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RESUMEN

Pinus radiata es considerada una de las especies mas susceptibles al cancro resinoso,
enfermedad causada por el hongo patdégeno Fusarium circinatum. En Chile, la
problematica causada por este patogeno ha sido detectada hasta el momento sélo a nivel
de viveros, y en forma aislada en plantaciones jovenes, donde no se ha detectado
diseminacion secundaria. Debido a la importancia de P. radiata en Chile y el riesgo
potencial que significa la presencia del patégeno, se han implementado diferentes
medidas de control, entre las cuales la busqueda de resistencia genética se constituye en
la Gnica alternativa aplicable a plantaciones. La resistencia genética al cancro resinoso
ha sido demostrada en todas las especies de Pinus estudiadas, estimandose la herencia
poligénica del caracter, sin embargo alin no existen trabajos enfocados en dilucidar
acerca de los posibles loci asociados a resistencia y su distribucion en el genoma de P.
radiata. En este sentido, una de las estrategias mas adecuadas es el mapeo de loci de
caracter cuantitativo (QTL), que involucra el desarrollo de técnicas de marcadores
moleculares, una poblacion segregante para el caracter en estudio y herramientas
estadisticas para llevar a cabo la asociacion entre los datos fenotipicos y genotipicos

obtenidos de la poblacidn seleccionada.

De acuerdo a lo anterior, un mapa de ligamiento genético fue desarrollado empleando la
estrategia de pseudocruzas de prueba de dos vias, en una familia de P. radiata (XOxXP)
seleccionada por la distribucion continua de la respuesta a la infeccion por F.
circinatum, la cual estaba compuesta por 86 hermanos completos. Tanto los parentales
como la progenie fue posteriormente genotipificada, para lo cual se emple6 un total de
787 marcadores moleculares. El andlisis de ligamiento fue realizado empleando un
LOD score > 4, frecuencia de recombinacion maxima de 0.3 y la funcion de Kosambi
para estimacion de la distancia relativa. Para la deteccion de QTL fue empleado el

criterio de informacion bayesiana (BIC).

Cuatro metodologias de marcadores fueron establecidas: SSR, AFLP, SAMPL e ISSR.
De estos marcadores los mas informativos fueron SSR y se logrd establecer un
protocolo eficiente y reproducible a través de deteccion de fragmentos via electroforesis

capilar, tanto para AFLP, SAMPL e ISSR, estas ultimas dos metodologias no habian



sido implementadas previamente en la especie. De los 787 marcadores moleculares
empleados, 458 marcadores fueron mapeados sobre 12 grupos de ligamiento en XO y
XP, lo cual es igual al nimero de cromosomas haploides presentes en P. radiata. A
través del andlisis de ligamiento se obtuvo un mapa de mediana a alta densidad para
cada parental, con 1.060 cM y 1.258 ¢cM de cobertura para XO y XP, respectivamente.
La deteccion de QTL mediante BIC mostr6 que LG-2 y LG-8 en XO tenian
probabilidad significativa para la presencia de uno o mas QTL, mientras que s6lo LG-8
en XP resultd significativo para la presencia de QTL. Tanto el LG-8 de XO y XP,
presentan marcadores con una alta probabilidad de seleccion, mayor a 80% y cuyo
efecto estimado es negativo, por lo que estarian asociados a resistencia frente al
patogeno. Los resultados indican que la resistencia es heredada de ambos padres,
entregando la base para posteriores estudios focalizados en ahondar en el conocimiento
de los genes que estarian detras de estos QTL, y enriquecer la informacién contenida en
el presente mapa de QTL, incorporando informacion reciente acerca de EST asociado a
resistencia a pitch canker en P. faeda, lo cual permitira futuras aplicaciones de seleccion

asistida.
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