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RESUMEN 

 

En Uruguay se aplican fungicidas en casi el 100% del área arrocera, debido 

principalmente a la susceptibilidad de los cultivares locales a las enfermedades del 

tallo causadas por Nakataea oryzae (NO) y Rhizoctonia oryzae sativae (ROS). Para 

obtener nuevos cultivares resistentes se requieren metodologías de selección más 

eficientes. Se compararon cinco métodos para evaluación de la resistencia a NO y 

ROS en invernáculo, identificándose el más adecuado. Una población de 641 líneas 

avanzadas de tipo indica y japonica tropical fue fenotipada para resistencia a NO y 

ROS en invernáculo y en ensayos de campo. Se realizó un estudio de asociación 

(GWAS) entre polimorfismos de un nucleótido (single nucleotide polymorphisms, 

SNPs) genómicos y las medias fenotípicas de resistencia corregidas por altura de 

planta y tiempo de floración. El análisis de GWAS detectó 29 QTL asociados con 

resistencia a las enfermedades estudiadas, independientes de altura de planta y largo 

de ciclo. Los QTL encontrados explicaron hasta el 43% y 21% de la varianza fenotípica 

en ensayos de campo e invernáculo, respectivamente. Se identificó una región en el 

cromosoma 9 que explicó más del 15% de la varianza fenotípica de las enfermedades 

estudiadas. Los SNPs identificados pueden ser utilizados para selección asistida de la 

resistencia a NO y ROS en el programa de mejoramiento genético de arroz de INIA, 

sin afectar la altura de planta y largo del ciclo, y con una eficiencia comparable a la 

de los actuales ensayos de campo. 

 

Palabras clave: fenotipado, GWAS, mancha agregada de las vainas, pudrición del 

tallo, tizón de las vainas. 
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GENOME-WIDE ASSOCIATION MAPPING OF RESISTANCE TO STEM AND SHEATH 

DISEASES IN ADVANCED RICE GERMPLASM 

 

SUMMARY 

 

Fungicides are sprayed over almost 100% of the Uruguayan rice crop area, mostly 

due to susceptibility of local cultivars to stem and sheath diseases caused by 

Nakataea oryzae (NO) and Rhizoctonia oryzae sativae (ROS). To breed new resistant 

cultivars, more efficient selection methods are required. Five greenhouse methods 

for greenhouse evaluation of resistance to NO and ROS were compared. A population 

of 641 indica and tropical japonica type advanced breeding lines were phenotyped 

for resistance to NO and ROS in greenhouse and in field trials. A genome-wide 

association study (GWAS) was performed to analyze the association between single 

nucleotide polymorphisms (SNPs) and the field and greenhouse phenotypic means, 

adjusted by plant height and flowering time. GWAS analysis detected 29 QTL for 

resistance to the studied diseases, independent of plant height and flowering time, 

explaining up to 43% and 21% of the phenotypic variance observed in field and 

greenhouse trials, respectively. A region on chromosome 9 explained more than 15% 

of the phenotypic variance of studied diseases. The identified QTL are useful for 

assisted selection of resistance to NO and ROS in INIA’s rice breeding program, 

without effects in plant height and flowering time, and with an efficiency comparable 

to that of the currently used field trials. 

 

Keywords: phenotyping, GWAS, aggregate sheath spot, stem rot, sheath blight.  
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1.    INTRODUCCIÓN 

El arroz (Oryza sativa L.) es la base alimenticia de más de la mitad de la 

humanidad, y juega un rol clave en la seguridad alimentaria mundial. En Uruguay el 

arroz es actualmente el cuarto principal rubro de exportación, detrás de la carne, soja 

y productos forestales. Con más de 500 millones de dólares anuales, representa 

aproximadamente el 7% del valor exportado por el país (Uruguay XXI 2013). Las 

exportaciones uruguayas de arroz representan el 95% de la producción nacional de 

arroz (Zorrilla 2015), colocando a Uruguay entre los siete mayores exportadores del 

