotipica y genotipica del panel. El disefo
experimental utilizado también fue a-lattice con tres repeticiones. Se realizaron mediciones de altura de planta (ALT),
contenido de clorofila en hoja (SPAD), tasa de crecimiento (TC), tasa de aparicion de hojas (TAH), dias a floracién (DAF),
eficiencia de energia capturada (Fv'/Fm’) y rendimiento cuantico efectivo de PSII (DPSII), densidad estomatica (DE), y
area foliar especifica (AFE), ademas se analizaron otras variables como area total de hoja (ATH), largo de hoja (LH),
ancho de hoja (AH), peso seco de hoja (PSH), largo de estoma (LE), ancho de estoma (AE), nimero de estomas (NE) y
tamafio de estoma (TE). Para el ensayo en invernadero se afiadié una medicién de conductancia estomatica (CE) con
un poréometro SC-1. En los tres afos los genotipos presentaron suficiente variabilidad fenotipica para las variables
analizadas. Se encontraron correlaciones significativas entre algunas variables para los tres afios, con heredabilidades
en sentido amplio (H2) significativas. Los datos se analizaron con un modelo mixto y a partir de los BLUPs obtenidos
se realizd un mapeo por asociacidon para cada variable con el software TASSEL. Se encontraron regiones gendmicas
significativas en el afio 1 para ALT, AH, LH, ATH, PSH y TC en todos los cromosomas, para SPAD en cromosomas
1,3,4,6,9, para AFE en cromosomas 1,2,3,4,5,6 y LE en cromosomas 6,8,9 y 10. En el caso del afio 2 se encontraron
para ALT, SPAD, DAF y TC en todos los cromosomas, para AFE en cromosomas 2,4,5,8,10, para LE en cromosomas 1,
3, 9, para NE en cromosomas 6, y para LH en cromosoma 8. Por ultimo, en el caso del afio 3 se encontraron regiones
gendmicas significativas para ALT, TC, TAH y DAF en todos los cromosomas, para DE y NE en cromosoma 2 y para CE
en cromosomas 1, 2, 3, 4, 5, 6,7 y 9. Se encontraron 40 marcadores significativos coincidentes entre ensayos. Los
resultados indican asociaciones consistentes para las variables ALT y TC para los tres afos evaluados, lo cual es util
para seguir evaluando estos materiales.

Rescate de la especie Gossypium barbadense L. en las provincias algodoneras.
Rescue of the species Gossypium barbadense L. in the cotton provinces.

Spoljaric M.'*, Gonzélez A.}, Vallejos C., Klein L.}, Ayala L.}, Dileo P.2, Muchut R.%, Zafra G*., Goytia Y.}, Royo 0.3, Medina
W.AA

1INTA EEA Sdenz Pefia. 2 INTA EEA Reconquista. 3 INTA Corrientes. ? Instituto de Botanica del Nordeste, UNNE-CONICET.
*spoljaric.monica@inta.gob.ar

La fibra textil de algoddn se extrae de la “planta del algoddn”, un arbusto del género Gossypium originario de las
regiones tropicales y subtropicales. Existen diferentes especies autéctonas en América, Africa, Asia y Australia. La
especie Gossypium barbadense se habria originado en valles del norte del Pert donde se reconocen una forma tipica
y dos variedades. La forma tipica: algodones silvestres y cultivados que se extienden por las regiones tropicales del
Oeste de Sudamérica desde Colombia, a través de Ecuador y Peru, a Bolivia y el Noroeste de la Argentina. Las dos
variedades reconocidas son: G. barbadense var brasiliense, es un ecotipo de las forestas de Brasil, con semillas
arrifionadas, hojas y flores grandes, y G. barbadense var. darwinii endémica de las Islas Galapagos. Como objetivo
principal del trabajo se enfocd en rescatar, colectar, herborizar, conservar y estudiar la variabilidad morfolégica y
molecular del germoplasma de “algoddn de jardin” o Dooryard (Gossypium barbadense) en las provincias algodoneras.
Con lainformacion recolectada se buscé generar una base de datos georreferenciada de los ejemplares y luego realizar
mapas de distribucidn geografica de los mismos. A través de encuestas se analizaron aspectos socioeconémicos de los
propietarios/as de los ejemplares. Como primera instancia al trabajo de colecta se planted una busqueda bibliografica
de viajes/expediciones de colectas anteriores por Argentina y paises vecinos que permitié identificar los posibles sitios
y comportamiento de la especie de interés. Luego a través de redes sociales del INTA EEA Sdenz Peiia
(Facebook/YouTube) y programas radiales de llegada masiva se convocé al publico general a contactarse con los
técnicos especialistas de la institucion si conoce o tiene ejemplares de Gossypium barbadense. A las personas que
respondieron a la convocatoria se las contacté personalmente y se visitd el lugar registrando los sitios de colecta a
través de una encuesta al propietario del ejemplar. A partir de esta visita y colecta de ejemplares se logré identificar
34 genotipos que fueron georreferenciados y encuestados a través de planillas disefiadas especificamente para este
trabajo. También se cosecharon sus semillas y se confecciond un herbario y registro del ejemplar. Las semillas se

20



separaron de las fibras (desmote) de manera manual o con micro desmotadora. De estos genotipos, 25 de ellos fueron
conservados en camara de frio. Las muestras de herbarios se acondicionaron siguiendo el protocolo del IBONE.
Ademas 21 genotipos se conservaron en invernaculos y 26 genotipos (10 plantas por genotipos) fueron sembrados en
camara aclimatada. A cada una de las plantas se le aplicd una gota de kanamicina para descartar contaminacién de
origen transgénico y se extrajo ADN para evaluacién molecular. Como registro documental de todo el proceso se
public6 en redes sociales un video sobre la actividad de extraccibn y conservacion
(https://www.youtube.com/watch?v=td8nDwgbV_M).
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Genética cuantitativa y biometria aplicada
al mejoramiento

Estimacion de los parametros del modelo de regresion ancestral en datos reales.

Estimation of the parameters of ancestral regression model in real data.

Angarita Barajas B.K.1*, Forneris N.S.%2, Munilla S.22, Cantet R.J.C.12

Instituto de Investigaciones en Produccién Animal (INPA) — CONICET. 2Departamento de Produccidn Animal, Facultad
de Agronomia, Universidad de Buenos Aires.

*angaritabarajas@agro.uba.ar

Animal breeding programs employ SNP markers to predict the breeding values (BV) of individuals, using the so called
‘genomic selection” (GS) methodology. To generalize the traditional animal model, a GS model called ancestral
regression (AR) has recently been proposed that combines both pedigree and genomic data when predicting the BV
of individuals from the current generation. This causal parametric model results from a regression of the BV of an
individual on the BV of parents and grandparents. The regression equation in the AR for any individual involves two
parameters, B_s and B_d, that are the partial regression coefficients specific to that individual. These parameters are
function of the proportion of identity by descent (IBD) segments, resulting from the recombination of grandparental
genomes in the paternal and maternal gametes, and can be estimated using SNP data from the grandparents, the
parents, and the individual (complete information, Cl). So far, AR parameters under Cl have been estimated only in
simulated data, with results limited by the simulation assumptions. The aim of this study was to estimate the AR
parameters on a real pig population with complete pedigree and genomic information. Cl Data on 3,068 pigs with
genotypes for 40,595 SNPs having both parents and grandparents (1,606 animals) genotyped were used in the sequel.
The pedigree contained 10,644 animals, and was comprised of the genotyped animals (4,674) and its ancestors. We
first estimated the relationships between pairs of animals using the proportion of shared IBD segments. Then, and for
each animal, the covariance matrix between grandparents and parents was built. Finally, B_s and B_d were estimated
by solving a linear model conditional on the (co)variances among the Cl ancestors. The estimated AR parameters were
within the range of the expected values (-0.25 — 0.25). The mean value for the estimate of B_s was positive (0.0003)
and with the smallest variability (SD=0.0209), whereas the mean of the estimate of B_d was negative (-0.0014)
whereas the variability was greater (SD=0.0308). The estimated values of B_s ranged from -0.1301 to 0.0785, whereas
the estimates of f_d ranged from -0.1894 to 0.1990. Under the ideal scenario of complete pedigree and genomic
information, the AR parameters are feasible and simple to estimate using real data.

La seleccidn individual es mas efectiva que la familiar en el mejoramiento genético de una graminea
forrajera perenne alégama.

Individual selection is more effective than family selection in the genetic improvement of an allogamous
perennial forage grass.

Armando L.V.'*, Garayalde A.F.2, Carrera D.A.13, Tomds M.A.#*

!Dpto. Agronomia, Universidad Nacional del Sur (UNS), Bahia Blanca, Argentina. 2Dpto. Matematica, Universidad
Nacional del Sur (UNS), Bahia Blanca, Argentina. 3Instituto Centro de Recursos Naturales Renovables de la Zona
Semiarida UNS-CONICET, Bahia Blanca, Argentina. “Instituto de Investigaciéon de la Cadena Lactea (INTA-CONICET),
Estacion Experimental Agropecuaria Rafaela, Santa Fe, Argentina.

*lorenavarmando@gmail.com; tomas.maria@inta.gob.ar
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La biomasa aérea es un caracter complejo para el mejoramiento por la interaccion de multiples factores genéticos y
ambientales. Evaluar la base genética de caracteres relacionados al crecimiento y desarrollo morfolégico que influyen
sobre la produccion del forraje permite conocer la proporcion de la varianza genética debida a efectos aditivos, de
utilidad en los planes de mejoramiento. Para estimar la heredabilidad y predecir la ganancia a obtener por seleccion
es necesario definir no sélo el material y el ambiente de crecimiento, sino también la unidad de seleccién a aplicar.
Asi, por ejemplo, la seleccion familiar es recomendada sobre la individual cuando los efectos ambientales son grandes.
Panicum coloratum es una graminea C4 perenne subtropical con potencial para incrementar la produccién de forraje
en ambientes con déficit climatico y edafico. Es una especie tetraploide de reproduccidn alégama con escasa historia
de mejoramiento comparado a otras gramineas forrajeras particularmente templadas. Los objetivos del presente
trabajo fueron estimar la heredabilidad y la ganancia genética por seleccidn en caracteres morfoldgicos vy fisioldgicos
asociados a la produccion de forraje, comparando dos unidades de seleccion: individual y familiar. Se evaluaron 13
familias de una coleccién de P. coloratum var. makarikariense EEA INTA Rafaela. Cada familia de medios hermanos
(HS), estaba compuesta por 30 plantas que se dispusieron a campo en un disefio de 5 bloques completos
completamente aleatorizados (6 HS por familia por bloque-parcela). Seis caracteres vegetativos: longitud y ancho hoja
(LH, AH, cm), n° de hojas por macollo (NH), n° de macollos por planta (NM), peso macollos (PM, gr) y biomasa aérea
por planta (BP, gr) y dos caracteres fisioldgicos: tasa de elongacién foliar (TEF, cm mac™ dia?) y filocrono (Fil, °C dia’),
se evaluaron en dos afos consecutivos. Las determinaciones fueron a nivel de planta individual y cada afio por
separado. Las variables se analizaron con Modelos Lineales Mixtos (Infostat-R) con familia y genotipo como efectos
aleatorios. La heredabilidad en sentido estricto (h2) fue estimada a partir de datos individuales y de medias de familia
(PFM). Para calcular la ganancia genética esperada (%G) se utilizé una intensidad de seleccién de 30%. Las estimaciones
se hicieron por afo. Las familias evaluadas presentaron amplia variabilidad fenotipica. Las estimaciones de h2
mediante PMF fueron siempre mayores (0,48 a 0,71) que las estimadas en base a planta individual. Los %G tras un
ciclo de seleccidn individual resultaron superiores al 100% en NM y BP. Sin embargo, los valores %G por PMF fueron
inferiores a los de planta individual para todos los caracteres evaluados. Los resultados indican que, en estos
materiales de P. coloratum, la seleccidn individual seria mas efectiva que la familiar, que podria estar relacionada a
gran variacion intrafamiliar entre individuos y reducidos efectos ambientales sobre los caracteres medidos en el
ambiente de evaluacion.

Efecto de la fertilizacion nitrogenada sobre caracteres reproductivos en plantas de dos lineas mejoradas
de Pappophorum vaginatum.

Effect of nitrogen fertilization on reproductive traits in plants of two improved lines of Pappophorum
vaginatum.

Ciarrocchi G., Delpratto E.}, Gonzélez Giraldo C.}, Andrade N.%, Porto N.22, Entio L.1*, Bezus R.?

1C4tedra de Introduccion al Mejoramiento Genético. Facultad de Ciencias Agrarias y Forestales, UNLP. 2 Becario
Doctoral de la Universidad Nacional de La Plata (UNLP).

*lisandro@agro.unlp.edu.ar

Pappophorum vaginatum es una graminea de crecimiento primavero estival, nativa del continente americano,
importante por su buen valor forrajero y su adaptacién a condiciones semiaridas. Se encuentra presente en pastizales
naturales del sudoeste semiarido de la provincia de Buenos Aires (Argentina), que son un recurso forrajero
fundamental para la actividad ganadera de la region. La domesticacidn y seleccidon de germoplasma de P. vaginatum
permitiria su reincorporacién en estos ambientes, favoreciendo la biodiversidad y la productividad secundaria del
sistema. Ademas de su aptitud como forrajera, interesa evaluar su capacidad productora de semillas y qué caracteres
y factores ambientales la determinan en mayor medida. El objetivo de este trabajo fue evaluar el efecto de la
fertilizacion nitrogenada sobre varios caracteres reproductivos en plantas de germoplasma seleccionado de P.
vaginatum conducidas a campo. Semillas maduras de dos materiales seleccionados (lineas L8 y L9) de P. vaginatum,
provenientes de poblaciones espontaneas recolectadas en la regién semiarida bonaerense en 2012, se sembraron en
bandejas plantineras en septiembre de 2019 y se condujeron en invernaculo. En febrero de 2020, los plantines de
ambos materiales se trasplantaron en la Estacidon Experimental de Los Hornos de la Facultad de Ciencias Agrarias y
Forestales, UNLP (La Plata, Buenos Aires). Las precipitaciones medias anuales histdricas en este sitio son de 1002 mm
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aunque las registradas en los afios de estudio, 2020 y 2021, fueron de 800 mm y 701 mm, respectivamente. En
macollaje del 1er y 2do afio (10/2020-2021) se fertilizé manualmente con urea (40 kg/ha) a la mitad de las plantas de
cada linea (F: fertilizado; NF: no fertilizado). En diciembre de 2021 (inicio de fructificacion) se cosecharon las panojas
maduras de cada planta y se determind: numero de panojas maduras por planta (n°Pan) y de caridpsides por panoja
por planta (n°C) (promedio n=2 panojas), y longitud de panoja (LPan) (promedio n=5 panojas). Ademas, se calculd el
numero de cariépsides por planta (n°CPP= n°Pan x n°C). Se realizaron un ANOVA y una prueba de Tukey (p<0,05) para
todos los caracteres. Se registré interaccidon Linea*Tratamiento (p<0,05) para n°CPP, resultando superior el
tratamiento de fertilizacidn sélo en una de las lineas (L9F). Para n°Pan y n°C no se encontraron diferencias (p>0,05)
entre lineas ni entre tratamientos. Para LPan, L9 resulté superior (p<0,05) a L8, aunque no se observé efecto de la
fertilizacion. Mientras que la fertilizacion nitrogenada tiene un efecto positivo en la produccidn de semillas por planta
en L9, en L8 no se observa respuesta alguna. La respuesta diferencial entre ambos materiales a la fertilizacion
nitrogenada pudo haber estado asociada a diferencias genéticas (ej. diferente capacidad en la eficiencia del uso del
nitrégeno). Se aclara que las precipitaciones medias de los afios 2020 y 2021 fueron inferiores al promedio histérico y
que las precipitaciones en octubre (25 mm) y diciembre (10,8 mm), meses en los cuales se realizo la fertilizacién y
cosecha de panojas para muestreo, respectivamente, fueron escasas.

Caracterizacion fenotipica de hibridos de maiz para el rendimiento de etanol de primera y segunda
generacion mediante el analisis factorial en grupo, AFG.

Phenotypic characterization of corn hybrids for first and second generation bioethanol yield using group
factor analysis, GFA.

Farace M.L.**, Huicho J.2, Percibaldi M.%, Eyherabide G.%, Pacheco A.?

1UNNOBA, Universidad Nacional del Noroeste de Buenos Aires, Pergamino, Buenos Aires. 2CIMMYT, Centro
internacional de mejoramiento de maiz y trigo, Texcoco Ciudad de México.

*marialujanfarace@gmail.com

La caracteristica mas importante para la industria de etanol a partir de grano o de biomasa es la concentracién de
carbohidratos estructurales. Sin embargo, se reportaron otras caracteristicas composicionales del grano y de érganos
celulésicos de la planta que podrian incidir sobre el rendimiento de etanol. Actualmente no existe una caracterizacion
fenotipica que aborde integralmente a caracteres de calidad de grano, de biomasa, y sus respectivos rendimientos
asociables a la produccidon de biocombustibles. Esta informacidn permitiria establecer pardmetros de calidad a
considerar en la eleccién de cultivares y podria ser incorporada como criterio de seleccién en un programa de
mejoramiento. El objetivo fue realizar una caracterizacion fenotipica exhaustiva de caracteres presuntamente
relacionados con la produccion de bioetanol obtenible a partir de grano y de biomasa mediante un analisis factorial
en grupo (AFG) que permite profundizar el analisis de las interrelaciones entre grupos de caracteres cuantitativos
considerados como variables aleatorias. Los experimentos siguieron un disefio de bloques completamente aleatorios
con dos repeticiones, en cinco ambientes y 25 hibridos de maiz. Las variables fueron 34 y se agruparon en
determinaciones quimicas de calidad de grano (DQCG), determinaciones fisicas de calidad de grano (DFCG),
determinaciones quimicas de calidad de biomasa (DQCB) y caracteristicas agrondmicas y productivas (CAYP). La matriz
de datos original comprendié los mejores predictores lineales imparciales (para las 34 variables en los 25 genotipos
evaluados) obtenidos a través de ambientes empleando modelos lineales mixtos con el programa META-R version 6.0.
Esta fue centrada y estandarizada para usarla como entrada de datos en el AFG, y su factorizacién consistié en cuatro
grupos iniciales. Siendo X_1 la matriz formada por DQCG, X_2 por DFCG; X_3 por DQCB y X_4 por CAYP. Se usé la
libreria GFA en R versidn 3.5.1 para el andlisis. En el AFG se obtuvieron K=3 factores o componentes activos. El primer
factor permitié diferenciar a los hibridos respecto a las caracteristicas del endospermo y del germen y visualizar cémo
estas influyen en la textura del grano y permitid identificar tres grupos de hibridos en relacién con el rendimiento de
etanol a partir de grano en alto, medio y bajo. El segundo factor diferencid a los genotipos respecto a sus caracteristicas
quimicas de calidad de biomasa (excepto contenido de hemicelulosa), rendimiento de grano e indice de cosecha. El
tercer factor reflejé la relaciéon entre el rendimiento de grano y la biomasa producida a través del indice de cosecha,
caracteristicas de la espiga y produccién de distintas fracciones vegetativas, ademas de una leve incidencia de
caracteres de calidad quimica de biomasa. Asimismo, pudieron caracterizarse todos los hibridos e identificar hibridos
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mas promisorios para la produccién de etanol. En conclusion, el AFG permitié disponer de una caracterizacion
fenotipica integral de los hibridos estudiados, en cuanto a la calidad y dureza de grano, calidad de la biomasa y
caracteristicas agrondmicas que permitieron definir cudles de ellas y con qué niveles de expresidn caracterizarian un
ideotipo especialmente apto para la industria de bioetanol.

