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los cebadores especie # especifico de las regiones espaciadoras 165-235S de ADNr, reportados por
Sayler et al (2006), r¢velaron que 161 (54%} de 297 muestras evaluadas fueron positivos para B.
glumfae. Asi mismo, Ja prueba de PCR detecto la presencia de la bacteria en semillas de arroz sin
ningun tipe dafio aparente. Del total de las muestras evaluadas, 193 (64%) muestras no presentaron
n[ngﬂn-tipo de dafib, de estas el andlisis revelo que 67 (35%) fueron positivos para la especie. El
analisis de secuentia de los productos de PCR mostro una homologia del 100% con otras secuencias
de B. glumae ya feportadas en el Genbanck. Por otro lado, se encontrdé que la concentracién (ufc/ml)
de bacteria en s¢gmillas aparentemente sanas fue de 7.5x103, en contraste con 1.75x107 en semillas
afectadas severAmente por la bacteria. En general, nuestros resultados han demostrado que la
enfermedad cafisada por B. glumae se ha extendido rapidamente a lo largo de las principales zonas
arroceras de Jolombia, teniéndose registros hoy en dia, de |la presencia de la bacteria en 8
departamentgs del pais, adicionalmente, se puede inferir que semillas sanas pueden portar la bacteria
sin mostrar gintomas de la enfermedad, siendo este el principal factor relacionado con la diseminacién
de este patéfeno. '
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La resistencia genética es la estrategia mas adecuada para el control del Afiuble del Arroz causado por
Magnaporthe oryzae, la enfermedad mas limitante de!} cultivo a nivel mundial. Sin embargo, el éxito
estd limitado por la alta variabilidad del patégeno. En este sentido, los estudios para determinar la
frecuencia de genes de virulencia/avirutencia en la poblacion del hongo y de los genes de resistencia
utiles para generar cultivares con resistencia durable, son fundamentales para el éxito del
mejoramiento genético. En Colombia se llevaron estudios para caracterizar la pobtacién del hongo
hasta el afio 2004. En 2009 se caracterizd una subpablacién conformada por 29 aislamientos
colectados en los afios 2006 y 2008, en los departamentos del Meta y Tolima. Los resultados de este
trabajo mostraron que los aislamientos provenientes del Tolima tienen un patrén de virulencia
diferente a los aislamientos del Meta. Estos aislamientos rompen la resistencia de la mayeria de tos
genes de resistencia con excepcién de los genes Pi-1, Pi-kh y Pi-9. Actualmente, se estd iniclando un
estudio para determinar nuevamente {a composicién de la estructura patotica del hongo en Colombia.
Para ello se utilizaran 200 aislamientos, los cuales seran inoculados sobre 34 lineas monogénicas
desarrolladas por el IRRI. También se incluirdn 8 lineas isogénicas y 15 variedades diferenciales de
Kiyosawa. Los resultados preliminares de campo indican que del total de genes (29) expuestos en la
Estacion Experimental de Santa Rosa, sdlo los genes Pi-9, Pi-40 y Pi-kp, muestran resistencia al
patogenc. En inoculaciones en invernadero el gen Pi-40 presentd susceptibilidad a 6 aislamientos
(37.5%) de un total de 16 aislamientos inoculados hasta el momento. El gen Pi-kp proveniente de las
lineas monogeénicas del IRRI presenta susceptibilidad a todos los aislamientos. La linea K60, de las
variedades diferenciales de Kiyosawa, que posee el gen de resistencia Pi-kp, es susceptible a sélo dos
de los aislamientos {12.5%) y el gen Pi-9 proveniente de las lineas de IRRI presenta susceptibllidad a
2 de 14 aislamientos inoculados (14%); por ef contrario, el Pi-9 contenido en linea 75-1-127, presenta
resistencia a los 14 aislamientos inoculados sobre esta linea. Los resultados indican que estos tres
genes son de gran importancia en la blusqueda de resistencia durable a este patégeno. Ademas un
estudio genético en las lineas K60 y 75-1-127 es clave para determinar si en ellas estdn presentes
‘otros genes de resistencia. Se continuard con mas inoculaciones con un mayor niimero de
aislamientos que permita monitorear la estructura real del patédgeno en Colombia. Este trabajo se
complementara con estudios moleculares para determinar la estructura genética de la poblacidn del
hongo y hacer andlisis de genes de virulencia/avirulencia que a su vez ayuden a inferir en las posibles
combinaciones de los genes de resistencia que combinados entre si puedan generar una resistencia
durable a Magnaporhte oryzae.




