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F Mejoramiento genético del cultivo de la soja

| mejoramiento genético esta constituido

por un conjunto de principios cientificos,

métodos, técnicas y estrategias dirigidas
a la obtencion de genotipos con caracteristicas
deseables y previamente definidas. Un programa de
mejoramiento gestiona recursos genéticos mediante
la seleccién y mejora de caracteres deseados, con
la finalidad de incrementar niveles productivos y
de adaptabilidad. Por otra parte, se encarga de
asegurar la conservacion de la variabilidad genética,
a largo plazo, mediante la creaciéon de bancos de
germoplasma (BG).

En el caso del cultivo de la soja, el mejoramiento
genético es la estrategia mas valiosa para el
aumento de la productividad de manera sostenible
y ecolégicamente equilibrada. El mejoramiento
genético de soja consiste en proveer variedades
adaptadas para todas las areas cultivables, mantener
una base genética diversa, generar germoplasma
elite, aumentar el rendimiento e incrementar la
resistencia a factores biéticos y abidticos, asi como
mejorar las caracteristicas nutricionales, entre ellas
la calidad de proteinas y aceites. El mejoramiento

Apilamiento de
genes de resistencia

a tres enfermedades
de soja mediante
seleccion asistida

por marcadores
moleculares

genético convencional en el cultivo de la soja se
sustenta en la aplicacion de principios genéticos
clasicos basados en el fenotipo y se fundamenta en
seleccionar individuos que rednen las caracteristicas
deseadas para someterlos posteriormente a ciclos de
cruzamiento y seleccion. Este proceso es complejo

y lento, ya que se necesitan entre siete y ocho afos
para la obtencion de un nuevo cultivar elite.

Marcadores moleculares y mejoramiento
genético

n las ultimas décadas, con el avance de

la investigacion en el campo de la biologia

molecular surgio la posibilidad de utilizar
herramientas basadas en el ADN, como los
marcadores moleculares (MM), para asistir a los
procesos de desarrollo de nuevas variedades. Los
MM son segmentos de ADN con una ubicacion
especffica en un cromosoma y constituyen puntos
de referencia en el genoma; su herencia cumple con
las leyes de segregacion independiente descriptas
por Mendel. Los MM no son influenciados por el
ambiente y brindan informacién sobre las diferencias,
a nivel genotipico, entre individuos.
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Los MM han permitido avances tecnolégicos
significativos en la agricultura mediante la intervencion
de estos en los programas de mejoramiento, ya

que pueden ser aplicados en multiples etapas del
esquema de mejora. Ademas, proveen informacion
util para los mejoradores, sirven para identificar

los individuos mas adecuados entre las progenies
segregantes y son Utiles para proteger los derechos
de propiedad intelectual, entre otros usos.

En soja se desarrollaron e implementaron
numerosas técnicas de marcado molecular (Singh
et al., 2010). Entre los MM mas utilizados podemos
mencionar los marcadores microsatélites o SSR (por
sus siglas en inglés: “Simple Sequence Repeats”)
(Cregan et al., 1999; Song et al., 2010). Los
marcadores SSR se usan comunmente para estimar
el grado de parentesco entre genotipos, y debido

a su abundancia, sensibilidad y reproducibilidad,
resultan de preferencia para estudiar la diversidad
genética y para la identificacion varietal (Song et al.,
2010).

Seleccion asistida por marcadores
moleculares

no de los principales usos de los marcadores
de ADN en la investigacion agricola ha sido la
identificacion de regiones cromosémicas que
contienen genes, los cuales controlan rasgos simples
(controlados por un solo gen) y rasgos cuantitativos o
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QTLs (por sus siglas en inglés “Quantitative trait loci”).
Una vez detectados los MM ligados a la
caracteristica de interés, estos pueden utilizarse
como herramientas moleculares para la seleccion
dentro de un esquema de mejoramiento, lo que se
conoce como Seleccion Asistida por Marcadores o
SAM. Luego de identificar los marcadores que estan
estrechamente ligados a genes o0 QTLs de interés,
previa validacion fenotipica, los mejoradores pueden
usarlos como una herramienta de diagndstico

para identificar indirectamente la presencia de los
genes/QTLs, transferirlos mediante cruzamientos

y realizar un seguimiento a través de las sucesivas
generaciones. De esta forma, se evita la realizacion
de la caracterizacion fenotipica, descartando el efecto
del ambiente sobre el fenotipo, con la consecuente
reduccion en los tiempos y costos requeridos

para el desarrollo de nuevas variedades (Figura 1)
(Swaminathan et al., 2018).