Tolerancia al déficit hidrico en girasol cultivado (Helianthus annuus): fenotipado a campo de la Poblacion
de Mapeo por Asociacion del INTA.

Drought tolerance in cultivated sunflower (Helianthus annuus): field phenotyping of INTA’s association
mapping population.

Heinz N.12*, Mazzalay A.}, Filippi C.%3, Paniego N.%3, Lia V.23, Alvarez D.!

'INTA EEA Manfredi, Argentina. 2CONICET Argentina. 3INTA Instituto de Agrobiotecnologia y Biologia Molecular CICVyA
Hurlingham, Argentina.

*heinz.nicolas@inta.gob.ar

Con el crecimiento de la poblacién y el cambio climatico, la seguridad alimentaria se ha convertido en un reto mundial.
Se prevé que el aumento de la demanda requerird que se duplique la produccién de alimentos para 2050 (Henry,
2020). El déficit hidrico es uno de los factores ambientales que en mayor grado limita el crecimiento y rendimiento de
los cultivos en el mundo (Boyer, 1982; Bohnert et al., 1995; Nakashima et al., 2014). El objetivo del presente trabajo
fue evaluar el comportamiento de la tolerancia al déficit hidrico en 159 lineas endocriadas de la Poblacidon de Mapeo
por Asociacién del Instituto Nacional de Tecnologia Agropecuaria (INTA), con el fin de generar datos fenotipicos para
estudios de mapeo por asociacion e identificar nuevas fuentes de tolerancia. Las lineas endocriadas se sembraron
siguiendo un disefio de bloques parcialmente repetidos con parcelas distribuidas al azar. Se colocé agroetileno para
evitar la entrada de agua por precipitacion y generar un déficit hidrico moderado y progresivo hasta el final del ciclo.
La condicion de riego se logrd utilizando riego por goteo. El porcentaje de agua util disponible promedio para las tres
campanias fue a la siembra del 51,3% y 48,3%, floracién 70,3% y 34%, madurez fisioldgica 51,2% y 20% para las
condiciones de irrigacion y sequia respectivamente. Durante el periodo fenoldgico R3-R5 (Schneiter & Miller, 1981) se
registraron variables morfo-fisiolégicas como descriptores del déficit hidrico: temperatura foliar, conductancia
estomatica, intercepcién de la radiacidn, altura de planta, didmetro del tallo y didametro de capitulo. Posterior a la
cosecha se midieron como descriptores del déficit hidrico: peso de 100 semillas, nimero de semillas por capitulo,
contenido de aceite, rendimiento de semillas y rendimiento de aceite. El tiempo hasta la floracién se registré como un
rasgo fenoldgico. Los analisis estadisticos se realizaron con el software Infostat. Se encontraron diferencias
significativas (p> 0,05) entre lineas endocriadas para todos los descriptores de la tolerancia al déficit hidrico, dejando
en evidencia la amplia variabilidad génica de la poblacion en estudio. Bajo la condicién de déficit hidrico todos los
descriptores de tolerancia presentaron valores absolutos mds bajos, con la excepcion del tiempo térmico hasta la
floracién, la temperatura foliar y el peso de 100 semillas, que fueron mas altos (p > 0,05). Los modelos mixtos
mostraron efectos significativos en la interaccidén genotipo*condicidn para rendimiento de semillas, rendimiento de
aceite, numero de semillas por capitulo, didmetro de capitulo e intercepcién de la radiacion (p > 0,05), mostrando
respuestas diferenciales de los genotipos para las condiciones analizadas. A partir de las medias ajustadas se generaron
indices de tolerancia (dos Santos Silva et al., 2021; Thiry et al., 2016) con el fin de evaluar la capacidad de resiliencia y
produccién en ambientes de déficit hidrico e identificar genotipos con comportamiento diferencial para dicha
tolerancia. En conclusidn, el presente estudio permitid identificar genotipos con comportamiento diferencial al déficit
hidrico, actualmente los datos generados estan siendo utilizados para estudios de mapeo por asociacion en el
programa de mejoramiento genético de girasol en INTA.

Germinacion y peso de semillas de poblaciones espontaneas de Sporobolus indicus de estepas de halofitas
de la Pampa Deprimida (Buenos Aires).
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Germination and weight of seeds in populations of Sporobolus indicus of halophyte steppes from the Pampa
Deprimida (Buenos Aires).

May M.P.*, Bezus R., Entio L.J.

Cétedra de Introduccion al Mejoramiento Genético. Facultad de Ciencias Agrarias y Forestales, Universidad Nacional
de La Plata.

*paula.may@agro.unlp.edu.ar

Sporobolus indicus es una graminea perenne primavero-estival, nativa de América y presente en pastizales de la Pampa
Deprimida (Buenos Aires). Alli, donde los suelos son hidro-halomérficos, con bajo porcentaje de materia organica y
distintos niveles de sodicidad/salinidad, compactados y con anegamientos temporarios, se halla presente dada su
habilidad colonizadora y competidora. Por su calidad forrajera y adaptacion constituye un recurso valioso en un
ambiente fragil como el descripto. No obstante, el pastoreo continuo del ganado vacuno ejerce una fuerte presion
sobre la especie y el ecosistema, degraddndolo. Resulta importante caracterizar y conservar las especies nativas
haldfitas del pastizal pampeano para luego avanzar en su domesticacidon y promover su reincorporaciéon a estos
agroecosistemas, a fin de mejorar su productividad y mantener su biodiversidad. Para comenzar a disefiar un programa
de seleccion de la especie es necesario estudiar, por ejemplo, caracteres determinantes de su implantacion. En este
sentido, analizar el comportamiento germinativo y su variabilidad seria clave. El objetivo de este trabajo fue analizar
variabilidad en la germinacion de semillas de poblaciones espontaneas de S.indicus segun su peso. En abril de 2022 se
recolectaron cariépsides maduras de cinco poblaciones (P1, P2, P3, P4 y P5) espontdneas de S.indicus en los partidos
de Magdalena y Punta Indio y se almacenaron a 4°C hasta iniciar el ensayo. Para cada poblacidn, caridpsides sin sus
coberturas (lema y palea) fueron separadas visualmente en dos categorias de tamafio (grandes y pequenas). Luego,
se determind el peso de dichas categorias pesando 50 caridpsides por cada poblacién y categoria (n=4). A los 74 dias
desde la cosecha, se dispusieron 50 caridpsides de cada poblacién y categoria (5 poblaciones x 2 categorias de peso
de semillas x 4 repeticiones) sobre papel de filtro humedecido en cajas de Petri y se colocaron en estufa a 27,5°C.
Diariamente, durante 27 dias, se registrd la cantidad de caridpsides germinadas (radicula = 2 mm). Se determind: peso
de 50 caridpsides (P50), porcentaje de germinacion acumulada (Gac%) e indice de velocidad germinativa (IVG). Se
realizd ANOVA vy prueba de Tukey (p<0,05). Se encontraron diferencias significativas (p<0,05) para el P50 entre
poblaciones y entre categorias de peso de caridpsides dentro de cada una de ellas. La Gac% y el IVG no presentaron
diferencias significativas (p>0,05) entre poblaciones ni entre categorias de peso de caridpside. La Gac% fue de 0,1%
para P3, P4y P5, y de 2% para P1y P2. Si bien, la dormicion en la especie es conocida y debido al tiempo postcosecha
(2,5 meses) son esperables valores bajos o nulos de germinacion, este primer ensayo permitiria comenzar a observar
si los materiales presentan variabilidad en cuanto a la pérdida de la dormicién. Asimismo, los valores minimos de Gac%
de algunas poblaciones (i.e. P1 y P2) podrian representar un nimero considerable de semillas con capacidad de
germinar respecto a la cantidad de semillas producidas por planta. Se aclara que nuevas evaluaciones se estan
realizando para determinar la variabilidad entre poblaciones y categorias de peso de semillas en la pérdida de la
dormicién en distintas fechas desde la cosecha.

Acciones génicas y heredabilidad del scuffing en genotipos de girasol tipo confitero.

Gene actions and heritability of scuffing in confectionary type sunflower genotypes.

Mazzalay A.1*, Alvarez D.}, Gatti 1.3, Heinz N.1

1EEA INTA Manfredi, Ruta 9 Km 636. 2Catedra de Mejoramiento Vegetal y Produccidn de Semillas, Facultad de Ciencias
Agrarias, UNR. Campo Experimental J.F. Villarino. CC 14 (S2125ZAA) Zavalla, Santa Fe, Argentina. 3Consejo de
Investigadores Universidad Nacional de Rosario (CIUNR), Argentina.

*mazzalay.agustin@inta.gob.ar

En la actualidad alrededor del 10% de la produccidon mundial anual del grano de girasol se destina a fines no aceiteros;
sin embargo, las demandas del mercado son cada vez mayores debido a su valor nutritivo para el consumo humano,
asi como también para la alimentacién de aves y mascotas. La pérdida de color por friccion es un caracter de gran
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importancia industrial, que afecta al aspecto de la cascara y se penaliza en la comercializacion del girasol tipo
confiteria. El objetivo de este trabajo fue desarrollar una metodologia objetiva inédita a través del uso de un software
especializado que permita cuantificar el roce y determinar las acciones génicas involucradas y la heredabilidad. Para
esto se realizaron ensayos a campo con cruzamientos dirigidos de 8 lineas endocriadas androestériles (A) y un hibrido
simple que actlia como progenitor femenino, con dos lineas restauradoras de la fertilidad (R), en un disefio North
Carolina Il durante la campafia agricola 2017/ 2018 en dos localidades, Huinca Renancé y Manfredi. Se usé el software
de licencia libre Tomato Analyzer 3.0 (Rodriguez et al., 2010), para determinar el scuffing. Sobre cada una de las
muestras escaneadas en formato .jpg con 600 dpi, se lo expresd como la diferencia en porcentaje de la intensidad de
luz/oscuridad del pardmetro L* obtenida de 15 granos de cada genotipo de cada repeticion tomados al azar y valor
promedio del mdximo valor de L* de 5 granos adicionales de cada genotipo que fueron seleccionados por no presentar
scuffing. A través del diagndstico por imagenes se pudo cuantificar de manera objetiva la pérdida de color por
rozamiento, que hasta el momento se realiza mediante determinacién visual, e iniciar los estudios genéticos del modo
de herencia de este cardcter. Incrementando el nUmero de granos analizados, al comprarlo con la metodologia
tradicional que solo usa 3 granos por muestra tomados al azar y su estimacion es visual. De este modo se podran
identificar los mejores hibridos que se pueden obtener a partir de los materiales utilizados, como asi también destacar
lineas y probadores para continuar el proceso de mejoramiento.

Heterosis y heredabilidad para tamano de grano (largo y ancho de pericarpo) en hibridos de girasol
(Helianthus annus L.) tipo confitero.

Heterosis and heritability for kernel size (pericarp length and width) in sunflower (Helianthus annus L.)
confectioner-type hybrids.

Mazzalay A.**, Alvarez D.}, Gatti 1.3, Heinz N.!
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En la actualidad alrededor del 10% de la produccién anual mundial de grano de girasol se utiliza para fines no aceiteros
y las demandas del mercado y dreas de produccién van en aumento debido a su valor nutricional para la alimentacién
humana, como asi también para la nutricidn de aves y mascotas. El tamafio del grano es uno de los caracteres de
calidad mas importantes en el girasol tipo confitero. Es por eso que el objetivo del trabajo es estimar los valores de
heterosis y heredabilidad en sentido estricto (HSE) para este caracter cuantitativo. Para esto se evaluaron los
cruzamientos prueba de 8 lineas endocriadas androestériles (A) y un hibrido simple androestéril, con dos lineas
restauradoras (R) en un disefio North Carolina Il durante la campanfia agricola 2017/2018 en dos localidades, Huinca
Renancd (HR) y Manfredi; en esta ultima en dos fechas de siembra (MF1, MF2). La unidad experimental consistio en
dos surcos de 5,10 metros a 0,70 m en bloques completos aleatorizados con tres repeticiones. A través del software
Tomato Analyzer 3.0 (Rodriguez et al., 2010) se midieron muestras de 15 granos al azar que luego fueron escaneadas
en formato .jpg 600 dpi. La heterosis de los cruzamientos prueba se calculd utilizando: la heterosis parental media
(HTS) y la heterobeltiosis (HTB). La heredabilidad se determindé de manera automatica, usando el procedimiento
propuesto por Cruz (2013), empleando el software Genes, version 2019. Todos los cruzamientos de prueba
presentaron heterosis negativa ya que ninguno de los hibridos fue mas largo que el probador 669. Por lo tanto, se
presento herencia intermedia. Este resultado esta de acuerdo a lo hallado por Jocic et al. (2000). Los hibridos cruzados
por el probador 401 fueron los de semilla mas ancha con valores de heterosis positivos, alcanzé el maximo vigor en
MPF2. En cuanto a la HSE, en los cruzamientos prueba presenté valores relativamente altos, 0,53 para el largo y 0,75
para el ancho. En conclusién, se utilizaron de manera efectiva los softwares que permitieron de un modo sencillo y
preciso incrementar el nimero de unidades por muestras medidas al compararlo con la medicién tradicional, y
automatizar los calculos matematicos para avanzar en el modo de herencia de este caracter.
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Variabilidad en el crecimiento inicial y supervivencia en plantas de dos poblaciones espontaneas de
Stapfochloa berroi.

Variability in the initial growth and survival in plants of two spontaneous populations of Stapfochloa berroi.

Porto N.12*, Podestd S.%, Delpratto E.2, Ciarrocchi G.2, Entio L.J.2, Bezus R.?
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La cria bovina es la actividad agroproductiva mas relevante de la Pampa Deprimida, subregion con aproximadamente
4,75 millones de hectareas de ambientes hidrohalomérficos. Estos ambientes -con anegamientos y sequias, sodicidad
y/o salinidad y bajo contenido de materia organica- son susceptibles de ser degradados por disturbios como el
pastoreo, afectandose la estructura y composicion del pastizal. El pastoreo continuo conduce a la seleccién de especies
de mayor valor forrajero y a su disminucién en densidad, limitando la productividad primaria y la receptividad
ganadera del sistema. Stapfochloa berroi es una graminea perenne de crecimiento primavero estival, nativa de
Sudamérica, clave en estos ambientes por su adaptacién y buen valor forrajero. La reincorporacion de germoplasma
seleccionado de S. berroi permitiria recuperar la biodiversidad mejorando, entre otras funciones, la productividad
secundaria. El objetivo de este trabajo fue evaluar supervivencia y crecimiento inicial de plantas de poblaciones
espontdneas de S. berroi conducidas en un ambiente bajo alcalino. En enero de 2016 se recolectaron semillas maduras
de dos poblaciones espontdneas (P) de S. berroi en los partidos de Magdalena (P1) y Punta Indio (P2) y se almacenaron
a 4°C hasta su siembra. En octubre de 2020 las semillas se sembraron en bandejas plantineras y se condujeron en
invernaculo. En enero de 2021 96 plantas por poblacién se trasplantaron en una clausura al ganado doméstico en el
establecimiento “El Amanecer” (FCAyF-FCV, UNLP) (Magdalena, Buenos Aires). Durante el periodo de ensayo a campo
(1/2021-6/2022) las precipitaciones medias (845 mm en 2021 y 325 mm en el primer semestre de 2022), fueron
inferiores al promedio (973 mm promedio histérico anual y 512 mm promedio histérico para el primer semestre). Se
relevaron datos en 4 momentos (F) del ciclo del cultivo: 29/10 (F1) y 29/12 (F2) de 2021 y 14/03 (F3) y 14/06 de 2022
(F4). En F1y F3 se registro el diametro basal de planta (Db) para calcular area basal (Ab = t*Db2/4)y en F1, F2 y F3 se
determind nimero de macollas en madurez de su inflorescencia (n°’mac). En F4 se registro la pérdida de plantas para
calcular un porcentaje de supervivencia (%S) y se cosechd la biomasa aérea acumulada de cada planta a 5 cm de altura
para determinar, luego de 72hs en estufa a 60°C, biomasa seca aérea (BSA) en balanza. Las medias se compararon por
prueba t de Student (p<0,05). En F1 no se registraron diferencias (p>0,05) entre poblaciones para el Ab, aunque P1
produjo un mayor (p<0,05) n2mac. En F2 no se registraron diferencias (p>0,05) entre poblaciones en el n°mac. En F3
P2 resultd superior (p<0,05) a P1 en n°’mac y Ab. No se registraron diferencias (p>0,05) entre poblaciones para BSA 'y
%S. P2 tiene una fase vegetativa mas larga, lo que podria explicar su mayor Ab, y prolonga su fase reproductiva hasta
otofio, lo que indicaria una menor sensibilidad a las bajas temperaturas y a los dias cortos. Similar %S y BSA indican
ausencia de adaptacién diferencial a las condiciones halomérficas y de sequia imperantes durante el ensayo.

Variabilidad en la emergencia de plantulas en poblaciones espontdneas de Stapfochloa berroi.
Seedling emergence variability in spontaneous populations of Stapfochloa berroi.

Porto, N.1"2*, Entio L.J.2, Bezus R.?

