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Tipos de resistencia a patógenos 
en plantas 

• Resistencia cualitativa 
versus cuantitativa en 
plantas

Jones and Dangi. 2006. 

Nature 444: 323-329

Cualitativa Cuantitativa

Roux et al., 2014. 

Molecular plant

pathology



Genes R mayores (NB-LRR):  El patógeno puede mutar y evadir

la detección por los genes R

Incorporación de un gen R mayor como estrategia de resistencia fue abandonada temporalmente

avr 3aEM escapa al 

reconocimiento de R3a

La presencia del alelo C19 K80 I103 (C-K-I) allele fue

asociada con avirulencia, mientras que aislados

virulentos fueron homocigotos para el alelo S19 E80 

M103 (S-E-M)

Armstrong et al., 2005



Collins et al., 1999

Estrategia: Acumulación de 

Genes menores de efecto 

aditivo

Difícil de lograr un nivel de resistencia que se 

aproxime al que brindan los genes R mayores (que 

no han sido superados)

Resistencia de campo depende de :

1) Estado de desarrollo y condición fisiológica 

(madurez, vigor)

2) Dinámica de población del patógeno a lo largo del 

ciclo de la planta en un ambiente

3) Alelos de genes R y alelos supresores de genes R

4) Capacidad de respuesta a estrés general

Difícil interpretar el aporte real a la resistencia de 

campo de regiones del genoma con efecto menor, 

difícil integrar numerosos genes en un clon o 

variedad



Re valoración de genes R con efecto mayor

• Piramidar genes R de amplio espectro y teóricamente más durables

• EJ: R1 + R2 + R3 + R8 + R9



Algunos genes R otorgan 

resistencia de alto 

espectro para aislados 

en Países Bajos

Haverkort et al., 2016



MaR8 y MaR9: Genotipos portadores de múltiples genes R, son interfértiles con material 

tetraploide

MaR8 aporta genes R3a, R3b, R4 y R8

MaR9 aporta genes R1, R2, R3a, R3b, R4,R8 y R9  

Kim et al., 2012



En teoría, varios 

genes R en un 

mismo genotipo 

ofrecen resistencia 

de amplio espectro

Kim et al., 2012



Late blight resistance in CIP breeding lines largely explained 

by a large effect QTL in chromosome 9

QTL in chromosome 9 in 

4x breeding lines:

- Detected in Peru 

2001-2006, 2014

- Also functional in 

China

Lindqvist-Kreuze et al., 2014. Phytopathology. Phenotypic stability and genome-wide association study of late blight resistance in potato 

genotypes adapted to the highland tropics

Rui et al., 2018. J. Exp. Bot. Potato late blight field resistance from QTL dPI09c is conferred by NBS LRR gene R8. 

Lindqvist-Kreuze et al., 2020. BiorXiv. Global multi-environment resistance QTL for foliar late blight resistance in tetraploid potato with tropical 

adaptation

Resistance gene R8 

was identified in 

this QTL

KASP assay was 

developed for 

marker assisted 

selection

Fuente: Hanelle Lindqvist-Kreuze, Centro Internacional de la Papa (CIP)



P. infestans population in Peru: survey 2016-2017  

116 isolates tested for

virulence to R1-R11 in

DLA

15 isolates of EC1 lineage

were virulent to R8

EC1       IIa PE7, PE3    

Ia

US1  Ib

Lindqvist-Kreuze et al., 2019. Plant Pathology. Population structure and host range of the potato late 

blight pathogen Phytophthora infestans in Peru spanning two decades.

Fuente: Hanelle Lindqvist-Kreuze, Centro Internacional de la Papa (CIP)



Summary

• Field Resistance to late blight in CIP tetraploid breeding lines can be attributed to a QTL in 

chromosome 9 

• S. demissum resistance gene R8 identified in this QTL suggesting that a single major gene may 

explain a large proportion of the field resistance 

• Virulence to R8 detected in relatively low frequency in Peruvian P. infestans population 

Fuente: Hanelle Lindqvist-Kreuze, Centro Internacional de la Papa (CIP)



Muñoz, Folch, et al., 2018. 