Apilamiento de genes de resistencia a
F enfermedades

0S organismos patdgenos ocasionan

enfermedades que afectan a los cultivos y

provocan pérdidas econdémicas millonarias.
Bajo un marco de manejo integrado y sustentable
de enfermedades, se considera que la resistencia
genética constituye la herramienta mas efectiva y
econdmica para el control de las enfermedades en
cualquier cultivo.
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Figura 1. Esquema de Seleccion Asistida por Marcadores. A partir de un cruzamiento biparental entre un progenitor susceptible
(P1) y un progenitor resistente (P2) portador del alelo de resistencia (flecha horizontal violeta) se obtienen numerosos individuos F1;
y por autofecundacion, la correspondiente F2. Se utiliza el marcador molecular ligado al gen de resistencia para seleccionar solo
aquellas plantas de la progenie portadoras de ese gen (indicados por flechas verticales negras). Los individuos que no lo poseen
(indicado por cruces naranjas) son eliminados del proceso. Tomado de Collard et al. (2005).



Una estrategia utilizada en el mejoramiento es la
incorporacion de multiples resistencias mediante la
piramidacion o apilamiento de genes, proceso por

el cual se combinan, en un Unico genotipo, varios
genes de diversas fuentes genéticas. Para ello, puede
emplearse el método de retrocruza (RC), que consiste
en el cruzamiento repetido de la progenie hibrida,
derivada de una cruza, con uno de sus parentales.

El objetivo principal de la RC es mejorar una linea,
cultivar o variedad ya existente con una o pocas
caracteristicas para la cual o las cuales es deficiente
(Allard, 1999). En la RC participa una variedad con un
gen de interés, denominada “padre donante” (PD);

y una variedad generalmente de germoplasma elite,
denominada “padre recurrente” (PR). Este proceso

se repite hasta llegar a una generacion en la cual se
logran recuperar todas las caracteristicas del PRy

se ha integrado el nuevo gen o caracter de interés
(aproximadamente seis generaciones) (Figura 2).

Se ha demostrado que los MM se pueden utilizar
para asistir las RC, permitiendo la introgresion de
genes/QTLs especificos en distintos cultivos (Singh
et al., 2012; Soto-Cerda et al., 2013; Krishna et al.,
2017; Vigano et al., 2018; Brzostowski et al., 2018).
De esta manera, el avance generacional se realiza
solo con aquellos individuos portadores de los genes/
QTLs especificos, con un minimo de incorporacion
de genes provenientes del individuo dador, lo

que aumenta la eficacia de la seleccion, asi como
también reduce los tiempos requeridos, evitando
evaluaciones fenotipicas exhaustivas (Brzostowski
et al., 2018). Esta estrategia es Util para introgresar
aquellas caracteristicas que son dificiles o costosas
de evaluar.

A partir de lo antes expuesto, bajo el marco del
Programa Granos de la EEAOC se propuso apilar
genes y QTLs que otorgan resistencia a tres
enfermedades de origen fungico, a través de RC
asistida con MM del tipo SSR altamente ligados a
QTLs de resistencia a Sindrome de la Muerte Subita
(SMS), los genes Rdm4 de resistencia al Cancro del
Tallo de la Soja (CTS) y Rsc3 de resistencia a Mancha
de Ojo de Rana (MOR).

F Metodologia y resultados

ligados a los genes y QTLs responsables

de la resistencia a las enfermedades SMS,
CTS Y MOR para identificar genotipos del Banco
de Germoplasma (BG) del Sub-Programa de

En una primera instancia se utilizaron MM-SSR

Nematodos plagas del
cultivo de la soja
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Figura 2. Esquema del método tradicional de retrocruza, donde
se involucra un parental donante (PD), con alguna caracteristica
a introgresar; y un parental recurrente (PR), que posee muy
buenas caracteristicas agrondmicas. La progenie obtenida

(F1) vuelve a cruzarse con el PRy, de esta manera, se obtiene
la RC1 y asi sucesivamente, hasta obtener una linea con el
caracter del donador incorporado.

Mejoramiento Genético de la Soja (SPMGS) de la
EEAOC, portadores de los genes de resistencia.

La resistencia a MOR se identificd con el MM-
SSR Satt244 ligado estrechamente a los genes
de resistencia Rcs3, RcsPeking y ResMitRd. Se
evaluaron 56 genotipos del BG del SPMGS y se
observaron 12 genotipos con el haplotipo del gen
Rsc3, que resultd ser el de mayor frecuencia.

Por su parte, para evaluar la resistencia a CTS se
utilizé el MM-SSR Sat_162 (Rdm4), previamente
asociado con la resistencia a CTS. Con este MM se
analizaron 56 genotipos, de los cuales 33 poseian el
gen Rdm4.
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En cuanto al genotipado para la resistencia a SMS,
se utilizaron cuatro MM-SSR ligados a los QTLs que
confieren resistencia a SMS. La variedad Forrest fue
la Unica portadora de todos los MM-SSR ligados a la
resistencia.