mundo y primero de Latinoamérica (Pérez del Castillo y Alfaro 2010). Este perfil 

exportador, en un mercado internacional caracterizado por fuertes subsidios de los 

principales países exportadores (John 2014) ha moldeado la cadena agroindustrial 

del arroz en Uruguay. Es así que el sector arrocero nacional se caracteriza por la 

amplia adopción de tecnologías desarrolladas localmente, incluyendo prácticas de 

manejo del cultivo y los cultivares más sembrados (Pittelkow et al. 2016). La 

necesidad de mantener altos niveles de competitividad hace que sea un sector que 

demanda constantemente a la investigación nacional el desarrollo de tecnologías y 

productos que aumenten la productividad disminuyendo los costos (Zorrilla 2015). 

Uno de los factores que atentan contra la productividad son las enfermedades que 

afectan al cultivo, lo cual además requiere un aumento de los costos de producción, 

llevando a que se aplique fungicidas al 94% del área sembrada (Martínez 2016). Si 

bien la enfermedad más importante en nuestro país es el brusone o quemado del 

arroz, el principal motivo de la alta dependencia en fungicidas son las enfermedades 

del tallo y la vaina (Martínez 2016).  

Las principales enfermedades que afectan tallos y vainas del arroz en nuestro 

país son la podredumbre del tallo, causada por el hongo Nakataea oryzae (Catt.) (NO) 

(previamente, Sclerotium oryzae Catt.), y la mancha confluente de las vainas, causada 

por el hongo Rhizoctonia oryzae-sativae (Sawada) Mordue (ROS) (= Ceratorhiza 

oryzae-sativae (Sawada) R. T. Moore). NO causa la segunda enfermedad en 

importancia en el país, y está presente en todas las zonas arroceras del mundo 
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(Webster y Gunnell 1992). Las pérdidas por NO reportadas en Uruguay alcanzan hasta 

un 24% en cultivares susceptibles y años favorables a la enfermedad (Avila 2000). Si 

bien ROS es considerado un patógeno de importancia secundaria a nivel mundial, es 

un problema creciente en regiones templadas y subtropicales como California, el 

sudeste de Australia y Uruguay (Lanoiselet et al. 2007). La actual intensificación del 

cultivo aumenta los niveles de inóculo y consecuentemente la prevalencia y 

severidad de ambas enfermedades (Cintas y Webster 2001; Lanoiselet et al. 2005; 

Blanco et al. 2010). Este escenario de vulnerabilidad frente a enfermedades del tallo 

y la vaina requiere un manejo integrado que permita disminuir la dependencia de 

fungicidas, incluyendo el uso de cultivares con resistencia genética aumentada 

(McKenzie et al. 1994; Lanoiselet et al. 2007).  

Los niveles de resistencia a NO y ROS en el germoplasma uruguayo de arroz 

son variables, predominando la susceptibilidad a ROS en los materiales de tipo 

japonica tropical, y niveles de susceptibilidad intermedia a NO en materiales de tipo 

indica (Blanco et al. 2016). La selección fenotípica por resistencia a NO y ROS que se 

realiza actualmente en el Programa de Mejoramiento consiste en ensayos de campo 

en parcelas con infección natural. Esta estrategia presenta algunas dificultades que 

limitan el avance genético en estos rasgos: 1) se requiere un número de individuos 

por genotipo que sólo es alcanzable en etapas avanzadas de evaluación (Jia et al. 

2007); 2) la infección natural hace que la cantidad de inóculo dentro y entre las 

parcelas experimentales y entre distintos años sea heterogénea, imponiendo un 

fuerte efecto ambiental (McKenzie et al. 1994; Ni et al. 2001), lo que genera bajas 

correlaciones entre años y en algunos casos bajas heredabilidades en los ensayos 

(Fernando Pérez de Vida, comunicación personal, febrero de 2013; y 3) la evaluación 

de los síntomas se realiza sobre el fin del ciclo del cultivo, momento en que la 

senescencia de hojas y vainas de algunos genotipos puede ser un factor de confusión 

en dicha evaluación (Sebastián Martínez, comunicación personal, febrero de 2013). 

