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Introducción 
 
La resistencia a enfermedades es uno de los principales objetivos de todo programa de 
mejoramiento de cultivos. Como para cualquier otra característica, para maximizar la 
ganancia genética en menos ciclos de mejoramiento, es necesario seleccionar las líneas 
resistentes con la mayor precisión posible. En arroz, la selección por resistencia a 
enfermedades del tallo y la vaina por medio de evaluaciones en ensayos de parcelas en 
campo experimental presenta algunos desafíos. La cantidad de inóculo del hongo puede 
ser muy heterogénea en condiciones de infección natural, generando variabilidad y 
disminuyendo la precisión de la estimación fenotípica de la resistencia (Rosas et al. 
2016). Además, las condiciones ambientales que favorecen la expresión de estas 
enfermedades pueden variar anualmente, generando fuerte interacción genotipo por 
ambiente. Por último, algunos factores morfológicos y fenológicos como la altura de 
planta (PH) y tiempo de floración (FT) explican parte de la varianza genética de la 
resistencia a las enfermedades, haciendo difícil mejorar la resistencia en forma 
independiente de estos rasgos. El objetivo de mejoramiento es incrementar la 
resistencia sin afectar el ciclo ni la altura de la planta, ya que esto podría traer 
desventajas agronómicas (Rosas et al. 2017). Una de las estrategias para hacer frente a 
estos desafíos es complementar la selección fenotípica con selección asistida por 
marcadores moleculares o marker assisted selection  (MAS). Para evaluar la 
conveniencia de la selección asistida para una determinada característica, es necesario 
conocer su arquitectura genética determinando los loci asociados a rasgos cuantitativos 
o quantitative trait loci (QTL), y la proporción de la varianza fenotípica explicada (PVE) 
por estos QTL (Massman et al. 2012). Las principales enfermedades que afectan el tallo 
y la vaina del arroz en Uruguay son la podredumbre del tallo, causada por el hongo 
Nakataea oryzae (NO), y la mancha agregada de las vainas, causada por el hongo 
Rhizoctonia oryzae-sativae (ROS). No existen reportes previos a este estudio sobre la 
arquitectura genética de la resistencia a estas enfermedades en el arroz cultivado (Oryza 
sativa L.). El mapeo asociativo o genome-wide association study (GWAS) permite 
estudiar la arquitectura genética en una población en la que las frecuencias alélicas 
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están desbalanceadas por los diversos niveles de parentesco entre los individuos, como 
es el caso del germoplasma de un programa de mejoramiento genético (Jannink et al., 
2001). Asimismo, el uso de cofactores en el análisis de GWAS permite identificar QTL 
que sean independientes de la variable usada como cofactor (von Zitzewitz et al., 2011).  
El objetivo de este trabajo es identificar QTL para resistencia a NO y ROS en el 
germoplasma del Programa de Mejoramiento Genético de Arroz de INIA, que sean 
independientes del ciclo y la altura de la planta, y cuantificar la PVE de estos QTL en 
dicha población.  
 
Materiales y métodos 
  
Material vegetal: Se usaron dos poblaciones para mapeo asociativo, constituidas por 
líneas representativas de la variabilidad presente en etapas avanzadas de evaluación del 
Programa de Mejoramiento Genético de Arroz de INIA. La población de líneas de tipo 
índica fue de 316 genotipos, y la de japónica tropical de 325 genotipos. Fenotipado: Se 
evaluó la resistencia a las enfermedades del tallo y la vaina en ensayos de invernáculo y 
de campo. En invernáculo, se realizaron dos ensayos para resistencia a NO, y tres para 
resistencia a ROS. En campo, se utilizaron datos de cuatro años de ensayos con infección 
natural para japónica tropical, y de dos años para indica, más un año con inoculación 
artificial para ambas poblaciones. Se registraron las covariables estado fenológico y 
ancho del tallo en los ensayos de invernáculo, y FT y PH en los de campo. Para cada 
enfermedad, las medias fenotípicas de la resistencia se estimaron ajustando un modelo 
sin covariables, y otro utilizando las covariables FT y PH. Genotipado: Se obtuvieron 
matrices de 50K y 29K SNP para las poblaciones índica y japónica tropical, 
respectivamente. GWAS: Se realizaron dos tipos de escaneos de GWAS para resistencia 
a NO y ROS: 1) usando las medias fenotípicas estimadas sin usar covariables, y el análisis 
de GWAS sin cofactores; 2) usando las medias fenotípicas estimadas corregidas por las 
covariables FT y PH, y análisis de GWAS con SNPs seleccionados como cofactores. 
También se realizó un escaneo de GWAS para FT y otro para PH. El PVE se estimó con un 
modelo multi-locus conjunto para todos los QTL, incluyendo un SNP por cada QTL 
significativo. Se estimó el efecto en FT y PH de combinar los alelos de resistencia de 
todos los QTL identificados en el modelo multi-locus. Se realizó una búsqueda 
bibliográfica y en bases de datos genómicas anotadas de QTL y genes para FT y PH. Los 
materiales y análisis de este trabajo se describen en mayor detalle en Rosas et al. (2017). 
  
Resultados de la investigación 
 
Los QTL encontrados en los escaneos de GWAS 1 (medias fenotípicas sin corrección por 
covariables) coincidieron con los QTL encontrados para FT y PH. Los QTL encontrados 
con el escaneo de GWAS 2 mostraron diferentes arquitecturas de la resistencia a NO y 
a ROS en las poblaciones índica y japónica tropical, con PVE intermedias y bajas para 
ambas enfermedades en ensayos de campo y para NO en invernáculo, y muy bajas para 
ROS en invernáculo (Figura 1). El efecto de sustitución alélica de los QTL independientes 
de FT y PH identificados con el escaneo de GWAS 2 en FT y PH fue nulo o muy bajo. 
Además, ninguno de estos QTL colocalizó con genes o QTL reportados para FT o PH.  
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Conclusiones 
 
Los resultados de este trabajo demuestran la utilidad de incluir covariables en el análisis 
bioestadístico para la obtención de las medias fenotípicas ajustadas, así como el uso de 
SNPs como cofactores en el análisis de GWAS. De esta forma, se logra remover 
eficientemente el efecto de factores de confusión no deseados. Los QTL identificados en 
este trabajo para resistencia a NO y ROS no tienen efecto en FT o PH, por lo que pueden 
ser de utilidad para mejorar la resistencia por MAS sin alterar las características 
agronómicas. Los PVE de los QTL identificados para ensayos de campo sugieren la 
potencialidad de los SNP asociados para MAS de resistencia a NO y ROS. Análisis 
comparativos de precisión de la selección fenotípica y la asistida, considerando además 
factores logísticos y económicos, son necesarios para determinar el método de selección 
más conveniente en cada caso.  
  

 
Figura 1. Escaneos de GWAS para resistencia a Nakataea oryzae (NO, rojo), y resistencia a Rhizoctonia 
oryzae-sativae (ROS, azul), en ensayos de campo (triángulos) e invernáculo (círculos) para las poblaciones 
japónica tropical (Jtr, izquierda) e índica (Ind, derecha). Todos los SNPs en las regiones definidas como 
QTL se marcan en verde, y el SNP con el mayor -log10(P) de cada QTL se marca en negro. Se reportan las 
proporciones de la varianza fenotípica explicada (PVE) por todos los QTL de cada escaneo que resultaron 
significativos en el modelo multi-locus. 
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