En base a estos resultados, se eligieron los
parentales a ser utilizados para llevar a cabo la RC
asistida por MM. Se utilizd el cultivar Forrest como
PD de la resistencia a SMS y el cultivar A8100
como PR, dado que posee buenas caracteristicas
agronémicas adaptadas a la region del NOA y es
portador de los genes Res3 (MOR) y Rdm4 (CTS).

Se realizaron las cruzas entre el PRy el PD y se
obtuvieron semillas hibridas que dieron origen a
plantas F1, las cuales fueron analizadas en estadio
vegetativo V2 mediante técnicas moleculares,
utilizando MM-SSR polimérficos para determinar

la hibridez efectiva antes de la floracion (Figura 3).
Aquellas plantas que resultaron positivas fueron
utilizadas para volver a cruzar con el PR A8100,
etapa llamada RC1. Las semillas RC1F1 obtenidas
se cosecharon, fueron sembradas y se tomaron
muestras en estadio vegetativo para el andlisis
molecular. De esta manera se realizd una seleccion
en primer plano de las plantas RC1F1 que poseian
todos los MM ligados a los genes de interés. Las
plantas positivas se utilizaron para volver a cruzar
con el PR (RC2) y se obtuvieron semillas RC2F1

que dieron lugar a plantas RC2F1. Estas fueron
analizadas con todos los SSR ligados a los genes
Rcs3, Rdm4 y a los QTLs de SMS. Luego se llevd

a cabo el andlisis del fondo genético del PR con 38
MM-SSR distribuidos en distintos GL y se selecciond
la progenie de la RC2F1, que presentd los MM
ligados a los genes de interés y que a su vez tenia la
mayor proporcion del genoma del PR (Figura 4).
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Figura 3. Verificacion molecular de la hibridez de las plantas F,. Perfiles de amplificacion del marcador molecular Satt233 en plantas
F, (A81FQ). FO: Forrest (PD), A81: A8100 (PR). Los hibridos F1 efectivos se muestran en rojo.
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De este modo, se obtuvieron nueve lineas con
distintas combinaciones de los MM asociados y
distintos porcentajes de similitud con el PR. De

ellas, solo dos lineas poseian todos los MM ligados
a los genes de interés y mostraron un porcentaje

de similitud de 70% con el PR. Estas plantas se
multiplicaron por autofecundacion y seran desafiadas
con los tres patdgenos para validar su resistencia.

F Consideraciones finales

n este trabajo, mediante el uso de MM se

identificaron los genotipos pertenecientes

al BG de EEAOC portadores de genes que
confieren resistencia a tres enfermedades muy
importantes en nuestra region: SMS, CTS y MOR.
Esto permitio disefar estrategias de cruzamientos
y RC asistida por MM para apilar tres fuentes de
resistencia a enfermedades fungicas en un nuevo
genotipo, con un fondo genético adaptado a la region
del NOA en menos tiempo (tres anos).

La utilizacion de los MM en cada etapa permitid
reducir el nimero de plantas a analizar y determinar
con exactitud con cudles de €llas se debia avanzar
en cada generacion, llevando a cabo una seleccion
molecular sin necesidad de la seleccidn fenotipica.

Finalmente, se obtuvieron dos lineas con MM
apilados que estan asociados a las regiones que
confieren resistencia a MOR, CTS y SMS con fondos

Nematodos plagas del
cultivo de la soja

genéticos de alta similitud con el PR.

Con esta metodologia se logré acelerar la obtencion de
lineas de soja que representan un material tecnoldgico
de gran valor, el cual podra ser empleado de manera
directa en el SPMGS. Todos los genotipos obtenidos
seran incorporados al BG de soja de la EEAQC,

para ser utilizados como progenitores “dadores”

para incorporar resistencia multiple en variedades
comerciales de alto potencial de rendimiento.

Cabe destacar la importancia de la incorporacion
de los MM dentro del esquema de seleccion y de
la metodologia de RC asistida, ya que esta es la
primera vez que se utiliza en nuestro Programa.

Finalmente, resulta de interés remarcar que no
existen cultivares comerciales que presenten
resistencia a las tres enfermedades evaluadas;
ademas, estas tecnologias podrian ser transferidas al
sector agricola para incrementar la productividad de
la region de manera sostenible, en el marco de una
produccion enfocada en practicas agronémicas mas
amigables con el ambiente.

En sintesis, los resultados en este trabajo buscan
contribuir tanto con el avance del conocimiento como
con la implementacion de mejoras tecnoldgicas
destinadas a incrementar la productividad y
sostenibilidad econdmica, ambiental y social del
cultivo de soja en el noroeste argentino.
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