1Becario Doctoral de la Universidad Nacional de La Plata (UNLP). 2Cétedra de Introduccién al Mejoramiento Genético.
Facultad de Ciencias Agrarias y Forestales, UNLP.
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El 24% de la superficie de la provincia de Buenos Aires (7,08 millones de hectareas) estd ocupada por suelos
hidrohalomarficos que, por sus caracteristicas, limitan la produccion forrajera y, consecuentemente, la produccion
ganadera. Una estrategia valida para mejorar la productividad en estos ambientes es la reincoporacién de
germoplasma seleccionado de especies vegetales nativas y/o naturalizadas de la regidn, adaptadas a esas condiciones
limitantes especificas. Stapfochloa berroi es una graminea nativa de Sudamérica, de crecimiento primavero estival,
componente clave de la comunidad estepa de haléfitas por su valor forrajero y su adaptacién a condiciones
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halomarficas y de déficit hidrico. Una primera etapa del fitomejoramiento de S. berroi implica verificar la existencia de
variabilidad genética entre y dentro de poblaciones espontaneas no sdlo en caracteres vinculados a la produccion y
calidad forrajera, sino también en aquellos vinculados a la implantacion y a la habilidad competitiva. El objetivo de
este trabajo fue analizar la variabilidad en la emergencia de plantulas en poblaciones espontaneas de S. berroi
conducidas en invernaculo. En marzo de 2021 se recolectaron semillas maduras de S. berroi en cuatro sitios geograficos
en los partidos de Magdalena y Punta Indio (Buenos Aires) para constituir cuatro poblaciones. El 29 de septiembre de
2021 se sembraron semillas de las cuatro poblaciones en bandejas plantineras utilizando sustrato comercial y se
condujeron en inverndculo con riegos frecuentes. Durante el ensayo las temperaturas variaron entre 15,76 + 0,48 y
28,10 £ 0,39°C, y la humedad relativa entre 43,33 £ 1,94 y 83,39 + 1,42% (minimas y maximas medias + error estandar).
A partir de la primera plantula emergida (apice de primera hoja visible), cada tres dias se fue registrando la emergencia
hasta que luego de tres dias consecutivos no se observaron nuevas plantulas (dia 40 desde el inicio del ensayo). Con
estos datos se calculé el porcentaje de emergencia acumulada (%E) y un indice de velocidad de emergencia (IVE=
E1/T1 + E2/T2+...+Gn/Tn, donde E= plantulas emergidas, T= dia de emergencia, n= dia del udltimo control de
emergencia). Se realizé ANOVA y prueba de Tukey para ambos caracteres (p<0,05). No se encontraron diferencias
significativas (p>0,05) entre poblaciones para ninguno de los caracteres evaluados, aunque si se destacé en las cuatro
poblaciones la elevada variabilidad intrapoblacional, expresada en CV (%): entre 28,20y 55,95% para %E, y entre 26,37
y 63,71% para IVE. Los valores promedio de %E e IVE de las poblaciones variaron entre 20,5y 29% y entre 0,24 y 0,34,
respectivamente. En las condiciones ensayadas, las poblaciones muestran similar habilidad competitiva para emerger.
A pesar de la ausencia de variabilidad interpoblacional, la elevada variabilidad intrapoblacional para %E e IVE hace
promisoria la posibilidad de iniciar un plan mejor para estos caracteres vinculados a la implantacién. Estudios sobre el
comportamiento germinativo realizados en esta especie sugieren la existencia de una dormancia fisica de las semillas
de alrededor de 8 meses, lo cual podria explicar parcialmente el bajo %E e IVE obtenidos en este estudio, realizado al
inicio del octavo mes desde la cosecha de las semillas.

Variabilidad en la germinacion e incidencia de micopatégenos en semillas de poblaciones espontaneas de
Stapfochloa berroi.

Variability in germination and incidence of mycopathogens in seeds of spontaneous populations of
Stapfochloa berroi.

Porto N.12*, Entio L.J.%, Bezus R.%, Martinez S.1.3*

!Becario Doctoral de la Universidad Nacional de La Plata (UNLP). 2Catedra de Introduccién al Mejoramiento Genético.
Facultad de Ciencias Agrarias y Forestales, UNLP. 3Becario Doctoral CONICET. “Centro de Investigaciones en
Fitopatologia (CIDEFI). CIC-UNLP.

*nicolasporto@agro.unlp.edu.ar

El pastoreo del ganado doméstico es un factor que afecta la estructura y funcionamiento de las comunidades
vegetales. Cuando es manejado inadecuadamente, puede llevar a la degradacion irreversible del pastizal, afectando a
la productividad primaria y secundaria del mismo. Este efecto se vuelve mas perjudicial en ambientes fragiles,
susceptibles de ser degradados, como los bajos alcalinos de la Pampa Deprimida. Dada la importancia de estos
ambientes para la produccidn ganadera de dicha region, una estrategia de restauracién como la reincorporacién de
germoplasma nativo seleccionado seria clave, tanto para favorecer la productividad del sistema como su
biodiversidad. Una especie nativa de estos sitios es Stapfochloa berroi, graminea de buen valor forrajero y adaptacion
a condiciones hidrohalomdrficas que resultan limitantes para especies exéticas. S. berroi, por seleccién del ganado en
planteos de pastoreo continuo, es desplazada del pastizal en detrimento de la calidad y productividad forrajera de la
comunidad. Asi, interesa conocer el comportamiento germinativo de la especie y factores que lo puedan afectar. El
objetivo de este trabajo fue analizar la variabilidad en la germinacidon de semillas dentro y entre poblaciones
espontdneas de S. berroi, y la incidencia e identificacion de micopatdgenos que las afectan. Semillas maduras de
poblaciones espontaneas de S. berroi se cosecharon en marzo de 2021 en diferentes puntos geograficos de la Pampa
Deprimida (Buenos Aires) para constituir cuatro poblaciones. El 7 de marzo de 2022 se inici6 el ensayo de germinacién
con 50 semillas, colocadas sobre papel de filtro humedecido, por caja de Petri (n=4) para cada poblacion. Se mantuvo
la humedad en las cajas durante todo el ensayo y se registraron las temperaturas minimas y maximas diarias, que
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fluctuaron entre 23,5 y 24,5°C. Con la primera semilla germinada (radicula>3mm) comenzé el relevamiento de datos
hasta el dia 12, luego del cual no se registraron nuevas germinaciones. Finalizado el ensayo, se realizdé un analisis
fitopatoldgico de las semillas. Con los datos relevados se determind: germinacidon acumulada (Gac%), porcentaje de
incidencia de hongos (Inc%) (semilla enferma fue la que, observada a la lupa, presentaba micelio) y los géneros
fungicos que las afectaban. Se realiz6 ANOVA y prueba de Tukey (p<0,05). Se registraron bajos valores de Gac%, entre
1y 7,5%, y una poblacién resultd superior (p<0,05) al resto. También se destacé la amplia variabilidad intrapoblacional
encontrada en todas las poblaciones, expresada en CV (%), con valores de entre 38 y 96%. Los valores de Inc%
estuvieron entre 29 y 75%. La poblacidon con mayor Inc% (p<0,05) resultd ser la que tuvo mayor Gac%. Los géneros
fungicos identificados fueron Alternaria sp., Epicoccum sp.y Fusarium sp., con una incidencia de entre 60 y 100%, 5y
33% y 9y 11%, respectivamente. A pesar de los bajos valores de germinacidon acumulada, se verifica la existencia de
variabilidad genética intra e interpoblacional para este caracter. En principio, la incidencia de hongos en la semilla no
explicaria los bajos valores de Gac%.

Determinacién del tamaiio de parcela 6ptimo por el método de la maxima curvatura para la evaluacién
de clones de banana (Musa x paradisiaca) en la provincia de Formosa.

Determination of the optimal plot size by the maximum curvature method for the evaluation of banana
clones (Musa x paradisiaca) in the province of Formosa.

Tenaglia G.C.%, Pratta G.R.2

!Instituto Nacional de Tecnologia Agropecuaria (INTA). Area de Investigacién Para la Agricultura Familiar en el NEA
(AIPAF-NEA). 2Instituto de Investigaciones en Ciencias Agrarias de Rosario (IICAR), Consejo Nacional de Investigaciones
Cientificas y Técnicas (CONICET).

*tenaglia.gerardo@inta.gob.ar

En Argentina, las condiciones climaticas son rigurosas para la banana, cultivo tropical de reproduccién estrictamente
asexual. Se cultiva en las zonas subtropicales del norte del pais, siendo un cultivo importante para los productores
familiares de la provincia de Formosa. En estas condiciones de clima subtropical, sélo se puede obtener una cosecha
anual, a diferencia de las dos que se realizan en las zonas productoras tradicionales. Por estos motivos, si bien existe
informacién a nivel internacional, es necesario re-evaluar en condiciones locales la produccidn de cultivares de uso
rutinario, asi como determinar el tamano de parcela dptimo para que los resultados obtenidos tengan robustez
estadistica. El objetivo de esta comunicacion es aplicar el método de la curvatura maxima, con modificaciones propias
del sistema de produccién bajo evaluacidn, a fin de determinar el tamaio éptimo de parcela para la evaluacion de
cultivares de difusion internacional de banana en la provincia de Formosa. En el campo experimental de Laguna Naick-
Neck del INTA, se midié el rendimiento (R, kg de fruta/planta) en 4 variedades de uso internacional (n = 32 plantas por
cultivar), tomando el valor medio de 4 campafias de evaluacidn. Se aplicé el método de la curvatura maxima, en un
disefio en bloques completamente aleatorizado. Dado que este efecto fue no significativo, se formaron al azar grupos
de 2,4,6,8, 10,11, 14 y 16 plantas por parcela (PPP). En estos grupos, se calculd la media, el desvio estandar (DE) y
el coeficiente de variacion (CV) para R, y se estimaron las regresiones lineales y no lineales de media, DE y CV,
respectivamente, con los diferentes PPP. Todos los anadlisis estadisticos se hicieron con el programa InfoGen. Los
valores de media de R no variaron entre los diferentes PPP, y tanto el coeficiente de regresion lineal, como el de
regresion no lineal fueron no significativos (p > 0,05) entre estas variables. Sin embargo, los valores de DE y CV
tendieron a disminuir a medida que aumenté PPP. Tanto los coeficientes de regresion lineal como no lineal fueron
significativos (p < 0,05) y negativos para DE y CV en relacién a PPP, siendo mayor el porcentaje de variacion explicada
por el modelo no lineal en ambos casos. A partir de un valor de PPP entre 3 y 6, la tasa de decrecimiento de ambas
variables dependientes (DE y CV, respectivamente, que mostraron la forma de una funcién inversa) tienden a
estabilizarse en relacion a la variable regresora. Como conclusidon, empleando materiales vegetales de uso
internacional, se determind que para evaluar con robustez estadistica variedades de banana en las condiciones de
produccién de la provincia de Formosa (Noreste argentino), el tamario calculado dptimo es de 6 plantas por parcela.
Debido a la complejidad en la fenologia, derivada de la relacidn cultivo tropical/clima subtropical, y a la marcada
influencia de las reservas acumuladas en el pseudotallo para cada nuevo ciclo, seria conveniente que las parcelas
contengan entre 8 y 10 plantas.
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Biologia molecular y herramientas
gendmicas aplicadas al mejoramiento

Marcadores moleculares para la seleccidn de genotipos de trigos resistentes a royas y con buen contenido
de proteinas.

Molecular markers for identification of rusts resistance in wheat genotypes with high grain protein content.

Acosta M.G.*, Bessone V., Lassaga S.L., Gieco L.C.

Departamento Mejoramiento - INTA-EEA Parana — Ruta 11 km 12,5, Oro Verde — Entre Rios, Argentina. Tel.: 0343-
4975200-int. 4256.

*acosta.maria@inta.gob.ar.

Los programas de mejoramiento genético de trigo utilizan marcadores moleculares (MM) para seleccionar genotipos
con caracteristicas deseables. La resistencia a enfermedades es una de ellas y el gen Lr34 confiere resistencia durable
a roya de la hoja (RH). Entre los MM utilizados para este gen se encuentran: csLV (ligado al Lr34) y cssfr5 (sobre el
Lr34). La roya amarilla (RA) o estriada continta afectando con el mismo nivel de complejidad que se viene
desarrollando desde la aparicién de las nuevas razas exéticas, llegando a un nivel epifitico histérico en 2017. Yr10 es
uno de los genes efectivos que aporta a la resistencia a la enfermedad, por lo que fue utilizado en este trabajo para
seleccionar genotipos con resistencia parcial a RA. En relacidn a la calidad panadera, el contenido de proteina de grano
(CPG) es uno de los factores de calidad a tener en cuenta para la harina de panificacion. El gen Gpc-B1 otorga una
concentracion de proteinas en el grano superior comparado con las lineas negativas. El objetivo del trabajo fue
seleccionar lineas F6 del programa de mejoramiento de trigo del INTA EEA Parana por la presencia de genes que
otorgan resistencia a RH y RA; y con alto CPG. De las 391 lineas testeadas, el 2% de los genotipos poseen el haplotipo
resistente para Lr34 (positivos ambos marcadores: csLV'y cssfr5). Para Yr10 se encontrd que aproximadamente el 50%
de la poblacién testeada, resultd positiva para este marcador. En relacion a la calidad panadera, se determiné que el
6.4 % resultd ser portador del gen para CPG. Con esta informacion, se seleccionaran las lineas portadoras de los genes
de resistencia (RH y RA); y CPG. Esta seleccién permitira mayor eficiencia en el programa de mejoramiento.

Proteinas citricas de la familia SNAKIN/GASA como posibles péptidos antimicrobianos contra bacterias
fitopatogenas.

Citrus SNAKIN/GASA family protein as potential antimicrobial peptides against phytopathogen bacteria.

Bekier F.*12, Conte M.}, Frias N.13, Hopp E.»?, Conti G.**
11ABIMO. 2FCEN — UBA. 3UNAHUR. “FA — UBA
*bekier.florencia@inta.gob.ar

Argentina is the world's top yellow lemon exporter and eighth-largest citrus producer. In particular, orange (Citrus
sinensis) production is crucial for local consumption and together with lemon, for juice export. Huanglongbing or
greening disease (HLB), citrus canker, black spot, and citrus variegated chlorosis (CVC) are some of the diseases that
significantly decrease production. Therefore, it is crucial to develop different approaches for controlling them. As one
strategy, plant overexpression of antimicrobial peptides (AMP) could increase broad-spectrum resistance against
phytopathogens. The endogenous AMP gene stacking might be a very effective alternative to produce intragenic-
resistant plants with a significant decrease of multi-pathogens in the fields. SNAKIN/GASA is a well-known
antimicrobial protein family since overexpression of potato SNAKIN1 has a proven effect against several fungi and
bacterial pathogens in different crops. Our group is interested in studying the citrus SNAKIN/GASA family with the aim
to find if overexpression of any of these peptides is able to reduce citrus canker and eventually HLB diseases. Both of
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them are caused by the gram-negative bacterias Xanthomonas citri subsp. citri (Xcc) and Candidatus liberibacter
respectively and could be reduced by the direct effect of enhanced expression of AMPs. By employing the “Citrus
Genome Database” we identified the SNAKIN/GASA sequence genes in C. limon, C. sinensis, and Poncirus trifoliata and
we also identified novel genes of the family in Citrumelo, C. aurantium, C. limonia, C. jambhiri and Microcitrus
warburgiana. We checked the presence of the 12-cysteine amino acid GASA-domain and classified all the genes into
three — SNAKIN/GASA subfamilies according to their distinctive conserved motives. To analyze floral, juvenile, and
mature leaf tissues, we chose eleven of them. We then used absolute qPCR to measure their expression in C. limon
var ‘Eureka’, C. reticulata var ‘Clemenule’, Poncirus trifoliata, Troyer citrange and Rangpur. Several members of the
three subfamilies have shown greater expression in floral tissue, which would denote antibacterial potential. Based
on this criterium, we selected three genes, members of subfamily |, Il and Il respectively to analyze their effect against
pathogenic bacteria. Among them, we include the closest member of Citrus sp. to potato SNAKIN-1. To this point, we
are challenging with the selected genes by transiently overexpressing the selected genes in N. benthamiana and then
challenging plants with the natural pathogen of this species, Pseudomonas syringae pv. tabaci, a compatible pathogen,
and Xcc, an incompatible pathogen. We hypothesize that some of the SNAKIN/GASA peptides overexpression may
decline bacterial growth, and also be able to reduce disease symptoms in the compatible pathosystem. We are
expecting to find at least one gene with favorable performance that could lead to new, appealing biotechnological
advancements as a long-term fix to reduce citrus phytopathogen.

Mejoramiento genético de Rizobios para una produccion sustentable de soja.

Genetic improvement of Rhizobia for sustainable soybean production

Brambilla S.**?, Liebrenz K.12, Gomez C.}, Soto G.»2, Ayub, N.12

!Instituto de Genética Ewald A. Favret, (INTA), Buenos Aires, Argentina; Instituto de Agrobiotecnologia y Biologia
Molecular (IABiMO), CONICET-INTA, Buenos Aires, Argentina. *Centro Nacional de Investigaciones Cientificas y
Técnicas (CONICET), CABA, Argentina

*brambilla.silvina@inta.gob.ar

Los rizobios son sensibles a diferentes factores de estrés abidtico, viéndose afectada la fijacion bioldgica de nitrégeno
(FBN) y la productividad de las leguminosas. Se ha visto que estas bacterias, bajo condiciones extremas, desarrollan
resistencia a diversas formas de estrés, como por ejemplo al H,0, La eficiencia de la colonizacién de los rizobios
depende de su capacidad de producir enzimas y compuestos antioxidantes de bajo peso molecular que reducen el
efecto de especies reactivas del oxigeno (ROS). Contribuir a la sustentabilidad econémica y ambiental de la produccién
de soja mediante el mejoramiento de la tolerancia al estrés abidtico de los rizobios utilizados como inoculantes. En
placas con medio YEM suplementado con 5 mM de H,0; se sembraron 100 ul de un cultivo en fase exponencial de
Bradyrhizobium japonicum E109 para obtener colonias tolerantes. Luego de 10-14 dias de incubacién a 28°C se
seleccionaron las colonias tolerantes. Se realizd una caracterizacion fenotipica y genotipica de las cepas tolerantes de
Bradyrhizobium japonicum. Las colonias tolerantes fueron cultivadas en medio YEM liquido y se sembraron 100 pl en
placas con YEM. Luego, se dispuso un disco de filtro de papel sobre el cual se dispensaron 5 ul de H,0, 30 volimenes.
Transcurridos 7 dias, se midid el halo sin crecimiento bacteriano para determinar el grado de tolerancia. Los genomas
de las cepas mutantes y salvaje se secuenciaron mediante la tecnologia lllumina Hiseq1500, y luego se analizaron con
el software Geneious. La actividad catalasa se determind de forma cualitativa por el agregado de 25 ml de H,0, 30
voliumenes a las placas con colonias aisladas de cada clon. Para evaluar la competencia en la nodulacién, se co-
inocularon plantas de soja con la cepa parental y la mutante. El impacto de la mutaciéon sobre la promocién del
crecimiento de soja se analizé realizando inoculaciones con la cepa salvaje y la mutante. Cuatro clones de B. japonicum
E109 tolerantes a H,0, fueron identificados, los cuales presentan una marcada actividad catalasa respecto a la cepa
parental. Las mutaciones generadas se encontraron en el gen g/xA, el cual codifica para un probable regulador
transcripcional. GIXA se encontraria formando parte de un cluster junto a los genes de las enzimas catalasa (catA) y
fosfato hidrolasa (yfbR). Los ensayos de ocupacion de nédulos mostraron que la mayoria fueron colonizados por la
cepa mutante (>80%). Ademas, se observaron diferencias significativas en la productividad y en la biomasa de nédulos
entre las plantas inoculadas con las cepas E109 y el clon tolerante. En conclusién, a actividad catalasa aumentada de
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los clones adquiridos permitiria la detoxificacién de los ROS frente a diferentes estreses abidticos, aumentando su
capacidad de actuar como endosimbiontes de soja. Ademas, los resultados de los ensayos in planta sugieren que la
mutacion del gen gixA puede incrementar la promocién del crecimiento vegetal del inoculante E109.

