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El afiublo bacterial de la panicufa de arroz causado por Burkholderia glumae, se reporté en 1950 en
Japon, vy se convirtid en una edfe'rmedad de gran importancia desde 1970. Hoy se ha extendido a
varios paises reduciendo la prf)ducci()n hasta en un 75% en las regiones gravemente afectadas,
debido a que el fitopatégeno Anfecta principalmente la panicula interfiriendo con el lienado det grano.
En Colombia, se desconoceryios mecanismos de virulencia, variabilidad del patégenc y potenciales
fuentes de resistencia en elfhospedero. Estos factores son criticos para el efectivo manejo y control de
la enfermedad. Con el objetivo de reconocer la variabilidad genética y patogénica de B. glumae en
Colombia, se seleccioné ur grupo de 39 cepas aisladas de ocho departamentos y 24 variedades
representativas del cultivg de arroz del pais. La variabilidad genética se analizé mediante la
caracterizacion moleculafgenerada ‘por la técnica Rep-PCR y sus tres variantes BOX-PCR, ERIC-PCR Y
REP-PCR. Para la caracterizacidn patogénica, en invernadero, se inocularon los mismos aislamientos
en paniculas de la varieflad ColombiaXXl. Segln el analisis de diversidad genética, las tres técnicas
moleculares conjuntas generaron mayor poder de discriminacidn que su uso individual. La poblaciéon
se estructuro en 5 grupos que se organizaron segun el origen geografico, un grupo en el Tolima, dos
en el Meta, uno en Cdgdoba y un grupo mixto. La diversidad observada fue mayor dentro de los
grupos (Hs0.87) que g¢ntre estos (Hst0.10), donde sélo et 10% de la heterogeneidad total, se debe a
ia diferenciacion entré regiones. En contraste no se observo agrupamiento por variedad. Para la
evaluacién de patogénicidad, se calculé el porcentaje de semiltas con dafio generado por cada cepay
se analizaron la temperatura y la humedad relativa como covariables en un disefio de BCA. No se
encontrd efecto sigmificativo (p>0.05) para los factores ambientales, pero si para las cepas. Con el

apoyo de una separacién de medias (LSD) se establecieron dos niveles:"Virulento” con dafio mayor al -

50% [86%- 53%] ¥ "Poco virulento” menos de!l 20% [6%-18%]. En el nivel Virulento se agruparon las
cepas que produjegon pigmento, el segundo nivel aquellas cepas no pigmentadas. La estructura de la
poblacién, permitid agrupar las cepas segun el origen geografico pero no el nivel de patogenicidad de
estos, debide a que ei marcador molecular neutral utilizado no necesariamente abarca los genes
asociados a patogenicidad. Se recomienda 1. Validar el pigmento como un indicador indirecto del
Jpoder de virulencfa de la cepa. 2. Utilizar la estructura poblacional y la patogenicidad obtenida vy
constituir una coleccidn de cepas representativas en términos de su origen y virulencia, para ser
implementadas gn posteriores evaluaciones de cultivares de arroz en busca de materiales tolerantes.
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La enfermedad conocida como Afiublo Bacterial de la Panicula del arroz, causada por Burkholderia
glumae, fue reportada por primera vez en los afios 1950 en Japén y en Colombia en 1987 (Zeigler y
Alvarez, 1989).5in embargo, solo hasta el afio 2007, los sintomas tipicos de {a enfermedad se
manifestaron con mayor frecuencia en la regidn de Monteria, produciendo perdidas en rendimiento
hasta de un 80%. Los sintomas de esta enfermedad han sido ampliamente documentados en la fase
de plantula. No ohstante, en campo esta se hace evidente principalmente en ia etapa de floracién
provocando la esterilidad de las espiguillas, decoloracién y manchado de ta gluma en desarrollo.
Teniendo en cuenta que en{Lolombia la presidn de la enfermedad ha aumentado en los tres dltimos
afios, los objetivos de este estudio fueron 1) Estandarizar y optimizar el diagndstico molecular de B.
glumae mediante {a prueba de PCR para caracterizar 297 muestras de semillas de arroz provenientes
de 12 localidades nacionales y de variedades comerciales diferentes. I1) Confirmar por secuenciacién
la identidad de la especie y II1) Cuantificar el nimero de bacteria presente en muestras de semillas de
-arroz aparentemente sanas infectadas de forma naturat. Los andlisis de la amplificacién de PCR, con



