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Introduccion

. Los pastos brachiaria (Urochloa spp.) son el monocultivo
forrajero mas extenso del mundo con 120 Mha cultivadas
solo en Brasil.

- Diferentes especies de salivazos (Hemiptera: Cercopidae)
son plaga clave de estas gramineas, causando grandes
pérdidas economicas en toda la cadena productiva de
sistemas ganaderos en América tropical y subtropical.

« El control genético es una de las estrategias mas
Importantes para el manejo de los salivazos en pasturas.
Existe una metodologia estandarizada de fenotipado de alto
rendimiento para categorizar la resistencia en Urochloa
usada en el programa de mejoramiento interespecifico.

- Integrar herramientas moleculares como la seleccion
asistida por marcadores permite analizar un mayor numero
de plantas por ciclo en menor tiempo. Sin embargo, el
desarrollo de los marcadores requiere asociar mapas
genéticos y datos fenotipicos de alta calidad en una
poblacion.

Objetivo

Evaluar la antibiosis y tolerancia de 480 hibridos y 5 parentales
de una poblacion de mapeo de Urochloa interespecifico al
ataque de Aeneolamia varia en estado ninfal mediante un
protocolo estandar de fenotipado.

Materiales y métodos

Poblacion de mapeo:
resistentes a la caracteristica de antibiosis y tolerancia al
atague de ninfas de A. varia, con un parental susceptible, para
formar cuatro familias biparentales que conforman una

Se cruzaron cuatro parentales

poblacion NAM (Nested associated population).
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DT T G i = | IR L EEIEH Se realizd un diseno en
bloques aumentados de Federer de los 485 genotipos y 3
testigos: CIAT 6294 (resistente), CIAT 36087 (intermedio), CIAT
606 (susceptible), con cinco repeticiones en el tiempo para la
variable respuesta dano y cuatro repeticiones para la variable
respuesta supervivencia.

Se realizd un analisis factorial multiple (modelo FA2) en dos
etapas, tomando cada replica en el tiempo como un ambiente
(R1T a R11). Asi, se obtuvieron BLUPs (best linear unbiased

prediction) para cada genotipo para las dos variables respuesta.
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LELLETELEH Se adapto la metodologia de Parsa et al. (2011):
ensayos de no escogencia en unidades experimentales de un
unico tallo. Cada unidad experimental se infesto con 6 huevos
de A. varia. 35 dias después de infestacion (DDI) se contaron los
individuos vivos para calcular |la supervivencia neta y se
cuantifico el dano en el software Image J a partir de imagenes
digitales tomadas con una camara reflex (Nikon D7500) y la
posterior estimacion de indices de amarillamiento.

Figura 1. Evaluacion de supervivencia neta y analisis de dano de las plantas a los 35 DDI con ninfas de A. varia.
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Discusion

Se observo variabilidad espacial en los ensayos para las dos
variables respuesta, aumentando la variabilidad por efectos no
genotipicos. El método de analisis factorial multiple con un
modelo de dos factores, permite identificar estos ensayos,
filtrarlos y asi aumentar el ajuste del modelo (47% y 43% de
varianza explicada por efectos genotipicos para dano vy
supervivencia).

La progenie mostro una amplia variabilidad en la antibiosis y
tolerancia al ataque ninfal de salivazo, sugiriendo que también
habravariabilidad enlos SNP encontrados, ademas, por seruna
poblacion multiparental, podra aumentar el numero de |os
mismos asociados a ambas variables.

Conclusiones

» EIl método de fenotipado y analisis de datos utilizados
lograron capturar los efectos genotipicos en mas de un
40%, siendo de utilidad para la asociacion con mapas
genéticosy laidentificacion de OTL (quantative trait loci).

» La antibiosis y la tolerancia a ninfas de A. varia, son
caracteres claves para el desarrollo de hibridos de Urochloa
con una amplia variabilidad en su expresion, por lo que se
espera gue sea un caracter oligogénico o poligenico.
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