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INTRODUCCION

El arroz irrigado es uno de los cultivos mas
afectados por la eventual contaminacion con
arsénico (As) debido a las condiciones re-
ductoras generadas por la lamina de agua
que favorecen su captacion inespecifica.
Producir arroz que cumpla los estandares
mas estrictos de inocuidad en el mercado
internacional es una prioridad para nuestro
pais, siendo también uno de los objetivos
del Programa de Mejoramiento Genético de
Arroz de INIA (PMGA). La variacion de As
en el grano de arroz tiene un fuerte compo-
nente ambiental, seguido por el genotipo y
la interaccion genotipo-ambiente (Norton et
al., 2009). Ademas, la determinaciéon de As
por métodos quimicos no es adecuada para
el volumen de muestras que requieren los
programas de mejoramiento genético, lo que
hace que el mejoramiento para bajo conteni-
do de As sea un objetivo desafiante. Las he-
rramientas moleculares como los polimorfis-
mos de un solo nucleétido (SNP) y su uso en
seleccién asistida, permitirian la seleccion a
bajo costo en el marco del programa. Para
evaluar la aplicabilidad de seleccion asistida
para contenido de As en el grano es necesa-
rio identificar regiones o loci asociados a este
rasgo (QTL) en el germoplasma del PMGA
y evaluar su interaccion con los ambientes
locales. Los estudios de mapeo asociativo
gendémico (GWAS) son una estrategia ade-
cuada para ello. Los objetivos de este traba-
jo fueron identificar SNP asociados al con-
tenido de As en grano en lineas avanzadas
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representativas del germoplasma del PMGA,
evaluar la interaccién de estas asociaciones
con el ambiente, y la utilidad de estos SNP
para seleccion asistida en el programa.

MATERIALES Y METODOS

Se utilizaron dos poblaciones compuestas
por 160 lineas avanzadas de tipo indicay 207
de tipo japonica tropical, representativas del
germoplasma del PMGA. Las poblaciones
fueron evaluadas en dos ensayos de cam-
po en las zafras 2017-2018 y 2018-2019, en
la Unidad Experimental Paso de la Laguna
(Treinta y Tres) de INIA, con un disefio expe-
rimental de bloques completos aumentados.
El grano cosechado se analiz6 para determi-
nar su contenido de As total. Para el ensayo
de 2017-2018 se analizaron todas las lineas,
mientras que para el de 2018-2019 fueron
122 de tipo indica y 122 de tipo japdnica tro-
pical. Se determiné el contenido de As total
en grano pulido mediante GF-AAS e ICP-MS
en el Laboratorio Tecnoldgico del Uruguay
(LATU) y en el Trace Element Speciation La-
boratory (TESLA) de la Universidad de Aber-
deen (Reino Unido), respectivamente. Las li-
neas estudiadas contaban con datos de SNP
obtenidos por genotipado por secuenciacion
en estudios previos (Rosas et al., 2017). Se
realizd un GWAS para cada afio y poblacion,
estudiando la asociacion entre las medias
ajustadas para el contenido de As total en los
ensayos de 2017-2018 y 2018-2019, y 50K
SNP para la poblacion de tipo indica y 20K
SNP para la japdnica tropical. Se utilizaron
modelos mixtos con el genotipo modelado
como aleatorio para correccion por estructu-
ra de la poblacién. Se definieron como QTL
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para As total las regiones con al menos 3 para los afios 2017-2018 y 2018-2019 no
SNP significativos a no mas de un millon de  fueron significativas en ninguna de las dos
pares de bases (Mpb), con R2>0,3. Por cada  poblaciones (P > 0,1, Figura 1). En la figura
QTL se ajustod una primera serie de modelos 2 se muestran los QTL encontrados en este
multilocus, descartando los SNP no signifi- estudio. Se identificaron 34 QTL asociados
cativos. Los QTL con mas de un SNP signi- al contenido de As, 27 en la poblacion indi-
ficativo fueron representados por haplotipos. ca y 7 en japonica tropical. Se encontraron
Luego se ajustd un modelo multilocus con cuatro QTL consistentes: en 1,2-1,6 Mpb del
todos los SNP y haplotipos seleccionados, cromosoma 1 fue consistente entre ambas
y mediante un procedimiento backwards se poblaciones y ambientes; en 13,3-14,9 Mpb
eliminaron los no significativos. Con el mo- del cromosoma 1 fue consistente entre am-
delo multilocus final se estimé la proporcion  bos ensayos en indica; en 17,2-19,9 Mpb del
de la varianza fenotipica explicada (PVE) cromosoma 10 fue consistente entre ambos
para cada afio y poblacion. Para evaluar la  ensayos en japdnica tropical y en 22,0-22,4
interaccion QTL por ambiente, se estimé la  Mpb del cromosoma 11 fue consistente entre
PVE por los QTL identificados en un afio, en  ambas poblaciones en el ensayo 2017-2018.
las medias fenotipicas del otro ano. Cinco QTL coinciden en su localizaciéon con

