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Como surgió el Proyecto..

• Hay que reconocer la iniciativa del MINCyT de 
Argentina que gestionó un apoyo de la Unión 
Europea para organizar conjuntamente con los 
países hermanos del Mercosur la Plataforma 
BiotecSur.

• El objetivo principal de la Plataforma fue fomentar 
la asociación de investigadores y empresas del la asociación de investigadores y empresas del 
Mercosur para la integración y el desarrollo 
sostenible y equitativo de nuestros pueblos.



Como surgió el Proyecto…

En este marco se consensuó una Convocatoria
Proyectos Integrados en 4 cadenas
agroindustriales:

• Carne Bovina.
• Carne aviar.• Carne aviar.
• Forestal.
• Oleaginosa.



El BiotecSojaSur surge en Montevideo..

• Primaba la solidaridad: hubo grupos que cedieron 
resultados previos al consorcio, gran parte de los 
grupos no habían trabajado en soja, y la 
distribución del dinero no fue proporcional al 
tamaño de los grupos sino que se hizo claramente 
para equilibrar las asimetrías.para equilibrar las asimetrías.



Como se concretó el Proyecto?



BIOTECSOJASUR

Redireccionamiento de esfuerzos con objetivos 
claros..



Así surgió…

La “Aproximación genómica integrada en el 
MERCOSUR para la prospección de genes 
útiles al mejoramiento de la soja frente a 
estrés  biótico y abiótico ” o BiotecSojaSur estrés  biótico y abiótico ” o BiotecSojaSur 
I, que ya se constituyó en un Laboratorio 
Virtual llamado BiotecSojaSur. 



www.BiotecSojaSur.org
Un gran campo experimental

Un gran laboratorio virtual

Argentina:
1. EEAOC.

2. INTA: Castelar, M. 

Juárez, Manfredi, 

Balcarce, IFFIVE.

3. CONICET.

4. FCEN-UBA.

Brasil:
5. EMBRAPA Soja.

6. UFRGS.6. UFRGS.

Paraguay:
7. DIA-CRIA.

8. FCQ-UNA.

9. INBIO.

Uruguay:
10. INIA.

11. UDELAR: FAGRO, FCIEN.

12. IIBCE.

Empresas privadas:

13. INDEAR.

14. NIDERA.



Definimos los caracteres de interés



Experiencia previa de los grupos

• 1º: En base a la experiencia previa y discusión 
en el Taller, se conformó un Banco de 
Germoplasma Activo (BGA) con sede en INTA 
Manfredi dirigido por la Dra. Claudia Vega.



Experiencia previa de los grupos

• 2º: se discutieron y acordaron metodologías 
estandarizadas para evaluar el 
comportamiento de  genotipos de soja (BGA) 
en su respuesta a estrés hídrico, roya asiática 
y podredumbre carbonosa. Se asignaron y podredumbre carbonosa. Se asignaron 
responsables por carácter:



Estandarización de protocolos de fenotipado

• Luis Aguirrezábal:  coordinación y gestión de 
protocolos y procedimientos para el fenotipado de 
la respuesta a sequía.

• Roya asiática: compartieron la responsabilidad 
Wilfrido Morel y Noelia Bogado (CRIA Paraguay),  
Adrián de Lucía (INTA Cerro Azul, Argentina), y 
Álvaro Almeida y Francismar Correa(EMBRAPA, Álvaro Almeida y Francismar Correa(EMBRAPA, 
Brasil).

• Podredumbre carbonosa: los procedimientos de 
evaluación a campo estuvieron diseñados por 
Wilfrido Morel y Noelia Bogado de CRIA, mientras 
que  bajo condiciones controladas se están 
ajustando en INTA Balcarce (Alberto Escande y 
Marina Montoya) con participación de  Gabriel 
Vellicce y Sebastián Reznikov de la EEAOC.



Genotipado y Genómica Funcional

• Grupo coordinado por Ruth Heinz de INTA Castelar y 
con la participación de Omar Borsani de la UDELAR,  
Javier Gilli de INTA Marcos Juárez, Mariano Bulos de 
NIDERA, Gabriela García, Mariano Pardo y Carla 
Rocha de la EEAOC, Victoria Bonecarrere de INIA. 
Todos trabajando en forma coordinada para el 
desarrollo de marcadores moleculares asociados a 
los caracteres de interés.



Que se hizo…

Un sistema automático para cuantificar
la tolerancia a déficit hídrico en soja.
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Solicitud de patente ante el Instituo Nacional 
de Propiedad Intelectual (INPI).





