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INTRODUCCION

v El maiz es uno de los cultivos con mayor produccion a nivel mundial, pero su rendimiento puede verse afectado por diversas
enfermedades.

v' En Argentina, en la region maicera nucleo, prevalecen las podredumbres de espiga causadas por Fusarium verticillioides (necroétrofo),
F. graminearum (hemibiotrofo), que producen la contaminacion de los granos con micotoxinas perjudiciales para la salud humana vy
animal, y Ustilago maydis (biotrofo).

OBJETIVO

Investigar |la arquitectura genetica de la resistencia multiple a podredumbres de espiga mediante un protocolo que integra GWAS (del inglés,
Genome-Wide Association Study), datos transcriptomicos y priorizacion de genes candidatos (GC) utilizando un algoritmo de aprendizaje
automatico recientemente entrenado para maiz.
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CONCLUSION Los GC identificados siguiendo el protocolo integrado propuesto, potencialmente asociados a la resistencia

multiple a podredumbres de espiga, seran evaluados en estudios funcionales
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