Marcadores asociados a genes R en variedades usadas en Chile



Resistencia varietal al tizón tardío de la papa

Resistencia varietal a 

Tizón tardío

Fuente: Ivette Acuña, 

2018

Yagana-INIA

Patagonia-INIA

Rayún-INIA

R3a
R3b

Rpi mcd

No R
No R

No R



Cruzamientos controlados para integrar 
múltiples genes R

Female parent Male parent

MaR9 X Karú

MaR9 X Ona

MaR9 X Pukará

MaR9 X Rodeo

MaR9 X Yagana

Karú X MaR8

Pukará X MaR8

Puyehue X MaR8

Yagana X MaR8

MaR8 MaR9

Donantes de genes R para tizón tardío

Se utilizaron los genotipos MaR8 y MaR9 como donantes 
de múltiples genes R hacia individuos segregantes
obtenidos desde cruzamientos controlados con otras 
variedades, de manera de generar líneas experimentales 
mejoradas portadoras de múltiples genes R.

Manuel Muñoz, INIA Remehue



90  segregantes fueron seleccionados para extracciones de 
ADN y evaluaciones fenotípicas en una primera temporada. 

Female parent Male parent

MaR9 X Karú

MaR9 X Ona

MaR9 X Pukará

MaR9 X Rodeo

MaR9 X Yagana

Karú X MaR8

Pukará X MaR8

Puyehue X MaR8

Yagana X MaR8

10

a. Combinar multiples genes R que confieren resitencia al tizón tardío en nuevas
líneas de programa de mejoramiento genético de papa de INIA Remehue, Chile. 

b. Evaluar el nivel de Resistencia a P. infestans en genotipos portadores de diferentes
genes R heredados de la hibridación entre MaR8 y MaR9 con variedades de buen
desempeño agronómico

Resistencia de segregantes portadores de distintos genes R para resistencia a 
tizón tardío

Donante de 7 genes R de 
Solanum demissum

Donante 
de 4 genes 
R de 
Solanum
demissum

Manuel Muñoz, INIA Remehue



Implementación de marcadores 
moleculares y evaluaciones fenotípicas

Las lecturas de la enfermedad
fueron tomadas en base al
porcentaje del follaje infectado
durante el desarrollo.

Estimación visual comparando
partes verdes y no verdes de la
planta

Las lecturas son integradas a
un área bajo la curva de
progreso de la enfermedad
(AUDPC)

1400 pb

Gel de agarosa al 1.5% en TBE 0.5X para el marcador molecular Rpi-dmcR1. Se observa la
amplificación de un fragmento de aproximadamente 1400 pb, tamaño correspondiente
a la amplificada por este marcador para el gen de resistencia dmcR1 de resistencia a tizón
tardío

Reconocer la presencia de marcadores, 
sus genes asociados y las combinaciones 
en cada clon derivado de la cruza

Manuel Muñoz, INIA Remehue



Area Under the Disease Progress
Curve (AUDPC)

Amin et al., 2013. Journal of Plant Pathology and microbiology

International Potato Center, 2007

El valor AUDPC es calculado usando la siguiente
fórmula, donde t=tiempo de cada lectura;
y=porcentaje de follaje afectado en cada lectura
y n=número de lecturas



0,00 233,33 466,67 700,00 933,33 1166,67 1400,00

AUDPC

0,00

0,13

0,26

0,39

0,53

fr
e

c
u

e
n

c
ia

 r
e

la
ti
v
a

Combinacion = R1, R2, R3a, R3b

0,00 350,00 700,00 1050,00 1400,00

AUDPC

0,00

0,21

0,43

0,64

0,86

fr
e

c
u

e
n

c
ia

 r
e

la
ti
v
a

Combinacion = R1, R2, R3a, R3b, R8

0,00 466,67 933,33 1400,00

AUDPC

0,00

0,20

0,39

0,59

0,79

fr
e

c
u

e
n

c
ia

 r
e

la
ti
v
a

Combinacion = R1, R2, R8

0,00 127,27 254,55 381,82 509,09 636,36 763,64 890,91 1018,18 1145,45 1272,73 1400,00

AUDPC

0,00

0,17

0,35

0,52

0,70

fr
e

c
u

e
n

c
ia

 r
e

la
ti
v
a

Combinacion = R1, R3a, R3b, R8

0,00 127,27 254,55 381,82 509,09 636,36 763,64 890,91 1018,18 1145,45 1272,73 1400,00

