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Introduccidn.

Las moscas blancas (WF) son el principal estrés bidtico qgue amenaza la
sostenibilidad del cultivo de la yuca, causando danos directos debido a
la alimentacion y puede destruir el cultivo. La especie mas importante en
America Latina es Aleurotrachelus socialis. Uno de los mecanismos de
resistencia mas potentes a WF fue descubierto en el CIAT. Para
desentranar 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 omicos, mapeo QTL
(Quantified trait Loci), y Metaboldmica para identificar la base genética
de la resistencia cuantitativa de la yuca a WF utilizando una poblacion
de segregantes entre ECU72 x COL2246 (CM8996). EI mapa de
ligamiento de alta resolucion de esta poblacion fue la base para el

Resultados y discusion.

Construimos dos mapas de ligamiento y obtuvimos 22 QTLs significativos
para la caracteristica numero de ninfas de A. sociales, por hoja. Estas
regiones genomicas relacionadas con
localizadas principalmente en los cromosomas 2, 7, 10 y 14.

la

resistencia a WF estan

mapeo QTL para el rasgo de conteo de ninfas con datos de resistencia
recopilados para la familia de segregacion recopilados a traves de 5
experimentos de fenotipado realizados durante cuatro anos (2013, 2016,

2017 y 2018).

Objetivo: encontrar las regiones gendmicas, y los metabolitos

Involucrados en la Resistencia a WF.

Métodos
todos.
Bioensayos de No eleccion para Transcriptomica y
Metabolomica
1. ECU72WFR
2. PER317 WFR Time-courses for RNA-seq and Metabolomics
3. PER368 WFR Resistant |Susceptible
4. PER41SWFR Adult feeding Eggs 1%t instar 270-3%
5. PER608 WFR Eggs feeding -;22}2;
6. PER335 WFR 4 H f i i
7. COL1468/CMCA40 WFS il 3.; — i it
8. COL2246 WFS >
9. TME3WFS
10.

TMS60444/NGA11 WFS

Infestacion de cada jaula con 200 adultos de A.
cialis

Fig.1 Descripcion de Bioensayos de No eleccion con la WF A. socialis, en

iInvernadero para Metaboldmica y Transcriptomica.
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Fig.2 Descripcion de Metodologia para construccion de Mapas de ligamiento
de las dos familias segregantes, usando el programa JoinMap (Van Ooljen,

2006).

R/qtl
Software para mapeo de
QTLs en cruzamientos

Metodologia de analisis de QTLs

— Anotacion:

Phytozome!t Dataset Mesculenta_305

v

Encuentra

Ontology (GO)

Frecuencia de SNPs:

téerminos de Gene

P Se cred un script de Python personalizado para

encontrar qué SNP tienen las diferencias mas
altas en la frecuencia de alelos entre los
grupos resistentesy susceptibles.

PYTHON

Fig.3 Descripcion de la metodologia de analisis de QTLs y anotacion de los

genes involucrados en la resistencia a WF.
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Fig. 4. Mapa de ligamiento con las regiones QTLs relacionadas con la
resistencia a WF, de las dos familias segregantes.
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Fig. 4. Biomarcadores obtenidos a partir del analisis de metabolomica 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 analisis de QTLs, encontrandose 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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