QTL previamente reportados (Murugaiyan

et al. 2019; Liu et al. 2019). En el cuadro 1
RESULTADOS DE LA se muestran los SNP y haplotipos seleccio-
INVESTIGACION nados en cada modelo multilocus. La PVE

por los QTL para los valores fenotipicos de
Las heredabilidades fueron de 0,64 y 0,34 en  un mismo afio fueron altos, sin embargo, las
el ensayo de 2017-2018, y de 0,05y 0,02 en  PVE cruzadas estimadas con los QTL de un
el ensayo de 2018-2019, para indica y jap6- afo y los valores fenotipicos del otro no su-
nica tropical, respectivamente. Las correla- peraron en ningun caso 0,1, indicando una
ciones entre los valores de As total ajustados  fuerte interaccion QTL por ambiente.
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Figura 1. Correlacion y distribuciéon del contenido de arsénico total en grano para las poblaciones indica
(izquierda) y japonica tropical (derecha), correspondientes a los ensayos 2017-2018 y 2018-
2019.
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Figura 2. Resultados del GWAS para contenido de arsénico total en grano enlas poblaciones indica (izquierda)
y japdnica tropical (derecha). Los graficos de Manhattan y cuantil-cuantil correspondientes a los
ensayos 2017-2018 y 2018-2019 se muestran en los paneles superior e inferior, respectivamente.
Los QTL detectados en ambos afios se representan con los recuadros violeta.

Cuadro 1. SNP seleccionados en el modelo conjunto multilocus para la determinacién de la proporciéon
de la varianza fenotipica explicada (PVE) por los QTL. Los SNPs de un mismo QTL formando
haplotipos se muestran separados por dos barras. La PVE cruzada es la proporcion de varianza
en el experimento de un afio que es explicada por los QTL identificados en el otro afio.

Aino Tipo Cromosoma SNP PVE PVE
cruzada
4 S4_3577731
o 4 S4 27426190//S4_30182896 (2019)
indica 0,31
8 S8_12067738 0,03
2018 9 S9 18977380//S9_19403255
o 7 S7_29092572//S7_29467615
Japonica 10 S10_18360613 0,34 (2019)
tropical 0,05
11 S11_22444519//S11_23728357
1 S1_ 14814675
1 S1_1345895
3 S3_31218200
indica = 0,55 (2018)
2019 7 S7 18504277 0,03
10 S10_14683637//S10_14501488
11 S11_7001370//S11_7444009
japénica 6 S6 10918426 (2018)

tropical 10 S10_19614936 0,01
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CONCLUSIONES

Las heredabilidades intermedias y bajas,
particularmente para el ensayo 2018-2019
donde los valores de As total fueron muy ba-
jos, confirman la importancia del efecto am-
biental, mientras que la baja correlacion de
los valores de As total entre los ensayos de
diferentes afios muestra la relevancia de la
interaccion genotipo por ambiente. Aun asi,
de los 34 QTL reportados en este trabajo, 2
de ellos se detectaron en ambos afos y 3
pares de QTL se ubicaron en regiones muy
préximas entre las dos zafras. Esta varia-
cion de las regiones genéticas involucradas
en la acumulaciéon de As total en el grano
en funcién de las condiciones ambientales
hace necesario caracterizar los ambientes
objetivo a los que enfocar los esfuerzos de
mejoramiento. Nuestros resultados sugie-
ren que los marcadores identificados en el
ensayo 2017-2018 podrian ser de utilidad
para ambientes que favorecen una mayor
acumulacion de As total, mientras que los
identificados en 2018-2019 podrian asociar-
se a ambientes con acumulacién media de
este elemento. Se requiere estudiar un ma-
yor rango de ambientes para confirmar estos
resultados y determinar con mayor confian-
za la utilidad de los marcadores identificados
para seleccion asistida.
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