Esto hace deseable el desarrollo e implementación de métodos alternativos para 

seleccionar por resistencia a NO y ROS, como pueden ser el fenotipado en 
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condiciones ambientales controladas y la selección asistida por marcadores 

moleculares asociados a resistencia. 

Debido a la importancia secundaria de NO y ROS entre los principales 

patógenos que afectan al arroz a nivel mundial, estos patógenos han sido poco 

estudiados y hay diversas interrogantes no resueltas. Entre ellas, no hay reportes 

concluyentes sobre el mejor método de inoculación para evaluar la resistencia a NO 

en condiciones controladas (Carreres et al. 1994; Cother y Nicol 1999; Kumar et al. 

2003), y no hay métodos reportados específicos para ROS. Por el contrario, el tizón o 

añublo de las vainas, causado por el hongo Thanatephorus cucumeris (Frank) Donk 

(TC) (previamente, Rhizoctonia solani Kühn) es una enfermedad con ciclo de vida 

similar al de NO y ROS que afecta principalmente zonas tropicales y ha sido 

profusamente estudiada (Zheng et al. 2013).  Diversos métodos de fenotipado de la 

resistencia a TC en condiciones ambientales controladas han sido desarrollados y 

comparados en varios estudios (Jia et al. 2013). Debido a las similitudes de las 

afecciones causadas por TC con las causadas por NO y ROS, es esperable que algunos 

de los métodos utilizados para TC puedan adaptarse a NO y ROS.  

La utilidad de la selección asistida por marcadores moleculares para un 

determinado rasgo depende, entre otros factores, de la arquitectura genética de este 

rasgo (Bernardo 2008). Para evaluar la viabilidad de la selección de resistencia a 

enfermedades del tallo y la vaina es necesario por lo tanto conocer la forma en que 

estos caracteres están genéticamente regulados en la población de interés. Las 

resistencias a TC y a NO han sido reportadas como caracteres cuantitativos, regulados 

por múltiples loci (QTL) (Ni et al. 2001; Lanoiselet et al. 2007; Srinivasachary et al. 

2013). Mientras que hay sólo un estudio publicado sobre identificación de QTL de 

resistencia a NO (Ni et al. 2001), no existen a la fecha reportes a sobre el control 

genético de la resistencia a ROS. El mapeo asociativo genómico o genome-wide 

association study (GWAS, estudio de asociación genómico) es una herramienta para 

identificación de QTL en poblaciones con distintos niveles de parentesco entre los 

individuos que las integran (Jannink et al. 2001). El análisis de GWAS habitualmente 
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empleado en plantas consiste en estimar la probabilidad de asociación entre cada 

marcador molecular y el fenotipo de interés. Los modelos estadísticos empleados 

más comúnmente incluyen, además del efecto del marcador, uno o más términos 

para modelar el background genético y/o las relaciones de parentesco entre los 

genotipos (Yu et al. 2006). Estos términos son necesarios a fin de corregir las 

asociaciones entre marcadores sin relación causal con el fenotipo pero cuyos estados 

alélicos se correlacionan con subpoblaciones o familias (Marchini et al. 2004). El uso 

de modelos mixtos permite incluir a los genotipos como efectos aleatorios, con una 

matriz de covarianzas entre los genotipos determinada por los marcadores 

moleculares (Kennedy et al. 1992; Habier et al. 2007). Es posible incorporar al modelo 

de asociación un término para uno o más marcadores moleculares adicionales al 

estudiado, para encontrar así QTL independientes entre sí (von Zitzewitz et al. 2011). 

