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Introducción. 
Las moscas blancas (WF) son el principal estrés biótico que amenaza la

sostenibilidad del cultivo de la yuca, causando daños directos debido a

la alimentación y puede destruir el cultivo. La especie más importante en

América Latina es Aleurotrachelus socialis. Uno de los mecanismos de

resistencia más potentes a WF fue descubierto en el CIAT. Para

desentrañar el mecanismo de resistencia a WF y definir las regiones

genéticas involucradas en la respuesta resistente contra el ataque de A.

socialis, propusimos adoptar los enfoques ómicos, mapeo QTL

(Quantified trait Loci), y Metabolómica para identificar la base genética

de la resistencia cuantitativa de la yuca a WF utilizando una población

de segregantes entre ECU72 x COL2246 (CM8996). El mapa de

ligamiento de alta resolución de esta población fue la base para el

mapeo QTL para el rasgo de conteo de ninfas con datos de resistencia

recopilados para la familia de segregación recopilados a través de 5

experimentos de fenotipado realizados durante cuatro años (2013, 2016,

2017 y 2018).

Objetivo: encontrar las regiones genómicas, y los metabolitos

involucrados en la Resistencia a WF.

Métodos.

Fig.1 Descripción de Bioensayos de No elección con la WF A. socialis, en

invernadero para Metabolómica y Transcriptómica.

Fig.2 Descripción de Metodología para construcción de Mapas de ligamiento

de las dos familias segregantes, usando el programa JoinMap (Van Ooijen,

2006).

Fig.3 Descripción de la metodología de análisis de QTLs y anotación de los

genes involucrados en la resistencia a WF.

Resultados y discusión.
Construimos dos mapas de ligamiento y obtuvimos 22 QTLs significativos

para la característica número de ninfas de A. sociales, por hoja. Estas

regiones genómicas relacionadas con la resistencia a WF están

localizadas principalmente en los cromosomas 2, 7, 10 y 14.

(Figura 4).

Fig. 4. Mapa de ligamiento con las regiones QTLs relacionadas con la

resistencia a WF, de las dos familias segregantes.

Fig. 4. Biomarcadores obtenidos a partir del análisis de metabolómica en las

dos familias segregantes (Perez-Fons et al, 2019)

Conclusiones.
-Se desarrollaron mapas de ligamiento para las dos familias segregantes

a la resistencia a WF.

-Se realizo análisis de QTLs, encontrándose 22 regiones asociadas con

la resistencia a WF en estas dos familias segregantes.

-Se obtuvieron mas de 200 biomarcadores metabolitos para resistencia a

WF.
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