
Introducción

Materiales y métodos

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

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

• El control genético es una de las estrategias más 
importantes para el manejo de los salivazos en pasturas. 
Existe una metodología estandarizada de fenotipado de alto 
rendimiento para categorizar la resistencia en Urochloa 
usada en el programa de mejoramiento interespecífico.

• Integrar herramientas moleculares como la selección 
asistida por marcadores permite analizar un mayor número 
de plantas por ciclo en menor tiempo. Sin embargo, el 
desarrollo de los marcadores requiere asociar mapas 
genéticos y datos fenotípicos de alta calidad en una 
población.

Población de mapeo: Se cruzaron cuatro parentales 
resistentes a la característica de antibiosis y tolerancia al 
ataque de ninfas de A. varia, con un parental susceptible, para 
formar cuatro familias biparentales que conforman una 
población NAM (Nested associated population).

Diseño experimental y análisis: Se realizó un diseño 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 daño y cuatro repeticiones para la variable 
respuesta supervivencia.

Se realizó un análisis factorial múltiple (modelo FA2) en dos 
etapas, tomando cada réplica en el tiempo como un ambiente 
(R1 a R11). Así, se obtuvieron BLUPs (best linear unbiased 
prediction) para cada genotipo para las dos variables respuesta.
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Objetivo

Evaluar la antibiosis y tolerancia de 480 híbridos y 5 parentales 
de una población de mapeo de Urochloa interespecífico al 
ataque de Aeneolamia varia en estado ninfal mediante un 
protocolo estándar de fenotipado.

Discusión

Se observó variabilidad espacial en los ensayos para las dos 
variables respuesta, aumentando la variabilidad por efectos no 
genotípicos. El método de análisis factorial múltiple con un 
modelo de dos factores, permite identificar estos ensayos, 
filtrarlos y así aumentar el ajuste del modelo (47% y 43% de 
varianza explicada por efectos genotípicos para daño y 
supervivencia).

La progenie mostró una amplia variabilidad en la antibiosis y 
tolerancia al ataque ninfal de salivazo, sugiriendo que también 
habrá variabilidad en los SNP encontrados, además, por ser una 
población multiparental, podrá aumentar el número de los 
mismos asociados a ambas variables.

Resultados
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El método de fenotipado y análisis de datos utilizados 
lograron capturar los efectos genotípicos en más de un 
40%, siendo de utilidad para la asociación con mapas 
genéticos y la identificación de QTL (quantative trait loci).

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

Conclusiones
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Fenotipado: Se adaptó la metodología de Parsa et al. (2011): 
ensayos de no escogencia en unidades experimentales de un 
único tallo. Cada unidad experimental se infestó con 6 huevos 
de A. varia. 35 días después de infestación (DDI) se contaron los 
individuos vivos para calcular la supervivencia neta y se 
cuantificó el daño en el software Image J a partir de imágenes 
digitales tomadas con una cámara reflex (Nikon D7500) y la 
posterior estimación de índices de amarillamiento.

CIAT

Figura 1. Evaluación de supervivencia neta y análisis de daño de las plantas a los 35 DDI con ninfas de A. varia.
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