Los estudios de resistencia a TC enfatizan la necesidad de controlar factores de 

confusión de tipo morfológico o fenológico, como la atura de planta o el largo del 

ciclo (Willocquet et al. 2011; Lore et al. 2013; Zeng et al. 2015). Estudios de QTL para 

resistencia a enfermedades de cultivos en poblaciones biparentales han utilizado 

marcadores asociados a factores de confusión como la altura de la planta para 

identificar QTL de resistencia a enfermedades, independientes de la altura de la 

planta (Nelson et al. 2012). Análogamente, es posible incorporar al modelo de GWAS 

el efecto de marcadores asociados a factores de confusión en la evaluación fenotípica 

como altura de planta o largo del ciclo, permitiendo de esta forma la identificación 

de QTL de resistencia a enfermedades del tallo y la vaina que sean independientes de 

éstos.   

 

Las hipótesis planteadas en la presente tesis son:  

1. Los métodos reportados para la inoculación y evaluación en invernáculo de 

resistencia a TC y NO difieren en su repetibilidad (heredabilidad) cuando son 

aplicados en la evaluación de la resistencia a NO y ROS del germoplasma de 

mejoramiento de arroz de INIA. 
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2. En el germoplasma de mejoramiento de arroz de INIA al menos un grupo de 

marcadores moleculares ubicados a menos de 1 Mb de distancia entre sí se 

asocian con la resistencia a NO, ROS, y/o TC, en forma independiente de la 

estructura de la población y de factores de confusión como altura de planta y 

largo del ciclo. 

 

En forma concordante con las hipótesis planteadas, los objetivos de la tesis son: 

1. Identificar un método de inoculación y evaluación en invernáculo de la 

resistencia a NO y ROS con mayor heredabilidad que los ensayos de campo. 

2. Evaluar la resistencia a TC y NO en una población representativa del programa 

de mejoramiento de arroz de INIA, con el método identificado en el objetivo 

1. 

3. Estudiar la asociación de marcadores moleculares distribuidos en el genoma 

con la resistencia a NO y ROS evaluada en ensayos de campo e invernáculo, y 

con la resistencia a TC evaluada en invernáculo, independiente de factores de 

confusión. 

4. Evaluar la conveniencia desde el punto de vista genético de los nuevos 

métodos de selección por resistencia a NO y ROS en el programa de 

mejoramiento genético de INIA. 
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2. COMPARISON OF PHENOTYPING METHODS FOR RESISTANCE TO STEM ROT 

AND AGGREGATED SHEATH SPOT IN RICE 

 

2.1. RESUMEN DE CONTENIDO Y APORTE 

Las principales enfermedades que atacan vainas y tallos del arroz en Uruguay son las 

causadas por Nakataea oryzae (NO) y Rhizoctonia oryzae-sativae (ROS). El avance 

genético de la resistencia a estos patógenos está limitado por la heterogeneidad 

ambiental difícil de controlar en ensayos en parcelas a campo, con heredabilidades 

muchas veces inferiores a 0,2. La evaluación bajo condiciones ambientales 

controladas en invernáculo es una alternativa posible, pero no existen reportes sobre 

métodos de inoculación y evaluación en invernáculo para ROS, y los que hay para NO 

no son concluyentes. Thanatephorus cucumeris (TC) es un patógeno de arroz muy 

estudiado y cercano filogenética y fitopatológicamente a NO y ROS. En este artículo, 

cinco métodos reportados para TC y/o NO, fueron adaptados y evaluados para la 

determinación de la resistencia a NO y ROS en ensayos de invernáculo. Este fue el 

primer reporte en comparar sistemáticamente los principales métodos de 

inoculación para enfermedades del tallo y la vaina en arroz en base a su repetibilidad 

y capacidad de discriminar entre genotipos. El método de mejor desempeño fue 

utilizado para estudiar la resistencia a NO y ROS en una población de 641 líneas 

representativas del programa de mejoramiento genético de arroz de INIA, 

obteniéndose heredabilidades de 0,65 a 0,89 en los distintos ensayos. El método de 

evaluación reportado permite una evaluación de la resistencia a NO y ROS de mayor 

precisión que los ensayos de campo, y es aplicable para el fenotipado masivo de 

poblaciones de mejoramiento o de mapeo asociativo. Este artículo fue publicado en 

