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Abstract
Northern leaf blight (NLB), common rust (CR) and ‘mal de Rio Cuarto’ virus (MRC) are the most 
relevant corn diseases in temperate environments in Argentina. The objective of this study was 
to characterize the genetic variability of the reaction to NLB, CR and MRC in a set of 484 lines 
developed by INTA Temperate Corn Breeding Program. The evaluation of these lines in multiple 
environments showed a large genetic variation for the response to the three diseases. For NLB 
and CR, we observed high (>0,76) and significant (p<0,001) correlation between environments 
and high broad sense heritabilities (0,94 and 0,96, respectively). For MRC, we observed 
moderate to high (0,44-0,77) and significant (p<0,001) values of correlation between 
environments and moderate broad sense heritability (0,56). Several lines with excellent and 
stable response to these diseases were identified in this study, which presents great potential
for breeding for NLB, CR and MRCV resistance. In addition, this work represents a key
initial step in the development of genomic prediction models for early selection in breeding 
populations by INTA Temperate Corn Breeding Program
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Las enfermedades causadas por factores bióticos se encuentran entre las principales limitantes al 
rendimiento del cultivo de maíz a nivel mundial. Entre las enfermedades presentes en la región 
productiva templada de nuestro país, el tizón común (TC), la roya común (RC), y el mal de Río Cuarto 
(MRC) son las de mayor relevancia económica debido a su severidad, incidencia y distribución 
geográfica (Bonamico et al., 2012; Couretot et al., 2013).

El TC es una enfermedad foliar fúngica que se encuentra diseminada por toda la zona maicera, cuya 
intensidad ha crecido asociada a la amplia adopción de fechas de siembra tardías, que provocan que 
el período de desarrollo del cultivo coincida con condiciones climáticas favorables para el desarrollo 
del patógeno (De Rossi et al., 2016). Infecciones de TC en materiales susceptibles pueden provocar 
pérdidas de rendimiento de más del 50%. Por su parte, la RC es una enfermedad foliar fúngica 
endémica de la zona maicera templada argentina que se presenta anualmente con diferentes niveles 
de severidad (Gonzalez et al., 2011), pudiendo causar pérdidas de rendimiento superiores al 20% 
(Formento, 2010). Por último, el MRC es causado por el virus de mal de Río Cuarto y transmitido por 
medio del insecto vector Delphacodes kuscheli, el cual constituye el principal inóculo de la 
enfermedad (Ornaghi et al., 1993). Este virus puede provocar múltiples alteraciones a la planta como 
acortamiento de entrenudos, recortado de hojas y atrofiamiento de espigas y panojas, habiéndose 
registrado pérdidas de rendimiento superiores al 70% en lotes con alta incidencia (Laguna et al., 
2000).

Numerosos estudios para la resistencia a TC y RC sugieren una arquitectura genética compleja, con 
QTL de efecto menor dispersos a lo largo del genoma, así como regiones de efecto mayor, 
generalmente asociadas a la resistencia a razas específicas (Chen et al., 2016; Chung et al., 2010; 
Ogliari et al., 2007; Olukolu et al., 2016; Poland et al., 2011; Torrent, 2019; Wisser et al., 2006; 
Zheng et al., 2018). Por otro lado, la resistencia al MRC ha sido reportada como de naturaleza 
poligénica, con múltiples loci de efecto bajo a moderado distribuidos a lo largo del genoma 
(Bonamico et al., 2012; Di Renzo et al., 2004; Kreff et al., 2006; Rossi et al., 2019). Dentro de este 
contexto la predicción genómica es una herramienta que permitiría integrar los múltiples loci 
asociados a la respuesta a estas enfermedades de manera efectiva para su selección en base a 
marcadores moleculares en un programa de mejoramiento (Meuwissen et al., 2001).

Desde 1992 INTA y empresas productoras de semillas de maíz de Argentina conforman el Convenio 
de Vinculación Tecnológica INTA-SEMILLEROS (CVT), cuyo principal objetivo es la producción de 
líneas endocriadas para ser utilizadas por estas empresas y el INTA con diversos objetivos, tales 
como la incorporación de características agronómicas específicas, fuente de variabilidad en la 
generación de nuevas poblaciones de mejora o para su utilización directa en forma comercial. El 
presente trabajo, enmarcado dentro este CVT, tiene como objetivo caracterizar la variabilidad 
genética existente para las respuestas frente a TC, RC y MRC en un panel diverso de líneas 
endocriadas desarrolladas por el Programa de Mejoramiento de Maíz Templado de la Estación 
Experimental Agropecuaria (EEA) INTA Pergamino como un paso inicial para el desarrollo de 
modelos de predicción genómica para estos caracteres.

Introducción
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Materiales y métodos
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Tabla 1 . Ambientes y características de los experimentos a campo realizados para la evaluación fenotípica
de las 484 líneas templadas de maíz.

