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En este trabajo se presentan avances del desarrollo de una poblacién multi-parental
(PMP) de tipo MAGIC en el contexto del programa de mejoramiento de girasol de INTA
para el estudio de caracteres de interés agronémico. Las poblaciones PMP combinan la
potencia para detectar QTL que ofrecen las poblaciones biparentales, con la posibilidad
de evaluar un espectro amplio de diversidad y optimizar la resoluciéon por el mayor nimero
de recombinaciones. El uso de un conjunto de lineas parentales (LPs) contribuye a
aumentar la diversidad genética de las lineas endocriadas derivadas, manteniendo una
frecuencia alélica relativa alta debido al numero limitado de lineas fundadoras. Los inter-
cruzamientos y ciclos de autofecundacion para llegar a lineas avanzadas, generan
bloques de recombinacion mas reducidos que el de los genomas parentales, o de
poblaciones biparentales, aumentando el poder de resolucién de los marcadores ligados a
QTL. En el taller se presentara el método de seleccion de las 8 LPs de la PMP y el disefio
de una estrategia de cruzamientos de a pares entre ellas, hasta llegar a una poblacién de
lineas homocigotas. Para la seleccion de dichas LPs se analizaron los datos relevados en
los ultimos 15 afios sobre un grupo de lineas mantenedoras de pre-mejoramiento que
conforman la poblacion de mapeo de asociacion, los parentales de poblaciones
biparentales y las progenies derivadas, sobre las que se han realizados estudios de
identificacion de QTL y/o genes candidato para resistencia a enfermedades como
marchitez por V. dalhiae, podredumbre himeda del capitulo por S. sclerotiorum, tolerancia
a sequia, atributos relacionados con retraso de senescencia foliar y de calidad en cuanto
a contenido de aceites y tocoferoles. Asimismo, se tuvo en cuenta el nivel de diversidad y
la distancia genética estimada en las lineas que conforman la poblacion de mapeo de

asociacion de INTA.