2016 en la revista Crop Science (Rosas et al. 2017). 
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3. RESISTANCE TO MULTIPLE TEMPERATE AND TROPICAL STEM AND SHEATH 

DISEASES OF RICE 

 

3.1. RESUMEN DE CONTENIDO Y APORTE 

El segundo artículo de la tesis consiste en el análisis de asociación de marcadores 

genómicos con las tres enfermedades del tallo y la vaina estudiadas: pudrición del 

tallo (Nakataea oryzae, NO), mancha agregada de las vainas (Rhizoctonia oryzae-

sativae, ROS), y tizón de las vainas (Thanatephorus cucumeris, TC). El artículo 

constituye el primer reporte sobre el control genético de la resistencia a ROS, así 

como el primer estudio de mapeo asociativo para ROS y para NO. También es el 

primer reporte de una región en el cromosoma 9 asociada a la resistencia a las tres 

enfermedades del tallo y la vaina mencionadas. La altura de planta y el largo de ciclo 

son factores de confusión en la evaluación de resistencia a estas enfermedades. Para 

remover su efecto se emplearon dos estrategias complementarias: 1) en los ensayos 

de campo se utilizaron la altura de planta y el largo de ciclo como covariables para 

estimar las medias fenotípicas de resistencia a enfermedades, y 2) en el análisis de 

mapeo asociativo con los datos de fenotipado de campo e invernáculo, se utilizaron 

los SNPs asociados a altura de planta y largo de ciclo como cofactores en el GWAS, 

para identificar asociaciones independientes. De esta forma se logró identificar QTL 

asociados a resistencia a las enfermedades del tallo y la vaina, que no afectan la altura 

ni el ciclo de la planta. Este artículo fue aceptado para publicación en la revista The 

Plant Genome el 16 de mayo de 2017, y publicado en la página “First look” de dicha 

publicación el 22 de setiembre de 2017 (Anexo en página 84 de esta tesis). 
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4.  DISCUSIÓN GENERAL 
Este trabajo contribuye sustancialmente a subsanar la escasez de estudios 

científicos sobre la resistencia del arroz a las enfermedades causadas por NO y ROS. 

Se demostró que los métodos reportados para evaluar la resistencia a TC en 

condiciones ambientales controladas (Jia et al. 2013) son adaptables para la 

evaluación en invernáculo de estos patógenos. Se publicó la primera comparación de 

métodos de inoculación para estos patógenos basada en parámetros útiles para el 

mejoramiento genético como la heredabilidad y la capacidad de discriminar entre 

genotipos (Rosas et al. 2016). También por primera vez, se aplicó un método de 

invernáculo para el fenotipado masivo de la resistencia a NO y ROS en líneas de arroz 

(Rosas et al. 2016). Las heredabilidades obtenidas en estos ensayos de fenotipado en 

invernáculo fueron mayores que las de los ensayos en parcelas de campo utilizados 

por el programa de mejoramiento genético de arroz de INIA. 

El análisis de GWAS permitió identificar regiones cromosómicas asociadas con 

resistencia a NO, ROS y TC (Rosas et al. 2017). Fue el primer estudio de la genética de 

la resistencia a ROS, y el primero en utilizar GWAS para estudiar la arquitectura 

genética de NO y ROS en arroz (Rosas et al. 2017). Muchas de las regiones 

cromosómicas asociadas con resistencia a NO y ROS identificadas en este trabajo, 

estaban reportadas para resistencia a TC (Zeng et al. 2015), sugiriendo la existencia 

de mecanismos comunes de resistencia a estos tres patógenos que atacan tallo y 

vaina del arroz. En particular, la región identificada en el cromosoma 9 presentó 

varios SNPs asociados a resistencia a las tres enfermedades, constituyendo uno de 

los pocos reportes de QTL de resistencia múltiple a enfermedades en plantas 

(Wiesner-Hanks y Nelson 2016). 

