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Introduccion

El fitomejoramiento ha sido exitoso en el desarrollo de variedades mejoradas utilizando herramientas y metodologias convencionales.
Sin embargo, hoy en dia, la disponibilidad de herramientas y recursos genomicos da lugar a una nueva revolucion mediante la aplicacion
de nuevas tecnologias de secuenciacion (NGS) que posibilitan la secuenciacion masiva de genomas Yy transcriptomas, proporcionando
una gran variedad de informacion gendmica. La bioinformatica se convierte asi en una ciencia imprescindible que permite descubrir
nuevos genes, alelos, secuencias reguladoras y pone a disposicion del fitomejoramiento grandes colecciones de marcadores
moleculares. El objetivo de este trabajo es explorar la variabilidad en genes de interés agronomico utilizando las secuencias del genoma
completo del genotipo de soja convencional INTA-FICA 5C k/Ix.

Materiales y métodos

Se compararon las secuencias de genes del genoma de Willlams 82 v2.1 y el genotipo INTA-FICA 5C k/Ix recientemente secuenciado
por nuestro grupo de trabajo utilizando un MIiNION 1kMC (ONT). Los SNPs e INDELSs fueron detectados y anotados (archivo .vcf). La
visualizacion de los resultados se realizd con jbrowser. Primeramente, se validaron las mutaciones presentes INTA-FICA 5C k/Ix para
los genes Lox1, Lox2, Lox3 y Kti3 y luego se evaluo la presencia de diversos alelos de los genes E (E1, E2, E3, E4, E6, E9, E10y E11).

Resultados

Se valido la presencia de los alelos lox-1c (Fig.1. a), lox2-a (Fig. 1. b) y lox3-a (Fig. 1. ¢c) para los genes de lipoxigenasas y kti3 (Fig. 1.
d) del gen Kunitz, como se muestra en la Tabla 1. Estas mutaciones fueron la base del desarrollo de caracteristicas de calidad
diferenciada presentes en INTA-FICA 5C k/Ix.

Por otro lado, se detectaron variantes alélicas para los genes E relacionados a floracion y ciclo del cultivo descritos en Tabla 1.

En cuanto al gen E6, también denominado Juvenil (J), el genotipo INTA-FICA presentaria una variante alélica recesiva no descripta j/e6
(C196-), lo mismo para el gen E9 INTA-FICA (A69T) y E11 INTA-FICA (CC1509--). Estas tres variantes alélicas deberan ser confirmadas
mediante la utilizacion de otras tecnologias.
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Figura 1: Mutaciones en el genoma de INTA-FICA 5C k/Ix.
A. Delecion en Lox1, alelo lox1-c. B. Delecion en Lox2, alelo lox2-a. C. Delecion en Lox3, alelo
lox3-a. D. Sustitucion de G por T en Kti3, alelo kti3.

Conclusiones
El uso de herramientas genomicas permitio la validacion de variantes alélicas esperadas en el genoma de INTA-FICA 5C k/Ix, asi como la deteccion de
variantes alélicas descriptas y novedosas para genes con nula o muy escasa informacion por otras metodologias.
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