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La enfermedad conocida como afiublo o piricularia del
arroz (Oryza sativa 1.), causada por el hongo Pyricularia
grisea (Cooke) Sacc., es una de las enfermedades més
devastadora del cultivo del arroz en el mundo. Muestra una
amplia distribucién, tanto en los agrosistemas tropicales
como en las zonas templadas donde se cultiva el arroz
comercialmente, causando pérdidas cercanas a un 50% de
la produccion en campos moderadamente infectados por el
patbgeno. Se ha estimado que cada afio, el hongs destruye
plantaciones de arroz en el mundo suficientes para alimentar
un estimado de 60 millones de personas (10) v en Estados
Unidos, los agricultores de arroz han sufrido pérdidas
cercanas a los 5 billones de délares por afio (9).

La resistencia genética ha sido la practica mas adecuada
para controlar la enfermedad. Sin embargo, se ha observado
el rompimiento de la misma al poco tiempo (dos a tres
afnios) del lanzamiento de las variedades resistentes,
principalmente por la aparente adaptacién del patdgeno
a los genes de resistencia liberados (3, 4). El uso de-genes
simples impone una alta presidén de seleccidén por
variantes del hongo con genes de virulencia capaces de
vencer la resistencia. Esta relacidén ha dificultado el
mejoramiento para resistencia, ya que el patdgeno tiene
la capacidad de evolucionar més rdpidamente, en relacién
con el tiempo necesario para producir una nueva variedad
de arroz. Por ello, la obtencién de cultivares con
durabilidad de la resistencia a P. grisea es uno de los
principales objetivos en los programas de mejoramiento
de arroz, siendo, la obtencién de nuevas fuentes de
resistencia, un requisito basico. Recientemente se ha
propuesto como una via para mejorar la durabilidad de
la resistencia a piricularia, la “piramidacién” de genes
de resistencia, consistente en la combinacién de dos o
mas genes de resistencia en un solo cultivar para
proporcionarle resistencia multigénica a un amplio
espectro de razas del patdgeno (2).

Muchos cultivares de arroz han mostrado resistencia
duradera a P.grisea, los cuales son usados como donantes
de resistencia en diversos programas de mejoramiento a nivel
mundial. En Venezuela, generalmente los programas de
mejoramiento genético de arroz cuentan con fuentes de
resistencia a P.grisea, cuyos factores genéticos no han sido
identificados. Ello dificulta su efectiva incorporacién en la
constitucién genética de las variedades mejoradas, caso
contrario sucede en Japdn, donde al menos 20 genes de
resistencia a P. grisea, incluyendo genes mayores y loci de

caracteres cuantitativos o QTLs, por sus siglas en Inglés,
han sido localizados en los cromosomas y algunos clonados
(6). Ello plantea la necesidad de impulsar investigaciones
dirigidas a lograr la ubicacién precisa de los genes que
controlan la resistencia, con el fin de hacer mas rapido y
eficiente el desarrollo de nuevas variedades de arroz resistentes
a piricularia mediante el uso de seleccién asistida por marcadores.

La variedad venezolana de arroz ‘Fonaiap 1 ha
mostrado desde su liberacién, hace mas de 10 afios,
resistencia a la mayoria de razas de P. grisea presentes en
Venezuela y ha sido usada como donante de la resistencia
en los programas de mejoramiento. En 1998 se inicié un
programa de retrocruzas para incorporar resistencia a la
variedad comercial Cimarrén, usando a “Fonaiap 1” como
progenitor donante (Borges, comunicacién personal).
Mediante el uso de marcadores moleculares para la
seleccién de genotipos de arroz similares al padre recurrente
(Seleccion por background), en la actualidad se cuenta con
lineas homocigotas (RC,F,) muy similares a Cimarrén con
la ventaja adicional de ser resistentes a P. grisea (1).

La identificacién de marcadores moleculares ligados a
genes de resistencia posibilitaria la obtencién de
combinaciones de genes de resistencia diferentes. En tal
sentido, se planteé en este estudio identificar marcadores
microsatélites (SSRs) asociados al posible gen de resistencia
presente en “Fonaiapl”, con el fin de facilitar su manipulacién
en los Programas de mejoramiento de arroz a través de
esquemas de Seleccién Asistida por Marcadores (SAM).

Para ello.serealizdé un cruzamiento usando a “Cimarrén’
y a "Fonaiapl® como progenitores. En 200 plantas F,
provenientes de dicho cruzamiento se evalud el modo de
herencia de la resistencia a P. grisea, inoculdndolas a los 15
dias después de la siembra con el aislamiento monospdrico
de amplio espectro de virulencia denominado 39003. Ocho
dias después de la inoculacién se evalué la reaccién de las
plantas frente al patdgeno utilizando la escala del Sistema
de Evaluacién Estandar de arroz (7), modificada en el CIAT
para uso en evaluaciones de invernadero (Cuadro 1). Las
proporciones entre plantas resistentes y susceptibles fueron
evaluadas con el fin de determinar el ndimero de genes que
controlan la caracteristica. El ndmero de plantas resistentes
y susceptibles observadas en la generacién F, fue de 148 y
52, respectivamente, lo cual se ajusté a una proporcién 3:1
segtn la prueba de Chi-cuadrado, indicando la presencia de
un gen simple dominante para la resistencia.
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susceptibles) fueron evaluados con los 76 SSRs polimérficos,
para determinar el polimorfismo entre los grupos.

Utilizando la metodologia BSA no se encontr6 asociacién
de los SSRs evaluados y el gen de resistencia detectado en
el analisis de segregacién fenotipica de la generacién F,.
NinglGn marcador presentd polimorfismo entre los grupos
resistentes y los grupos susceptibles. Por este motivo se tomé
una muestra de 94 plantas F, para realizar un andlisis de
ligamiento entre el posible gen de resistencia y 27 SSRs
polimoérficos, 11 de lo cuales se ubican en los cromosomas 4 y
7. A partir de los datos moleculares se realizé una prueba de
Chi-cuadrado para seleccionar aquellos SSRs que cumplieran
con la hipdtesis de segregacién 1:2:1, de modo que sirvieran
de referencia para generar luego el mapa de ligamiento.

El andlisis de ligamiento entre los marcadores SSRs y la
resistencia se determind con el Programa Limkem (versién
1.2). S6lo 12 de los SSRs evaluados se ajustaron a la
proporcién esperada y el analisis de ligamiento arrojé valores
de LLOD score (logaritmo del cociente de verosimilitud de
ligamiento) menores a 3.0, por lo que se rechaza la hip6tesis
de ligamiento. Sin embargo, el mayor valor de LOD fue
para el marcador RM346 (LOD 0.73 y un r=0.38) ubicado
en el cromosoma 7, coincidendio con un estudio previo, el
cual arrojé evidencias de la posible ubicacién del gen en
ese cromosoma (1). Por tal motivo, se prevee continuar
evaluando un mayor nimero de SSRs ubicados en ambos
brazos del cromosoma 7, a fin de realizar un mapeo mas
preciso del origen de la resistencia observada.
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