En este trabajo se presentó además un procedimiento estadístico general para 

remover en forma eficiente el efecto de factores de confusión en la evaluación de la 

resistencia a enfermedades, como PH y FT. Se demostró que la inclusión de estas 

variables como cofactores en la estimación de las medias fenotípicas ajustadas, y la 

inclusión de SNPs asociados a PH y FT como cofactores en el análisis de GWAS, 
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permite identificar QTL de resistencia a enfermedades con poco o ningún impacto en 

PH y FT. 

Esta tesis se inscribe en las líneas de investigación del programa de 

mejoramiento genético de arroz de INIA. En este sentido, es pertinente evaluar los 

aportes de este trabajo para el diseño de estrategias de mejoramiento de la 

resistencia a NO y ROS en el programa de mejoramiento genético de arroz de INIA. 

En este trabajo se evaluaron nuevos métodos de fenotipado diferentes a los ensayos 

en parcelas de campo con infección natural que se utilizan actualmente en el 

programa: los ya mencionados métodos de invernáculo, y los ensayos en campo en 

hill plots con inoculación artificial descriptos en Rosas et al. (2017, pág. 32 de esta 

tesis). Para evaluar la conveniencia de estos métodos alternativos de fenotipado, es 

necesario considerar la respuesta a la selección para el fenotipo objetivo que puede 

esperarse con cada uno de ellos. Falconer (1952) describe la relación entre la 

respuesta a la selección por un fenotipo alternativo al fenotipo objetivo, y la 

respuesta a la selección por el fenotipo objetivo, con la ecuación [I]:  

 
Δ′𝐺

Δ𝐺
=

ℎ2

ℎ1
 𝑟𝐺 [I]  

donde Δ′𝐺 y Δ𝐺 son respectivamente las respuestas a la selección por el fenotipo 

alternativo y por el objetivo,  ℎ1 y ℎ2 son respectivamente la raíz cuadrada de la 

heredabilidad del fenotipo objetivo y del fenotipo alternativo; y 𝑟𝐺 es la correlación 

entre ambos valores fenotípicos. Para este análisis se consideraron como fenotipos 

objetivo los ensayos en campo, ya sea con infección natural o con inoculación 

artificial, y como fenotipos alternativos los ensayos en invernáculo y los ensayos en 

campo con inoculación artificial.  La comparación de fenotipos en base al parámetro 

expresado en la ecuación [I] muestra comportamientos diferentes entre las 

poblaciones indica y japonica tropical. Para indica, la mejor estrategia para 

seleccionar por resistencia a NO y a ROS es con los ensayos en invernáculo (Tabla I). 

Esto se explica por las bajas heredabilidades y la interacción genotipo por ambiente 

entre los ensayos de campo para esta población en ambos rasgos. En particular, la 

correlación negativa entre la resistencia a ROS evaluada en ensayos de campo con 
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hill plots y la evaluada en ensayos de parcelas en 2011 hace que la selección por uno 

de estos fenotipos tenga respuesta negativa en el otro. Por otro lado, la mejor 

estrategia para seleccionar por resistencia a NO y ROS en japonica tropical son los 

ensayos de campo con hill plots. Esto se debe a las mayores heredabilidades y/o 

menor interacción genotipo por ambiente entre ensayos de campo en esta población. 
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Tabla I. Cocientes de respuesta a la selección en ambiente alternativo vs. ambiente objetivo estimados de acuerdo a Falconer 

(1952), para resistencia a Nakataea oryzae (NO) y Rhizoctonia oryzae-sativae (ROS) en las subpoblaciones de tipo indica (Ind) y 

japonica tropical (Trj). Se presentan los valores para cada combinación de ambiente alternativo y ambiente objetivo: invernáculo 

(GH), parcelas y hill plots. 