AUDPC

0,00

0,11

0,22

0,33

0,44

fr
e

c
u

e
n

c
ia

 r
e

la
ti
v
a

Combinacion = SG

0,00 127,27 254,55 381,82 509,09 636,36 763,64 890,91 1018,18 1145,45 1272,73 1400,00

AUDPC

0,00

0,10

0,20

0,30

0,39

fr
e

c
u

e
n

c
ia

 r
e

la
ti
v
a

Combinacion = R2, R3a, R3b, R8

Histogramas de frecuencias de valores AUDPC para distintas combinaciones de genes R 
en segregantes

R1, R2, R3a, R3b

R1, R2, R8

R2, R3a, R3b, R8

R1, R2, R3a, R3b, R8

R1, R3a, R3b, R8

Sin genes R

Manuel Muñoz, INIA Remehue



Valores de AUDPC relativos susceptibles no portadores de genes R y categorías de resistencia

Combinación Promedio RAUDPC SD AUDPC Categoria*
R1, R3a, R8 0,000 0,000 Muy resistente
R2 0,000 0,000 Muy resistente
R2, R8 0,003 0,003 Muy resistente
R1, R2, R3a, R3b 0,008 0,011 Muy resistente
R1, R2, R8 0,009 0,007 Muy resistente
R1, R2, R3a, R3b, R8 0,013 0,003 Muy resistente
R2, R3a, R3b, R8 0,017 0,015 Muy resistente
R1, R3a, R3b, R8 0,110 0,209 Muy resistente
R3a, R3b, R8 0,111 0,124 Muy resistente
R8 0,184 0,238 Resistente
R3a , R8 0,271 0,000 Resistente
R3a, R3b 0,672 0,530 Susceptible
R3a 1,307 0,000 Muy susceptible

* Criterio según Mendoza (2010)

AUDPC portadores R/AUDPC controles sin genes R

Manuel Muñoz, INIA Remehue



Segunda temporada de evaluaciones fenotípicas

Tubérculos descendientes de 71 genotipos  segregantes se multiplicaron y 
fueron dispuestos en parcelas dispuestas frente a una parcela de una variedad 
control susceptible, en tres réplicas

Parcela de 
genotipo 
control 
susceptible (var. 
Atlantic)

ANOVA y LSD 
test para 
evaluar 
diferencias 
para cada par 
de genotipos

Parcela de genotipo portador 
de genes R 

Manuel Muñoz, INIA Remehue



En ambas temporadas, se indujo condiciones predisponentes para el ataque de la 
enfermedad y no se aplicaron fungicidas. 

Manuel Muñoz, INIA Remehue



AUDPC 
Calculado desde la 
estimación del 
porcentaje de follaje 
afectado

Manuel Muñoz, INIA Remehue
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Histogramas de frecuencias de valores AUDPC para distintas 
combinaciones de genes R

R1, R3a, R3b, R8 R1, R2, R3a, R3b

R1, R2, R3a, R3b, R8
R1, R2, R8

R1, R3a, R3b
Testigo susceptible

Manuel Muñoz, INIA Remehue



Valores de AUDPC relativos a controles susceptibles y categorías de resistencia

Combinaciones de genes R Media RAUDPC Grupos 
estadísticamente 
homogeneos

Categoría* 

R1, R2, R8 0,025 def muy resistente
R2 0,030 def muy resistente
R1,R2,R3a,R3b 0,036 def muy resistente
R1, R3a, R3b, R8 0,060 def muy resistente
R1,R2,R3a,R3b,R8 0,061 def muy resistente
R2, R3a,R3b,R8 0,095 cdef muy resistente
R8 0,097 bcdef muy resistente
R2, R8 0,110 cdef muy resistente
R3a, R3b, R8 0,130 a b c d e f muy resistente
R1, R3a, R3b 0,160 abcdef resistente
R3a, R8 0,190 c d e f resistente
R3a, R3b 0,200 a b c d e f resistente
R3a 0,540 a moderadamente susceptible

* Criterio según Mendoza (2010)

AUDPC portadores R / AUDPC controles susceptibles sin genes R

Manuel Muñoz, INIA Remehue



Frecuencia de clones significativamente más resistentes que el control 
susceptible para cada combinación de genes R detectada

