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INTRODUCCION

La grasa o bacteriosis de halo es una enfermedad causada por la bacteria
Pseudomonas syringae pv. phaseolicola (Psp) que afecta a la judia comun en las zonas de
cultivo de la mitad norte de Espafia. Este patégeno se transmite facilmente por semilla y
hay pocos tratamientos efectivos para su tratamiento, de modo que la forma maés eficaz de
control, es el uso de genotipos portadores de resistencia genética. La informacién sobre el
control genético de la resistencia a esta enfermedad es limitada. Generalmente se ha
considerado que la resistencia a este patégeno es de naturaleza cualitativa y raza
especifica. Hasta el momento, se han identificado 5 genes de resistencia (Miklas et al,
2009, 2011) y se han desarrollado marcadores SCAR para dos de ellos (Pse-1 y Pse-2)
que confieren resistencia a las 9 razas conocidas excepto a la raza 6. El objetivo del
trabajo, es investigar la herencia de la resistencia a dos aislados de Psp en la poblacién de
RIL derivadas del cruzamiento Xana x Cornell 49242 (RIL X/C).

MATERIAL Y METODOS

Se analizé una poblacién de 111 lineas recombinantes (RILs XC) en las que
previamente se ha desarrollado un mapa genético (Pérez-Vega et al., 2010). Como
testigos en las inoculaciones, se utilizaron los parentales, Canadian Wonder y Cueto
(susceptibles universales) y Red Mexican (resistente a raza 7 y susceptible a raza 6).

Las inoculaciones se llevaron a cabo con dos aislamientos de Psp (ITA-812 e ITA-
684) caracterizados como raza 6 y raza 7, respectivamente. Los dos aislados proceden de
campos de cultivo localizados en Castilla y Ledén de plantas con sintomas de la
enfermedad. Ambas razas son comunes en los cultivos locales de la meseta espafiola. Con
cada asilamiento, se realizaron dos evaluaciones y en cada una de ellas, se incluyeron dos
repeticiones (con cinco plantas cada una) para cada linea recombinante. Las lineas se
inocularon en estado de pldntula mediante el método de agujas multiples (Aggour et al,
1989) utilizando una hoja primaria para cada una de las razas. Las plantas se mantuvieron
en invernadero con un fotoperiodo de 12 h de luz y 12 h de oscuridad, a una temperatura
diurna de 20° C y nocturna de 15° C y una humedad relativa del 80 %. Los sintomas
fueron evaluados a los 6-8 dias después de la inoculacién. La reaccion de las plantas se
evalud en una escala 1-9 (adaptada de Aggour et al, 1989).

Los resultados de los tests de resistencia fueron sometidos a un andlisis de
varianza para identificar diferencias significativas. La localizacién de las regiones
asociadas a caracteres cuantitativos (QTL) se realiz6 con el programa QGene 4.3.6
(http://coding.plantpath.ksu.edu/qgene/) mediante un andlisis CIM (compositive interval



mapping) usando un intervalo de 10 cM. Se consideré significativo un QTL cuando el
LOD >2,5 después de un andlisis de 1000 permutaciones. S6lo los QTLs identificados en
la media de las dos evaluaciones y en al menos una evaluacién fueron considerados.

RESULTADOS Y DISCUSION

La respuesta de las lineas recombinantes frente a este patégeno, mostré una
distribuciéon normal sugiriendo una herencia cuantitativa del caricter. El anélisis de
varianza no mostrd diferencias significativas entre la respuesta a los dos aislados ni entre
los dos test llevados a cabo. Sin embargo, este andlisis de varianza reveld diferencias
significativas entre los genotipos (lineas recombinantes) y para las diferentes
interacciones.

Se localizaron 6 QTL (3 para cada aislado) en los grupos de ligamiento Pv4, Pv6 y
PvO (ver tabla 1). En el grupo de ligamiento Pv6 se identificé una co-localizacién de QTL
para ambos aislados. E1 QTL A6.2 para la respuesta a al aislamiento ITA-684, localizado
en el extremo de Pv6, se detectd en los dos tests mostrando los mayores valores de LOD y
de la proporcién de la varianza explicada. Ninguno de los QTLs mapeados en este
trabajo, se localiz6 en las regiones donde previamente se posicionaron los genes de
resistencia Pse-1 y Pse-2 (Miklas et al., 2009, 2011). Estos resultados sugieren que en
determinados genotipos de judia, la respuesta a este patdgeno puede estar controlada por
loci con un efecto cuantitativo en la expresion del caricter.
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Tabla 1. QTL identificados para la respuesta frente a dos aislados de Psp en la poblacién de RIL X/C. Se indican los
resultados de la LOD, porcentaje de la variacién explicada y efecto aditivo de cada QTL.

Evaluacién 1 Evaluacién 2 Media
% Efecto % Efecto % Efecto
Caracter QTL Marcador LOD Var. aditivo LOD Var. aditivo LOD Var. aditivo
Aislado A4 SpL 4 16,0 0,60 - - - 2,6 11,0 0,49
ITA-
812 A4.1 PvBR198 3,5 13,0 0,55 - - - 3,4 140 0,44
A4.2 McatEat54 3,7 14,0 0,50 - - - 32 13,0 0,30
Aislado  B6.1 PvBR198 4,5 18,0 0,60 - - - 3,5 14,0 0,60
ITA-
684 B6.2 McatEat54 7,2 26,0 0,69 3,9 150 0,5 7,6 27,0 0,71

B9 ATA217 2,5 9,6 -0,40 - - - 3,1 12,0 -041




