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Resumen

El objetivo del trabajo fue modelizar la variabilidad fenotípica de Mal de Río Cuarto (MRC) en líneas
diversas de maíz y asociarla con la variabilidad genotípica. Un panel diverso de 185 líneas
endocriadas de maíz del CIMMYT se evaluaron durante dos años en dos localidades de la región en
donde la enfermedad MRC es endémica. Se evaluaron distintos modelos lineales mixtos para modelar
la variabilidad de la incidencia y la severidad de MRC considerando la correlación genética entre las
líneas de maíz, la cual se estimó a partir de 86.929 SNPs. El modelo que considera estructura de
varianza-covarianza heterogénea para el término de interacción genotipo-ambiente, y la correlación
genética entre las líneas fue el que mejor modeló la variabilidad fenotípica de MRC. A partir de esta
modelización de los datos fenotípicos, se realizó un mapeo asociativo con la variabilidad genotípica
que permitió identificar cuatro SNPs asociados con la incidencia y cinco con la severidad de MRC, a
través de ambientes.
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Introducción

La investigación en Agricultura comúnmente presenta situaciones donde es necesario utilizar
modelos lineales mixtos porque no se cumplen los supuestos de independencia, normalidad o
igualdad de varianzas. En estudios donde se evalúan distintos genotipos en varios ambientes es
razonable asumir que existen correlaciones entre observaciones del mismo ambiente (Casanoves,
2004). La modelización de la covarianza genotipo-ambiente permite obtener conclusiones más
confiables sobre las diferencias fenotípicas entre los genotipos (Malosetti et al., 2008). El objetivo
del trabajo fue modelizar la variabilidad fenotípica de Mal de Río Cuarto (MRC) y asociarla con la
variabilidad genotípica de líneas diversas de maíz.
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Material y Métodos

Material vegetal y ensayo de campo.

El material vegetal está constituido por un panel de 185 líneas endocriadas de maíz del CIMMYT. La
incidencia (INC-MRC) y la severidad (SEV-MRC) de MRC se evaluaron durante 2017-18 y 2018-19
en cuatro ambientes del sur de Córdoba, Argentina: Sampacho 2017-18 (SA18) y 2018-19 (SA19),
Río Cuarto 2017-18 (RC18) y 2018-19 (RC19). En cada ambiente se utilizó un diseño parcialmente
repetido (Williams et al., 2011) con un 25% de los genotipos con tres repeticiones. Datos
fenotípicos. Cada planta se clasificó por el grado de severidad de enfermedad según la escala
propuesta por Ornaghi et al., (1999). El carácter INC-MRC es el porcentaje de plantas con síntomas
respecto al total de plantas de cada unidad experimental. La SEV-MRC es el grado medio de las
plantas con síntomas.

Datos genotípicos.

La caracterización de las líneas de maíz de CIMMYT con SNPs es de disponibilidad pública (Wu et
al. 2016). A partir de 362.008 SNPs, se seleccionaron 86.929 en los 10 cromosomas, considerando
una tasa de datos faltantes menor al 50% y una frecuencia superior al 0,05 en el alelo menos
frecuente. Análisis estadístico. Los datos fenotípicos se analizaron con un modelo mixto
multivariado, paquete sommer (Covarrubias-Pazaran, 2016), software R (R Core Team 2016). Para
modelar la covarianza genotipo-ambiente, distintas estructuras de varianza-covarianza fueron
evaluadas (homogénea, heterogénea y no estructurada). El mejor modelo se definió mediante la
prueba del cociente de verosimilitud. A su vez, cada modelo se probó también considerando la
correlación genética entre las líneas. Para comparar modelos con la misma estructura de
varianza-covarianza considerando o no la correlación genética, se utilizó el criterio de Akaike (AIC).
El modelo mixto multivariado permitió estimar la correlación entre los caracteres INC-MRC y
SEV-MRC. Posteriormente, un modelo mixto se utilizó para realizar la asociación entre la
variabilidad fenotípica (INC-MRC y SEV-MRC) y la variabilidad genotípica (86.929 SNPs). La matriz
de relación aditiva fue estimada con la función A.mat del paquete sommer (Covarrubias-Pazaran,
2016), software R (R Core Team 2016). La corrección por multiplicidad propuesta por Li y Ji (2005)
fue usada para controlar falsos positivos.

Resultados y Discusión

El modelo que considera estructura de varianza-covarianza heterogénea (p<0,0001) y correlación
genética entre las líneas fue el que mejor ajustó la variabilidad de los caracteres incidencia y
severidad de Mal de Río Cuarto. Esto indica que cada ambiente tiene su propia varianza genética y
no hay correlación entre los ambientes. Esto es esperable dado que la enfermedad Mal de Río
Cuarto es transmitida por insectos, y por lo tanto la presión natural de la enfermedad varía con los
ambientes. Tal como plantea Malosetti et al., (2008) la modelización de la covarianza
genotipo-ambiente permite obtener conclusiones más confiables sobre las diferencias fenotípicas
entre los genotipos. La correlación entre ambos caracteres a través de ambientes fue
estadísticamente significativa con un valor de 0,58. Además, se observó amplia variabilidad
fenotípica tanto para incidencia como para severidad. La asociación de la variabilidad fenotípica
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con la variabilidad genotípica permitió identificar cuatro y cinco SNPs asociados significativamente
con incidencia y severidad de Mal de Río Cuarto, respectivamente. Investigaciones adicionales son
requeridas para validar los resultados obtenidos.

Conclusiones

La modelización de la variabilidad fenotípica del MRC en maíz y su asociación con la variabilidad
genotípica permite una identificación precisa de regiones genómicas para resistencia a esta
enfermedad.
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