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INTRODUCCION

modelos de prediccion genomica para estos caracteres.

Entre las enfermedades de maiz presentes en la region productiva templada de nuestro pais, el tizon comun (TC), la ro
(RC), y el mal de Rio Cuarto (MRC) son las de mayor relevancia econdmica debido a su severidad, incidencia y dis
geografica. El presente trabajo tiene como objetivo caracterizar la variabilidad genetica existente para las respuestas
TC, RC y MRC en un panel diverso de 484 lineas endocriadas desarrolladas por el Programa de Mejoramiento ¢
Templado de la Estacion Experimental Agropecuaria (EEA) INTA Pergamino como un paso inicial para el desar
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Para evaluar la respuesta frente a TC, RC y MRC de este
panel, se realizaron ensayos a campo durante las
campanas 2019/20, 2020/21 y 2021/22. En los ensayos en
donde se evaluo la respuesta a enfermedades fungicas se
realizé inoculacion artificial con el patdgeno mientras que
los ensayos de evaluacion de la respuesta a MRC se
situaron en Las \ertientes, localidad situada dentro del
area en el cual la enfermedad se considera endemica.

La respuesta a TC y RC (RTC y RRC, respectivamente)
de cada genotipo fue evaluada a nivel de parcela con una
escala de 1 (muy resistente) a 9 (muy susceptible) basada
en la severidad foliar en planta entera (Fig. 1). Para
evaluar la respuesta a MRC se utilizo el indice de
severidad de la enfermedad por parcela (MRC_ISE;
Bomanico et al., 2013). Los componentes de variancia y
BLUPs para la RTC, RRC y MRC _ISE fueron estimados
utilizando un modelo lineal mixto con genotipo Yy
ambiente como efectos aleatorios.
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Figura 1 — Imagenes de sintomas observados en los ensayos a campo realizados para la evaluacion de la respuesta de 484

lineas de maiz. A: tizon comin, B.1: sintomas severos de mal de Rio Cuarto, B.2: respuesta a de mal de Rio Cuarto de genotipo

resistente (1zquierda) y susceptible (derecha); C: roya comun.

RESULTADOS
La evaluacion del panel de lines en multiples ambien

RRC RTC MRCV_ISE
Media 44 48 Media =1 Ao
S.D. | 1.3 S.D.
L .4 1.2 Min.

Max. 7.7 8.4 Max.

(RTC) y mal de Rio Cuarto (MRCV _ISE) de las 484 lineas de maiz evaluadas.

Figura 2 — Grafico de cajas y medidas resumen de los BLUPs para la respuesta frente a tizon comun (RTC), roya comun excelente Comportam Iento! eStabIe a traVéS de IOS

evidencido una amplia variabilidad genética para
respuesta a las tres enfermedades (Fig. 2). Para la RTC
RRC, se observaron correlaciones entre ambientes alt
(>0,76) y estadisticamente significativas (p<0,001),
B altas heredabilidades en sentido amplio (0,94 and 0,9

w. | respectivamente). Para MRC ISE, se  obser
correlaciones entre ambientes moderadas a altas (0,44
0,77) y estadisticamente significativas (p<0,001),
moderada heredabilidad en sentido amplio (0,56). S
observo una distribucion continua de los BLUPs para lo
tres caracteres, lo que indicaria una compleja arquitecturs
genética en su herencia, de naturaleza completamente
cuantitativa o conferida por los efectos de genes tanto
cuantitativos como cualitativos. Se observaron lineas de

CONCLUSION

B El presente estudio permitio caracterizar la amplia variabilidad genetica para la respuesta a
INTA A RC, TC y MRC en el germoplasma del Programa de Mejoramiento de Maiz Templado de
BAEE R la EEA INTA Pergamino e identificar lineas de excelente comportamiento a estas

R

enfermedades, lo cual presenta gran potencial para la mejora de estos caracteres tanto en el
sector publico como privado.

ambientes evaluados, frente a cada una de las
enfermedades
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