El material vegetal de este trabajo consiste en 484 líneas de maíz desarrolladas para su adaptación 
a los ambientes templados de la República Argentina que representan ampliamente la diversidad 
genética presente en el Programa de Mejoramiento de Maíz Templado de la EEA INTA Pergamino. 
Para evaluar la respuesta frente a TC, RC y MRC de este panel, se realizaron ensayos a campo 
durante las campañas 2019/20, 2020/21 y 2021/22 en la Estación Experimental de Bayer Argentina 
en Fontezuela, Buenos Aires y en la Estación Experimental de Bayer Argentina en Las Vertientes, 
Córdoba (Tabla 1). En los ensayos en donde se evaluó la respuesta a enfermedades fúngicas se 
realizó inoculación artificial con el patógeno y se utilizaron fechas de siembra que favorecieran la 
presencia de condiciones ambientales predisponentes para el desarrollo de la enfermedad a evaluar. 
Los ensayos de evaluación de la respuesta a MRC se situaron en Las Vertientes, localidad situada 
dentro del área en el cual la enfermedad se considera endémica.

La respuesta a TC y CR (RTC y RCR, respectivamente) de cada genotipo fue evaluada a nivel de 
parcela con una escala de 1 (muy resistente) a 9 (muy susceptible) basada en la severidad foliar en 
planta entera (Fig. 1). Para evaluar la respuesta a MRC se clasificaron todas las plantas de cada 
parcela según el nivel de severidad de la enfermedad utilizando la escala de cuatro grados propuesta 
por Ornaghi et al. (1999). En base estas mediciones, se calculó el índice de severidad de la 
enfermedad (MRC_ISE; Bomanico et al., 2013) por parcela, como:



Resultados y discusión
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Los componentes de variancia y BLUPs para la RTC, RCR y MRC_ISE fueron estimados utilizando un 
modelo lineal mixto con genotipo y ambiente como efectos aleatorios. En base a las variancias 
resultantes, se calculó la heredabilidad en sentido amplio para las variables estudiadas (Holland et 
al., 2003).

Los valores de la RRC, RTC y MRC_ISE observados mostraron un amplio rango en los ambientes 
evaluados, lo que indica que la presión del patógeno en ellos fue discriminante y que la variabilidad 
fenotípica para los caracteres en el panel de líneas estudiado fue alta (Fig. 2). Los coeficientes de 
correlación de Pearson entre pares de ambientes oscilaron entre 0,76 y 0,90 para RRC y fue de 0,88 
entre los dos ambientes evaluados para RTC, siendo estadísticamente significativos en todos los 
casos (p<0,001) e indicando una alta consistencia a través de los ambientes en la respuesta frente a 
estas enfermedades para las líneas evaluadas. En el caso de MRC_ISE, estos coeficientes fueron 
estadísticamente significativos en todos los casos (p<0,001) y oscilaron entre 0,44 y 0,77, 
evidenciando mayores diferencias en la respuesta frente a MRC entre ambientes, lo que podría ser 
producto de las diferencias entre presión de la enfermedad entre ambientes.
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Las heredabilidades en sentido amplio para la RRC, RTC y MRC_ISE calculadas a partir de las 
variancias resultantes del modelo mixto implementado fueron de 0,96, 0,94 y 0,56, respectivamente. 
Los BLUPs resultantes del modelo oscilaron entre 1,4 y 7,7 para la RRC, entre 1,2 y 8,4 para la RTC 
y entre 14,0% y 72,2% para el MRCV_ISE, mostrando una extensa variabilidad genética para estos 
caracteres en el panel estudiado (Fig. 3). Se observó una distribución continua de los BLUPs para los 
tres caracteres, lo que indicaría una compleja arquitectura genética en la herencia del carácter para el 
panel estudiado, de naturaleza completamente cuantitativa o conferida por los efectos de genes 
tanto cuantitativos como cualitativos. Se observaron líneas de excelente comportamiento, estable a 
través de los ambientes evaluados, frente a cada una de las enfermedades: 57 y 54 líneas 
presentaron BLUPs por debajo de 3 para RRC y RTC, respectivamente, mientras que 40 líneas 
mostraron BLUPs por debajo de 30% para MRC_ISE.



Conclusiones
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Apoyo financiero

El presente estudio permitió caracterizar la amplia variabilidad genética para la respuesta a RC, TC y 
MRC en el germoplasma del Programa de Mejoramiento de Maíz Templado de la EEA INTA 
Pergamino e identificar líneas de excelente comportamiento a estas enfermedades, lo cual presenta 
gran potencial para la mejora de estos caracteres tanto en el sector público como privado. Asimismo, 
este trabajo constituye un paso inicial fundamental para el desarrollo de modelos de predicción 
genómica que permitan la selección temprana de estos caracteres sin evaluación a campo en 
poblaciones de mejora pertenecientes a este programa de mejoramiento.

El presente proyecto se encuentra dentro del marco del CVT INTA- SEMILLEROS. Los ensayos a 
campo fueron realizados en las estaciones experimentales de Bayer Argentina.
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