Desarrollo de portainjertos citricos transgénicos tolerantes al estrés abiotico.

Development of transgenic citrus rootstocks for tolerance to abiotic stress.

Castellano Rengel M.S.%, Romero L.A.}, Ledesma V.A.}, Filippone M.P.2, Noguera A.S.}, Sendin L.N.*!

lInstituto de Tecnologia Agroindustrial del noroeste Argentino (ITANOA), Consejo Nacional de Investigaciones
Cientificas y Técnicas (CONICET) - Estacion Experimental Agroindustrial Obispo Colombres (EEAOC). Av. William Cross
3150, CP: T4101XAC, Tucuman. 2Facultad de Agronomia y Zootecnia, Universidad Nacional de Tucuman.
*lorenasendin@gmail.com

Los citricos constituyen uno de los principales cultivos frutales del mundo con una produccién que supera los 320
millones de toneladas por afo. Argentina es el 8° productor de limdén, con 3,2 millones de toneladas y Tucuman
concentra el 73% de la produccion lo que pone en evidencia el impacto regional que tiene cualquier factor que afecte
al cultivo. El estrés hidrico y salino son dos de los factores mas importantes que tienen impacto negativo sobre el
crecimiento y desarrollo de los citricos En el marco del desarrollo de estrategias de manejo sostenibles para mitigar el
impacto de los estreses limitantes para la produccion, la obtencidn de genotipos mejorados genéticamente es una de
las medidas mds efectivas. En ese sentido, la transformacién mediada por Agrobacterium tumefaciens (At), es una
herramienta utilizada en numerosos hibridos y especies de citricos. Por lo antes expuesto, el objetivo de este trabajo
es generar portainjertos citricos transgénicos con mayor tolerancia al estrés abiético. Para ello se selecciond un gen
gue codifica para un factor de transcripcion, el cual estd intimamente relacionado con la tolerancia al estrés abidtico.
La expresion ectdpica de este gen en otras especies como arabidopsis, alfalfa, trigo, maiz y cafia de azucar, confirid
mayor tolerancia al estrés por sequia y salinidad sin penalizaciones en el rendimiento. En este trabajo se construyé un
vector de transformacién con el plasmido PCAMBIA 2301 al cual se adiciond el gen de interés, bajo el control de un
promotor constitutivo fuerte (355CaMV) Ademas el plasmido PCAMBIA 2301 lleva el gen de seleccion nptll de
resistencia a kanamicina y el gen reportero gus que confiere coloracién azul al tejido transformado tras una tincién
histoquimica. El vector resultante fue introducido en la cepa EHA105 de At por electroporacién para realizar los
experimentos de transformacién genética. Como material vegetal se utilizaron segmentos internodales de epicétilo
provenientes de plantulas de 6 semanas de edad de un portainjerto generado por la EEAOC. Los explantos fueron
inoculados con Aty cultivados en presencia del agente selectivo. A los 60 dias se verifico la expresion del gen reportero
gus en los brotes regenerado y se observé que la eficiencia de transformacidn para los explantos transformados con
el gen de interés fue de 1,4% y para los del control de transformacidn (pldsmido sin el gen de interés) 1,9%.
Actualmente, los brotes regenerados potencialmente trransgénicos se encuentran en un medio de enraizamiento
hasta obtener una planta transgénica entera. Posteriormente, las plantas seran evaluadas por su tolerancia a sequia y
salinidad. La obtencién de portainjertos transgénicos con estas caracteristicas implicaria un avance tecnoldgico en la
industria citricola ya que sobre estos pueden injertarse diferentes cultivares de limonero no transgénico aumentando
las posibilidades de desregular eventos en menos tiempo y mejorando la percepcion publica.

Caracterizacion de familias de genes desaturasas (OeSAD y OeFAD) en olivo: analisis de expresion en
diferentes ambientes de Argentina durante el desarrollo del fruto.

Characterization of desaturase gene families (OeSAD and OeFAD) in olive: expression analysis in different
Argentinian environments during fruit development stages.
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El proceso que lleva a la sintesis de acidos grasos insaturados y determina el nivel de acido oleico en el aceite de oliva
comprende la actividad de dos enzimas claves: estearoil-ACP desaturasa (OeSAD) y oleil-ACP desaturasa (OeFAD). Estas
son las encargadas de introducir dobles enlaces para producir acidos grasos insaturados y, por lo tanto, desempenan
un papel fundamental en el metabolismo de los lipidos de las plantas. Diversos autores indican que las desaturasas
estdn sujetas a diferentes tipos de regulacidén y que existen diversos factores que tienen efecto sobre la actividad de
las mismas. En este sentido, la temperatura se presenta como uno de los principales factores ambientales que afectan
su actividad. El objetivo del presente trabajo fue caracterizar las secuencias genémicas de las familias OeSAD y OeFAD
en olivo, evaluandose también los niveles de expresién de dichos genes en ambientes de cultivo en Argentina que
presentan diferentes regimenes térmicos. El estudio se realizé durante dos ciclos de cultivos (2014-2015; 2015-2016)
en tres estadios fenoldgicos (42, 139 y 173 dias posterior a plena floracién, DAF) del desarrollo del fruto y en dos
cultivares considerados de alta (cv. Arbequina) y baja (cv. Coratina) plasticidad fenotipica. Los ambientes evaluados se
definieron teniendo en cuenta la localidad x ciclo de cultivo; de este modo se consideraron siete ambientes: CAT
(Catamarca; 2014-2015), LR (La Rioja; 2015-2016), SJ1 (San Juan; 2014-2015), SJ2 (San Juan; 2015-2016), MZA
(Mendoza; 2015-2016), NEQ1 (Neuquén; 2014-2015); NEQ2 (Neuquén; 2015-2016). Los frutos fueron recolectados de
forma aleatoria, conservados en nitrédgeno liquido y posteriormente almacenados a -80°C. Los analisis de expresion
relativa se realizaron mediante qPCR, y las cantidades relativas de cada transcrito se calcularon mediante el método
2785CT Se jdentificaron y caracterizaron las secuencias gendmicas completas de tres genes candidatos OeSAD vy tres
OeFAD en olivo, confirmando o estableciendo sus posiciones en los cromosomas del olivo. El patrén de expresién de
OeSAD?2 para ‘Coratina’ presenté un incremento en la expresidn a los 42 y 139 DAF; mientras que este patron fue
constante a los 173 DAF. Por su parte, ‘Arbequina’ presentd los maximos niveles a los 139 DAF. La expresion de
OeFAD2-2 fue mas alta al inicio del crecimiento de la fruta y la sintesis de aceite, y luego disminuyd. Los elevados
niveles de expresion de OeFADG6, confirman que este gen desempeiia un papel importante en la sintesis de acidos
grasos, pero parece que no estd regulado por la temperatura. Los andlisis de expresion relativa en los diferentes
ambientes sugieren que el régimen térmico ejerce un efecto regulador a nivel transcripcional tanto en los genes
OeSAD2 como en OeFAD2-2, y que esta regulacion es cultivar dependiente. Nuestros resultados proporcionan, por
una parte, informacion sobre la secuencia, estructura génica y localizacion cromosémica de los genes candidatos
implicados en la sintesis de acidos grasos. A su vez, la informacidn generada contribuye al establecimiento de nuevos
criterios para la seleccién de sitios de plantacion basados en los registros térmicos de cada zona y para la eleccién de
cultivares en funcion de esta fuente de variabilidad ambiental.

Senescencia foliar en girasol: enfoque sistémico para un evento complejo con impacto en el mejoramiento
genético.

Leaf senescence in sunflower: a systemic approach to a complex event with an impact on genetic
improvement.
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La senescencia es un proceso altamente regulado que se caracteriza por una reduccion de la capacidad fotosintética
en condiciones especificas de crecimiento. Se trata de un proceso con impacto econémico que interviene en la brecha
existente entre el rendimiento potencial y el rendimiento real observado a campo en cultivos de girasol, debido a Ia
oportunidad que presentan las plantas en mantener el sistema fotosintético activo durante periodos prolongados. En
vistas de generar girasoles que posean una prolongacion del tiempo de vida del aparato fotosintético y que este hecho
conlleve a una mayor produccién de fotoasimilados, reflejandose en un aumento del rendimiento en la produccién de
semillas y contenido de aceite. El grupo de trabajo ha desarrollado herramientas de gendmica funcional integrada
(incluyendo datos metabolémicos y transcriptdmicos) para estudiar el proceso de senescencia foliar en girasol en dos
genotipos pertenecientes al Programa de Mejoramiento de INTA. Dichos estudios identificaron varios genes NAC de
girasol que aumentaron su expresién conforme avanzaba la edad de la hoja y que serian putativos ortdlogos de
miembros que modulan la senescencia foliar en A. thaliana. Uno de los candidatos mas relevantes identificados en
girasol fue Ha-NACO1, un putativo ortélogo de AtORE1, reportado como regulador positivo de la senescencia foliar en
A. thaliana. El retraso de la senescencia foliar es una caracteristica buscada por los mejoradores, por lo que el estudio
funcional de Ha-NACO1 en lineas transgénicas de A. thaliana es de gran relevancia para determinar su posible funcion
en la senescencia. Se realizaron estudios fenotipicos mediante la captura de imagenes a lo largo del desarrollo de las
plantas y ensayos moleculares, donde se evalud la expresidn de genes (HA-NACO1, At-BFN1, AtGLK1, AtRCA) asociados
al evento de senescencia mediante PCR-tiempo real. A partir de la integracién de los datos obtenidos, se observé una
correspondencia entre los cambios fisioldgicos, fenotipicos y moleculares detectados durante el desarrollo de la hoja.
Se determind que la sobre-expresion de Ha-NACO1 altera el desarrollo y actia como un regulador positivo de la
senescencia foliar de manera similar a como lo hace AtORE1 en A. thaliana, sugiriendo que HaNACO1 podria promover
la senescencia foliar en girasol. En estudios recientes se ha mostrado que AtORE1 y la disponibilidad del Nitrégeno en
suelo actian en conjunto en la promocidn de la senescencia foliar. Por lo cual nos proponemos evaluar dos lineas de
girasol con fenotipos contrastantes para el caracter de senescencia foliar, B481-6 y R453 pertenecientes al Programa
de Mejoramiento de INTA, bajo el suministro de nitrégeno con el fin de evidenciar que los genes funcionales putativos
asociados a los rasgos no estarian alterados por las condiciones diferenciales del macronutriente. Se validaran
mediante ensayos de secuenciacidon de ARN para confirmar la expresién de genes candidatos, como Ha-NACO1, en las
lineas de interés.

Aplicacidn de nuevas técnicas de mejoramiento y gendmicas para el desarrollo de marcadores moleculares
de tolerancia a sequia en soja.

Application of new breeding techniques and genomics to obtain molecular markers for drought tolerant
soybean.

Demicheli J.*1, Botto J.F.2, Soria M.3, Pagano E.A.2

1C4tedra de Bioquimica, Facultad de Agronomia, UBA. 2IFEVA, Facultad de Agronomia, UBA. 3Catedra de Microbiologia,
Facultad de Agronomia, UBA.

*jdemicheli@agro.uba.ar

El desarrollo de materiales de soja tolerantes a sequia es primordial dado que este cultivo explora diversos ambientes
a lo largo del pais y, ademas, se estima que debido al cambio climatico los eventos de sequia se tornardn mas
frecuentes e intensos. La seleccion asistida por marcadores moleculares permite acelerar y hacer mas eficientes los
procesos de seleccidn en programas de mejoramiento. Este trabajo tuvo como objetivo el desarrollo de marcadores
moleculares de tolerancia a sequia en soja. Se partié de genotipos con comportamientos contrastantes a la sequia
seleccionados del programa de mejoramiento de una semillera nacional. Primero, se caracterizé la respuesta a la
sequia de ambos genotipos, y se encontré que el tolerante presentd un menor marchitamiento y una mayor eficiencia
del uso del agua producto de una conservacidn del agua del suelo a través de un cierre parcial estomatico a contenidos
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hidricos mas altos. Luego, se realizé una RNAseq que develd que en el genotipo tolerante aumentd la expresion de
genes y vias metabdlicas propias de defensa al estrés, como la acumulacion de solutos compatibles, procesos de
sefializacion y via del ABA. Contrariamente, el genotipo susceptible presentd disminuida la expresién de genes
involucrados en el metabolismo primario y procesos claves para la homeostasis celular, como la fotosintesis,
degradacion de almiddn, glucdlisis y expansion celular. Finalmente, se buscaron variantes en la secuencia gendmica y
transcriptdémica que estuvieran asociadas a la respuesta del genotipo tolerante. Se construyd un panel de 26 SNPs,
distribuidos en 16 genes que cambiaron su expresién en el genotipo tolerante frente a la sequia, entre los cuales hubo
inhibidores de proteasas, enzimas de sintesis de solutos compatibles, activadores de la rubisco o con actividad
oxidorreductasa. Previo a una validacién, estos SNPs podrian utilizarse como marcadores moleculares para seleccionar
materiales con una mayor tolerancia a la sequia.

Transformacion genética y edicion gendmica: Herramientas de ingenieria genética utilizadas para mitigar
el efecto de los estreses bidticos y abidticos en el cultivo de la caia de azucar.

Genetic transformation and genome editing: genetic engineering tools used to mitigate the effect of biotic
and abiotic stresses on sugarcane cultivation.

Enrique R.*, Budeguer F., Racedo J., Ostengo S., Noguera A.

Instituto de Tecnologia Agroindustrial del Noroeste Argentino (ITANOA)-Estacién Experimental Agroindustrial Obispo
Colombres (EEAOC). William Cross 3150, Las Talitas, Tucuman, Argentina.

*ramon.enrique.ar@gmail.com

La cafia de azucar (Saccharum spp.) es un cultivo tropical y subtropical de propagacion vegetativa que contribuye
aproximadamente con el 80% de la produccidn de azucar y el 40% de la produccién mundial de biocombustibles. La
complejidad genética y la baja fertilidad del cultivo en condiciones naturales hacen que el mejoramiento tradicional
sea extremadamente laborioso, costoso y lento. La produccion de cafa de azucar se ve afectada negativamente por
diversos estreses bioticos (enfermedades, plagas y malezas) y abidticos (sequia, salinidad, altas y bajas temperaturas,
baja fertilidad del suelo), los cuales reducen los rendimientos del cultivo. Por esta razon, el mejoramiento convencional
asistido por la ingenieria genética busca constantemente desarrollar nuevos genotipos con mayores rendimientos de
azucar y biomasa, ademas de mayor tolerancia al estrés. Entre las herramientas de ingenieria genética disponibles, la
transformacién genética (TG) y la edicién gendmica (EG) son las mas valiosas. La Estacién Experimental Agroindustrial
Obispo Colombres (EEAOC) posee amplia experiencia en el desarrollo de eventos transgénicos de cafia de azucar,
siendo su antecedente mas relevante el evento TUC 87-3 RG con resistencia a glifosato, el cual esta inscripto en INASE
y posee dictdmenes favorables de CONABIA, SENASA vy la Direccién de Mercados para su liberacion comercial. En el
presente trabajo se propuso la incorporacién en cafia de azUcar mediante TG, de genes que codifican para proteinas
insecticidas que confieren resistencia a Diatraea saccharalis y de un gen que codifica para un factor de transcripcion
gue confiere tolerancia a estreses abidticos. Por otro lado, se propuso editar mutaciones en los genes als (acetolactato
sintasa) mediante la tecnologia CRISPR-Cas con el propdsito de conferir al cultivo resistencia a herbicidas. Mediante el
bombardeo con particulas de oro se introdujeron en callos embriogénicos de una variedad élite de cafia de azucar,
tanto los genes mencionados anteriormente para la obtencién de las lineas transgénicas, como las ribonucleoproteinas
(RNPs) y el ADN de reparacién para los experimentos de EG. A través de la TG se pudieron regenerar in vitro un gran
numero de lineas transgénicas con los nuevos caracteres incorporados y cuyos eventos promisorios se encuentran en
fase de “prueba de concepto”. Por otro lado, mediante EG se obtuvieron lineas editadas in vitro que se encuentran en
proceso de multiplicacion en laboratorio. Como resultado de la utilizacién de estas dos valiosas herramientas para el
mejoramiento de la caia de azucar, se han generado eventos con ventajas adaptativas que permitiran mitigar el efecto
de diferentes estreses. Se espera en un futuro proveer al sector productivo de nuevos materiales de cafia de azlcar
que posibiliten expandir las fronteras productivas y a su vez disminuir las pérdidas de rendimiento ante los desafios
ambientales.
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Generacion de un panel de amplicones para genotipar genes de interés agronémico en una poblacion de
mapeo por asociacion de girasol.