Combinación
% de clones significativamente distintos 
del testigo

R3a 0,0
R3a, R3b, R8 61,5
R2,R8 66,7
R3a, R3b 66,7
R1, R3a, R3b, R8 88,9
R8 88,9
R1,R2,R3a,R3b,R8 90,0
R1,R2,R3a,R3b 100,0
R1,R2,R8 100,0
R1,R3a,R3b 100,0
R2 100,0
R2, R3a,R3b,R8 100,0
R3a, R8 100,0

Manuel Muñoz, INIA Remehue



Frecuencia de cada gen R y porcentaje de clones significativamente 
más resistentes que el control susceptible

Clones en cada categoría/Genes R R1 R2 R3a R3b R8

Total portadores de cada gen R 29 28 53 51 56

%  de clones con menor AUDPC que testigo 
susceptible*

93,1 92,9 81,1 82,4 83,9

* diferencia estadística p<0,05

Progenitor donante de 
genes R

N° de clones evaluados en la 
progenie

% de clones con menor AUDPC que 
el testigo 

Dif MaR8 23 69,6
Dif MaR9 47 89,4

Manuel Muñoz, INIA Remehue



Esquema operacional del PMG de papa

Bradeen et al., 2011

Clones con tubérculos bien 
conformados, atractivos al consumidor 

para el mercado en fresco

Familias 
segregantes

F1

Familias 
segregantes

F1

Familias 
segregantes

F1

Evaluación en ensayos y 

selección de líneas que 

presenten las características 

de mejora deseadas
Manuel Muñoz, INIA Remehue



Conformación de tubérculo en clones evaluados

Combinaciones de 
genes R

Clones por 
combinación

Media RAUDPC
Grupos 
estadísticamente 
homogeneos

Categoría* 
% con conformación de 
tubérculo aceptable

R1, R2, R8 4 0,025 def muy resistente 25

R2 1 0,03 def muy resistente 0

R1,R2,R3a,R3b 3 0,036 def muy resistente 0

R1, R3a, R3b, R8 9 0,06 def muy resistente 11

R1,R2,R3a,R3b,R8 10 0,061 def muy resistente 30

R2, R3a,R3b,R8 7 0,095 cdef muy resistente 0

R8 9 0,097 bcdef muy resistente 33

R2, R8 3 0,11 cdef muy resistente 0

R3a, R3b, R8 13 0,13 a b c d e f muy resistente 30

R1, R3a, R3b 3 0,16 abcdef resistente 0

R3a, R8 1 0,19 c d e f resistente 100

R3a, R3b 6 0,2 a b c d e f resistente 0

R3a 1 0,54 a moderadamente susceptible 0
Total 70 20

Conformación aceptable: Conformación regular, ovalada o redonda, 

ojos no profundos y ausencia de defectos externos o internos
Manuel Muñoz, INIA Remehue



Nota de conformación de tubérculo en progenies de primera y segunda 
generación de cruzamientos con donante de genes R

% Genoma donante
de genes R

Variable          
N° de 
clones

Media D.E. CV  Mín Máx Mediana

0 (Testigos)
Conformación de 
tubérculo 2 9 0 0 9 9 9

25 (Segunda 
Generación)

Conformación de 
tubérculo 52 4,1 1,68 41,1 1 9 4

50 (primera 
generación)

Conformación de 
tubérculo 42 3,76 1,61 42,66 1 8 3,5

Manuel Muñoz, INIA Remehue



Ranking de conformación de tubérculo en clones con combinaciones de genes R para tizón 
tardío + nemátodo dorado + PVY