Evaluación de la tolerancia a sequía en invernadero.



Imposición de estrés hídrico y evaluación del 
rendimiento.



Que se hizo…

Estudio de Genotipos contrastantes: tolerante y susceptible 
a estrés hídrico.



Generación de poblaciones segregantes para el 
mapeo de la tolerancia a estrés hídrico

• Se cuenta con una población en F5 cedida por 
la empresa NIDERA y que este año será 
fenotipada con el robot en Balcarce bajo la 
responsabilidad de Luis Aguirrezábal y Laura 
Peduto.Peduto.

• Se cuenta con semillas F1 de tres 
cruzamientos de interés a partir de genotipos 
caracterizados en el Proyecto bajo protocolos 
estandarizados.



Obtención de una colección de cDNA de soja 

diferencialmente expresados en condiciones de

défict hídrico

•Genotipo tolerate •Estrés temprano

• Genotipo susceptible • Estrés tardío

Genes con funciones relevantes en la respuesta 

a déficit hídrico



Genotecas genómicas

Contienen fragmentos de 
ADN genómico o 
cromosomíco de un 
organismo y por tanto 
estan representados 
todos los genes

P I1 I2
E1 E2 E3

Genotecas de cDNA

Representan la población
ARNm presente en un 
determinado tipo celular, 
tejido, condición 
fisiológica y/o fase del 
desarrollo.
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Colección genes inducidos por déficit 

hídrico 
ARN de hojas de plantas ARN de hojas de plantas 
sometidas a sequíasometidas a sequía

ARN de hojas de plantas ARN de hojas de plantas 
control control 

cDNA cDNA

Transcripción Reversa

cDNA cDNA

cantidad

Genes específicos 
de déficit hídrico



Resultados de Biblioteca SSH
• Se obtuvieron 830 clones
• Se analizaron los clones 
con insertos



Secuenciación masiva de clones

• 768 clones secuenciados y analizados en phytozome



Agrupación funcional de las 768 secuencias génicas 

específicas de déficit hídrico 
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Universidad de la República

Facultad de Agronomía Laboratorio de Bioquímica 
Omar Borsani

• Pedro Díaz
• Jorge Monza
• Esteban Casaretto

Facultad de Ciencias
Laboratorio de Biol. Mol. Veg. Sabina Vidal

Grupos de Uruguay participantes de la actividad

Laboratorio de Biol. Mol. Veg. Sabina Vidal
Juan Pablo Gallino
Ana Paula Mulet
Laboratorio de Fisiología Vegetal, CIN Marcos Montesano

IIBCE 
Departamento de Biología Molecular Ines Ponce de León
Alfonso Alvarez
Mauricio Calviño
INIA
Secciòn Biotecnologìa Victoria Bonecarrere



Identificación de miRNA asociados con la 
respuesta a sequía y estudio de Factores de 
transcripción de soja relacionados a estrés
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Ejemplo de gráfico de expresión relativa – Patrón de expresión del 

miR167ab, en el cual la sequía indujo su expresión en plantas 

sensibles, mientras que las tolerantes ya mostraban niveles más 

altos de este miRNA.

Controles estrés



Logros del Proyecto..

Establecimiento de 
experimentos en el CRIA, 
Capitán Miranda, 
PARAGUAY 2009



EXPERIMENTO DE FENOTIPADO BIOTEC SUR- Macrophomina phaseolina



EXPERIMENTO DE FENOTIPADO BIOTEC SUR- MACROPHOMINA PHASEOLINA



Plantas en estado R7 al momento de cosecha y análisis.





Evaluación de la resistencia en laboratorio.

600 CFU/gImmune
7200 CFU/g

7200 CFU/g

7200 CFU/g2200 CFU/g



Poblaciones segregantes con parentales 

tolerantes y susceptibles en generación F2:3.

Identificación de regiones candidatas para el 

mapeo de la región genómica relacionada mapeo de la región genómica relacionada 

con la tolerancia.



Caracterización molecular de la diversidad 

genética de Macrophomina phaseolina en el 

MERCOSUR. 