 
 Fenotipo Objetivo (resistencia a ROS)  Fenotipo Objetivo (resistencia a NO) 

Población Fenotipo Alternativo 
Parcelas 

2010 

Parcelas 

2011 

Parcelas 

2012 

Hill Plots 

2013 
Campo*  

Parcelas 

2010 

Parcelas 

2011 

Parcelas 

2012 

Hill Plots 

2013 
Campo* 

Ind 

GH Exp. 1  -  0,03 0,44 0,38 
0,28 

  -  0,07 0,27 0,10 
0,20 

GH Exp. 2  -  0,09 0,50 0,24   -  0,25 0,21 0,31 

Parcelas 2011  -   -  0,04 -0,01 
0,23 

  -  - 0,17 0,16 
0,16 

Parcelas 2012  -  0,66  -  0,25   -  0,19 - 0,13 

Hill Plots 2013  -  -0,06 0,25  -  0,10   -  0,18 0,13 - 0,16 

             

Trj 

GH Exp. 1 0,08 0,19 0,08 0,01 
0,01 

 0,38 0,24 0,31 0,27 
0,29 

GH Exp. 2 -0,08 -0,26 -0,02 0,07  0,33 0,29 0,28 0,20 

Parcelas 2010  -  0,31 0,02 0,09 

0,13 

  -  0,32 0,32 0,27 

0,38 Parcelas 2011 0,03  -  0,02 0,21  0,41  -  0,38 0,37 

Parcelas 2012 0,04 0,27  -  0,17  0,48 0,44  -  0,39 

Hill Plots 2013 0,16 1,16 0,24  -  0,16  0,40 0,41 0,41  -  0,44 

*Promedio de los cocientes de respuesta a la selección en ensayos de campo (parcelas 2011 y 2012, y hill plots 2013 para indica, y 

parcelas 2010 a 2012 y hill plots 2013 para japonica tropical).
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Por otra parte, los métodos alternativos de selección implementados en este 

trabajo pueden presentar otras ventajas frente a la selección en ensayos de campo 

en parcelas. La selección por resistencia a enfermedades suele ser más efectiva en 

condiciones epidémicas severas que en las leves (Geiger 1989). La distribución de las 

medias fenotípicas de los ensayos de invernáculo (Figura I) muestra que las 

condiciones de invernáculo con inoculación artificial favorecen una manifestación 

más severa de las enfermedades estudiadas. La inoculación artificial utilizada en los 

ensayos de campo en hill plots también tiene como objetivo generar condiciones 

epidémicas más severas que la infección natural. La mayor severidad permite una 

mejor discriminación entre genotipos, facilitando la selección. Por otra parte, los 

ensayos en invernáculo y en hill plots permiten seleccionar en etapas más tempranas 

que en los esquemas actuales del programa de mejoramiento por requerir menos 

semilla por unidad experimental. Las recomendaciones clásicas para optimizar la 

ganancia genética indican una intensidad de selección constante a lo largo de los 

sucesivos ciclos de mejoramiento (Finney 1966). Agregar ciclos de selección en el 

ambiente de alta expresión de las enfermedades podría acelerar el proceso actual de 

mejoramiento para resistencia a NO y ROS. En Rosas et al. (2016) mostramos que 

cualquiera de los métodos de inoculación evaluados para invernáculo (con excepción 

de los tallos en tubos) puede ser utilizado con similares resultados para la selección 

por resistencia a NO y ROS. El método de esclerocios esparcidos sobre la lámina de 

agua sería de muy fácil y rápida implementación para la evaluación masiva de líneas 

en etapas tempranas.  
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Figura I. Distribución de la severidad de la infección por Nakataea oryzae (NO) y 

Rhizoctonia oryzae-sativae (ROS) en las subpoblaciones de tipo indica (Ind) y japonica 

tropical (Trj) evaluadas en experimentos de campo e invernáculo (Inv.). 
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Atendiendo a estos criterios genéticos, puede recomendarse la incorporación 

de ensayos de invernáculo para selección por resistencia a NO y ROS en indica, y 

ensayos de campo en hill plots para selección por resistencia a NO y ROS en japonica 

tropical. Consideraciones logísticas y económicas deben sumarse a estos criterios 

para determinar la conveniencia de implementar estas metodologías.  