Development of an amplicon-based genotyping panel to characterize an association mapping population of
sunflower.
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El programa de mejoramiento de girasol del INTA cuenta con una poblacidon de mapeo por asociacién (PMA) con alta
variabilidad alélica para distintas caracteristicas agrondmicas. Esta poblacién es estudiada intensamente para
identificar determinantes genéticos de resistencia a enfermedades fungicas y estrés hidrico. El andlisis de la
variabilidad genotipica de la poblacidn requiere de métodos de genotipado adecuados al tipo de polimorfismo, el
propdsito y la escala del estudio ademas de aspectos técnicos y econdmicos. Entre nuestras necesidades de
genotipificaciéon de germoplasma esta el analisis de polimorfismos de nucleétido simple (SNP) asociados a caracteres
agrondmicos mediante estudios de QTL y/o expresidn diferencial. Esto nos condujo a investigar el disefio de paneles
de baja densidad conocidos como Ampliseq. En este trabajo presentamos el desarrollo de un ensayo de secuenciacién
de amplicones multiplexado usando el Sistema Access Array de Fluidigm seguido de la secuenciacién con un equipo
MiSeq de lllumina. Para el ensayo se seleccionaron 48 SNP ligados a regiones o genes asociados a diferentes estreses
bidticos. El desempefio del panel se evalué en 48 individuos de la PMA. El andlisis bioinformatico consistio en el
depurado de lecturas de baja calidad mediante el programa Trimmomatic, seguido del mapeo al genoma de referencia
de girasol (https://plants.ensembl.org/Helianthus_annuus/Info/Index) con el programa BWA-mem vy posterior
identificacion de variantes con el programa GATK. El nimero promedio de lecturas mapeadas contra la referencia fue
de 1064 + 913 lecturas, mientras que el rango de lecturas mapeadas fue de 0 a 4934. El numero de lecturas tendid a
aumentar a concentraciones de ADN de partida superiores. En cuanto a la identificacion de variantes, ademds de los
polimorfismos previamente conocidos, se lograron describir hasta 3 polimorfismos nuevos por amplicén, la mayoria
de ellos del tipo SNP. El uso de paneles de amplicones personalizados permite detectar con alta confianza SNPs e
InDels, requiere un tiempo de analisis y capacidad computacional minimos y permite generar un conocimiento
exhaustivo de genes determinantes para el mejoramiento brindando la posibilidad de definir haplotipos. En este
trabajo presentamos aspectos criticos a tener en cuenta para la generacién y el analisis de paneles de genes adaptados
a necesidades especificas que pueden implementarse de manera eficiente para la evaluacién de germoplasma.

Ampliacién de una coleccion de mutantes de insercidn para la deteccién de genes que confieran tolerancia
diferencial a la salinidad en alfalfa

Enlargement of an insertion mutant collection for the detection of genes that confers differential tolerance
to salinity in alfalfa.

Fernidndez K.}, Gémez C.}, Ayub N.%2, Soto G.1?, Jozefkowicz C.12*
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La identificacion y caracterizacion de los genes que regulan los mecanismos de tolerancia a salinidad es crucial para
impulsar el desarrollo de futuras estrategias de mejoramiento genético en un cultivo de gran importancia econdmica
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a nivel mundial como es la alfalfa, cuyas caracteristicas de ploidia (tetraploide) y tipo de fertilidad (alégama con fuerte
deplecion por endocria) no se corresponden con las caracteristicas de otras especies modelo (tales como soja y M.
truncatula). Los objetivos del presente trabajo son ampliar una coleccién de lineas mutantes de Medicago sativa
(alfalfa) por activacién y transposicién del retrotransposén Tntl, a partir de lineas transgénicas (R:) que portan el
retrotransposén Tntl en clones de afalfa (clones C2-3 y 423-19-17) que tienen buen comportamiento in vitro. A partir
de estas lineas transgénicas primarias es posible la generacién de una gran coleccién de mutantes de alfalfa, dado que
sabemos que el retrotransposdn Tntl se activa y transpone a nuevos sitios del genoma de alfalfa por pasaje por cultivo
in vitro, tal como fue probado previamente (Jozefkowicz et al., 2021). En una segunda etapa, se realizaran ensayos de
salinidad y se seleccionaran las lineas que presenten tolerancia diferencial. Finalmente, se identificaran los genes que
participan de la regulacion de los mecanismos de tolerancia a salinidad en alfalfa y que hayan sido reprimidos y/o
sobre expresados por insercion del Tntl. Una vez confirmada la presencia del retrotransposdén Tntl en las plantas
transgénicas Ri que se utilizaron como material de partida, se indujo la activacién y transposicion del retrotransposén
Tntl mediante embriogénesis somatica indirecta. Con este fin se seleccionaron los foliolos mas jévenes de dichas
plantas, se esterilizaron y se sembraron en medio MS (Murashige y Skoog) de induccidn. Los explantos se mantuvieron
en MS inducciéon en oscuridad durante un mes a 25 2C, realizando un repique al mismo medio a los 15 dias. Al cabo de
un mes, los callos obtenidos se transfirieron a medio MS de regeneracion y se mantuvieron en ese medio durante 30
dias, obteniéndose a partir de éstos los embriones somaticos que se colocaron en medio MS mitad para enraizamiento.
En este medio se realizaron repiques cada 20-30 dias hasta obtener plantulas que se rustificaron en tierra. Hasta el
momento se han logrado obtener 20 plantulas a las que se les determinard el nimero de inserciones del
retrotransposén Tntl mediante Inverse PCR. Posteriormente, se compararda el nimero de inserciones del
retrotransposon Tntl en las lineas transgénicas regeneradas (R;) en relacién con las lineas transgénicas que se
utilizaron como material de partida (R1). Por ultimo, se realizaran ensayos de salinidad y se identificaran, mediante
Inverse PCR seguida por secuenciacion y andlisis bioinformatico, los genes que hayan sido reprimidos en su expresién
y/o sobreexpresados por insercion del Tntl, en las plantas R, que muestren un fenotipo diferencial de tolerancia a
salinidad. Como conclusiones, en términos biotecnolégicos esta plataforma representa una poderosa herramienta
para la identificacion de nuevos genes asociados a caracteristicas agrondmicas deseables en alfalfa, como ser una
mayor tolerancia a la salinidad.

Regeneracion y elongacion de tallos in vitro de cinco genotipos de Lotus tenuis.

In vitro regeneration and stem elongation of five Lotus tenuis genotypes.

Gutierrez F.G., Roldan M.L.2, Affinito M.A.**, Diaz Paleo A.H.2
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Lotus tenuis es una importante forrajera en suelos con limitantes edafoclimaticas. Para favorecer la cria de ganado en
los mismos es necesario disponer de cultivares de alta productividad con tolerancia incrementada a estreses abidticos,
lo cual puede lograrse con el apoyo de herramientas biotecnoldgicas. Debido a su genoma diploide, pequefio y cercano
ala especie modelo Lotus japonicus, L. tenuis seria una especie atractiva para implementar la técnica de edicién génica.
Sin embargo, para poder aplicarla, es necesario contar con protocolos de transformacién genética eficientes con altas
frecuencias de regeneracion y transferencia de ADN. Ademds de la técnica de transformacidn propiamente dicha, es
necesario optimizar el protocolo de cultivo de tejidos. Se ha demostrado en diversas especies que la regeneracion es
genotipo-dependiente, por lo que el objetivo de este trabajo fue comparar la capacidad de regeneracién y elongacién
de tallos in vitro de genotipos de L. tenuis de diversos origenes: tres provenientes del cultivar Pampa INTA (P1, P2y
PWs1), uno del cultivar Esmeralda (E3) y uno proveniente de una familia del programa de mejoramiento genético de
INTA Pergamino (2297). Se tomaron 35 foliolos de cada genotipo y se esterilizaron con hipoclorito de sodio 2 g/L
durante 5 minutos en flujo laminar. Se realizaron lavados con agua bidestilada estéril y se colocaron en frascos
conteniendo medio de regeneracién semisdlido, compuesto por el medio MS 1X suplementado con las hormonas 6-
Bencilaminopurina 4,5 mg/L y Acido a-Naftalenacético 93 ug/L, solucién de vitaminas, anfotericina 1,25 mg/L y agar
3%. Se dispusieron siete frascos por genotipo (cinco foliolos cada uno) en sala de crecimiento utilizando un disefio
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completamente aleatorizado y se cultivaron a 24°C con ciclo 16/8 hs luz/oscuridad. Se controld la aparicion de yemas
semanalmente hasta los 90 dias de ensayo para determinar el porcentaje de regeneracion. Se realizé ANOVA de dos
factores considerando medidas repetidas en el tiempo. Existid interaccidon entre genotipos y el tiempo de ensayo
(p<0,05). A los 90 dias, todos los genotipos alcanzaron una regeneracién mayor al 85%. Los genotipos que lograron
una regeneracion superior al 70% en menor tiempo fueron 2297 (42 dias) y PWt (49 dias). Una vez que el tejido
morfogénico derivado del explante presentd un tamafio mayor a 5 mm, se pasé a medio MS 1X para permitir la
elongacion de tallos. Se registré periddicamente el nimero de tallos/explante y la altura promedio de los mismos
(mm). Estas variables se analizaron mediante la prueba de Kruskall Wallis a los 100 dias de iniciado el ensayo y a los
60 dias del traspaso del tejido morfogénico a medio MS. A los 100 dias de ensayo, PWt presentd mayor nimero de
tallos que los demas genotipos evaluados. También presentd mayor altura, en conjunto con P1. A los 60 dias en MS,
PWty P1 presentaron mayor numero y altura de tallos. En conclusion, la regeneracién y elongacién de tallos in vitro
dependié del genotipo. Se continuard trabajando con el genotipo PWt como fuente de explantes para la optimizacién
de la transformacién genética de la especie.

Transformacion genética del genotipo recalcitrante C. limon cv. Eureka para incrementar la defensa contra
Xanthomonas citri subsp. Citri.

Genetic transformation of the recalcitrant genotype C. limon cv. Eureka for increased defense against
Xanthomonas citri subsp. citri.

Ledesma V.A.%, Romero L.A.L, Castellano Rengel M.S.}, Noguera A.S.}, Enrique R.}, Filippone M.P.%, Sendin L.N.*!
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Los genotipos recalcitrantes son aquellos en los que resulta dificil la regeneracion in vitro de embriones somaticos y/o
de brotes adventicios, lo cual dificulta la aplicacién de diferentes estrategias biotecnoldgicas de mejoramiento como
la transgénesis, edicion de genoma, multiplicacién in vitro, etc. El cultivar Eureka de Citrus limon, uno de los genotipos
mas importantes para la citricultura del NOA, es recalcitrante al cultivo de tejidos. Por esta razén, el grupo Citrus de la
Seccién Biotecnologia de la EEAOC, trabaja desde hace afios en el estudio de diversos factores implicados en la
recalcitrancia. En este sentido, se demostrd que la concentracion interna de las hormonas auxinas en el cv. Eureka es
superior respecto a los genotipos citricos no-recalcitrantes. A partir de esto se evalud el efecto producido en la
regeneracién de C. limon al eliminar las hormonas en la etapa de induccién de callo observando un incremento
significativo de la regeneracidn. En base a lo expuesto, el objetivo de este trabajo fue aplicar el protocolo ajustado de
regeneracién para C. limon con el fin de incorporar genes que otorguen caracteristicas de interés agronémico al cultivo
mediante transformacion genética mediada por Agrobacterium tumefaciens (At). Para ello, se utilizé una construccién
génica generada en nuestro laboratorio, que lleva el gen de resistencia Bs2 de pimiento el cual demostré disminuir los
sintomas de la cancrosis (agente causal: Xanthomonas citri subsp. citri, Xcc) cuando fue expresado en Citrus sinensis.
Esta construccion lleva el gen de seleccién nptll que otorga resistencia a kanamicina y el gen reportero gus que confiere
coloracion azul al tejido transformado, tras una tincién histoquimica. Se llevaron a cabo experimentos de
transformacion utilizando segmentos internodales de epicétilo de plantulas de 6 semanas germinadas in vitro los
cuales fueron inoculados por inmersién en una suspension de At portadora del gen Bs2. Los explantos se colocaron
durante dos dias en medio de co-cultivo sin hormonas (Sales MS, Sacarosa 3% y vitaminas) y posteriormente se
transfirieron al medio de seleccion (Sales MS, Sacarosa 3% y vitaminas) adicionado con 3 mg/L de Bencilaminopurina
(BAP) y 50 mg/L de Kanamicina. A los 60 dias, los brotes regenerados fueron evaluados histoquimicamente por su
actividad GUS; solo fueron considerados positivos aquellos brotes que mostraron coloracién azul uniforme. Se
realizaron tres experimentos con una eficiencia de transformacién promedio de 1,35%. La obtencidn de una planta
transgénica de limonero constituye un hito de importancia a nivel nacional y regional, dada la caracteristica
recalcitrante para el cultivo in vitro de este genotipo citrico, constituyéndose como la primera planta transgénica de
C. limon cv. Eureka con un gen de resistencia a enfermedades.
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Herramientas biotecnoldgicas aplicadas al programa de mejoramiento genético de citricos de la Estacion
Experimental Agroindustrial Obispo Colombres, Tucuman, Argentina.

Biotechnological approaches applied to citrus genetic improvement program of the Estacidon Experimental
Agroindustrial Obispo Colombres, Tucuman, Argentina.

Ledesma, V. L.}, Romero A.L.%, Castellano M.S.}, Figueroa D.%, Valdez |.2, Salas H.2, Noguera A.S.}, Sendin L.N.*!

I TANOA (EEAOC-CONICET), Av. William Cross 3150, CP: T4101XAC, Tucuman. %Estacion Experimental Agroindustrial
Obispo Colombres. 3Facultad de Agronomia y Zootecnia, Universidad Nacional de Tucuman.
*lorenasendin@gmail.com

En el afio 1960, la Estacion Experimental Agroindustrial Obispo Colombres de Tucuman (EEAQOC) inicié un Programa de
Mejoramiento Genético de Citricos (PMGC) para elevar la rentabilidad de la explotacidn citricola. Se generaron
cruzamientos por hibridacion sexual (método clasico) lo que resulté en la liberacidn, en el afio 2006, de cinco
portainjertos hibridos producidos por la EEAQC, los cuales fueron los primeros genotipos citricos provenientes de un
programa de mejoramiento de nuestro pais. Actualmente, con el desarrollo de métodos que permiten la manipulacion
del ADN vy el cultivo de tejido in vitro, el mejoramiento convencional puede ser asistido con técnicas moleculares que
permiten superar ciertas limitaciones del método cldsico. En este sentido, la transformacion genética mediada por
Agrobacterium tumefasciens es una de las herramientas biotecnoldgicas aplicadas al PMGC de la EEAOC con el fin de
introducir caracteres de interés agronémico tanto en copas como portainjertos citricos. Se optimizaron protocolos
para cada uno de los genotipos utilizados, evaluando factores que afectan a la regeneracion, seleccién y recuperacion
de planta entera tales como: concentracién de fitohormonas, tiempo de co-cultivo, concentracion de A. tumefasciens,
etc. Los protocolos obtenidos fueron aplicados para introducir los siguientes genes: 1) gen de resistencia Bs2 de
pimiento en limonero (Citrus limon cv. Eureka), el cual demostrd otorgar resistencia incrementada a la cancrosis y se
obtuvieron 3 lineas transgénicas de C. limon las cuales estan en etapa de evaluacion en condiciones controladas; 2)
genes involucrados en la induccidn de la respuesta de defensa de amplio espectro en portainjertos producidos por el
PMGC de la EEAOC, en cuyo caso se generaron 9 plantas transgénicas putativas las cuales deben ser evaluadas
molecularmente para confirmar la presencia del transgen y 3) gen que codifica para un factor de transcripcion que
otorga tolerancia al estrés abidtico, se obtuvieron brotes transgénicos que se encuentran en etapa de enraizamiento
in vitro. Otra herramienta que se esta incorporando al PMGC de la EEAQC, es el uso de marcadores moleculares para
genotipificar y determinar el grado de hibridez y poliembrionia de los hibridos generados por método clasico. Ambas
herramientas permitirdn incrementar la eficiencia de la obtencion de nuevos genotipos adaptados a las necesidades
del sector citricola.

Obtencion de bioinoculantes tolerantes a herbicidas para incrementar la productividad y mejorar la
inocuidad ambiental de los cultivos de soja.

Obtaining herbicide-tolerant bioinoculants to increase productivity and improve the environmental safety
of soybean crops.

Liebrenz K.*2, Brambilla S.12, Gomez C.}, Soto G.»2, Ayub N.12

lInstituto de Genética Ewald A. Favret, (INTA), Buenos Aires, Argentina; Instituto de Agrobiotecnologia y Biologia
Molecular (IABiMO), CONICET-INTA, Buenos Aires, Argentina. *Centro Nacional de Investigaciones Cientificas y
Técnicas (CONICET), CABA, Argentina.

*liebrenz.karen@inta.gob.ar

El glifosato es uno de los herbicidas mas ampliamente utilizados en los cultivos de soja; su aplicacién inhibe una enzima
involucrada en la sintesis de los aminoacidos aromaticos afectando la funcionalidad de los rizobios endosimbiontes de
soja, disminuyendo la fijacién de nitrégeno y, por lo tanto, la productividad de los cultivos. Los objetivos del presente
trabajo son identificar mutaciones en Bradyrhizobium japonicum E109 que le confieran tolerancia al herbicida glifosato
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y evaluar el efecto que tienen sobre la actividad de promocion del crecimiento vegetal en diversas condiciones,
contribuyendo a la sustentabilidad econémica y ambiental de la producciéon de soja. La seleccion de mutantes
tolerantes a glifosato se realizd en placas con medio RMM (Tombolini et al. 1995), suplementado con 4 mM de
herbicida se sembraron 100 pl de un cultivo en fase exponencial de Bradyrhizobium japonicum E109. Luego de 20 dias
de incubacion a 28°C se seleccionaron las colonias tolerantes. Las colonias tolerantes fueron cultivadas en medio YEM
liquido, se lavaron y sembraron 100 pl en placas con medio RMM vy el agregado del herbicida. Transcurridos 20 dias se
confirmé la tolerancia de las mismas. Los genomas de las cepas mutantes y salvaje se secuenciaron mediante la
tecnologia lllumina Hiseq1500 y se analizaron con el software Geneious. Se realizaron inoculaciones simples con las
cepas mutantes y salvaje para evaluar la eficiencia de simbiosis, utilizando 1ml indculo/semilla, en condiciones con y
sin glifosato. Se determind de forma visual la presencia de nédulos frente diferentes concentraciones del herbicida.
Por otro lado, se analizd la eficiencia de simbiosis mediante la medicién de peso seco de nddulos y parte aérea de
plantas inoculadas en condiciones de hidroponia. Se obtuvieron como resultado cinco mutantes
espontdneas tolerantes a glifosato, nombradas como GR1 a GR5. Todas ellas mostraron mutaciones Unicas en los
siguientes genes: GR1, gltL; GR2: cya; GR3: zigA y GR4, betA. En particular, la cepa GR5 porta una mutacion en la
subunidad NifH de la nitrogenasa. En los ensayos de eficiencia de FBN, estas cepas mostraron una nodulacién mas
temprana en plantas de soja en presencia del herbicida, respecto a la cepa salvaje. Adicionalmente, GR5 mostrd
diferencias significativas en ensayos in planta en relacién a valores de biomasa de parte aérea y nddulos, respecto a la
cepa parental E109 y las demds mutantes. Ademas, manifestd una actividad citrato sintasa mayor y un tiempo de
duplicacién menor que su par salvaje. Como conclusidn, Los pardmetros alterados de GR5 indicarian un metabolismo
modificado que lograria evitar el efecto bacteriostatico del herbicida, ademds de beneficiarla respecto a la capacidad
de FBN en comparacion con las demas mutantes y la cepa salvaje.