Combinación de 
marcadores     n Media D.E. CV  Mín Máx Mediana

No presentes        22 4,77 2,27 47,49 1 9 4,5

R8, Gro1-4          11 4 1,9 47,43 2 9 3

Gro1-4              9 4,22 2,11 49,93 2 8 4

Ryadg               6 4,5 1,52 33,7 3 7 4,5

R8                  8 4,25 1,49 35,01 3 7 4

R3a, R3b, R8        5 4 2 50 2 7 3

R1, Gro1-4          2 5 1,41 28,28 4 6 5

Ryadg, H1           2 5 1,41 28,28 4 6 5

R1, R8, Gro1-4      3 4,67 1,15 24,74 4 6 4

R3a, R3b, R8, H1    1 5 0 0 5 5 5

R3a, R3b            3 4 1 25 3 5 4

R1, R3a, R3b        1 4 0 0 4 4 4

R1, R3b             1 4 0 0 4 4 4

R3a, R8             1 4 0 0 4 4 4

R1, R2, R3a, R3b, R8 2 3,5 0,71 20,2 3 4 3,5

R2, R3a, R3b, R8    4 3 1,41 47,14 1 4 3,5

R3a                 4 3,5 0,58 16,5 3 4 3,5

R1                  1 3 0 0 3 3 3

R2, R3b, Gro1-4     1 3 0 0 3 3 3

R3a, R8, Gro1-4     1 3 0 0 3 3 3

R2, R3a, R3b        2 2 1,41 70,71 1 3 2

R1, R3a, R3b, R8    2 2 0 0 2 2 2

R3a, R3b, R8, Gro1-4 2 2 0 0 2 2 2

R3b                 1 2 0 0 2 2 2

R8, R1, Gro1-4      1 2 0 0 2 2 2

Manuel Muñoz, INIA Remehue



Variables de tubérculo y planta en clones portadores y 
no portadores de genes R 

Variable Aspecto de tubérculo Madurez a los 100 dias Vigor de planta

Gen R
Ausencia/
Presencia N Medias D.E. Medianas Medias D.E. Medianas Medias D.E. Medianas

R1 A 80 4,01 ± 1,7 4 6,99 ± 1,4 7 6,11± 2,1 6

P 14 3,57 ± 1,3 4 6,64 ± 1,2 7 5,50± 2,0 6

R2 A 85 4,06 ± 1,7 a 4 7,02 ± 1,4 7 5,94± 2,1 6

P 9 2,89 ± 1,2 b 3 6,11 ± 1,3 6 6,33± 1,7 6

R3a A 66 4,21 ± 1,7 a 4 6,86 ± 1,5 7 5,70± 2,1 6

P  28 3,32 ± 1,3 b 3 7,11 ± 1,3 7 6,64± 1,7 7

R3b A 69 4,20 ± 1,7 a 4 6,90 ± 1,5 7 5,70± 2,2 6

P  25 3,24 ± 1,4 b 3 7,04 ± 1,3 7 6,80± 1,5 7

R8 N          53 4,11 ± 1,7 4 7,06 ± 1,4 7 6,00± 2,2 7

P          41 3,73 ± 1,6 3 6,73 ± 1,4 7 5,90± 1,9 6

Letras distintas indican diferencias estadísticamente significativas, test de Kruskall-Wallis 5%

% genoma donante Variable       n Media D.E. CV  Mín Máx Mediana

0 (Testigos) Nota de madurez a 120 dias 2 7,5 0,71 9,43 7 8 7,5

25 Nota de madurez a 120 dias 52 6,9 1,45 20,93 3 9 7

50 Nota de madurez a 120 dias 42 7,0 1,37 19,64 4 9 7

Manuel Muñoz, INIA Remehue



• ¿Edición génica?

Kieu et al., 2021

Hoy se enfoca en genes que 

derterminan la susceptibilidad (S 

genes)

La pérdida de función de genes S 

podría incrementar la resistencia a P. 

infestans

Manuel Muñoz, INIA Remehue



Conclusiones

• Los segregantes portadores de genes R presentaron valores AUDPC significativamente
menor que testigos y segregantes no portadores

• En los segregantes pertenecientes al grupo que mostró mayor susceptibilidad, se
encontraba presente el gen R3, indicando que éste sería menos efectivo en otorgar
resistencia, debiendo preferirse la incorporación de otros genes del genotipo donante.

• Genotipos donantes de múltiples genes R son útiles para generar clones portadores de
estos genes con características de tubérculo y planta mínimas para ser evaluados en
etapas avanzadas de mejoramiento genético

• Se busca piramidar genes de resistencia a P. infestans y combinarlos con genes de
resistencia a G. rostochiensis y PVY mediante la implementación de marcadores
moleculares

Manuel Muñoz, INIA Remehue
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