ROYA  ASIÁTICA DE LA SOJA

SENESCENCIA FOLIAR SENESCENCIA FOLIAR 
ANTICIPADA ANTICIPADA 

CLOROSIS CLOROSIS -- NECROSISNECROSIS



BIOTRÓFICO

DISPERSIÓN
EÓLICA

POLICÍCLICO

Phakopsora pachyrhizi

(Urediniomycetes, Uredinales)

Adrián de Lucía Cerro Azul
Noelia Bogado CRIA

PÚSTULAS ESPORAS 

HOSPEDANTES 
KUDZÚ

SOJA



Selección de padres

Obtención de Progenie F1

autofecundación

cruzamiento

ProcedimientoProcedimiento

Obtención de progenie F2 
(población segregante)

Evaluación 
Fenotípica 
Plantas F2

y F2:3

F2:3F2:3



Mariano Bulos (NIDERA), Javier Gilli (Marcos Juárez), 
Gabriela García y Mariano Pardo (EEAOC), Victoria 

Bonecarrere (INIA).
Mapeo de una región genómica asociada con la

repitencia a roya en un PI no estudiado.



Que se obtuvo…

• Una nueva región genómica 
asociada a la resistencia a roya en 
un material genético (PI) no 
estudiado aún. Se profundizará su 
caracterización para desarrollar un 
marcador.marcador.



Caracterización molecular de aislados de P.pa
del MERCOSUR. Carla Rocha (EEAOC).



Seceunciación de genes expresados en soja
Francismar Correa EMBRAPA-Soja. 

Desarrollo de herramientas genómicas y
bioinformáticas para estudios funcionales y
mapeo de genes relacionados a características
de interés. Captura Láser.



Seceunciación de 
genes expresados en 
plantas enfermas con roya 
y sometidas a estrés y sometidas a estrés 
hídrico.



Metabolómica. Ruth Heinz INTA Castelar

•Disciplina postgenómica que 
permite analizar cambios en 
metabolitos originados por 
cambios a nivel genético, 
transcriptómico o proteómico

•Permite evaluar el efecto de un 
transgene en el metabolismo transgene en el metabolismo 
primario y secundario

•Recientemente se ha difundido 
el uso de varias estrategias de 
análisis de metabolitos para el 
estudio de la respuesta de 
plantas a patógenos, plagas y 
estreses  abióticos



6 h PI 96 h  12 PI
6 réplicas 

biológicas

Estudios de perfiles metabólicos por la técnica GC/MS en un 
sistema de interacción con hongo biótrofo 

(soja- Phakopsora pachyrhizi)

Determinación del cambios en perfiles metabólicos en hojas de soja en las 
líneas  susceptibles y resistentes inoculadas con roya
220 metabolitos            122 con identificación molecular

Resistente

Susceptible

I

NI

220 metabolitos            122 con identificación molecular

ANOVA para los niveles  en 
cada genotipo,  tiempos PI  y 
estados de inoculación (I y 
MI) 126 metabolitos 
cuantificables

Análisis de 
Coordenadas 

Principales (PCA)

Análisis de correlaciones 
y de redes

• Identificar cambios metabólicos asociados a la respuesta al patógeno 
• Identificar rutas metabólicas involucradas en el proceso de resistencia
• /susceptibilidad
• Contribuir a la identificación de genes candidatos



Logros del Proyecto

Un sitio web en www.biotecsojasur.org, que
contiene información, datos y herramientas
analíticas relacionadas al Proyecto.





Docentes del Curso en Paraguay: “Biotecnología 
aplicada al mejoramiento genético de la soja. Una 
experiencia de colaboración en el MERCOSUR”



Alunnos del Curso en Paraguay:



Desarrollo tecnológico

• El Consorcio tiene como prioridad el desarrollo 
tecnológico sobre lo teórico o científico 
básico, pero se basa en el avance conceptual 
para alcanzar los objetivos tecnológicos. En el 
proceso se generan además resultados 
académicos para el crecimiento como grupo 
científico aumentando la competitividad del 
mismo.mismo.



Resultados:
1- Laboratorio Virtual; 2- Banco de Germoplasma Activo; 3- Protocolos de trabajo estandarizados y

coordinados; 4- Plataforma automática patentada para la caracterización de la tolerancia a sequía;

5- Colección de nuevos genes asociados a respuesta a estrés biótico y abiótico; 6- Mapeo de una

nueva región genómica en soja involucrada en la resistencia a roya asiática; 7- Nuevo

germoplasma con genes de interés a disposición de las empresas de mejoramiento genético; 8-

Tesis doctorales y de maestría en los 4 países; 9-Numerosas actividades de vinculación

tecnológica, transferencia y difusión en los 4 países; 10- Página en internet

Objetivos:
(i) Desarrollo de tecnologías para caracterizar y evaluar germoplasma; (ii) identificación de genes de

interés agroindustrial; (iii) formación de RRHH; (iv) desarrollo de herramientas bioinformáticas.