Evaluacion de un panel de marcadores moleculares SNPs obtenidos por ddRADseq en cinco accesiones de
cafia de azucar.

SNPs marker panel assessment obtained by ddRADseq in five sugarcane accessions.

Molina C.**2, Aguirre N.C.3", Vera P.A.3", Filippi C.V.>*", Puebla A.F.3, Marcucci Poltri S.N.%3, Acevedo A.*!

!Instituto de Suelos, Centro de Investigacion de Recursos Naturales, Instituto Nacional de Tecnologia Agropecuaria
(INTA), Hurlingham, Buenos Aires, Argentina. 2Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET),
Ciudad Auténoma de Buenos Aires, Argentina. 3Instituto de Agrobiotecnologia y Biologia Molecular (INTA-CONICET),
Hurlingham, Buenos Aires, Argentina. *Laboratorio de Bioquimica, Departamento de Biologia Vegetal, Facultad de
Agronomia, Universidad de la Republica. Montevideo, Uruguay.

*molina.catalina@inta.gob.ar; acevedo.alberto@inta.gob.ar

La cafa de azucar (Saccharum spp.) es el cultivo industrial mas plantado en Argentina y se utiliza para producir aztcar
y bioetanol mediante la fermentacidn de jugos o melazas. Cuenta con un genoma de gran complejidad (poliploide,
aneuploide y tamafo ~ 10 Gb). El interés para su uso bioenergético ha crecido recientemente debido a su alta
produccién de biomasa. Las técnicas de genotipificacion de genoma completo permiten identificar y genotipar
simultdaneamente miles de loci distribuidos por todo el genoma. El objetivo de este trabajo fue evaluar un panel de
marcadores moleculares de polimorfismos de un solo nucleétido (SNPs) desarrollado con la metodologia ddRADseq
(secuenciacion de ADN asociada a la restriccidon por dos enzimas de digestidn) en cinco accesiones de cafia de azucar.
La hipdtesis de trabajo es que los paneles de SNPs desarrollados por ddRADseq permiten caracterizar las relaciones
genéticas entre accesiones de caia de azlcar estudiadas. Para este estudio se seleccionaron cinco accesiones de cafia
de azlcar: cuatro cultivares comerciales (NA 78-724, LCP 85-384, HOCP 92-665 y NA 56-30), y un biotipo de alta fibra
(INTA 05-3116). Para la deteccion de SNPs se aplicé un protocolo de secuenciacidn parcial de ddRADseq (Pstl-Mbol).
Se utilizd un secuenciador lllumina Novaseg6000 (150pb paired-end, ~10M lecturas/individuo). Para el llamado de
variantes se utilizé un genoma de referencia de la cafia de azlcar (cv R570) alineado con Bowtie2 y el paquete Stacks.
Luego, se aplicaron filtros (calidad, profundidad de lectura entre 56x-200x, frecuencia de alelo minoritario de 0,1, y
loci sin datos perdidos). Para evaluar las relaciones entre las muestras, se calcularon las distancias genéticas a través
del método de alelos compartidos. Las mismas se calcularon con el software estadistico R. Se realizé un andlisis de
componentes principales (PCA) sobre los paneles con el software Tassel y se graficd en R. Las distancias genéticas
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entre los cultivares comerciales fueron de ~0,4, mientras que con el INTA 05-3116 (biotipo de alta fibra) cada uno
presentd un coeficiente ~0,5. Ademas, el PCA permitié visualizar la variabilidad de los genotipos en dos componentes
principales (PC). Este analisis explico el 56% de la varianza total. El PC1 contribuyd al 32% de la varianza total y permitio
distinguir dos grupos. El grupo 1 estaba compuesto por el INTA 05-3116, mientras que el grupo 2 estaba compuesto
por los cuatro cultivares comerciales. El segundo componente (PC2) representd el 24% de la varianza total, separando
NA 56-30 y HOCP 92-665 (cuadrante superior izquierdo) de NA 78-724 y LCP 85-384 (cuadrante inferior izquierdo). Las
comparaciones mediante dos andlisis multivariados, mostraron relaciones mas estrechas entre los hibridos
comerciales que con el biotipo de alta fibra, probablemente debido a sus antecedentes genéticos diferenciales. NA
56-30 y HOCP 95-665 mostraron la menor distancia genética entre las muestras ensayadas, mismo resultado que se
habia conseguido en estudios previos.

Aislamiento y caracterizacion del promotor tejido-especifico del gen Snakin-3 de papa.

Isolation and characterization of the tissue-specific Snakin-3 promoter from potato.

Nahirfiak V.*2, Almasia N. .1, Vazquez-Rovere C.12

Instituto de Agrobiotecnologia y Biologia Molecular, INTA, Argentina. 2Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas
y Técnicas (CONICET), Buenos Aires, Argentina.

*nahirnak.vanesa@inta.gob.ar

Los péptidos antimicrobianos (AMPs) se caracterizan por presentar un amplio espectro de actividad antimicrobianay
ser eficaces a bajas concentraciones. Las proteinas Snakin/GASA son AMPs que han sido identificadas en un gran
numero de especies de plantas, aunque sus funciones no se conocen completamente. Se ha descripto su participacién
en diversos aspectos del desarrollo y tolerancia a estreses bidticos o abidticos. En papa se identificaron 18 genes de la
familia Snakin/GASA. El anilisis filogenético revel que estas proteinas forman tres grupos siendo Snakin-1, Snakin-2
y Snakin-3 miembros de diferentes subfamilias. Hasta el momento, se han caracterizado funcionalmente Snakin-1y
Snakin-2. A partir del estudio funcional de Snakin-1 nuestro grupo demostrd su actividad in vivo frente a Rhizoctonia
solani y Erwinia caratovora. Asimismo, demostramos que este péptido tiene un rol dual tanto en defensa como en
desarrollo. Por otro lado, observamos que los extractos crudos obtenidos a partir de lineas sobreexpresantes de
Snakin-2 presentan actividad antifungica frente a Fusarium solani y Rhizoctonia solani. Con respecto a Snakin-3, los
datos obtenidos hasta la fecha muestran una regulacidn diferencial de la expresién con respecto a Snakin-1y Snakin-
2, lo cual puede sugerir una diferenciacidn funcional. Por otro lado, se ha demostrado que la accién combinada de mas
de un péptido antimicrobiano puede tener un efecto aditivo o incluso mostrar sinergismo. En este sentido, es probable
qgue la expresidon de Snakin-3 en combinacidn con otro péptido antimicrobiano permita obtener resistencia contra
multiples patdgenos. Con el objetivo de profundizar la caracterizacion funcional de los genes Snakin/GASA, nos
propusimos estudiar el rol de un miembro de la 32 subfamilia (Snakin-3) en el desarrollo y respuestas de la planta
frente a diversos estreses. El uso de promotores tejido-especificos y el conocimiento de sus requerimientos
particulares, permiten una expresion temporal y espacial especifica de genes de interés agrondmico. Con el fin de
caracterizar la region situada rio arriba del gen Snakin-3 y profundizar el estudio de su patrén de expresion, se
obtuvieron lineas transgénicas de papa con los vectores pKGWFS7-PromotorSN3 y pKGWFS7-35S. Se evalud la
expresion temporal y espacial de la proteina reportera y su respuesta frente a factores bidticos/abidticos mediante
tinciones y/o mediciones cuantitativas de la actividad GUS. Los resultados obtenidos mostraron que en las lineas
transgénicas para el promotor de Snakin-3 la proteina reportera fue detectada principalmente en las raices y en el
tejido vascular del tallo. Por otro lado, con respecto al estudio de la expresion frente a distintos tratamientos, pudimos
registrar una marcada induccidn de la proteina reportera frente a las bacterias Erwinia carotovora y Pseudomonas
syringae y una disminucién de la misma cuando las plantas fueron tratadas con acido salicilico. En conclusién, la
secuencia aislada rio arriba de Snakin-3 conservaria los principales sitios de reconocimiento de los factores de
transcripcién involucrados en la expresion espacial del gen, acorde a lo reportado previamente por nuestro grupo, y
asimismo presenta sitios regulatorios que inducen o reprimen la expresion.
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Herramientas biotecnoldgicas aplicadas en el mejoramiento genético de la cana de aztcar.

Biotechnological tools applied in the sugarcane breeding program.

Perera M.F.}, Racedo J.*!, Rossi E.A.>3, Chaves S.1, Aybar Guchea M.%, Ostengo S.'4, Noguera A.S.?

lInstituto de Tecnologia Agroindustrial del Noroeste Argentino (ITANOA), Estacién Experimental Agroindustrial Obispo
Colombres (EEAOC) - Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET). CCT CONICET NOA sur. Av.
William Cross 3150, T4101XAC, Tucumdn, Republica Argentina. %Instituto de Investigaciones Agrobiotecnoldgicas
(INIAB, CONICET-UNRC), Argentina. 3Fac. Agronomia y Veterinaria, Universidad Nacional de Rio Cuarto, Argentina. *
Estacion Experimental Agroindustrial Obispo Colombres (EEAOC). Tucuman, Republica Argentina.
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El mejoramiento genético de la cafia de azlcar es un proceso laborioso y lento, que toma entre 10 y 15 afos de intensas
evaluaciones para la obtencion de un nuevo cultivar. Diversas herramientas biotecnoldgicas aplicadas en
determinadas etapas del programa de mejora permiten hacer mas eficiente el proceso, ya que aportan precision y/o
disminuyen el tiempo requerido para avanzar al siguiente nivel del proceso. El programa de mejoramiento genético
de la Estaciéon Experimental Agroindustrial Obispo Colombres ha incorporado exitosamente la utilizacion de
marcadores moleculares con diferentes finalidades: determinacién de la diversidad genética del banco de
germoplasma, identificacion de marcadores ligados a caracteristicas de rendimiento y resistencia a enfermedades,
certificacidn de pureza genética y para el diagndstico molecular de enfermedades. Recientemente se ha abordado la
implementaciéon de seleccién gendmica evaluando la eficiencia de diferentes modelos con y sin seleccién de
marcadores mediante mapeo de asociacién. En relacidn al cultivo de tejido, la técnica de micropropagacion permite
proveer al sistema productivo de plantines saneados y de pureza genética garantizada. Para ello, en las etapas finales
de evaluacién a campo del esquema de mejoramiento, los clones promisorios son introducidos al cultivo in vitro de
meristemas a fin de establecer lotes semilleros de plantines saneados con la finalidad de proveer material de alta
calidad a los productores cafieros, una vez que la variedad sea liberada comercialmente. El desarrollo y la
incorporacion de “nuevas tecnologias de mejoramiento” en un esquema de mejora tradicional es un gran desafio y en
este caso han sido implementadas de manera efectiva para el mejoramiento de cafia de azlcar.

Identificacion de isoformas génicas en respuesta a condiciones de sequia en Setaria italica y desarrollo de
una plataforma de transformacion genética para evaluacion de estrategias biotecnoldgicas.

Identification of gene isoforms in response to drought conditions in Setaria italica and development of a
genetic transformation platform for biotechnology strategies evaluation.

Pereyra Ghidela L.*!, Olivari F., Rey M.2, Fuentes Suguiyama V.3, Arellano S.}, Theo V.3, Rossi M.#, Bellora N.?, de Setta
N.3, del Vas M.}, Bermudez L.**

!Instituto de Agrobiotecnologia y Biologia Molecular (IABIMQO), CICVYA, INTA-CONICET, Hurlingham, Argentina.
2Instituto de tecnologias nucleares para la salud (INTECNUS), CONICET, Bariloche, Argentina. 3Centro de Ciéncias
Naturais e Humanas, Universidade Federal do ABC, S3o Bernardo do Campo, SP, Brazil. * Departamento de Botanica,
Instituto de Biociéncias, Universidade de S3o Paulo, S3o Paulo, SP, Brazil. >Catedra de Genética, Facultad de
Agronomia, Universidad de Buenos Aires, Buenos Aires, Argentina.

*pereyra.lourdes@inta.gob.ar

La quema de combustibles fésiles ha generado un aumento significativo en las concentraciones de CO; en el mundo
contribuyendo al calentamiento global, por lo que existe una necesidad inminente de explorar fuentes de energia
sustentables como son los biocombustibles. En este marco, los sistemas agricolas se enfrentan a las consecuencias del
cambio climatico que involucran a altas temperaturas y estrés por sequia, los cuales son algunas de las principales
limitantes para el crecimiento de las plantas generando fuertes pérdidas en el rendimiento. Debido a su naturaleza
sésil, las plantas poseen diversos mecanismos que les permiten generar un alto grado de plasticidad en el desarrollo y
crecimiento bajo estas cambiantes condiciones ambientales. El splicing alternativo (AS) es uno de estos mecanismos,
gue permite generar multiples transcriptos a partir de un mismo gen, es un modulador muy importante de la expresién
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génica ya que permite aumentar la diversidad del transcriptoma y del proteoma, y a su vez regular los niveles de
ARNm. En este trabajo, plantas de Setaria italica fueron sometidas a diversos tipos de estrés por sequia (0%, 30% y
100% de riego), en los que se analizé la altura, peso de la planta y nimero de hojas. Se obtuvo el perfil transcripcional
y se identificaron los genes que presentaron AS utilizando los programas RMats y SUPPA2. En total se detectaron 68 y
82 genes, que presentaron diferentes isoformas génicas bajo condiciones de estrés moderado y severo,
respectivamente, comparado con el control. Por otro lado, visualizando el analisis funcional de las isoformas de AS
mas interesantes, presentamos el desarrollo de una plataforma modelo que permitird la evaluacién de la efectividad
de distintas estrategias biotecnoldgicas utilizando como modelo a la especie Setaria viridis. Para esto, se disefiaron y
obtuvieron vectores de tecnologia Gateway que permiten la transformacién de Setaria y dan lugar a la expresion
constitutiva de proteinas de interés, tanto en el floema como de manera ubicua. Se realizaron 15 ensayos de
transformacion y se obtuvieron 32 lineas regenerantes en medio selectivo, las que estan siendo caracterizadas
molecularmente. En este sentido, los resultados obtenidos en la identificacién de isoformas génicas en condiciones de
sequia sumado a la creacién de una plataforma para su evaluacién funcional y otras estrategias biotecnoldgicas,
servirdn para trasladarlos a otras especies de tipo C4 y generar cultivos bioenergéticos tolerantes a condiciones de
sequia.

Utilizacidon de marcadores moleculares para el desarrollo de nuevos genotipos de soja.

Use of molecular markers for the development of new soybean genotypes.

Rocha C.M.L.*!, Garcia G.1, Chiesa M.A.%, Devan M. R.}, Castagnaro A.P.%, Pardo E.M.}

Estaciéon Experimental Agroindustrial Obispo Colombres — ITANOA (EEAOC-CONICET), Av. William Cross 3150, Las
Talitas, Tucuman, Argentina. 2Instituto de Investigaciones en Ciencia Agrarias de Rosario (IICAR), Santa Fe, Argentina.
*crocha@eeaoc.org.ar

La produccion de soja en el Noroeste Argentino (NOA) enfrenta factores climaticos adversos, enfermedades y plagas.
Entre estos, tres enfermedades de origen flungico, Sindrome de la Muerte Subita (SMS), Cancro del Tallo de la Soja
(CTS) y Mancha Ojo de Rana (MOR), constituyen uno de los grandes desafios para el mejoramiento genético y
desarrollo de variedades ya que afectan significativamente el rendimiento del cultivo. En este contexto, el uso de
cultivares resistentes seria una alternativa de control econdmica, segura, eficiente y sustentable, pero hasta la fecha
no existen cultivares comerciales con resistencia a las tres enfermedades. El Programa de Mejoramiento Genético de
la Soja (PMGS) de la Estacidon Experimental Agroindustrial Obispo Colombres (EEAOC) desarrolla variedades de soja
adaptadas al NOA de pureza genética garantizada, mayor rendimiento y resistencia a factores bidticos y abioticos. Este
proceso dura aproximadamente siete afios y esta basado en principios genéticos cldsicos de seleccién fenotipica. Sin
embargo, puede acelerarse con la implementacién de una técnica llamada Seleccion Asistida por Marcadores
Moleculares (SAM). El objetivo de este trabajo fue identificar en el Banco de Germoplasma (BG) de la EEAQC, genotipos
portadores de los genes de resistencia a las enfermedades MOR, CTS y SMS y apilar a través de retrocruza asistida por
marcadores moleculares microsatélites (MMSSR) los genes y QTLs de resistencia en un Unico genotipo de alto
potencial. Para ello, en una primera etapa, se identificaron los genotipos del BG de soja de la EEAOC portadores de las
resistencias mediante la genotipificacion con los MM-SSR Satt214, Satt270, Satt163, Satt570 ligados a QTLsus
(resistencia a SMS); Sat_162 ligado al gen Rdm4 (resistencia a CTS) y Satt244 ligado al Rsc3 (resistencia a MOR).
Identificadas las fuentes de resistencia, se realizaron cruzamientos y retrocruzamientos (RC) para apilar las mismas en
un solo genotipo. El cruzamiento inicial se llevd a cabo usando el cv Forrest como parental donante (PD) de la
resistencia a SMS y el cv A8100 como parental recurrente (PR), con resistencia a CTS, MOR y fondo genético de alto
potencial. Las plantas que resultaron positivas (hibridas) se cruzaron nuevamente con el PR, obteniéndose plantas
RC1F1 (RC1). En un nuevo ciclo, las plantas positivas para los MM se cruzaron nuevamente con el PR obteniéndose la
RC2F1 (RC2). Estas fueron analizadas con los SSR ligados los genes de interés y con 38 MM-SSR distribuidos en distintos
grupos de ligamiento para recuperar el fondo genético de alto potencial del PR. Finalmente, se obtuvieron varias lineas
con MM apilados que estdn asociados a las regiones que confieren resistencia a MOR, CTS y SMS con fondos genéticos
de alta similitud con el PR. Con esta metodologia se logro la obtencidn de lineas de soja que representan un material
tecnoldgico de gran valor, se redujo el tiempo y cantidad de plantas en cada generacién, llevando a cabo una seleccién
molecular sin necesidad de seleccidn fenotipica.
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Entendiendo la asociacion fenotipo-genotipo del uso eficiente de nitrégeno en caia de azucar.

