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* Phaseolus coccineus, especie del acervo genético secundario de
P. wvulgaris, constituye una fuente potencial de alelos de
resistencia.

* En el SERIDA se desarrollaron lineas interespecificas (HYB)
derivadas de P. vulgaris x (P. vulgaris x P. coccineus), utilizando
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* Lalinea HYB028 mostr resistencia a la raza 38 de antracnosis. | (XN NN =T TE e .
3.1 Segregacion fenotipica Tabla 1. Posicidon genédmica de las regiones candidatas identificadas
o Caracterizar y mapear la resistencia a la raza 38 reveladas en el analisis de BSA + WGS.
Objetivo| presente en la linea HYB028 derivada de P. coccineus, | L@ segregacion observada en la poblacion F,:; fue de
@ combinando anilisis de segregaciones agrupadas (BSA) | 21R:40H:24S ajustada a la proporcion esperada para un gen Chr. Start End  Num.SNPs PeakASNP AvgASNP
y secuenciacién de genoma completo (WGS) mayor de caracter dominante (x2 1:2:1=0.51, p =0.78). Pv07 35033203 36601569 3341 0.44 0.43
_/ Pv1l 8276 2034699 4182 0.63 0.54
3.2 Resultados BSA + WGS
Se .|dent|.f|caron dos regiones candidatas asociadas con la 3.3 Validacién por anilisis de ligamiento P‘;‘" P":"
* La resistencia a la raza 38 en HYB028 esta controlada por un (r;z;:l,;elr;ua a la raza 38 (Fig 2) en los cromosomas Pv07 y 11 Los resultados indicaron la independencia : a
gen mayor. inerval PvO7 Pyl de la resistencia con la region del Pv07 y un JI— T
* La combinacién de WGS y BSA constituye una estrategia para cies w099 - i ligamiento con la regidn del Pv11 (Fig 3) ke N 23
la localizacion rapida de regiones genémicas implicadas en el ‘_:“’m H"“ o T ”‘ﬁ ":‘34 "“‘: ;A:,- $ﬁm f’“:‘ : 'I”T” ’ | e
control genético de un caracter. ¥ i :\E Fig. 3 Mapa de ligamiento 84
* El acervo genético secundario de la especie Phaseolus vulgaris | _ N1 “ﬂ Wl WE A :"'W\ == con la resistenca (R38) en 1 ot s
tiene gran potencial en la mejora genética de judia comun. Se ; . Jmﬂ Wﬁv ! d “\—-\H .: Fig 2. Distribucién del ASNP las regiones candidatas 8
esta investigando el perfil de resistencia que ofrece este locus. | * J fb‘"‘ M :WW W :: index en los 11 cromosomasde " V07 Y Pv1l m—) | B——
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