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CREACIÓN DE VARIEDADES DE 
VID RESISTENTES A PATÓGENOS 
CRIPTOGÁMICOS
Prado EA, C Schneider, S Weidemann-Merdinoglu, A Poutaraud, 

C Onimus, E Peressotti, D Merdinoglu. UMR 1131 Santé de la 

vigne et qualité du vin INRA-Unistra.

e-mail: prado@colmar.inra.fr

Las dos enfermedades principales que amenazan el 

viñedo francés son el mildéu y el oídio. Si bien el 

tiene efectos negativos sobre el ambiente, la salud 

del vino. La creación de variedades resistentes 

adaptadas a las condiciones de las diferentes zonas de 

producción permitirá el desarrollo de una viticultura 

respetuosa del ambiente, preservando la calidad del 

producto y la rentabilidad de la explotación. Nuestro 

proyecto se basa en el conocimiento previo de fuentes 

de resistencia naturales derivadas de accesiones 

de especies de Vitis americanas y asiáticas. Esto 

implica el análisis del determinismo genético de 

la resistencia en cada accesión, del espectro de 

la interacción con respecto a la variabilidad de la 

virulencia de cada patógeno, de los mecanismos de 

defensa asociados a cada QTL. Así, las obtenciones 

de nuestro programa de mejoramiento combinan dos 

o más factores de resistencia: genes a efecto mayor 

y factores cuantitativos a efecto parcial, de origen 

y mecanismos diferentes, de manera a aumentar 

el potencial de durabilidad de la protección. El 

proceso de creación de ese tipo de variedades dura 

15 años. Esto es posible gracias a uso combinado 

de la selección asistida por marcadores moleculares, 

cultivo forzado, tanto en la etapa de introgresión de 

factores de resistencia en un fondo genético de la 

especie cultivada (Vitis vinifera), como durante el 

piramidaje de esos factores en un mismo genotipo.
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CARACTERIZACIÓN DE LA CASCADA DE 
REACCIONES DE DEFENSA INDUCIDA POR 
LA INOCULACIÓN CON Plasmopara vitícola 
EN PLANTAS DE VID QUE POSEEN EL QTL 
DE RESISTENCIA RPV1
Prado E, E Peressotti, A Poutaraud, L Schmidlin, S Weidemann-

Merdinoglu, D Merdinoglu. UMR 1131 Santé de la Vigne et 

Qualité du Vin INRA-USD

e-mail: prado@colmar.inra.fr

Plasmopara viticola induce una reacción de defensa 

evidente en plantas de vid que poseen el QTL de 

resistencia Rpv1 (Merdinoglu et al, 2003), derivado 

de Muscadinia rotundifolia, especie emparentada con 

Vitis vinifera. Sin embargo, la cascada de reacciones 

los mecanismos asociados a esta resistencia hemos 

elaborado una estrategia experimental que incluye 

análisis complementarios comparando una muestra 

de genotipos Rpv1+ y Rpv1-. La comparación del 

transcriptoma de hojas de tres genotipos resistentes 

al mildiu de la vid y tres genotipos sensibles, en 

dos condiciones: 6 horas post-inoculación con el 

patógeno o pulverizadas con agua esteril, se llevó 

a cabo mediante la hibridación de microarray 

considerando aquellas que presentan un diferencial 

superior a 1 (en lod 2), revela la inducción de 

558 y la represión de 576 en las hojas de plantas 

resistentes inoculadas con respecto a las sanas. Entre 

en las plantas resistentes. Estos resultados fueron 

comprobados mediante tets de qPCR a partir de 

una muestra más importante de genotipos Rpv1+ y 

del metabolismo secundario y la inhibición de vías 

de señalización, fueron asociados a observaciones 

de cinética de desarrollo del patógeno en cada 

metabólicas en la resistencia.
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EFECTO DE DOS REGIONES GENÓMICAS 
SOBRE LA FORMA Y LA CALIDAD DEL 
FRUTO EN TOMATE
Green GY1, GR Pratta1,2, R Zorzoli1,3, GR Rodríguez1,2. 1Cátedra 

de Genética, Facultad de Ciencias Agrarias, UNR, Campo 
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Santa Fe, Argentina, 2CONICET, 3CIUNR.
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Cuatro QTLs (Quantitative Trait Loci) mayores 

controlan la forma de fruto alargado en el tomate 

cultivado ( ): ovate, sun, fs8.1 

y fs2.1. La región genómica que contiene a fs2.1, 

también estuvo asociada a otros caracteres de calidad 

El objetivo de este trabajo fue evaluar el efecto 

individual y la interacción de fs8.1 y fs2.1 sobre 


