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QTLs para arquitectura de planta y su indice de tolerancia en
respuesta al aumento de la densidad en maices tardios.
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Material vegetal: 160 RILs provenientes de la poblacién IBM
(Mo17xB73) Syn 4 sembradas el 22 de Diciembre de 2014.

Disefio experimental: disefio de parcelas divididas con tres
repeticiones y 2 densidades contrastantes 5 (BD) y 10 (AD) pl m=2.

La arquitectura de la planta es un factor clave para
seleccionar genotipos adaptados a la alta densidad
" (AD) en maiz (Zea mays L.). Los anlisis
retrospectivos demuestran que la arquitectura de la
planta ha jugado un rol importante en la adaptacion
de los hibridos de maiz a los incrementos histéricos Mediciones: Sobre las 2 hojas por encima y por debajo de la
en la densidad de siembra en busca de la espiga de 4 plantas en competencia perfecta se registr6: Se
maximizacion de los rendimientos. Por ello es registro: Largo total (LT), Largo al quiebre (LQ), su relacién
importante evaluar la respuesta de las variables (LQILT), Ancho de hoja (AH), Area foliar (AF) (AHXLTx0.75),
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arquitecturales ante aumentos en la densidad Angulo  foliar  (AV), Valor de orientacion (VOH)
medida a través de un indice de tolerancia. El [VOH=1hQ3 (AV)(LQLT)], Altura de planta (AP), Altura de espiga
entendimiento de la base genética de los rasgos de (AE) y su relacion (AE/AP).
la arquitectura de planta en respuesta a la AD,
podrian ser utilizados para generar genotipos con Andlisis de datos: Los BLUPs utilizados para el analisis de QTL
mayor tolerancia a la densidad. fueron generados usando un modelo mixto multi-caracter multi-
" ambiente (MCMA), que también permitié calcular un indice de
OBJETIVOS: i) identificar regiones gendmicas tolerancia para cada variable. Segin: S = (Y ap/Ygp)/(Yyao!'Y ven)-
asociadas a caracteristicas relacionadas con la El mapa genético se construy6 con 1158 marcadores de ADN. Los
" arquitectura de planta bajo condiciones de baja QTL fueron mapeados utilizando el procedimiento MC/MA, que
(BD) y alta densidad (AD) y a su indice de utiliza mapeo por intervalos compuestos. Un LOD=3 fue utilizado
tolerancia en respuesta al aumento de la para declarar la presencia significativa de un QTL.

densidad en maices tardios vy ii) establecer si
existe co-localizacion de QTLs para las variables
arquitecturales y su indice de tolerancia.

Resultados
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Figura 2. Relacion entre altura de planta y el indice
de tolerancia para la altura de planta.
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Se detectaron 30 QTL (Fig. 1).
El Cromosoma 4 y 5 se asoci6
principalmente a QTLs para
VOH y sus componentes
mientras que el 9 a QTLs para
AE/AP 'y sus componentes.
Solo se detect6é un QTL para el

e
Figural. Mapeo de QTL detectados para AF, AH, LT, LQ, LQILT, AV, VOH, AE, AP y AE/AP y sus indices de tolerancia para 160 RiLs .Los  indice de tolerancia de Altura
QTL se identifican con un conector que indica la posicion en el cromosoma. Los bloques muestran el efecto aditivo del alelo, el bloque de la de planta (R AP).
izquierda corresponde a BD y el de la derecha a AD. Los efectos aditivos corresponden a la presencia del alelo de B73.

Los QTL para VOH y sus componentes se detectaron en su mayoria en AD. Para AE y AP, los QTLs se detectaron en ambas D.
- Nuestros resultados sugieren que las variables bajo estudio podrian ser controladas principalmente
Concl usion por un conjunto comdn de genes (QTL constitutivos, presentes en ambas densidades) que podrian
ser influenciados por QTL adicionales cuando las plantas fueron cultivadas bajo AD.
Aunque se hall6 un relacion entre AP y R AP (Fig. 2), la misma no fue confirmada a nivel genético ya que no se encontraron co-

localizaciones entre el la variables per se y su indice de tolerancia lo que indicaria que el control genético de ambas podria ser
independiente.
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PROTAGONISTAS DE LO QUE PRODUCIMOS semillas