La conveniencia de aplicar los marcadores moleculares asociados a resistencia a 

NO y ROS identificados en este trabajo para selección asistida puede evaluarse 

comparando la eficiencia genética de la selección asistida por marcadores 

moleculares, con la eficiencia de la selección fenotípica. Una forma de comparar estas 

eficiencias de selección es la descripta por Lande y Thompson (1990) y expresada 

como √𝑃𝑉𝐸 ℎ2⁄ , donde 𝑃𝑉𝐸 es la proporción de la varianza fenotípica explicada por 

los marcadores moleculares, y ℎ2es la heredabilidad en los ensayos de selección 

fenotípica. En la Tabla II se presenta la eficiencia relativa de la selección asistida en 

comparación con la selección en ensayos de invernáculo, ensayos de campo en 

parcelas, y ensayos de campo en hill plots. La selección asistida presenta una 

eficiencia similar a la de los ensayos en parcelas, siendo superior para algunos años 

en ambos patógenos y poblaciones. Desde el punto de vista genético es entonces 

justificable incluir los SNPs que definen los QTL para resistencia a estos patógenos 

identificados en esta tesis en un chip de mejoramiento asistido, debiendo estudiarse 

los aspectos económicos de esta modalidad de selección.  

 



 69 

Tabla II. Eficiencia de la selección 

asistida por marcadores 

moleculares asociados a 

resistencia a Nakataea oryzae 

(NO) y Rhizoctonia oryzae-

sativae (ROS) comparada con la 

eficiencia de la selección 

fenotípica en invernáculo (GH), 

experimentos de campo en 

parcelas y hill plots, estimados 

de acuerdo a Lande y Thompson 

(1990), en las subpoblaciones de 

tipo indica (Ind) y japonica 

tropical (Trj).  

 

  

Selección 

Fenotípica 

Eficiencia relativa de selección 

asistida 

Trj  Ind 

NO ROS  NO ROS 

GH Exp. 1 0,19 0,11  0,39 0,55 

GH Exp. 2 0,20 0,11  0,36 0,53 

Parcelas 2010  -  0,92   -  1,04 

Parcelas 2011 1,90 2,83  0,75 0,91 

Parcelas 2012 1,70 0,73  0,59 0,85 

Hill Plots 2013 0,74 0,61  0,58 0,83 
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5. CONCLUSIONES Y PERSPECTIVAS 

Se generaron nuevas alternativas de fenotipado en condiciones de mayor 

severidad para evaluar masivamente y en etapas tempranas la resistencia a NO y ROS 

en germoplasma de arroz del programa de mejoramiento de INIA. Asimismo, se 

identificaron marcadores moleculares de tipo SNPs asociados a resistencia a NO y 

ROS utilizables en la selección asistida de resistencia a NO y ROS sin alterar el largo 

de ciclo ni altura de planta. 

Están en progreso trabajos para validar las asociaciones encontradas entre los 

SNPs identificados en este trabajo y las enfermedades del tallo y la vaina, en una 

nueva población de 1000 líneas avanzadas del programa de mejoramiento genético 

de arroz de INIA. Esto permitirá determinar la inclusión o no de dichos SNPs en un 

chip para mejoramiento asistido para los rasgos de mayor interés del programa. 

El programa de mejoramiento comenzó en los últimos años a seleccionar por 

resistencia a brusone evaluando líneas en etapas tempranas en ensayos de 

invernáculo, en estadio de plántula. Estos mismos experimentos pueden adaptarse 

sin mayores modificaciones para la evaluación en tándem de la resistencia a NO y 

ROS en las plantas sobrevivientes a la infección por brusone usando las metodologías 

de invernáculo descriptas en esta tesis.     
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7. ANEXO: COMUNICACIONES DE ACEPTACIÓN Y PUBLICACIÓN DE ARTÍCULO 

”RESISTANCE TO MULTIPLE TEMPERATE AND TROPICAL STEM AND SHEATH 

DISEASES OF RICE”. 
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