Understanding genotype-phenotype associations of nitrogen use efficiency in sugarcane

Saavedra-Diaz C.*12, Arley Jaimes H.}, Londofio A.%, Trujillo-Montenegro J.H.%, Lépez ).}, Mufioz F.%, Segura G.%, Riascos
J.J.4, Aguilar F.S.*!

ICentro de Investigacién de la Cafia de Azlcar de Colombia (CENICANA), Cali, Colombia. 2Pontificia Universidad
Javeriana, Cali, Colombia.

*csaavedra@cenicana.org

La eficiencia de utilizacion del fertilizante nitrogenado en variedades comerciales de cafia de azucar a nivel mundial
presenta un porcentaje de entre 12 y 40% dependiendo de las condiciones climaticas y edaficas. En Colombia, dadas
las exigencias nutricionales del cultivo de cafia y los contenidos medianos de materia organica de los suelos en la
region azucarera, es necesario el uso de fertilizantes nitrogenados para mejorar la productividad del cultivo. Por lo
anterior, el programa de fitomejoramiento de CENICANA ha buscado hacer més eficiente su proceso de seleccién al
incorporar el uso de marcadores moleculares en el esquema. Este estudio tuvo como objetivo seleccionar un set de
marcadores tipo SNPs asociados con el uso eficiente de nitrogeno (UEN) e identificar genes candidatos involucrados
con esta caracteristica. Para tal fin, se selecciond una poblacién diversa de 200 variedades de cafia de azucar. Estas
variedades fueron sembradas en hidroponia con 4 mM de NH4NOs. A los tres meses después de la siembra se cosechd
toda la biomasa aéreay se determiné el peso fresco y seco de cada variedad. Posteriormente mediante espectroscopia
de infrarrojo (NIR) se determind la concentracion de nitrégeno. El UEN se calculé como la proporcién entre el peso
seco y el contenido de Nitrédgeno de la biomasa aérea. La informacidn genotipica se obtuvo mediante secuenciacién
de genoma completo. Estos datos fueron mapeados al genoma de referencia de la cafia de aztcar CC 01-1940,
identificando un total de 30444 SNPs. Los andlisis de GWAS se realizaron usando el paquete GWASPoly. Se analizaron
12 modelos genéticos incluyendo el modelo general, aditivo, y los dominantes desde 1 hasta 5 alelos de referencia y
alternativos. De los 200 genotipos evaluados, cuatro (S41, S94, S26 y S127) fueron muy eficientes en el uso del
nitrogeno. La variedad S94 corresponde a un genotipo ampliamente utilizado como parental en el programa de
fitomejoramiento de CENICANA, mientras los otros tres son variedades liberadas antes de la década de los 90s.
Después del analisis de GWAS se encontraron tres marcadores Chrl0 31273858, Chr2_ 47401519, vy
Contig_46917 16774 asociados con el UEN. Estos marcadores explicaron entre el 8,22 y 14,07% de la variacidon
fenotipica observada para el UEN. La busqueda de genes candidatos en una ventana de 500 Kbp de cada marcador.
Para el marcador Chr10_31273858 se encontraron 41 genes con funcidn definida, dentro de los cuales sobresale el
gen Auxin-responsive protein SAUR72, un gen de respuesta a auxinas primarias. SAUR72 se expresa principalmente
en hipocotilos en crecimiento desempefiando un papel crucial en la regulacién del alargamiento celular. En cuanto al
marcador Chr 2_47401519 se encontraron 80 genes, destacando el gen Scarecrow-like protein 9 (SCL9), miembro de
la familia de proteinas reguladoras GRAS. Estas proteinas son actores importantes en la sefializacién de giberelinas
(GA), las cuales regulan varios aspectos del crecimiento y desarrollo de las plantas. Finalmente, estos resultados
apoyaran el programa de fitomejoramiento de CENICANA para reducir la aplicacién de fertilizantes nitrogenados y a
la par ser mas amigables ambientalmente.

Factores de transcripcion asociados al endulzamiento inducido por frio en papas nativas del noroeste
argentino

Transcription factors associated with cold induced sweetening in native potatoes from Northwestern
argentina.

Sucar S.*!, Massa G.A.123, Carboni M.F.3, Rey M.F.}2, Divito S.B.%, Feingold S.E.!
!Laboratorio de Agrobiotecnologia, IPADS (INTA - CONICET), Balcarce, Argentina. 2Facultad de Ciencias Agrarias,
UNMdP, Argentina. 3CONICET, Argentina.
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El endulzamiento inducido por frio (CIS, por sus siglas en inglés) se produce como consecuencia del habitual
almacenamiento a bajas temperaturas de los tubérculos cosechados, para prevenir el brotado, reducir la pérdida de
agua y la transmisidon de enfermedades. Contribuye a mantener la calidad, pero constituye a la vez el principal
problema de la industria procesadora, ya que induce la acumulacion de azucares reductores (AR). Ha sido
correlacionado con el incremento de la actividad de invertasas y otras enzimas que degradan almiddn. Es de interés
identificar nuevos genes involucrados en este proceso dado que los AR impactan negativamente en la calidad de chips
y bastones de papa, provocando la acumulacién de compuestos tdxicos, como la acrilamida y otorgando sabor amargo
y color oscuro a las papas procesadas. Las papas andinas del noroeste argentino, Solanum tuberosum grupo Andigena,
han sido descritas como las mas diversas entre las especies de papa cultivada, constituyendo entonces, un buen punto
de partida para la busqueda de variedades con baja concentracién de AR. Con el objetivo de identificar nuevas regiones
gendmicas asociadas a CIS, efectuamos mapeo por asociacién por modelo lineal mixto utilizando 5035 marcadores
DArTseq altamente reproducibles y dispersos por todo el genoma, en un panel de 111 genotipos de papa andinay 3
variedades comerciales (S. tuberosum grupo Tuberosum), durante tres ensayos consecutivos en la EEA-Abrapampa—
INTA-Jujuy. Evaluamos la concentraciéon de AR y el color de los chips mediante colorimetria y carta de colores.
Encontramos genes de factores de transcripcién (FT) altamente asociados en cada uno de los 12 cromosomas del
genoma de papa. Efectuamos una caracterizacién funcional de esas 49 proteinas utilizando la base de datos PROSITE
(EXPASY), para identificar FT potencialmente relacionados a CIS. Identificamos 21 FT potencialmente relacionados a
CIS en los cromosomas 1, 2, 4,5, 6, 7, 8, 10 y 11 que se asocian al color de chips y al contenido de AR luego del
almacenamiento en frio en todos los afos (p<0,05). Luego avanzamos sobre la identificacion de sitios de
reconocimiento de dichos FT en regiones rio-arriba de genes de invertasas. A partir de la version 6.1 del genoma de
papa (Solanum tuberosum Grupo Phureja DM1-3v6.1) obtenida de la base de datos SpudDB, estudiamos en detalle Ia
region rio-arriba de los genes de invertasas y evaluamos la presencia de elementos regulatorios con la base de datos
PLACE. Todas las secuencias conservadas de los sitios de reconocimiento de ADN de los FT estudiados han sido
encontradas en las regiones rio-arriba de los genes de las invertasas InvVac, InvGE, InvGF e InvCD111, con excepcién
del sitio de reconocimiento del FT14, el 24, 30 y 35 que sdlo se encontrd en la region rio arriba a la InvVac, el de los
FT22 y 46 que se encontrd Unicamente en la regidn rio-arriba de InvGF y los correspondientes de los FT20 y 39, que
sblo estuvieron presentes en las regiones rio-arriba de las Invertasas InvGE e InvGF. Este trabajo sienta las bases para
la futura caracterizacién funcional de los FT encontrados.
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Herramientas de fenotipado de alto caudal
aplicadas al mejoramiento genético

Metafendmica de la respuesta de los acidos grasos del aceite a la temperatura.

Metaphenomics of oil fatty acid response to temperature.

Alberio C.}, Aguirrezdbal L.%*

Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de Mar del Plata (IIDEAGROS). 2Facultad de Ciencias Agrarias,
Universidad Nacional de Mar del Plata — CONICET (IIDEAGROS).

*calberio@mdp.edu.ar

El cambio climatico impacta sobre el rendimiento y la calidad del producto. La temperatura es uno de los factores que
mads es modificado por este proceso global. Conocer el impacto de la temperatura sobre la calidad de los aceites y su
interaccion con el genotipo es crucial para el mejoramiento genético. Los modelos que explican la respuesta de los
acidos grasos a la temperatura se aplican en general a una sola o pocas especies y/o genotipos, cultivados en un rango
limitado de temperaturas. Pocos de ellos consideran genotipos portadores de mutaciones en genes directamente
involucrados en la ruta de sintesis de acidos grasos (por ejemplo, mutaciones alto oleico, bajo linolénico, alto
estearico). No se han desarrollado previamente modelos generales de respuesta de la calidad del aceite a la
temperatura, aplicables a un gran nimero de especies y/o genotipos. Esto se debe probablemente porque fenotipar
experimentalmente estas respuestas en distintas especies y genotipos en una misma condicion ambiental, es
extremadamente costoso y laborioso, y, en algunos casos, imposible (ejemplo, fenotipar conjuntamente arboles,
arbustos, herbaceas, etc). Por ello, la metafendmica es una herramienta util para predecir el fenotipo (ej. la
composicion acidica) en una amplia variedad de escenarios ambientales. El objetivo de este trabajo fue investigar la
respuesta de los acidos grasos del aceite a la temperatura en un conjunto de especies y evaluar el efecto de la
presencia de mutaciones especificas (asociadas a la calidad) sobre la misma respuesta. Se creé una amplia base de
datos para extraer informacidn sobre las respuestas de los principales acidos grasos a la temperatura minima (Tmin)
durante la etapa reproductiva para girasol, colza, soja y maiz. Todas las especies seleccionadas incluian genotipos
tradicionales (T) y alto oleico (AO). Se encontraron respuestas comunes de los principales acidos grasos a la
temperatura considerando el conjunto de genotipos y especies. Los acidos grasos insaturados se vieron mas afectados
por las variaciones en Tmin que los acidos grasos saturados. La respuesta fenotipica del acido oleico a la temperatura
disminuyé significativamente en los genotipos AO, mientras que la respuesta se incrementé para los acidos grasos
poliinsaturados y no varié para los acidos grasos saturados. Los genotipos portadores de otras mutaciones (alto
esteadrico, alto linoleico) se comportaron como T sin afectar las respuestas generales de 4cidos grasos. Las mutaciones
gue aumentan el 4cido oleico y redujeron el acido linoleico tampoco afectaron la respuesta de los acidos grasos
sintetizados aguas arriba, independientemente de la temperatura. Estos resultados muestran que la variacién intra e
inter-especifica reportada previamente para una especie del contenido de un acido graso no afecta a la respuesta
global de los acidos grasos a la temperatura. Estos modelos generales fueron aplicados a otras especies diferentes de
las utilizadas para establecerlos. El conjunto de especies estudiado difiere ampliamente en la arquitectura de la parte
aérea, fisiologia, estacion de crecimiento, requerimientos fototérmicos, etc, lo que demuestra el amplio dominio de
validez de los modelos establecidos. La aplicacién de los resultados de este estudio permitiria tener un conocimiento
previo del fenotipo (composicidn de acidos grasos) en un amplio rango de genotipos en cualquier ambiente térmico.
Esto es util para disefiar estrategias para desarrollar calidades mejoradas de aceites en diversas especies y genotipos.

Desarrollo de algoritmos para el calculo del area foliar e indice de senescencia en plantas de girasol, a
partir de imagenes tomadas con celulares en ensayos a campo.

Pipelines for the calculation of leaf area and crop senesce index from images taken in the field with
cellphones.
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La senescencia foliar es un mecanismo complejo controlado por multiples variables genéticas y ambientales que
condicionan el rendimiento de los cultivos. La senescencia es el ultimo estadio del desarrollo, que se caracteriza por
una declinacidn de la actividad fotosintética, una activa degeneracion de las estructuras celulares, el reciclado de
nutrientes, y en ultima instancia, la muerte celular. El proceso de senescencia en girasol tiene un importante impacto
econdmico que interviene en la brecha existente entre el rendimiento potencial y el rendimiento real observado, en
todas las regiones productoras. De esta manera, la senescencia foliar se vuelve un caracter fenotipico de interés para
el cultivo de girasol ya que puede ser utilizado tanto para estimar el rendimiento potencial, ademds de como
parametro visual de la sanidad del cultivo en curso con un enfoque de agricultura de precisién. Si bien las herramientas
de biologia molecular disponibles para el mejoramiento genético y el andlisis de procesos complejos como la
senescencia foliar han avanzado notablemente en los ultimos afios llegando a caracterizar cientos de marcadores
moleculares en un corto tiempo, el fenotipado de las plantas aun es manual y laborioso. La senescencia foliar se estima
manualmente recorriendo el campo y contando el numero de hojas senescentes de cada planta a diferentes periodos
de tiempo para evaluar la curva de senescencia del cultivo y finalmente asociarla al rendimiento. Sin embargo, el
numero de hojas senescentes se calcula a partir del analisis visual de cada hoja, determinando que una hoja senescente
tiene un 50% o mds de clorosis. Este analisis manual es laborioso y subjetivo, por lo que deben realizarse nuevas
metodologias que aumenten la capacidad y disminuyan el tiempo requerido. En este trabajo se presenta una lista de
funciones escritas en lenguaje Python para la extraccion de dos importantes parametros morfofisioldgicos: el area
foliar y el indice de senescencia. Para ello se llevaron a cabo dos experimentos, uno en el INTA de Castelar y otro en el
INTA de Balcarce, con dos genotipos de girasol pertenecientes al programa de mejoramiento de girasol del INTA. Entre
ambos experimentos 500 plantas fueron sembradas. Estas dos lineas presentan un fenotipo de senescencia
contrastante que pudo ser corroborado con la medicién semiautomatica del CSI “Crop Senescence Index” mediante
el analisis de imagenes tomadas a campo con teléfonos celulares y analizadas con las funciones de Python propuestas.
Esta metodologia automatiza la medicién de senescencia y homogeniza los resultados, teniendo en cuenta que las
mediciones hasta el momento se realizan meramente de manera visual asignando un porcentaje de clorosis subjetivo
al observador.

Seleccion de genotipos hibridos de Urochloa interespecifico con el sistema sensorial multi-paramétrico
Crop Circle Phenom.

Selection of hybrid genotypes of Urochloa interespecific with Multi-Parameter Crop Circle Phenom Sensing
System

Camelo R.*, Aparicio J., Hernandez L., Cardoso J., Jauregui R.
International Center for Tropical Agriculture (CIAT), Americas Hub, Palmira, Colombia
*r.camelo@cgiar.org

La seleccidn precisa y no destructiva de genotipos promisorios que permita optimizar recursos es importante para el
éxito de un programa de mejoramiento genético. Para este propdsito, se han utilizado varios sensores de dosel activo
(ACS) con dos o tres bandas de onda espectrales. El sensor Crop Circle Phenom es un nuevo sistema ACS proximal
multiparametro integrado para la fendmica de las plantas con la capacidad de medir la reflectancia, los atributos
estructurales y climaticos. En el caso de Urochloa interespecifico, en 11 ciclos de seleccidn obtenidos en CIAT durante
26 afios se buscé mejorar la adaptacion a suelos acidos y resistencia a salivazo, pero se desconoce el comportamiento
en cuanto a calidad nutricional. El objetivo de este estudio fue evaluar este sistema multiparamétrico en Urochloa
interespecifico para caracteres de calidad nutricional en un ensayo de prueba de poblaciones provenientes de
diferentes ciclos de mejoramiento conocido como ERA trial. En un experimento en campo realizado en el centro de
investigacion CIAT, Palmira durante el 2022 se evaluaron en 150 accesiones con dos repeticiones los indices derivados
del sensor incluyendo indice de vegetacién de diferencia normalizada (NDVI), borde rojo de diferencia normalizada
(NDRE), contenido estimado de clorofila del dosel (CCCl), indice de area foliar estimado (eLAl), indice de proporcién
de vegetacion (RVI), indice de contenido de clorofila del dosel (CCCl), radiacion fotosintéticamente activa fraccional

48



(fPAR) y diferencia de temperatura del aire y del dosel (DTemp) con el sensor Crop Circle Phenom. Estas evaluaciones
se realizaron durante dos cortes de 6 semanas cada uno. Los resultados indicaron que al relacionar dos variables
asociadas a la calidad nutricional como NDVI y CCCl, se encontré un valor de correlacién de 0,63, indicando una leve
relacién entre variables, por lo que se puede pensar en dos pardmetros independientes para usar como criterio de
seleccion. Al calcular los BLUPs de NDVI y CCCl, los genotipos Br05:01435 BR15:08887 se encontraban en ambas
variables dentro de los 10 genotipos con valores mas altos de cada variable con 0,88 — 5,09 y 0,88 — 5,18
respectivamente, ubicidndolos como materiales promisorios. La implementacién de los parametros del sensor Crop
Circle Phenom parece ser una estrategia prometedora para la seleccién de genotipos en un programa de
mejoramiento de Urochloa interespecifico. Sin embargo, se necesitan mds estudios para evaluar mds a fondo este
nuevo sistema de deteccidn integrado en diversas condiciones y compararlo con otros sistemas de medicién como la
fotogrametria por drones.