Resumen:

(www.biotecsojasur.org) que facilita la comunicación interna, la conectividad hacia fuera del

consorcio y que pone a disposición de los miembros las (11-) herramientas bioinformáticas

desarrolladas.

Continuidad:
La continuidad no sólo se justifica sino que se torna imprescindible para no desperdiciar y

aprovechar lo construido material y conceptualmente, en el hecho de haber conformado un
Laboratorio Virtual que realmente funciona como una estructura internacional con
autonomía propia, que produjo innumerable cantidad de acciones reticulares y en menos
de dos años ha logrado desde resultados académicos de alto nivel, pasando por
germoplasma para la obtención de avances tecnológicos inmediatos, hasta un producto
terminado y patentado que además se constituye en una herramienta clave para seguir
incorporando cada vez más valor agregado y competitividad al sistema agroindustrial de la
soja en el MERCOSUR.



A modo de conclusión..

• En definitiva el Proyecto fue un vector que no sólo 
produce integración y cooperación solidaria que 
tiende a ajustar o corregir asimetrías, sino que 
produce resultados concretos, retroalimenta al 
laboratorio virtual y genera desarrollo hacia el 
exterior del laboratorio.

• Se sortearon diferencias culturales, idiomáticas, 
grandes distancias, diferencias legislativas, de grandes distancias, diferencias legislativas, de 
moneda, de regulación en controles vegetales y 
animales, etc.

• Cuando hay financiación y voluntad de trabajo, el 
entusiasmo parece multiplicarse y actúa como 
catalizador que impulsa hacia delante la 
integración, los resultados, la autogestión y el 
desarrollo.



Gracias por su atención



¡Aguiye peéme ore jendú jaguere!



Los protagonistas
1 EEAOC  (Biotecnología, Granos y Fitopatología, 11)
Atilio Pedro Castagnaro Gabriel Ricardo Vellicce
Gabriela García Mariano Pardo
Sebastián Reznikov Carla Rocha
Marta Arias Mario Devani
José Sánchez Fernando Ledesma
Victoria González

2 INTA (Castelar, Marco Juárez, IFFIVE, Manfredi, Balcarce, 22)
Ruth Heinz Norma Paniego
Javier Gilli Adrian de Lucía
Jorge Blaszchik Lucila Pelufo
Alberto Escande Marina MontoyaAlberto Escande Marina Montoya
Gladys Clemente Celina Gionne
Luciana Cequin Claudia Vega
Salvador Prieto Matías Der Meguerditchian
Mariana Melchiore Ramiro Lazcano
Florencia Mancebo Mariano Cracogna
Maria Elena Lago Ivan Bonasic
Florencia Casse Andrea Figueruelo

3 CONICET (2)
Luis Aguirrezábal Gustavo Pereyra Irujo

5 FEC-UBA (2)
Alicia Zelada Alejandro Mentaberry



Los protagonistas

6 EMBRAPA (8)
Eliseu Binneck Francismar Correa Marcelino Mayra Carvalho
Stolf, R. Pereira, R. Oliveira, M.L.S.C.
Ricardo Abdelnoor Marcelino-Guimarães

7 UFGRS (12)
Maria Helena Bonadesse Zanettini Márcia Margis
Rogério Margis Marina Borges Osório Milena Schenkel Homrich
Marta Bencke Lauro Bücker-Neto Rafael Rodrigues de Oliveira
Beatriz Wiebke-Strohm Ciliana Rechenmacher Caroline Cabreira
Camila Marangon

8 DIA CRIA (2)
Wilfrido Morel Noelia Bogado

9 FCQ UNA (2)
Hugo Torio Rosana Cristaldo

10 INBIO (1)
Ricardo Pedretti

11 INIA (3)
Victoria Bonnecarrere Silvia Garycochea Leticia Chao

12 UDELAR  (Agrarias y Quimica) (5)
Omar Borsani Sabina Vidal Pedro Díaz
Juan Pablo Gallino Esteban Casaretto



Los protagonistas

12 IIBCE (4)
Inés Ponce de León Marcos Pablo Montesano
Alfonso Álvarez Mauricio Calviño

13 INDEAR (3)
Martín Vázquez Gastón Westergaard
María Belén Carbonetto

14 NIDERA (4) 
Rodolfo Rossi Carlos Sala
Mariano Bulos Graciela Salas