los cebadores especie — especifico de las regiones espaciadoras 165-235 de ADNr, reportados por
Sayler et al (2006), revelaron que 161 (54%) de 297 muestras evaluadas fueron positivos para B.
glumae. Asi mismo, la prueba de PCR detecto la presencia de la bacteria en semillas de arroz sin
ningun tipo dafo aparente. Del total de las muestras evaluadas, 193 (64%) muestras no presentaron
ningun tipo de dafio, de estas el andlisis revelo que 67 (35%) fueron positivos para la especie. El
andlisis de secuencia de los productos de PCR mostro una homologia del 100% con otras secuencias
de B. glumae va reportadas en el Genbanck. Por otro lado, se encontrd que la concentracion (ufc/ml}
de bacteria en semillas aparentemente sanas fue de 7.5x103, en contraste con 1.75x107 en semillas
afectadas severamente por |a bacteria. En general, nuestros resultados han demostrado que la
enfermedad causada por B. glumae se ha extendido rapidamente a lo large de las principales zonas
arroceras de Colombia, teniéndose registros hoy en dia, de la presencia de la bacteria en 8
departamentos del pais, adicionalmente, se puede inferir que semillas sanas pueden portar la bacteria
sin mostrar sintomas de la enfermedad, siendo este el principal factor relacionado con ia diseminacion
de este, patdgeno. ‘
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La resistencia genética es la estrategia mas adecuada para el control del Afiublo del Arroz causado por
Magnaporthe oryzae, 1a enfermedad mas limitante del cultive 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/avirulencia en la poblacion del hongo y de los genes de resistencia
Gtiles para generar cultivares con resistencia durable, son fundamentales para el éxito del _ .
mejoramiento genético. En Colombia se llevaron estudios para caracterizar la poblacién de! hongo
hasta el afio 2004. En 2009 se caracterizé una subpoblacién conformada por 29 aislamientos
colectados en los afios 2006 y 2008, en {os departamentos del Metd y Tolima. Los resultados de este
trabajo mostraron que |os aislamientos provenientes del Tolima tienen un patrén de virulencia
diferente a los aislamientos del Meta. Estos aislamientos rompen la resistencia de la mayoria de los
genes de resistencia con excepcién de los genes Pi-1, Pi-kh y Pi-9! Actualmente, se estd iniciando un

estudio para determinar nuevamente la composicién de la estructura patotica del hongo en Colombia. -

Para ello se utilizardn 200 aislamientos, los cuales serdn 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 ia
Estacion Experimental de Santa Rosa, sélo los genes Pi-9, Pi-40 y Pi-kp, muestran resistencia al
patégeno. 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 monogénicas 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 solo dos
de los aistamientos {12.5%} y el gen Pi-9 proveniente de las lineas de IRRI presenta susceptibilidad a
2 de 14 aislamientos inoculados (14%); por el 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 bisqueda de resistengia durable a este patégeno. Ademas un
estudio genético en las lineas K60 y 75-1-127 es clave para determinar si en ellas estan presentes
otros genes de resistencia. Se continuard con mas inoculaciones con un mayor nlimero de
aislamientos que permita monitorear la estructura real del patégeno en Colombia. Este trabajo se
compilementara con estudios moleculares para determinq’r la estructura genética de la poblacién dei
hongo y hacer analisis de genes de virulencia/avirulencia que a su vez ayuden a inferir en las posibles
combinaciones de los genes de resistencla que combinados entre si puedan generar una resistencia
durable a Magnaporhte oryzae. o {f
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