Seleccion de hibridos de Acroceras macrum Stapf

Selection of Acroceras macrum Stapf hibrids

Ferrari Usandizaga S.C.*?, Peichoto M.C.%, Royo O.M.}, Gandara L.}, Theisen S.J.3, Gonzales J.2

lInstituto Nacional de Tecnologia Agropecuaria (INTA) Estacién Experimental Corrientes. %Instituto de Botanica del
Nordeste (IBONE), CONICET. 3Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional del Nordeste (UNNE).
*ferrariusandizaga.s@inta.gob.ar

Acroceras macrum es una graminea de origen africano de gran interés forrajero recomendada para areas anegables
subtropicales. Lineas provenientes de un antiguo programa de mejoramiento del ARC de Sudafrica fueron introducidas
en Corrientes y una coleccion de familias de nuevos hibridos hermanos completos fue producida mediante
cruzamientos dirigidos. Esta coleccion fue caracterizada durante un periodo de 10 afios, evaluando caracteristicas
morfoldgicas de la planta, hojas, tallos e inflorescencias, tanto en el periodo primavera-estival, como otofio-invernal.
También se evaluaron variables productivas relacionadas al rendimiento, crecimiento, distribucién de biomasa aérea
y subterrdnea, relacion en peso entre hojas y tallos y cobertura del suelo, ademas de estudiar el comportamiento
relacionado a la exposicién a bajas temperaturas y heladas, estrés hidrico y anegamiento durante periodos
prolongados, incluyendo los cambios en la superficie de aerénquima de las raices. Utilizando 12 de las variables
morfoldgicas estudiadas se logrd distribuir un grupo de 96 hibridos pertenecientes a 16 familias de hermanos
completos en 4 grupos en funcion de sus distancias segun el analisis de Gower. La correlacién cofenética fue de 0,694.
Las distancias entre grupos estuvieron en un rango de 0,5 a 0,58 unidades. El estudio de las variables productivas y del
comportamiento en situaciones de estrés permitié seleccionar lineas dentro de estos 4 grupos, con diferencias
morfoldgicas entre si, y con un comportamiento que puede relacionarse a una mejor adaptacién y productividad en
diferentes situaciones ambientales, que pueden encontrarse en diferentes regiones con problemas de anegamiento y
exceso hidrico del NEA. En el grupo 1 se encontraron lineas con mayor produccién bajo anegamiento permanente y
altas temperaturas. En el grupo 2 se encontraron lineas con buena produccién en suelos acidos y pobres con una
tolerancia al frio intermedia. En el grupo 3 se encontraron lineas con tolerancia a periodos de sequia y en el grupo 4,
lineas con buena produccidn en una variedad amplia de ambientes con buena humedad de suelo y mayor tolerancia
al frio y heladas. Estos resultados contribuyen a la produccién y seleccion de lineas avanzadas para ser inscriptas como
cultivares.

Validaciéon de un método simple y econémico para la obtencion de indices de vegetacion a alto caudal en
un cultivo de trigo.

Validation of a simple and economic method for high-throughput obtention of vegetation indices in a wheat
crop.
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UNMOdP). 2Facultad de Ciencias Agrarias. Unidad Integrada Balcarce (EEA Balcarce, INTA - FCA, UNMdP). 3Laboratorio
de Fisiologia Vegetal. Unidad Integrada Balcarce (EEA Balcarce, INTA - FCA, UNMdP). CONICET.
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La captura de imagenes aéreas mediante “drones” permite el calculo de indices de vegetacion (e.j. NDVI, VARI) de
forma rapida, precisa e independientemente de condiciones atmosféricas como la presencia de nubes. Estos indices,
qgue pueden ser utilizados como estimadores de area foliar, biomasa y concentraciéon de N, han comenzado a ser
aplicados para fenotipado en programas de mejoramiento. Las alternativas de software y hardware de cddigo abierto
usualmente son mas accesibles, personalizables y reproducibles que aquellas propietarias, sin embargo, su uso suele
estar limitado por dudas sobre la calidad y confiabilidad de las herramientas. En este sentido, los drones con camaras
de espectro visible (“RGB”) son significativamente mdas accesibles que aquellos equipados con camaras
multiespectrales. En este trabajo se superé esta limitacién mostrando la capacidad de las herramientas de cddigo
abierto “Open Science Drone Toolkit” para determinar con precision un indice de vegetacidon sobre un cultivo de trigo,
contrastando los resultados con los obtenidos mediante un sensor portatil comercial y datos satelitales. Se realizé un
vuelo programado con el dron de cédigo abierto OVLI, equipado con una cdmara RGB de 12 megapixeles, sobre un
area de una hectarea de un cultivo de trigo pan de ciclo corto en etapa de llenado de granos (Z7.7 escala Zadoks),
seleccionada por presentar maduracién despareja. Se obtuvieron 104 imagenes aéreas con las cuales se armé un
ortomosaico de resolucion de 2 cm/pixel y a partir de los canales rojo/azul/verde se calculé el indice VARI. Con datos
satelitales de la constelacion Sentinel 2, obtenidos un dia después del vuelo se calculé el NDVI para el drea seleccionada
con una resolucién de 10 m/pixel. Previo al vuelo se evalud el NDVI en el drea seleccionada con un sensor portatil
(Greenseeker, N-tech Industries, EE.UU.) tomando datos en 6 transectas paralelas a los surcos de cultivo de 70 m
(aprox. 700 datos NDVI por transecta). Para comparar los valores VARl y NDVI en el ortomosaico se delimitaron i) 140
areas de 10x10 m equivalente a los pixeles de la imagen satelital y ii) 35 dreas de 2x2 m a lo largo de cada transecta; y
en cada area delimitada se promedié el valor VARI. Los datos VARI fueron comparados con los datos NDVI satelitales
y del Greenseeker y se ajustaron ecuaciones exponenciales de la forma y=axb-c. En ambos casos la correlacion fue
significativa con R? de 0,84 y 0,88, respectivamente. Estos resultados muestran que se pueden obtener datos
confiables y reproducibles en los indices de vegetacion utilizando herramientas de codigo abierto accesibles, utilizando
una cdmara RGB de costo reducido y ampliamente disponible, con calidad similar a instrumentos y herramientas de
referencia. El uso del dron permite ademas una mayor resolucién espacial y rapidez en la toma de datos. Esta
correlacién VARI (dron) y NDVI (satelital y/o mediante sensor portatil) serd nuevamente validada con datos de la red
de ensayos del programa PROCISUR (en proceso) y se espera aplicar esta herramienta para la comparacién de
cultivares en un programa de mejoramiento de trigo pan.

Utilizacion de indices multiespectrales relevados mediante un UAV para la prediccion de rendimiento,
numero y peso de granos en maiz.

Use of multispectral indices obtained by a UAV for the prediction of yield, number and weight of grains in
maize.

Ogando F.A.Y%*, Razquin C.2, Di Leo N.% Vega C.R.C.2

1Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET). 2EEA INTA Manfredi. 3Universidad Nacional de
Villa Maria. # Universidad Nacional de Rosario.

*ogando.federico@inta.gob.ar

El fenotipado de cultivos mediante imagenes multiespectrales con drones tiene alto potencial para la caracterizaciéon
de germoplasma y la evaluacién de practicas de manejo en cultivos y sistemas en forma rdpida y no destructiva.
Variaciones en la densidad de plantas y la fertilizacién nitrogenada modulan la captura y el uso de recursos a través
de sus efectos en la estructura y composicién del canopeo. El objetivo de este trabajo fue evaluar la capacidad
predictiva de tres indices de vegetacidn espectrales (1V) sobre el rendimiento y sus componentes (i.e., el nimero -NG-
y peso -PG- de granos) en cultivos de maiz sembrados en fecha de siembra tardia. Dos experimentos con cuatro
genotipos comunes fueron sembrados en dos localidades (Manfredi y Villa Maria, Cérdoba). Se generé un amplio
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rango de cobertura del canopeo y estado nitrogenado a través de combinaciones de densidad de plantas (4, 8 y 12 pl
m2) y nutricidn nitrogenada (N suelo + fertilizante en el rango de 25 a 470 kg N ha). En Manfredi, se relevo el valor
del indice Soil Plant Analysis Development (SPAD) en hoja de espiga en el estadio fenoldgico de R2. Se calcularon tres
IV (NDVI, GNDVI y NDRE) mediante el relevamiento de imagenes multiespectrales con una cdmara Parrot Sequoia con
cuatro bandas espectrales (verde, rojo, borde rojo e infrarrojo cercano) montada en un vehiculo aéreo no tripulado
(UAV). En madurez fisioldgica (humedad 0%), se determiné el rendimiento y componentes. Regresiones lineales entre
los IV y el rendimiento y/o sus componentes fueron construidas para evaluar la capacidad predictiva de los IV (la
bondad de ajuste de los modelos fue determinada mediante el estadistico R?). El rendimiento varié entre 2 a 14 tn ha
1, siendo el NG el componente que explico el 82% de la variabilidad relevada. El valor SPAD en hoja de espiga fluctué
entre 35 y 60 (maximo en la densidad mds baja). Todos los modelos entre IV y el rendimiento o el NG fueron
significativos (64<R*<84%) y Unicos para las dos localidades. Entre los IV evaluados, el NDRE fue el que presentd mayor
variabilidad entre tratamientos (CV=19 vs 4%), destacandose en la prediccién del peso de granos (R? 48% superior a
los otros IV evaluados). La prediccidn de los modelos mejord cuando se incluyd la variable densidad de plantas. En el
tratamiento de baja densidad, los IV mostraron menor asociaciéon con el rendimiento o NG, en comparacién con
modelos Unicos para las densidades de 8 y 12 pl m™. En este estudio, una medicién puntual de IV al comienzo del
llenado de granos en maiz permitié estimar con una aceptable bondad de ajuste el rendimiento y sus componentes,
en cultivos sembrados bajo una amplia disponibilidad de recursos. Sin embargo, en bajas densidades, dichas relaciones
fueron menos robustas, probablemente como consecuencia de una limitacién de destinos. Asimismo, a similar IV la
cobertura del canopeo fue menor y la concentracion de N mayor en comparacion con densidades mds altas, aspecto
qgue explica la diferencia de modelos entre densidades. Son necesarios estudios que prueben diferentes indices que
modelen estas respuestas con el objetivo de obtener modelos Unicos entre densidades.

Prediccion de rendimiento, nimero y peso de granos mediante indices multiespectrales relevados
mediante un UAV en ambientes contrastantes de disponibilidad de recursos en Soja.

Prediction of yield, number and weight of grain through multispectral indices obtained by a UAV in
contrasting environments of resource availability in Soybean.

Ogando F.A.*%, Peirone L.*?, Cicconi M.3, Raspa F.2, Ovando G.*, Vega C.R.C.2

Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET). 2EEA INTA Manfredi. 3Asesor privado. *Facultad
de ciencias agropecuarias, UNC.

*ogando.federico@inta.gob.ar

En Argentina, la amplia variabilidad en las brechas de rendimiento entre los potenciales en secano y los rendimientos
de productores (45%), es probable que esté explicada por la falta de un correcto ajuste entre la oferta y la demanda
de recursos (i.e., agua y radiacion solar). Combinaciones de practicas de manejo con el genotipo y la fecha de siembra
modulan su captura. Actualmente, los sensores remotos permiten evaluar indices de vegetacion (IV) espectrales con
potencial para caracterizar variables asociadas con la captura y eficiencia en el uso de los recursos. El objetivo de este
trabajo fue evaluar la capacidad predictiva de tres IV sobre el rendimiento, sus componentes (i.e., el nUmero -NG- y
peso -PG- de granos), la biomasa producida y el nimero de vainas en cultivos de soja sembrados bajo distintas
combinaciones de manejo. Para ello, se sembraron a campo cuatro genotipos de soja (grupo de madurez lll a VI) en
dos fechas de siembra (FSte: Octubre y FSta: Noviembre) y bajo dos condiciones hidricas (riego y secano). Las
diferentes combinaciones de manejo permitieron modular la duracién de ciclos y la captura de recursos (agua y
radiacion solar) durante el periodo critico del cultivo (R3-R6). Durante este periodo, se calculé mediante imagenes
multiespectrales obtenidas a partir de un drone Phantom 4 modificado con una cdmara Sequoia multiespectral el drea
bajo la curva de tres IV (IVrs.rs) construidos mediante la combinacion de diferentes bandas (NDVI, GNDVIy NDRE). Los
tratamientos permitieron explorar un amplio rango de valores de 1Vrs.rs (CV=24%) y de rendimientos (3366 a 6861 kg
hal). Los tratamientos FSte exhibieron un IVrs7 en promedio un 27% superior a los FSta reflejando el efecto positivo
de las FSte sobre la duracién de la etapa de generacidn de vainas R3-R6. Todos los [Vgs.rs €xhibieron correlaciones
significativas con NG en R7 y rendimiento (kg ha). Por el contrario, no mostraron correlaciones significativas para PG.
Dentro de estos GNDVIrs.rs S€ destaco en su capacidad predictiva para el NG (R*> 61%) y permitio la construccion de
un Unico modelo de respuesta para todos los genotipos evaluados. Sin embargo, bajo distintas condiciones hidricas,
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se encontraron modelos plateau-lineal para el NG que diferenciaron su pendiente cuando GNDVIrsrs > 26 y en donde
la pendiente en secano fue menor a la observada para riego (80 vs. 106) para las FSte. Las altas capacidades predictivas
(>50%) de los indices evaluados (GNDVIgs-rs, NDVIgrs-rs Yy NDRERr3.r6) demuestran su potencial como herramientas para
evaluar cultivos en términos de su habilidad para la captura de recursos y su relacidon con procesos eco-fisioldgicos
gue definen el crecimiento. Los diferentes modelos encontrados con GNDVIgrs.rs para las distintas condiciones hidricas
podrian ser explicados por procesos relacionados con la eficiencia en el uso de los recursos hidricos y radiativos
explicados por diferencias en el estado fisioldgico de los cultivos. Estos resultados sientan bases para estudios
complementarios que relacionen IVrsrs con aspectos como el consumo hidrico, la eficiencia en el uso del agua y la
radiacidn, y que permitan una mejor caracterizacion de procesos eco-fisioldgicos conducentes al cierre de brechas.

Fenotipado del desarrollo fenolégico en soja [Glycine max (L.) Merrill] a partir de indices de vegetacion
multiespectral.

Phenological development phenotyping in soybean [Glycine max (L.) Merrill] from multispectral vegetation
indices.

Peirone L.S. *°*, Cicconi E.%, Ogando F.14, Raspa F.A.%, Ovando G.3, Vega C.R.C.4
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El desarrollo de cultivares mas adaptados a través de la mejora genética es clave como parte de las estrategias para
maximizar la eficiencia en el uso de los recursos, aun en el contexto de anomalias climaticas que promueven
condiciones de estrés abidtico. Sin embargo, el fenotipado de materiales genéticos a campo presenta complejidad por
su alto costo en recursos y tiempo. El objetivo de este trabajo fue evaluar distintos indices de vegetacion
multiespectrales (V) en su habilidad para discriminar genotipos de soja con fenologia contrastante. Cuatro genotipos
de soja de diferentes grupos de madurez (GM Il al VI) fueron sembrados el 26 de octubre de 2020, en secano en
Manfredi, (Ar) bajo un disefio experimental en bloques completos al azar con tres repeticiones. Se determind fenologia
y el progreso temporal de cuatro IV (NDVI, GNDVI, GRVI y NDRE) a partir de imagenes multiespectrales relevadas seis
veces durante el ciclo del cultivo mediante un drone Phantom 4 y cdmara Sequoia multiespectral. Todos los IV, aunque
en diferente magnitud, mostraron capacidad discriminante de los genotipos evaluados, particularmente durante las
etapas mas tardias de desarrollo. Los indices GRVI y NDRE exhibieron mayor capacidad discriminante de genotipos
durante todo el ciclo. NDRE mostré mayor habilidad que los restantes para detectar tempranamente el momento de
inicio de la senescencia foliar que ocurre alrededor del estadio fenoldgico R6. Aunque en este estudio, el objetivo se
centrd en el fenotipado de la variacidn genotipica en el desarrollo, los cambios en la reflectancia de los canopeos
capturados por los IV también reflejaron procesos relacionados con diferencias en la captura y uso de la radiacidon
solar (i.e. velocidad de avance y senescencia de la cobertura vegetal y otros asociados con la condicién hidrica de los
canopeos). Los resultados obtenidos indican que es posible caracterizar materiales genéticos por su duracion de fases
mediante indices de vegetacion. Dicha herramienta puede incrementar la eficiencia del fenotipado de alto caudal en
soja. Palabras clave. Genotipos, fenologia, sensoramiento remoto, NDVI, GNDVI, NDRE, GRVI.

Estimacion de altura de plantas de girasol mediante imagenes obtenidas mediante drones y sensores.

Estimation of height of sunflower plants from images obtained by drones and sensors.

Velazquez L.1*, Pereyra Irujo G.%, Aguirrezabal L.3
!Facultad de Ciencias Agrarias, UNMdP. 2INTA, CONICET. 3Facultad de Ciencias Agrarias, UNMdP.
*|lvelazquez@mdp.edu.ar

52



Si bien la gendmica ha progresado a una velocidad sin precedentes en los ultimos afios, el impacto de la informacién
genética generada no ha sido el esperado. Esto se debe en gran medida a que el fenotipado sigue siendo el cuello de
botella para utilizar efectivamente la informacion genémica disponible. La altura de las plantas constituye un caracter
relevante para el mejoramiento genético ya que se relaciona con el rendimiento, la capacidad de almacenamiento de
reservas y la susceptibilidad al vuelco. Ademas, es un buen predictor de la biomasa, la fenologia y el estrés. La
determinacion de la altura de las plantas en programas de mejoramiento genético es una labor que demanda mucho
tiempo y trabajo. Es por ese motivo que generalmente se ve reducida a la medicidon de pocas plantas de cada
tratamiento/genotipo. Si bien existen antecedentes en la estimacidn de altura mediante drones y sensores, la mayoria
se basan en el uso de drones y sensores sumamente costosos (cdmaras hiperespectrales, LIDAR). El uso de imdagenes
aéreas obtenidas mediante el uso de drones y sensores de cddigo abierto y de bajo costo permitiria obtener una gran
cantidad de datos de altura de planta con precisidén y en poco tiempo. En este trabajo se estimd la altura de 50
genotipos de girasol cultivados en 2 localidades (Camet y Quemu Quemu) y 2 tratamientos hidricos (riego y secano),
con 3 repeticiones (600 parcelas en total). Las estimaciones se realizaron en base al analisis de imdgenes aéreas
obtenidas mediante el uso de drones y cdmaras de espectro visible. A partir de las imagenes aéreas se construyé un
mosaico ortorrectificado y mediante fotogrametria se elaboré un modelo digital de elevacién a partir del cual se
estimé la altura de cada genotipo y tratamiento. Para la estimacion de la altura mediante imagenes aéreas, se tomaron
las 20 plantas correspondientes al surco central de cada parcela mientras que, para la medicidn directa, se tomaron 3
plantas representativas correspondientes al mismo surco. La altura de las plantas difirié significativamente entre
genotipos, pero no entre tratamientos dentro de cada localidad. Las estimaciones de altura mediante el andlisis de las
imagenes aéreas se validaron contrastando las mismas con las mediciones directas de la altura de las 3 plantas medidas
en forma directa. Se encontrd una fuerte correlacion entre la altura estimada y medida en todos los ambientes hidricos
y localidades con R? que varié entre 0,66 y 0,79. Si bien las diferencias de altura entre genotipos y tratamientos variaron
entre localidades; los resultados obtenidos permiten afirmar que mediante la metodologia utilizada se puede
determinar la altura de plantas de girasol a alto caudal mediante imdagenes aéreas obtenidas a partir de drones y
sensores.
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